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3. การวิเคราะหลายพิมพดีเอ็นเอของถั่วหรั่ง 
 
 จากการใชไพรเมอรทั้งหมด 20 คู พบวามีคูไพรเมอรที่สามารถเพิ่มจํานวนชิ้นดเีอน็เอไดดี
จํานวน 16 คู เมื่อนําชิ้นดีเอน็เอที่ไดจากการเพิ่มปริมาณจากขั้นตอน selective amplification มาแยก
ขนาดดวยการทําอิเล็คโทรโฟรีซีสใน denaturing polyacrylamide gel แลวยอมเจลดวยสารละลายซิล
เวอรไนเตรท จนปรากฏเปนลายพิมพดีเอน็เอ เมื่อพิจารณาแถบดีเอน็เอที่เกิดจากไพรเมอรทั้ง 16 คู 
(ตารางที่ 13) พบวา ใหแถบดีเอ็นเอที่มีขนาดตาง ๆ จํานวนทั้งหมด 867 แถบ โดยเฉลี่ยเทากับ 54 
แถบดีเอ็นเอตอคูไพรเมอร เปนแถบดีเอ็นเอที่เหมือนกนัจํานวน 716 แถบ และแถบดเีอ็นเอที่เปนโพลี
มอรฟซึมจํานวน 151 แถบ โดยมีจํานวนแถบดีเอ็นเอทีแ่ตกตางกันระหวาง 5 ถึง 19 แถบตอคูไพร
เมอร ซ่ึงเห็นไดวาเกิดแถบดีเอ็นเอที่เปนโพลีมอรฟซึมเฉลี่ย 12 แถบตอคูไพรเมอร คิดเปน 17.4 
เปอรเซ็นต แสดงวา ในสายพันธุถ่ัวหร่ังทีน่ํามาวิเคราะหในการศึกษาครั้งนี้มีความหลากหลายไมมาก 
เชนเดยีวกับการศึกษาของ Ntundu et al. (2004) ซ่ึงใชเทคนิคเอเอฟแอลพีเพือ่วิเคราะหความ
หลากหลายในสายพันธุถ่ัวหร่ังที่เก็บรวมไดในประเทศ Tanzania โดยใชคูไพรเมอรจํานวน 10 คูให
จํานวนโพลีมอรฟซึมเพียง 4.5 เปอรเซ็นตจากแถบดเีอน็เอทั้งหมด จงึชี้ใหเห็นวา สายพันธุถ่ัวหร่ังที่
ใชในการทดสอบมีความหลากหลายทางพนัธุกรรมไมมาก และสามารถนําขอมูลความหลากหลาย
ไปใชประโยชนในการพัฒนาสายพันธุถ่ัวหร่ังตอไปในอนาคตได โดยสามารถใชเปนแหลงของเชื้อ
พันธุกรรม (germplasm) สําหรับการปลูกคัดเลือกและการปรับปรุงพันธุโดยการผสมขาม สุทัศน 
(2539) กลาววา การเลือกใชสายพันธุพอแมหรือเชื้อพนัธุกรรมนั้นมบีทบาทสําคัญในการปรับปรงุ
พันธุพืชอยางมาก เพื่อใหไดพันธุใหมที่มลัีกษณะดี มีฐานทางพันธุกรรมกวาง ควรเลือกใชสายพนัธุ
พอแมที่มีความแปรปรวนสงู ทํานองเดียวกับ กฤษฎา (2544) ที่กลาววา การสรางพันธุลูกผสมเพื่อให
ไดผลผลิตสูง พันธุพอแมที่ใชควรมีความแตกตางทางพันธุกรรม 
 
 จากความแตกตางของลายพิมพดีเอ็นเอที่เกิดขึ้นจากเทคนิคเอเอฟแอลพี ซ่ึงแสดงใหเห็นถึง
ความแตกตางที่เกิดขึ้นระหวางสายพันธุถ่ัวหร่ังที่นํามาทดสอบ อาจเกดิขึ้นจากการขาดหายของเบสที่
ตําแหนงจดจาํของเอนไซมตัดจําเพาะ เชน การเพิ่มขึ้นหรือขาดหายไปของดีเอ็นเอ การเกิดตําแหนง
จดจําเพิ่มขึ้น หรือมีการจัดเรยีงตัวใหมภายในตําแหนงจดจําของเอนไซมตัดจําเพาะ มีผลทําใหขนาด
ของชิ้นดีเอ็นเอที่สังเคราะหไดเปลี่ยนแปลงไป (Kokotovic et al., 1999; Saliba et al., 2000)  
 
 สําหรับการใชเทคนิคเอเอฟแอลพีศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของถั่วหร่ัง พบวา 
สามารถบอกความแตกตางไดอยางชัดเจน แสดงถึงประสิทธิภาพของเทคนิคเอเอฟแอลพีในการ
ตรวจสอบความหลากหลายของสิ่งมีชีวิตที่มีความสัมพนัธใกลชิดกนัได จึงเปนเทคนิคที่ไดรับความ
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นิยมสูงโดยมีรายงานการศกึษาในสิ่งมีชีวิตหลายชนิดเชน  การศึกษายีสตในสกลุ Fellomyces 
(Lopandic et al., 2005) เชื้อราในสกุล Aspergillus (Perrone et al., 2006) hookworm (Necator 
americanus) (De Gruijter et al., 2006) และกุง (Penaeus japonicus Bate) (Li et al., 2006) เปนตน 
 
ตารางที่ 9 แถบดีเอ็นเอที่เกิดจากการทําเอเอฟแอลพีในดีเอ็นเอของถั่วหร่ัง (Vigna subterranea (L.) 

Verdc.) 40 สายพันธุ 
 

ไพรเมอร 
 
 

จํานวนแถบ 
ดีเอ็นเอที่
แตกตาง 

จํานวนแถบ 
ดีเอ็นเอที่
เหมือนกนั 

จํานวนแถบ 
ดีเอ็นเอ
ทั้งหมด 

เปอรเซ็นต 
โพลีมอรฟซึม 

 

1. E-TAC/M-CTA 5 52 57 8.77 

2. E-TCG/M-CTA 5 18 23 21.74 

3. E-AAA/M-GTC 8 45 53 15.09 

4. E-ACA/M-TAC 8 71 79 10.13 

5. E-ACC/M-TGA 8 49 57 14.04 

6. E-ACT/M-GTA 8 57 65 12.31 

7. E-AAA/M-ACG 9 53 62 14.52 

8. E-ACT/M-GTC 9 48 57 15.79 

9. E-ACT/M-TAC 9 31 40 22.5 

10. E-AGG/M-GTC 9 37 46 19.57 

11. E-ACC/M-GTA 10 49 59 16.95 

12. E-TAC/M-CAG 10 60 70 14.29 

13. E-TAC/M-AAC 11 20 31 35.48 

14. E-TAC/M-CAT 11 52 63 17.46 

15. E-ACT/M-TGA 12 44 56 21.43 

16. E-ACC/M-AGG 19 30 49 38.76 

รวม 151 716 867   
 
 



 

49 

4. การวิเคราะหผลดวยโปรแกรมคอมพิวเตอร 
 
 จากการวิเคราะหลายพมิพดีเอ็นเอที่เกิดจากเทคนิคเอเอฟแอลพีดวยโปรแกรมคอมพิวเตอร 
เพื่อคํานวณคาดัชนีความเหมอืนดวยวิธี UPGMA (unweighted pair group method using arithmetic 
average) จัดกลุมตัวอยางและแสดงผลในรปูของ dendrogram จากลายพิมพดีเอ็นเอทีไ่ดจากการทํา  
เอเอฟแอลพ ี จํานวนแถบดีเอ็นเอที่ใชในการคํานวณทั้งสิ้น 6,040 แถบ มีดัชนีความเหมอืน 
(similarity index) ดังแสดงในตารางที่ 14 และ dendrogram ดังแสดงในภาพที่ 4 พบวาทีค่า
สหสัมพันธความคลายคลึง (similarity coefficient) 0.75 สามารถจําแนกสายพนัธุถ่ัวหร่ังไดเปน 9 
กลุม ดังนี้  
 
 กลุมที่ 1 ประกอบดวย 5 สายพันธุไดแก สายพันธุ TVSu-1, TVSu-2, TVSu-4, TVSu-5 และ 
TVSu-6 ภายในกลุมมีคาดัชนีความเหมือนระหวาง 0.689-0.881 
 
 กลุมที่ 2 ประกอบดวย 13 สายพันธุ และสามารถแบงเปนกลุมยอยไดเปน 2 กลุม คือ กลุมที่ 
2A ประกอบดวย 7 สายพนัธุไดแก สายพันธุ TVSu-11, TVSu-16, TVSu-17, TVSu-23, TVSu-25, 
TVSu-38 และ TVSu-13 ภายในกลุมมีคาดัชนีความเหมือนระหวาง 0.748-0.874 และกลุมที่ 2B 
ประกอบดวย 6 สายพันธุไดแก สายพันธุ TVSu-84, TVSu-86, TVSu-88, TVSu-89, TVSu-110 และ 
TVSu-129 ภายในกลุมมีคาดชันีความเหมือนระหวาง 0.755- 0.861 
 
 กลุมที่ 3 ประกอบดวย 8 สายพันธุและสามารถแบงเปนกลุมยอยไดเปน 2 กลุม คือ กลุมที่ 
3A ประกอบดวย 1 สายพันธุ คือ TVSu-85 และกลุมที่ 3B ประกอบดวย 7 สายพันธุไดแก TVSu-
134, TVSu-141, TVSu-158, TVSu-148, TVSu-138, TVSu-142 และ TVSu-164 ภายในกลุมมีคา
ดัชนีความเหมอืนระหวาง 0.752-0.894 
 
 กลุมที่ 4 ประกอบดวย 2 สายพันธุไดแก สายพันธุ TVSu-10 และ TVSu-165 มีคาดัชนีความ
เหมือนเทากับ 0.755 
 
 กลุมที่ 5 ประกอบดวย 2 สายพันธุไดแก สายพันธุ TVSu-182 และ TVSu-189 มีคาดัชนี
ความเหมือนเทากับ 0.801 
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 กลุมที่ 6 ประกอบดวย 6 สายพันธุไดแก สายพนัธุ TVSu-755, TVSu-881, TVSu-913, 
TVSu-1596, TVSu-912 และ TVSu-922 (พันธุสงขลา 1) ภายในกลุมมีคาดัชนีความเหมือนระหวาง 
0.745-0.858 
 
 กลุมที่ 7 ประกอบดวย 2 สายพันธุไดแก สายพันธุ TVSu-12 และ TVSu-14 มีคาดัชนีความ
เหมือนเทากับ 0.800 
 
 กลุมที่ 8 และ 9 เปนกลุมที่แยกออกจากกลุมอื่นอยางชัดเจน แตละกลุมมีเพียง 1 สายพันธุ คือ  
สายพันธุ TVSu-171 และ TVSu-170 ตามลําดับ 
 
 เมื่อพิจารณาคาดัชนีความเหมือนภายในกลุม พบวา แตละกลุมมีคาดชันีความเหมือน
คอนขางสูง แมวาจะสามารถบอกความแตกตางของถั่วหร่ังที่นํามาทดสอบได แตคาดัชนีความ
เหมือนที่สูงนีแ้สดงถึงความแตกตางภายในกลุมตัวอยางที่เกิดขึ้นเพียงเล็กนอย ในทางตรงขามกัน
สายพันธุ TVSu-171 (กลุมที่ 8) และสายพันธุ TVSu-170 (กลุมที่ 9) แยกจากกลุมอื่นอยางชัดเจน 
แสดงวาทั้งสองสายพันธุแตกตางจากสายพันธุอ่ืนที่นํามาทดสอบอยางชัดเจน 
 
 


