
บทความวิจยั (Research Article) 

*Corresponding author: yongsakk@hotmail.com 

 

การประเมินความสมัพนัธท์างพนัธกุรรม 
ของกล้วยจีโนม AAA ด้วยเทคนิคแฮตอารเ์อพีดี 

Genetic Relationship Assessment  
among Musa AAA Genome Using HAT-RAPD 

 

ศริญิยา คาชมิา, ธรีะชยั ธนานันต ์และยงศกัดิ ์ขจรผดุงกติต*ิ 
สาขาวชิาเทคโนโลยชีวีภาพ คณะวทิยาศาสตรแ์ละเทคโนโลย ีมหาวทิยาลยัธรรมศาสตร ์ 

ศูนยร์งัสติ ต าบลคลองหนึง่ อ าเภอคลองหลวง จงัหวดัปทุมธานี 12120 

Sirinya Kashima, Theerachai Thanananta and Yongsak Kachonpadungkitti* 
Department of Biotechnology, Faculty of Science and Technology, Thammasat University,  

Rangsit Centre, Khlong Nueng, Khlong Luang, Pathum Thani 12120 
 

Received: April 10, 2019; Accepted: April 26, 2019 
 

 
บทคดัย่อ 

กลว้ยหอมเป็นพชืเศรษฐกจิทีส่รา้งรายไดใ้หก้บัเกษตรกรไทยเป็นอย่างมาก ปัจจุบนัมกีารขยายพืน้ที่
เพาะปลูกเพิม่มากขึน้และมกีารปรบัปรุงพนัธุอ์ย่างแพร่หลาย ดงันัน้งานวจิยันี้จงึประเมนิความสมัพนัธท์าง
พนัธุกรรมของกล้วยหอมจโีนม AAA 13 พนัธุ์ ด้วยเครื่องหมายแฮตอาร์เอพดี ีโดยใช้ไพรเมอร์แบบสุ่ม 72 
ชนิด พบว่าสามารถคดัเลอืกไพรเมอร ์18 ชนิด ทีใ่หล้ายพมิพด์เีอน็เออย่างชดัเจน เมื่อสรา้งลายพมิพด์เีอน็เอ
พบว่าปรากฏแถบดีเอ็นเอรวม 240 แถบ ขนาดประมาณ 250-3,000 คู่เบส ซึ่งเป็นแถบดเีอ็นเอที่ให้ความ
หลากรูป 199 แถบ (82.92 เปอร์เซ็นต์) และเมื่อสร้างแผนภูมคิวามสมัพนัธ์ด้วยโปรแกรม NTSYS-pc รุ่น 
2.01e และเลอืกวธิกีารจดักลุ่มแบบ UPGMA พบว่ามคี่าดชันีความเหมอืน 0.65 ถึง 0.91 และสามารถแบ่ง
กล้วยหอมเป็น 3 กลุ่ม โดยผลการวจิยันี้สามารถใชป้ระโยชน์ในการวางแผนอนุรกัษ์พนัธุ์และปรบัปรุงพนัธุ์
กลว้ยต่อไป 
 

ค าส าคญั : กลว้ยหอม; สกุลมวิซา; ความสมัพนัธท์างพนัธุกรรม; เครื่องหมายดเีอน็เอ; แฮตอารเ์อพดี ี
 
Abstract 

Musa (AAA group) ‘Kluai Hom’ is an economic crop that generates a lot of income for Thai 
farmers. Nowadays, the area for growing bananas has been expanded with widespread breeding. This 
study, the high annealing temperature-random amplified polymorphic DNA (HAT-RAPD) technique was 
used to estimate the genetic relationship among 13 cultivars of Kluai Hom, using 72 random primers. 
The 18 primers with clear amplified products were selected to use for DNA fingerprinting, resulting in 
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240 DNA bands ranging from 250 to 3,000 bp. The number of polymorphic bands was 199 (82.92 %). 
Furthermore, a dendogram was constructed based on similarity coefficients using UPGMA together 
with the NTSYS-pc version 2.01e. The dendrograms showed three major groups which similarity 
coefficients ranging from 0.65 to 0.91. The result of this research could further be useful for planning 
conservation and breeding program.  
 

Keywords: Kluai Hom; Musa; genetic relationship; DNA marker; HAT-RAPD  

 
1. ค าน า 

กล้วยหอม (Kluai Hom, Musa acuminata) 
เป็นพืชเศรษฐกิจหลกัชนิดหนึ่งของเกษตรกร ซึ่ง
ปลูกได้แทบทุกภูมิภาคของประเทศไทย ลกัษณะ
ทัว่ไป คือ มีล าต้นแท้อยู่ใต้ดิน (rhizome) มีล าต้น
เทยีม (psuedostem) สงูประมาณ 3-5 เมตร กาบล า
ต้นเทยีม (leaf sheath) ดา้นนอกมแีถบด า ใบเดีย่ว
เป็นแบบขนาน กา้นใบมรี่องค่อนขา้งกวา้ง ดอกหรอื
ปลเีมื่อแทงออกในช่วงแรกจะตัง้ตรงและค่อย ๆ โคง้
งอลงดา้นล่าง ปลรีูปไข่ ค่อนขา้งแหลมยาว ผลดบิมี
สเีขยีว เมื่อสุกจะเปลีย่นเป็นสเีหลอืง เนื้อมสีเีหลอืง
เข้ม กลิ่นหอม (ราชนัย์ และสมราน, 2557) กล้วย
หอมแบ่งเป็น 3 กลุ่ม คอื กลว้ยหอมเขยีวคาเวนดชิ 
(Musa acuminata ‘Cavendish’) กล้วยหอมทอง
กรอสมิเชล (Musa acuminata ‘Gros Michel’) และ
กล้วยนาก (Musa acuminata ‘Red Dacca’) แต่ละ
พนัธุจ์ะมรีสชาตทิีต่่างกนั (เบญจมาศ, 2558)  

การจ าแนกกล้วยด้วยลักษณะภายนอก
ร่วมกบัการนับจ านวนโครโมโซม สามารถจ าแนก
กล้วยเป็นเพียงแค่กลุ่มใหญ่ ๆ เท่านัน้ และกล้วย
หอมที่ปลูกกนัทัว่ไปกม็ลีกัษณะภายนอกที่ไม่ค่อย
ต่างกัน จึงอาจท าให้เกิดความผิดพลาดได้ง่าย 
นอกจากนัน้ในการจ าแนกกล้วยหอมด้วยลกัษณะ
ภายนอกต้องใช้ระยะเวลานานเท่ากับการเจริญ 
เติบโตของกล้วยจนกระทัง่ออกปลีและผล จึงจะ
สามารถระบุเป็นเพยีงกลุ่มกลว้ยหอม แต่ไม่สามารถ
ยนืยนัพนัธุท์ีแ่น่ชดั 

ด้วยเหตุผลดงักล่าว จึงมีความจ าเป็นต้อง
อาศัยข้อมูลจากดีเอ็นเอในการจ าแนกกล้วยหอม
ออกจากกนัให้อย่างชดัเจนและถูกต้อง ปัจจุบนัมี
การน าเครื่องหมายดเีอน็เอมาใชก้นัอย่างแพร ่หลาย 
โดยใช้บ่ งชี้ความหลากหลายทางพันธุกรรม 
(genetic diversity) ของสิง่มชีวีติ เป็นเครื่องหมายที่
มปีระสทิธภิาพในการแยกความแตกต่างทัง้ระหว่าง
และภายในพนัธุ ์(variety) หรอืสายพนัธุ ์(breeding 
line) (สุรีพร , 2546) นอกจากนี้มีรายงานการใช้
เครื่องหมายดเีอน็เอในการตรวจสอบความผนัแปร
ทางพันธุกรรม (genetic variation) และตรวจสอบ
การกลายแบบ somaclonal variation ทีเ่กดิจากการ
เพาะเลี้ยงเนื้อเยื่อพืช โดยใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอ
ต่าง ๆ ได้แก่ ไมโครแซทเทลไลต์ (microsatellite) 
(Rahman et al., 2001) ไอเอสเอสอาร ์(ISSR, inter 
simple sequence repeat) (Hu et al., 2011; Bello-
Bello et al., 2014) อ า ร์ เ อพีดี  (RAPD, random 
amplified polymorphic DNA) (Jayanthi et al., 
2018) 

ด้วยความส าคญัดงักล่าว ผู้วิจยัจงึประเมนิ
ความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมของกล้วยหอมจีโนม 
AAA ดว้ยเครื่องหมายแฮตอารเ์อพดี ี(HAT-RAPD, 
high annealing temperature - random amplified 
polymorphic DNA) ซึง่เป็นเครื่องหมายดเีอน็เอที่ใช้
ปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรส (PCR, polymerase 
chain reaction) เป็นพืน้ฐาน สามารถวเิคราะหค์วาม 
แตกต่างของลายพมิพด์เีอน็เอทีส่รา้งขึน้ โดยไม่ตอ้ง
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ทราบข้อมูลล าดบันิวคลีโอไทด์เพื่อใช้ในการออก 
แบบไพรเมอร์ และมีค่าใช้จ่ายต ่ากว่าเครื่องหมาย  
ดเีอน็เอชนิดอื่น (สรุกฤษฏิ ์และคณะ, 2561) 
 

2. อปุกรณ์และวิธีการ 
2.1 ตวัอย่างกล้วยหอมจีโนม AAA 

กลว้ยหอมทีใ่ชใ้นงานวจิยันี้ เกบ็ตวัอย่าง
ใบจากสวนสมเด็จพระนางเจ้าสิริกิตต์  พระบรม 
ราชนิีนาถ แขวงลาดยาว เขตจตุจกัร กรุงเทพมหา 
นคร จ านวน 13 พันธุ์  ได้แก่  (1) กล้วยหอม
ศรษีะเกษ (2) กล้วยหอมแกรนดแ์นน (3) กล้วยไช ้
(4) กล้วยหอมมาแนงค์ (5) กล้วยหอมทองโฮะ     
(6) กลว้ยมนั (7) กลว้ยหอมค่อม (8) กลว้ยหอมทอง
อยุธยา (9) กล้วยมาฮอย (10) กล้วยหอมเขียว
ค่ อมดิ เ อ็ม เมอรัล  ( 11) กล้วยหอมเขียวค่อม        
(12) กลว้ยหอมทองกาบด า และ (13) กลว้ยทมูอ็ค  

2.2 การสกดัดีเอน็เอ 
สกัดดีเอ็นเอจากใบกล้วยหอมจีโนม 

AAA ดว้ยวธิปีระยุกตจ์าก Doyle และ Doyle (1987) 
จากนัน้ตรวจสอบปรมิาณดเีอน็เอดว้ยการวดัค่าการ
ดูดกลืนแสงที่ความยาวคลื่น 260 และ 280 นาโน
เมตร และตรวจสอบคุณภาพดเีอน็เอดว้ยวธิีการท า 
อเิลก็โทรโฟรซีสิ (electrophoresis) ในเจลอะกาโรส 
(agarose gel) ความเข้มข้น 0.8 เปอร์เซ็นต์ แล้ว
ย้อมด้วยเอธิเดียมโบรไมด์ (ethidium bromide) 
เพื่อตรวจดแูถบดเีอน็เอ (Sambrook et al., 1989)  

2.3 การตรวจสอบลายพิมพดี์เอน็เอด้วย
เครือ่งหมายแฮตอารเ์อพีดี  

2.3.1 ตรวจหาไพรเมอร์ที่สามารถเพิ่ม
ปรมิาณดเีอน็เอดว้ยปฏกิริยิาลกูโซ่พอลเิมอเรส  

รวมดีเอ็นเอกล้วยหอมจีโนม AAA 
ทัง้ 13 พนัธุ ์โดยผสมลงในหลอดเดยีวกนัในปรมิาณ
เท่า ๆ กนั แล้วเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอด้วยปฏิกิริยา
ลูกโซ่พอลเิมอเรส โดยใชไ้พรเมอรแ์บบสุ่ม 72 ชนิด 
ได้แก่ ไพรเมอร์ชุด A2, B2, C2, D2, E2 และ F2 

ซึ่งมีขนาด 12 นิวคลีโอไทด์ (Wako company, 
Japan) 

การท าปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรส 
ประกอบดว้ย 3 ขัน้ตอน ไดแ้ก่ (1) บ่มทีอุ่ณหภูม ิ94 
องศาเซลเซียส เป็นเวลา 3 นาที จ านวน 1 รอบ   
(2) บ่มที่อุณหภูม ิ94 องศาเซลเซยีส เป็นเวลา 30 
วินาที, อุณหภูมิ 46 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 30 
วนิาท ีและอุณหภูม ิ72 องศาเซลเซยีส เป็นเวลา 1 
นาที จ านวน 40 รอบ และ (3) บ่มที่อุณหภูมิ 72 
องศาเซลเซียส เป็นเวลา 5 นาที จ านวน 1 รอบ 
จากนัน้ตรวจสอบลายพมิพด์เีอน็เอดว้ยเทคนิคอเิลก็
โทรโฟรีซิสในเจลอะกาโรส ความเข้มข้น 1.5 
เปอรเ์ซน็ต ์(นฤมล และคณะ, 2556)  

2.3.2 การสร้างลายพิมพ์ดีเอ็นเอของ
กลว้ยหอมจโีนม AAA ทัง้ 13 พนัธุ ์

โดยคดัเลอืกไพรเมอร์ที่ให้ลายพมิพ์
ดีเอ็นเอชดัเจนมาตรวจสอบกบัดีเอ็นเอของกล้วย
ทัง้หมด จากการเพิม่ปรมิาณดเีอน็เอด้วยปฏกิริยิา
ลกูโซ่พอลเิมอเรสซ ้าอย่างน้อย 3 ครัง้ เพื่อยนืยนัผล
ลายพิมพ์ดีเอ็นเอ และตรวจสอบด้วยวิธีอิเล็กโทร 
โฟรสีสิในเจลอะกาโรส ความเขม้ขน้ 1.5 เปอรเ์ซน็ต ์
จากนัน้น าไปยอ้มดว้ยเอธเิดยีมโบรไมด ์แลว้ตรวจดู
ภายใตแ้สงอลัตราไวโอเลตและถ่ายภาพ 

2.4 การวิเคราะหผ์ล 
เปรยีบเทยีบความเหมอืนและความต่าง

ของลายพมิพด์เีอน็เอกล้วยหอมจโีนม AAA ทัง้ 13 
พนัธุ์ โดยพนัธุ์ที่พบแถบดเีอน็เอที่ต าแหน่งหนึ่งให้
สญัลกัษณ์เป็น 1 ส่วนพนัธุ์ที่ไม่พบแถบดีเอ็นเอที่
ต าแหน่งเดยีวกนัให้สญัลกัษณ์เป็น 0 แล้วค านวณ
ค่าสมัประสทิธิค์วามเหมอืน (similarity coefficient) 
และสร้างแผนภูมคิวามสมัพนัธ ์(dendogram) ด้วย
โปรแกรม NTSYS-pc รุ่น 2.01e โดยเลือกวิธีการ
จัด ก ลุ่ ม แบบ  UPGMA (unweighted pair group 
method with arithmetic Mean) (Rohlf, 2002) 
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3. ผลการวิจยัและวิจารณ์  
3.1 ผลการวิจยั 

การเพิม่ปรมิาณดเีอน็เอกลว้ยหอมจโีนม 
AAA ทัง้ 13 พนัธุ ์ดว้ยเทคนิคแฮตอารเ์อพดี ีโดยใช้
ไพรเมอรแ์บบสุม่ 72 ชนิด พบว่าไพรเมอรท์ีส่ามารถ
เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอของกล้วยมี 30 ชนิด คิดเป็น 
41.67 เปอร์เซ็นต์ โดยคดัเลือกไพรเมอร์ที่ให้ลาย
พิมพ์ดีเอ็นเออย่างชดัเจนได้ 18 ชนิด ได้แก่ A24, 
A29, A30, A31, A32, B22, B23, C21, C22, C28, 
C29, E22, E23, E31, E32, F23, F25 และ  F31 

เมื่อน ามาสร้างลายพิมพ์ดีเอ็นเอของกล้วยหอม      
จีโนม AAA ทัง้ 13 พันธุ์ พบว่าปรากฏลายพิมพ์    
ดีเอ็นเอรวมทัง้สิ้น 240 แถบ ซึ่งมีขนาดประมาณ 
250-3,000 คู่เบส (ตารางที่ 1) พบแถบดเีอน็เอที่มี
ความหลากรูป (polymorphism) จ านวน 199 แถบ 
(คิดเป็น 82.92 เปอร์เซ็นต์) แถบดีเอ็นเอที่ไม่มี
ความหลากรปู 41 แถบ (คดิเป็น 17.08 เปอรเ์ซน็ต)์ 

การสรา้งลายพมิพด์เีอน็เอดว้ยไพรเมอร์
แฮตอาร์เอพีดีทัง้ 18 ชนิด พบว่าไพรเมอร์ E32, 
F23 และ F25 สามารถแยกกลว้ยหอมจโีนม AAA  

 
ตารางท่ี 1  จ านวนแถบดเีอน็เอที่ได้จากการเพิม่ปรมิาณดเีอน็เอกล้วยหอมจโีนม AAA ทัง้ 13 พนัธุ์ ด้วย

ปฏกิริยิาลกูโซ่พอลเิมอเรสดว้ยไพรเมอรแ์บบสุม่ของแฮตอารเ์อพดี ี18 ชนิด 
 

ล าดบั 
ชนิด 

ไพรเมอร ์
ล าดบันิวคลโีอไทด ์

(5→3) 
จ านวนแถบดเีอน็เอ เปอรเ์ซน็ต์

ความหลากรปู ทัง้หมด ทีม่คีวามหลากรปู ทีไ่มม่คีวามหลากรปู 
1 A24 CTCCTGCTGTTG 10 8 2 80.00 
2 A29 GGTTCGGGAATG 11 8 3 72.73 
3 A30 GACCTGCGATCT 9 8 1 88.89 
4 A31 AAGGCGCGAACG 16 12 4 75.00 
5 A32 TTGCCGGGACCA 11 10 1 90.91 
6 B22 GGTGACTGGTGG 9 6 3 66.67 
7 B23 GGTGCCGGAGCA 9 8 1 88.89 
8 C21 GGAGAGCGGACG 11 8 3 72.73 
9 C22 GGTCACCGATCC 20 19 1 95.00 
10 C28 GTCGACGCATCA 14 9 5 64.29 
11 C29 GTCGCCTTACCA 10 7 3 70.00 
12 E22 GGAATGGAACCG 10 6 4 60.00 
13 E23 AGGTACGCCGCA 14 12 2 85.71 
14 E31 GAGGACAGCAA 18 15 3 83.88 
15 E32 CAGGAACAGCAA 15 13 2 86.67 
16 F23 CCATCCGCACGA 18 16 2 88.89 
17 F25 CCAGATCCGAAT 17 17 0 100.00 
18 F31 ATCGTGACGCCG 18 17 1 94.44 

 รวม 240 199 41 82.92 
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รปูท่ี 1  ลายพมิพด์เีอน็เอทีไ่ดจ้ากการเพิม่ปรมิาณดเีอน็เอกลว้ยหอมจโีนม AAA ทัง้ 13 พนัธุ ์โดยใชไ้พรเมอร ์
F25 [M คอื ดเีอน็เอมาตรฐาน (GeneRulerTM 100 bp Plus DNA Ladder, Thermo Scientific); 1-13 
คอื พนัธุ์กล้วยหอมจโีนม AAA ทัง้ 13 พนัธุ์ ได้แก่ (1) กล้วยหอมศรษีะเกษ (2) กล้วยหอมแกรนด์
แนน (3) กล้วยไช ้(4) กล้วยหอมมาแนงค ์(5) กล้วยหอมทองโฮะ (6) กล้วยมนั (7) กล้วยหอมค่อม 
(8) กล้วยหอมทองอยุธยา (9) กล้วยมาฮอย (10) กล้วยหอมเขยีวค่อมดเิอม็เมอรลั (11) กล้วยหอม
เขยีวค่อม (12) กลว้ยหอมทองกาบด า และ (13) กลว้ยทมูอ็ค] 

 
ทัง้ 13 พันธุ์ โดยไพรเมอร์ C22 ให้จ านวนแถบ      
ดเีอน็เอมากที่สุด คอื 20 แถบ และไพรเมอร์ A30, 
B22 และ B23 ใหจ้ านวนแถบดเีอน็เอน้อยที่สุด คอื 
9 แถบ โดยตวัอย่างลายพมิพด์เีอน็เอของกลว้ยหอม      
จโีนม AAA ทีไ่ดจ้ากไพรเมอร ์F25 แสดงในรปูที ่1 

วิเคราะห์ความสมัพันธ์ทางพันธุกรรม
ของกล้วยหอมจีโนม AAA ทั ้ง  13 พันธุ์  ด้วย
โปรแกรม NTSYS-pc รุ่น 2.01e โดยเลือกวิธีการ
จดักลุ่มแบบ UPGMA พบว่ามคี่าดชันีความเหมอืน
อยู่ระหว่าง 0.65 ถึง 0.91 แสดงดังรูปที่ 2 เมื่อน า
ขอ้มูลที่ได้มาสร้างแผนภูมคิวามสมัพนัธไ์ด้ดงัรูปที ่
3 และเมื่อพิจารณาค่าดัชนีความเหมือนที่ 0.69 
สามารถแบ่งกล้วยหอมจีโนม AAA ทัง้ 13 พันธุ์ 
เป็น 3 กลุ่ม โดยกลุ่มที่ 1 ประกอบด้วยกล้วย 6 
พนัธุ ์ไดแ้ก่ กลว้ยหอมศรษีะเกษ กลว้ยหอมแกรนด์
แนน กล้วยไช้ กล้วยหอมมาแนงค์ กล้วยหอมทอง
โฮะ และกล้วยมนั กลุ่มที่ 2 ประกอบด้วยกล้วย 6 
พันธุ์ ได้แก่ กล้วยหอมทองอยุธยา กล้วยมาฮอย 
กล้วยหอมเขยีวค่อม กล้วยหอมทองกาบด า กล้วย

หอมทูม็อค และกล้วยหอมเขยีวค่อมดิเอ็มเมอรลั 
กลุ่ม 3 ประกอบดว้ยกลว้ย 1 พนัธุ ์ไดแ้ก่ กลว้ยหอม
ค่อม โดยกล้วยหอมที่มีความสมัพนัธ์ใกล้ชิดมาก
ทีสุ่ด คอื กลว้ยไชแ้ละกลว้ยหอมมาแนงค ์มคี่าดชันี
ความเหมอืน 0.91 ส่วนกลว้ยหอมทีม่คีวามสมัพนัธ์
ใกลช้ดิน้อยทีสุ่ด คอื กลว้ยหอมเขยีวค่อมและกลว้ย
หอมค่อม มคี่าดชันีความเหมอืน 0.60 

3.2 อภิปรายผล 
การศึกษาความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรม

ของกลว้ยหอมจโีนม AAA ทัง้ 13 พนัธุ ์ดว้ยเทคนิค
แฮตอารเ์อพดี ีเมื่อวเิคราะหค์วามสมัพนัธท์ีค่่าดชันี
ความเหมอืน 0.69 แบ่งกลว้ยหอมเป็น 3 กลุ่ม กลุ่ม
แรกประกอบด้วยสมาชกิ 6 พนัธุ์ โดยกล้วยไชแ้ละ
กลว้ยมาแนงคม์คีวามใกลช้ดิทางพนัธุกรรมสูงมาก 
ซึ่งเมื่อตรวจสอบลกัษณะสณัฐานพบว่ากล้วยทัง้ 2 
พันธุ์ คล้ายคลึงกันมาก ยกเว้นลักษณะผล โดย
กลว้ยไชม้ผีลขนาดเลก็สัน้ป้อม แต่กลว้ยมาแนงคม์ี
ผลคล้ายกล้วยเล็บมือนาง แต่มีเปลือกหนากว่า 
(ส านกังานพฒันาเศรษฐกจิจากฐานชวีภาพ, 2554) 



ปีที ่8 • ฉบบัที ่3 • พฤษภาคม - มิถนุายน 2562                                           Thai Journal of Science and Technology 

 305 

 

 
 

รปูท่ี 2  ค่าสมัประสทิธิค์วามเหมอืนของกลว้ยหอมจโีนม AAA ทัง้ 13 พนัธุ ์ทีไ่ดจ้ากการวเิคราะหแ์ถบดเีอน็เอ
ในลายพมิพด์เีอน็เอของเครื่องหมายแฮตอารเ์อพดี ี

 

 
 

รปูท่ี 3  แผนภูมคิวามสมัพนัธข์องกลว้ยหอมจโีนม AAA ทัง้ 13 พนัธุ ์ทีส่รา้งจากการวเิคราะหแ์ถบดเีอน็เอใน
ลายพมิพด์เีอน็เอของเครื่องหมายแฮตอารเ์อพดี ี
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กลุ่มที่สองประกอบด้วยสมาชกิ 6 พนัธุ์ 
เมื่อพจิารณาจากแผนภูมคิวามสมัพนัธพ์บว่ากลว้ย
มาฮอย กลว้ยหอมเขยีวค่อม กลว้ยหอมทองกาบด า 
กลว้ยทมูอ็ค และกลว้ยหอมเขยีวค่อมดเิอมเมอรลั มี
ค่าดัชนีความเหมือนภายในกลุ่ม 0.74-0.85 โดย
กล้วยทัง้ 5 พันธุ์ นี้จ ัดอยู่ในกลุ่มกล้วยหอมเขยีว  
คาเวนดชิ (Cavendish) ลกัษณะโดยทัว่ไป คอื มลี า
ต้นเทียมสูงประมาณ 1-4 เมตร มีจุดประด ามาก
ติดต่อกนัเป็นป้ืนใหญ่ ส่วนผลมขีนาดใกล้เคยีงกบั
กลว้ยหอมทอง เนื้อมสีขีาวรสหวาน แต่เละเรว็ เมื่อ
สุกมีกลิ่นหอมฉุนค่อนข้างรุนแรง เมื่อสุกสีผิวจะ
เปลีย่นเป็นสเีขยีวอมเหลอืง แต่ถา้บ่มในอุณหภูมติ ่า
ประมาณ 15-22 องศาเซลเซยีส เป็นเวลา 2-3 วนั 
ผวิจะเปลีย่นเป็นสเีหลอืงทอง (เบญจมาศ, 2558) 

กลุ่มที่สาม ได้แก่ กล้วยหอมค่อม เป็น
พนัธุท์ีไ่ม่มคีวามสมัพนัธใ์กลช้ดิกบัพนัธุอ์ื่นเลย เมื่อ
พจิารณาลกัษณะสณัฐานพบว่ามลีกัษณะใกล้เคยีง
กบักลุ่มทีส่อง โดยมคี่าดชันีความเหมอืนอยู่ระหว่าง 
0.60-0.65 

แผนภูมิความสัมพันธ์ของกล้วยหอม     
จีโนม AAA ทัง้ 13 พนัธุ์ ที่สร้างจากการวิเคราะห์
แถบดีเอ็นเอในลายพิมพ์ดีเอ็นเอของเครื่องหมาย
แฮตอาร์เอพีดี พบว่ากล้วยที่มีลักษณะสัณฐาน
คล้ายคลึงกันจะจดัอยู่ในกลุ่มเดียวกนั ซึ่งมีความ 
สมัพนัธ์ใกล้ชิดกนั โดยสอดคล้องกบังานวิจยัของ 
พรประภา และคณะ (2560) ทีป่ระเมนิความสมัพนัธ์
ทางพนัธุกรรมและจ าแนกกล้วยด้วยเครื่องหมาย 
สกอ็ต (SCoT, start codon targeted) พบว่าสามารถ
จ าแนกกล้วยทัง้ 25 พันธุ์ เป็น 2 กลุ่ม โดยกล้วย
มาฮอยและกล้วยหอมทองกาบด าจัดอยู่ในกลุ่ม
เดยีวกนั ซึ่งสอดคล้องกบังานวจิยันี้ทีก่ลว้ยมาฮอย
และกล้วยหอมทองกาบด าจัดอยู่ในกลุ่มเดียวกนั 
อย่างไรกต็าม งานวจิยันี้พบว่ากลว้ยหอมค่อมน่าจะ
จดัเป็นตวัอย่างนอกกลุ่ม (out group) ซึง่สอดคลอ้ง
กบังานวิจยัของ พรประภา และคณะ (2560) งาน 

วิจัยของ ฐิติพร และคณะ (2556) ที่ศึกษาความ
หลากหลายทางพันธุกรรมของกล้วยสกุล  Musa 
ด้วยเทคนิคแฮตอาร์เอพีดี (HAT-RAPD) พบว่า
สามารถจ าแนกกลว้ยทัง้ 10 พนัธุ ์ออกจากกนั โดย
กล้วยหอมเขียวและกล้วยหอมทองจดัอยู่ในกลุ่ม
เดียวกัน ซึ่งสอดคล้องกับงานวิจัยนี้ที่กล้วยหอม
เขยีวค่อมและกล้วยหอมทองอยุธยาจดัอยู่ในกลุ่ม
เดียวกัน นอกจากนี้มีรายงานการใช้เครื่องหมาย    
ดเีอน็เอชนิดอื่นกบักลว้ย เช่น เอสอารเ์อพ ี(SRAP, 
sequence related amplified polymorphism) (Pinar 
et al., 2015) ไอเอสเอสอาร์ ( ISSR, inter simple 
sequence repeat) (Lu et al., 2011) เอสเอสอาร์  
(SSR, simple sequence repeat) (Tarafdar et al., 
2017) เอ เอฟแอลพี (AFLP, amplified fragment 
length polymorphism) (Opara et al., 2010) 
 

4. สรปุ 
การประเมนิความสมัพนัธท์างพนัธกุรรมของ

กลว้ยหอมจโีนม AAA ทัง้ 13 พนัธุ ์ดว้ยเทคนิคแฮต
อาร์เอพีดี โดยใช้ไพรเมอร์แบบสุ่ม 18 ไพรเมอร์ 
พบว่ามค่ีาสมัประสทิธิค์วามเหมอืน 0.65-0.91 เมื่อ
สรา้งแผนภูมคิวามสมัพนัธด์้วยโปรแกรม  NTSYS-
pc รุ่น 2.01e และเลอืกวธิกีารจดักลุ่มแบบ UPGMA 
สามารถจดักลุ่มกลว้ยหอมเป็น 3 กลุ่ม สอดคลอ้งกบั
ลกัษณะสณัฐาน ดงันัน้เครื่องหมายแฮตอารเ์อพดีจีงึ
ถอืเป็นเครื่องหมายทีม่ปีระสทิธภิาพในการประเมนิ
ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของกล้วยหอมเช่น 
เดียวกบัเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดอื่น และผลการ 
วิจัยนี้ สามารถใช้เ ป็นแนวทางในการวางแผน
อนุรกัษ์พนัธุแ์ละปรบัปรุงพนัธุก์ลว้ยต่อไป 
 

5. กิตติกรรมประกาศ 
การวจิยัครัง้นี้ได้รบัความอนุเคราะห์ในการ

เก็บตัวอย่างใบกล้วยจากสวนสมเด็จพระนางเจ้า
สิริกิติ  ์และขอขอบคุณทุนวิจัยจากกองทุนวิจัย
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