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        เทคนิค RAPD และลักษณะทางสัณฐานวิทยาถูกนํามาใชเพื่อจําแนกชนิดของปรงในสกุล Zamia      
30 ชนิด ซึ่งมีการกระจายพันธุตามธรรมชาติอยูในทวีปอเมริกา แตถูกนํามาปลูกรวบรวมไวที่สวนนงนุช จังหวัด 
ชลบุรี 
 

จากการใชเทคนิค RAPD พบวาไพรเมอร 12 ชนิด จากไพรเมอร 60 ชนิด คือ OPA-18, OPB-06, 
OPB-07, OPB-08, OPB-10, OPB-12, OPB-15, OPJ-04, OPJ-13, OPJ-15, OPJ-19 และ OPJ-20 สามารถ 
ทําใหเกิดการสังเคราะหดีเอ็นเอไดทั้งหมด 263 แถบ มีขนาดตั้งแต 0.15 ถึง 2.70 กิโลเบส เมื่อวิเคราะหขอมูล       
และศึกษาความสัมพันธทางพันธุกรรมโดยใชโปรแกรม NTSYS สามารถแยกตัวอยางของปรงในสกลุ Zamia ได
ทั้งหมดโดยมีคาดัชนีความเหมือน (similarity coefficient) ในชวง 0.66 – 0.87 เมื่อนําลักษณะทางสัณฐานวิทยา    
23 ลักษณะ และถิ่นกําเนิดของปรงมารวมพิจารณาเพื่อจัดกลุมความสัมพันธทางพันธุกรรม ทําใหสามารถจัด      
กลุมปรงที่มีความแตกตางกันไดเปน 6 กลุมใหญ โดยพบวาปรงในบางกลุมเทานั้นมีความสอดคลองกันตาม   
ลักษณะสัณฐานวิทยาและสอดคลองกับการกระจายพันธุ อยางไรก็ตามเมื่อพิจารณาเฉพาะขอมูลจากไพรเมอร       
8 ชนิด คือ OPA-18, OPB-06, OPB-08, OPB-10, OPB-12, OPJ-13, OPJ-15 และ OPJ-20 ซึ่งเกิดแถบดีเอ็นเอ    
ที่ชัดเจนเทานั้นมาวิเคราะหเชนเดียวกับตอนแรก ทําใหเกิดการสังเคราะหดีเอ็นเอไดทั้งหมด 165 แถบ มีขนาด       
ตั้งแต 0.15 ถึง 2.50 กิโลเบส โดยมีคาดัชนีความเหมือนในชวง 0.63 – 0.88 และสามารถจัดกลุมปรงในสกุล    
Zamia ทั้ง 30 ชนิด ตามความสัมพันธทางพันธุกรรมไดเปน 6 กลุมใหญเชนกัน ซึ่งมีความสอดคลองกันตาม    
ลักษณะสัณฐานวิทยาของลําตน ใบ เมล็ด โคนเพศผูและโคนเพศเมียในแตละกลุมมากยิ่งขึ้น รวมทั้งยังสอด       
คลองกับการกระจายพันธุตามธรรมชาติของปรงในแตละกลุมอีกดวย 

 
นอกจากนี้ PCA (Principal Component Analysis) เปนวิธีที่ใชจัดกลุมส่ิงมีชีวิตในรูปแบบการ

กระจายตัวหรือการรวมกลุมถูกนํามาใชในการวิเคราะหขอมูลและศึกษาความสัมพันธทางพันธุกรรมของปรง  
เมื่อใชขอมูลจากแถบดีเอ็นเอของไพรเมอรทั้ง 12 ชนิดและ 8 ชนิดเปรียบเทียบกัน พบวาสามารถจัดกลุมปรง
ออกไดเปน 6 กลุมใหญเหมือนๆ กัน ซึ่งสอดคลองกับการจัดกลุมดวยวิธี UPGMA โดยใชโปรแกรม NTSYS  
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