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บทคดัย่อ 
ลิน้จีเ่ป็นไมผ้ลทีส่ าคญัทางเศรษฐกจิของประเทศไทย ปลูกกนัมากในเขตภาคเหนือและภาคกลางของ

ประเทศ พนัธุท์ีน่ิยมปลกู ไดแ้ก่ พนัธุฮ์งฮวย พนัธุโ์อวเฮยีะ พนัธุก์มิเจง พนัธุจ์กัรพรรด ิและพนัธุค์่อม ปัจจุบนั
ภูมิอากาศมีการเปลี่ยนแปลงมากขึ้นส่งผลให้เกิดปัญหาการไม่ออกดอกติดผลของลิ้นจี่ ท าให้เกษตรกร
บางส่วนล้มเลิกการปลูกลิ้นจี่ ซึ่งอาจเกิดการสูญหายของลิ้นจี่พนัธุ์ดัง้เดิม ดงันัน้มหาวิทยาลยัแม่โจ้จงึได้
รวบรวมและอนุรกัษ์พนัธุล์ิน้จีไ่วใ้นแปลงรวบรวมพนัธุ ์เพื่อเป็นการจดัท าฐานขอ้มูลทางพนัธุกรรม จงึมคีวาม
จ าเป็นต้องใชเ้ครื่องหมายโมเลกุลในการจ าแนกพนัธุ ์งานวจิยันี้ใชเ้ครื่องหมายโมเลกุลไอเอสเอสอารจ์ านวน 
20 ไพรเมอร์ และล าดบันิวคลีโอไทด์ของยนี rbcL ร่วมกบับริเวณระหว่างยีน trnL-trnF ในการจ าแนกลิ้นจี่
จ านวน 23 พนัธุ ์พบว่าเครื่องหมายโมเลกุลไอเอสเอสอาร์ใหแ้ถบดเีอน็เอทัง้หมด 91 แถบ เป็นแถบดเีอน็เอที่
แสดงความหลากรูปจ านวน 79 แถบ คิดเป็น 86.81 เปอร์เซ็นต์ เมื่อน าลายพิมพ์ดีเอ็นเอไปวิเคราะห์
ความสมัพนัธท์างพนัธุกรรม พบว่ามคี่าความเหมอืนทางพนัธุกรรมอยู่ในช่วง 0.529-1.000 และแบ่งลิน้จีท่ ัง้ 
23 พนัธุ ์เป็น 3 กลุ่ม คอื กลุ่ม I เป็นพนัธุล์ิน้จีภ่าคกลางทัง้หมด กลุ่ม II มทีัง้พนัธุภ์าคกลางและพนัธุภ์าคเหนอื 
และกลุ่ม III เป็นพนัธุ์ภาคเหนือ แต่ยงัไม่สามารถแยกความแตกต่างระหว่างพนัธุ์ลิ้นจี่  จ านวน 3 คู่ เมื่อ
ตรวจสอบล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rbcL ร่วมกับบริเวณระหว่างยีน trnL-trnF พบว่าค่าความต่างทาง
พนัธุกรรมระหว่างลิ้นจี่ 23 พนัธุ์ อยู่ในช่วง 0.0000-0.0035 โดยพนัธุ์จนีแดงมคีวามต่างทางพนัธุกรรมจาก
พนัธุอ์ื่น ๆ เมื่อวเิคราะหแ์ผนภูมคิวามสมัพนัธท์างพนัธุกรรมโดยใชล้ าไยเป็นตวัอย่างนอกกลุ่ม พบว่าสามารถ
แยกพนัธุล์ิน้จีอ่อกจากล าไย แต่ยงัไม่สามารถแยกความแตกต่างระหว่างพนัธุล์ิน้จี ่ยกเวน้พนัธุจ์นีแดง 
 

ค าส าคญั : ลิน้จี;่ เครื่องหมายโมเลกุลไอเอสเอสอาร;์ ยนี trnL-trnF; ยนี rbcL 
 
Abstract 

Lychee (Litchi chinensis Sonn.)  is an economically important fruit crop in Thailand, mainly 
cultivating in the northern and central part of the country. The popular cultivars are Hong Huai, Ohia, 
Kimjeng, Chakraphat and Khom. Currently, climate changes cause on-off flowering of lychee, and 
therefore many farmers have stopped growing the crop which may lead to a loss of traditional cultivars. 
Meajo University thus have collected and conserved many lychee cultivars in the germplasm field. In 
establishing a genetic database, it is necessary to classify lychee cultivars using molecular markers. 
This research aimed to genetically identify 23 lychee cultivars using 20 ISSR ( inter-simple sequence 
repeat)  markers and DNA sequences of rbcL gene together with trnL-trnF intergenic spacer region. 
The results showed that ISSR markers produced 91 bands, 79 (86.81 %) of which were polymorphic. 
The genetic relationship analysis revealed the similarity coefficients among lychee cultivars ranged 
from 0.529-1.000, and the lychee samples were categorized into 3 groups: group I consisted of cultivars 
grown in the central part of the country; group II consisted of cultivars from central and northern part 
and group III composed of those from the northern part. However, three cultivar pairs were not 
genetically separated. Analysis of DNA sequences of rbcL gene and trnL-trnF intergenic spacer region 
showed the genetic distance coefficients varied from 0.0000-0.0035, where Jeen Daeng cultivar was 
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different from other cultivars. When analyzing genetic relationships using longan as an outgroup, lychee 
cultivars were separated from longan but among lychee cultivars could not be distinguished, except 
Jeen Daeng cultivar.  
 

Keywords: Litchi chinensis; ISSR marker; trnL-trnF gene; rbcL gene  
 
1. ค าน า 

ลิน้จีเ่ป็นไมผ้ลเขตกึง่รอ้น (subtropical fruit) 
มชีื่อวทิยาศาสตร์ว่า Litchi chinensis Sonn. อยู่ใน
วงศ ์Sapindaceae เช่นเดยีวกบัเงาะและล าไย นิยม
เรยีกว่า Lychee หรอื Litchi มถีิน่ก าเนิดทางภาคใต้
ของสาธารณรฐัประชาชนจีน แถบมลฑลกวางตุ้ง
และฝเูจี้ยน (Groff, 1921) ส าหรบัในประเทศไทยมี
การน าลิ้นจี่เข้ามาปลูกช่วงปลายศตวรรษที่ 17 
(Subhadrabandhu, 1990) และปลูกกันอย่างแพร่ 
หลาย พบมากในเขตภาคเหนือและเขตภาคกลาง
ของประเทศ พนัธุล์ิน้จีท่ีน่ิยมปลกู ไดแ้ก่ พนัธุฮ์งฮวย 
พนัธุโ์อวเฮยีะ พนัธุก์มิเจง พนัธุจ์กัรพรรด ิและพนัธุ์
ค่อม ถือได้ว่าลิ้นจี่เป็นพืชที่ส าคัญทางเศรษฐกิจ
ชนิดหนึ่งของไทย นอกจากนี้ยังพบว่าลิ้นจี่มีสาร 
ส าคัญ ได้แก่  สารต้านโรคมะเร็ง (Wang et al., 
2006; Hsu et al., 2012)  สา รต้ า นก า รอัก เ สบ 
(Huang et al., 2014)  และสารต้านอนุมูลอิสระ 
(Yang et al., 2006) เป็นต้น ลิน้จีเ่ป็นพชืทีต่้องการ
อุณหภูมทิีเ่หมาะสมต่อการออกดอก แต่จากสภาพ
อากาศที่มีการเปลี่ยนแปลงไปท าให้ลิ้นจี่มีปัญหา
เกี่ยวกับการออกดอกติดผล ส่งผลให้เกษตรกร
เปลี่ยนไปท าสวนไมผ้ลชนิดอื่นทีใ่หผ้ลผลติทีด่กีว่า
ลิน้จี ่ซึง่อาจท าใหล้ิน้จีบ่างพนัธุห์ายไปได ้ทัง้นี้สาขา
ไม้ผล มหาวิทยาลัยแม่โจ้ได้มีการรวบรวมและ
อนุรกัษ์พนัธุล์ิน้จีไ่วท้ัง้หมด 22 พนัธุ ์แต่ยงัไม่มกีาร
จัดท าฐานข้อมูลเกี่ยวกับพันธุกรรมของลิ้นจี่ที่ได้
รวบรวมไว ้ 

การจ าแนกพันธุ์ลิ้นจี่มีหลายวิธีด้วยกัน 
ได้แก่ วธิสีณัฐานวทิยา เป็นการจ าแนกโดยศึกษา
โครงสร้างส่วนต่าง ๆ ได้แก่ ลกัษณะของล าต้น ใบ 

ดอก ผล เมล็ด เป็นต้น (ชินวฒัน์, 2541; Madhou 
et al., 2010; Wu et al., 2016) วธิเีซลลพ์นัธุศาสตร ์
จ าแนกลิ้นจี่จากความแตกต่างของจ านวน ขนาด 
และรูปร่างของโครโมโซมในระยะเมทาเฟส การ 
ศึกษาลิ้นจี่ 19 พันธุ์ พบว่ามีจ านวนโครโมโซม
เท่ากนั คอื 2n = 30 (ชนิวฒัน์, 2541) วธิเีครื่องหมาย
โมเลกุลได้รับความนิยมเนื่องจากมีความแม่นย า
และไม่ขึ้นอยู่กับสภาพแวดล้อม เครื่ องหมาย
โมเลกุลทีส่ามารถจ าแนกพนัธุล์ิน้จี ่ไดแ้ก่ ไอโซไซม ์
(Isozyme) (ชินวฒัน์, 2541; Aradhya et al., 1995; 
Degani et al., 1995) อาร์เอพีดี (RAPD, random 
amplified polymorphic DNA) (Anuntalabhochai et 
al., 2002; Tongpamnak et al., 2002; Manoj et al., 
2010; Long et al., 2015) แฮตอาร์ เอพีดี  (HAT-
RAPD, high annealing temperature-random 
amplified polymorphic DNA) (Wangspa et al., 
2005; Cutler et al., 2006; Chundet et al., 2007) 
เอสเอสอาร ์(SSR, simple sequence repeat) (Viruel 
and Hormaza, 2004; Mingfang et al, 2006; 
Madhou et al., 2010; Fan et al., 2011; Madhou 
et al., 2013) ไอเอสเอสอาร์  ( ISSR, inter-simple 
sequence repeat) (Degani et al., 2003; Long et 
al., 2015; Bajpai et al., 2016) เอเอฟแอลพ(ีAFLP, 
amplified fragment length polymorphism) 
(Tongpamnak et al., 2002; Ganjun et al., 2003) 
และสนิปส ์(SNP, single-nucleotide polymorphism) 
(Liu et al., 2015) 

นอกจากการใช้เครื่องหมายโมเลกุลเพื่อ
จ าแนกสิง่มีชวีิตแล้ว ยงัใช้ล าดบันิวคลีโอไทด์เพื่อ
จ าแนกสิง่มชีวีติดว้ย โดยนิยมเลอืกบรเิวณทีม่คีวาม
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ผันแปรทางพันธุกรรมสูง  แต่มีบริเวณอนุรักษ์ 
(conserve sequence) ตัวอย่าง เช่น ยีน ribulose-
bisphosphate carboxylase (rbcL) ซึ่งเป็นยีนที่อยู่
ในคลอโรพลาสต์ ท าหน้าที่ควบคุมการสร้าง large 
subunit ของเอนไซม์ ribulose-1,5-bisphosphate 
carboxylase/oxygenase (RUBISCO) (Gielly and 
Taberlet, 1994) เกี่ยวข้องกับกระบวนการตรึง
คาร์บอนไดออกไซด์ในพืช  ยีน  rbcL มีขนาด
ประมาณ 1,400 คู่เบส (ปรชีา, 2543) นอกจากนี้ยงั
มีการใช้ล าดับนิวคลีโอไทด์ที่อยู่ระหว่างยีน trnL 
(UAA)-trnF (GAA) ในการจ าแนกสิง่มีชีวิตอีกด้วย 
(Taberlet et al., 1991) 

งานวิจัยนี้มีวัตถุประสงค์เพื่อศึกษาความ
หลากหลายทางพนัธุกรรมของลิน้จีพ่นัธุต่์าง ๆ โดย
ใช้เครื่องหมายโมเลกุลไอเอสเอสอาร์ร่วมกบัล าดบั 
นิวคลีโอไทด์ของยนี rbcL และล าดบันิวคลีโอไทด์
ระหว่างยีน trnL-trnF ซึ่งจะเป็นประโยชน์ต่อการ
จ าแนกพนัธุ์ลิ้นจี่ การจดัการทรพัยากรพนัธุกรรม
ลิน้จีแ่ละการปรบัปรุงพนัธุล์ิน้จีใ่นอนาคต 
 

2. อปุกรณ์และวิธีการ 
2.1 การเกบ็ตวัอย่างและการสกดัดีเอน็เอ 

เกบ็ตวัอย่างใบลิ้นจี ่22 พนัธุ์ จากแปลง
รวบรวมและอนุรกัษ์พนัธุล์ิน้จี ่สาขาไมผ้ล คณะผลติ
กรรมการเกษตร มหาวิทยาลัยแม่โจ้ และใบลิ้นจี่ 
พันธุ์โกมินทร์จากแปลงเกษตรกร อ าเภอฝาง 
จงัหวดัเชยีงใหม่ โดยใชล้ าไยเป็นตวัอย่างนอกกลุ่ม 
(outgroup) ชื่อพนัธุ์ลิ้นจี่และล าไยแสดงในตารางที่ 
1 การสกัดดีเอ็นเอจากใบอ่อนใช้วีธีประยุกต์จาก 
Doyle และ Doyle (1987) สารสกดัดเีอน็เอประกอบ 
ดว้ย 2 % (w/v) CTAB, 0.98 M NaCl, 10 mM Tris-
HCl pH 8.0, 5 mM EDTA, 1 % (w/v) PVP-40, 0.5 
% (w/v) sodium metabisulfite แ ล ะ  1 % (v/v)        
-mercaptoethanol ตรวจสอบคุณภาพของดเีอน็เอ
ด้วยเทคนิคอิเล็คโทรโฟรซีิสในเจลอะกาโรสความ

เขม้ขน้ 1 เปอร์เซน็ต์ ในบฟัเฟอร์ 0.5x TBE ความ
ต่างศกัย์ไฟฟ้า 100 โวลต์ และตรวจสอบปริมาณ   
ดเีอน็เอดว้ยวธิกีารวดัค่าการดูดกลนืแสงดว้ยเครื่อง 
Nanodrop2000 (Thermo Fisher Scientific, Inc.) ที่
ความยาวคลื่น 260 นาโนเมตร 

2.2 การศึกษาความหลากหลายทาง
พันธุกรรมด้วยเครื่องหมายโมเลกุลไอเอส
เอสอาร ์

ท าปฏกิริยิาลูกโซ่พอลเิมอเรส ปรมิาตร 
20 ไมโครลติร ประกอบดว้ยดเีอน็เอแม่แบบปรมิาณ 
10-40 นาโนกรมั ไพรเมอรเ์ขม้ขน้ 0.40 ไมโครโมลาร ์
และ 1x MyTaq Red mix (Bioline United Kingdom) 
โดยใชไ้พรเมอรท์ัง้หมด 20 ไพรเมอร ์(Degani et al., 
2003) ดังตารางที่ 2 ใช้สภาวะอุณหภูมิในการท า
ปฏิกิริยาลูกโซ่โพลิเมอเรสดงันี้ (1) บ่มที่อุณหภูมิ 
95 องศาเซลเซยีส เป็นเวลา 3 นาท ีจ านวน 1 รอบ 
(2) บ่มทีอุ่ณหภูม ิ95 องศาเซลเซยีส นาน 15 วนิาท ี
อุณหภูมิที่จ าเพาะของแต่ละไพรเมอร์ นาน 15 
วินาที และ 72 องศาเซลเซียส นาน 45 วินาที 
จ านวน 40 รอบ (3)  บ่มที่อุณหภูมิ 72 องศา
เซลเซยีส เป็นเวลา 5 นาท ีจ านวน 1 รอบ น าผลที่
ได้ไปวิเคราะห์ด้วยเทคนิคอิเล็คโทรโฟรีซิสในเจล 
อะกาโรสความเขม้ข้น 1.5 เปอร์เซน็ต์ ในบฟัเฟอร์ 
0.5x TBE ความต่างศกัยไ์ฟฟ้า 100 โวลต ์เป็นเวลา 
40 นาที ถ่ายภาพด้วยเครื่อง Molecular Imager 
Gel DocTM XR + with Image LabTM Software (Bio-
Rad) โดยแต่ละไพรเมอร์ท าซ ้า 2 ครัง้ เพื่อยืนยนั
การท าซ ้าได ้

การวิเคราะหผ์ล 
ให้สญัลกัษณ์แถบดีเอ็นเอที่มีความ

ชดัเจนและสามารถท าซ ้าได้เป็น 1 หากไม่ปรากฏ
แถบดีเอ็นเอให้สญัลกัษณ์เป็น 0 น าข้อมูลที่ได้ไป
วิเคราะห์ความหลากหลายทางพนัธุกรรมด้วยวิธี
ของ Nei และ Li (1979) โดยค านวณค่าดชันีความ
เหมอืน (similarity index) ดว้ยโปรแกรม FreeTree 
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(Hampl et al., 2001)  เลือกวิธีการจัดกลุ่มแบบ 
UPGMA และท าซ ้าจ านวน 2,000 ครัง้ (bootstrap) 

แสดงผลแผนภูมคิวามสมัพนัธ ์(dendrogram) ดว้ย
โปรแกรม TreeView (Page, 1996) 

 
ตารางท่ี 1  ชื่อพนัธุล์ิน้จี/่ล าไยและหมายเลขเฉพาะของล าดบันิวคลโีอไทด ์(accession number) ของยนี rbcL 

และบรเิวณระหว่างยนี trnL-trnF ทีใ่ชใ้นงานวจิยันี้ 
 

ชื่อภาษาไทย ชื่อภาษาองักฤษ 
หมายเลขเฉพาะของล าดบันิวคลโีอไทด ์

rbcL trnL-trnF 
1. กวางเจา Kwangjao MK189224 MK189249 
2. สาแหรกทอง Saraekthong MK189232 MK189257 
3. โอวเฮยีะ Ohia MK189231 MK189256 
4. จนีใหญ่ Jeen Yai MK189219 MK189244 
5. กะโหลกใบออ้ Kalok Bai-or MK189221 MK189246 
6. กมิเจง Kimjeng MK189223 MK189248 
7. จกัรพรรด ิ Chakraphat MK189215 MK189240 
8. ช่อระก า Chorrakham MK189214 MK189239 
9. ฮงฮวย Hong Huai MK189217 MK189242 
10. ส าเภาทอง Samphaothong MK189234 MK189259 
11. ไทย Thai MK189235 MK189260 
12. กรอบแกว้ Krobkaeo MK189227 MK189252 
13. ส าเภาแกว้ Samphaokhaeo MK189233 MK189258 
14. นครพนม 1 Nakhon Phanome 1 MK189230 MK189255 
15. บรวิสเตอร ์ Brewster MK189213 MK189238 
16. กะโหลกใบไหม ้ Kalok Baimai MK189220 MK189245 
17. แหว้จนี Haewjeen MK189216 MK189241 
18. เขยีวหวาน Khiaowan MK189229 MK189254 
19. กระโถนทอ้งพระโรง Kratone Thongphrarong MK189228 MK189253 
20. ค่อม Khom MK189225 MK189250 
21. กะโหลกใบยาว Kalok Bai-yao MK189222 MK189247 
22. จนีแดง Jeen Daeng MK189218 MK189243 
23. โกมนิทร ์ Komin MK189226 MK189251 
24. ล าไย พนัธุจ์มัโบ ้19 Jumbo 19 MK189236 MK189261 
25. ล าไย พนัธุเ์พชรสาคร 9 Pech Sakorn 9 MK189237 MK189262 
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ตารางท่ี 2  รายละเอยีดของไพรเมอรไ์อเอสเอสอารแ์ละแถบดเีอน็เอทีไ่ดจ้ากการเพิม่ปรมิาณดเีอน็เอ 
 

ล าดบั 
ชื่อ 

ไพรเมอร ์
ล าดบันิวคลโีอไทด ์

(5→3) 
Ta 
(°C) 

ขนาดแถบ 
(คู่เบส) 

จ านวนแถบ 
ดเีอน็เอ
ทัง้หมด 

จ านวนแถบ 
ดเีอน็เอทีใ่ห ้
ความหลากรปู 

เปอรเ์ซน็ต์
ของความ
หลากรปู 

1 808 (AG)8C 58 300-1,200 3 2 66.67 
2 809 (AG)8G 58 500-1,300 6 6 100.00 
3 810 (GA)8T 55 400-3,000 5 5 100.00 
4 817 (CA)8A 58 450-2,000 8 8 100.00 
5 828 (TG)8A 58 600-850 4 4 100.00 
6 834 (AG)8YT 55 600-1,500 5 5 100.00 
7 835 (AG)8YC 50 400-1,800 9 9 100.00 
8 836 (AG)8YA 55 300-900 4 3 75.00 
9 842 (GA)8YG 55 300-1,300 9 9 100.00 
10 844 (CT)8GC 50 1,100-1,500 2 0 0.00 
11 845 (CT)8RG 45 900 1 0 0.00 
12 847 (CA)8RC 58 500-1,500 4 2 50.00 
13 855 (AC)8YT 55 600-2,000 3 3 100.00 
14 856 (AC)8YA 58 300-2,000 5 5 100.00 
15 864 (ATG)6 50 600-1,600 7 5 71.43 
16 867 (GGC)6 NA NA NA NA NA 
17 889 DBD (AC)7 50 600-1,100 4 2 50.00 
18 888 BDB(CA)7 NA NA NA NA NA 
    รวม 91 79 86.81 
    เฉลีย่ 5.06 4.39 77.71 

*R คอื A หรอื G; Y คอื C หรอื T; B คอื C หรอื G หรอื T; D คอื A หรอื G หรอื T; H คอื A หรอื C หรอื T; 
V คอื A หรอื C หรอื G; *NA คอื ไม่สามารถหาสภาวะทีเ่หมาะสม 
 

2.3 การศึกษาความผนัแปรของล าดบั    
นิวคลีโอไทด์ของยีน rbcL และบริเวณท่ีอยู่
ระหว่างยีน trnL-trnF 

ท าปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรสปริมาตร 
20 ไมโครลิตร ประกอบด้วยดีเอ็นเอแม่แบบ 40   
นาโนกรมั 1X Phusion Flash master mix (Thermo 
Scientific) ไพรเมอร์ส าหรับยีน rbcL คือ rbcL-F:  

5-ATG TCA CCA CAA ACA GAG ACT AAA 
GC-3 (Levin et al., 2003)  และ  rbcL-R: 5-GTA 
AAA TCA AGT CCA CCR CG-3 (Kress and 
Erickson, 2007) ไพรเมอร์ส าหรบับริเวณระหว่าง
ยีน trnL-trnF คือ trnL-trnF-F: 5-GGT TCA AGT 
CCC TCT ATC CC-3 และ  trnL-trnF-R: 5-ATT 
TGA ACT GGT GAC ACG AG-3 (Amundsen 
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and Warnke, 2012)  ความเข้มข้นอย่างละ 0.5     
ไมโครโมลาร์ ภายใต้สภาวะการเกดิปฏกิริยิาลูกโซ่
พอลิเมอเรส 3 ขัน้ตอน คือ (1) บ่มที่อุณหภูมิ 98 
องศาเซลเซียส เป็นเวลา 3 นาที จ านวน 1 รอบ   
(2) บ่มที่อุณหภูม ิ98 องศาเซลเซยีส เป็นเวลา 10 
วินาที บ่มที่อุณหภูม ิ55 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 
10 วนิาท ีและอุณหภูม ิ72 องศาเซลเซยีส เป็นเวลา 
30 วินาที จ านวน 30 รอบ (3) บ่มที่อุณหภูมิ 72 
องศาเซลเซยีสเป็นเวลา 5 นาท ีจ านวน 1 รอบ และ
น าไปตรวจสอบการเพิม่ปรมิาณดเีอ็นเอดว้ยเทคนิค
อิเล็คโทรโฟรีซิสในเจลอะกาโรสความเข้มขน้ 1.5 
เปอร์เซ็นต์  ในบัฟเฟอร์ 0.5x TBE ความต่าง
ศกัยไ์ฟฟ้า 100 โวลต ์เป็นเวลา 30 นาท ีจากนัน้น า
ผลผลติที่ได้จากการเพิม่ปรมิาณดเีอน็เอเป้าหมาย
ด้วยปฏกิริยิาลูกโซ่พอลิเมอเรส ส่งวเิคราะห์ล าดบั  
นิวคลโีอไทดท์ีบ่รษิทั First Base ประเทศมาเลเซยี 

การวิเคราะหผ์ล 

เมื่อได้ขอ้มูลล าดบันิวคลโีอไทด์ของ
ลิ้นจี่ทัง้ 23 พนัธุ์ และล าไย 2 พนัธุ์ น าล าดบันิวคลี
โอไทด์ทัง้ด้าน forward และ reverse มาตรวจสอบ
ความสอดคลอ้งดว้ยโปรแกรม Genestudio 2.2.0.0 
(Genestudio, Inc., Suwanee, GA, USA) เป รียบ 
เทยีบล าดบันิวคลโีอไทดร์ะหว่างพนัธุล์ิน้จีแ่ละล าไย
ดว้ยโปรแกรม Clustal X (Thompson et al., 1997) 
แล้วแสดงผลในโปรแกรม GeneDoc (Nicholas et 
al., 1997) เพื่อตรวจสอบความแตกต่างของล าดบั  
นิวคลโีอไทด ์น าผลทีไ่ดจ้ากการเปรยีบเทยีบล าดบั
นิวคลโีอไทด์มาหาค่าความต่างทางพนัธุกรรมและ
สรา้งแผนภูมคิวามสมัพนัธด์ว้ยโปรแกรม MEGA X 
(Kumar et al., 2018) โดยทดสอบโมเดลทีเ่หมาะสม
ก่อนน าไปสรา้งแผนภูมคิวามสมัพนัธท์างพนัธุกรรม 
เลอืกการจดักลุ่มแบบ UPGMA (Sneath and Sokal, 
1973) โดยท าซ ้าจ านวน 2,000 ครัง้ (bootstrap) 
(Felsenstein, 1985) 

 

 
 

รูปท่ี 1  ลายพิมพ์ดีเอ็นเอไอเอสเอสอาร์ในลิ้นจี่ 23 พนัธุ์ และล าไย 2 พนัธุ์ ที่ได้จากไพรเมอร์ 817 (M =        
ดเีอน็เอมาตรฐาน; หมายเลข 1-25 คอื ลิน้จีแ่ละล าไยเรยีงล าดบัตามตารางที ่1; * แสดงแถบดเีอน็เอ
ทีแ่ตกต่างกนัในตวัอย่างลิน้จีแ่ละล าไย จ านวน 8 แถบ) 

 
3. ผลการวิจยั 

3.1 ความหลากหลายทางพนัธุกรรมจาก
เครือ่งหมายโมเลกลุไอเอสเอสอาร ์

การเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอด้วยเทคนิค    
ไอเอสเอสอาร์ 20 ไพรเมอร์ พบว่า 18 ไพรเมอร์ 

สามารถเพิม่ปริมาณดีเอน็เอและให้แถบดีเอน็เอที่
ชดัเจนเหมาะส าหรบัการสรา้งลายพมิพด์เีอน็เอ เช่น 
รูปที่ 1 ซึ่งเป็นลายพมิพ์ดเีอน็เอที่ได้จากไพรเมอร์ 
817 ให้แถบดีเอ็นเอที่แตกต่างกนัในตัวอย่างลิ้นจี่
และล าไย จ านวน 8 แถบ (แสดงด้วย *) ส่วน      
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ไพรเมอร ์867 และ 888 ใหแ้ถบดเีอน็เอทีไ่ม่ชดัเจน
จงึไม่น ามาสร้างลายพมิพ์ดเีอน็เอ ผลการวเิคราะห์
ลายพิมพ์ดีเอ็นเอที่ได้จากเทคนิคไอเอสเอสอาร์ 
จ านวน 18 ไพรเมอร ์พบว่าใหแ้ถบดเีอน็เอทัง้หมด 

จ านวน 91 แถบ มขีนาดประมาณ 300-3,000 คู่เบส 
โดยเ ป็นแถบดีเอ็น เอที่แสดงความหลากรูป 
(polymorphic band) จ านวน 79 แถบ คดิเป็น 86.81 
เปอรเ์ซน็ต ์ดงัแสดงในตารางที ่2 

 
ตารางท่ี 3  ค่าสัมประสิทธิค์วามเหมือนทางพันธุกรรมระหว่างลิ้นจี่ 23 พันธุ์ และล าไย 2 พันธุ์ จาก

เครื่องหมายโมเลกุลไอเอสเอสอาร ์
 

 
 

เมื่ อน าข้อมูลลายพิมพ์ดีเอ็นเอจาก
เครื่องหมายโมเลกุลไอเอสเอสอาร์มาสร้างแผนภูมิ
ความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรม พบว่าค่าสมัประสทิธิ ์
ความเหมือนทางพนัธุกรรมระหว่างลิ้นจี่ 23 พนัธุ์ 
อยู่ในช่วง 0.529-1.000 (ตารางที่ 3) สามารถแยก
ล าไยออกจากลิ้นจี่ได้อย่างชดัเจน โดยที่ลิ้นจี่  23 
พนัธุ์ แบ่งเป็น 3 กลุ่ม (รูปที่ 2) กลุ่ม I มี 11 พนัธุ์
เป็นพนัธุ์ภาคกลางทัง้หมด ประกอบด้วยพนัธุไ์ทย 
พนัธุก์ะโหลกใบออ้ พนัธุค์่อม พนัธุเ์ขยีวหวาน พนัธุ์
กรอบแก้ว พนัธุ์กะโหลกใบยาว พนัธุ์กระโถนท้อง
พระโรง พนัธุช์่อระก า พนัธุแ์หว้จนี พนัธุส์ าเภาแกว้ 
และพนัธุ์สาแหรกทอง กลุ่ม II ม ี7 พนัธุ์ เป็นพนัธุ์
ภาคเหนือและภาคกลาง  ประกอบด้วยพันธุ์

นครพนม 1 พันธุ์บริสเตอร์ พันธุ์กะโหลกใบไหม้ 
พันธุ์จีนแดง พันธุ์จีนใหญ่ พันธุ์ฮงฮวย และพันธุ์
ส าเภาทอง กลุ่ม III ม ี5 พนัธุ ์ประกอบดว้ยพนัธุโ์ก
มินทร์ พนัธุ์จกัรพรรดิ พนัธุ์กิมเจง พนัธุ์กวางเจา 
และพันธุ์โอวเฮียะ ซึ่งเป็นพันธุ์จากภาคเหนือ
ทัง้หมด 

3.2 การศึกษาความผนัแปรของล าดับ    
นิวคลีโอไทด์ของยีน rbcL และบริเวณระหว่าง
ยีน trnL-trnF 

การเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอของลิ้นจี่ 23 
พันธุ์  ด้วยปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรสโดยใช้        
ไพรเมอร์ที่มคีวามจ าเพาะกบัยนี rbcL และบรเิวณ
ระหว่างยีน trnL-trnF พบว่าสามารถเพิ่มปริมาณ   
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ดเีอน็เอบรเิวณดงักล่าวทัง้ 23 พนัธุ ์ขนาดประมาณ 
540 และ 440 คู่เบส ตามล าดับ โดยที่ขนาดแถบ   
ดีเอ็นเอของลิ้นจี่แต่ละพนัธุ์ไม่มีความแตกต่างกนั 
เมื่อตรวจสอบล าดบันิวคลโีอไทดพ์บว่าสามารถอ่าน
ล าดบันิวคลโีอไทดข์องยนี rbcL และบรเิวณระหว่าง
ยนี trnL-trnF ความยาว 506 และ 378 คู่เบส ตาม 
ล าดบั เมื่อเปรียบเทยีบล าดบันิวคลีโอไทด์ของยนี 
rbcL ในลิ้นจี่พบความผนัแปรเพียง 1 ต าแหน่ง ที่
ต าแหน่ง 358 พนัธุ์ที่มีความแตกต่างจากพนัธุ์อื่น 

คือ พันธุ์จีนแดง โดยพบว่ามีการเปลี่ยนแปลง 
นิวคลโีอไทดจ์ากกวานีน (guanine, G) เป็นอะดนีีน 
(adenine, A) ซึ่งเป็นการแทนที่นิวคลีโอไทด์แบบ 
ทรานซชินั (transition) ดงัรูปที ่3 (A) เมื่อพจิารณา
การแปลรหสั (translation) เป็นกรดอะมโินของยนี 
rbcL พบว่าต าแหน่งที่มีการเปลี่ยนแปลงล าดับ      
นิวคลโีอไทดไ์ม่มกีารเปลีย่นแปลงล าดบักรดอะมโิน 
ซึง่เป็นการกลายแบบพอ้ง (synonymous mutation 
หรอื silent mutation) (ธรีะชยั, 2553) 

 

 
 

รูปท่ี 2  แผนภูมคิวามสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมในลิ้นจี่ 23 พนัธุ์ ที่ได้จากเครื่องหมายโมเลกุลไอเอสเอสอาร์ 
จ านวน 18 ไพรเมอร ์โดยการจดักลุ่มแบบ UPGMA 

  
เมื่อเปรียบเทียบล าดับนิวคลีโอไทด์

บริเวณระหว่างยีน trnL-trnF พบความผันแปร 3 
ต าแหน่ง คือ ต าแหน่ง 164 นิวคลีโอไทด์กวานีน
เปลี่ยนเป็นอะดนีีน ซึ่งเป็นการแทนที่นิวคลโีอไทด์
แบบทรานซชินั ต าแหน่ง 167 นิวคลโีอไทดอ์ะดนีีน
เปลี่ยนเป็นกวานีน ซึ่งเป็นการแทนที่นิวคลโีอไทด์
แบบทรานซชินั และพบอนิเดล (indel) ที่ต าแหน่ง 
201-206 โดยมลี าดบันิวคลโีอไทด ์คอื TTTTAG ดงั
รปูที ่3 (B) 

เมื่อน าล าดบันิวคลีโอไทด์ของยีน rbcL 
และบริเวณระหว่างยีน trnL-trnF มาวิเคราะห์ร่วม 

กนั พบว่าค่าความต่างทางพนัธุกรรมระหว่างลิ้นจี่ 
23 พนัธุ์ อยู่ในช่วง 0.0000-0.0035 โดยที่พนัธุ์จนี
แดงมีค่าความต่างทางพันธุกรรมจากพันธุ์อื่น ๆ 
ส่วนอกี 22 พนัธุ ์ไม่มคีวามต่างทางพนัธุกรรม เมื่อ
สรา้งแผนภูมคิวามสมัพนัธท์างพนัธุกรรมโดยโมเดล
ที่ เ หมาะสม  คือ  Tamura 3-parameter method 
(Tamura., 1992) พบว่าล าดบันิวคลโีอไทด์ของยนี 
rbcL และบรเิวณระหว่างยนี trnL-trnF สามารถแยก
กลุ่มของลิ้นจี่ออกจากล าไย และแยกพนัธุ์จีนแดง
ออกจากลิ้นจี่พันธุ์อื่น ๆ แต่ไม่สามารถแยกพนัธุ์
ลิน้จีท่ีเ่หลอือกี 22 พนัธุ ์ออกจากกนั ดงัรปูที ่4 
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รปูท่ี 3  ความผนัแปรของนิวคลโีอไทดข์องยนี rbcL (A) และบรเิวณระหว่างยนี trnL-trnF (B) ในลิน้จีแ่ละล าไย 
 

 
รปูท่ี 4  แผนภูมแิสดงความสมัพนัธท์างพนัธุกรรมในลิน้จี ่23 พนัธุ ์จากล าดบันิวคลโีอไทดข์องยนี rbcL และ

บรเิวณระหว่างยนี trnL-trnF โดยใชล้ าไย 2 พนัธุ ์เป็นตวัอย่างนอกกลุ่ม 
 
4. วิจารณ์ผล  

4.1 ความหลากหลายทางพนัธุกรรมจาก
เครือ่งหมายโมเลกลุไอเอสเอสอาร ์

แผนภูมคิวามสมัพนัธท์างพนัธุกรรมแบ่ง
ลิน้จีท่ ัง้ 23 พนัธุ ์เป็น 3 กลุ่ม โดยการจดักลุ่มความ 
สมัพนัธท์างพนัธุกรรมในงานวจิยันี้ พบว่าลิน้จีพ่นัธุ์
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กมิเจง พนัธุจ์กัรพรรด ิและพนัธุโ์อวเฮยีะอยู่ในกลุ่ม
เดยีวกนั (กลุ่ม III) เหมอืนกบัการจดักลุ่มลิ้นจี่ของ 
Cutler และคณะ  (2006)  ที่พัฒนาเครื่ องหมาย
โมเลกุลสการ์ (SCAR, sequence characterized 
amplified region) จากเครื่องหมายโมเลกุลแฮต 
อาร์เอพีดีซึ่งเชื่อมโยงกับอุณหภูมิชักน าการออก
ดอกของลิ้นจี่ ในงานวิจัยนี้ยังพบว่าลิ้นจี่พันธุ์      
บรวิสเตอรแ์ละพนัธุฮ์งฮวยอยู่ในกลุ่มเดยีวกนั (กลุ่ม 
II) และพันธุ์ค่อมกับพันธุ์ส าเภาแก้วอยู่ในกลุ่ม
เดียวกัน (กลุ่ม I) เช่นเดียวกับการจัดกลุ่มของ 
Tongpamnak และคณะ (2002) ทีศ่กึษาความหลาก 
หลายและความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมของลิ้นจี่ใน
ประเทศไทยโดยใช้เครื่องหมายโมเลกุลอาร์เอพดีี 
แต่การวจิยันี้ไม่สามารถแยกความแตกต่างระหว่าง
พนัธุล์ิน้จี ่3 คู่ ออกจากกนั คอื (1) พนัธุก์วางเจากบั
โอวเฮียะ โดยทัง้  2 พันธุ์  นี้มีลักษณะของผลที่
คล้ายกัน แต่ลักษณะของใบแตกต่างกัน (วิชา , 
2546) ซึ่งเครื่องหมายโมเลกุลไอเอสเอสอาร์ทัง้ 18 
ไพรเมอร์ ไม่พบความแตกต่างระหว่าง 2 พนัธุ์ นี้ 
(2) พนัธุส์ าเภาแกว้กบัพนัธุส์าแหรกทอง ทัง้ 2 พนัธุ ์
มลีกัษณะของผลทีแ่ตกต่างกนั โดยพนัธุส์ าเภาทอง
มีลักษณะผลเป็นรูปหวัใจ แต่พันธุ์สาแหรกทองมี
ลกัษณะของผลเป็นรูปไขก่ลบัแกมขอบขนาน (วชิา, 
2546) แต่ไม่พบความแตกต่างของแถบดเีอน็เอ และ 
(3) พนัธุ์ฮงฮวยกบัพนัธุส์ าเภาทอง โดยทัง้ 2 พนัธุ์ 
มลีกัษณะต่างกนัทีส่ขีองเปลอืกล าต้น ลกัษณะของ
กิง่ และลกัษณะการแตกกิง่ (วชิา, 2546) ในงานวจิยั
นี้พบว่ายงัไม่พบความแตกต่างของแถบดเีอน็เอของ
ทัง้ 2 พนัธุ ์

รายงานของ Tongpamnak และคณะ 
(2002) สามารถแยกพันธุ์สาแหรกทองกับพันธุ์
ส าเภาแก้วออกจากกนัโดยใช้เครื่องหมายโมเลกุล 
เอเอฟแอลพีและอาร์ เอพีดี  จากรายงานของ 
Wangspa และคณะ (2005) พบว่าสามารถแยก
พนัธุ์โอวเฮยีะกบัพนัธุ์กวางเจาออกจากกนัโดยใช้

เครื่องหมายโมเลกุลแฮตอารเ์อพดี ีและจากรายงาน
ของ วชิา (2546) ที่ท าฐานขอ้มูลเชื้อพนัธุ์ของลิ้นจี่
ด้วยลกัษณะสญัฐานวทิยา พบว่าลิ้นจี่พนัธุ์ฮงฮวย
กับพันธุ์ส าเภาทองมีความแตกต่างกันที่ลักษณะ
ของกิ่ง (branch) โดยที่พันธุ์ฮงฮวยมีกิ่งลักษณะ
ค่อนข้างแบนและบิด (almost flatten and twist) 
ส่วนพนัธุ์ส าเภาทองมกีิง่ลกัษณะกลม (round) แต่
ทัง้นี้ขึน้กบัสภาพแวดลอ้มลกัษณะอาจเปลีย่นแปลง
ไปได ้ดงันัน้หากต้องการจ าแนกลิน้จีท่ ัง้ 3 คู่ นี้ควร
เพิม่จ านวนไพรเมอรใ์หม้ากขึน้ หรอืใชเ้ครื่องหมาย
โมเลกุลชนิดอื่น และอาจใช้ลกัษณะสณัฐานวทิยา
ร่วมดว้ย 

ค่ า สัม ป ร ะ สิท ธิ ์ค ว า ม เ ห มือนท า ง
พันธุกรรมระหว่างลิ้นจี่ทัง้  23 พันธุ์ อยู่ ในช่วง 
0.529-1.000 มีค่ า เฉลี่ย เท่ ากับ 0.764 ซึ่งมีค่ า
ใกลเ้คยีงกบัรายงานของ Bajpai และคณะ (2016) ที่
ศึกษาลิ้นจี่ในประเทศอินเดียโดยใช้เครื่องหมาย
โมเลกุลอาร์เอพีดี เอสเอสอาร์ และไอเอสเอสอาร์ 
พบว่าลิ้นจี่ในประเทศอินเดยีมฐีานพนัธุกรรมแคบ 
ซึ่งมีค่าสัมประสิทธิค์วามเหมือนทางพันธุกรรม
ระหว่างพนัธุอ์ยู่ในช่วง 0.63-0.90 มคี่าเฉลีย่เท่ากบั 
0.765 ท าให้ทราบว่าฐานพันธุกรรมลิ้นจี่ในแปลง
รวบรวมพันธุ์ของมหาวิทยาลัยแม่โจ้นัน้  มีฐาน
พันธุกรรมแคบเช่นเดียวกับรายงานของ  Bajpai 
และคณะ (2016)  

3.2 ความผนัแปรของล าดบันิวคลีโอไทด์
ของยีน rbcL และบริเวณระหว่างยีน trnL-trnF 

 การวจิยันี้พบความผนัแปรของนิวคลโีอไทด์
ของยนี rbcL และบรเิวณระหว่างยนี trnL-trnF เพยีง 
1 และ 3 ต าแหน่ง ตามล าดบั ใกล้เคยีงกบัรายงาน
ของ ปิยดา และคณะ (2558) ที่จ าแนกมะม่วง 18 
พนัธุ ์ในประเทศไทยดว้ยล าดบันิวคลโีอไทดข์องยนี 
rbcL พบต าแหน่งทีม่คีวามผนัแปรเพยีง 5 ต าแหน่ง 
และยงัไม่สามารถจ าแนกพนัธุ์มะม่วงออกจากกนั
ทัง้หมด ซึง่ต่างจากรายงานของ สุรเชษฐ และคณะ 



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

 282 

(2558) ทีว่เิคราะหค์วามสมัพนัธท์างพนัธุกรรมของ
มะม่วง 5 พนัธุ์ โดยใช้ล าดบันิวคลี  โอไทด์ของยนี 
rbcL ความยาว 654 คู่เบส พบต าแหน่งทีม่คีวามผนั
แปร 62 ต าแหน่ง และสามารถจ าแนกพนัธุ์มะม่วง
ทัง้หมดออกจากกนั ส าหรบับรเิวณระหว่างยนี trnL-
trnF ในการทดลองนี้พบความแตกต่างของนิวคลโีอ
ไทด์น้อย ต่างจากรายงานของ Baraket และคณะ 
(2009) ทีศ่กึษาความหลากหลายของล าดบันิวคลโีอ
ไทด์บริเวณระหว่างยีน trnL-trnF ในพืช Tunisain 
fig (Ficus carica L.) ขนาด 430-464 คู่ เบส พบ
บริเวณที่มีความผันแปร 34 ต าแหน่ง สามารถ
จ าแนก Tunisain fig จ านวน 20 พนัธุ์ ออกจากกนั 
เป็น 15 แฮพโพลไทป์ (haplotype) 

ผลการวิจัยแสดงให้เห็นว่าการใช้ล าดับ      
นิวคลีโอไทด์ของยีน rbcL และบริเวณระหว่างยีน 
trnL-trnF ในการจ าแนกพืชในระดับพันธุ์ที่อยู่ใน
ชนิด (species) เดียวกันยังไม่มีประสิทธิภาพพอ 
สอดคล้องกบั นฤมล และคณะ (2557) ที่วเิคราะห์
ความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมของข้าวมสี ี10 พนัธุ์ 
โดยใช้ล าดบันิวคลีโอไทด์ของยนี rbcL พบว่าแบ่ง
ขา้วมสีเีป็น 2 กลุ่ม แต่ไม่สามารถแยกขา้วภายใน
กลุ่มเดียวกันออกจากกัน โดยทัว่ไปการใช้ยีนใน
คลอโรพลาสต์เหมาะกบัการจ าแนกพชืต่างชนิดแต่
อยู่ในสกุลเดียวกนัมากกว่าการจ าแนกระดบัพนัธุ์  
ซึง่เหน็ไดจ้ากรายงานของ สพุตัรา และคณะ (2556) 
และ Lithanatudom และคณะ (2017) ที่สามารถ
จ าแนกพืชในสกุล Barleria และ Democapus โดย
ใช้ล าดบันิวคลโีอไทด์บรเิวณ trnL-trnF และการใช้
ล าดับนิวคลีโอไทด์ของ ITS2, matK, rbcL, trnH-
psbA, trnL-I และ trnL-trnF ร่วมกนั 
 

5. สรปุ 
การจ าแนกลิ้นจี่ 23 พนัธุ์ โดยเครื่องหมาย

โมเลกุลไอเอสเอสอาร์ จ านวน 20 ไพรเมอร์ ม ี18 
ไพรเมอร์ ที่ให้แถบดีเอ็นเอที่ชัดเจน จ านวน 91 

แถบ เป็นแถบดีเอ็นเอที่มีความหลากรูป 79 แถบ 
คิดเป็น 86.81 เปอร์เซ็นต์ เมื่อสร้างแผนภูมคิวาม 
สมัพนัธท์างพนัธุกรรมสามารถจ าแนกลิน้จีอ่อกเป็น 
3 กลุ่ม พนัธุภ์าคกลาง พนัธุภ์าคเหนือและภาคกลาง 
และพันธุ์ภาคเหนือ แต่ยังไม่สามารถแยกความ
แตกต่างระหว่างพนัธุล์ิน้จี ่3 คู่ คอื พนัธุส์ าเภาแกว้
กับพันธุ์สาแหรกทอง พันธุ์ฮงฮวยกบัพนัธุ์ส าเภา 
ทอง พนัธุ์กวางเจากบัพนัธุ์โอวเฮยีะ ถือได้ว่าลิ้นจี่
แต่ละคู่นัน้มคีวามใกลช้ดิทางพนัธุกรรมสงูมาก หรอื
อาจเป็นพนัธุเ์ดยีวกนั และจากค่าสมัประสทิธิค์วาม
เหมอืนทางพนัธุกรรมระหว่างลิ้นจี่ทัง้ 23 พนัธุ์ ใน
งานวิจัยนี้อยู่ในช่วง 0.529-1.000 ท าให้ทราบว่า
ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของลิ้นจี่ในแปลง
รวบรวมพนัธุกรรมนี้มคีวามหลากหลายน้อย การใช้
ล าดบันิวคลีโอไทด์ของยีน rbcL และ trnL-trnF ใน
การศกึษาความ สมัพนัธท์างพนัธุกรรมของลิน้จีท่ ัง้ 
23 พนัธุ ์สามารถหาล าดบันิวคลโีอไทดข์องยนี rbcL 
ความยาว 506 คู่เบส ล าดับนิวคลีโอไทด์บริเวณ
ระหว่างยนี trnL-trnF ความยาว 378 คู่เบส ล าดบันิ
วคลโีอไทดท์ีไ่ดจ้ากยนี rbcL มคีวามผนัแปรเพยีง 1 
ต าแหน่ง ล าดบันิวคลโีอไทดร์ะหว่างยนี trnL-trnF มี
ความผันแปร 3 ต าแหน่ง  ค่ าความต่างทาง
พนัธุกรรมระหว่างลิน้จี ่23 พนัธุ ์อยู่ในช่วง 0.0000-
0.0035 โดยที่พนัธุ์จีนแดงมีค่าความต่างจากพนัธุ์
อื่น ๆ 0.0035 เมื่อสร้างแผนภูมคิวามสมัพนัธ์ทาง
พันธุกรรมพบว่าสามารถแยกพันธุ์ลิ้นจี่ออกจาก
ล าไย และแยกพนัธุจ์นีแดงออกจากลิน้จีพ่นัธุอ์ื่น ๆ 
แต่ไม่สามารถแยกลิ้นจี่อีก 22 พันธุ์ ออกจากกัน 
ดงันัน้ล าดบันิวคลีโอไทด์ทัง้  2 ต าแหน่ง นี้ ยงัไม่
เพียงพอต่อการจ าแนกพนัธุ์ลิ้นจี่ จึงควรใช้ล าดบั   
นิวคลโีอไทดข์องยนีอื่นร่วมดว้ย 
 

6. กิตติกรรมประกาศ 
ขอขอบคุณส านักงานคณะกรรมการวิจัย

แห่งชาติที่ให้การสนับสนุนการวิจัย ประจ าปี



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

 283 

งบประมาณ 2560 และขอขอบคุณทุนศิษย์ก้นกุฏิ 
ประจ าปี พ.ศ. 2559 ของบณัฑติวทิยาลยั มหาวทิยา 
ลยัแม่โจ ้
 

7. รายการอ้างอิง  
ชินวัฒน์ ยัพวัฒนพนัธุ์, 2541, จ าแนกลิ้นจี่โดยวิธี

สณัฐานวทิยาอเิลก็โทรโฟรซีสีและเซลล์พนัธุ
ศาสตร์, วิทยานิพนธ์ปริญญาโท, มหาวิทยา 
ลยัเชยีงใหม่, เชยีงใหม่, 109 น. 

ธีระชัย ธนานันต์ , 2553, พันธุศาสตร์โมเลกุล , 
ภาควชิาเทคโนโลยชีวีภาพ คณะวทิยาศาสตร์
และเทคโนโลยี มหาวิทยาลัยธรรมศาสตร์ 
ศนูยร์งัสติ, ปทุมธานี, 148 น. 

นฤมล ธนานันต์, จาตุรงค์ สัมฤทธิ ์และธีระชัย 
ธนานันต์, 2557, การวิเคราะห์ความสมัพนัธ์
ทางพนัธุกรรมของขา้วมสีโีดยใช้ล าดบันิวคลี
โอไทดข์องยนี rbcL และ rpoC1, Thai J. Sci. 
Technol. 5: 674-862.  

ปิยดา บุสด,ี ธรีะชยั ธนานนัต ์และนฤมล ธนานนัต์, 
2558, การจ าแนกมะม่วงในประเทศไทยจาก
ล าดบัดเีอน็เอของยนี rpoC1 และ rbcL, Thai 
J. Sci. Technol. 6: 983-993. 

ปรีชา  ประ เทพ , 2543, พันธุศาสตร์ยุ ค ใหม่  : 
เทคโนโลยดีีเอน็เอเพื่อการอนุรกัษ์ทรพัยากร
พนัธุกรรม, อภิชาตการพิมพ์, มหาสารคาม, 
105 น. 

วิชา ธิติประเสริฐ, 2546, ฐานข้อมูลเชื้อพนัธุ์พืช : 
ลิ้นจี่, ส านักคุ้มครองพันธุ์พืชแห่งชาติ กรม
วชิาการเกษตร, กรุงเทพฯ, 220 น. 

สพุตัรา โพธิเ์อีย่ม, วภิารตัน์ ศริพิงษ์, ชยัวฒัน์ ฤทธ ิ
เดชากุล, ดวงทพิย ์อภริตัน์มนตร ีและวนิยั สม
ประสงค,์ 2556, ความสมัพนัธท์างววิฒันาการ
ของพืชสกุล Barleria โดยใช้ล าดับนิวคลีโอ
ไทด์บริเวณ trnL-trnF, Thai J. Genet. S(1): 
222-225. 

สุรเชษฐ เอี่ยมส าอาง, เบญจพร ศรีสุวรมาศ และ
กาญจน์ คุ้มทรัพย์ , 2558, การวิเคราะห์
ความสมัพนัธท์างพนัธุกรรมในมะม่วงบางสาย
พนัธุ์โดยใช้ล าดบันิวคลีโอไทด์ของยีน rbcL, 
น. 2803-2807, ใน การน าเสนอผลงานวิจัย
ระดบัชาติ เครอืข่ายบณัฑติศกึษา มหาวทิยา 
ลยัราชภฏัภาคเหนือ ครัง้ที ่17, มหาวทิยาลยั
ราชภฏัพบิลูสงคราม, พษิณุโลก. 

Aradhya, M.K., Zee, F.T. and Manshardt, R.M., 
1995, Isozyme variation in litchee (Litchi 
chinensis Sonn.), Sci. Hort. 36: 21-35. 

Amundsen, K. and Warnke, S., 2012, Agrostis 
species relationships based on trnL-trnF 
and atpI-atpH intergenic spacer regions, 
HortScience 47: 18-24. 

Anuntalabhochai, R., Chundet, R., Chiangda, J. 
and Apavatjrut, P., 2002, Genetic diversity 
within lychee based  on RAPD analysis, 
Acta Hort. 575: 253-259.  

Bajpai, A., Muthukumar, M., Singh, A., Nath, V. 
and Ravishankar, H., 2016, Narrow genetic 
base of Indian litchi (Litchi chinensis) 
cultivars based on molecular markers, Ind. 
J. Agric. Sci. 86: 448-455. 

Baraket, G., Olfa, S., Khaled, C., Messaoud, M., 
Mohamed, M., Mokhtar, T. and Amel, S.H., 
2009, Chloroplast DNA analysis in Tunisian 
fig cultivars (Ficus carica L.): Sequence 
variations of the trnL-trnF intergenic spacer, 
Biochem. Syst. Ecol. 36:  
828-835. 

Chundet, R., Cutler, R.W., Tasanon, M. and 
Anuntalabhochai, S., 2007, Hybrid 
detection in lychee (Litchee chinensis 
Sonn.) cultivars using HAT-RAPD markers,  



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

 284 

ScienceAsia 33: 307-311. 
Cutler, R.W., Chundet, R., Handa, T. and 

Anuntalabhochai, S., 2006, Development of 
sequence characterized DNA markers 
linked to a temperature dependence for 
flower induction in lychee (Litchi chinensis 
Sonn.) cultivars, Sci. Hort. 107: 264-270.  

Degani, C., Beiles, A., El-Batsri, R., Goren, M. 
and Gazit, S., 1995, Identifying lychee 
cultivars by isozyme  analysis, J. Amer. 
Soc. Hort. Sci. 120: 307-312. 

Degani, C., Deng, J., Beiles, A., El-Batsri, R., 
Goren, M. and Gazit, S., 2003. Identifying 
lychee (Litchi chinensis Sonn.) cultivars 
and their genetic relationships using inter 
simple sequence repeat (ISSR) markers, J. 
Amer. Soc. Hort. Sci. 128: 838-845.  

Doyle J.J. and Doyle J.L., 1987, A rapid DNA 
isolation procedure for small quantities of 
fresh leaf tissue, Phytochem. Bull. 19: 11-15. 

Fan, Q., Chen, S., Zhou, R., Xiang, X., Liao, W. 
and Shi, S., 2011, Genetic variation of wild 
litchi ( Litchi chinensis Sonn. subsp. 
chinensis)  revealed by microsatellites, 
Conserv. Genet. 12: 753-760. 

Felsenstein, J., 1985, Confidence limits on 
phylogenies: An approach using the 
bootstrap, Evolution 39: 783-791. 

Ganjun, Y., Heqiang, H., Dacheng, C., Ziran, H., 
Changhd, C. and Yanping, Q., 2003, 
Studies on genetic relationship among litchi 
varieties by using AFLP, Acta Hort. Sinica 
30: 399-403.  

Gielly, L. and Taberlet, P., 1994, The use of 
chloroplast DNA to resolve plant 

phylogenies: Non coding versus rbcL 
sequences, Mol. Biol. Evol. 11: 769-777. 

Groff, G.W., 1921, The Lychee and Longan, 
Orange Judd, New York, 188 p. 

Hampl, V., Pavlícek, A. and Flegr, J., 2001, 
Construction and bootstrap analysis of 
DNA fingerprinting-based phylogenetic 
trees with a freeware program FreeTree: 
Application to trichomonad parasites, Int. J. 
Syst. Evol. Microbiol. 51: 731-735. 

Hsu, C.P., Lin, C.C., Huang, C.C., Lin, Y.H., 
Chou, J.C., Tsia, Y.T. and Chung, Y.C., 
2012, Induction of apoptosis and cell cycle 
arrest in human colorectal carcinoma by 
litchi seed extract, BioMed Res. Int. 
2012(341497): 1-7. 

Huang, F., Zhang, R., Yi, Y., Tang, X., Zhang, 
M., Su, D. and Wei, Z., 2014, Comparison 
of  physicochemical properties and immune 
modulatory activity of polysaccharides from 
fresh and dried litchi pulp, Molecules 19: 
3909-3925.  

Kress, W.J. and Erickson, D.L., 2007, A two-
locus global DNA barcode for land plants: 
The coding rbcL gene complements the 
non-coding trnH-psbA spacer region, PLoS 
ONE 2(6): e508. 

Kumar S., Stecher G., Li M., Knyaz C., and 
Tamura K., 2018, MEGA X: Molecular 
evolutionary genetics analysis across 
computing platforms, Mol. Biol. Evol. 35: 
1547-1549.  

Levin, R.A., Wagner, W.L., Hoch, P.C., 
Nepokroeff, M., Pires, J.C., Zimmer, E.A. 
and Sytsma, K. J., 2003, Family-level 



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

 285 

relationships of Onagraceae based on 
chloroplast rbcL and ndhF data, Amer. J. 
Bot. 90: 107-15. 

Lithanatudom, S.K., Chaowasku, T., Nantarat, 
N., Jaroenkit, T., Smith, D.R. and 
Lithanatudom, P., 2017, A first phylogeny 
of the genus Dimocarpus and suggestions 
for revision of some taxa based on 
molecular and morphological evidence, Sci. 
Rep. 7(6716): 1-11. 

Liu, W., Xiao, Z., Bao, X., Yang, X., Fang, J. and 
Xiang, X., 2015, Identifying litchi (Litchi 
chinensis Sonn.) cultivars and their genetic 
relationships using single nucleotide 
polymorphism (SNP) markers, PLoS ONE 
10(8): e0135390.  

Long, Y., Cheng, J., Mei, Z., Zhao, L., Wei, C., 
Fu, S. and Fu, J., 2015, Genetic analysis 
of litchi (Litchi chinensis Sonn.) in southern 
China by improved random amplified 
polymorphic DNA (RAPD) and inter-simple 
sequence repeat (ISSR), Mol. Biol. Rep. 
42: 159-166. 

Manoj, K., Meetu, G., Divya, S., Manoj, P., 
Prasad, U.S. and Sarin, N.B., 2010, 
Genetic relatedness among Indian litchi 
accessions (Litchi chinensis Sonn.) by 
RAPD markers, Int. J. Agric. Res. 5: 805-815.  

Madhou, M., Bahorun, T. and Hormaza, J.I., 
2010, Phenotypic and molecular diversity 
of litchi cultivars in Mauritius, Fruits 65(3) : 
141-152. 

Madhou, M., Normand, F., Bahorun, T. and 
Hormaza, J.I., 2013, Fingerprinting and 
analysis of genetic diversity of litchi (Litchi 

chinensis Sonn.) accessions from different 
germplasm collections using microsatellite 
markers, Tree Genet. Genomes 9: 387-396.  

Mingfang, L.I., Xueqing, Z., Yongqiang, Z., 
Xiangshe, W., Suyu, L., Lei, L.I. and 
Xingrong, W.U., 2006, Development and 
characterization of SSR markers in lychee 
(Litchi chinensis), Mol. Ecol. Notes 6: 1205-
1207.  

Nei, M. and Li, W.H., 1979, Mathematical model 
for studying genetic variation in terms of 
restriction endonucleases, Proc. Nat. Acad. 
Sci. USA 76: 5269-5273. 

Nicholas, K.B., Nicholas, H.B.Jr. and Deerfield, 
D.W., 1997, GeneDoc: analysis and 
visualization of genetic variation, Eur. Mol. 
Biol. Network News 4: 1-4. 

Page, R.D.M., 1996, TREEVIEW: An application 
to display phylogenetic trees on personal 
computers, Comput. Appl. Biosci. 12: 357-
358. 

Sneath, P.H. and Sokal, R.R., 1973, Numerical 
Taxonomy: The Principles and Practice of 
Numerical Classification, Freeman, San 
Francisco. 573 p. 

Subhadrabandhu S., 1990, Lychee and Longan 
Cultivation in Thailand, Rumthai Publication, 
Bangkok, 40 p. 

Taberlet, P., Gielly, L., Pautou, G. and Bouvet, 
J., 1991, Universal primers for amplification 
of three non-coding regions of chloroplast 
DNA, Plant Mol. Biol. 17: 1105-1109. 

Tamura, K., 1992, Estimation of the number of 
nucleotide substitutions when there are 
strong transition-transversion and G+C- 



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

 286 

content biases, Mol. Biol. Evol. 9: 678-687.  
Thompson, J.D., Gibson, T.J., Plewniak, F., 

Jeanmougin, F. and Higgins, D.G., 1997, 
The CLUSTAL_X windows interface: 
Flexible strategies for multiple sequence 
alignment aided by quality analysis tools, 
Nucl. Acids Res. 25: 4876-4882. 

Tongpamnak, P., Patanatara, A., Srinives, P. 
and Babprasert, C., 2002, Determination of 
genetic diversity and relationships among 
Thai litchi accessions by RAPD and AFLP 
markers, Kasetsart J. (Nat. Sci.) 36: 370-380. 

Viruel, M.A. and Hormaza, J.I., 2004, 
Development, characterization and 
variability analysis of microsatellites in 
lychee (Litchi chinensis Sonn., 
Sapindaceae), Theor. Appl. Genet. 108: 
896-902. 

Wangspa, R., Cutler, R. W., Sitthiprom, S., 
Chundet, R., Dumampai, N. and 
Anuntalabhochai, S., 2005, DNA fingerprint 

database of some economically important 
Thai Plants: Litchi chinensis Sonn. 
Dimocarpus longan Lour. and Peuraria 
spp., ScienceAsia 31: 145-149.  

Wu, J., Zhang, C., Chen, J., Cai, C., Wang, L., 
Fu, D. and Ou, L., 2016, Morphological 
diversity within litchi  ( Litchi chinensis 
Sonn.) based on leaf and branch traits, Sci. 
Hort. 207: 21-27. 

Wang, X., Yuan, S., Wang, J., Lin, P., Liu, G., 
Lu, Y. and Wei, Y., 2006, Anticancer 
activity of litchi fruit pericarp extract against 
human breast cancer in vitro and in vivo, 
Toxicol. Appl. Pharm. 215: 168-178.  

Yang, B., Wang, J., Zhao, M., Liu, Y., Wang, W. 
and Jiang, Y., 2006, Identification of 
polysaccharides from pericarp tissues of 
litchi (Litchi chinensis Sonn.) fruit in relation 
to their antioxidant activities, Carbohydr. 
Res. 341: 634-638. 

 


