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สารบัญตาราง 
 

ตารางที่           หนา 
    1   ถ่ินกระจายพนัธุของชนิดและชนิดยอยของกลวยปาที่เปน 
  บรรพบุรุษของกลวยรับประทานได         7 
    2   การใหคะแนนลักษณะทางสัณฐานวิทยาตางๆของกลวย      10 
    3  ช่ือพฤกษศาสตร ช่ือชนิดยอย ช่ือพันธุปลูก ชุดจีโนม ช่ือพื้นเมือง 
  สถานที่เก็บและหมายเลขตัวอยางของกลวยที่ใชในงานวจิัย      22 
    4  ความเขมขนของสารที่ใชเปนองคประกอบตางๆในปฏิกิริยา PCR     32 
    5  โปรแกรมการเพิ่มปริมาณดเีอ็นเอดวยปฏิกริิยา PCR      32 
    6  ความเขมขนของสารที่ใชเปนองคประกอบตางๆในปฏิกิริยา PCR     57 
    7  โปรแกรมการเพิ่มปริมาณดเีอ็นเอดวยปฏิกริิยา PCR      57 
    8  ชนิดของไพรเมอร ลําดับเบส percent of G + C และ 
  คา melting temperature (Tm) / annealing temperature (Ta) 
  ที่ใชในงานวจิยั           60 
    9  ชนิดของไพรเมอร จํานวนอลัลีล คาความถ่ีของอัลลีล ขนาด 
  ของอัลลีล คา polymorphic percentage และ คา heterozygosity  
  ที่ใชในงานวจิยั           85 
 
ตารางผนวกที่           
    1  คา similarity index จากการเปรียบเทียบคาดัชนีความคลายคลึง 
  กันของแถบดีเอ็นเอตัวอยาง M. acuminata, M. balbisiana  
  และพันธุกลวยปลูกทั้ง 45 ตัวอยาง      107 
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สารบัญภาพ 
 

ภาพที ่           หนา 
    1  ลักษณะทางสัณฐานวิทยาโดยทั่วไปของกลวย        4 
    2  ลักษณะสัณฐานวิทยาที่สําคัญในการจําแนกระหวางจีโนม A และ B     11 
    3  ถ่ินกําเนิดของกลวยและการแพรกระจายไปยังภูมภิาคตางๆทั่วโลก     12 
    4  การผสมขามพันธุและการเกิดววิัฒนาการของกลวยรับประทานได 
  ในปจจุบนั           14 
    5  สถานที่เก็บตัวอยางกลวยที่ใชในงานวิจยั        21 
    6  ลักษณะสัณฐานวิทยาของ Musa acuminata ssp. microcarpa     39 
    7  ลักษณะสัณฐานวิทยาของ Musa acuminata ssp. burmannica       41 
    8  ลักษณะสัณฐานวิทยาของ Musa acuminata ssp. banksii      43 
    9  ลักษณะสัณฐานวิทยาของ Musa acuminata ssp. malaccensis     45 
    10  ลักษณะสัณฐานวิทยาของ Musa acuminata ssp. siamea      47 
    11  ลักษณะสัณฐานวิทยาของ Musa balbisiana       49 
    12  เปรียบเทียบลักษณะ male bud ของชนิดยอยตางๆของกลวย 
  Musa acuminata           50 
    13  เปรียบเทียบลักษณะ inflorescence ของชนิดยอยตางๆของกลวย 
  Musa acuminata           51 
    14  ตัวอยาง genomic DNA ของกลวยทีใ่ชในงานวิจยั หมายเลข  
  1-16 คือ ตัวอยางกลวยทีใ่ชในงานวจิัย        52 
    15  รูปแบบลายพมิพดีเอ็นเอจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิค 
  ISSR ดวยไพรเมอร 841 แถวที่ 1 - 6 คือ กลวยปาปลีเหลือง 
  กลวยปาผลเล็ก กลวยตานี กลวยหก กลวยไหล และ กลวยรัตกัทรี 
  ตามลําดับ M คือ 100 bp DNA Ladder Plus       53 
    16  รูปแบบลายพมิพดีเอ็นเอจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิค 
  ISSR ดวยไพรเมอร 815 ที่ความเขมขนของ MgCl2 ตางๆกัน คือ  
  0.2, 0.4, 0.8 และ 2.0 mM ตามลําดับ M คือ 100 bp DNA Ladder  
  Plus            54 
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สารบัญภาพ (ตอ) 
 

ภาพที ่           หนา 
    17  รูปแบบลายพมิพดีเอ็นเอจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิค 

ISSR ดวยไพรเมอร 815 ที่ความเขมขนตางๆกันของดีเอน็เอเริ่มตน 
คือ 100, 50, 25, 10 และ 5 ng ตามลําดับ แถว M คือ 100 bp DNA  
Ladder Plus           55 

    18  รูปแบบลายพมิพดีเอ็นเอจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิค  
ISSR ดวยไพรเมอร 815 ที่ annealing temperature ตางๆกัน คือ 
43  C,  45  C,  47  C, และ 49  C ตามลําดับ        56 

    19  รูปแบบลายพมิพดีเอ็นเอของกลวยปาพมา (1) กลวยตาน ี(2)  
  โดยเทคนิค ISSR ดวยไพรเมอร 815 – 835        58 
    20  รูปแบบลายพมิพดีเอ็นเอของกลวยปาพมา (1) กลวยตาน ี(2)  
  โดยเทคนิค ISSR ดวยไพรเมอร 812 – 846        59 
    21  รูปแบบลายพมิพดีเอ็นเอของกลวยปาพมา (1) กลวยตาน ี(2)  
  โดยเทคนิค ISSR ดวยไพรเมอร 841 – 845        59 
    22  รูปแบบลายพมิพดีเอ็นเอจากการสุมตรวจหาไพรเมอรทีเ่หมาะสม 

ซํ้า โดยเทคนคิ ISSR ดวยไพรเมอร 814 และ 835 เชนเดยีวกับการ 
ตรวจสอบในครั้งแรกกับ กลวยปาพมา (1) และ กลวยตานี (2)  
C คือ ตัวอยางควบคุม          61 

    23  รูปแบบลายพมิพดีเอ็นเอทีไ่ดจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิค 
  ISSR ดวยไพรเมอร 814 กับตัวอยางกลวยตานี และ ชนดิยอยของ 
  Musa acuminata           64 
    24  รูปแบบลายพมิพดีเอ็นเอทีไ่ดจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิค 
  ISSR ดวยไพรเมอร 814 กับตัวอยางกลวยปาปลีเหลือง และ  
  กลุมพันธุกลวยปลูกชุดจีโนม AA, AAA และ AAB       65 
    25  รูปแบบลายพมิพดีเอ็นเอทีไ่ดจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิค 
  ISSR ดวยไพรเมอร 814 กับกลุมพันธุกลวยปลูกชุดจีโนม AAB  
  ABB, ABBB และ BBB          66 
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สารบัญภาพ (ตอ) 
 

ภาพที ่           หนา 
    26  รูปแบบลายพมิพดีเอ็นเอทีไ่ดจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิค 
  ISSR ดวยไพรเมอร 815 กับตัวอยางกลวยตานี และ ชนดิยอยของ 
  Musa acuminata           67 
    27  รูปแบบลายพมิพดีเอ็นเอทีไ่ดจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิค 
  ISSR ดวยไพรเมอร 815 กับตัวอยางกลวยปาปลีเหลือง และ  
  กลุมพันธุกลวยปลูกชุดจีโนม AA, AAA และ AAB       68 
    28  รูปแบบลายพมิพดีเอ็นเอทีไ่ดจากการเพิ่มปริมาณดีเอน็เอโดยเทคนิค 
  ISSR ดวยไพรเมอร 815 กับกลุมพันธุกลวยปลูกชุดจีโนม AAB  
  ABB, ABBB และ BBB          69 
    29  รูปแบบลายพมิพดีเอ็นเอทีไ่ดจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิค  
  ISSR ดวยไพรเมอร 835 กับตัวอยางกลวยตานี และ ชนดิยอยของ 
  Musa acuminata           70 
    30  รูปแบบลายพมิพดีเอ็นเอทีไ่ดจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิค  
  ISSR ดวยไพรเมอร 835 กับตัวอยางกลวยปาปลีเหลือง และ  
  กลุมพันธุกลวยปลูกชุดจีโนม AA, AAA และ AAB       71 
    31  รูปแบบลายพมิพดีเอ็นเอทีไ่ดจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิค  
  ISSR ดวยไพรเมอร 835 กับกลุมพันธุกลวยปลูกชุดจีโนม AAB  
  ABB, ABBB และ BBB          72 
    32  รูปแบบลายพมิพดีเอ็นเอทีไ่ดจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิค 
  ISSR ดวยไพรเมอร 840 กับตัวอยางกลวยตานี และ ชนดิยอยของ 
  Musa acuminata           73 
    33  รูปแบบลายพมิพดีเอ็นเอทีไ่ดจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิค  
  ISSR ดวยไพรเมอร 840 กับตัวอยางกลวยปาปลีเหลือง และ  
  กลุมพันธุกลวยปลูกชุดจีโนม AA, AAA และ AAB       74 

 
 



 (6)

สารบัญภาพ (ตอ) 
 

ภาพที ่           หนา 
    34  รูปแบบลายพมิพดีเอ็นเอทีไ่ดจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิค  
  ISSR ดวยไพรเมอร 840 กับกลุมพันธุกลวยปลูกชุดจีโนม AAB  
  ABB, ABBB และ BBB          75 
    35  รูปแบบลายพมิพดีเอ็นเอทีไ่ดจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิค  
  ISSR ดวยไพรเมอร 843 กับตัวอยางกลวยตานี และ ชนดิยอยของ 
  Musa acuminata           76 
    36  รูปแบบลายพมิพดีเอ็นเอทีไ่ดจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิค  
  ISSR ดวยไพรเมอร 843 กับตัวอยางกลวยปาปลีเหลือง และ  
  กลุมพันธุกลวยปลูกชุดจีโนม AA, AAA และ AAB       77 
    37  รูปแบบลายพมิพดีเอ็นเอทีไ่ดจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิค  
  ISSR ดวยไพรเมอร 843 กับกลุมพันธุกลวยปลูกชุดจีโนม AAB  
  ABB, ABBB และ BBB          78 
    38  รูปแบบลายพมิพดีเอ็นเอทีไ่ดจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิค  
  ISSR ดวยไพรเมอร 844 กับตัวอยางกลวยตานี และ ชนดิยอยของ 
  Musa acuminata           79 
    39  รูปแบบลายพมิพดีเอ็นเอทีไ่ดจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิค  
  ISSR ดวยไพรเมอร 844 กับตัวอยางกลวยปาปลีเหลือง และ  
  กลุมพันธุกลวยปลูกชุดจีโนม AA, AAA และ AAB       80 
    40  รูปแบบลายพมิพดีเอ็นเอทีไ่ดจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิค  
  ISSR ดวยไพรเมอร 844 กับกลุมพันธุกลวยปลูกชุดจีโนม AAB  
  ABB, ABBB และ BBB          81 
    41  รูปแบบลายพมิพดีเอ็นเอทีไ่ดจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิค  
  ISSR ดวยไพรเมอร 814, 815, 835, 840, 843 และ 844 ตามลําดับ M  
  คือ100 bp DNA Ladder Plus แถวที่ 1 คือ กลวยปาผลเล็ก แถวที่ 2 คือ  
  กลวยน้ําไท ตามลําดับ          82 
 
 



 (7)

สารบัญภาพ (ตอ) 
 

ภาพที ่           หนา 
    42  รูปแบบลายพมิพดีเอ็นเอทีไ่ดจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดย 
  เทคนิค ISSR ดวยไพรเมอร 814, 815 และ 835  M คือ 100 bp  
  DNA Ladder Plus แถวที่ 1 คือ กลวยหก แถวที่ 2 คือ กลวยไหล  
  แถวที่ 3 คือ กลวยรัตกัทรี และแถวที่ 4 คือ กลวยนวล ตามลําดับ     83 
    43  รูปแบบลายพมิพดีเอ็นเอทีไ่ดจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดย 
  เทคนิค ISSR ดวยไพรเมอร 840, 843 และ 844 M คือ 100 bp  
  DNA Ladder Plus แถวที่ 1 คือ กลวยหก แถวที่ 2 คือ กลวยไหล  
  แถวที่ 3  คือ กลวยรัตกทัรี และแถวที่ 4 คือ กลวยนวล ตามลําดับ     84 
    44  แผนภาพความสัมพันธทางพันธุกรรม (dendrogram) ระหวาง 
  M. acuminata, M. balbisiana และพันธุกลวยปลูกดวยเทคนิค  
  ISSR            87 
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ความสัมพันธทางพันธุกรรมระหวางชนิดยอยของกลวยปา (Musa acuminata Colla)  
กับกลวยปลกูกลุมจีโนม A โดยใช Inter - Simple Sequence Repeat Marker 

 
Genetic Relationship among Subspecies of Musa acuminata Colla and Genome A  

Cultivated Banana Using by Inter - Simple Sequence Repeat Marker 
 

คํานํา 
 

 กลวย เปนพืชที่มีความสําคัญตอมนุษยชาติมานานนับเปนพันๆป โดยท่ีมนุษยรูจักการ
นํามาใชประโยชนตั้งแตคร้ังสมัยโบราณจากการนําสวนตางๆของกลวยมาใชเปนอาหาร ดังที่มี
หลักฐานพอทีจ่ะเชื่อไดวากลวยเปนผลไมชนิดแรกที่มนษุยนํามาเพาะปลูกเมื่อประมาณ 4,000 ป 
มาแลวเพื่อกินเปนผลไมและแหลงพลังงานจากแปง  
 
 กลวยจัดอยูในวงศ Musaceae อันดับ Zingiberales มี 3 สกุล คือ สกุล Ensete, Musella นิยม
ปลูกเปนไมดอกไมประดับและ สกุล Musa เปนกลวยทีพ่บเห็นอยูทั่วไป แบงออกเปน 5 section คือ 
Australimusa, Callimusa, Rhodochlamys, Ingentimusa, และ Eumusa (วิจิตร, 2530) กลวย
รับประทานไดจัดอยูใน section Eumusa ไดกําเนดิมาจากกลวย 2 ชนิด คือ Musa  acuminata  Colla 
กับ Musa balbisiana Colla การจัดจําแนกพนัธุกลวยทีน่ําผลมารับประทานดวยวิธีของ Simmonds 
& Shepherd (1955) สามารถจําแนกกลวยออกเปนกลวยปลูกที่มีชุดจีโนม AA, AAA, AAB, ABB 
และ ABBB โดยพิจารณาจากลกัษณะสัณฐานวิทยาของ Musa  acuminata  Colla กับ Musa 
balbisiana Colla เปนพื้นฐานและตอมา Silayoi & Babpraserth (1983) เพิ่มกลวยปลกูชุดจีโนม 
BBB เขามาภายหลังดังที่พบในกลวยเล็บชางกุดที่มีโครโมโซม 2n = 33 และเทียบกับลักษณะ
สัณฐานวิทยาพื้นฐานของ Musa  acuminata  Colla กับ Musa  balbisiana Colla พบวาเปนกลวยทีม่ี
คะแนนลักษณะสัณฐานวิทยาของ Musa balbisiana Colla สวนกลวยทีม่ีความสําคัญรองลงมา คือ 
กลวยใน section Australimusa มีถ่ินกําเนดิอยูในภูมิภาค โพลีนีเซีย และ section Callimusa มีถ่ิน
กําเนิดบริเวณเอเชียตะวันออกเฉียงใต กลวยทั้งสอง section ปลูกเปนไมดอกไมประดับ (Horry et 
al. 1997) 
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 การจัดจําแนกกลวยดวยวิธีการใหคะแนนลักษณะสัณฐานวิทยาของ Simmonds & 
Shepherd (1955) และการตรวจนับจํานวนโครโมโซม สามารถจําแนกกลวยออกไดเปนกลุมใหญๆ
ในรายละเอียดดังที่กลาวมาแลว ยังมีปญหายุงยากเนื่องจากกลวยที่ปลูกกันอยูในปจจบุันเกิดจากการ
ผสมพันธุตามธรรมชาติและกลายพันธุมาทําใหเกิดเปนพันธุกลวยปลูก (cultivars) มากมาย
การศึกษาทางดานโมเลกุลจงึไดมีการนํามาใชในการตรวจสอบลักษณะทางพันธุกรรม เนื่องจาก
เปนวิธีการทีใ่หผลการศึกษามีความถูกตองแมนยําสูงประกอบกับการนาํมาพิจารณาควบคูกับ
ลักษณะทางสัณฐานวิทยา นบัเปนวิธีการทีท่ําใหผลการศกึษามีความถูกตองแมนยําขึน้ไปอีก 
เทคนิคทางโมเลกุลที่ไดรับความสนใจและนํามาใชไดแก เทคนิค RAPD (random amplified 
polymorphic DNA) เปนเทคนิคที่ใชไพรเมอรเขาไปเกาะกับดเีอ็นเอเปาหมายในบริเวณที่มดีีเอ็นเอที่
เปนเบสคูสมกัน (complementary) โดยไมจําเปนตองทราบวาไพรเมอรเขาไปเกาะกบัดีเอ็นเอสวน
ใด เทคนิค AFLP (amplified fragment length polymorphism) เปนเทคนิคที่นําดีเอ็นเอไปตัดดวย
เอนไซมตดัจําเพาะ จากนั้นนาํชิ้นสวนดเีอ็นเอมาตอดวย adapter แลวเพิม่ปริมาณชิ้นสวนดเีอ็นเอ
ดังกลาว เทคนคิ SSR (simple sequence repeat) ใชลําดับเบสซ้ําขนาดสั้นๆไมซับซอนเปนตําแหนง
ในการตรวจสอบ ที่กระจายอยูทั่วไปในจีโนม และเทคนคิ ISSR (inter - simple sequence repeat) 
เปนเทคนิคที่ตรวจสอบลําดับเบสที่อยูระหวาง repeat sequence ปจจบุันใช ISSR ในการศึกษาแผน
ที่ของจีโนมและแยกความแตกตางของสิ่งมีชีวิตโดยวิธีวเิคราะหลายพมิพดีเอ็นเอนับเปนเทคนิคที่
ใชตวัอยางที่มดีีเอ็นเอจํานวนนอย วิเคราะหผลทําไดงายเนื่องจากใชการสังเกตแถบดเีอ็นเอที่ปรากฏ
และไมปรากฏและบอกความสัมพันธของสิ่งมีชีวิตระหวางชนิดหรือแมกระทั่งระหวางสกุลไดด ี
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วัตถุประสงค 
 

 1.  วิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรมระหวางชนิดยอยของกลวย Musa acuminata กับ
กลุมพันธุกลวยปลูกที่มีจีโนม A เปนองคประกอบ โดยใช Inter - Simple Sequence Repeat Marker 
 
 2.  หาความผนัแปรทางพันธุกรรมของชนิดยอยของกลวย Musa acuminata และศกึษา
ความใกลเคยีงทางพันธุกรรมกับกลุมพันธุกลวยปลูกที่มจีีโนม A เปนองคประกอบในประเทศไทย
เพื่อเปนขอมูลพื้นฐานในการปรับปรุงพันธุ 
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การตรวจเอกสาร 
 
 กลวยเปนพืชที่ชอบอากาศรอนชื้น ถ่ินกําเนิดตามธรรมชาติของกลวยอยูในบริเวณเอเชีย
ตะวนัออกเฉียงใต ทางเหนือของอินเดีย พมา เขมร ไทย ลาวและจนีตอนใต หมูเกาะอินโดนีเซีย 
เกาะบอรเนยีว ฟลิปปนส และไตหวัน (Dodds, 1946) ประเทศที่เปนถ่ินกําเนิดเหลานีจ้ะพบการปลูก
กลวยอยูเปนจาํนวนมากทั้งที่มีเมล็ดและไมมีเมล็ดและปลูกกระจดักระจายอยูทัว่ไป สาเหตุที่พื้นที่
ปลูกกลวยกระจายบรเิวณกวางออกไปทั่วทกุภูมภิาคของโลกที่เกิดจากการนําไปปลูกดวยมนุษยเกิด
ขึ้นมาตั้งแตยุคโบราณที่ไดนาํพันธุกลวยจากแหลงกําเนิดตามธรรมชาติไปปลูกในบริเวณอ่ืนที่
เกิดขึ้นอยางตอเนื่อง จึงสงผลใหเกดิการกระจายพนัธุของกลวยปลูกไปยังพื้นที่ตางๆ หรือเกิดจาก
สาเหตุการกลายพันธุของกลวยเองดังที่เรียกวา somatic mutation หรือ chimera (Stewart R.N.  and 
H.  Dermen, 1979) สาเหตุดงักลาวทําใหเกดิกลวยพันธุใหมอยูตลอดเวลา  
 
1.  ลักษณะสัณฐานวิทยาท่ัวไปของกลวย 

 
 

 ภาพที่ 1  ลักษณะสัณฐานวิทยาทั่วไปของกลวย  
 ที่มา: Champion (1967) 
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 กลวยมีลําตนใตดินแบบ เหงา ชอบพื้นที่ช้ืน ใบประกอบดวยแผนใบ กานใบ และกาบใบที่
มีลักษณะแผออกมากอตัวรวมกันเปนลําตนเทียม (pseudostem) ที่ใจกลางลําตนเทียมมีชอดอกฝงอยู
และจะเจริญขึน้เมื่อถึงระยะเวลาเจริญพันธุ การจัดเรียงของกาบใบมีทั้งไมซอนและทีซ่อนกันเปน
เกลียว 
 
 ดอกกลวยออกเปนชอและออกหลังจากใบสุดทายเกดิขึ้นแลวโดยออกที่สวนปลายยอด
ตําแหนงเดยีวกับใบ หรือบางทีออกทางดานขาง ดอกมีใบประดับ (bract) ที่มีสีสด เชน พืชในสกุล 
Heliconia (Heliconiaceae), Curcuma (Zingiberaceae) และ Calathea (Maranthaceae) ดอกมกีาร
จัดเรียงแบบ สมมาตรดานขาง (zygomorphic) คือมีสวนประกอบทั้งสองขางเทากัน และมักจะมีการ
ลดรูปบางสวนรวมกนัหรือหายไป ช้ันของวงเกสรเพศผูจะมีการเปลีย่นเปนกลีบดอกเชนในวงศ 
Marantaceae และ Cannaceae และยังมีการลดอับเรณูเหลือเพียงครึ่งเดยีว รังไข อยูใตสวนประกอบ
อ่ืนๆของดอกและประกอบดวย 3 ชอง ในแตละชองมีออวุลอยู 1 หรือมากกวา 1 ดังนั้นบางครั้งจะ
เห็นเหมือนมีเมล็ด 1 เมล็ด เพราะเมล็ดเกิดฝอดังที่พบในวงศ Marantaceae 
 
 ผลของกลวยมีลักษณะเปนผลแบบมีเนื้อหนึ่งถึงหลายเมล็ด (berry) เมล็ดของกลวยมเีนื้อ
หุม ดังเชนในสกุล Musa เมล็ดสวนมากมขีนาดใหญ แขง็ ดังเชนเมล็ดของสกุล Musa และ Ensete 
(Simmonds and Weatherup, 1990) 
 
2.  อนุกรมวิธานพืชในวงศกลวย 
 
 การจัดจําแนกตําแหนงทางอนุกรมวิธานกลวยใชระบบการจัดจําแนกของ Takhtajan 
(1997) 
 
 Class  Liliopsida 
  Subclass B.  Commelinidae 
   Superorder  Zingiberanae 
    Order  Musales 
     Family  Musaceae 
      Genus  Musa, Ensete, Musella 
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 กลวยเปนพืชที่อยูในวงศ Musaceae ประกอบไปดวย 3 สกุลคือ Ensete, Musella และ Musa 
สําหรับกลวยในสกุล Ensete ในเมืองไทยปลูกเปนไมประดับ พบ 2 ชนิด คือ Ensete  superbum 
Roxb. และ Ensete  glaucum Roxb. และสกุล Musella เปนกลวยที่ปลูกเพื่อใชเปนไมประดับและมี
ถ่ินกําเนิดอยูบริเวณจีนตอนใต เชน Musella lasiocarpa (สมรรถชัย, 2542)  
 
 กลวยในสกุล Musa ประกอบไปดวย 5 section คือ Australimusa, Callimusa, 
Rhodochlamys, Ingentimusa และ Eumusa กลวยใน section Australimusa เปนกลวยที่ถ่ินกระจาย
พันธุอยูแถบ ปาปวนวิกินี ออสเตรเลีย อินโดนีเซีย และ ฟลิปปนส และไมพบกระจายพันธุอยูใน
ประเทศไทย เชน กลวยอะบากา (Musa  textilis) ใชทําเชอืกมะนิลาและทอผา กลวยใน section 
Callimusa มีถ่ินกระจายพนัธุอยูบริเวณเอเชียตะวันออกเฉียงใตและพบกระจายพันธุในประเทศไทย 
เชน กลวยรัตกทัรี (Musa  coccinea), กลวยปซังกะแต (Musa violascens) ซ่ึงพบปลกูเปนไมประดับ 
และกลวยใน section Rhodochlamys พบกระจายพันธุแถบตอนเหนือของอินเดีย พมา และประเทศ
ไทย สวนใหญปลูกเปนไมประดับ เชน กลวยไหล (Musa  laterita), กลวยบัวสีชมพู (Musa ornata) 
สวนกลวยใน section Ingentimusa พบในที่สูง 1,000-2,100 เมตร ในบริเวณหมูเกาะปาปวนิวกินี ไม
พบวามีถ่ินกําเนิดอยูในประเทศไทย เชน Musa ingens และMusa boman (พานิชย, 2542) 
 
 สวนกลวยใน section Eumusa ประกอบไปดวยกลุมพันธุกลวยปลูกทีใ่ชรับประทานสวน
ใหญพบเห็นไดทั่วไปและทัว่โลกมีความหลากชนิดอยูถึง 11 ชนิด (Horry et al., 1997) คือ 
 
 1.  Musa acuminata Colla 
              2.  Musa balbisiana Colla 
              3.  Musa schizocarpa Simmonds 
              4.  Musa basjoo P. F. (B.) von Siebold 
              5.  Musa itinerans E. E. Cheesm. 
              6.  Musa flaviflora Simmonds 
              7.  Musa sikkimensis Kurz 
              8.  Musa cheesmani Simmonds 
              9.  Musa nagensium Prain 
             10.  Musa halabanensis W. Meijer 
             11.  Musa ochracea K. Shepherd 
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 กลวย Musa acuminata มีถ่ินกระจายพนัธุบริเวณเอเชยีตะวนัออกเฉียงใต (ตารางที่ 1) มีลํา
ตนที่แทจริงอยูใตดนิเรียกวา เหงา สวนที่โผลพนดินเรียกวา ลําตนเทยีม กลวยปามีลําตนเทียมสูง 
2.5-3.5 เมตร เสนผานศูนยกลางของลําตนเทียมต่ํากวา 15 เซนติเมตร บางชนิดยอยมีขนาดใหญกวา  
กาบลําตนเทียมดานนอกมีปนสีดํา มีนวลเลก็นอยถึงไมมี สวนดานในสีแดง น้ํายางใส กานใบสี
ชมพูอมแดง เขียว มวง แลวแตละชนดิยอย มีจุดดํา มีครีบ เสนกลางใบสีเขียว ใบชูขึน้คอนขางตรง
กานชอดอกมขีนสั้นออนๆจํานวนมาก กาบปลีรูปคอนขางยาวคลายกาบเรือ ปลายแหลมหรือมน 
ดานบนสีมวงอมแดง มีนวลเล็กนอย ดานลางที่โคนมีสีแดง เมื่อแกจะมวนขึ้นไปทางดานโคน การ
เรียงของกาบปลีไมคอยซอนทับกันมากและจะมีลักษณะนูนขึ้นที่โคนของกาบปลีเหน็เปนสัน
ชัดเจน ดอกยอยมีกานดอกสั้น ผลมีกานและมีขนาดเล็ก รูปรางของผลมีหลายแบบแตกตางไปตาม
ชนิดยอย บางชนิดยอยมีผลโคงงอ บางชนิดไมโคงงอ ผลมีเนื้อนอยสีขาว รสหวาน มีเมล็ดจํานวน
มาก สีดํา ผนังหนาและแข็ง แบงออกเปน 8 ชนิดยอย ดังตารางที่ 1(Simmonds, 1957)  
 
ตารางที่ 1  ถ่ินกระจายพันธุของชนิดและชนิดยอยของกลวยปาที่เปนบรรพบุรุษของกลวย 
     รับประทานได 

 
ชนิดยอย ถิ่นกระจายพันธุ 

1.  Musa  acuminata Colla ssp. banksii (F. Muell.) Simmonds นิวกนิี ออสเตรเลีย ซามัว 
2.  Musa  acuminata Colla ssp. errans  (Blanco) R. Valmayor ฟลิปปนส 
3.  Musa  acuminata Colla ssp. burmanica Simmonds พมา 
4.  Musa  acuminata Colla ssp  siamea Simmonds ไทย อินโดจีน 
5.  Musa  acuminata Colla ssp. malaccensis (Ridl.) Simmonds ไทยตอนใต มาเลเซีย 
6.  Musa  acuminata Colla ssp. microcarpa (Beccari) Simmonds บอรเนียวตอนเหนือ 
7.  Musa  acuminata Colla ssp. truncata (Ridl.) Shepherd  มาเลเซีย 
8.  Musa  acuminata Colla ssp. zebrina  L. B. van Houtte ชวา 
  

 
ที่มา: Jones (2000) 
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 สําหรับชนิดยอยของ Musa acuminata ที่มีถ่ินกําเนิดอยูในประเทศไทย 4 ชนิดยอย 
(Simmonds, 1986) คือ   
 

1.  Musa  acuminata Colla ssp. burmanica Simmonds พบมากทางเหนือของไทย 
 2.  Musa  acuminata Colla ssp. malaccensis (Ridl.) Simmonds พบทางภาคใต   
 3.  Musa  acuminata Colla ssp. microcarpa (Beccari) Simmonds พบทางภาคใต  

4.  Musa  acuminata Colla ssp.  siamea Simmonds พบทางภาคตะวันออก 
 
 กลวยอีกหนึ่งชนิดที่อยูในสกุล Musa และมีความสําคัญคือ Musa  balbisiana (กลวยตานี) 
ซ่ึงมีถ่ินกําเนิดอยูแถบอินเดยีและพบปลูกทัว่ไปในประเทศไทย ปจจบุันมีการใชประโยชนอยาง
แพรหลาย อาทิเชน ใชใบหอขนม หอของ (ศศิวิมล, 2546)  
 
3.  การจัดจําแนกกลุมพันธุกลวยปลูก 
 
 การจัดจําแนกกลวยทีใ่ชรับประทานไดในปจจุบัน ซ่ึงใชการจัดจําแนกของ Simmonds & 
Shepherd (1955) โดยการใหคะแนน เพื่อแสดงถึงลักษณะความสัมพนัธของกลวยพันธุตางๆที่มี
วิวัฒนาการมาจาก Musa acuminata และ Musa  balbisiana โดยใชลักษณะสัณฐานวทิยาของกลวย
จํานวน 15 ลักษณะ ดังตารางที่ 2 ละภาพที ่2 ซ่ึงเปนลักษณะทีแ่ตกตางกันอยางเห็นไดชัดของกลวย
ทั้งสองชนิด ในกรณีที่ลักษณะสัณฐานวิทยาของกลวยทีน่ํามาจําแนกมลัีกษณะเหมือน Musa 
acuminata จะใหคะแนน 1 คะแนน แลวจดัอยูจีโนม A โดยคําวา A มาจากคําวา acuminata และใน
กรณีที่มีลักษณะสัณฐานวิทยาเหมือน Musa  balbisiana จะใหคะแนน 5 คะแนน แลวจัดอยูในจี
โนม B โดยคําวา B มาจากคําวา balbisiana ถาลักษณะสณัฐานวิทยาอยูในสถานภาพก้าํกึ่งระหวาง 2 
ชนิดนี้กใ็หคะแนนเปน 2, 3, 4 ตามความใกลเคียงกับชนดิใด หลังจากนั้นนําคะแนนที่ไดจากการให
คะแนนทั้ง 15 ลักษณะมารวมคะแนนก็จะไดคะแนนแบงออกเปน 5 กลุมตางๆ โดยคะแนนต่ําสุด 
คือ 15 คะแนน ซ่ึงแสดงวากลวยพันธุดังกลาวมีความใกลเคียงกับ Musa acuminata ในกรณีที่
คะแนนสูงสุดคือ 75 คะแนน แสดงวากลวยพันธุนั้นมีความใกลเคียงกับ Musa  balbisiana สําหรับ
คะแนนทั้ง 5 กลุมมีดังนี ้
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 คะแนน 15-23 คะแนน ชุดจโีนม AA, AAA มีลักษณะสัณฐานวิทยาใกลเคียงกับ Musa 
acuminata 100 % คะแนน 26-46 คะแนน ชุดจีโนม AAB มีลักษณะสณัฐานวิทยาใกลเคียงกับ Musa 
acuminata 66.5 % คะแนน 47-49 คะแนน ชุดจีโนม AB, AABB มีลักษณะสัณฐานวิทยาใกลเคยีง
กับ Musa acuminata 50.0 % คะแนน 59-63 คะแนน ชุดจีโนม ABB มีลักษณะสัณฐานวิทยา
ใกลเคียงกับ Musa acuminata 33.5 % คะแนน 67 คะแนน ชุดจีโนม ABBB มีลักษณะสัณฐานวิทยา
ใกลเคยีงกับ Musa acuminata 25.0 % คะแนน 70-75 คะแนน ชุดจีโนม BB, BBB มีลักษณะ
สัณฐานวิทยาใกลเคียงกับ Musa balbisiana 100 % 
 
 โดยกลุมของคะแนน 70-75 คะแนนไดเพิม่เติมภายหลัง จากการศึกษาพันธุกลวยใน
ประเทศไทยโดย Silayoi & Babpraserth (1983) พบวากลวยเล็บชางกดุควรจะจัดใหอยูในชดุ BBB 
และเมื่อศึกษาโครโมโซมพบวา 2n = 33 และใหคะแนน พบวาคะแนนอยูระหวาง 70-75 คะแนน 
ดังนั้นจึงทําการเพิ่มคะแนนขึ้นอีกหนึ่งกลุม คือ 70-75 คะแนนใหอยูในชุดจีโนม BB, BBB ซ่ึงเปน
การใหคะแนนที่คอนขางยุงยากและตองอาศัยความชํานาญ ดวยกลวยเปนพืชที่มีโครโมโซม 2, 3, 
หรือ 4 ชุด การทราบจํานวนโครโมโซมของกลวยจึงชวยใหการจําแนกชนิดมีความถกูตองเพิ่มมาก
ขึ้นและสามารถกระทําไดโดยการนับจํานวนโครโมโซมในระยะ metaphase ภายในดอกของกลวย 
 
 ตัวอยางกลวยในชุดจีโนม AA, AAA คือ กลวยไข กลวยเล็บมือนาง และกลวยหอมทอง 
ตัวอยางกลวยในชุดจีโนม AAB คือ กลวยกลาย กลวยรอยหวี กลวยน้ําฝาด และกลวยนมสวรรค 
ตัวอยางกลวยในชุดจีโนม ABB คือ กลวยหักมุกเขียว กลวยหกัมุกขาว กลวยน้ําวา และกลวยตีบ 
ตัวอยางกลวยในชุดจีโนม ABBB คือ กลวยเทพรส และตัวอยางกลวยในชุดจีโนม BBB คือกลวย
เล็บชางกุด กลวยพมาแหกคกุ กลวยเทพนม และกลวยหนิ เปนตน 
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ตารางที่ 2  การใหคะแนนลกัษณะทางสัณฐานวิทยาตางๆของกลวย  
 

ลักษณะตางๆ Musa  acuminata (A genome) Musa  balbisiana (B genome) 
1.  สีของกาบใบ มีจุดหรือมีปนสีน้ําตาลหรือดํา มีจุดจางๆหรือไมมีเลย 
2.  รองของกาบใบ ขอบของกาบใบตั้งหรือแผกาง

ออกมีครีบหรือปก 
ขอบของกาบใบมวนเขาหากนัจน
ชิดไมมีปก 

3.  กานชอดอก มีขน เรียบไมมีขน 
4.  กานดอก ส้ัน ยาว 
5.  ออวุล มีออวุล 2 แถวในแตละชองของ

รังไข 
มีออวุล 4 แถวแตไมสม่ําเสมอ 

6.  ไหลของกาบปลี อัตราสวนนอยกวา 0.28 อัตราสวนมากกวา 0.30 
7.  การมวนของกาบปลี มวนขึ้นไปทางดานหลัง หลังจาก

ดอกบาน 
กาบปลชูีตั้งขึ้นเมื่อดอกบานและ
ไมมวนขึน้ 

8.  รูปรางของกาบปลี ใบหอก หรือ รูปไขแคบๆ รูปไขกวาง 
9.  ปลายของกาบปลี แหลม (acute) มน (obtuse) 
10.  การซีดของกาบปลี กาบปลีดานในซีดเริ่มจากโคนถึง

ปลาย 
มีสีแดงตลอดสม่ําเสมอ 

11.  รอยแผลของกาบปลี มีลักษณะโหนกเปนสันเห็นได
ชัด (prominent) 

โหนกไมเปนสัน 

12.  กลีบรวมเดี่ยว  
      (free tepal) 

ที่ปลายมีรอยยนเห็นไดชัด  
(corrugate) 

ไมมีรอยยน 

13.  สีของดอกตัวผู ครีมปนขาว ชมพูออน 
14.  สีของดอกตัวเมยี สมคอนขางเหลือง ครีม เหลืองซีดๆหรือชมพูออน 
15.  สีของกาบ กาบปลีดานนอกสีแดง มวงเขม

หรือเหลือง สวนดานในสีชมพู 
มวงเขม และเหลือง 

ครีม เหลืองซีดหรือชมพูออนๆ 
ดานนอกสีมวงอมน้ําตาลดานใน
สีแดงสด 

 
ที่มา: เบญจมาศ (2538) 
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 ภาพที่ 2  ลักษณะสัณฐานวิทยาที่สําคัญในการจําแนกระหวางจีโนม A และจีโนม B  
 ที่มา: Simmonds (1966) 
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4.  การเกิดกลวยพันธุใหม 
 
 ตามทฤษฎีของ Simmonds and Shepherd (1995) Musa acuminata เปน diploid ที่มีเมล็ด
และมีถ่ินกระจายพันธุอยูในเอเชียอาคเนย เกิดปรากฏการณ parthenocarpy หรือการเกิดผลที่ไมผาน
การผสมเกสรสงผลใหเกิดความเปนหมัน (sterility) และมีการคัดเลือกพันธุของมนุษย (artificial 
selection) และการขยายพันธุโดยใชหนอ (vegetative propagetion) จากความผันแปรที่เกิดจากการ
กลายพันธุ การเพิ่มชุดของโครโมโซม (polyploidization) ตามดวยการผสมขามชนิด (interspecific 
hybridization) ระหวาง Musa acuminata และ กลวยตานี ปรากฏการณตางๆเหลานี้นาํไปสู
พัฒนาการเกิดเปนกลวยปลูกพันธุตางๆมากมายแพรกระจายไปยังภมูภิาคตางๆทั่วโลก ดังที่พบอยู
ในปจจุบนั(ภาพที่ 3) 
 

 
 
ภาพที่ 3  ถ่ินกําเนิดของกลวยและการแพรกระจายไปยงัภูมิภาคตางๆทัว่โลก  
ที่มา: Horry et al. (1997) 
 
 โดยปกติ การผสมเกสรทําใหเกิดการพัฒนาของผลเกิดจากการที่ออกซิน (auxin) จาก
ละอองเกสรตัวผูเขาไปชวยกระตุนใหรังไข (ovary) พัฒนาขึ้นเปนผล การขยายตวัของรังไข และ 
ภายในผลจะเกิดเปนเมล็ดทีพ่ัฒนามาจาก ออวุล เพื่อชวยในการสืบพันธุ ในบางครั้งผลจะพัฒนาขึ้น
ไดเองโดยไมผานการผสมเกสรจากการสรางออกซินขึ้นไดเอง (เรียกวา “ผลลม”) หรือการผสม
เกสรดวยละอองเกสรของคนละพันธุที่ไมทําใหเกิดเมลด็หรือมีการแลกเปลี่ยนของชดุ gene บน
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โครโมโซมที่เรียกวา floating interchange (เบญจมาศ, 2538) หรือแมกระทั่งการทําลายโดยแมลง 
(นาจะปลอยสารกระตุนเขาสูรังไข) ปรากฏการณนี้เรียกวา parthenocarpy การที่กลวยไมมีเมล็ดนี้ 
เกิดจากปรากฏการณความเปนหมัน ในทางพันธุศาสตรไมมีความสัมพันธกับ parthenocarpy เพราะ
กลวยที่เกิดเปน ผลลม อาจมีการเกิดเมล็ดได ดังเชน กลวยน้าํวา ที่เจริญเติบโตใกล  Musa 
acuminata อาจมีเมล็ดได (Kobayashi, 1985) 
 
 การเปนหมนัสงผลใหเมล็ดไมเจรญิ อาจเปนเมล็ดลีบ ดงัที่พบในแตงโมหรือไมเกิดเมล็ด
เลย ในกรณีของกลวยปลูก ทั้งนี้ เพราะมกีารเปลี่ยนแปลงทางพันธุกรรม โดยเฉพาะการ
เปลี่ยนแปลงของ gene ที่ควบคุมการติดเมล็ด (ซ่ึงมีหลายปจจยั) ถึงแมวาจะมีการถายละอองเรณูแก
เกสรเพศเมียกอ็าจจะไมเกิดเมล็ดขึ้นเชนกนั 
 
 ในกรณีการคดัเลือกโดยมนษุย Musa acuminata ซ่ึงแตเดิมมีผลขนาดเล็กเต็มไปดวยเมล็ด
พัฒนาขึ้นมามผีลขนาดใหญอันเนื่องมาจาก parthenocarpy และผลของการเปนหมนั ทําใหมนษุย
คัดเลือกเอาไวปลูกเพื่อกินในลําดับตอไป (Simmonds,1962)  ในการสืบพันธุนั้น กลวยจะใชหนอที่
เกิดขึ้นตามโคนตนซึ่งจะมีอยูมากมาย ถึงแมวาจะไมมีเมล็ดมนุษยก็สามารถใชหนอในการ
ขยายพนัธุได (Reynolde, 1929)  
 
 การกลายพันธุ เปนปรากฏการณที่เกิดขึน้ในธรรมชาติ จากการเปลี่ยนแปลงของ gene ที่
ควบคุมลักษณะ phenotype ตางๆ สําหรับในกลวยการกลายพันธุเกิดขึน้อยางเชน การเปลี่ยนแปลง
ของรสชาติ ไมวาการทําใหรสหอมหวานขึ้น หรือการเปลี่ยนแปลงในขนาด สีสัน รูปราง ฯลฯ 
ประกอบกับการเพิ่มชุดของโครโมโซมสงผลใหพืชมีจํานวนโครโมโซมเพิ่มขึ้น เปนตัวคูณของ
โครโมโซมชุดพื้นฐาน เชน 2n = 2x กลายเปน 2n = 3x (triploid), 4x (tetraploid) กลุมพืช 
polyploidy มักจะมีขนาดที่ใหญโต ปราศจากเมล็ด มีรสชาติดีขึ้น แข็งแรง จึงเปนที่ตองการของ
มนุษย การเกดิ polyploidy เกดิไดมาจากหลายสาเหตแุตสาเหตุที่สําคัญกค็ือการเกิด restitution 
nucleus ในรังไข อันเนื่องมาจากความผิดปรกติในการแบงเซลลแบบ meiosis ของเซลลสืบพันธุทํา
ใหเซลลสืบพันธุที่เกิดใหมมีจํานวนโครโมโซม polyploidy แทนที่จะเปน n เพราะโครโมโซมที่
เพิ่มขึ้นเปนสองเทาไมแยกออกจากกันไปสูเซลลที่เกิดใหมทั้งสองเซลล เมื่อไข 2x ไปผสมกับ 
sperm ที่มี x เดียว ก็เกิดเปน zygote ที่มี 3x กลายเปนพืช triploid ในทํานองเดียวกนั เมื่อไข 3x ผสม
กับ sperm ที่มี x เดียว ก็เกิดเปน zygote ที่มี 4x กลายเปนพืช tetraploid ทําใหเกิดกลวยพนัธุตางๆขึ้น 
ดังเชนในปจจบุัน (ณรงค, 2546) 



 14

 การเกิดการผสมขามระหวางชนิดเปนปจจยัที่ชวยเพิ่มจํานวนพันธุปลูกของกลวย 
เบญจมาศ (2538) พบวา การแลกเปลี่ยนชดุ gene บนโครโมโซมแบบ differentiated interchange 
แบบ structural change ทําใหเกิดชนิดยอยขึ้นและเกิดการผสมขามระหวางชนดิยอย ดังเชน การเกดิ
กลวยไข เชื่อวาเกิดจาก Musa  acuminata Colla ssp. burmanica ผสมกับ Pisang Linlin (นาจะเปน 
Musa  acuminata Colla ssp. malaccensis) และพบการแบงเซลลในระยะ metaphase เกิด floating 
interchange อยู 1 แหง และ 2 subspecific differentiation จะมีการคัดเลือกโดยมนษุยถึงลักษณะการ
เปนหมันไมมีเมล็ดตอไป ดังภาพที่ 4 
 

ภาพที่ 4  การผสมขามพันธุและการเกิดวิวฒันาการของกลวยรับประทานไดในปจจุบนั 
ที่มา: (Valmayor et al, 2000) 
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 ตอมาเมื่อเทคโนโลยีทางดานชีวโมเลกุลมคีวามกาวหนามากขึ้น ไดมกีารพิสูจนเกีย่วกับ
วิวัฒนาการของกลวยที่รับประทานกนัอยูในปจจุบันวามกีารพัฒนามาจากกลวยชนิดใดโดย Carreel 
(1995) ไดใหสมมุติฐานวา การเขาคูกันของโครโมโซม หรือ ชุดจีโนมของชนิดยอยตางๆของ Musa  
acuminata ที่เขาไปมีสวนรวมในการเกดิกลวยรับประทานไดในยุคแรกๆของวิวัฒนาการจะเปน
กลวยที่เกิดจาก Musa  acuminata  ssp.  banksii และ Musa  acuminata  ssp.  errans จะมีแปงมาก
และชี้ใหเหน็วา การเกิดลูกผสมจาก Musa  acuminata  ssp.  malaccensis หรือ Musa  acuminata  
ssp. zebrina ที่มีถ่ินกําเนิดบรเิวณประเทศอนิโดนีเซียและมาเลเซียกลวยในถิ่นกําเนิดนัน้จะมีรส
หวาน จนสามารถกลาวไดวาลูกผสมของ Musa  acuminata และ Musa  balbisiana ที่เกิดขึ้นที่
ฟลิปปนสและไดมีการกระจายไปยัง อินโดจีน ตอนเหนอืของพมา และอินเดยี ผลจากการศึกษายัง
ช้ีใหเห็นวา กลวยที่มีชุดจีโนม AAA ที่พบไดทั่วไป ไดเกิดวิวัฒนาการในลําดับตอมา (secondary 
centre of diversity) ในแอฟริกา ประกอบดวย Musa  acuminata  ssp.  banksii และ Musa  
acuminata  ssp.  zebrina จนกลาวไดวา กลวยที่ปลูกอยูบริเวณพืน้ที่สูงของแอฟริกานัน้นาจะมาจาก
แหลงพันธุกรรมบริเวณตะวนัตกของอินโดนีเซียคือ Musa  acuminata  ssp. zebrina และเขายนืยนั
วา A จีโนมของ กลวยกลาย และ Maoli เกดิจาก Musa  acuminata  ssp.  banksii (เบญจมาศ, 2538) 
 
5.  การศึกษาทางชีวโมเลกุลของกลวย 
  
 ในปจจุบนัการจําแนกชนิดของกลวยมีอยูมากมายหลายวิธี เนื่องมาจากความกาวหนาทาง
เทคโนโลยีในดานตางๆทําใหทราบวากลวยชนิดตางๆมคีวามสัมพันธทางพันธุกรรมกันในรูปแบบ
ใดและสามารถบงบอกถึงลักษณะความจําเพาะเจาะจงของชนิดและจดัจําแนกชนดิที่มีความ
ใกลเคียงกันมากๆในระดับชนิดยอยได การจําแนกชนิดของสิ่งมีชีวิตในปจจุบันไดมกีารพัฒนา
วิธีการตางๆเขามาชวยเพิ่มประสิทธิภาพและความแมนยาํในการจําแนก ตั้งแตอดีตจนถึงปจจุบันใน
การศึกษาความหลากชนิดของสิ่งมีชีวิตนัน้ทําไดโดยการศึกษาอนุกรมวิธาน การเปรียบเทียบ
ลักษณะทางกายภาพ สัณฐานวิทยา ลักษณะเอมบริโอและสรีรวิทยา เปนวิธีที่ใชกันมานานและยังคง
ไดผลดีในปจจุบัน (Primrose, 1995) แตบางครั้งก็เกิดความผิดพลาดไดในบางกรณีทีม่ีความ
ใกลเคียงกันมากจําเปนตองใหผูที่มีความชาํนาญเทานั้นจาํแนกได ดังเชน ในกรณีของพรรณไมปา
หรือไมผลที่มีระยะเวลาในการออกดอกออกผลคอนขางยาวนาน สงผลใหเสียเวลาในการเฝารอ
ระยะเวลาของการเก็บรวบรวมขอมูล ตอมาเมื่อมีการนําวธีิการวิเคราะหในระดบัโมเลกุลโดยใช
เครื่องหมายทางชีวโมเลกุลที่แสดงความแตกตางหรือ polymorphic ในระดับโปรตีนและดีเอน็เอ
โดยเครื่องหมายโมเลกุลเปนสวนชวยที่สําคัญในการจําแนกหรือตรวจสอบชนิดพืชหรือสัตวที่
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สามารถตรวจสอบไดตั้งแตตนกลาถึงตนที่โตแลว รวมไปถึงการศึกษาความสัมพันธทางพันธุกรรม
และการปรับปรุงพันธุพืชไดอยางมีประสิทธิภาพมากขึน้(สุรินทร, 2540) 
  
 สําหรับเครื่องหมายทางโมเลกุลมี 2 ระดับ คือ ระดับโปรตีนและระดับดีเอ็นเอ เครื่องหมาย
ทางโมเลกุลระดับโปรตีนเปนเครื่องหมายที่ใชในการตรวจสอบโมเลกลุของโปรตีนชนิดตางๆโดย
ใชความแตกตางของโมเลกุลและใชวิธีการแยกโมเลกุลของโปรตีนดวยเทคนิค electrophoresis เพื่อ
ยอมดูแถบสีของโปรตีนจําเพาะโดยใชสารที่เหมาะสมหรือใชตรวจสอบรูปแบบของเอนไซมบาง
ชนิดหรือไอโซไซมตางๆ (Jeffreys et  al. 1985)  
 
 เครื่องหมายดีเอ็นเอ (DNA marker) หมายถึง ดีเอ็นเอที่ใชเปนเครื่องหมายบงชี้ความจําเพาะ
ของสิ่งมีชีวิตตัวหนึ่ง พันธุหนึ่ง หรือชนดิหนึ่ง หรือในระดับตางชนดิเปนดีเอ็นเอทีอ่ยูที่ตําแหนง
หนึ่งๆบนโครโมโซมที่เปนนิวเคลียดีเอ็นเอหรือดีเอ็นเอในออรแกเนลล (mitochondrial DNA หรือ 
chloroplast DNA) การที่ใชดีเอ็นเอเปนเครื่องหมายไดเกิดจากความแปรปรวน (variation) ของ 
nucleotide ในโมเลกุลของดีเอ็นเอหรือเกดิ polymorphic ของลําดับเบสในโมเลกุลของดีเอ็นเอ
นั่นเอง (สุรินทร, 2539) ที่มาของการศึกษาเครื่องหมายดเีอ็นเอเพื่อใชบงชี้ความแตกตาง ความ
หลากหลายทางพันธุกรรมของสิ่งมีชีวิตทั้งทางปริมาณและคุณภาพ อาจเปนการจาํแนกความ
แตกตางภายในชนิดหรือระหวางชนดิและภายในประชากรก็ได (De Langhe, 1986)  
   
 การตรวจสอบลายพิมพดีเอน็เอในปจจุบันยงัหมายรวมถึงวิธีการตรวจสอบดีเอ็นเอโดยการ
เพิ่มปริมาณดวยเทคนิค PCR ซ่ึงเปนการเพิม่ปริมาณดีเอน็เอจากหลายตําแหนงพรอมๆกัน โดย
เอนไซม DNA polymerase สังเคราะหดเีอ็นเอซ้ําๆกันหลายรอบจนกวาจะไดปริมาณเทาที่ตองการ 
ซ่ึงในปฏิกิริยา PCR จําเปนตองอาศัยองคประกอบตางๆ คือ ดีเอ็นเอตนแบบ, nucleotide 4 ชนิด, 
buffer, เอนไซม Taq DNA polymerase, MgCl2 และ ไพรเมอร โดยใชไพรเมอร 2 ชนิดที่จําเพาะกับ
ชวงของดีเอ็นเอหรือ gene หนึ่งๆโดยตองทราบลําดับเบสของดีเอ็นเอเปาหมายกอนเพื่อเปนขอมูล
ในการสังเคราะหไพรเมอร โดยไพรเมอรทีใ่ชจะเขาเกาะกับดีเอ็นเอเปาหมายคนละสายและมีปลาย 
3´ ในทิศทางเขาหากัน บริเวณหรือช้ินสวนดีเอ็นเอทีเ่กดิจากการสังเคราะหเพิ่มปริมาณจะมีขนาด
ความยาวเทากบัชิ้นดีเอ็นเอจากปลายของไพรเมอรชนิดหนึ่งถึงปลายของไพรเมอรอีกชนิดหนึ่ง 
(สุรินทร, 2540) 
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6.  เทคนิค ISSR (inter - simple sequence repeat)  
 
 ISSR เปนชิ้นสวนดีเอ็นเอทีอ่ยูระหวางชุดซ้ํา (repeat sequence) ซ่ึงขนาดของ ISSR จะ
ขึ้นอยูกับระยะหางของชุดซ้าํ ซ่ึงชุดซ้ําจะมีขนาด 1-4 คูเบส หรือไมเกนิ 10 คูเบส เชน (dA.dT)n 
(dCA.dTG)n และ (dCT.dAG)nชุดซ้ําที่เปน 3 หรือ 4 คูเบสก็พบไดเชนกนัแตพบไดนอยกวา ดังนัน้
ในการสังเคราะหไพรเมอรจาํเปนตองอาศยัชุดซ้ําดังกลาวในการออกแบบสังเคราะหไพรเมอร และ 
repeat sequence พบกระจายอยูทั่วจีโนม ดงันั้นจึงสามารถตรวจสอบสรางลายพิมพดเีอ็นเอได
ครอบคลุมทั้งจีโนม (Godwin, 2005) ปจจบุันมีการใช ISSR กันมากในการศึกษาแผนที่ของจีโนม
และจําแนกความแตกตางของสิ่งมีชีวิตโดยวิธีวิเคราะหลายพิมพดเีอ็นเอ ใชดเีอ็นเอจํานวนนอย 
วิเคราะหผลทําไดงายเนื่องจากใชการสังเกตแถบดีเอ็นเอและบอกความสัมพันธของสิ่งมีชีวิต
ระหวางชนิดหรือแมกระทัง่ระหวางสกุลไดและสามารถปรับใชในการทําแผนที่ยีน (genetic 
linkage map) บนโครโมโซมได (อัญมนี, 2544) 
 
7.  งานวิจัยทางชีวโมเลกุลของกลวย 
 
 Jarret (1986) วิเคราะหชุดโครโมโซมของกลวยดวยไอโซไซม (isozyme) โดยใชเอนไซม 
shikimic acid dehydrogenase (SKDH), malate dehydragenase (MDH), glutamate oxaloacetate 
transaminase (GOT) และ peroxidase ในการศึกษาสามารถทําใหแบงชดุของโครโมโซมกลวยได
เดนชัดขึน้และสามารถจําแนกชนิดยอยของ  Musa acuminata ไดแตการจําแนกกลุมพันธุยังไม
สามารถทําโดยใชเอนไซม 
 
 เกษมศกัดิ ์(2535) ศึกษาการจําแนกชุดจีโนมของกลวยทั้ง Musa acuminata และกลวยปลูก
ในประเทศไทย พบวา ไอโซไซม GTO ทําใหเกิดแถบสทีี่ทําใหแยกกลวยที่มีโครโมโซมชุด AA  
AAA  AAB ออกจาก ABB  ABBB และ BBB ไดและสามารถแยก ABB ออกจาก ABBB และ BBB 
และแถบสีของเอนไซม GOT ยังแยก ABB  ABBB  BB ออกจาก BBB ได  
 
 Carreel (1995) เปรียบเทยีบดีเอ็นเอจากคลอโรพลาสตและไมโตคอนเดรีย โดยใชเทคนิค 
RFLP (restriction fragment length polymorphism) วิเคราะหกลวยชุดจีโนม AA จํานวน 128 โคลน
และชุดจีโนมอื่นอีก 115 โคลน พบวาในชดุจีโนม AA 128 โคลน พบดีเอ็นเอของ Musa  acuminata  
ssp.  banksii และ Musa  acuminata  ssp.  errans ทุกโคลน และในชุดจโีนมอื่นที่ทําการทดลองก็
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พบดีเอ็นเอของ Musa  acuminata  ssp.  banksii และ Musa  acuminata  ssp.  errans อีกจํานวน 111 
โคลน ดังนั้นจงึอาจสรุปวากลุมพันธุที่เปนตนกําเนดิของสายวิวฒันาการของกลวยที่รับประทานได
อยูในปจจุบันอาจเกิดมาจาก Musa  acuminata  ssp.  banksii และ Musa  acuminata  ssp.  errans 
ขณะที่กลวย Musa  acuminata  ssp.  banksii มีถ่ินกําเนิดบริเวณประเทศปาปวนวิกินี และ Musa  
acuminata  ssp.  errans มีถ่ินกําเนดิอยูที่ฟลิปปนส ดังนั้นกลวยรับประทานไดนาจะมีแหลงกําเนิด
มาจาก 2 ประเทศดังกลาวหรือประเทศใดประเทศหนึ่ง เนือ่งจากกลวยปลูกชุดจีโนม AA ที่เปนพันธุ
พื้นเมืองพบมากในประเทศปาปวนวิกินี มากกวาทีพ่บในประเทศมาเลเซียและฟลิปปนส (Stover 
and Simmonds, 1987) ดังนัน้ ปาปวนวิกนิ ีนาจะเปนถ่ินกําเนิดแรกของกลวยรับประทานได 
 
 อัญมณี (2544) ไดศึกษาจีโนมกลวยดวยการตรวจสอบดีเอ็นเอบริเวณ simple sequence 
repeat (SSR) รวมกับการทํา genomic in situ hybridization (GISH) ใน Musa acuminata และกลวย
ลูกผสมของไทย พบวาจีโนม A ที่พบในกลวยไข หอมทอง รอยหวี และ กลวยน้ําวา ตางมีแถบดี
เอ็นเอเหมือนกับกลวยปาแพร และ กลวยปาพัทลุง และดีเอ็นเอของกลวยจีโนม B สามารถไฮบริ
ไดซกับโครโมโซมของ Musa acuminata ซ่ึงมีจีโนม A ไดและสรุปไดวา จีโนม A ของกลวยน้ําวา
มาจากกลวยปาพัทลุง สวนจโีนม B มาจากกลวยตานี สําหรับกลวยรอยหวีนัน้จีโนม A มาจากทั้ง
กลวยปาแพรและกลวยปาพทัลุง 
 
 สมจิตต และคณะ (2544 ) จําแนกพนัธุกลวยน้ําวาโดยเทคนิค RAPD จากการทดลองใช
ไพรเมอรจํานวน 22 ชนิด ในการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอของกลวยน้ําวา จาํนวน 19 พันธุ โดยเทคนิค 
RAPD ผลปรากฎวา มีไพรเมอร 11 ชนิด เทานั้นที่สามารถเพิ่มปริมาณดเีอ็นเอของกลวยน้ําวาทั้ง 19 
พันธุได โดยใหแถบดีเอ็นเอที่สามารถตรวจสอบได 151 แถบ มีขนาดดเีอ็นเอตั้งแต 210-2443 คูเบส 
โดยมี polymorphic bands 114 แถบนอกจากนี้ยังพบวามไีพรเมอร 5 ชนิด ที่ใหแถบดีเอ็นเอที่เฉพาะ
ในกลวยบางพนัธุ คือ ไพรเมอร OPA-13 ใหแถบดีเอ็นเอที่เฉพาะขนาด 1404 และ 907 คูเบสใน
กลวยน้ําวามกุดาหาร และ ไพรเมอร OPC-11, OPC-15, OPD-03 และ OPD-13 ใหแถบดีเอ็นเอที่
เฉพาะขนาด 1250, 473, 967 และ 742 bp ในกลวยน้ําวานครศรีธรรมราช น้ําวาไสเหลือง น้ําวาออง
ชัยภูมิ และน้ําวาสุรินทร ตามลําดับ 
 
 Pillay et al. (2000) ใชเทคนคิทาง RAPD ในการจําแนกชุดจีโนมของกลวย (A and B 
genome) โดยใชไพรเมอรขนาด 10 นิวคลีโอไทดจํานวน 80 ไพรเมอรในการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอ
ของกลวย Musa  acuminata ssp. burmannicoides โคลน Calcutta 4 (AA genome) และ Musa  
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balbisiana โคลน Honduras (BB genome) พบวา ไพรเมอรจํานวน 3 ชนิดประกอบไปดวย A17, 
A18, และD10 สามารถเพิ่มปริมาณดีเอ็นและใหแถบดีเอ็นเอที่เฉพาะในกลวยทีใ่ชในการจําแนกทั้ง
สองชนิดได  
 
 Hewell et al. (1994) ใชเทคนิคทาง RAPD สามารถแยกกลวย Musa  acuminata ssp.  
burmanica ออกจาก Musa  acuminata  Colla  ssp.  malaccensis ไดโดยใชไพรเมอรขนาด 10 เบส
จํานวน 13 ไพรเมอรไดช้ินสวนดเีอ็นเอขนาดตางๆ 116 ช้ินสวนที่เพิ่มปริมาณจากไพเมอร 9 ชนิด
และความสัมพันธของกลวยในชดุจีโนมอื่นๆที่นํามาทดลองก็ใหผลในแนวทางเดยีวกับการจัดกลุม
ดวยลักษณะทางสัณฐานวิทยา 
 
 Olivia et al. (1996) ใชเทคนิคทาง RAPD ในการตรวจสอบลักษณะสัณฐานวิทยาของ
กลวยที่ทําใหตนเตี้ยในสวนของเซลลสืบพันธุของกลวยหอม Cavendish (AAA genome) โดย
ทดลองกับตัวอยางที่มีลักษณะปกติ 57 ตัวอยางและลักษณะตนเตีย้ 59 ตัวอยาง พบวา ไพรเมอร 19 
ชนิดจากทั้งหมด 66 ชนิดสามารถเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอและแสดงความเปน polymorphic ไดระหวาง
พันธุที่มีลักษณะปกติและมลัีกษณะตนเตีย้ คิดเปน 28.8 เปอรเซ็นต แตไพรเมอร OPJ-04 จะปรากฏ
แถบดีเอ็นเอขนาด 1.5 กิโลเบสไดเฉพาะในพันธุปกติเทานั้นและไมพบแถบของดีเอน็เอ OPJ-04 ใน
พันธุที่มีลักษณะตนเตี้ย ดังนั้นเทคนิคทาง RAPD นาจะเปนเครื่องมอืในการตรวจสอบพันธุที่มี
ลักษณะตนเตีย้ได 
 
 Lysak et al. (1999) ไดทดลองหาขนาดจีโนมของกลวย พบวา กลวยจีโนม A มีขนาดใหญ
กวากลวยในจโีนม B 12 เปอรเซ็นต ขนาดของกลวยในจโีนม B เชน กลวย Musa  balbisiana มี
ขนาดจีโนมเฉลี่ย 537 Mbp สวนขนาดของจีโนม A ของ Musa  acuminata ในพันธุตางๆอยูในชวง
เฉลี่ย 591-615 Mbp เชน กลวยปาระยอง (AA) มีขนาด 608 Mbp ขนาดจีโนมของกลวย ทริพลอยด 
ไมมีความแตกตางจากกลวยดิพลอยดโดยกลวย Red Dacca, Gros Michel, Gran Enano (AAA) มี
ขนาด 590-613 Mbp กลวย Agbagba, Obinol Ewai, Prata (AAB) มีขนาด 559-587 Mbp และกลวย 
Pelipita (ABB) มีขนาด 563 Mbp ตามลําดบั  
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อุปกรณและวิธีการ 
 

อุปกรณ 
 

1.  ตัวอยางพชื 
 
 ตัวอยางกลวยที่นํามาทดลองไดรับความอนุเคราะหจากแปลงรวบรวมพันธุกลวยสถานีวิจยั
ปากชอง จังหวัดนครราชสีมาและเก็บรวบรวมจาก อําเภอทองผาภูมิ จังหวดักาญจนบุรี อําเภอนา
กลาง จังหวัดเลย ประกอบดวยกลวยทีเ่ปนตัวอยางกลวยปาพื้นเมืองและกลวยปลูกที่เปนตัวแทน
ของชุดจีโนมตางๆ ดังแสดงในตารางที่ 3 
 
2.  อุปกรณและสารเคมีท่ีใชในการสกัดดีเอ็นเอ 

 
 2.1  อุปกรณทีใ่ชในการสกัดดีเอ็นเอ ไดแก โกรงบดยา อางน้ําควบคุมอณุหภูมิ (water bath) 
เครื่องปนเหวีย่ง (centrifuge) ตูเยน็หรือตูแช (refrigeraton and material storage) ตูอบ (dry oven)  
ไมโครไปเปต (micro pipet) เครื่องชั่ง (balance meter) หลอดทดลอง (eppendorf tube) หลอด
ทดลองขนาดเล็ก (micro tube)  
 
 2.2  สารเคมีที่ใชในการสกัดดีเอ็นเอ ไดแก สารละลาย extraction buffer (2% w/v CTAB, 
1.4 M NaCl, 20 mM EDTA, 100 mM Tris-HCl (pH 8), 1% w/v PVP (polyvinylpyrrolidon)) 
สารละลาย 2-mercaptoethanol สารละลาย chloroform : isoamyl alcohol (24 : 1) สารละลาย  
phenol : chloroform : isoamyl alcohol (25 : 24 : 1) สารละลาย isopropanol สารละลาย wash buffer 
(76% ethanol, 10 mM ammonium acetate) สารละลาย TE buffer (2 M Tris-HCl (pH 8), 0.5 M 
EDTA) สารละลาย 1x TBE buffer เอ็นไซม RNase A สารละลาย 3M sodium acetate pH 5.2  
สารละลาย absolute ethanol สารละลาย 75% ethanol และไนโตรเจนเหลว  
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 ภาพที่ 5  สถานที่เก็บตวัอยางกลวยทีใ่ชในงานวิจยั 
 

กลวยปาสยาม 
(MW7, MW8 และ MW9)

กลวยตานี (MW1) 

กลวยปาปลีเหลือง (MW13 และ MW14)  
กลวยตานี (MW3) และกลวยปลูก (ตารางที่ 3) 

กลวยปาผลเล็ก (MW15) กลวยตาน ี(MW2)  
และกลวยปาชนิดอืน่ๆ (ตารางที่ 3) 

 

 

กลวยไหล (ML)

กลวยนวล (EG) 

กลวยปาพมา 
(MW4, MW5 และ MW6) 

กลวยปามะละกา  
(MW10, MW11 และ MW12) 
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ตารางที่ 3  ชื่อพฤกษศาสตร ชื่อชนิดยอย ชื่อพันธุปลูก ชุดจีโนม ชื่อพืน้เมือง สถานที่เก็บและหมายเลขตัวอยางของกลวยทีใ่ชในงานวจิัย 
 

สกุล เซคชั่น ชนิด ชนิดยอย พันธุปลูก ชุดจีโนม ชื่อพื้นเมือง แหลงเก็บตัวอยาง 
(อําเภอ, จังหวัด) รหัส 

Musa Eumusa Musa balbisiana - - BB กลวยตานี ศรีนคร, สุโขทัย MW1 
Musa Eumusa Musa balbisiana - - BB กลวยตานี  บางเขน, กทม. MW2 
Musa Eumusa Musa balbisiana - - BB กลวยตานี  ปากชอง, นครราชสีมา MW3 
Musa Eumusa Musa  acuminata burmannica - AA กลวยปาพมา เมือง, แมฮองสอน MW4 
Musa Eumusa Musa  acuminata burmannica - AA กลวยปาพมา เมือง, แมฮองสอน MW5 
Musa Eumusa Musa  acuminata burmannica - AA กลวยปาพมา เมือง, แมฮองสอน MW6 
Musa Eumusa Musa  acuminata siamea - AA กลวยปาสยาม นครไทย, พิษณุโลก MW7 
Musa Eumusa Musa  acuminata siamea - AA กลวยปาสยาม นครไทย, พิษณุโลก MW8 
Musa Eumusa Musa  acuminata siamea - AA กลวยปาสยาม ศรีสัชนาลัย, สุโขทัย MW9 
Musa Eumusa Musa  acuminata malaccensis - AA กลวยปามะละกา นาโยง, ตรัง MW10 
Musa Eumusa Musa  acuminata malaccensis - AA กลวยปามะละกา เมือง, กระบี่ MW11 
Musa Eumusa Musa  acuminata malaccensis - AA กลวยปามะละกา ตะกั่วปา, พังงา MW12 
Musa Eumusa Musa  acuminata banksii - AA กลวยปาปลีเหลือง ปากชอง, นครราชสีมา MW13 
Musa Eumusa Musa  acuminata banksii  - AA กลวยปาปลีเหลือง  ปากชอง, นครราชสีมา MW14 
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ตารางที่ 3  (ตอ)   
 

สกุล เซคชั่น ชนิด ชนิดยอย พันธุปลูก ชุดจีโนม ชื่อพื้นเมือง แหลงเก็บตัวอยาง 
(อําเภอ, จังหวัด) รหัส 

Musa Eumusa Musa  acuminata microcarpa  - AA กลวยปาผลเล็ก  บางบัวทอง, นนทบุรี MW15 
Musa Eumusa Musa itinerans - - - กลวยหก ปากชอง, นครราชสีมา MI 
Musa Rhodochlamys Musa laterita - - - กลวยไหล ทองผาภูมิ, กาญจนบุรี ML 
Musa Callimusa Musa coccinea - - - กลวยรัตกัทรี จตุจักร, กทม. MCo 
Ensete - Ensete glaucum - - - กลวยนวล นากลาง, เลย EG 
Musa Eumusa Musa (AA group) - “Kluai Hom Jom Pa” AA กลวยหอมจําปา ปากชอง, นครราชสีมา MC1 
Musa Eumusa Musa (AA group) - “Kluai Nam Thai” AA กลวยน้ําไท ปากชอง, นครราชสีมา MC2 
Musa Eumusa Musa (AA group) - “Kluai Khai Thong Neoy” AA กลวยไขทองเงย ปากชอง, นครราชสีมา MC3 
Musa Eumusa Musa (AA group) - “Kluai Khai Thong Roung” AA กลวยไขทองรวง ปากชอง, นครราชสีมา MC4 
Musa Eumusa Musa (AA group) - “Kluai Leb Mu Nang” AA กลวยเล็บมือนาง ปากชอง, นครราชสีมา MC5 
Musa Eumusa Musa (AAA group)  - “Kluai  Hom Khieo Kom” AAA กลวยหอมเขียวคอม ปากชอง, นครราชสีมา MC6 
Musa Eumusa Musa (AAA group) - “Kluai Nak Dang” AAA กลวยนากแดง ปากชอง, นครราชสีมา MC7 
Musa Eumusa Musa (AAA group) - “Kluai Khai BW. 2” AAA กลวยไข บว. 2 ปากชอง, นครราชสีมา MC8 
Musa Eumusa Musa (AAA group) - “Kluai Khai Pratabong” AAA กลวยไขพระตะบอง ปากชอง, นครราชสีมา MC9 
Musa Eumusa Musa (AAA group) - “Kluai Hom Thong” AAA กลวยหอมทอง ปากชอง, นครราชสีมา MC10 
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ตารางที่ 3  (ตอ)   
       

สกุล เซคชั่น ชนิด ชนิดยอย พันธุปลูก ชุดจีโนม ชื่อพื้นเมือง แหลงเก็บตัวอยาง 
(อําเภอ, จังหวัด) รหัส 

Musa Eumusa Musa (AAB group) - “Kluai Klai” AAB กลวยกลาย ปากชอง, นครราชสีมา MC11 
Musa Eumusa Musa (AAB group) - “Kluai Roiwi” AAB กลวยรอยหวี ปากชอง, นครราชสีมา MC12 
Musa Eumusa Musa (AAB group) - “Kluai Nom Sao” AAB กลวยนมสาว ปากชอง, นครราชสีมา MC13 
Musa Eumusa Musa (AAB group) - “Kluai Nam Fad” AAB กลวยน้ําฝาด ปากชอง, นครราชสีมา MC14 
Musa Eumusa Musa (AAB group) - “Kluai Nam Kab Dam” AAB กลวยน้ํากาบดํา ปากชอง, นครราชสีมา MC15 
Musa Eumusa Musa (ABB group) - “Kluai Namwa Sai Leong” ABB กลวยน้ําวาไส 

เหลือง 
ปากชอง, นครราชสีมา MC16 

Musa Eumusa Musa (ABB group) - “Kluai Namwa Dam” ABB กลวยน้ําวาดํา ปากชอง, นครราชสีมา MC17 
Musa Eumusa Musa (ABB group) - “Kluai Namwa  Khom” ABB กลวยน้ําวาคอม ปากชอง, นครราชสีมา MC18 

Musa Eumusa Musa (ABB group) - “Kluai Hak Muk Kheio” ABB กลวยหักมุกเขียว ปากชอง, นครราชสีมา MC19 
Musa Eumusa Musa (ABB group) - “Kluai Hak Muk Khao” ABB กลวยหักมุกขาว ปากชอง, นครราชสีมา MC20 
Musa Eumusa Musa(ABBB group) - “Kluai Theparod” ABBB กลวยเทพรส ปากชอง, นครราชสีมา MC21 
Musa Eumusa Musa (BBB group) - “Kluai Thepanom” BBB กลวยเทพพนม ปากชอง, นครราชสีมา MC22 
Musa Eumusa Musa (BBB group) - “Kluai Phama Hark Kuk” BBB กลวยพมาแหกคุก ปากชอง, นครราชสีมา MC23 
Musa Eumusa Musa (BBB group) - “Kluai Lep Chang Kut” BBB กลวยเล็บชางกุด ปากชอง, นครราชสีมา MC24 
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ตารางที่ 3  (ตอ) 
       

สกุล เซคชั่น ชนิด ชนิดยอย พันธุปลูก ชุดจีโนม ชื่อพื้นเมือง แหลงเก็บตัวอยาง 
(อําเภอ, จังหวัด) รหัส 

Musa Eumusa Musa (BBB group) - “Kluai Hin” BBB กลวยหิน ปากชอง, นครราชสีมา MC25 
Musa Eumusa Musa (AA group) - “Kluai Nam Thai” AA กลวยน้ําไท บางบัวทอง, นนทบุรี MC26 

 
หมายเหต ุ การจัดจําแนกพนัธุกลวยปลูกออกเปนชุดจีโนมตางๆอางอิงจาก เบญจมาศ (2538) 
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3.  อุปกรณและสารเคมีท่ีใชในการตรวจสอบคุณภาพและวัดปริมาณดีเอ็นเอ 
 
 3.1  อุปกรณทีใ่ชในการตรวจสอบคุณภาพและวดัปริมาณดีเอ็นเอ ไดแก ชุด 
electrophoresis equipment เครื่อง UV transilluminator อุปกรณในการยอมเจลและอปุกรณในการ
ถายภาพ 
  
 3.2  สารเคมีที่ใชในการตรวจสอบคุณภาพและวดัปริมาณดีเอ็นเอ ไดแก agarose (Research 
Organics, INC.) สารละลาย 1x TBE buffer สารละลาย 6x loading buffer (0.25% bromphenol blue, 
0.25% xylene cyanol FF, 30% glycerol) สารละลายดีเอ็นเอมาตรฐาน (100 bp DNA ladder plus) 
สารละลาย ethidium bromide (10 mg/ml) 

 
4.  อุปกรณและสารเคมีท่ีใชในการทําปฏิกิริยาและตรวจสอบ inter - simple sequence repeat  
 
 4.1  อุปกรณและเครื่องมือในการทําปฏิกิริยาและตรวจสอบ inter - simple sequence repeat 
ไดแก เครื่อง PCR รุน iCycler BIO-RAD ไมโครไปเปต หลอดทดลองขนาดเล็ก เครือ่งปนเหวี่ยง
ขนาดเล็ก (microcentrifuge)  
 
 4.2  สารเคมีที่ใชในการทําปฏิกิริยาและตรวจสอบ inter - simple sequence repeat ไดแก  
10x PCR buffer (15 mM MgCl2, QIAGEN) แมกนีเซียมคลอไรด (25 mM MgCl2, QIAGEN) 
เอ็นไซม Taq DNA polymerase (5unit/µl, QIAGEN) สารละลาย dNTP (10 mM, QIAGEN) 
สารละลาย mineral oil ไพรเมอร สารละลายดีเอ็นเอ (DNA template) และ น้ํากลั่นบรสุิทธิ์ 
 
 4.3  อุปกรณและสารเคมีที่ใชในการตรวจสอบผลผลิตที่ไดจากการทําปฏิกิริยาและ
ตรวจสอบ inter - simple sequence repeat ไดแกอุปกรณตางๆ ในขอ 3 
 
5.  อุปกรณในการวิเคราะหผลลายพิมพดีเอ็นเอจากเทคนิค inter - simple sequence repeat 
 
 5.1 โปรแกรมคอมพิวเตอรสําเร็จรูป NTSYS pc รุน 2.01 (Rohlf, 1997) เพื่อวิเคราะหหาคา
ดัชนีความคลายคลึงและจดัทาํแผนภาพความสัมพันธทางพันธุกรรม ดวยวิธี UPGMA (unweighted 
pair group method using arithmetic average)  
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วิธีการ 
 
1.  การเก็บรวบรวมตัวอยางพืช 
 
 1.1  ทําการเกบ็ตัวอยางกลวยประกอบดวยสวนของ ชอดอกเพศผู ใบ และผล จากถิ่น
กระจายพันธุตามธรรมชาติและแปลงรวบรวมพันธุกลวยปลูก สถานีวิจยัปากชอง จังหวัด
นครราชสีมา และจากอําเภอทองผาภูมิ จังหวัดกาญจนบรีุ อําเภอนากลาง จังหวดัเลย และบาง
ตัวอยางไดเกบ็มาจากแหลงเพาะปลูกของเกษตรกรรวมทั้งทําการจดบนัทึกลักษณะทางสัณฐาน
วิทยาและนํามาปลูกไวที่สวนรุกขชาติ คณะวนศาสตร มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร ดังภาพที่ 5 
 
 1.2  จัดจําแนกกลวยตวัอยางและจัดทํารูปวธิาน 
 
2.  การเตรียมดีเอ็นเอ 
 
 เตรียมดีเอน็เอจากใบออนของกลวยโดยใชวิธีประยกุตจาก Agrawal et al. (1992) และ 
Doyle and Doyal (1990) มีวิธีการดังนี ้
 
 2.1  เลือกใบออนและสดของกลวยประมาณ 2-3 g และทาํความสะอาดดวยการลางดวย
น้ําเปลาประมาณ 2-3 คร้ังและสุดทายลางดวยน้ํากลั่น เช็ดใหแหง 
 
 2.2  นํา extraction buffer ใสในหลอดทดลอง จํานวน 20 ml และ เติม  
2-mercaptoethanol จํานวน 200 µl นําไปอุนใน water bath 65   C นาน 10-15 นาที  
 
 2.3  นําตัวอยางใบกลวยประมาณ 2 g บดใหละเอียดดวยไนโตรเจนเหลวในโกรงบดยา 
 
 2.4  ยายผงตัวอยางลงในหลอดที่มี extraction buffer อยูกอนแลวผสมใหเขากันและนาํไป
อุนใน water bath 65   C นาน 45-60 นาที และคอยๆผสมใหเขากนัทุกๆ 15 นาที 
 
 2.5  นําตัวอยางมาบมไวที่อุณหภูมิหองเปนเวลาประมาณ 5-10 นาที  
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 2.6  เมื่อครบเวลาเติม chloroform : isoamyl alcohol (24 : 1) จํานวน 15 ml ผสมใหเขากัน
จนเปนสีขาวขุน ประมาณ 15 นาที  
 
 2.7  นําไปปนเหวีย่งที่ 8,500 rpm อุณหภูมิ 4   C เปนเวลา 10 นาที 
 
 2.8  ยายสารละลาย ซ่ึงลอยตวัอยูดานบนไปใสในหลอดทดลอง หลอดใหม ระวังอยาให
ช้ินสวนของตวัอยางตดิมาดวย 
 
 2.9  เติม 2-propanol จํานวน 15 ml ที่ผานการแชเย็น -20  C แลวคอยๆผสมไปมาอยางชาๆ  
 
 2.10  นําไปแชเย็นที่ -20   C นาน 30-45 นาที 
 
 2.11  นําไปปนเหวี่ยงที ่8,500 rpm อุณหภูมิ 4   C เปนเวลา 10 นาท ี 
 
 2.12  เทสารละลายในหลอดทดลองออกเหลือไวแตเพียงตะกอนของดีเอ็นเอ แลวเติม wash 
buffer จํานวน 5 ml เขยาไปมาอยางชาๆ  
 
 2.13  นําไปปนเหวี่ยงที่ 8,500 rpm อุณหภูมิ 4   C เปนเวลา 10 นาท ี 
 
 2.14  หลังจากนั้นนําตะกอนดีเอ็นเอ ที่ไดไปตากจนแหงสนิท ประมาณ 10-30 นาที  
 
 2.15  เติม TE buffer 1-4 ml (ขึ้นอยูกับปริมาณดีเอน็เอทีไ่ด) เพื่อละลายดีเอ็นเอที่ได  
ที่อุณหภูมิ 37  C ประมาณ 20-30 นาท ี
 
 2.16  เติม RNase A (ความเขมขน 10 mg/ml) ในอัตราสวน 1 ml TE buffer เติม RNase 4 µl 
และอุนที่อุณหภูมิ 37   C นาน 1 ช่ัวโมง ในกรณีที่มีตะกอนใหนําไปปนที่ 8,500 rpm อุณหภูมิ 4   C 
นาน 10 นาที แลวดูดเอาเฉพาะสารละลาย 
 
 2.17  เติม phenol : chloroform : isoamyl alcohol (25 : 24 : 1) จํานวน 500 µl เขยาเบาๆแลว
นําไปปนเหวีย่งที่ 8,500 rpm อุณหภูมิ 4   C เปนเวลา 10 นาที  
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 2.18  สกัดดวย chloroform : isoamyl alcohol (24 : 1) จํานวน 500 µl เขยาเบาๆแลวนําไป
ปนเหวี่ยงที่ 8,500 rpm อุณหภูมิ 4   C เปนเวลา 10 นาท ี
 
 2.19  ยายสารละลายใสลงในหลอดทดลอง เติม 3M sodium acetate อัตราสวน 1 ml  
TE buffer เติม 3M sodium acetate จํานวน 100 µl ผสมใหเขากันแลวเติม absolute ethanol จํานวน 
2.5 ml ตอ TE buffer 1 ml ที่ผานการแชเยน็ที่ -20   C แลวคอยๆผสมไปมาอยางชาๆ แลวนําไปปน
เหวีย่งที่ 12,000 rpm อุณหภมูิ 4   C นาน 10 นาที  
 
 2.20  ลางตะกอนดวยการเตมิ 75% ethanol จํานวน 1,000 µl แลวเขยาไปมาเบาๆ แลวนําไป
ปนเหวี่ยงที่ 12,000 rpm อุณหภูมิ 4   C นาน 10 นาที และเติมลางอีก 1 คร้ัง  
 
 2.21  นําตะกอนดีเอ็นเอ ไปตากจนแหงสนทิ ประมาณ 20 นาที 
 
 2.22  เติม TE buffer ประมาณ 200-500 µl เพื่อละลายตะกอนดีเอน็เอจนหมดตามความ
เหมาะสมและนําไปเก็บไวที ่อุณหภูม ิ-20   C จนกวาจะนาํไปใชตอไป 
 
3.  การตรวจสอบคุณภาพและวัดปริมาณดีเอ็นเอ 
 
 การตรวจสอบคุณภาพและวดัปริมาณดีเอน็เอสามารถกระทําไดโดย วดัการเรืองแสงของ 
ดีเอ็นเอที่จับตวักับ ethidium bromide หลังจากแยกขนาดดีเอ็นเอโดยวิธี electrophoresis 
 
 3.1  วิธีวัดการเรืองแสงรวมกบั ethidium bromide  
 
         โดยการนําดีเอ็นเอทีเ่ตรียมไดมาทํา electrophoresis ใน agarose gel แลวยอมดวย 
ethidium bromide โมเลกุลของ ethidium bromide จะเขาไปแทรกอยูในเกลียวคูของดีเอ็นเอ และ
เมื่อนําไปสองดวยแสงอัลตราไวโอเลตจะเกิดการเรืองแสง โดยความเขมของแสงเปนสัดสวน
โดยตรงกับปรมิาณดีเอน็เอ เมื่อเปรียบเทียบกับดีเอ็นเอมาตรฐานที่ทราบปริมาณแลวจะสามารถ
บอกปริมาณของดีเอ็นเอตวัอยางโดยประมาณได โดยปริมาณที่ตรวจสอบไดจะเปนระดับนาโนกรัม 
ดังนั้นในกรณทีี่ปริมาณดีเอน็เอมีนอยไมสามารถวัดการดูดกลืนแสงไดจะใชวิธีนี้ นอกจากนี้การ
แยกขนาดดเีอน็เอดวยวิธี electrophoresis ยังสามารถบอกคุณภาพของดีเอ็นเอไดวามีการปนเปอน
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จากอารเอ็นเอ ซ่ึงจะเหน็เคลื่อนที่ไปไดเร็วกวาดเีอ็นเอหรอืไมและดเีอ็นเอที่ไดมีขนาดโมเลกุลขนาด
ไหน มกีารแตกหักของโมเลกุลมากนอยเพยีงใด ซ่ึงมีขั้นตอนดังตอไปนี้ 
 
         3.1.1  เตรียมถาดสําหรับเท gel ในแนวราบและหวใีหเรียบรอยและเช็ดหวแีละถาด
ดวย glycerol เพื่อชวยในการหลอล่ืน 
 
         3.1.2  เตรียม 0.8 % agarose gel โดยการชั่ง agarose 0.8 g และเตมิ 1x TBE buffer 
จํานวน 100 ml 
 
         3.1.3  เขยาเบาๆเพื่อชวยในการละลายและอุนดวยไมโครเวฟ ประมาณ 2 นาที 
 
         3.1.4  ตั้งทิ้งไวใหเย็นลงที่อุณหภูมิประมาณ  50 - 55   C แลวเทลงในถาดที่เตรียมไว 
โดยให gel หนาประมาณ 5 mm ระมัดระวงัไมใหเกิดฟองอากาศ 
 
         3.1.5  ปลอยให agarose gel เย็นลงจนแข็งตัวที่อุณหภูมิหอง โดยใชเวลาประมาณ 30-
45 นาที แลวจงึดึงหวีออก ระวังอยาใหเกดิการฉีกขาด 
 
         3.1.6  เติม 1x TBE buffer ลงไปในถาดสําหรับเท gel เพื่อชวยในการนํา gel ออกจาก
ถาดไดงายขึน้ 
 
         3.1.7  นําแผน gel วางลงในเครื่อง electrophoresis equipment แลวใส 1x TBE buffer  
ใหทวม gel โดยใหสูงกวาแผน gel ประมาณ 2-3 mm 
  
         3.1.8  ดูดสารละลายดีเอ็นเอ 5 µl ผสมกับ 6x loading buffer 1 µl แลวหยอดลงใน gel 
ที่เตรียมไว 
 
         3.1.9  ทําการหยดสารละลายดีเอน็เอมาตรฐานเพื่อใชเปนตัวเปรียบเทียบความเขมขน
ของดีเอ็นเอ 
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         3.1.10  ตอกระแสไฟฟาเขากับเครื่อง electrophoresis equipment แลวเปด
กระแสไฟฟาใหมีแรงเคลื่อนไฟฟา 100 โวลต เปนเวลาประมาณ 30-45 นาที 
 
         3.1.11  นําแผน gel ไปยอมในสารละลาย ethidium bromide ประมาณ 5-15 นาที และ
นําไปลางดวยน้ําเปลาที่สะอาดเพื่อลาง ethidium bromide ประมาณ 5 นาที 
 
         3.1.12  นําแผน gel ที่ไดไปเรืองแสงภายใตแสงอัลตราไวโอเลตแลวทําการบันทึกภาพ
เพื่อตรวจสอบการปนเปอนหรือการแตกหักของดีเอน็เอและหาปริมาณความเขมขนของดีเอ็นเอ 
 
4.  การตรวจสอบดีเอ็นเอโดยเทคนิค inter - simple sequence repeat 
 
 การทําเทคนิค inter - simple sequence repeat เร่ิมจากการตรวจหาไพรเมอรที่เหมาะสมโดย
นําตัวอยางดีเอน็เอจํานวนหนึ่งมาทดสอบดวยไพรเมอรชนิดตางๆเพื่อตรวจหาชนิดไพรเมอรที่
เหมาะสมที่สามารถเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอได ซ่ึงมีขั้นตอนดงันี้ 
 
 4.1  เลือกชนิดไพรเมอรที่เหมาะสมในการสังเคราะหดีเอน็เอ 
  
 4.2  ขั้นตอนและการเตรียมปฏิกิริยา 
 
        ขั้นตอนและวิธีการเตรียมปฏิกิริยาในการทําเทคนิค inter - simple sequence repeat มี
ขั้นตอนดังนี ้
 
         4.2.1  เตรียมสารละลายตางๆ ซ่ึงประกอบไปดวย ดีเอ็นเอ (genomic DNA) เอนไซม 
Taq DNA polymerase ไพรเมอร สารละลาย dNTP แมกนีเซียมคลอไรด 10x PCR buffer น้ํากลั่น
บริสุทธิ์และสารละลายดีเอ็นเอมาตรฐาน ดงัตารางที่ 4 ผสมลงในหลอดทดลองขนาดเล็กและเติม 
mineral oil จํานวน 1-2 หยด ในกรณีที่เครื่อง PCR ไมมีระบบใหความรอนที่ฝาเพื่อปองกันการ
ระเหยของสารละลายตางๆในปฏิกิริยา 
 
         4.2.2  ทําการปนเหวี่ยงที่ 8,500 rpm ที่อุณหภูมิ 25   C ประมาณ 5-7 วินาท ี
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         4.2.3  นําเขาเครื่อง PCR โดยตั้งอุณหภูมิเละเวลาดังตารางที่ 5 
 
ตารางที่ 4  ความเขมขนของสารที่ใชเปนองคประกอบตางๆในปฏิกิริยา PCR 
 

สารที่ใช ปริมาตร (µl) ความเขมขนในปฏิกิริยา 
1.  ดีเอ็นเอ (20 ng/µl) 3.0 60 ng/15 µl 
2.  10x PCR buffer 1.5 1 เทา 
3.  MgCl2 (2.5 mM) 0.75 0.125 mM 
4.  dNTP (2 mM) 0.3 0.04 mM 
6.  ไพรเมอร (5 pmole/µl) 1.0 5 pmole/15 µl 
7.  Taq polymerase (5 unit/µl) 0.25 1.25 unit/15 µl 
8.  น้ํากลั่น 8.2 - 
รวม 15.0  
 
ที่มา: วิชาญ (ม.ป.ป.) 
 
ตารางที่ 5  โปรแกรมการเพิม่ปริมาณดีเอน็เอดวยปฏิกิริยา PCR 
 

 อุณหภูมิ (  C) เวลา (นาที) จํานวนรอบ 
1.  Denaturation 94 3 1 
2.  Denaturation 94 1 
     Annealing 35 1 
     Extension 72 2 

40 

3.  Final extension 72 5 1 
 
ที่มา: อัญมณ ี(2544) 
 
         4.2.4  นําผลที่ไดจากการทํา PCR เก็บไวที่อุณหภมูิ -20   C เพื่อรอการตรวจสอบ
ตอไป 
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 4.3  การตรวจสอบผลที่ไดจากการทํา PCR 
 
         โดยนําผลตัวอยางดีเอน็เอที่ไดจากการทํา PCR มาทํา electrophoresis ใน 1.4 % 
agarose gel แลวยอมดวย ethidium bromide ซ่ึงมีขั้นตอนดังนี ้
 
         4.3.1  เตรียมถาดสําหรับเท gel ในแนวราบและหวใีหเรียบรอย เชด็หวแีละถาดดวย 
glycerol เพื่อชวยในการหลอล่ืน 
 
         4.3.2  เตรียม 1.4 % agarose gel โดยการชั่ง agarose 1.4 g และเตมิ 1x TBE buffer 
จํานวน 100 ml 
 
         4.3.3  เขยาเบาๆเพื่อชวยในการละลายและอุนดวยไมโครเวฟ ประมาณ 2 นาทีและทิ้ง
ใหเย็นลงที่อุณหภมูิประมาณ 50 - 55  C แลวเทลงในถาดที่เตรียมไวโดยให gel หนาประมาณ  
5 mm ระมัดระวังไมใหเกิดฟองอากาศ 
 
         4.3.4  ปลอยให agarose gel เย็นลงจนแข็งตัวที่อุณหภูมิ 25  C โดยใชเวลาประมาณ 
30-45 นาที แลวจึงดึงหวีออก ระวังอยาให gel เกิดการฉีกขาด 
 
         4.3.5  เติม 1x TBE buffer ลงไปในถาดเพื่อชวยในการนํา gel ออกจากถาดไดงายขึ้น
และนําแผน gel วางลงในเครื่อง electrophoresis equipment และใส 1x TBE buffer ใหทวม gel โดย
ใหสูงกวาประมาณ 2-3 mm 
  
         4.3.6  ดูดสารละลายดีเอ็นเอ 5 µl ผสมกับ 6x loading buffer 1 µl หยอดลงใน gel ที่
เตรียมไวและทําการหยอดสารละลายดีเอ็นเอมาตรฐานทีท่ราบขนาดและความเขมขนเพื่อใชเปนตวั
เปรียบเทียบความเขมขนของดีเอ็นเอ 
 
         4.3.7  ตอกระแสไฟฟาเขากับเครื่อง electrophoresis equipment แลวเปดกระแสไฟฟา
ใหมีแรงเคลื่อนไฟฟา 100 โวลต เปนเวลาประมาณ 30-45 นาที 
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         4.3.8  นําแผน gel ไปยอมในสารละลาย ethidium bromide ประมาณ 5-15 นาที และ
นําไปลางดวยน้ําเปลาที่สะอาดประมาณ 5-10 นาที 
 
         4.3.9  นําแผน gel ที่ไดไปตรวจสอบการเรืองแสงภายใตแสงอัลตราไวโอเลตแลวทํา
การเก็บบันทกึผลที่ได 
 
5.  การวิเคราะหขอมูล 
 
 5.1  ทําการแปลงขอมูลแถบดีเอ็นเอเปนขอมูลแบบ binary และทําการเปรียบเทียบความ
เหมือนและความแตกตางของแถบดีเอ็นเอที่เกิดขึ้น โดยตัวอยางที่พบแถบดีเอ็นเอที่ตาํแหนงหนึ่งๆ 
ใหสัญลักษณเปน 1 สวนตวัอยางที่ไมพบแถบดีเอ็นเอทีต่ําแหนงเดยีวกันใหสัญลักษณเปน 0 
 
 5.2  คํานวณหาคาอัลลีลตอไพรเมอร ขนาดของอัลลีล (allele size) ความถี่ของอัลลีล (allele 
frequency) คา polymorphic percentage และคา heterozygosity (Hn) (Powell et al., 1996)  
 
 สูตรในการคํานวณ 
 
 1.  คาความถี่ของอัลลีล (allele frequency) (Powell et al., 1996) 

 
Allele frequency      =      จํานวน allele / จาํนวน allele ทั้งหมด 

 
 2.  คา polymorphic percentage (Powell et al., 1996) 
 

polymorphic percentage            =      จํานวน polymorphic loci / จํานวน loci ทั้งหมด 
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 3.  คา Heterozygosity (Hn) (Powell et al., 1996) 
 

Hn      =      1 - ∑ Pi
2 

 
 เมื่อ Pi      =      ความถี่ของ allele ที่ i โดย Pi ประกอบดวย PA และ PP 

  PA     =      ความถี่ของ allele ที่ไมปรากฏ (absent allele) 
  PP     =      ความถี่ของ allele ที่ปรากฏ ณ ตาํแหนงเดียวกนั (present allele) 
 
 5.3  คํานวณหาคาดัชนีความคลายคลึง (similarity index) และจดัทําแผนภาพความสัมพันธ
ทางพันธุกรรม ดวยวิธี UPGMA ดวยโปรแกรม NTSYS-pc รุน 2.01 (Rohlf, 1997)  
 
 สูตรในการคํานวณ 

 
 Similarity index (SD) (Nei and Li, 1979) 
 

SD     =      2a / 2a+b+c 
 

 เมื่อ a    =    จํานวนของ allele ที่ปรากฏทั้ง i และ j 
  b    =    จํานวนของ allele ที่ปรากฏใน i แตไมปรากฏใน j 
  c    =    จํานวนของ allele ที่ปรากฏใน j แตไมปรากฏใน i 
  b    =    จํานวนของ allele ที่ไมปรากฏทั้งใน i และ j 
 
 5.4  วิเคราะห สรุป และวิจารณผลการศึกษา 
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ผล 
 

1.  การจําแนกตัวอยางกลวยท่ีไดจากการเก็บจากภาคสนาม 
 
 จากการเก็บตัวอยางกลวยทั้งระดับชนิด ชนิดยอย จากถิน่กระจายพนัธุตามธรรมชาติและ
พันธุปลูกที่เกบ็จากแปลงปลูก ทั้งสิ้น 45 ตัวอยางแลวนาํมาศึกษาลักษณะทางสณัฐานวิทยาพรอมทั้ง
จําแนกออกเปนกลุมตามหนวยของการจัดจําแนก ชนิด ชนิดยอยและพันธุปลูกตางๆไดตามตารางที่ 
3 และเก็บรวบรวมไวที่สวนรุกขชาติคณะวนศาสตรและดองเก็บตวัอยางไวที่หองปฏบิัติการทั่วไป 
ภาควิชาชวีวิทยาปาไม คณะวนศาสตร  
 
2.  รูปวิธานการจัดจําแนกระดับชนดิยอยของกลวย Musa acuminata ในประเทศไทย 

 
 รูปวิธานการจดัจําแนกชนดิยอยของ M. acuminata และ M. balbisiana ที่พบในประเทศ
ไทย (Simmonds, 1957; Daniells, 2001) และเพิ่มเติมขอมูลบางสวนที่ไดจากการศึกษาครั้งนี้ 

 
1.  กาบปลี มวนขึ้นเขาหาโคนปลีเมื่อแก รองของกานใบบริเวณโคนมคีรีบไมหอตัวเขาหากัน____2 
 
 2.  กาบใบ (sheath) ไมมีไข (waxless) ยกเวน ในหนอ (young sucker)________________3 
 
  3.  ลําตนเทียม มีเม็ดสีน้ําตาลกระจายหนาแนน กาบปลี (male bract) ช้ันในมีสีแดง
       เร่ือๆ ไมซอนเหลื่อม (imbricate) ปลีรูปใบหอกขนาด 5.0 – 5.5 x 8.2 – 11.0 
       เซนติเมตร ใบประดับรูปรีถึงมน (obtuse) ขนาด 5.0 x 10.0 เซนติเมตร กลีบ
       รวม สีครีม ยาว 3.1 เซนตเิมตร กลีบรวมอิสระ ขนาด 1.0 – 1.2 x 1.3  
       เซนติเมตร กานเกสรเพศเมียตรง (straight) ขนาดยาว 0.1 x 2.5 – 3.0  
       เซนติเมตร _______________________1.  Musa acuminata ssp. microcarpa  
 
  3.  ลําตนเทียม มีเม็ดสีจาง กาบปลี ช้ันในมสีีแดงเลือดนก (crimson) ซอนเหลื่อม 
       rachis ทํามุมกับลําตนเทียมประมาณ 45 องศา (at an angle) ปลีรูปใบหอก 
       ขนาด 6.5 – 7.5 x 17.0 – 21.5 เซนติเมตร กลีบรวมยาว 4 – 4.6 เซนติเมตร กลีบ
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       รวมอิสระขนาด 1.5 – 1.6 x 2.3 – 2.4 เซนติเมตร กานเกสรเพศเมยีตรงขนาด
       ยาว 3.5 – 5.0 เซนติเมตร____________2.  Musa acuminata ssp. burmannica 
 
 2.  กาบใบ มีไข__________________________________________________________4 
 
   4.  กาบใบ มีไขบางๆ ในกลุมดอกเพศเมยีที่อยูดานบน มดีอกเพศผูที ่
        สมบูรณอยางนอย 1 ดอก ผลกึ่งมน ออวลุมากกวา 200 ออวุลตอรังไข 
        กาบปลีสีเหลืองหรือสีแดงเรื่อๆ ขนาด 4.5 – 5.0 x 10.0 – 13.0  
        เซนติเมตร rachis หอยลง (falling vertically) หวีกลวยออกขนานกับ
        พื้น__________________________3.  Musa acuminata ssp. banksii 
 
   4.  กาบใบมีไขมาก ในกลุมดอกเพศเมยีพบวามีดอกเพศผูเปนหมัน 
        ทั้งหมด ผลเรียวแหลม (acuminate) ออวลุมีนอยกวา 200 ออวุลตอรัง
        ไข กาบปลีสีแดงสดหรือมวงแดง____________________________5 
 
    5.  กาบปลีไมแดงสด แกเร็วหลุดรวงงายและไมซอนเหลื่อม ปลี
         รูปลูกขาง (like a top) กานเกสรเพศเมยี (style) โคงถึงโคงที่
         ฐาน rachis ขนานกับพืน้ (horizontal) ผลกลวยสวนทีอ่ยูเหนือ
         แกนกลางจะตั้งตรงชี้ขึ้นสวนผลที่อยูดานลางของแกนกลาง
         จะโคงขึ้นดานบน____4.  Musa acuminata ssp. malaccensis 
 
    5.  กาบปลีไมมวงแดงแตปลายของกาบปลมีีสีเหลืองติดคงทน
         และมักจะซอนเหลื่อม ปลีรูปใบหอกถึงรูปรี กานเกสรเพศเมีย
         ตรงจนถึงโคง rachis หอยลง (falling vertically)___________ 
         ______________________5.  Musa acuminata ssp. siamea 
 
1.  กาบปลี ไมมวนขึ้นเมื่อแก รองของกานใบบริเวณโคนมีครีบตั้งตรงโคงเขาหาจนชิดติดกนั 
(margins curved inward) กาบปลีและทองใบมีไขสีขาว กานชอดอกมขีนสั้นเล็กนอยถึงไมมี ลําตน
เทียมสีเขียวใส ไมมีปนสีดํา________________________________________6.  Musa  balbisiana 
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1.  Musa acuminata ssp. microcarpa  N.  W.  Simmonds, Kew Bull. 11 (3): 463 – 489 (1956).  
M. microcarpa Beccari, Nelle Foreste di Borneo, 623 (1902); Cheesman, Kew Bull. 1948, 25.  M. 
truncata Ridley, J. Fed. Malay States Mus. 4, 80 (1909); Cheesman, Kew Bull. 1948, 26.  M. 
acuminata Colla, the Camerons form, of Simmonds, Malayan Nat. J. 10, 3 (1955). 
 
 ช่ือทองถ่ิน: กลวยปาผลเล็ก 
 
 ลําตนเทียมสูง 2.0 – 2.9 เมตร สอบเรียวถึงกลม มีปนสีน้าํตาล น้ํายางใส หนอขึ้นชิดกับตน
พอแม แผนใบเจริญขนานกับพื้นถึงตั้งตรง รูปขอบขนาน ปลายใบแหลม ปลายตัดหรือเวาบุม ขอบ
ใบเรียบหรือเปนคลื่น ฐานใบรูปล่ิม มนถึงรูปหัวใจ ฐานกานใบสีน้ําตาลเขม น้ําตาลดํา เปนจุดขนาด
เล็กถึงใหญ รองของกานใบบริเวณโคนมคีรีบตั้งตรงแผขยายออกเลก็นอย (open with margins 
spreading) กานใบสีมวงถึงมวงแดง ใบยอดออนสีเขียว ไมมีจุดสี ชอดอกแบบชอกระจุก กานชอ
ดอก ยาวมากกวา 30 เซนติเมตร มีขนนุมสั้นจํานวนมาก หวีกลวยขนานกับพื้น แกนกลางของชอ
ดอก ตัวผู (ปลี) หอยลง ปลีรูปใบหอกถึงรูปรี ขนาดเล็ก 5.0 – 5.5 x 8.2 – 11.0 เซนติเมตร กาบปลี
รูปรีถึงมน (obtuse) ไมซอนเหลื่อม กาบปลีช้ันในสีแดงออน กาบปลีดานนอกสีมวง มวงเขม ปลาย
มน ขนาด 5.0 x 10.0 เซนติเมตร เมื่อแกกาบปลีจะมวนจากปลายของกาบปลีเขาหาโคนของกาบปลี 
กาบใบไมมีไขยกเวนในหนอออน กลุมดอก (hand) ประกอบไปดวย 2 แถว แถวละ 5 – 7 ดอก รวม 
8 - 14 ดอก กลีบรวม สีครีม ขนาดยาว 3.1 เซนติเมตร รอยบุมที่ปลายของกลีบรวมสีเหลือง กลีบ
รวมอิสระ โคงมนคลายกาบเรือ มีติ่งแหลมสั้นที่ปลาย ขนาด 1.0 – 1.2 x 1.3 เซนติเมตร เกสรเพศผู 
5 อัน กานเกสรเพศผูขนาด 0.1 – 0.2 x 1.6 - 2.1 เซนติเมตร อับเรณูติดทีฐ่าน ขนาด 0.1 – 0.2 x 1.3 – 
1.6 เซนติเมตร ยอดเกสรเพศเมียสีเหลือง กานเกสรเพศเมยีตรง ขนาดยาว 0.1 x 2.5 – 3.0 ยอดเกสร
เพศเมีย (stigma) ขนาด 0.2 x 0.1 - 0.2 เซนติเมตร รังไขโคงใตวงกลีบ สีเขียวแบงออกเปน 3 พู เรียง
กัน 2 แถว พลาเซนตารอบแกน ผลมีเนื้อหนึ่งถึงหลายเมล็ด มีหวีประมาณ 5 – 6 หวีตอเครือ 
ลักษณะผลกลวยเรยีงตัวโคงขึ้นดานบนมจีาํนวน 13 - 17 ผลตอหวีมีความยาวนอยกวา 15 
เซนติเมตร ผลกลวยลักษณะตรงเมื่อผาตามขวาง ผลมีลักษณะเปนสันถึงกลม ปลายผลเปนจุก 
(bottle-necked) และไมมีช้ินสวนของเกสรเพศเมียแหงตดิอยูเมื่อผลสุก ดังภาพที่ 6 
 
 แหลงเก็บตวัอยาง – จังหวัด นนทบุรี (MW15) 
 ถ่ินกระจายพนัธุทั่วโลก – ไทย อินโดนเีซีย มาเลเซีย (Daniells, 2001) 
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 นิเวศวิทยาของแหลงเก็บตวัอยางในประเทศไทย – พบเปนกลวยปลูกที่ อําเภอ บางบัวทอง 
จังหวดั นนทบุรี  
 
 
 
 
 
 
 
 
                                                                                                 
                                                                                                             
 
 
 
 
  
 
 
 
 
  
 
 
 
 
 
 
 ภาพที่ 6  ลักษณะสัณฐานวิทยาของ Musa acuminata ssp. microcarpa; A.  Habit,  
   B.  Inflorescence, C.  Male bud 

A. 

B. 

C. 
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2.  Musa acuminata ssp. burmannica N.  W.  Simmonds, Kew Bull. 11 (3): 463 – 489 (1956).   
M. acuminata Colla, the Tavoy form, of Cheesman, Kew Bull. 1948, 27; Dodds and Simmonds, 
Heredity 2, 101-117 (1948); Simonds, Journ. Genetics 51, 458-69 (1953) and Evolution, 8, 65-74 
(1954) (cytogenetics).   
 
 ช่ือทองถ่ิน: กลวยปาพมา 
 
 ลําตนเทียมสูง 2.0 – 2.9 เมตร สอบเรียวถึงกลม สีเขียวออนถึงเขียวเหลือง น้ํายางใส หนอ
ขึ้นชิดกับตนพอแม แผนใบเจริญขนานกับพื้นถึงตั้งตรง รูปขอบขนาน ปลายใบแหลม ปลายตัดหรือ
เวาบุม ขอบใบเรียบหรือเปนคลื่น ฐานใบรูปล่ิม มนถึงรูปหัวใจหลังใบขาวนวลมีไข ฐานกานใบสี
น้ําตาลเขม น้ําตาล เปนจุดขนาดเล็ก รองของกานใบบริเวณโคนมีครีบตั้งตรงแผขยายออกเล็กนอย 
(open with margins spreading) กานใบสีเขียว เขยีวเขม ใบยอดออนสีเขียว ไมมจีุดสี ชอดอกแบบ
ชอกระจุก กานชอดอกยาวนอยกวา 30 เซนติเมตร มีขนนุมสั้นจํานวนมาก แกนกลางของชอดอก 
(rachis) ตัวผู (ปลี) ทํามุมกับลําตนเทียมประมาณ 45 องศา (at an angle) ปลีรูปใบหอก ขนาด 6.5 – 
7.5 x 17.0 – 21.5 เซนติเมตร กาบปลีรูปรีถึงมน (obtuse) ซอนเหลื่อม กาบปลีช้ันในสแีดงสด กาบ
ปลีดานนอกสมีวง ชมพูมวงและมวนจากปลายของกาบปลีเขาหาโคนของกาบปลีเมื่อแก กาบใบไม
มีไขยกเวนในหนอออน กลุมดอก ประกอบไปดวย 2 แถว แถวละ 7 – 8 ดอก กลีบรวมสีครีม ขนาด
ยาว 4.0 – 4.6  เซนติเมตร รอยบุมที่ปลายของกลีบรวมสีเหลือง กลีบรวมอิสระ โคงมนคลายกาบเรอื 
มีติ่งแหลมสั้นที่ปลาย ขนาด 1.5 – 1.6 x 2.3 – 2.4 เซนติเมตร เกสรเพศผู 5 อัน กานเกสรเพศผูขนาด 
0.1 – 0.2 x 1.9- 2.4 เซนติเมตร อับเรณูติดทีฐ่าน ขนาด 0.1 – 0.2 x 2.4 – 3.1 เซนติเมตร ยอดเกสร
เพศเมียสีเหลือง กานเกสรเพศเมียตรง (straight) ขนาดยาว 3.5 –  5.0 เซนติเมตร รังไขใตวงกลีบ
(inferior ovary) สีเขียวแบงออกเปน 3 พู เรียงกัน 2 แถว พลาเซนตารอบแกน ผลมีเนือ้หนึ่งถึงหลาย
เมล็ด มีหวีประมาณ 5 – 8 หวีตอเครือ ลักษณะผลกลวยเรียงตัวโคงขึ้นดานบนมีจํานวน 16 ผลตอหวี
มีความยาวนอยกวา 15 เซนตเิมตร ผลกลวยลักษณะตรงเมือ่ผาตามขวาง (transverse section) ผลมี
ลักษณะเปนสนั ปลายผลเปนจุก และไมมช้ิีนสวนของเกสรเพศเมียแหงติดอยูเมื่อผลสุก ดังภาพที่ 7 
 
 แหลงเก็บตวัอยาง – จังหวัด แมฮองสอน (MW4-MW6) 
 ถ่ินกระจายพนัธุทั่วโลก – ไทย พมา (Daniells, 2001) 
 นิเวศวิทยาของแหลงเก็บตวัอยางในประเทศไทย – พบขึ้นตามริมหวยและพืน้ที่เปดโลง
ตามปาดิบแลง  
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 ภาพที่ 7  ลักษณะสัณฐานวิทยาของ Musa acuminata ssp. burmannica; A.  Habit,  
   B.  Inflorescence, C.  Male bud (ภาพบน) 

A. 

B. 

C. 
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3.  Musa acuminata ssp. banksii (F. J. H. von Mueller) N. W. Simmonds, Kew Bull. 11 (3): 463 
(1956).  M. banksii F. v. Mueller, Fragm., 4, 132 (1863-4).  M. paradisiaca subsp. seminifera 
(Lour.) Baker of  Christophersen, Flarg Pls of Samoa, B. P. Bishop Mus. Bull., 128, 54 (1935).  
M. banksii var. muelleriana Domin, Bibl. Bot., 85, 1 (2), 253 (1915). 
 
 ช่ือทองถ่ิน: กลวยปาปลีเหลือง 
  
 ลําตนเทียมสูง 2.5 – 3.0 เมตร แผนใบเจรญิขนานกับพืน้ถึงตั้งตรง ลําตนเทียมสอบเรียว สี
เขียวถึงเขยีวเหลือง น้ํายางใส หนอขึ้นชิดกับตนพอแม แผนใบรูปขอบขนาน ปลายใบแหลม ปลาย
ตัดหรือเวาบุม ขอบใบเรียบหรือเปนคลื่น ฐานใบรูปล่ิม มนถึงรูปหัวใจ ฐานกานใบสีน้ําตาลเขม 
เปนจุดขนาดใหญถึงเปนปน รองของกานใบบริเวณโคนมีครีบตั้งตรงหอตัวเล็กนอยแตไมแนบชิด
ติดกัน (straight with erect margins) กานใบสีเขียว ใบยอดออนสีเขียว (cigar leaf) ไมมีจุดสี ชอดอก
แบบชอกระจกุ กานชอดอกยาวนอยกวา 30 เซนติเมตร มีขนนุมสั้นจํานวนมาก หวีกลวยขนานกับ
พื้น แกนกลางของชอดอก (rachis) เพศผู (ปลี) หอยลง (falling vertically) ปลีรูปใบหอกถึงรี ขนาด 
4.5 – 5.0 x 10.0 – 13.0 เซนติเมตร กาบปลีแหลมถึงปลายมน (obtuse) ขนาด 5.3 – 6.5 x 11.4 – 22 
เซนติเมตร สีเหลืองอมเขียว กาบปลีส้ันหุมปลายชอดอกเพศผู (ปลี) ไมมิด และเมื่อแกจะมวนเขาหา
โคนของกาบปลี กาบใบมีไขบางๆ กลุมดอก (hand) ประกอบไปดวย 2 แถว แถวละ 7-8 ดอก รวม 
14-17 ดอก กลีบรวม สีครีม ขนาดยาว 3.3 – 3.9 เซนติเมตร รอยบุมที่ปลายของกลีบรวมสีเหลือง 
กลีบรวมอิสระ โคงมนคลายกาบเรือ มีติ่งแหลมสั้นที่ปลาย ขนาด 1.1 x 1.3 – 2.1 เซนติเมตร เกสร
ตัวผู 5 อัน กานเกสรตัวผูขนาด 0.2 x 1.3 -1.7 เซนติเมตร อับเรณูติดที่ฐาน ขนาด 0.2 x 0.3 – 1.9 
เซนติเมตร ยอดเกสรเพศเมยีสีเหลือง ขนาด 0.1 – 0.2 x 0.2 - 0.3 เซนตเิมตร กานเกสรเพศเมียตรง 
ขนาด 0.1 x 3.0 – 3.4 เซนติเมตร รังไขโคงใตวงกลีบ สีเขียว แบงออกเปน 3 พู เรียงกัน 2 แถว  
พลาเซนตารอบแกน ผลมีเนือ้หนึ่งถึงหลายเมล็ด มีหวีประมาณ 5-6 หวตีอเครือ ลักษณะผลกลวย
เรียงตัวโคงขึ้นดานบน มีจํานวน 13 – 16 ผลตอหวี มีความยาวนอยกวา 15 เซนติเมตร ผลคอนขาง
มน (subobtuse) เมื่อผาตามขวางผลมีลักษณะเปนสันเล็กนอย ปลายผลแหลมถึงมนและไมม ี
ช้ินสวนของเกสรเพศเมียแหงติดอยูเมื่อสุก ดังภาพที่ 8 
 
 แหลงเก็บตวัอยาง – เปนกลวยปลูกอยูที่ ไรวงศเกษตร อ.ปากชอง จ.นครราชสีมา  
(MW13-MW14)  
 ถ่ินกระจายพนัธุทั่วโลก – ปาปวนวิกินี ออสเตรีย ซามัว (Daniells, 2001) 
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 นิเวศวิทยาของแหลงเก็บตวัอยางในประเทศไทย – เปนกลวยตางประเทศที่นําเขามาปลูก
ในประเทศไทย 
 
 
 
 
 

 
                                                                                                                   B.   
                                                                                                                    
 
                                     A.                                                                                    
                                                                                                    
                                   
                                                                                                                
 
 
 
 
  
                                                                               C. 
 
 ภาพที่ 8  ลักษณะสัณฐานวิทยาของ Musa acuminata ssp. banksii; A.  Habit,  
   B.  Inflorescence, C.  Male bud 
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4.  Musa acuminata ssp. malaccensis (H.  N.  Ridley) N.  W.  Simmonds, Kew Bull. 11 (3): 463 
– 489 (1956).  M. malaccensis Ridley, Trans. Linn. Soc. 2, 3, 385 (1893).  M. acuminata Colla, 
the selangor form, Cheesman, Kew Bull. 1948, 17 et seq. ; Simmonds, Malayan Nat. J. 10, 3 
(1955).  M. flava Ridl. Loc. Cit. ; Simmonds, Ann. Bot. Lond. 18, 478 (1954). 
 
 ช่ือทองถ่ิน: กลวยปามะละกา 
 
 ลําตนเทียมสูง 2.7 - 3.5 เมตร สอบเรียวถึงกลม สีเขียวเขม น้ํายางใส หนอขึ้นชิดกับตนพอ
แม แผนใบเจรญิขนานกับพืน้ถึงตั้งตรง รูปขอบขนาน ปลายใบแหลม ปลายตัดหรือเวาบุม ขอบใบ
เรียบหรือเปนคลื่น ฐานใบรปูล่ิม มนถึงรูปหัวใจ ฐานกานใบสีมวงเขมเกือบดําเปนจดุขนาดใหญ
หรือเปนปน รองของกานใบบริเวณโคนมคีรีบตั้งตรงหอตัวเล็กนอยไมแนบชิดตดิกัน (straight with 
erect margins) กานใบสีมวงดํา มีไขเล็กนอย ใบยอดออนสีเขียว ไมมจีุดสี ชอดอกแบบชอกระจุก  
กานชอดอกยาวนอยกวา 30 เซนติเมตร มีขนนุมสั้นจํานวนมาก หวีกลวยออกขนานกบัพื้น 
แกนกลางชอดอก (rachis) ตัวผู (ปลี) ขนานกับพื้น (horizontal) ปลีรูปลูกขาง (like a top) ขนาด 4.5 
– 7.0 x 9.5 – 13.0  เซนติเมตร กาบปลีรูปรีปลายแหลม (slightly pointed) ไมซอนเหลือ่ม กาบปลี
ดานนอกสีมวงแดง ดานในสีแดงคอนขางขาว (red – whitish) และมวนจากปลายของกาบปลีเขาหา
โคนของกาบปลีเมื่อแก กาบใบมีไขมาก กลุมดอก ประกอบไปดวย 2 แถว แถวละ 7 – 8 ดอก กลีบ
รวมของดอก สีครีม ขนาดยาว 2.7 – 4.7 เซนติเมตร รอยบุมที่ปลายของกลีบรวมสีเหลือง กลีบรวม
อิสระ (free tepal) โคงมนคลายกาบเรือ มตีิ่งแหลมสั้นทีป่ลาย ขนาด 0.8 – 1.1 x 0.9 – 2.3 
เซนติเมตร  เกสรเพศผู 5 อัน กานเกสรเพศผูขนาด 0.1 – 0.2 x 1.1- 4.2 เซนติเมตร อับเรณูติดที่ฐาน 
ขนาด 0.1 – 0.2 x 1.3 -2.3 เซนติเมตร ยอดเกสรเพศเมียสีเหลือง กานเกสรเพศเมียโคงถึงโคงที่ฐาน 
(curve at the  base) ขนาดยาว 3.0 – 3.9 เซนติเมตร รังไขใตวงกลีบ(inferior ovary) สีเขียวแบงออก 
เปน 3 พู เรียงกัน 2 แถว พลาเซนตารอบแกน ผลมีเนื้อหนึ่งถึงหลายเมล็ด มีหวีประมาณ 3 – 7 หวีตอ
เครือ ลักษณะผลกลวยเรียงตัวโคงขึ้นดานบนมีจํานวน 17 ผลตอหวีมีความยาวนอยกวา 15 
เซนติเมตร ผลกลวยสวนที่อยูเหนือแกนกลางจะตรงและสวนผลที่อยูดานลางจะโคงขึ้นดานบน ผล
มีลักษณะเรียวแหลม เมื่อผาตามขวางผลมีลักษณะกลมถึงเปนสัน ปลายผลเปนจุก และไมมีช้ินสวน
ของเกสรเพศเมียแหงติดอยูเมื่อผลสุก ดังภาพที่ 9 
 
 แหลงเก็บตวัอยาง – จังหวัด ตรัง (MW10) กระบี่ (MW11) และ พังงา (MW12) 
 ถ่ินกระจายพนัธุทั่วโลก – ไทย มาเลเซีย อินโดนเีซีย (Daniells, 2001) 
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 นิเวศวิทยาของแหลงเก็บตวัอยางในประเทศไทย – พบขึ้นตามริมหวยของปาดิบแลงและ
ปา ดิบชื้น 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
                                                                                                                                 
               B.   
          A.   
                 
                                       
                                                                                                                            
 
 
 
 
 
                C.   
 
 ภาพที่ 9  ลักษณะสัณฐานวิทยาของ Musa acuminata ssp. malaccensis ; A.  Habit,  
   B.  Inflorescence, C.  Male bud 
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5.  Musa acuminata ssp. siamea N.  W.  Simmonds, Kew Bull. 11 (3): 463 – 489 (1956). M. 
acuminata Colla, the Annam form, of Cheesman, Kew Bull. 1948, 27. M. acuminata Colla, the 
Kedah form, of Simmonds, Malayan Nat. J. 10, 3 (1955). 
 
 ช่ือทองถ่ิน: กลวยปาสยาม 
 
 ลําตนเทียมสูง 2 - 2.5 เมตร สอบเรียว สีเขยีว เขยีวเหลือง น้ํายางใส หนอขึ้นชิดกับตนพอ
แม แผนใบเจรญิขนานกับพืน้ รูปขอบขนาน ปลายใบแหลม ปลายตัดหรือเวาบุม ขอบใบเรียบหรือ
เปนคลื่น ฐานใบรูปล่ิม มนถึงรูปหัวใจ ฐานกานใบสีน้ําตาลเขมเปนปน รองของกานใบบริเวณโคน
มีครีบตั้งตรงเปดออก (wide with erect margins) กานใบสีเขียว มีไขสขีาวและมจีุดสนี้ําตาลเปนปน 
ใบยอดออนสีเขียว ไมมจีุดสี ชอดอกแบบชอกระจุก กานชอดอกยาวนอยกวา 30 เซนตเิมตร มีขน
นุมสั้นจํานวนมาก หวีกลวยออกขนานกับพื้น แกนกลางของชอดอก ตวัผู (ปลี) หอยลง (falling 
vertically) ปลีรูปใบหอก ขนาด 4.3 – 6.5 x 11.0 – 19.2 เซนติเมตร กาบปลียาวเรียวถึงปอม กาบปลี
สีมวงเมื่อออนมีสีเหลืองตรงปลายของกาบปลีและซอนเหลื่อม กาบปลีจะมวนจากสวนปลายของ
กาบปลีเขาหาโคนของกาบปลีเมื่อกาบปลีแก กาบใบมีไขมาก กลุมดอกประกอบไปดวย 2 แถว แถว
ละ 7 – 8 ดอก กลีบรวมของดอก สีครีม ยาว 3.0 – 4.5  เซนติเมตร รอยบุมที่ปลายของกลีบรวมมีสี
เหลือง กลีบรวมอิสระ โคงมนคลายกาบเรือ มีติ่งแหลมสั้นที่ปลาย ขนาด 1.1 – 1.5 x 1.5-1.8 
เซนติเมตร เกสรเพศผู 5 อัน กานเกสรเพศผูขนาด 0.1 – 0.2 x 1.2-2.4 เซนติเมตร อับเรณูติดที่ฐาน 
ขนาด 0.1 – 0.2 x 1.6-2.6 เซนติเมตร ยอดเกสรเพศเมียสีครีม กานเกสรเพศเมีย ตรงจนถึงเกือบโคง 
(straight to curved) ขนาดยาว 2.9 – 4.0 เซนติเมตร รังไขใตวงกลีบสีเขียวแบงออก เปน 3 พู เรียงกัน 
2 แถว พลาเซนตารอบแกน ผลมีเนื้อหนึ่งถึงหลายเมล็ด มีหวีประมาณ 3 – 6 หวีตอเครือ ลักษณะผล
กลวยเรยีงตัวโคงขึ้นดานบนมีจํานวน 13-16 ผลตอหวีมีความยาวนอยกวา 15 เซนติเมตร ผลกลวย
ลักษณะเรียวแหลมถึงโคงเล็กนอย เมื่อผาตามขวาง ผลมีลักษณะกลมถึงเปนสัน ปลายผลเปนจุก 
และไมมีช้ินสวนของเกสรเพศเมียแหงติดอยูเมื่อผลสุก ดังภาพที่ 10 
 
 แหลงเก็บตวัอยาง – จังหวัด พิษณุโลก (MW7-MW8) และ สุโขทัย (MW9) 
 ถ่ินกระจายพนัธุทั่วโลก – พบเฉพาะในประเทศไทย (Daniells, 2001) 
 นิเวศวิทยาของแหลงเก็บตวัอยางในประเทศไทย – พบขึ้นตามริมหวยและพืน้ที่เปดโลง
ตามปาดิบแลง และ ปาเบญจพรรณ  
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               A. 
 
 
 
 
                                                                                                                                                                   
 
 
 
 
 
 
 
   B.             C.   
 
 ภาพที่ 10  ลักษณะสัณฐานวทิยาของ Musa acuminata ssp. siamea ; A.  Habit,  
     B.  Inflorescence, C.  Male bud 
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6.  Musa balbisiana Cheesman, Kew Bull. 1948, 11.  M. sapientum subsp. semifera form 
pruinosa King MSS ex Baker, Ann. Bot 7, 214 (1893); Cheesman, Kew Bull. 1948, 327.  M. 
sapientum var. pruinosa King MSS ex Cowan and Cowan, Trees of North Bengal, 135 (1929). 
 
 ช่ือทองถ่ิน: กลวยตาน ี
 
 ลําตนเทียมสูง 2.9 – 4.8 เมตร ลําตนกลม สีเขียว ไมมีปนสีดํา น้ํายางใส หนอขึ้นชิดกับตน
พอแม แผนใบเจริญขนานกับพื้น รูปขอบขนาน ปลายใบแหลม ปลายตดัหรือเวาบุม ขอบใบเรียบ
หรือเปนคลื่น ฐานใบรูปล่ิม มนถึงรูปหัวใจ หลังใบขาวนวลมีไข ฐานกานใบสีน้ําตาลเขมเปนปน 
รองของกานใบบริเวณโคนมีครีบตั้งตรงโคงเขาหาชิดตดิกัน (margins curved inward) กานใบสี
เขียว ใบยอดออนสีเขียว ไมมีจุดสี ชอดอกแบบชอกระจกุ กานชอดอก ยาวประมาณ 30 - 60 
เซนติเมตร มีขนสั้นเล็กนอยถึงไมมีขน หวกีลวยทํามุมเฉียงกับลําตนเทยีม (slightly angled) หรือ
หอยลง (hanging vertically) แกนกลางของชอดอก (rachis) ตัวผู (ปลี) หอยลง (falling vertically) 
หรือทํามุมกบัลําตนเทียม (at an angle) ปลีรูปเรียวคอนขางปอม (intermediate) ขนาด 5.4 – 6.7 x 9 
– 14 เซนติเมตร กาบปลีรูปมน ขนาด 6.5 – 9.8 x 10.2 – 11.6 เซนติเมตร กาบปลีดานนอกสีมวงเขม 
เมื่อกาบปลีแกจะกางขึน้ตั้งฉากกับชอดอกและไมมวนงอ กาบปลีมีไข กลุมดอกประกอบไปดวย 2 
แถว แถวละ 5-7 ดอก รวม 10-15 ดอก กลีบรวมของดอก สีครีม ขนาดยาว 3.3 - 3.5 เซนติเมตร รอย
บุมที่ปลายของกลีบรวมมีสีเหลือง กลีบรวมอิสระ ขนาด 1.1 – 1.3 x 1.8 – 1.9 เซนติเมตร เกสรเพศผู 
5 อัน กานเกสรเพศผูขนาด 0.2 x 1.8 – 2.3 เซนติเมตร อับเรณูติดที่ฐาน ขนาด 0.2 x 1.7 – 2.2 
เซนติเมตร ยอดเกสรเพศเมยีสีครีม กานเกสรเพศเมีย (style) สีครีม ตรง (straight) ขนาดยาว 0.1 x 
3.0 – 3.3 เซนติเมตร ยอดเกสรเพศเมีย (stigma) ขนาด 0.2 x 0.2 – 0.3 เซนติเมตร รังไขโคง (arched) 
ใตวงกลีบสีเขียวแบงออกเปน 3 พู เรียงกัน 2 แถว พลาเซนตารอบแกน ผลมีเนื้อหนึ่งถึงหลายเมล็ด 
(berry) มีหวีประมาณ 8 หวีตอเครือ ลักษณะผลกลวยเรยีงตวัตั้งฉากกับแกนกลางมีจํานวน 10 -14 
ผลตอหวีมีความยาวนอยกวา 15 เซนติเมตร ผลกลวยลักษณะยาวตรงถึงโคงเล็กนอย เมื่อผาตาม
ขวาง ผลมีลักษณะกลมถึงเปนสัน ปลายผลแหลม (pointed) และไมมช้ิีนสวนของเกสรเพศเมียแหง
ติดอยูเมื่อผลสุก ดังภาพที่ 11 
  
 แหลงเก็บตวัอยาง –จังหวัด สุโขทัย (MW1) กรุงเทพ (MW2) และ นครราชสีมา (MW3) 
 ถ่ินกระจายพนัธุทั่วโลก – ไทย อินเดยี ฟลิปปนส อินโดนีเซีย มาเลเซีย (Daniells, 2001) 
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 นิเวศวิทยาของแหลงเก็บตวัอยางในประเทศไทย – พบตามบานเรือนทั่วไป (ไมพบในปา
ธรรมชาติ) 
 

 
             A.   
 

 
              B.   
 
 ภาพที่ 11  ลักษณะสัณฐานวทิยาของ Musa balbisiana; A. Inflorescence,  
  B. Male bud 



 50

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
                                     A.                                                                     B.   
 
 
 
 
 
 
 
 
 
                                                                                  
                            
 
 
 
                                   D. 
         C. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
         E. 
 ภาพที่ 12  เปรยีบเทียบลักษณะ male bud ของชนิดยอยตางๆของกลวย Musa acuminata;  
     A. Musa acuminata ssp. malaccensis, B. Musa acuminata ssp. burmannica, 
     C. Musa acuminata ssp. siamea, D. Musa acuminata ssp. microcarpa และ 
     E. Musa acuminata ssp. banksii 
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                                     A.                                                                        B.   
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
                                         C.    
 
 
 
 
 
               E.   
 
 
    D.   
 ภาพที่ 13  เปรยีบเทียบลักษณะ inflorescence ของชนิดยอยตางๆของกลวย Musa  
     acuminata; A. Musa acuminata ssp. malaccensis , B. Musa acuminata ssp.  
     siamea, C. Musa acuminata ssp. microcarpa , D. Musa acuminata ssp.  
     burmannica และ E. Musa acuminata ssp. banksii 
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3.  การเตรียมและวิเคราะหตัวอยางดีเอ็นเอดวยเทคนิค inter - simple sequence repeat 
 
 3.1  การเตรียมตัวอยางจีโนมิคดีเอ็นเอ (genomic DNA) 
 
         การเตรียมตัวอยางดีเอน็เอทําการเตรยีมตัวอยางจากวิธีการของ Doyle, J.J. and Doyle, 
J.L. (1990) และ Agrawall et al. (1992) และตรวจสอบปริมาณและคณุภาพดวย electrophoresisใน 
agarose gel ใหปริมาณดเีอ็นเอตัวอยางประมาณ 100 ng/µl โดยดีเอ็นเอสวนใหญมคีวามบริสุทธิ์สูง
ไมมีการแตกหักของดีเอน็เอและการปนเปอนของอารเอ็นเอและโปรตีน (ภาพที่ 14) 

 
                           1    2     3     4    5     6    7     8     9   10   11   12  13   14   15  16 

 
 

 ภาพที่ 14  ตวัอยาง genomic DNA ของกลวยทีใ่ชในงานวิจัย หมายเลข 1-16 คือ ตัวอยาง
     กลวยทีใ่ชในงานวจิัย 
 
 3.2  การเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอที่ตองการดวยปฏิกิริยา Polymerase Chain Reaction (PCR) 
 
        การเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอจะเกิดขึ้นจําเปนตองมีไพรเมอรที่มีเบสคูสมกันกับปลายทั้ง
สองดานของดเีอ็นเอบริเวณที่ตองการเพิ่มปริมาณ โดยไพรเมอรจะเกาะกับดเีอ็นเอคนละสายและมี
ปลาย 3' ในทิศทางเขาหากนั ในกรณีที่ดเีอ็นเอตนแบบเปนเกลียวคู ไพรเมอรจะไมสามารถเขาไป
จับไดและเอนไซม DNA polymerase ก็ไมสามารถสังเคราะหดเีอ็นเอสายใหมไดตองทําใหดเีอ็นเอ
ตนแบบเกลียวคูเสียสภาพเปนสายเดีย่ว (denature) ไพรเมอรจึงจะมีโอกาสเขาไปเกาะ (anneal) ตรง
บริเวณที่มีเบสคูสมและเอนไซมจึงจะสามารถนํา nucleotide ตัวใหมมาสังเคราะหตอจากไพรเมอร
ได (extension)  
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 จากการทดลองเพิ่มปริมาณดเีอ็นเอในขัน้ตนเพื่อทดสอบความเหมาะสมของปฏิกิริยา 
PCR ดวยตวัอยางกลวยและ ISSR ไพรเมอรที่ใชในงานวจิัยจากความเขมขนของสารตางๆที่ใชใน
ปฏิกิริยา PCR (ตารางที่ 4) และโปรแกรมการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอ (ตารางที่ 5) ใหผลการเพิ่มปริมาณ
ดีเอ็นเอไดไมดีเทาที่ควรดังภาพที่ 15 ดังนัน้จึงควรเปลี่ยนแปลงสภาพตางๆ ของปฏิกิริยา PCR เพือ่
ความเหมาะสม เชน ความเขมขนของแมกนีเซียมคลอไรด ความเขมขนของดเีอ็นเอเปาหมาย (DNA 
template) และอุณหภูมิกับเวลาที่ใชในการทําปฏิกิริยา PCR เพื่อใหไดสภาพที่เหมาะสมที่สุดในการ
เพิ่มปริมาณดเีอ็นเอดวยปฏิกริิยา PCR 
 
       1       2       3       4       5       6       M 

    
 
 ภาพที่ 15  รูปแบบลายพิมพดีเอ็นเอจากการเพิ่มปริมาณดเีอ็นเอโดยเทคนิค ISSR ดวย
            ไพรเมอร 841 แถวที่ 1 - 6 คือ กลวยปาปลีเหลือง กลวยปาผลเล็ก กลวยตานี 
            กลวยหก กลวยไหล และ กลวยรัตกทัรี ตามลําดับ M คือ 100 bp DNA  
            Ladder Plus 
 

แมกนีเซยีมคลอไรดเปนสารที่มีความสําคัญของปฏิกิริยา PCR เนื่องจากแมกนีเซียม
คลอไรดมีผลตอกระบวนการทํางานของเอนไซม DNA polymerase ดังนั้นความเขมขนที่เหมาะสม
ของแมกนีเซยีมคลอไรดจงึมีผลตอการทํางานของ DNA polymerase ในปฏิกิริยา PCR จากผลการ
ทดสอบแมกนเีซียมคลอไรดโดยใชแมกนเีซียมคลอไรดความเขมขนตางๆ กันคือ 0.2, 0.4, 0.8 และ 
2.0 mM ตามลําดับ (ปริมาตรรวมของปฏิกิริยา 15 µl) โดยใชตัวอยางดีเอน็เอจากการเตรียมขางตน 1 
ตัวอยาง ผลที่ไดแสดงดังภาพที่ 16 

1350 
800 
550

bp 
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                                                        M     0.2      0.4     0.8      2.0      

 
 
 ภาพที่ 16  รูปแบบลายพิมพดีเอ็นเอจากการเพิ่มปริมาณดเีอ็นเอโดยเทคนิค ISSR ดวย
            ไพรเมอร 815 ที่ความเขมขนของ MgCl2 ตางๆกัน คือ 0.2, 0.4, 0.8 และ  
             2.0 mM ตามลําดับ M คือ 100 bp DNA Ladder Plus 

 
จากภาพที่ 16 แสดงใหเห็นวาความเขมขนของแมกนีเซยีมคลอไรดที่ความเขมขน 0.2, 0.4, 

0.8 และ 2.0 mM ตามลําดับ มีรูปแบบลายพิมพดีเอ็นเอชัดเจนและคลายคลึงกัน โดยที่ความเขมขน 
2.0 mM มีรูปแบบที่ชัดเจนที่สุดและมีความคงที่ของแถบดีเอ็นเอมากกวาความเขมขนอื่นๆ ดังนัน้
ในกรณีนี้จึงควรเลือกใชความเขมขนของแมกนีเซียมคลอไรดที่ 2.0 mM 

 
จากนั้นทาํการทดสอบปริมาณดเีอ็นเอที่ใชในการทําปฏิกริิยา PCR เนื่องจากปริมาณดเีอ็น

เอที่มากเกนิไปหรือนอยเกนิไปมีผลตอปฏิกิริยา PCR เนื่องจากอาจเกดิการคืนสภาพมาจับตัวกัน
กลายเปนเกลียวคูไดใหมจึงขดัขวางการทํางานของไพรเมอรหรือถามีปริมาณดีเอน็เอในปฏิกิริยา
มากยอมหมายถึงมีสารเจือปนที่อยูในสารละลายดีเอ็นเอมากขึ้นตามไปดวยทําใหปฏิกิริยาเกิดไมดี
เทาที่ควร ดังนัน้จึงควรทําการทดสอบปริมาณดีเอ็นเอที่เหมาะสมตอปฏิกิริยา PCR จากการทดลอง
ใชปริมาณดีเอน็เอเริ่มตนตั้งแต 5-100 ng ผลที่ไดแสดงดังภาพที่ 17 

 
 
 
 
 
 

600 
800 

1031 

bp 
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                                                     100    50     25     10      5     M 

 
 

 ภาพที่ 17  รูปแบบลายพิมพดีเอ็นเอจากการเพิ่มปริมาณดเีอ็นเอโดยเทคนิค ISSR ดวย          
     ไพรเมอร 815 ที่ความเขมขนตางๆกันของดีเอ็นเอเริ่มตน คือ 100, 50, 25, 10 
     และ 5 ng  ตามลําดับ แถว M คือ 100 bp DNA Ladder Plus 
 

จะเห็นไดวาทีค่วามเขมขนของดีเอ็นเอเริ่มตน 50 ng จะใหแถบของดีเอน็เอชัดเจนที่สุด 
ดังนั้นจากการทดลองจึงควรเลือกใชปริมาณดีเอ็นเอเริ่มตนที่ความเขมขน 50 ng 

 
 อุณหภูมิกับเวลาที่ใชในโปรแกรมการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอมีความสําคัญตอปฏิกิริยา PCR 
ดวยเชนกนัเนือ่งจากเวลาที่มากเกินไปอาจมีผลตอการเสียสภาพของดีเอ็นเอหรือเวลานอยเกนิไป
อาจทําใหการจับตัวกนัของไพรเมอรกับดเีอ็นเอไมดพีอ สวนอุณหภูมทิี่สูงหรือต่ําเกนิไปยอมสงผล
ตอการจับของไพรเมอรกับดเีอ็นเอเปาหมายอันเปนผลทําใหเกิดแถบของดีเอ็นเอที่ไมใชแถบ
เปาหมายขึน้ได 

 
 จากการหาอณุหภูมิ temperature melting (Tm) และ annealing temperature (Ta) ของ 
ไพรเมอรพบวาอุณหภูมิ annealing ของไพรเมอรอยูในชวง 45-47   C ดังนั้นจึงทําการเปลี่ยนแปลง
อุณหภูมิของโปรแกรมการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอชวง annealing เปนอุณหภูมิที่ 43  C,  45  C,  47  C 
และ 49  C ตามลําดับ เพื่อทดสอบอุณหภมูิที่เหมาะสม ผลการทดลองแสดงดังภาพที่ 18 

 
 
 
 
 

1031
750

bp 
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                                       43  C      45  C     47  C    49  C 

                                      
 

 ภาพที่ 18  รูปแบบลายพิมพดีเอ็นเอจากการเพิ่มปริมาณดเีอ็นเอโดยเทคนิค ISSR ดวย          
     ไพรเมอร 815 ที่ annealing temperature ตางๆกัน คือ 43  C,  45  C,  47  C, และ 
     49  C ตามลําดับ 

 
 จากภาพจะเหน็ไดวา annealing temperature ที่อุณหภูมิ 45  C  และ 47   C ใหแถบของดี
เอ็นเอเปาหมายชัดเจนที่สุดสวนที่อุณหภมูิ 43  C  และ 49   C ใหแถบดีเอ็นเอที่ไมชัดเจน ดังนั้นจงึ
ควรเลือกใชอุณหภูมิในชวง 45  C  และ 47   C ในโปรแกรมการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอ (อุณหภูมิ
ดังกลาวขึ้นอยูกับ annealing temperature ของแตละไพรเมอรดวย) ความเขมขนของสารตางๆที่ใช
ในปฏิกิริยา PCR และโปรแกรมการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอแสดงดังตารางที่ 6 และ 7 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

bp 

1200
1031
800
700
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ตารางที่ 6  ความเขมขนของสารที่ใชเปนองคประกอบตางๆในปฏิกิริยา PCR 
 

สารที่ใช ปริมาตร (µl) ความเขมขนสดุทาย 
ในปฏิกิริยา 

1.  ดีเอ็นเอ (50 ng/µl) 3.0 150 ng/15 µl 
2.  10x PCR buffer 1.5 1 เทา 
3.  MgCl2 (25 mM) 1.2 2 mM 
4.  dNTP (2 mM) 1.5 0.2 mM 
5.  ไพรเมอร (10 pM/µl) 1.0 10 pM/15 µl 
6.  Taq polymerase (5 unit/µl) 0.25 1.25 unit/15 µl 
7.  น้ํากลั่น 6.55 - 

รวม 15.0  
 

ตารางที่ 7  โปรแกรมการเพิม่ปริมาณดีเอน็เอดวยปฏิกิริยา PCR 
 
 อุณหภูมิ (  C) เวลา (นาที) จํานวนรอบ 
1.  Denaturation 94 3 1 
2.  Denaturation 94 1 
     Annealing 45, 47 1 
     Extension 72 2 

40 

3.  Final extension 72 5 1 
 

หมายเหต ุ อุณหภูมิ 45   C ใชกับไพรเมอร 814 และ 840 สวนอุณหภูมิ 47   C ใชกับไพรเมอร 815,  
     835,  843 และ 844 ตามลําดับ 

 
 ขั้นตอนการเพิม่ปริมาณดีเอน็เอดวยปฏิกิริยา PCR ในเบือ้งตนตองหาความเหมาะสมของ
ปฏิกิริยาเพื่อชวยในการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอไดกอน โดยใชสารตางๆในตารางที่ 6 และเงื่อนไขของ
อุณหภูมิในปฏิกิริยาการเพิม่ปริมาณดีเอน็เอในตารางที่ 7   
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 ผลการตรวจหาไพรเมอรที่เหมาะสมโดยใชตัวอยางกลวยปาพมาและกลวยตานี (เนื่องจาก
กลวยทั้ง 2 ชนดิใชเปนตวัแทนของกลวยในจีโนม A และ B ของกลุมพันธุกลวยปลูกในปจจุบนั) 
กับ ISSR ไพรเมอร (oligonucleotide set #9) จาก British Columbia University จํานวน 36 ไพรเมอร 
ผลการทดลองพบวาไพรเมอรที่สามารถเพิ่มปริมาณดีเอน็เอไดคือไพรเมอร 812, 814, 815, 818, 
820, 822, 823, 824, 825, 827, 835, 836, 840, 841, 843, 844, 845 และ 846 ตามลําดับ รวมทั้งสิ้น 18 
ไพเมอร สวนไพรเมอรที่เหลือไมสามารถเพิ่มปริมาณดเีอ็นเอได 

 
 จากไพรเมอรที่สามารถเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอไดดังกลาวทาํการคัดเลือกไพรเมอรที่เหมาะสม
โดยดูจากความแตกตางของตําแหนงแถบดีเอ็นเอที่ตําแหนงใดตําแหนงหนึ่งเปรยีบเทียบกนัโดยคู
ไพรเมอรใดมคีวามแตกตางกันมาก (polymorphic) กน็ํามาใชในการวิเคราะหตอไป ผลแสดงดัง
ภาพที่ 19-21 
 
                                   815           818          820          822          823          824          827          835  
                            1      2       1      2      1      2      1      2      1      2      1      2      1      2      1      2  

 
  
 ภาพที่ 19  รูปแบบลายพิมพดีเอ็นเอของกลวยปาพมา (1) กลวยตานี (2) โดยเทคนิค ISSR 
     ดวยไพรเมอร 815 - 835 
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                                                812          814         825         836          840          846 
 1      2      1      2     1      2     1      2      1      2      1      2 

 
 
 ภาพที่ 20  รูปแบบลายพิมพดีเอ็นเอของกลวยปาพมา (1) กลวยตานี (2) โดยเทคนิค ISSR 
     ดวยไพรเมอร 812 - 846 
 
                                                                 841        843         844        845 
                                                               1     2      1     2      1     2     1     2 

 
 
 ภาพที่ 21  รูปแบบลายพิมพดีเอ็นเอของกลวยปาพมา (1) กลวยตานี (2) โดยเทคนิค ISSR 
     ดวยไพรเมอร 841 - 845 
 
 จากการทดลองพบวามีไพรเมอรจํานวน 6 ไพรเมอร (คิดเปน 16.67 เปอรเซ็นต) ตารางที่ 8 
ที่ใหความแตกตางกันระหวางตัวอยางกลวยที่ใชในการทดสอบสูง จาก ISSR ไพรเมอร คือ ไพร
เมอร 814,  815,  835,  840,  843 และ 844 ดังแสดงในภาพที่ 19-21 หลังจากคัดเลือกไพรเมอรที่ใช
ในงานวิจยัไดแลวตองทําการตรวจเช็คไพรเมอรซํ้าอีกครั้งหนึ่งเพื่อตรวจสอบความคงที่ของไพร
เมอร ดังนั้นจงึทําการสุมไพรเมอรจํานวน 2 ไพรเมอรเพื่อเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอกับตวัอยางเดิมคือ 
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กลวยปาพมาและกลวยตานี ผลการทดสอบนํามาเปรียบเทียบกับไพรเมอรที่ไดกระทํามาแลว แสดง
ดังภาพที่ 22 
 
ตารางที่ 8  ชนิดของไพรเมอร ลําดับเบส percent of G + C และคา melting temperature (Tm) /  
     annealing temperature (Ta) ที่ใชในงานวิจัย 

 

Primer Base sequencing 
(5´ - 3´) 

Percent of  
G + C  Tm / Ta 

814 -CTC TCT CTC TCT CTC TA- 47 50/45 
815 -CTC TCT CTC TCT CTC TG- 52 52/47 
835 -AGA GAG AGA GAG AGA GYC- 50 52/47 
840 -GAG AGA  GAG AGA GAG AYT- 44 50/45 
843 -CTC TCT CTC TCT CTC TRA- 44 52/47 
844 -CTC TCT CTC TCT CTC TRC- 50 52/47 

 
 จากภาพที่ 22 จะเห็นไดวาไพรเมอรที่สุมนํามาทดสอบซ้ํา (ไพรเมอร 814 และ 835) จาก
ไพรเมอรที่คัดเลือกใชในงานวิจยัทั้ง  6 ไพรเมอรสามารถเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอไดเชนเดียวกับไพร
เมอรที่คัดเลือกในครั้งแรก กลาวคือไพรเมอรสามารถทําซ้ําแลวใหผลเหมือนเดิม ดังนั้นไพรเมอร
ดังกลาวจึงสามารถใชในการเพิ่มปริมาณดเีอ็นเอตัวอยางในงานวิจยัได 
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                                                       814                              814         835                             835  
                                                         2        C      C      C      1             2       C       C       C     1 

      
 
 ภาพที่ 22  รูปแบบลายพิมพดีเอ็นเอจากการสุมตรวจหาไพรเมอรที่เหมาะสมซ้ํา โดยเทคนิค 
     ISSR ดวยไพรเมอร 814 และ 835 เชนเดยีวกับการตรวจสอบในครั้งแรกกับ 
     กลวยปาพมา (1) และกลวยตานี (2) C คือ ตัวอยางควบคุม  
             
4.  การวิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรมระหวาง M. acuminata, M. balbisiana และพันธุ     
     กลวยปลูก 
 
 4.1  การสรางลายพิมพดีเอน็เอดวยเทคนิค inter - simple sequence repeat 
 
        จากลายพมิพดีเอ็นเอของกลวย M. acuminata และพนัธุกลวยปลูกทั้งหมด 45 ตวัอยาง
ที่ตรวจสอบดวยเทคนิค inter - simple sequence repeat ดวยไพรเมอร 814, 815, 835, 840, 843 และ 
844  ตามลําดับ นําผลการเพิ่มปริมาณดีเอน็เอดวยไพรเมอรดังกลาวมาวิเคราะหหาความสัมพันธ
ทางพันธุกรรม โดยเปรียบเทียบถามีแถบดีเอ็นเอที่ตําแหนงเดยีวกันในทุกตัวอยาง กําหนดเปน “1” 
ถาไมมีแถบดีเอ็นเอกําหนดเปน “0” แลวนาํขอมูลที่ไดมาหาความสัมพนัธในรูปของคาดัชนีความ
คลายคลึง (similarity index) และจดัทําแผนภาพความสัมพันธทางพันธุกรรม ดวยวธีิ UPGMA ดวย
โปรแกรม NTSYS-pc รุน 2.01  
 
        จากการตรวจลายพิมพดเีอ็นเอดวยเทคนิค inter - simple sequence repeat ทั้ง 6 ไพร
เมอรจากทั้งหมด 36 ไพรเมอร  ไดจํานวนแถบดีเอ็นเอทัง้หมด 128 แถบ โดยไพรเมอร 835 ใหแถบ
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ดีเอ็นเอมากทีสุ่ดคือ 25 แถบ ไพรเมอร 814 จํานวน 20 แถบไพรเมอร 815 จํานวน 22 แถบไพรเมอร 
840 จํานวน 21 แถบไพรเมอร 843 จํานวน 23 แถบและไพรเมอร 844 ใหแถบดเีอ็นเอนอยที่สุดคือ 
17 แถบ ซ่ึงแถบดีเอ็นเอทั้ง 128 แถบเปนแถบดีเอ็นเอที่เกิด polymorphic (ความแตกตางระหวาง
ตําแหนง) ทั้งหมดและไมมแีถบดีเอ็นเอที่เปน monomorphic 
 
        การตรวจลายพิมพดีเอน็เอดวยเทคนิค inter - simple sequence repeat ของกลวย 
 M. acuminata และ M. balbisiana รวมทั้งกลวยใน section อ่ืนและพนัธุกลวยปลูกรวมทั้งหมด 45 
ตัวอยาง โดยไพรเมอร 814 (ภาพที่ 23-25, 41 และ 42) พบวา สามารถทําใหเกิดแถบดีเอ็นเอทั้งหมด 
20 แถบ โดยแถบดีเอ็นเอดังกลาวมีขนาดระหวาง 2500-350 bp ประกอบไปดวย 2500, 2000, 1750, 
1500, 1350, 1200, 1116, 1031, 950, 900, 800, 750, 700, 650, 600, 550, 500, 450, 400 และ 350 bp 
ตามลําดับ  
 
        การตรวจลายพิมพดีเอน็เอดวยเทคนิค inter - simple sequence repeat ของกลวย 
 M. acuminata และ M. balbisiana รวมทั้งกลวยใน section อ่ืนและพนัธุกลวยปลูกรวมทั้งหมด 45 
ตัวอยาง โดยไพรเมอร 815 (ภาพที่ 26-28, 41 และ 42) พบวา สามารถทําใหเกิดแถบดีเอ็นเอทั้งหมด 
22 แถบ โดยแถบดีเอ็นเอดังกลาวมีขนาดระหวาง 2000-350 bp ประกอบไปดวย 2000, 1875, 1750, 
1500, 1425, 1350, 1275, 1200, 1116, 1031, 950, 900, 850, 800, 750, 700, 650, 600, 550, 500, 450 
และ 350 bp ตามลําดับ และสามารถทําใหเกิดแถบดีเอ็นเอที่มีความแตกตางระหวางกลุมตัวอยางทีม่ี
จีโนม A กับกลุมตัวอยางที่มจีีโนม B จํานวน 2 แถบ คือ ขนาด 450 และ 700 bp โดยแถบดีเอ็นเอ
ขนาดดังกลาวปรากฏในลายพิมพดีเอ็นเอของกลุมตัวอยางจีโนม A แตไมปรากฏในกลุมตัวอยางจี
โนม B 
 
        การตรวจลายพิมพดีเอน็เอดวยเทคนิค inter - simple sequence repeat ของกลวย 
 M. acuminata และ M. balbisiana รวมทั้งกลวยใน section อ่ืนและพนัธุกลวยปลูกรวมทั้งหมด 45 
ตัวอยาง โดยไพรเมอร 835 (ภาพที่ 29-31, 41 และ 42) พบวา สามารถทําใหเกิดแถบดีเอ็นเอทั้งหมด 
25 แถบ โดยแถบดีเอ็นเอดังกลาวมีขนาดระหวาง 3000-250 bp ประกอบไปดวย 3000, 2500, 2250, 
2000, 1750, 1500, 1350, 1200, 1116, 1031, 950, 900, 850, 800, 750, 700, 650, 600, 550, 500, 450, 
400, 350, 300 และ 250 bp ตามลําดับ และสามารถทําใหเกิดแถบดีเอ็นเอที่มีความแตกตางระหวาง
กลุมตัวอยางทีม่ีจีโนม A กับกลุมตัวอยางทีม่ีจีโนม B จํานวน 1 แถบ คือขนาด 1350 bp โดยแถบดี
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เอ็นเอขนาดดงักลาวปรากฏในลายพิมพดีเอ็นเอของกลุมตัวอยางจีโนม A แตไมปรากฏในกลุม
ตัวอยางจีโนม B 
 
        การตรวจลายพิมพดีเอน็เอดวยเทคนิค inter - simple sequence repeat ของกลวย 
 M. acuminata และ M. balbisiana รวมทั้งกลวยใน section อ่ืนและพนัธุกลวยปลูกรวมทั้งหมด 45 
ตัวอยาง โดยไพรเมอร 840 (ภาพที่ 32-34, 41 และ 43) พบวา สามารถทําใหเกิดแถบดีเอ็นเอทั้งหมด 
21 แถบ โดยแถบดีเอ็นเอดังกลาวมีขนาดระหวาง 2500-200 bp ประกอบไปดวย 2500, 2000, 1750, 
1500, 1350, 1200, 1031, 950, 900, 850, 800, 700, 650, 550, 500, 450, 400, 350, 300, 250 และ 200 
bp ตามลําดับ  
 
        การตรวจลายพิมพดีเอน็เอดวยเทคนิค inter - simple sequence repeat ของกลวย 
 M. acuminata และ M. balbisiana รวมทั้งกลวยใน section อ่ืนและพนัธุกลวยปลูกรวมทั้งหมด 45 
ตัวอยาง โดยไพรเมอร 843 (ภาพที่ 35-37, 41 และ 43) พบวา สามารถทําใหเกิดแถบดีเอ็นเอทั้งหมด 
23 แถบ โดยแถบดีเอ็นเอดังกลาวมีขนาดระหวาง 3000-250 bp ประกอบไปดวย 3000, 2500, 2000, 
1750, 1500, 1350, 1200, 1116, 1031, 950, 900, 800, 750, 700, 650, 600, 550, 500, 450, 400, 350, 
300 และ 250 bp ตามลําดับ และสามารถทําใหเกิดแถบดเีอ็นเอที่มีความแตกตางระหวางกลุม
ตัวอยางที่มจีีโนม A กับกลุมตัวอยางที่มจีีโนม B จํานวน 1 แถบ คือขนาด 300 bp โดยแถบดีเอ็นเอ
ดังกลาวจะปรากฏในลายพิมพดีเอ็นเอของกลุมตัวอยางจโีนม A แตไมปรากฏในกลุมตัวอยางจีโนม 
B สวนแถบดีเอ็นเอขนาด 900 bp จะปรากฏในกลุมตัวอยางจีโนม B แตไมปรากฏในกลุมตัวอยางจี
โนม A จึงทําใหสามารถแยกความแตกตางระหวางกลุมตวัอยางได 
 
        การตรวจลายพิมพดีเอน็เอดวยเทคนิค inter - simple sequence repeat ของกลวย 
 M. acuminata และ M. balbisiana รวมทั้งกลวยใน section อ่ืนและพนัธุกลวยปลูกรวมทั้งหมด 45 
ตัวอยาง โดยไพรเมอร 844 (ภาพที่ 38-40, 41 และ 43) พบวา สามารถทําใหเกิดแถบดีเอ็นเอทั้งหมด 
17 แถบ โดยแถบดีเอ็นเอดังกลาวมีขนาดระหวาง 2500-350 bp ประกอบไปดวย 2500, 2000, 1750, 
1625, 1500, 1350, 1200, 1031, 900, 850, 800, 700, 600, 550, 450, 400 และ 350 bp ตามลําดับ และ
สามารถทําใหเกิดแถบดีเอ็นเอที่มีความแตกตางระหวางกลุมตัวอยางทีม่ีจีโนม A กับกลุมตัวอยางที่
มีจีโนม B จํานวน 2 แถบ คือขนาด 400 และ 600 bp โดยแถบดีเอน็เอขนาดดังกลาวปรากฏในลาย
พิมพดีเอ็นเอของกลุมตัวอยางจีโนม B แตไมปรากฏในกลุมตัวอยางจีโนม A สวนแถบดีเอ็นเอที่
ขนาด 850 bp พบเฉพาะในกลุมตัวอยางกลวยตาน ี
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 ภาพที่ 23  รูปแบบลายพิมพดีเอ็นเอที่ไดจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิค  
            inter - simple sequence repeat ดวยไพรเมอร 814  M คือ 100 bp DNA Ladder 
     Plus แถวที่ 1 และ 2 คือ ตวัแทนชนิดกลวยชุดจีโนม AA และ BB ซ่ึงประกอบ
     ไปดวยกลวยปาพมาและกลวยตานี ตามลําดับ แถวที่ 3-5 คือ ตัวอยางกลวยตานี 
     (MW1, MW2 และ MW3) แถวที่ 6-8 คือ ตัวอยางกลวยปาพมา  
     (MW4, MW5 และ MW6) แถวที่ 9-11 คือ ตัวอยางกลวยปาสยาม  
     (MW7, MW8 และ MW9) แถวที่ 12-14 คอื ตัวอยางกลวยปามะละกา  
     (MW10, MW11 และ MW12) แถวที่ 15 คือ ตัวอยางกลวยปาปลีเหลือง   
     (MW13) ตามลําดับ 
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 ภาพที่ 24  รูปแบบลายพิมพดีเอ็นเอที่ไดจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิค  
            inter - simple sequence repeat ดวยไพรเมอร 814  M คือ 100 bp DNA Ladder 
     Plus แถวที่ 1 และ 2 คือ ตวัแทนชนิดกลวยชุดจีโนม AA และ BB ซ่ึงประกอบ
     ดวยกลวยปาพมาและกลวยตานี ตามลําดบั แถวที่ 3 คือ ตัวอยางกลวยปาปลี 
     เหลือง (MW14) แถวที่ 4-8 คือ กลุมพันธุกลวยปลูกชดุจีโนม AA ประกอบดวย
     ตัวอยางกลวยหอมจําปา กลวยน้ําไท กลวยไขทองเงย กลวยไขทองรวง และ 
     กลวยเล็บมือนาง (MC1, MC2, MC3, MC4 และ MC5) แถวที่ 9-13 คือ  
     กลุมพันธุกลวยปลูกชดุจีโนม AAA ประกอบดวยตวัอยางกลวยหอมเขียวคอม 
     กลวยนากแดง กลวยไข บว.2 กลวยไขพระตะบอง และ กลวยหอมทอง (MC6, 
     MC7, MC8, MC9 และ MC10) แถวที่ 14-15 กลุมพันธุกลวยปลูกชดุจีโนม AAB 
     ประกอบดวยตัวอยางกลวยกลาย และ กลวยรอยหวี (MC11 และ MC12)  
     ตามลําดับ 
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 ภาพที่ 25  รูปแบบลายพิมพดีเอ็นเอที่ไดจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิค  
            inter - simple sequence repeat ดวยไพรเมอร 814  M คือ 100 bp DNA Ladder 
     Plus แถวที่ 1 และ 2 คือ ตวัแทนชนิดกลวยชุดจีโนม AA และ BB ประกอบดวย
     กลวยปาพมาและกลวยตานี ตามลําดับ แถวท่ี 3-5 คือ กลุมพันธุกลวยปลูกชุด 
     จีโนม AAB ประกอบดวยตัวอยางกลวยนมสาว กลวยน้ําฝาด และกลวยน้ํากาบ
     ดํา (MC13, MC14 และ MC15) แถวที่ 6-10 คือ กลุมพันธุกลวยปลูกชุดจีโนม 
     ABB ประกอบดวยตัวอยางกลวยน้ําวาไสเหลือง กลวยน้ําวาดํา กลวยน้ําวาคอม 
     กลวยหักมุกเขียว และ กลวยหักมกุขาว (MC16, MC17, MC18, MC19 และ  
     MC20) แถวที่ 11 คือ กลุมพันธุกลวยปลูกชุดจีโนม ABBB ประกอบดวยตัวอยาง
     กลวยเทพรส (MC21) แถวที่ 12-15 คือ กลุมพันธุกลวยปลูกชุดจีโนม BBB  
        ประกอบดวยตัวอยางกลวยเทพพนม กลวยพมาแหกคกุ กลวยเล็บชางกุด และ 
     กลวยหิน (MC22, MC23, MC24 และ MC25) ตามลําดับ 
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 ภาพที่ 26  รูปแบบลายพิมพดีเอ็นเอที่ไดจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิค  
            inter - simple sequence repeat ดวยไพรเมอร 815  M คือ 100 bp DNA Ladder 
     Plus แถวที่ 1 และ 2 คือ ตวัแทนชนิดกลวยชุดจีโนม AA และ BB ซ่ึงประกอบ
     ไปดวยกลวยปาพมาและกลวยตานี ตามลําดับ แถวที่ 3-5 คือ ตัวอยาง กลวยตานี 
     (MW1, MW2 และ MW3) แถวที่ 6-8 คือ ตัวอยางกลวยปาพมา  
     (MW4, MW5 และ MW6) แถวที่ 9-11 คือ ตัวอยางกลวยปาสยาม  
     (MW7, MW8 และ MW9) แถวที่ 12-14 คือ ตัวอยางกลวยปามะละกา  
     (MW10, MW11 และ MW12) แถวที่ 15 คือ ตัวอยางกลวยปาปลีเหลือง   
     (MW13) ตามลําดับ 
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 ภาพที่ 27  รูปแบบลายพิมพดีเอ็นเอที่ไดจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิค  
            inter - simple sequence repeat ดวยไพรเมอร 815  M คือ 100 bp DNA Ladder 
     Plus แถวที่ 1 และ 2 คือ ตวัแทนชนิดกลวยชุดจีโนม AA และ BB ซ่ึงประกอบ
     ดวยกลวยปาพมาและกลวยตานี ตามลําดบั แถวที่ 3 คือ ตัวอยางกลวยปาปลี 
     เหลือง (MW14) แถวที่ 4-8 คือ กลุมพันธุกลวยปลูกชดุจีโนม AA ประกอบดวย
     ตัวอยางกลวยหอมจําปา กลวยน้ําไท กลวยไขทองเงย กลวยไขทองรวง และ 
     กลวยเล็บมือนาง (MC1, MC2, MC3, MC4 และ MC5) แถวที่ 9-13 คือ  
     กลุมพันธุกลวยปลูกชดุจีโนม AAA ประกอบดวยตวัอยางกลวยหอมเขียวคอม 
     กลวยนากแดง กลวยไข บว.2 กลวยไขพระตะบอง และ กลวยหอมทอง (MC6, 
     MC7, MC8, MC9 และ MC10) แถวที่ 14-15 กลุมพันธุกลวยปลูกชดุจีโนม AAB 
     ประกอบดวยตัวอยางกลวยกลาย และ กลวยรอยหวี (MC11 และ MC12)  
     ตามลําดับ 
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 ภาพที่ 28  รูปแบบลายพิมพดีเอ็นเอที่ไดจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิค  
            inter - simple sequence repeat ดวยไพรเมอร 815  M คือ 100 bp DNA Ladder 
     Plus แถวที่ 1 และ 2 คือ ตวัแทนชนิดกลวยชุดจีโนม AA และ BB ประกอบดวย
     กลวยปาพมาและกลวยตานี ตามลําดับ แถวท่ี 3-5 คือ กลุมพันธุกลวยปลูกชุด 
     จีโนม AAB ประกอบดวยตัวอยางกลวยนมสาว กลวยน้ําฝาด และกลวยน้ํากาบ
     ดํา (MC13, MC14 และ MC15) แถวที่ 6-10 คือ กลุมพันธุกลวยปลูกชุดจีโนม 
     ABB ประกอบดวยตัวอยางกลวยน้ําวาไสเหลือง กลวยน้ําวาดํา กลวยน้ําวาคอม 
     กลวยหักมุกเขียว และ กลวยหักมกุขาว (MC16, MC17, MC18, MC19 และ  
     MC20) แถวที่ 11 คือ กลุมพันธุกลวยปลูกชุดจีโนม ABBB ประกอบดวยตัวอยาง
     กลวยเทพรส (MC21) แถวที่ 12-15 คือ กลุมพันธุกลวยปลูกชุดจีโนม BBB  
        ประกอบดวยตัวอยางกลวยเทพพนม กลวยพมาแหกคกุ กลวยเล็บชางกุด และ 
     กลวยหิน (MC22, MC23, MC24 และ MC25) ตามลําดับ 
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 ภาพที่ 29  รูปแบบลายพิมพดีเอ็นเอที่ไดจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิค  
            inter - simple sequence repeat ดวยไพรเมอร 835  M คือ 100 bp DNA Ladder 
     Plus แถวที่ 1 และ 2 คือ ตวัแทนชนิดกลวยชุดจีโนม AA และ BB ซ่ึงประกอบ
     ไปดวยกลวยปาพมาและกลวยตานี ตามลําดับ แถวที่ 3-5 คือ ตัวอยาง กลวยตานี 
     (MW1, MW2 และ MW3) แถวที่ 6-8 คือ ตัวอยางกลวยปาพมา  
     (MW4, MW5 และ MW6) แถวที่ 9-11 คือ ตัวอยางกลวยปาสยาม  
     (MW7, MW8 และ MW9) แถวที่ 12-14 คือ ตัวอยางกลวยปามะละกา  
     (MW10, MW11 และ MW12) แถวที่ 15 คือ ตัวอยางกลวยปาปลีเหลือง   
     (MW13) ตามลําดับ 
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 ภาพที่ 30  รูปแบบลายพิมพดีเอ็นเอที่ไดจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิค  
            inter - simple sequence repeat ดวยไพรเมอร 835  M คือ 100 bp DNA Ladder 
     Plus แถวที่ 1 และ 2 คือ ตวัแทนชนิดกลวยชุดจีโนม AA และ BB ซ่ึงประกอบ
     ดวยกลวยปาพมาและกลวยตานี ตามลําดบั แถวที่ 3 คือ ตัวอยางกลวยปาปลี 
     เหลือง (MW14) แถวที่ 4-8 คือ กลุมพันธุกลวยปลูกชดุจีโนม AA ประกอบดวย
     ตัวอยางกลวยหอมจําปา กลวยน้ําไท กลวยไขทองเงย กลวยไขทองรวง และ 
     กลวยเล็บมือนาง (MC1, MC2, MC3, MC4 และ MC5) แถวที่ 9-13 คือ  
     กลุมพันธุกลวยปลูกชดุจีโนม AAA ประกอบดวยตวัอยางกลวยหอมเขียวคอม 
     กลวยนากแดง กลวยไข บว.2 กลวยไขพระตะบอง และ กลวยหอมทอง (MC6, 
     MC7, MC8, MC9 และ MC10) แถวที่ 14-15 กลุมพันธุกลวยปลูกชดุจีโนม AAB 
     ประกอบดวยตัวอยางกลวยกลาย และ กลวยรอยหวี (MC11 และ MC12)  
     ตามลําดับ 
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 ภาพที่ 31  รูปแบบลายพิมพดีเอ็นเอที่ไดจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิค  
            inter - simple sequence repeat ดวยไพรเมอร 835  M คือ 100 bp DNA Ladder 
     Plus แถวที่ 1 และ 2 คือ ตวัแทนชนิดกลวยชุดจีโนม AA และ BB ประกอบดวย
     กลวยปาพมาและกลวยตานี ตามลําดับ แถวท่ี 3-5 คือ กลุมพันธุกลวยปลูกชุด 
     จีโนม AAB ประกอบดวยตัวอยางกลวยนมสาว กลวยน้ําฝาด และกลวยน้ํากาบ
     ดํา (MC13, MC14 และ MC15) แถวที่ 6-10 คือ กลุมพันธุกลวยปลูกชุดจีโนม 
     ABB ประกอบดวยตัวอยางกลวยน้ําวาไสเหลือง กลวยน้ําวาดํา กลวยน้ําวาคอม 
     กลวยหักมุกเขียว และ กลวยหักมกุขาว (MC16, MC17, MC18, MC19 และ  
     MC20) แถวที่ 11 คือ กลุมพันธุกลวยปลูกชุดจีโนม ABBB ประกอบดวยตัวอยาง
     กลวยเทพรส (MC21) แถวที่ 12-15 คือ กลุมพันธุกลวยปลูกชุดจีโนม BBB  
        ประกอบดวยตัวอยางกลวยเทพพนม กลวยพมาแหกคกุ กลวยเล็บชางกุด และ 
     กลวยหิน (MC22, MC23, MC24 และ MC25) ตามลําดับ 
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 ภาพที่ 32  รูปแบบลายพิมพดีเอ็นเอที่ไดจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิค  
            inter - simple sequence repeat ดวยไพรเมอร  840  M คือ 100 bp DNA Ladder 
     Plus แถวที่ 1 และ 2 คือ ตวัแทนชนิดกลวยชุดจีโนม AA และ BB ซ่ึงประกอบ
     ไปดวยกลวยปาพมาและกลวยตานี ตามลําดับ แถวที่ 3-5 คือ ตัวอยาง กลวยตานี 
     (MW1, MW2 และ MW3) แถวที่ 6-8 คือ ตัวอยางกลวยปาพมา  
     (MW4, MW5 และ MW6) แถวที่ 9-11 คือ ตัวอยางกลวยปาสยาม  
     (MW7, MW8 และ MW9) แถวที่ 12-14 คือ ตัวอยางกลวยปามะละกา  
     (MW10, MW11 และ MW12) แถวที่ 15 คือ ตัวอยางกลวยปาปลีเหลือง   
     (MW13) ตามลําดับ 

 
 
 
 
 
 
 

        1500 

 
3000 

                  500 

   bp 



 74

 
 
 
 
 
 
                           M     1       2       3       4       5       6      7       8       9     10     11    12    13    14     15     M 

  
  

 ภาพที่ 33  รูปแบบลายพิมพดีเอ็นเอที่ไดจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิค  
            inter - simple sequence repeat ดวยไพรเมอร 840  M คือ 100 bp DNA Ladder 
     Plus แถวที่ 1 และ 2 คือ ตวัแทนชนิดกลวยชุดจีโนม AA และ BB ซ่ึงประกอบ
     ดวยกลวยปาพมาและกลวยตานี ตามลําดบั แถวที่ 3 คือ ตัวอยางกลวยปาปลี 
     เหลือง (MW14) แถวที่ 4-8 คือ กลุมพันธุกลวยปลูกชดุจีโนม AA ประกอบดวย
     ตัวอยางกลวยหอมจําปา กลวยน้ําไท กลวยไขทองเงย กลวยไขทองรวง และ 
     กลวยเล็บมือนาง (MC1, MC2, MC3, MC4 และ MC5) แถวที่ 9-13 คือ  
     กลุมพันธุกลวยปลูกชดุจีโนม AAA ประกอบดวยตวัอยางกลวยหอมเขียวคอม 
     กลวยนากแดง กลวยไข บว.2 กลวยไขพระตะบอง และ กลวยหอมทอง (MC6, 
     MC7, MC8, MC9 และ MC10) แถวที่ 14-15 กลุมพันธุกลวยปลูกชดุจีโนม AAB 
     ประกอบดวยตัวอยางกลวยกลาย และ กลวยรอยหวี (MC11 และ MC12)  
     ตามลําดับ 
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 ภาพที่ 34  รูปแบบลายพิมพดีเอ็นเอที่ไดจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิค  
            inter - simple sequence repeat ดวยไพรเมอร 840  M คือ 100 bp DNA Ladder 
     Plus แถวที่ 1 และ 2 คือ ตวัแทนชนิดกลวยชุดจีโนม AA และ BB ประกอบดวย
     กลวยปาพมาและกลวยตานี ตามลําดับ แถวท่ี 3-5 คือ กลุมพันธุกลวยปลูกชุด 
     จีโนม AAB ประกอบดวยตัวอยางกลวยนมสาว กลวยน้ําฝาด และกลวยน้ํากาบ
     ดํา (MC13, MC14 และ MC15) แถวที่ 6-10 คือ กลุมพันธุกลวยปลูกชุดจีโนม 
     ABB ประกอบดวยตัวอยางกลวยน้ําวาไสเหลือง กลวยน้ําวาดํา กลวยน้ําวาคอม 
     กลวยหักมุกเขียว และ กลวยหักมกุขาว (MC16, MC17, MC18, MC19 และ  
     MC20) แถวที่ 11 คือ กลุมพันธุกลวยปลูกชุดจีโนม ABBB ประกอบดวยตัวอยาง
     กลวยเทพรส (MC21) แถวที่ 12-15 คือ กลุมพันธุกลวยปลูกชุดจีโนม BBB  
        ประกอบดวยตัวอยางกลวยเทพพนม กลวยพมาแหกคกุ กลวยเล็บชางกุด และ 
     กลวยหิน (MC22, MC23, MC24 และ MC25) ตามลําดับ 
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 ภาพที่ 35  รูปแบบลายพิมพดีเอ็นเอที่ไดจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิค  
            inter - simple sequence repeat ดวยไพรเมอร 843  M คือ 100 bp DNA Ladder 
     Plus แถวที่ 1 และ 2 คือ ตวัแทนชนิดกลวยชุดจีโนม AA และ BB ซ่ึงประกอบ
     ไปดวยกลวยปาพมาและกลวยตานี ตามลําดับ แถวที่ 3-5 คือ ตัวอยาง กลวยตานี 
     (MW1, MW2 และ MW3) แถวที่ 6-8 คือ ตัวอยางกลวยปาพมา  
     (MW4, MW5 และ MW6) แถวที่ 9-11 คือ ตัวอยางกลวยปาสยาม  
     (MW7, MW8 และ MW9) แถวที่ 12-14 คือ ตัวอยางกลวยปามะละกา  
     (MW10, MW11 และ MW12) แถวที่ 15 คือ ตัวอยางกลวยปาปลีเหลือง   
     (MW13) ตามลําดับ 
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 ภาพที่ 36  รูปแบบลายพิมพดีเอ็นเอที่ไดจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิค  
            inter - simple sequence repeat ดวยไพรเมอร 843  M คือ 100 bp DNA Ladder 
     Plus แถวที่ 1 และ 2 คือ ตวัแทนชนิดกลวยชุดจีโนม AA และ BB ซ่ึงประกอบ
     ดวยกลวยปาพมาและกลวยตานี ตามลําดบั แถวที่ 3 คือ ตัวอยางกลวยปาปลี 
     เหลือง (MW14) แถวที่ 4-8 คือ กลุมพันธุกลวยปลูกชดุจีโนม AA ประกอบดวย
     ตัวอยางกลวยหอมจําปา กลวยน้ําไท กลวยไขทองเงย กลวยไขทองรวง และ 
     กลวยเล็บมือนาง (MC1, MC2, MC3, MC4 และ MC5) แถวที่ 9-13 คือ  
     กลุมพันธุกลวยปลูกชดุจีโนม AAA ประกอบดวยตวัอยางกลวยหอมเขียวคอม 
     กลวยนากแดง กลวยไข บว.2 กลวยไขพระตะบอง และ กลวยหอมทอง (MC6, 
     MC7, MC8, MC9 และ MC10) แถวที่ 14-15 กลุมพันธุกลวยปลูกชดุจีโนม AAB 
     ประกอบดวยตัวอยางกลวยกลาย และ กลวยรอยหวี (MC11 และ MC12)  
     ตามลําดับ 
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 ภาพที่ 37  รูปแบบลายพิมพดีเอ็นเอที่ไดจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิค  
            inter - simple sequence repeat ดวยไพรเมอร 843  M คือ 100 bp DNA Ladder 
     Plus แถวที่ 1 และ 2 คือ ตวัแทนชนิดกลวยชุดจีโนม AA และ BB ประกอบดวย
     กลวยปาพมาและกลวยตานี ตามลําดับ แถวท่ี 3-5 คือ กลุมพันธุกลวยปลูกชุด 
     จีโนม AAB ประกอบดวยตัวอยางกลวยนมสาว กลวยน้ําฝาด และกลวยน้ํากาบ
     ดํา (MC13, MC14 และ MC15) แถวที่ 6-10 คือ กลุมพันธุกลวยปลูกชุดจีโนม 
     ABB ประกอบดวยตัวอยางกลวยน้ําวาไสเหลือง กลวยน้ําวาดํา กลวยน้ําวาคอม 
     กลวยหักมุกเขียว และ กลวยหักมกุขาว (MC16, MC17, MC18, MC19 และ  
     MC20) แถวที่ 11 คือ กลุมพันธุกลวยปลูกชุดจีโนม ABBB ประกอบดวยตัวอยาง
     กลวยเทพรส (MC21) แถวที่ 12-15 คือ กลุมพันธุกลวยปลูกชุดจีโนม BBB  
        ประกอบดวยตัวอยางกลวยเทพพนม กลวยพมาแหกคกุ กลวยเล็บชางกุด และ 
     กลวยหิน (MC22, MC23, MC24 และ MC25) ตามลําดับ 
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 ภาพที่ 38  รูปแบบลายพิมพดีเอ็นเอที่ไดจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิค  
            inter - simple sequence repeat ดวยไพรเมอร 844  M คือ 100 bp DNA Ladder 
     Plus แถวที่ 1 และ 2 คือ ตวัแทนชนิดกลวยชุดจีโนม AA และ BB ซ่ึงประกอบ
     ไปดวยกลวยปาพมาและกลวยตานี ตามลําดับ แถวที่ 3-5 คือ ตัวอยาง กลวยตานี 
     (MW1, MW2 และ MW3) แถวที่ 6-8 คือ ตัวอยางกลวยปาพมา  
     (MW4, MW5 และ MW6) แถวที่ 9-11 คือ ตัวอยางกลวยปาสยาม  
     (MW7, MW8 และ MW9) แถวที่ 12-14 คือ ตัวอยางกลวยปามะละกา  
     (MW10, MW11 และ MW12) แถวที่ 15 คือ ตัวอยางกลวยปาปลีเหลือง   
     (MW13) ตามลําดับ 
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 ภาพที่ 39  รูปแบบลายพิมพดีเอ็นเอที่ไดจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิค  
            inter - simple sequence repeat ดวยไพรเมอร 844  M คือ 100 bp DNA Ladder 
     Plus แถวที่ 1 และ 2 คือ ตวัแทนชนิดกลวยชุดจีโนม AA และ BB ซ่ึงประกอบ
     ดวยกลวยปาพมาและกลวยตานี ตามลําดบั แถวที่ 3 คือ ตัวอยางกลวยปาปลี 
     เหลือง (MW14) แถวที่ 4-8 คือ กลุมพันธุกลวยปลูกชดุจีโนม AA ประกอบดวย
     ตัวอยางกลวยหอมจําปา กลวยน้ําไท กลวยไขทองเงย กลวยไขทองรวง และ 
     กลวยเล็บมือนาง (MC1, MC2, MC3, MC4 และ MC5) แถวที่ 9-13 คือ  
     กลุมพันธุกลวยปลูกชดุจีโนม AAA ประกอบดวยตวัอยางกลวยหอมเขียวคอม 
     กลวยนากแดง กลวยไข บว.2 กลวยไขพระตะบอง และ กลวยหอมทอง (MC6, 
     MC7, MC8, MC9 และ MC10) แถวที่ 14-15 กลุมพันธุกลวยปลูกชดุจีโนม AAB 
     ประกอบดวยตัวอยางกลวยกลาย และ กลวยรอยหวี (MC11 และ MC12)  
     ตามลําดับ 
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 ภาพที่ 40  รูปแบบลายพิมพดีเอ็นเอที่ไดจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิค  
            inter - simple sequence repeat ดวยไพรเมอร 844  M คือ 100 bp DNA Ladder 
     Plus แถวที่ 1 และ 2 คือ ตวัแทนชนิดกลวยชุดจีโนม AA และ BB ประกอบดวย
     กลวยปาพมาและกลวยตานี ตามลําดับ แถวท่ี 3-5 คือ กลุมพันธุกลวยปลูกชุด 
     จีโนม AAB ประกอบดวยตัวอยางกลวยนมสาว กลวยน้ําฝาด และกลวยน้ํากาบ
     ดํา (MC13, MC14 และ MC15) แถวที่ 6-10 คือ กลุมพันธุกลวยปลูกชุดจีโนม 
     ABB ประกอบดวยตัวอยางกลวยน้ําวาไสเหลือง กลวยน้ําวาดํา กลวยน้ําวาคอม 
     กลวยหักมุกเขียว และ กลวยหักมกุขาว (MC16, MC17, MC18, MC19 และ  
     MC20) แถวที่ 11 คือ กลุมพันธุกลวยปลูกชุดจีโนม ABBB ประกอบดวยตัวอยาง
     กลวยเทพรส (MC21) แถวที่ 12-15 คือ กลุมพันธุกลวยปลูกชุดจีโนม BBB  
        ประกอบดวยตัวอยางกลวยเทพพนม กลวยพมาแหกคกุ กลวยเล็บชางกุด และ 
     กลวยหิน (MC22, MC23, MC24 และ MC25) ตามลําดับ 
  
 
 
 

        1500 

 
3000 

                  500 

   bp 



 82

 
 
 
 
 
 
                                                       814             815            835            840             843             844  
                                          M       1       2        1       2       1       2       1        2       1       2        1       2      M 

  
  

 ภาพที่ 41  รูปแบบลายพิมพดีเอ็นเอที่ไดจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิค  
            inter - simple sequence repeat ดวยไพรเมอร 814, 815, 835, 840, 843 และ 844  
     ตามลําดับ M คือ 100 bp DNA Ladder Plus แถวที่ 1 คือ กลวยปาผลเล็ก  
     (MW15) แถวที่ 2 คือ กลวยน้ําไท (MC26) ตามลําดับ   
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                                                       814                                         815                                       835 
                 M     1       2        3       4       M      1       2        3       4       M      1       2        3       4       M        

  
  

 ภาพที่ 42  รูปแบบลายพิมพดีเอ็นเอที่ไดจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิค  
            inter - simple sequence repeat ดวยไพรเมอร 814, 815 และ 835  M คือ 100 bp 
     DNA Ladder Plus แถวที่ 1 คือ กลวยหก (MI) แถวที่ 2 คือ กลวยไหล (ML) 
     แถวที่ 3 คือ กลวยรัตกัทรี (MCo) และแถวที่ 4 คือ กลวยนวล (EG) ตามลําดับ  
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                                                       840                                         843                                       844 
               M      1       2        3       4       M      1       2        3       4       M      1       2        3       4       M                    

  
  

 ภาพที่ 43  รูปแบบลายพิมพดีเอ็นเอที่ไดจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิค  
            inter - simple sequence repeat ดวยไพรเมอร 840, 843 และ 844  M คือ 100 bp 
     DNA Ladder Plus แถวที่ 1 คือ กลวยหก (MI) แถวที่ 2 คือ กลวยไหล (ML)  
     แถวที่ 3 คือ กลวยรัตกัทรี (MCo) และแถวที่ 4 คือ กลวยนวล (EG) ตามลําดับ  
 
 การตรวจลายพิมพดีเอ็นเอดวยเทคนิค inter - simple sequence repeat ของกลวย 
 M. acuminata และ M. balbisiana รวมทั้งกลวยใน section อ่ืนและพนัธุกลวยปลูกรวมทั้งหมด 45 
ตวัอยางดวย ISSR ไพรเมอรจํานวน 6 ไพรเมอร (ภาพที่ 23-43) พบวา สามารถทําใหเกดิแถบดีเอ็น
เอทั้งหมด 128 แถบ โดยแถบดีเอ็นเอดังกลาวมีขนาดอัลลีล (allele size) ระหวาง 3,000-200 bp และ
มีจํานวนอัลลีลเฉลี่ยตอไพรเมอร (average per primer) เทากับ 21.33 ความถี่ของอัลลีล (allele 
frequency) เทากับ 0.18 คา polymorphic percentage เทากบั 1.00 คา heterozygosity เทากับ 0.29 
ตามลําดับ รายละเอียดแสดงดังตารางที่ 9 

        1500 
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ตารางที่ 9  ชนิดของไพรเมอร จํานวนอัลลีล คาความถี่ของอัลลีล ขนาดของอัลลีล คา polymorphic percentage และ คา heterozygosity (Hn) ที่ใชในงานวจิยั 
 

Primer Number 
of allele 

Allele 
frequency 

Allele size 
(bp) 

Size 
(bp) 

Polymorphic 
percentage 

Heterozygosity 
(Hn) 

814 20 0.17 350-2500 
2500, 2000, 1750, 1500, 1350, 1200, 1116, 1031, 950, 900, 800, 750, 700, 
650, 600, 550, 500, 450, 400, 350 

1.00 0.23 

815 22 0.17 350-2000 
2000, 1875, 1750, 1500, 1425, 1350, 1275, 1200, 1116, 1031, 950, 900, 
850, 800, 750, 700, 650, 600, 550, 500, 450, 350 1.00 0.34 

835 25 0.19 250-3000 
3000, 2500, 2250, 2000, 1750, 1500, 1350, 1200, 1116, 1031, 950, 900, 
850, 800, 750, 700, 650, 600, 550, 500, 450, 400, 350, 300, 250 

1.00 0.30 

840 21 0.21 200-2500 
2500, 2000, 1750, 1500, 1350, 1200, 1031, 950, 900, 850, 800, 700, 650, 
550, 500, 450, 400, 350, 300, 250, 200 

1.00 0.32 

843 23 0.17 250-3000 
3000, 2500, 2000, 1750, 1500, 1350, 1200, 1116, 1031, 950, 900, 800, 750, 
700, 650, 600, 550, 500, 450, 400, 350, 300, 250 

1.00 0.29 

844 17 0.19 350-2500 
2500, 2000, 1750, 1625, 1500, 1350, 1200, 1031, 900, 850, 800, 700, 600, 
550, 450, 400, 350 1.00 0.28 

Total 128 - - - - - 
Average 21.33 0.18 - - 1.00 0.29 
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 4.2  การวิเคราะหหาความสมัพันธทางพันธุกรรม  
 
        จากลายพมิพดีเอ็นเอจํานวน 128 แถบนํามาคํานวณหาคาดัชนีความคลายคลึง ดวย
คอมพิวเตอรโดยใชโปรแกรม NTSYS-pc รุน 2.01 ดังตารางผนวกที่ 1 และจัดทําแผนภาพ
ความสัมพันธทางพันธุกรรมดวยวิธี UPGMA ดังภาพที่ 44 พบวาสามารถจัดกลุมตัวอยางได 2 กลุม 
คือ กลุมที่ 1 ประกอบดวย กลวยไหล กลวยรัตกัทรี กลวยหก กลวยนวล รวมทั้งกลวยปาปลีเหลือง
และกลุมที่ 2 ประกอบดวยทั้ง 4 ชนิดยอยของ Musa acuminata, กลวยตานี และกลุมพันธุกลวยปลูก 
โดยในกลุมที่ 2 นี้สามารถแยกได 3 กลุมยอย คือ 
 
         กลุมยอยที่ 1 ชนิดยอยของ Musa acuminata ตัวอยางกลวยในกลุมนี้ประกอบไปดวย
กลวยปาพมา (MW4, MW5 และ MW6) มีคาดัชนีความคลายคลึงเทากับ 0.59 กลวยปาสยาม 
(MW7, MW8 และ MW9) มีคาดัชนีความคลายคลึงเทากับ 0.83 และกลวยปามะละกา (MW10, 
MW11 และ MW12) มคีาดชันีความคลายคลึงเทากับ 0.74 ชวงคาดัชนีความคลายคลึงภายในกลุม
เทากับ 0.93-0.47 และคาดัชนีความคลายคลึงเฉลี่ยทั้งหมดภายในกลุมเทากับ 0.62 
 
         กลุมยอยที่ 2 กลุมกลวยตานีและกลุมพันธุกลวยปลูกจีโนม B (BBB, ABBB, ABB 
และ AAB) ตัวอยางกลวยในกลุมนี้ประกอบไปดวยกลวยตานี (MW1, MW2 และ MW3) มีคาดัชนี
ความคลายคลึงเทากับ 0.85 กลุมพันธุกลวยปลูกชุดจีโนม BBB ประกอบไปดวย กลวยเทพนม 
(MC22) กลวยพมาแหกคุก (MC23) กลวยเล็บชางกุด (MC24) และกลวยหิน (MC25) มีคาดัชนี
ความคลายคลึงเทากับ 0.89 กลุมพันธุกลวยปลูกชุดจีโนม ABBB ประกอบไปดวย กลวยเทพรส 
(MC21) กลุมพันธุกลวยปลูกชุดจีโนม ABB ประกอบไปดวย กลวยน้าํวาไสเหลือง (MC16) กลวย
น้ําวาดํา (MC17) กลวยน้ําวาคอม (MC18) กลวยหักมกุเขยีว (MC19) และกลวยหักมกุขาว (MC20) 
มีคาดัชนีความคลายคลึงเทากับ 0.87 กลุมพันธุกลวยปลูกชุดจีโนม AAB ประกอบไปดวย  
กลวยนมสาว (MC13) กลวยน้ําฝาด (MC14) และกลวยน้าํกาบดํา (MC15) มีคาดัชนีความคลายคลึง
เทากับ 0.87 ชวงคาดัชนีความคลายคลึงภายในกลุมเทากบั 0.46-1.00 และคาดัชนีความคลายคลึง
เฉลี่ยทั้งหมดภายในกลุมเทากับ 0.72 
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ภาพที่ 44  แผนภาพความสัมพันธทางพันธุกรรม (dendrogram) ระหวาง M. acuminata, M. balbisiana และพันธุกลวยปลูกดวยเทคนิค inter - simple sequence repeat 

  
 กลวยปามะละกา  

กลวยปาปลีเหลือง  

  
     กลวยปาสยาม  

  
                     กลวยปาผลเล็ก 
 

AA (กลวยน้ําไท)  

AAA 

AA 

ABBB 

กลวยตานี  

AAB 

ABB 

  
 BBB 

  
 กลวยปาพมา 

กลวยนวล         

AAB (กลวยรอยหวี)  

AAB (กลวยกลาย)  
AA (กลวยน้ําไท)  

กลวยหก           
กลวยรัตกัทรี    
กลวยไหล         
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         กลุมยอยที่ 3 กลวยปาผลเล็กและกลุมพันธุกลวยปลูกจีโนม A (AA, AAA, AAB)  
ตัวอยางกลวยในกลุมนี้ประกอบไปดวย กลวยปาผลเล็ก กลุมพันธุกลวยปลูกชุดจีโนม AA ประกอบ
ไปดวย กลวยหอมจําปา (MC1) กลวยไขทองเงย (MC3) กลวยไขทองรวง (MC4) กลวยเล็บมือนาง 
(MC5) และกลวยน้ําไท (MC2 และ MC26) มีคาดัชนีความคลายคลึงเทากับ 0.76 กลุมพันธุกลวย
ปลูกชุดจีโนม AAA ประกอบไปดวย กลวยหอมเขยีวคอม (MC6) กลวยหอมนากแดง (MC7) กลวย
ไข บว.2 (MC8) กลวยไขพระตะบอง (MC9) และกลวยหอมทอง (MC10) มีคาดัชนีความคลายคลึง
เทากับ 0.85 กลุมพันธุกลวยปลูกชุดจีโนม AAB ประกอบไปดวย กลวยกลาย (MC11) และ กลวย
รอยหวี (MC12) มีคาดัชนีความคลายคลึงเทากับ 0.72 ชวงคาดัชนีความคลายคลึงภายในกลุมเทากับ 
0.51-0.89 และคาดัชนีความคลายคลึงเฉลี่ยทั้งหมดภายในกลุมเทากับ 0.72 
 
         สวนกลวยในกลุมตัวอยางที่ 1 ประกอบไปดวย กลวยปาปลีเหลือง (MW13 และ 
MW14) กลวยไหล (ML) กลวยรัตกัทรี (MCo) กลวยหก (MI) และกลวยนวล (EG) มีชวงคาดัชนี
ความคลายคลึงภายในกลุมเทากับ 0.05-0.59 และคาดัชนีความคลายคลึงเฉลี่ยทั้งหมดภายในกลุม
เทากับ 0.25  
 
         จากแผนภาพแสดงความสัมพันธทางพันธุกรรม (dendrogram) ระหวาง Musa 
acuminata กับพันธุกลวยปลูกจีโนม A พบวา Musa acuminata ที่มีความสัมพันธทางพันธุกรรมกบั
พันธุกลวยปลูกจีโนม A มากที่สุดคือ กลวยปาผลเล็ก และเมื่อหาคาดัชนีความคลายคลึงพบวา กลวย
ปาผลเล็ก มีคาความคลายคลึงกับกลวยน้ําไท (MC26) มากที่สุด คือ มีคาดัชนีความคลายคลึงเทากับ 
0.71 รองลงมาคือ กลวยน้ําไท (MC2) มีคาดัชนีความคลายคลึงเทากับ 0.66 กลวยไขทองรวง (MC4) 
มีคาดัชนีความคลายคลึงเทากับ 0.63 และ กลวยหอมทอง (MC10) และ กลวยกลาย (MC11) มีคา
ดัชนีความคลายคลึงเทากับ 0.62 ตามลําดับ 
 
         จากแผนภาพแสดงความสัมพันธทางพันธุกรรม (dendrogram) ระหวางกลวยตานี 
(Musa balbisiana) กับพันธุกลวยปลูกจีโนม B พบวากลุมพันธุกลวยปลูกจีโนม B ที่มีความสัมพนัธ
ทางพันธุกรรมกับกลวยตานี มากที่สุดคือ กลวยเทพรส (MC21) มีคาดชันีความคลายคลึงเทากับ 
0.66 รองลงมาคือ กลวยพมาแหกคกุ (MC23) กลวยหักมกุเขียว (MC19) กลวยน้ําวาไสเหลือง 
(MC16) กลวยน้ําวาดํา (MC17) กลวยน้ําวาคอม (MC18) มคีาดัชนีความคลายคลึงเทากับ 0.65 และ
กลวยหักมกุขาว มีคาดัชนีความคลายคลึงเทากับ 0.64 ตามลําดับ 
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วิจารณ 
 

 Musa acuminata ในประเทศไทยมี 4 ชนดิยอย ประกอบดวย กลวยปาสยาม กลวยปาผล
เล็ก กลวยปามะละกา และ กลวยปาพมา (เบญจมาศ, 2538) ผลจากการเก็บตัวอยาง  M. acuminata 
และทําการจดัจําแนกในระดบัชนิดยอย พบวา สามารถจําแนกไดเพิ่ม 1 ชนิดยอย คือ กลวยปาปลี
เหลือง ซ่ึงพบเปนชนิดยอยทีน่ําเขามาปลูกจากตางประเทศและไมพบกระจายพนัธุในประเทศไทย 
(Simmonds, 1957) ชนิดยอยของ M. acuminata สามารถจดัจําแนกดวยการมีไขและไมมีไขของกาบ
ใบ ซ่ึงในกลุมที่กาบใบมีไขประกอบดวย กลวยปาปลีเหลือง กลวยปามะละกา และกลวยปาสยาม 
ซ่ึง กลวยปาปลีเหลืองสามารถจําแนกไดดวยลักษณะของกาบใบมีไขบางๆและมีดอกเพศผูที่
สมบูรณอยางนอย 1 ดอก สวนกลวยปามะละกา และกลวยปาสยาม สามารถจําแนกออกจากกันดวย
ลักษณะของการหลุดรวงของกาบปลีและการซอนเหลื่อมของกาบปลี สวนในกลุมที่กาบใบไมมีไข
ประกอบดวย กลวยปาผลเล็ก และกลวยปาพมา สามารถจําแนกออกจากกันไดดวยลักษณะเมด็สี
ของลําตนเทียมและการซอนเหลื่อมของกาบปลี  
 
 การจัดจําแนกชนิดยอยของ Musa acuminata ในการศกึษาครั้งนี้ไดเพิม่เติมลักษณะของ 
rachis รูปทรงปลี และลักษณะของผล (Ortiz and Dirk, 1998) เพื่อใชประกอบการจดัจําแนก 
เนื่องจากลักษณะทางสณัฐานวิทยาที่ใชจดัจําแนกของ Simmonds (1957) ในบางลักษณะมีความ
ใกลเคียงกันและยากตอการวินิจฉยั เชน เม็ดสีของลําตนเทียม สีของกาบปลี ซ่ึงลักษณะทางสัณฐาน
วิทยาที่เพิ่มเตมิเขามานี้จะชวยในการจดัจาํแนกออกเปนชนิดยอยตางๆไดชัดเจนยิ่งขึน้ 

 
 การสรางลายพิมพดีเอ็นเอดวยเทคนิค inter - simple sequence repeat โดยใชไพรเมอร
จํานวน 6 ชนดิ คิดเปน 16.67 % ประกอบไปดวยไพรเมอร 814, 815, 835, 840, 843 และ 844 ให
จํานวนแถบดีเอ็นเอที่สามารถตรวจสอบไดตอชนิดไพรเมอร เทากับ 20, 22, 25, 21, 23 และ 17 
แถบ ตามลําดับ รวมทั้งสิ้น 128 แถบ มีจํานวนอัลลีลตอไพรเมอร เทากับ 21.33 ความถี่อัลลีล เทากับ 
0.18 เนื่องจากกลวยเปนพืช polyploid มีโครโมโซมหลายชุดที่เกิดจากความผันแปรทางพันธุกรรม
สูงจึงทําใหคาอัลลีลมีคามากตามไปดวย คา heterozygosity เทากับ 0.29 คา polymorphic percentage 
เทากับ 1.00 เนื่องจากเกิด polymorphic ทกุแถบดีเอ็นเอที่ศึกษา ขนาดดีเอ็นเอที่ไดมขีนาดตั้งแต 200 
– 3,000 bp โดยไพรเมอร 835 มีจํานวนแถบดีเอ็นเอที่สามารถตรวจสอบไดจํานวนมากที่สุด คือ 25 
แถบ ซ่ึงใหผลสอดคลองกับ percent of G + C ที่มีคา 50 (มีคาสูงสุด) และไพรเมอร 844 มีจํานวน
แถบดีเอ็นเอทีส่ามารถตรวจสอบไดนอยทีสุ่ด คือ 19 แถบ ซ่ึงมีคาไมสอดคลองกับเปอรเซ็นต G + C 
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ที่มีคา 50 เนื่องจากจํานวนแถบดีเอ็นเอที่ไดจากการเพิ่มปริมาณดวยไพรเมอรนี้มีความไมชัดเจน 
ดังนั้นจึงตองตดัแถบดีเอ็นเอที่ไมชัดเจนนัน้ออกจึงทําใหจํานวนแถบดีเอ็นเอที่ไดมีคานอย สวนใน
ไพรเมอรอ่ืนๆจะเห็นไดวาใหจํานวนแถบดีเอ็นเอในจํานวนทีใ่กลเคียงกันและสอดคลองกับ 
percent of G + C ซ่ึงสอดคลองกับผลงานวจิัยของ Grapin et al. (1998) เมื่อทําการทดลองดวย
เทคนิค STMS (sequence tagged microsatellite site) พบแถบดีเอ็นเอที่เกิด polymorphic จํานวน 72 
แถบ จากไพรเมอรทั้งหมด 9 ไพรเมอร มีคาเฉลี่ยของอัลลีลตอไพรเมอรเทากับ 8.0 และ Bhat et al. 
(1995) พบแถบดีเอ็นเอที่เกดิ polymorphic จํานวน 605 แถบ จากไพรเมอรทั้งหมด 49 ไพรเมอร มี
คาเฉลี่ยของอัลลีลตอไพรเมอรเทากับ 12.0 และ Creste et al. (2003) พบแถบดีเอ็นเอที่เกิด 
polymorphic จํานวน 67 แถบ จากไพรเมอรทั้งหมด 11 ไพรเมอร มีคาเฉลี่ยของอัลลีลตอไพรเมอร
เทากับ 6.1 คา average heterozygote frequency เทากับ 0.90 
 
 จากจํานวนแถบดีเอ็นเอที่สามารถตรวจสอบไดทั้งหมด 128 แถบ พบวาทุกแถบดีเอ็นเอเกิด 
polymorphic กับจํานวนตวัอยางทั้งหมด 45 ตัวอยางทีใ่ชในการตรวจสอบ และไมมแีถบดีเอ็นเอที่
สามารถตรวจสอบไดแถบใดที่พบในตําแหนงเดยีวกันกบัทุกตัวอยาง (monomorphic) ที่ใช
ตรวจสอบ ดังนั้นจึงสรุปไดวาไพรเมอรทีใ่ชทดสอบนี้มคีวามเหมาะสมตอการศึกษาความสัมพันธ
ทางพันธุกรรมของชุดตัวอยางกลวยทั้ง 45 ตัวอยาง (ทั้งระดับชนดิ ชนดิยอยและความแตกตาง
ระหวางพันธุท่ีอยูในระดับชุดจีโนมเดยีวกันและตางชุดจีโนมกัน) เนือ่งจากมีความแตกตางกันทกุ
ตําแหนงทีต่รวจสอบ นอกจากนี้ยังพบวาไพรเมอรใหแถบดีเอ็นเอเฉพาะในตวัอยางกลวยจีโนม A 
ซ่ึงประกอบไปดวยกลวย Musa acuminata และ พันธุกลวยปลูกชุดจีโนม AA และ AAA คือแถบดี
เอ็นเอขนาด 450 และ 700 bp ในไพรเมอร 815 แถบดีเอน็เอขนาด 1,350 bp ในไพรเมอร 835 และ
แถบดีเอ็นเอขนาด 300 bp ในไพรเมอร 843 และใหแถบดีเอ็นเอเฉพาะในตัวอยางกลวยจีโนม B ซ่ึง
ประกอบไปดวยกลวย Musa balbisiana และกลุมพันธุกลวยปลูกชุดจีโนม AAB, ABB, ABBB และ 
BBB คือ แถบดีเอ็นเอขนาด 900 bp ในไพรเมอร 835 แถบดีเอ็นเอขนาด 400 และ 600 bp ในไพร
เมอร 844 และใหแถบดเีอ็นเอขนาด 850 bp ในไพรเมอร 844 ที่มีความจําเพาะเจาะจงกับกลวยตานี 
โดยใหผลสอดคลองกับเทคนิค RAPD ที่ใหแถบดีเอ็นเอขนาด 320 bp และแถบดีเอน็เอขนาด 100 – 
600 bp มีความจําเพาะกับ Musa acuminata และใหแถบดีเอ็นเอขนาด 200, 250 และ 300 bp มี
ความจําเพาะกบั Musa balbisiana (Pillay et al., 2000) 
   
 จากการวิเคราะหหาคาดัชนคีวามคลายคลึง (similarity index) และจดัทําแผนภาพ
ความสัมพันธทางพันธุกรรมดวยวิธี UPGMA ดังภาพที่ 44 จะเห็นไดวาสามารถจัดกลุม
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ความสัมพันธทางพันธุกรรมได 2 กลุม คอื กลุมที่ 1 ประกอบดวย กลวยไหล กลวยรัตกัทรี กลวย
หก กลวยนวล รวมทั้งกลวยปาปลีเหลือง และกลุมที่ 2 ประกอบดวย 4 ชนิดยอยของ Musa 
acuminata, กลวยตานี และกลุมพันธุกลวยปลูก ภายในกลุมที่ 2 สามารถแยกออกได 3 กลุมยอย คอื 
กลุมยอยที่ 1 ชนิดยอยของ Musa acuminata ประกอบดวย กลวยปาพมา กลวยปาสยาม และกลวย
ปามะละกา กลุมยอยที่ 2 กลวยตานีและกลุมพันธุกลวยปลูกจีโนม B ที่เปนองคประกอบ (BBB, 
ABBB และ ABB) และกลุมยอยที่ 3 กลุมพันธุกลวยปลูกจีโนม A ที่เปนองคประกอบ (AA, AAA) 
และ กลวยปาผลเล็ก  
 
  ชนิดยอยของ Musa acuminata ทั้ง 5 ชนิดยอยที่ไดจากการจัดจําแนกดวยลักษณะสัณฐาน
วิทยาและนํามาหาความสัมพนัธทางพันธุกรรม พบวา กลวยปาพมา กลวยปาสยาม และ กลวยปามะ
ละกา มีความสัมพันธทางพันธุกรรมใกลเคียงกัน มีคาดชันีความคลายคลึงเทากับ 0.62 เชนเดยีวกบั 
Wong et al. (2001, 2002) ที่ไดศึกษาดวยเทคนิค AFLP พบวา กลวยปามะละกา กลวยปาพมา และ
กลวยปาสยาม ถูกจัดใหอยูในกลุมเดยีวกันและมีความสมัพันธทางพันธุกรรมใกลเคียงกัน สวน
กลวยปาปลีเหลืองมีความสัมพันธทางพันธุกรรมกับกลุมกลวยปาพมา กลวยปามะละกา และ กลวย
ปาสยาม นอยที่สุดมีคาดัชนคีวามคลายคลึงอยูในชวง 0.30-0.53 สําหรับกลวยปาผลเล็กถูกจัดใหมี
ความสัมพันธทางพันธุกรรมใกลเคียงกับพันธุกลวยปลูกจีโนม A มีคาดัชนีความคลายคลึงอยู
ในชวง 0.51-0.89 และจะเหน็ไดวาผลการวิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรมของตัวอยางที่เปน
ชนิดยอยเดยีวกันเมื่อเก็บจากแหลงกําเนิดตางกันผลการวิเคราะหที่ไดยังคงแสดงความสัมพันธทาง
พันธุกรรมใกลเคียงกันเหมอืนเดิม ดังทีพ่บในตัวอยางของ กลวยปามะละกา และกลวยปาสยาม  
 
 กลวยตานีและกลุมพันธุกลวยปลูกจีโนม B ผลการศึกษาพบวา กลวยตานีถูกจาํแนกออกมา
จาก Musa acuminata ซ่ึงใหผลสอดคลองเมื่อจัดจําแนกดวยลักษณะทางสัณฐานวิทยาและความผนั
แปรทางพันธกุรรมภายในกลุมกลวยตานมีีนอยกวา Musa acuminata (Ge et al., 2005) เนื่องจากมี
คาดัชนีความคลายคลึงเทากับ 0.85 แตถึงอยางไรก็ตามจะเหน็ไดจากกลุมพันธุกลวยปลูกจีโนม B ที่
เปนองคประกอบไมวาชุดจีโนม AAB, ABB, ABBB และ BBB มีความใกลเคียงทางพันธุกรรมกับ
กลวยตานีมากกวา Musa acuminata จากภาพที่ 44 แสดงใหเห็นวากลวยที่รับประทานไดในกลุมนี้
ไดรับหนวยพนัธุกรรมมาจากกลวยตานีมากกวา Musa acuminata ซ่ึงสอดคลองกับผลการศึกษา
ของ Creste (2003) ที่พบวากลุมพันธุกลวยปลูกจีโนม B ถูกแยกออกมาจากกลุมพันธุกลวยปลูกจี
โนม A อยางชดัเจนและกลวยที่มีความสัมพันธทางพันธกุรรมใกลเคียงกับกลวยตานี คือ กลวยเทพ
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รส (MC21) กลวยพมาแหกคุก (MC23) กลวยหกัมุกเขยีว (MC19) กลวยน้าํวาไสเหลือง (MC16) 
กลวยน้ําวาดํา (MC17) กลวยน้ําวาคอม (MC18) และ กลวยหักมุกขาว (MC20) ตามลําดับ 
 
 กลุมพันธุกลวยปลูกจีโนม A ที่เปนองคประกอบเปนกลุมพันธุที่ประกอบไปดวยกลวยทีใ่ช
รับประทานถูกจัดจําแนกออกจากกลุมยอยที่ 1 และ 2 อยางชัดเจน เชนเดียวกับผลการศึกษาของ 
Creste (2003) และยังพบวาในกลุมพันธุกลวยปลูกจีโนม A นี้ประกอบไปดวยกลวยกลาย และ 
กลวยรอยหวี เมื่อพิจารณาดวยลักษณะสณัฐานวิทยาแลว กลวยทั้งสองพันธุถูกจําแนกรวมอยูใน
กลุมพันธุกลวยปลูกชุดจีโนม AAB ที่มีลักษณะสัณฐานวทิยาใกลเคยีงกบักลวยตานี (เบญจมาศ, 
2538) แตเมื่อทําการจัดจําแนกดวยความสัมพันธทางพันธุกรรมแลว พบวา กลวยทัง้สองพันธุถูกจัด
รวมอยูในกลุมพันธุกลวยปลูกชุดจีโนม AA และ AAA เพราะฉะนัน้กลวยทั้งสองพนัธุนี้นาจะมี
ความสัมพันธทางพันธุกรรมใกลเคียงกับกลุมพันธุกลวยปลูกชุดจีโนม AA, AAA มากกวากลุม
พันธุกลวยปลูกกลุมชุดจีโนม AAB  
 
 กลุมพันธุกลวยปลูกชุดจีโนม AA และ AAA มีความใกลเคียงทางพันธุกรรมกับกลวยปาผล
เล็ก มากกวาชนิดยอยอ่ืนของ Musa acuminata มีคาดัชนคีวามคลายคลึงเฉลี่ยทั้งหมดภายในกลุม
เทากับ 0.72 ซ่ึงสอดคลองกับผลการศึกษาของ Ude (2001) ท่ีพบวา กลวยปาผลเล็ก มคีวามใกลเคยีง
ทางพันธุกรรมกับกลุมพันธุกลวยปลูกจีโนม A และกลวยปามะละกามีความใกลเคยีงทางพันธุกรรม
กับกลุมพันธุกลวยปลูกจีโนม B เมื่อทําการทดลองดวยเทคนิค AFLP  
 
 ภายในกลุมพนัธุกลวยปลูกชุดจีโนม AA และ AAA พบวาพันธุกลวยน้ําไท (MC2 และ 
MC26) มีความใกลเคียงทางพันธุกรรมกับกลวยปาผลเล็ก มากที่สุด มคีาดัชนีความคลายคลึงอยู
ในชวง 0.66-0.71 รองลงมาคือ กลวยไขทองรวง (MC4) มีคาดัชนีความคลายคลึงเทากับ 0.63 ดังนัน้
อาจสรุปไดวา กลวยน้ําไท และ กลวยไขทองรวง เปนกลวยรับประทานไดในกลุมที่มคีวามสัมพันธ
ทางพันธุกรรมกับกลวยปาผลเล็ก จนมีสมมุติฐานไดวากลวยทั้งสองพันธุนาจะมีววิัฒนาการมาจาก
กลวยปาผลเล็ก 
 
 สําหรับชนิดกลวยไหล กลวยรัตกัทรี กลวยหก และกลวยนวล ถูกจัดอยูในกลุมความหาง
ทางพันธุกรรมจากกลวยที่รับประทานได เนื่องจากกลวยในกลุมนี้มีโครโมโซมพื้นฐาน ลักษณะ
ทางสัณฐานวทิยา และความผันแปรทางพนัธุกรรมตางจากกลวยในกลุมอื่น จากแผนภาพ
ความสัมพันธทางพันธุกรรม จะเห็นไดวากลวยไหลมีความใกลเคยีงทางพันธุกรรมกบักลวยรัตกัทรี
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และมีคาดัชนคีวามคลายคลึงอยูที่ 0.43 ขณะที่ กลวยหก มีความใกลเคียงทางพันธุกรรมกับกลวย
รัตกัทรีและคาดัชนีความคลายคลึงเทากับ 0.28 ซ่ึงนอยมาก แตถึงอยางไรก็ตามกลวยในกลุมนี้
สะทอนใหเหน็ถึงความสัมพันธทางพันธกุรรมระหวางพันธุกลวยปลูกในกลุมจีโนมตางๆและชนิด
ยอยของ Musa acuminata ที่จัดใหกลวยดังกลาวอยูในจีโนมเดียวกนัและใหมีความสมัพันธทาง
พันธุกรรมใกลเคียงกนั สําหรับกลวยที่อยูตางจีโนมกันถูกจัดใหมีความสัมพันธทางพันธุกรรม
ตางกัน 
 
 จะเห็นไดวาคาดัชนีความคลายคลึงภายในกลุมของ กลุมที่ 1 ประกอบดวย กลวยไหล 
(section Rhodochlamys) กลวยรัตกัทรี (section Callimusa) กลวยหก กลวยนวล รวมทั้งกลวยปาปลี
เหลือง และ ในกลุมที่ 2 ประกอบดวย กลุมยอยที่ 1 ชนดิยอยของ Musa acuminata ประกอบดวย 
กลวยปาพมา กลวยปาสยาม และกลวยปามะละกา กลุมยอยที่ 2 กลวยตานีและกลุมพันธุกลวยปลูกจี
โนม B ที่เปนองคประกอบ (BBB, ABBB และ ABB) และกลุมยอยที่ 3 กลุมพันธุกลวยปลูกจีโนม 
A ที่เปนองคประกอบ (AA, AAA) และ กลวยปาผลเล็ก มีคาดัชนีความคลายคลึงภายในกลุมเทากับ 
0.25, 0.62, 0.72 และ 0.72  ตามลําดับ แสดงใหเห็นวาสมาชิกในกลุมยอยที่ 2 และ 3 มคีวามสัมพันธ
ทางพันธุกรรมใกลเคียงกันมากกวากลุมอืน่ เนื่องมาจากกลวยในกลุมดังกลาวมีความผันแปรทาง
พันธุกรรมและมีววิัฒนาการรวมกันมา ผลการศึกษาสอดคลองกับ เบญจมาศ (2538) เมื่อจัดจําแนก
ดวยลักษณะทางสัณฐานวิทยา ชวงคาดัชนคีวามคลายคลึงของกลวยกลุมที่ 1 อยูในชวง 0.05-0.59 
และทั้ง 3 กลุมยอยของกลุมที่ 2 คือ 0.47-0.93 (กลุมยอยที่ 1) 0.46-1.00 (กลุมยอยที่ 2) และ 0.51-
0.89 (กลุมยอยที่ 3) ตามลําดบั 
 
 สําหรับไพรเมอรที่มีความจําเพาะตอการวิเคราะหหาความแตกตางระหวางพันธุกลวยปลูก
ในแตละชุดจีโนมเปนขอมูลที่มีความสําคัญตอการจําแนกพันธุกลวยใหมีความชัดเจนยิ่งขึ้นที่จะ
นําไปเปนแนวทางในการคัดเลือกพันธุกลวยที่จะหาลักษณะทีด่ีไมวาเปน ความตานทานโรค ความ
ทนทานตอสภาพแวดลอมวกิฤตตางๆ (Crouch, 1999) ไปใชในงานปรับปรุงพันธุกลวยตอไป ซ่ึง
กลุมพันธุกลวยปลูกที่มีลักษณะทีด่ีดังกลาวมาแลวนั้นสามารถใชเทคนิคทางพันธุวิศวกรรม
ตรวจสอบและประยกุตใชเพื่อการปรับปรุงพันธุได ซ่ึงนับวาเปนวิธีการที่รวดเร็วกวาวิธีการ
ปรับปรุงพันธุตามธรรมชาติ (Baurens, 1997) ที่จะตองใชระยะเวลานานกวาจะไดผลผลิต รวมทั้ง
การตรวจสอบลูกผสม อัตราการกลายพันธุ ความผันแปรทางพันธุกรรม การถายทอดหนวย
พันธุกรรมระหวางพอ แม ลูก รวมทั้งเปนแบบแผนทางพันธุกรรมที่ใชในการตรวจสอบชนิดหรือ
พันธุใหมๆของกลวยทีย่ังขาดการศึกษาซึ่งปรากฎในประเทศไทยอยูอีกหลายพันธุ 
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 ถึงอยางไรก็ตามงานวิจยัคร้ังนี้จําเปนตองทาํการศึกษาใหละเอียดมากยิ่งขึ้นโดยการเพิม่
จํานวนตัวอยางและจํานวนไพรเมอรที่มีความจําเพาะตอพันธุกลวยในแตละชุดจีโนมตลอดจนใช
เทคนิคทางชีวโมเลกุลขั้นสูงมาเปนเครื่องมือที่ชวยหาขอมูลในบางประเด็นมาพจิารณารวมกับ
ขอมูลที่ไดรับการศึกษามาแลวอันจะนําไปสูการศึกษาจดัทําแผนที่ยนีทั้งจีโนมของกลวยตอไปดังที่
มีการศึกษาอยูในขาว 
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สรุป 
 

 ผลการศึกษาหาความสัมพันธทางพันธุกรรมของกลุมพันธุกลวยปลูกจีโนม A กับ Musa 
acuminata ในประเทศไทยโดยเทคนิค inter - simple sequence repeatไดผลดังนี้ 
 
 1.  สามารถเก็บตัวอยางชนิดยอยของ Musa acuminata ได 5 ชนิดยอย คือ กลวยปาพมา 
(Musa acuminata ssp. burmannica) กลวยปาผลเล็ก (Musa acuminata ssp. microcarpa) กลวยปา
สยาม (Musa acuminata ssp. siamea) กลวยปาปลีเหลือง (Musa acuminata ssp. banksii) กลวยปา
มะละกา (Musa acuminata ssp. malaccensis) จากตวัอยางที่เก็บรวบรวม 12 ตัวอยาง และอีก 1 ชนดิ 
คือ กลวยตานี (Musa balbisiana) จากตวัอยางที่เก็บรวบรวม 3 ตัวอยาง  
 
 2.  ทําการคัดเลือกไพรเมอรเพื่อใชวิเคราะหดวยเทคนิค inter - simple sequence repeat ได
ไพรเมอรทั้งสิ้นจํานวน 6 ไพรเมอรจากไพรเมอรทั้งหมด 36 ไพรเมอร ประกอบดวยไพรเมอร 814, 
815, 835, 840, 843 และ 844 ตามลําดับ มีจาํนวนแถบดีเอน็เอที่สามารถตรวจสอบไดทั้งหมด
จํานวน 128 แถบ มีขนาดระหวาง 200 - 3,000 bp และมจีํานวนอัลลีลตอไพรเมอร เทากับ 21.33 
คาความถี่อัลลีล เทากับ 0.18 คา polymorphic percentage เทากับ 1.00 คา heterozygosity เทากับ 
0.29 percent of G+C อยูระหวาง 44-52 คา melting temperature (Tm) เทากับ 50 และ 52 สวน 
annealing temperature (Ta) เทากับ 45 และ 47 ตามลําดับ 
 
 3.  จากไพรเมอรจํานวน 6 ไพรเมอร พบแถบดีเอ็นเอที่มคีวามจําเพาะตอกลุมตัวอยางกลวย 
จีโนม A คือ แถบดีเอ็นเอขนาด 450 และ 700 bp ของไพรเมอร 815 แถบดีเอ็นเอขนาด 1,350 bp 
ของไพรเมอร 835 และแถบดีเอ็นเอขนาด 300 bp ของไพรเมอร 843 และใหแถบดีเอน็เอจําเพาะใน
กลุมตัวอยางกลวยจีโนม B คือ แถบดีเอ็นเอขนาด 900 bp ของไพรเมอร 835 แถบดีเอ็นเอขนาด 400 
และ 600 bp ของไพรเมอร 844 และใหแถบดีเอ็นเอขนาด 850 bp ของไพรเมอร 844 ที่มี
ความจําเพาะเจาะจงกับกลวยตานี   
 
 4.  จากลายพิมพดีเอ็นเอชนิดกลวย Musa acuminata 12 ตัวอยาง Musa balbisiana  3 
ตัวอยางและพนัธุกลวยปลูกทั้ง 30 ตัวอยาง นํามาวิเคราะหหาคาดัชนีความคลายคลึง (similarity 
index) และจดัทําแผนภาพความสัมพันธทางพนัธุกรรม ดวยวิธี UPGMA ดวยโปรแกรม NTSYS-pc 
รุน 2.01 (Rohlf, 1997) พบวาสามารถแบงกลุมตัวอยางออกไดเปน 2 กลุม คือ กลุมที่ 1 กลุมกลวย
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ใน section Rhodochlamys ประกอบดวย กลวยไหล (ML) section Callimusa ประกอบดวย กลวย
รัตกัทรี (MCo) section Eumusa ประกอบดวย กลวยหก (MI) และกลวยปาปลีเหลือง (Musa 
acuminata ssp. banksii) (MW13 และ MW14) และกลวยใน สกุล Ensete ประกอบดวย กลวยนวล 
(EG) มีชวงดัชนีความคลายคลึงภายในกลุมเทากับ 0.05-0.59 และคาดัชนีความคลายคลึงเฉลี่ย
ทั้งหมดภายในกลุมเทากับ 0.25 และในกลุมที่ 2 สามารถแบงแยกได 3 กลุมยอย คือ  
 
 กลุมยอยที่ 1 กลุมชนิดยอยของ Musa acuminata ตัวอยางกลวยในกลุมนี้ประกอบไปดวย
กลวยปาพมา (MW4, MW5 และ MW6) กลวยปาสยาม (MW7, MW8 และ MW9) และกลวยปามะ
ละกา (MW10, MW11 และ MW12) ชวงคาดัชนีความคลายคลึงภายในกลุมเทากับ 0.93-0.47 และ
คาดัชนีความคลายคลึงเฉลี่ยทั้งหมดภายในกลุมเทากับ 0.62 
 
 กลุมยอยที่ 2 กลุมกลวยตานี (Musa balbisiana) และกลุมพันธุกลวยปลูกจีโนม B (BBB, 
ABBB, ABB และ AAB) ตัวอยางกลวยในกลุมนี้ประกอบไปดวยกลวยตานี (MW1, MW2 และ 
MW3) กลุมพนัธุกลวยปลูกชุดจโีนม BBB ประกอบไปดวย กลวยเทพนม (MC22) กลวยพมาแหก
คุก (MC23) กลวยเล็บชางกดุ (MC24) และกลวยหนิ (MC25) กลุมพันธุกลวยปลูกชดุจีโนม ABBB 
ประกอบไปดวย กลวยเทพรส (MC21) กลุมพันธุกลวยปลูกชุดจีโนม ABB ประกอบไปดวย กลวย
น้ําวาไสเหลือง (MC16) กลวยน้าํวาดํา (MC17) กลวยน้ําวาคอม (MC18) กลวยหักมกุเขียว (MC19) 
และกลวยหกัมุกขาว (MC20) กลุมพันธุกลวยปลูกชุดจีโนม AAB ประกอบไปดวย กลวยนมสาว 
(MC13) กลวยน้ําฝาด (MC14) และกลวยน้าํกาบดํา (MC15) ชวงคาดัชนีความคลายคลึงภายในกลุม
เทากับ 0.46-1.00 และคาดัชนีความคลายคลึงเฉลี่ยทั้งหมดภายในกลุมเทากับ 0.72 
 
 กลุมยอยที่ 3 กลวยปาผลเล็กและกลุมพันธุกลวยปลูกจีโนม A (AA, AAA, AAB) ตัวอยาง
กลวยในกลุมนี้ประกอบไปดวย กลวยปาผลเล็ก (Musa acuminata ssp. microcarpa) กลุมพันธุกลวย
ปลูกชุดจีโนม AA ประกอบไปดวย กลวยหอมจําปา (MC1) กลวยไขทองเงย (MC3) กลวยไขทอง
รวง (MC4) กลวยเล็บมือนาง (MC5) และกลวยน้ําไท (MC2 และ MC26) กลุมพันธุกลวยปลูกชดุจี
โนม AAA ประกอบไปดวย กลวยหอมเขียวคอม (MC6) กลวยหอมนากแดง (MC7) กลวยไข บว.2 
(MC8) กลวยไขพระตะบอง (MC9) และกลวยหอมทอง (MC10) กลุมพันธุกลวยปลูกชุดจีโนม 
AAB ประกอบไปดวย กลวยกลาย (MC11) และ กลวยรอยหวี (MC12) ชวงคาดัชนีความคลายคลึง
ภายในกลุมเทากับ 0.51-0.89 และคาดัชนีความคลายคลึงเฉลี่ยทั้งหมดภายในกลุมเทากับ 0.72  
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 5.  กลุมพันธุกลวยปลูกชุดจีโนม AA และ AAA มีความใกลเคียงทางพนัธุกรรมกับกลวย
ปาผลเล็ก (Musa acuminata ssp. microcarpa) มากที่สุด มีคาดัชนีความคลายคลึงเฉลี่ยทั้งหมด
ภายในกลุมเทากับ 0.72 และพันธุกลวยปลูกที่มีความใกลเคียงทางพันธกุรรมกับกลวยปาผลเล็กมาก
ที่สุด คือ กลวยน้ําไท และ กลวยไขทองรวง 
 
 6.  กลวยกลาย และ กลวยรอยหวี เปนพนัธุกลวยปลกูชดุจีโนม AAB ที่มีความสัมพันธทาง
พันธุกรรมมาอยูในกลุมพันธุกลวยปลูกชดุจีโนม AA และ AAA และมีความใกลเคยีงทาง
พันธุกรรมกับกลุมพันธุกลวยปลูกชุดจีโนม AA และ AAA มากกวากลุมจีโนม AAB เมื่อวิเคราะห
หาความสัมพนัธทางพันธุกรรมดวยเทคนคิ inter - simple sequence repeat 
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ภาคผนวก 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



ตารางผนวกที่ 1  คา Similarity index จากการเปรียบเทียบคาดัชนีความคลายคลึงกันของแถบดีเอ็นเอตัวอยาง M. acuminata, M. balbisiana และพันธุกลวยปลูกทั้ง 45 ตัวอยาง
ชนิด 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 26 27 28 29 30 31 32 33 34 35 36 37 38 39 40 41 42 43 44 45

1 1.00
2 0.81 1.00
3 0.88 0.86 1.00
4 0.46 0.56 0.54 1.00
5 0.40 0.44 0.48 0.56 1.00
6 0.48 0.48 0.53 0.67 0.55 1.00
7 0.40 0.45 0.48 0.51 0.51 0.55 1.00
8 0.45 0.49 0.50 0.53 0.51 0.54 0.93 1.00
9 0.51 0.56 0.54 0.55 0.58 0.58 0.78 0.79 1.00

10 0.33 0.41 0.42 0.47 0.61 0.49 0.63 0.67 0.57 1.00
11 0.45 0.50 0.55 0.56 0.59 0.48 0.67 0.69 0.67 0.75 1.00
12 0.46 0.46 0.54 0.61 0.58 0.56 0.63 0.67 0.71 0.68 0.79 1.00
13 0.28 0.33 0.33 0.43 0.35 0.41 0.42 0.48 0.44 0.43 0.49 0.53 1.00
14 0.40 0.38 0.42 0.38 0.34 0.34 0.30 0.36 0.32 0.43 0.43 0.47 0.59 1.00
15 0.44 0.44 0.45 0.51 0.41 0.50 0.44 0.51 0.53 0.47 0.49 0.56 0.48 0.50 1.00
16 0.39 0.46 0.43 0.53 0.53 0.52 0.41 0.51 0.48 0.60 0.51 0.50 0.31 0.44 0.58 1.00
17 0.41 0.46 0.43 0.53 0.48 0.47 0.39 0.46 0.45 0.52 0.49 0.48 0.31 0.42 0.66 0.83 1.00
18 0.32 0.39 0.36 0.49 0.44 0.46 0.39 0.42 0.38 0.45 0.45 0.41 0.31 0.42 0.52 0.81 0.76 1.00
19 0.37 0.44 0.40 0.50 0.43 0.47 0.41 0.48 0.43 0.49 0.49 0.48 0.38 0.52 0.63 0.85 0.83 0.86 1.00
20 0.35 0.44 0.39 0.45 0.44 0.45 0.39 0.44 0.41 0.47 0.45 0.43 0.29 0.45 0.51 0.84 0.81 0.85 0.89 1.00
21 0.40 0.47 0.43 0.53 0.48 0.45 0.51 0.55 0.52 0.54 0.53 0.50 0.38 0.49 0.53 0.79 0.76 0.77 0.83 0.87 1.00
22 0.44 0.51 0.47 0.53 0.48 0.52 0.53 0.59 0.55 0.57 0.56 0.55 0.41 0.47 0.60 0.79 0.74 0.69 0.81 0.80 0.86 1.00
23 0.46 0.54 0.52 0.53 0.53 0.49 0.46 0.53 0.52 0.52 0.51 0.50 0.44 0.44 0.56 0.70 0.70 0.68 0.70 0.71 0.81 0.86 1.00
24 0.40 0.50 0.44 0.54 0.52 0.46 0.49 0.54 0.51 0.59 0.60 0.49 0.42 0.43 0.52 0.77 0.72 0.78 0.79 0.81 0.88 0.88 0.82 1.00
25 0.47 0.55 0.51 0.56 0.52 0.48 0.49 0.54 0.56 0.56 0.55 0.56 0.45 0.51 0.62 0.73 0.76 0.71 0.76 0.77 0.86 0.86 0.80 0.85 1.00
26 0.47 0.57 0.52 0.48 0.51 0.45 0.44 0.47 0.53 0.50 0.49 0.56 0.44 0.47 0.62 0.63 0.71 0.66 0.71 0.67 0.75 0.77 0.76 0.70 0.81 1.00
27 0.51 0.59 0.54 0.53 0.45 0.42 0.38 0.43 0.45 0.41 0.44 0.42 0.33 0.41 0.59 0.71 0.82 0.63 0.71 0.72 0.70 0.73 0.71 0.68 0.72 0.72 1.00
28 0.46 0.52 0.53 0.51 0.46 0.47 0.41 0.46 0.53 0.44 0.49 0.56 0.51 0.44 0.51 0.48 0.45 0.43 0.39 0.40 0.45 0.51 0.54 0.49 0.55 0.54 0.51 1.00
29 0.46 0.52 0.53 0.51 0.46 0.45 0.38 0.44 0.51 0.41 0.47 0.54 0.44 0.44 0.46 0.48 0.45 0.40 0.39 0.37 0.43 0.45 0.48 0.43 0.49 0.49 0.54 0.87 1.00
30 0.52 0.55 0.57 0.49 0.47 0.43 0.42 0.45 0.51 0.45 0.52 0.54 0.45 0.48 0.47 0.49 0.49 0.42 0.44 0.42 0.49 0.51 0.51 0.47 0.55 0.57 0.62 0.84 0.90 1.00
31 0.60 0.57 0.65 0.49 0.45 0.46 0.43 0.45 0.53 0.46 0.54 0.56 0.38 0.51 0.52 0.49 0.53 0.45 0.49 0.49 0.55 0.53 0.53 0.50 0.59 0.58 0.63 0.69 0.72 0.82 1.00
32 0.60 0.59 0.65 0.47 0.43 0.47 0.43 0.46 0.52 0.47 0.55 0.56 0.41 0.51 0.52 0.49 0.54 0.43 0.49 0.50 0.56 0.54 0.52 0.51 0.59 0.59 0.61 0.70 0.70 0.80 0.97 1.00
33 0.60 0.59 0.65 0.47 0.43 0.47 0.43 0.46 0.52 0.47 0.55 0.56 0.41 0.51 0.52 0.49 0.54 0.43 0.49 0.50 0.56 0.54 0.52 0.51 0.59 0.59 0.61 0.70 0.70 0.80 0.97 1.00 1.00
34 0.67 0.64 0.70 0.51 0.49 0.52 0.42 0.44 0.55 0.45 0.56 0.58 0.45 0.55 0.49 0.43 0.46 0.39 0.46 0.44 0.48 0.51 0.51 0.47 0.54 0.56 0.56 0.70 0.70 0.77 0.82 0.83 0.83 1.00
35 0.60 0.64 0.64 0.48 0.46 0.48 0.39 0.42 0.55 0.45 0.54 0.56 0.44 0.47 0.46 0.43 0.46 0.38 0.46 0.44 0.48 0.51 0.48 0.47 0.54 0.56 0.53 0.66 0.66 0.73 0.79 0.80 0.80 0.90 1.00
36 0.66 0.63 0.69 0.43 0.39 0.41 0.40 0.42 0.54 0.40 0.50 0.51 0.45 0.53 0.49 0.44 0.46 0.39 0.46 0.44 0.51 0.46 0.46 0.45 0.53 0.55 0.54 0.64 0.64 0.68 0.82 0.85 0.85 0.79 0.78 1.00
37 0.56 0.60 0.60 0.43 0.42 0.41 0.42 0.45 0.56 0.40 0.45 0.49 0.42 0.43 0.49 0.44 0.46 0.42 0.46 0.44 0.51 0.49 0.49 0.47 0.53 0.55 0.51 0.61 0.61 0.63 0.77 0.76 0.76 0.72 0.81 0.87 1.00
38 0.64 0.65 0.67 0.42 0.40 0.42 0.40 0.43 0.52 0.44 0.48 0.49 0.40 0.49 0.48 0.44 0.44 0.40 0.47 0.45 0.52 0.49 0.47 0.48 0.53 0.55 0.52 0.58 0.56 0.63 0.79 0.82 0.82 0.83 0.88 0.89 0.89 1.00
39 0.60 0.59 0.64 0.47 0.43 0.44 0.41 0.43 0.58 0.41 0.49 0.55 0.47 0.47 0.51 0.42 0.47 0.40 0.45 0.43 0.50 0.48 0.50 0.46 0.54 0.56 0.53 0.63 0.63 0.65 0.79 0.78 0.78 0.73 0.77 0.92 0.92 0.83 1.00
40 0.58 0.62 0.61 0.44 0.43 0.44 0.35 0.39 0.53 0.41 0.44 0.50 0.43 0.49 0.48 0.45 0.47 0.43 0.50 0.48 0.53 0.53 0.50 0.49 0.56 0.61 0.56 0.57 0.57 0.62 0.77 0.75 0.75 0.76 0.83 0.86 0.92 0.86 0.92 1.00
41 0.52 0.53 0.49 0.52 0.42 0.46 0.40 0.50 0.54 0.46 0.46 0.47 0.33 0.46 0.71 0.62 0.73 0.54 0.62 0.61 0.59 0.62 0.60 0.56 0.61 0.55 0.74 0.47 0.50 0.53 0.55 0.51 0.51 0.55 0.50 0.48 0.51 0.49 0.52 0.52 1.00
42 0.23 0.21 0.22 0.36 0.19 0.27 0.18 0.20 0.24 0.20 0.23 0.26 0.37 0.31 0.30 0.15 0.19 0.08 0.15 0.08 0.14 0.17 0.15 0.15 0.25 0.19 0.16 0.22 0.18 0.15 0.16 0.16 0.16 0.21 0.19 0.15 0.08 0.11 0.12 0.12 0.20 1.00
43 0.29 0.39 0.31 0.39 0.41 0.33 0.28 0.29 0.43 0.31 0.40 0.40 0.27 0.17 0.38 0.27 0.32 0.26 0.27 0.24 0.28 0.30 0.32 0.27 0.34 0.38 0.34 0.39 0.36 0.36 0.35 0.36 0.36 0.41 0.43 0.27 0.33 0.34 0.31 0.31 0.28 0.24 1.00
44 0.27 0.24 0.27 0.19 0.25 0.20 0.14 0.16 0.23 0.32 0.28 0.21 0.08 0.19 0.37 0.24 0.33 0.27 0.24 0.22 0.23 0.23 0.24 0.22 0.24 0.28 0.26 0.25 0.21 0.22 0.26 0.27 0.27 0.26 0.25 0.25 0.25 0.24 0.26 0.23 0.32 0.05 0.43 1.00
45 0.14 0.16 0.17 0.21 0.10 0.15 0.12 0.14 0.18 0.10 0.15 0.16 0.17 0.24 0.16 0.16 0.19 0.14 0.19 0.16 0.18 0.21 0.19 0.23 0.25 0.16 0.21 0.11 0.11 0.13 0.14 0.11 0.11 0.18 0.16 0.13 0.13 0.16 0.14 0.14 0.17 0.28 0.21 0.13 1.00

หมายเหตุ  ลําดับที่ 1-15 ตัวอยางกลวย MW1-MW15 ลําดับที่ 16-41 ตัวอยางกลวย MC1-MC26 ลําดับที่ 42-45 ตัวอยางกลวย MI ML Mco และ EG ตามลําดับ
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