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ความหลากหลายทางพันธุกรรมและการจัดท�าลายพิมพ์ดีเอ็นเอของมันส�าปะหลัง 
โดยใช้เครื่องหมายโมเลกุลชนิด SSR

Genetic Diversity and DNA Fingerprint of Cassava (Manihot esculenta 
Crantz.) using SSR Markers 
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ABSTRACT
	 The	genetic	diversity	of	cassava	is	an	important	information	for	conducting	research	

and	development	 to	 improve	cassava	variety.	 This	 research	aimed	 to	assess	 the	genetic	 

diversity	and	to	analyse	clusters	of	270	cassava	varieties	from	DOA	germplasm	collection	at	

Rayong	Field	Crops	Research	Center,	Department	of	Agriculture	using	16	fluorescent-labeled	

SSR	markers.	Results	showed	that	16	SSR	markers	were	able	to	differentiate	well	 in	 the	

cassava	genome,	generating	polymorphic	alleles	in	total	of	88	alleles	varying	from	3	–	9	alleles	

per	locus,	with	an	average	of	5.5	alleles	per	locus.	All	88	alleles	showed	the	polymorphic	

bands	accounted	for	100%.	Sizes	of	DNA	fragments	ranged	from	100	–	418	base	pairs.	The	

Polymorphism	 Information	Content	 (PIC)	value	 ranged	 from	0.38	–	0.78,	with	an	average 

of	0.63.	Cluster	analysis	based	on	UPGMA	and	genetic	relationships	using	NTSYSpc	version	

2.10e	showed	similarity	in	coefficient	value	in	range	of	0.10	–	1.00,	and	revealed	3	major	

distinct	 groups,	 consistent	 with	 pedigree	 and	 geographical	 locations,	 with	 cophenetic	 

correlation	(r)	of	0.70.	Therefore,	SSR	markers	in	this	study	were	suitable	for	identifying	the	

genetic	differences	of	cassava	varieties,	and	 the	genetic	diversity	database	of	cassava	 is	

useful	for	parental	selection	in	cassava	breeding	programs.
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บทคัดย่อ
	 ความหลากหลายทางพันธุกรรมในระดับ
ดีเอ็นเอของมันสำาปะหลัง	 เป็นข้อมูลที่มีความ
สำาคัญต่อการวิจัยและพัฒนาพันธุ์มันสำาปะหลัง	
เพื่อให้ได้พันธุ ์ดีและมีคุณภาพสูง	 การวิจัยนี้มี
วัตถุประสงค์เพื่อประเมินความหลากหลายทาง
พันธุกรรมในระดับดีเอ็นเอ	 และจัดกลุ่มแสดง
ความสมัพนัธ์ทางพนัธกุรรมของพนัธุม์นัสำาปะหลงั	
จำานวน	 270	 ตัวอย่างพันธุ์	 ท่ีเก็บรวบรวมไว้	 ณ	
ศนูย์วจิยัพชืไร่ระยอง	กรมวชิาการเกษตร	โดยการ
ใช้เครื่องหมายโมเลกุลชนิด	 SSR	 ที่ติดฉลากสี 
ฟลูออเรสเซนต์	 จำานวน	 16	 คู่ไพรเมอร์	 พบว่า 
ไพรเมอร์	ทัง้	16	คูไ่พรเมอร์	สามารถจำาแนกความ
แตกต่างทางพนัธกุรรมของพนัธุม์นัสำาปะหลงัได้ดี	
โดยพบอัลลีลที่เกิดขึ้นทั้งหมด	88	อัลลีล	มีจำานวน	
3	–	9	อัลลีลต่อตำาแหน่ง	มีค่าเฉลี่ย	5.5	อัลลีลต่อ
ตำาแหน่ง	 อัลลีลทั้งหมดแสดงความแตกต่างกัน 
คิดเป็น	 100	%	 แถบดีเอ็นเอที่ได้มีขนาดตั้งแต่	
100	–	418	คู่เบส	มค่ีา	polymorphism	information 
content	(PIC)	อยู่ระหว่าง	0.38	–	0.78	หรือค่า
เฉลี่ย	 0.63	 เมื่อทำาการจัดกลุ่มความสัมพันธ์ทาง
พันธุกรรมด้วยวิธี	 unweighted	 pair	 group	
method	 with	 arithmetic	 averages	 และ
วิ เคราะห ์ความสัมพันธ ์ทางพันธุกรรมด ้วย
โปรแกรม	NTSYSpc	2.10e	พบว่า	ค่าสมัประสทิธิ์
ความเหมือนทางพันธุกรรม	 อยู่ระหว่าง	 0.1-1.0	
สามารถจัดกลุ่มความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของ
พนัธุมั์นสำาปะหลงัได้เป็น	3	กลุ่มหลกั	ซึง่สอดคล้อง
กับประวัติพันธุ์และแหล่งกระจายพันธุ์	 โดยมีค่า	
cophenetic	correlation	 (r)	 เท่ากับ	0.70	จาก
การศึกษาแสดงให้เห็นว่า	 เครื่องหมายโมเลกุล
ชนิด	 SSR	 มีความเหมาะสมสำาหรับนำาไปใช้
จำาแนกความแตกต่างทางพันธุกรรมเพ่ือระบุ
เอกลักษณ์ประจำาพันธุ ์ของมันสำาปะหลัง	 และ
ข้อมูลความหลากหลายทางพันธุกรรมในระดับ
ดเีอน็เอของมนัสำาปะหลงั	สามารถนำาไปเป็นข้อมลู
พื้นฐานในการคัดเลือกพ่อแม่พันธุ์ในงานด้านการ
ปรับปรุงพันธุ์มันสำาปะหลังต่อไป

ค�าส�าคัญ :	 มันสำาปะหลัง,	 เครื่องหมายโมเลกุล
ชนิด	 SSR,	 ความหลากหลายทางพันธุกรรม,	 
ลายพิมพ์ดีเอ็นเอ	

บทน�า
	 มันสำาปะหลัง	 (Manihot esculenta 
Crantz.)	 จัดเป็นพืชอาหารที่มีความสำาคัญทาง
เศรษฐกิจของประเทศไทย	 สามารถนำามาใช้
ประโยชน์ได้หลากหลายรูปแบบทั้งการบริโภค
โดยตรงและการแปรรูปเป็นผลิตภัณฑ์ต่าง	 ๆ	
สำาหรับใช้ภายในประเทศและส่งออกไปยังต่าง
ประเทศ	ปัจจุบันพันธุ์มันสำาปะหลังที่เก็บรวบรวม
ของกรมวชิาการเกษตร	โดยศนูย์วิจยัพืชไร่ระยอง	
มีจำานวนมาก	ได้แก่	พันธุ์พื้นเมืองหรือพันธุ์ป่าที่มี
อยู่ในประเทศ	พันธุ์นำาเข้าจากต่างประเทศ	พันธุ์
ที่ได้จากการปรับปรุงพันธุ์ในประเทศ	 และพันธุ ์
ที่ได้จากศูนย์เกษตรเขตร้อนนานาชาติ	 (CIAT)	 
ซึ่งได้มีการนำาเช้ือพันธุ์มันสำาปะหลังที่มีอยู่มาใช้
ประโยชน์ในงานด้านการปรับปรุงพันธุ์	 เพื่อให้ได้
ลักษณะที่ดี	เช่น	ผลผลิตสูง	แป้งสูง	ไซยาไนด์ตำ่า	
โปรตีนสูง	และต้านทานต่อโรคและแมลง	เป็นต้น	
ความหลากหลายทางพันธุกรรมของพันธุ ์มัน
สำาปะหลังโดยทั่วไปอาศัยลักษณะทางสัณฐาน
วิทยาในการจำาแนกพันธุ์	 ได้แก่	 สียอดอ่อน	 สีใบ
อ่อน	ขนที่ยอดอ่อน	สีก้านใบ	รูปร่างของแฉกที่อยู่
กลางใบ	ลกัษณะทรงต้น	สลีำาต้น	ลกัษณะหใูบ	การ
มีขั้วของหัว	สีผิวเปลือกชั้นนอกของหัวและสีของ
เนื้อหัว	 และลักษณะทางชีวเคมี	 ได้แก่	 ปริมาณ
แป้ง	ปริมาณไซยาไนด์	ปริมาณอะมิโลส	เป็นต้น	
อย่างไรก็ตาม	การตรวจสอบลักษณะทางสัณฐาน
วทิยาเพยีงอย่างเดยีวอาจทำาให้ไม่สามารถจำาแนก
ชนิดหรือระบุสายพันธุ ์มันสำาปะหลังได้อย่าง
ชดัเจน	ดงันัน้	จงึจำาเป็นต้องทำาการตรวจสอบลาย
พิมพ์ดีเอ็นเอและศึกษาความหลากหลายทาง
พันธุกรรมในระดับดีเอ็นเอของมันสำาปะหลังพันธุ์
ต่าง	 ๆ	 ซึ่งจะทำาให้ได้ผลการตรวจสอบที่มีความ
แม่นยำา	รวดเรว็	และมีประสิทธภิาพ	โดยไม่ขึน้กับ
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สภาพแวดล้อม	ปัจจุบันได้มีการนำาเทคนิคทางชีว
โมเลกลุด้านเครือ่งหมายโมเลกลุทีห่ลากหลายเข้า
มาช่วยในการจำาแนกความแตกต่างระหว่างพันธุ์				
โดยอาศัยลักษณะทางพันธุกรรมในระดับดีเอ็นเอ
ของมันสำาปะหลัง	 (Eliais	et al.,	2000	 ;	Jorge	 
et al.,	2000	;	Pillai	et al.,	2004	;	Vásquez	and	López,	
2014	;	López	et al.,	2005)	ซ่ึงเทคนคิต่าง	ๆ	เหล่านี ้
ทำาให้เกิดความแตกต่างในระดับดีเอ็นเอ	สามารถ
นำามาใช้ในการบ่งชี	้และจดัจำาแนกสิง่มชีวีติได้	ชิน้
ดี เอ็นเอที่ถูกนำามาใช ้ เป ็นตัวแทนหรือเป ็น
เครือ่งหมายโมเลกุลในการตรวจจำาแนกความแตก
ต่าง	 และใช้ประโยชน์จากการเกิดความแตกต่าง	
(polymorphism)	 ของลำาดับดีเอ็นเอน้ี	 เรียกว่า	
เครื่องหมายโมเลกุล	 (molecular	marker)	 ซึ่งมี
ทั้งข้อดีและข้อจำากัดแตกต่างกัน	โดยเครื่องหมาย
โมเลกุลชนิด	simple	sequence	repeat	(SSR)	
เป็นเคร่ืองหมายดเีอน็เอ	ทีส่ามารถแยกความแตก
ต่างแบบข่มร่วม	 (co-dominant)	 ได้	 ทำาให้แยก
ความแตกต่างระหว่างลักษณะท่ีเป็นโฮโมไซกัส	
(homozygous)	และเฮทเทอโรไซกัส	(heterozy-
gous)	 ออกจากกันได ้ 	 จึงนิยมนำามาเป ็น
เครื่องหมายดีเอ็นเอท่ีใช้ในการจำาแนกความแตก
ต่างระหว่างพันธุ์	การวิเคราะห์ความสัมพันธ์และ
วิวัฒนาการของมันสำาปะหลังได้เป ็นอย่างดี	
(Hokanson	et al.,	1998)	และเป็นเทคนิคที่นิยม
นำามาใช้ในการประเมินความหลากหลายทาง
พันธุกรรมของพืชหลาย	ๆ	ชนิด	สามารถจำาแนก
ความแตกต่างระหว่างพนัธุไ์ด้อย่างชดัเจน	รวดเรว็	
มีความแม่นยำาและประสิทธิภาพสูง	
	 อย่างไรก็ตาม	 การวิจัยและพัฒนาพันธุ ์
มันสำาปะหลังเพื่อให้ได้มันสำาปะหลังพันธุ์ดีและมี
คุณภาพสูง	 จำาเป็นต้องมีข้อมูลด้านพันธุกรรมมา
ประกอบการตัดสินใจในการคัดเลือกพ่อแม่พันธุ์
สำาหรบัใช้งานด้านการปรบัปรงุพนัธุ	์ซึง่ข้อมลูด้าน
พันธุกรรมของมันสำาปะหลังท่ีมีอยู่ยังไม่ครบถ้วน 
เพยีงพอต่อการนำาไปใช้ประโยชน์	ดงัน้ัน	งานวิจัยน้ี 
จงึได้นำาเครือ่งหมายโมเลกลุชนดิ	SSR	ทีผ่่านการ

คัดเลือก	 สามารถจำาแนกความแตกต่างระหว่าง
พันธุ์มันสำาปะหลังได้ดี	 ซึ่งได้ดำาเนินงานวิจัยในป	ี
พ.ศ.	 2561	 โดยการทดสอบประสิทธิภาพ 
ของเคร่ืองหมายโมเลกุลชนิด	 SSR	 จำานวน	 60	 
คู่ไพรเมอร์	กับมันสำาปะหลัง	จำานวน	18	พันธุ์	พบ
อัลลีลที่เกิดขึ้นทั้งหมด	265	อัลลีล	มีจำานวนอัลลีล
ต่อตำาแหน่งตั้งแต	่1	–	8	อัลลีล	ค่าเฉลี่ยเท่ากับ	
4.82	 อัลลีล	 มีอัลลีลที่แสดงความแตกต่างกัน	
จำานวน	 263	 อัลลีล	 คิดเป็น	 97.27%	 มีค่า 
polymorphism	 information	 content	 (PIC)	 
อยู่ระหว่าง	0–0.36	มีค่าเฉลี่ย	0.24	สามารถคัด
เลอืกไพรเมอร์ทีเ่หมาะสมสำาหรบัใช้ในการจำาแนก
ความแตกต่างระหว่างพันธุ ์ มันสำาปะหลังได	้
จำานวน	16	คู่ไพรเมอร์	(สุภาวดี	และคณะ,	2562)	
เข้ามาช่วยในการประเมินความหลากหลายทาง
พันธกุรรมและจดัทำาลายพิมพ์ดีเอน็เอของพนัธุม์นั
สำาปะหลังที่เก็บรวบรวมของกรมวิชาการเกษตร	
สำาหรับนำาไปใช้เป็นข้อมูลพื้นฐานในการจำาแนก
ความแตกต่างระหว่างพันธุ์และสร้างเอกลักษณ์
ทางพันธุกรรมของพันธุ์มันสำาปะหลัง	ซึ่งสามารถ
นำาข้อมูลที่ได้ไปประกอบการตัดสินใจในการคัด
เลอืกพ่อแม่พนัธุเ์พือ่การปรบัปรงุพนัธุม์นัสำาปะหลงั
ของไทยให้มีประสิทธิภาพมากยิ่งขึ้น	 และเป็น
ประโยชน์ต่อการบริหารจัดการทรัพยากรเชื้อ
พนัธกุรรมเพือ่การอนรุกัษ์และใช้ประโยชน์ต่อไป

อุปกรณ์และวิธีการ
1. การเตรียมตัวอย่างพืชและการสกัดดีเอ็นเอ
จากมันส�าปะหลัง
	 เก็บตัวอย่างใบมันสำาปะหลังจากแปลง
รวบรวมพันธุ ์	 ศูนย์วิจัยพืชไร่ระยอง	 จำานวน 
270	ตวัอย่างพนัธุ	์ประกอบด้วยประชากรกลุม่พนัธุ์
ไทย	 จำานวน	 30	 พนัธุ	์ กลุม่พนัธุล์กูผสม	 จำานวน	
160	 พันธุ์	 และกลุ่มพันธุ์นำาเข้าจากต่างประเทศ	
(CIAT	 core	 collection)	 จำานวน	 80	 พันธุ์	 
นำามาสกัดดีเอ็นเอ	 โดยวิธี	 CTAB	 ดัดแปลงจาก	
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Dellaporta	et al.	(1983)	ตรวจสอบคุณภาพของ
ดเีอน็เอทีไ่ด้	โดยวัดค่าความเข้มข้น	(optical	density, 
O.D.)	ของดีเอน็เอ	ด้วยเคร่ือง	spectrophotometer 
ที่ช่วงคลื่น	 260	 –	 280	 นาโนเมตร	 และนำามา 
เจือจางด้วย	TE	(Tris-EDTA)	buffer	ให้ได้ความ 
เข้มข้น	60	นาโนกรมั/ไมโครลติร	เพ่ือนำาไปทำาปฏกิริยิา 
ลกูโซ่พอลิเมอเรส	(polymerase	chain	reaction,	
PCR)	ต่อไป

2. การเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอของมันส�าปะหลัง 
ด้วยเครื่องหมายโมเลกุลชนิด SSR
	 เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอของมันสำาปะหลัง
จำานวน	270	ตวัอย่างพันธุ	์ด้วยเครือ่งหมายโมเลกุล
ชนิด	 SSR	 ท่ีผ่านการคัดเลือกให้ความแตกต่าง 
ระหว่างพันธุ์ได้ดี	จำานวน	16	คู่ไพรเมอร์	(สุภาวดี	
และคณะ,	2562)	นำามาตดิฉลากด้วยสารเรอืงแสง	
4	 ชนิดสี	 ได้แก่	 FAM	 (blue),	 HEX	 (green),	

TAMRA	 (yellow)	 และ	 ROX	 (red)	 จำานวน	 
16	คู่ไพรเมอร์	(Table	1)	โดยใช้ชดุ	GoTaq®	Green	
Master	Mix	(Promega,	USA)	ในปริมาตรทัง้หมด	
50	 ไมโครลิตร	 ประกอบด้วย	 สารละลายดีเอ็นเอ	 
60-100	นาโนกรัม,	1X	GoTaq®	Green	Master	
Mix,	0.4	µM	upstream	primer,	0.4	µM	downstream	
primer	ปรบัปริมาตร	ให้ครบด้วยนำา้	โดยตัง้โปรแกรม
อุณหภูม	ิPre-Denature	95๐ซ.	2	นาที	จำานวน	1	รอบ 
และตัง้รอบให้เครือ่งทำางาน	3	ขัน้ตอน	ดงันี	้Denature 
94๐ซ.	30	วนิาที,	Annealing	55-64๐ซ.	45	วนิาที,	
Extension	70๐ซ.	1	นาที	จำานวน	35	รอบ	ตามด้วย
ขัน้ตอน	Extension	72๐ซ.	10	นาที	อกี	1	รอบ	ตรวจ
วเิคราะห์ผลด้วยเทคนคิ	electrophoresis	โดยใช้	2%	
agarose	gel	เทยีบขนาดของแถบดเีอน็เอกบัดเีอน็เอ
มาตรฐาน	50	bp	DNA	ladder	marker	(Fermentas,	
USA)	 พร้อมบันทึกภาพด้วยเครื่อง	 Gel-Doc	
Transluminator	(Bio-Rad	Laboratories,	CA,	USA)

Table 2 	List	of	16	fluorescent-labeled	SSR	primers	used	in	the	study	of	genetic	diversity	of	
270	cassava	varieties

Primer 

Name

Sequence (5’ → 3’) Size of 

alleles (bp)

Temperature 

(oC°)Forward Primer Reverse Primer

SSRY4 F:	TAMRA-ATAGAGCAGAAGTGCAGGCG R:	CTAACGCACACGACTACGGA 260-289 62

SSRY20 F:	FAM-CATTGGACTTCCTACAAATATGAAT R:	TGATGGAAAGTGGTTATGTCCTT 124-163 62

SSRY21 F:	HEX-CCTGCCACAATATTGAAATGG R:	CAACAATTGGACTAAGCAGCA 161-193 60

SSRY51 F:	TAMRA-AGGTTGGATGCTTGAAGGAA R:	GGATGCAGGAGTGCTCAACT 258-298 60

SSRY59 F:	HEX-GCAATGCAGTGAACCATCTTT R:	CGTTTGTCCTTTCTGATGTTC 126-162 63

SSRY141 F:	TAMRA-TCCAAAATCTTGGTCATTTTGA R:	TGCTGTGATTAAGGAACCAACTT 249-262 60

SSRY147 F:	FAM-GTACATCACCACCAACGGGC R:	AGAGCGGTGGGGCGAAGAGC 100-120 62

SSRY148 F:	FAM-GGCTTCATCATGGAAAAACC R:	CAATGCTTTACGGAAGAGCC 103-118 62

SSRY149 F:	HEX-AGCAGAGCATTTACAGCAAGG R:	TGTGGAGTTAAAGGTGTGAATG 157-181 62

SSRY151 F:	HEX-AGTGGAAATAAGCCATGTGATG R:	CCCATAATTGATGCCAGGTT 175-217 62

SSRY154 F:	ROX-ACAATGTCCCAATTGGAGGA R:	ACCATGGATAGAGCTCACCG 310-335 55

SSRY177 F:	TAMRA-ACCACAAACATAGGCACGAG R:	CACCCAATTCACCAATTACCA 234-270 62

NS78 F:	ROX-AGCAATGCCTTGATCTTGAG R:	AAGATGGCAATTCAAGCAAG 369-418 62

NS169 F:	ROX-GTGCGAAATGGAAATCAATG R:	GCCTTCTCAGCATATGGAGC 299-331 65

NS911 F:	FAM-TGTTGTTCAGACGATGTCCAA R:	TTGAAGCAGTTATGAACCGT 114-127 62

NS945 F:	ROX-GCAAGGCTCCATTAAAAGTCC R:	TGTTTGAAATAGTGTTGCTTCTTGA 382-399 65
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3. การวิเคราะห์ขนาดของดีเอ็นเอ (fragment 
analysis) ด้วยเครื่องวิเคราะห์อัตโนมัติ
	 นำาผลผลิตพีซีอาร์ที่เพ่ิมปริมาณได้จาก
ดีเอ็นเอของมันสำาปะหลัง	 ไปเข้าเครื่องวิเคราะห	์
ขนาดของดีเอ็นเอแบบอัตโนมัติ	 (Applied	 
Biosystems™	TM	3730XL	DNA	Analyzer,	Foster	
City,	 CA)	 สามารถวิเคราะห์ขนาดของดีเอ็นเอ 
โดยการแยกขนาดชิน้ดเีอน็เอด้วยเทคนคิ	capillary	
electrophoresis	 ซึ่งสามารถบอกความแตกต่าง
ของแถบดเีอน็เอทีไ่ด้ในระดบัความห่างไม่น้อยกว่า	
2	 –	 3	 คู่เบส	 โดยจะแสดงผลในรูปแบบของกราฟ	
(eletropherograms)	 และสามารถแสดงขนาดของ
แถบดเีอน็เอทีไ่ด้	เพือ่นำาข้อมลูมาใช้ในการวเิคราะห์
ความแตกต่างทางพันธุกรรมในระดับดีเอ็นเอของ
ตวัอย่างมนัสำาปะหลงั

4. การวิเคราะห์ข้อมูล
	 บนัทกึข้อมลูขนาดแถบดเีอน็เอของแต่ละ
พันธุ์จากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอด้วยไพรเมอร์
แต่ละคู ่ลงในตาราง	 ให้คะแนนแถบดีเอ็นเอที่
ปรากฏมค่ีาเท่ากบั	1	และไม่ปรากฏแถบดเีอน็เอมี
ค่าเท่ากบั	 0	 แล้วนำามาวเิคราะห์หาค่า	 PIC	 จาก
ข้อมูล	genotype	เป็นการวิเคราะห์ประสิทธิภาพ
ของเคร่ืองหมายที่แสดงความหลากหลายของ 
อลัลีลทีไ่ด้จากแต่ละเครือ่งหมายดเีอน็เอ	จากสูตร	

						PIC	=	1	–	

	 กำาหนดให้ค่า	p
i
,	p

j
	เป็นความถี่ของอัลลีล	

i	 และ	 j	 ตามลำาดับ	 และ	 n	 เป็นจำานวนอัลลีล	
(Botstein	et al.,	1980)	และจดักลุม่ความสมัพันธ์
ทางพนัธุกรรม	(cluster	analysis)	ด้วยวิธี	unweighted 
pair	 group	method	 with	 arithmetic	 mean	
(UPGMA)	และวิเคราะห์ความสัมพนัธ์ทางพนัธกุรรม 
(genetic	relationships)	โดยใช้โปรแกรมสำาเรจ็รูป	
NTSYS-pc	2.01e	ใช้ค่าสมัประสทิธิค์วามเหมอืน
ของ	Jaccard	(Jaccard’s	coefficient)	การวเิคราะห์ 
ข้อมลูและแสดงผลในรปูแบบ	dendrogram	ทำาการ
คำานวณค่า	cophenetic	correlation	(r)	(Rohlf,	2000)

Σ p2
i
 -2 [ ΣΣp2

i 
p2

j 
] 

n nn-1

i=1 i=1 j=i+1

ผลการทดลองและวิจารณ์
1. ความหลากหลายทางพันธุกรรมและการจัด
ท�าลายพมิพ์ดเีอ็นเอของพันธุม์นัส�าปะหลงั
	 ผลการศึกษาพบว่า	 SSR	 ทุกคู่ไพรเมอร์	
สามารถเพ่ิมปริมาณได้ด้วยเทคนิค	 PCR	 และ
สามารถแยกความแตกต่างระหว่างพนัธุม์นัสำาปะหลงั 
ได้ด	ีให้แถบดีเอ็นเอทีชั่ดเจนและมีหลายแถบดีเอน็เอ  
หรอือลัลลี	(4	–	9	อลัลลี/เครือ่งหมาย)	(Figure	1)	
อย่างไรก็ตาม	การตรวจสอบขนาดดเีอ็นเอด้วยวิธี	
agarose	gel	electrophoresis	ยงัไม่สามารถแยก
ความแตกต่างระหว่างแถบดีเอ็นเอที่มีขนาดใกล้
เคียงกันได้	 จึงนำาผลผลิตพีซีอาร์ที่เพิ่มปริมาณได้
จากดเีอน็เอไปวเิคราะห์ขนาด	ด้วยเครือ่งวิเคราะห์
อัตโนมัต	ิABI3730XL	สามารถจำาแนกความแตก
ต่างของแถบดีเอ็นเอแต่ละพันธุ์ได้ในระดับที่แตก
ต่างกันเพียง	2	–	3	เบส	ซึ่งผลที่ได้มีความแม่นยำา
และน่าเชื่อถือ	 ได้ข้อมูลขนาดดีเอ็นเอของพันธุ	์		
มันสำาปะหลังทั้งสิ้น	จำานวน	4,320	ข้อมูล	และนำา
ข้อมูลทีไ่ด้มาใช้ในการวเิคราะห์ความแตกต่างทาง 
พันธุกรรมในระดับดีเอ็นเอของตัวอย่างพันธุ  ์
มนัสำาปะหลงั	นอกจากนี	้ยงัได้นำาข้อมลูทางพนัธกุรรม 
มาจดัทำาลายพมิพ์ดเีอน็เอในกลุม่พนัธุร์บัรอง/พนัธุ์
แนะนำาของกรมวชิาการเกษตร	รวมถงึกลุม่พนัธุท์ี่
เกษตรกรนิยมปลูก	 เพื่อการบ ่งชี้และสร ้าง
เอกลักษณ์ประจำาพันธุ์	 ตัวอย่างลายพิมพ์ดีเอ็นเอ
เอกลกัษณ์ของมันสำาปะหลงัพันธุร์ะยอง	11	แสดง
ใน	Figure	2	ซึ่งแสดงค่าขนาดของแถบดีเอ็นเอที่
ได้จากแต่ละคู่ไพรเมอร์ได้อย่างชัดเจน	 และมี
ความจำาเพาะกบัพนัธุ	์โดยไพรเมอร์	SSRY147	ให้
แถบดีเอ็นเอ	 1	 อัลลีล	 ขนาด	 100	 คู่เบส	 ส่วน 
ไพรเมอร์	SSRY148	ให้แถบดเีอน็เอทีแ่ตกต่างกัน	
2	อลัลีล	ขนาด	103	และ	111	คูเ่บส	และไพรเมอร์ 
SSRY151	ให้แถบดีเอ็นเอที่แตกต่างกัน	2	อัลลีล	
ขนาด	179	และ	216	คู่เบส	เป็นต้น	ทั้งนี้	สามารถ
นำาข้อมูลทางพันธุกรรมมาใช้ในการจำาแนกความ
แตกต่างระหว่างพันธุ ์เพื่อการตรวจสอบพันธุ ์	 
การรบัรองพันธุ	์การคุม้ครองพันธุ	์ให้มีความถกูต้อง
ตรงตามพนัธุ์
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Figure 1	 PCR	 amplification	 profiles	 of	 18	 cassava	 varieties	 using	 16	 fluorescent-labeled	 SSR	 

primers	separated	by	2%	agarose	gel	electrophoresis,	Lane	M	=	50	bp	DNA	Ladder,	Lane	1	=	KLR,	

Lane	2	=	R	1,	Lane	3	=	R	2,	Lane	4	=	R	3,	Lane	5	=	R	5,	Lane	6	=	R	7,	Lane	7	=	R	9,	Lane	8	=	

R	11,	Lane	9	=	R	86-13,	Lane	10	=	R	60,	Lane	11	=	R	72,	Lane	12	=	R	90,	Lane	13	=	KU	50,	Lane	

14	=	KU	72,	Lane	15	=	KU	75,	Lane	16	=	HB	60,	Lane	17	=	HB	80,	Lane	18	=	PIRUN	1	
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2.  การวิเคราะห์ข้อมลูและจดักลุม่ความสมัพนัธ์
ทางพันธุกรรมของพันธุ์มันส�าปะหลัง
	 การวิเคราะห์ข้อมูลขนาดดีเอ็นเอของ 
มนัสำาปะหลงัทีไ่ด้จากไพรเมอร์แต่ละคู	่พบว่า	อลัลลี
ทีเ่กดิขึน้ทัง้หมด	จำานวน	88	อลัลลี	มจีำานวนอลัลลี	
ต่อตำาแหน่งตั้งแต่	 3	 –	 9	 อัลลีล	 มีค่าเฉลี่ย	 5.5	 
อลัลลีต่อตำาแหน่ง	มอีลัลีลท่ีแสดงความแตกต่างกนั	
(polymorphic)	 จำานวน	 88	 อัลลีล	 คิดเป็น	 
100	%	โดยไพรเมอร์ที่พบอัลลีลมากที่สุด	จำานวน	
9	 อลัลลี	 คอื	 SSRY20	 ส่วนไพรเมอร์ทีพ่บอัลลลี 
น้อยท่ีสุด	 จำานวน	 3	 อัลลีล	 คือ	 SSRY141 
ซึ่งขนาดของแถบดีเอ็นเอ	 ท่ีได้มีขนาดต้ังแต่	 

100	 –	 418	 คู่เบส	 ค่าสังเกตเฮทเทอโรไซโกซิตี	้
(Ho)	อยู่ระหว่าง	0.07	–	0.79	มีค่าเฉลี่ย	0.52	ค่า
คาดหมายเฮทเทอโรไซโกซิตี้	หรือ	ค่าความหลาก
หลายของยีน	(gene	diversity;	He)	อยู่ระหว่าง	
0.48	–	0.81	มค่ีาเฉลีย่	0.68	การวเิคราะห์ค่า	PIC	
พบว่า	มีค่าอยู่ระหว่าง	0.38	–	0.78	ค่าเฉลี่ย	0.63	
โดยไพรเมอร์ที่มีค่า	PIC	สูงสุดคือ	SSRY20	และ
ไพรเมอร์ที่มีค่า	PIC	ตำ่าสุด	คือ	SSRY147	ตาม
รายงานของ	Yu	et al.	(2012)	ระบุว่าค่า	PIC	>	
0.50	 แสดงถึงความสามารถในการจำาแนกความ
แตกต่างในระดบัสงู	ถ้ามค่ีาอยูร่ะหว่าง	0.25-0.50	
ให้ความสามารถในการจำาแนกความแตกต่าง

Figure 2 DNA	fingerprint	profiles	of	cassava	variety	“RAYONG	11”	using	16	fluorescent-labeled	

SSR	primers
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Table 3 Results	of	The	genetic	diversity	analysis	of	270	cassava	varieties	using	16	SSR	
markers

Primer/

(Locus)

Number 

of 

Alleles

Number 

of 

Polymorphic

% 

Polymorphic

Size of 

alleles 

(bp) 

Mean 

of alleles 

(bp)

Observed 

Heterozygosity 

(Ho)

Expected 

Heterozygosity 

(He)

Polymorphism 

Information 

Contents 

(PIC)
SSRY4 5 5 100 260-289 278 0.27 0.74 0.70

SSRY20 9 9 100 124-163 312 0.79 0.81 0.78

SSRY21 5 5 100 161-193 288 0.24 0.62 0.59

SSRY51 6 6 100 258-298 176 0.74 0.74 0.69

SSRY59 5 5 100 126-162 148 0.48 0.75 0.71

SSRY141 3 3 100 249-262 258 0.61 0.61 0.56

SSRY147 4 4 100 100-120 106 0.47 0.48 0.38

SSRY148 5 5 100 103-118 111 0.24 0.74 0.69

SSRY149 4 4 100 157-181 172 0.64 0.71 0.66

SSRY151 8 8 100 175-217 318 0.46 0.52 0.44

SSRY154 4 4 100 310-335 193 0.65 0.67 0.63

SSRY177 7 7 100 234-270 389 0.65 0.65 0.57

NS78 8 8 100 369-418 393 0.67 0.78 0.75

NS169 6 6 100 299-330 312 0.50 0.72 0.68

NS911 4 4 100 114-127 258 0.07 0.54 0.48

NS945 5 5 100 382-401 249 0.79 0.78 0.75

Mean 5.5  100  247.6 0.52 0.68 0.63

ระดับปานกลาง	 และค่า	 PIC	 <	 0.25	 ให้ความ
สามารถในการจำาแนกความแตกต่างในระดบัทีต่ำา่	
ซ่ึงจากผลการวเิคราะห์ค่า	PIC	ของไพรเมอร์ทีค่ดั
เลือกและนำามาศึกษาความหลากหลายทาง
พันธุกรรมของพันธุ์มันสำาปะหลัง	มีค่าอยู่ระหว่าง	

0.38	 –	 0.78	 แสดงให้เห็นถึงประสิทธิภาพของ
เครือ่งหมายโมเลกลุทีค่ดัเลอืกให้ความสามารถใน
การจำาแนกความแตกต่างระหว่างพันธุมั์นสำาปะหลงั	
ได้อยู่ในระดับปานกลางจนถึงระดับสูง	(Table	3)
 

การวิเคราะห์	similarity	coefficient	พบว่า	มีค่า

ตั้งแต่	 0.10	 -	 1.00	 โดยพันธุ์ที่มีค่า	 similarity	

coefficient	สูงสุด	คือ	SR18-127	กับ	CR17-82,	

H.P.2	กับ	CMR23-17-276*,	(V3	x	R)	20-10	

กับ	 (V3	 x	 R)	 20-15	 กับ	 CMR23-149-117,	

CMR29-56-101	กบั	CMR25-34-159,	CMR25-

34-112	กับ	CMR25-33-134Q,	CMR24-14-183	

กับ	CM4955-27,	CMR23-26-2	กับ	CMR23-

20-23Q,	MENTEGA	กบั	Yellow	Root	กับ	Wild1	

กับ	Variegated	(green)	กบั	YOLK,	CMK23-27-

30	กับ	RAYONG	5,	CMR31-42-20	กับ	KU	75,	

SPY	กับ	HB	60,	CMR33-38-48	กับ	KU	72,	

MCUB23	กับ	H.P.5	(CM305-13)	กับ	SM1186-

24	 กับ	CMR24-89-65	กับ	KU	 50,	 V.30	 กับ	

V.43,	MCOL1098	กับ	MCOL912B,	CMR25-

105-47	 กับ	 CMR25-104-42,	 35-77-22	 กับ	

RAYONG	2	และ	CMR26-65-192	กบั	CMR26-
69-79	ซึง่มค่ีาดชันคีวามเหมอืนสงูสดุเท่ากบั	1.00	
และพันธุ์ที่มีค่า	 similarity	 coefficient	 ตำ่าสุด	
เท่ากับ	0.10	คือ	HANATEE	กับ	CMR47-30-8
	 เม่ือนำาค่า	 similarity	 matrix	 ที่ได้มา
ทำาการวิเคราะห์เพื่อจัดกลุ ่มความสัมพันธ์ทาง
พนัธกุรรม	(cluster	analysis)	และวเิคราะห์ความ
สัมพันธ์ทางพันธุกรรม	 (genetic	 relationships)	
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พบว่า	สามารถจัดกลุม่ความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรม
ของมันสำาปะหลัง	ทั้ง	270	ตัวอย่างพันธุ์	แบ่งออก
ได้เป็น	3	กลุ่มใหญ่	และกลุ่มย่อยอีก	6	กลุ่ม	ดังนี้
 กลุ่มที่ 1	ประกอบด้วย	2	กลุ่มย่อย	ได้แก่	
     1)	 เกษตรลพบุรี	 (KLR),	 MPER325,	
56/5,	HANATEE,	(R	x	HANATEE)	21-28Q*,	
NEPHONGHA,	 BATHANG,	 MPER183,	
MPER281,	CMR44-29-12,	01-77-1,	CMR49-
54-67,	 CMR23-126-161,	 CMR28-05-13,	
MPAN70,	SC5,	SC201,	MCOL2485,	CMK23-
67-313,	CMH22-77-1,	CMR23-08-8,	CMR25-
32-429Q,	CM3299-22,	RAYONG	1,	CR17-82,	
SR18-127,	O.P.608,	YOD	KHAM,	CMK(R	x	
CMC76)21-235,	 CMR23-17-276*,	 H.P.2,	
CMR56-137-70,	(R	x	V4C)	21-4Q,	CMR32-
94-121,	CMR31-09-71,	CMR31-19-14,	(V1	x	R) 
20-15,	 (V1	 x	 R)	 20-20,	 Golden	 Yellow,	 
(V1	x	R)	21-8,	 (V3	x	R)	21-16,	SV7-20-3,	 
(R	x	CMC84)	21-5Q,	CMR23-149-117,	(V3	x	R) 
20-10,	(V3	x	R)	20-15,	V.1*,	(R	x	V69)	21-2Q,	
SV25-21-1,	 V.24,	 MCOL1725,	 CMR31-06-
103,	RAYONG	60,	CMR25-30-194Q,	MBRA12	
และ	MBRA191	
 2)	KATEH,	(R	x	CMC84)	21-1Q,	(R	
x	HANATEE)	21-21Q,	CMC72,	CMC84	และ	
CMR23-126-17	
 กลุ่มท่ี 2	 เป็นกลุ่มที่มีขนาดใหญ่ที่สุด	
ประกอบด้วย	2	กลุ่มย่อย	ได้แก่	
 1)	 RAYONG	 3,	 CMR25-34-159	
CMR29-56-101,	CMR25-32-502Q,	CMR25-
33-134Q,	 CMR25-34-112,	 CMR23-107-4,	
CMR25-33-157Q,	 CMR25-82-88,	 CMR25-
38-157Q*,	 CMR23-117-4,	 CMR29-19-129,	
CMR23-102-65,	 MKUC28-71-66,	 CMR23-
113-14,	CMR23-126-122,	MECU72,	CMR23-
149-67,	MONTON,	CMR25-55-28*,	CMR29-
60-15,	MKUC28-71-67,	CMR25-105-128Q,	

CMR23-149-59,	 CM4955-27,	 CMR24-14-
183,	CMR23-20-23Q,	CMR23-26-2,	CMR24-
14-1308,	 CMR23-51-10,	 CMR23-17-51,	
CMR24-14-367,	CMR23-149-128,	CMR33-
18-101,	 MVEN297A,	 MENTEGA,	 YELLOW	
ROOT,	 WILD	 1,	 VARIEGATED	 (GREEN),	
YOLK,	MCOL690,	SM302-5	
 2)	 RAYONG	 5,	 CMK23-27-30,	
CMR36-25-67,	KU75,	CMR31-42-20,	SOID-
AO,	CMR34-40-43,	CMR53-106-24,	HB	60,	
SPY,	CMR36-30-329,	CMR45-27-76	 (RAY-
ONG	 15),	 CMR48-35-1,	 CMR28-72-131,	
CMR33-35-69,	 HB	 80,	 CMR34-35-36,	
CMR49-89-70,	CMR37-18-201,	CMR34-35-
54,	RAYONG	86-13,	RAYONG	72,	CMR38-
106-32,	CMR36-55-166,	27-77-10,	KU	72,	
CMR33-38-48,	CMR31-06-104,	CMR35-23-
76,	 CMR34-79-48,	 CMR35-22-348,	 CMR35-
21-199,	 CMR35-21-96,	 CMR42-44-98,	
CMR36-71-27,	 CMR37-18-63,	 CMR37-18-
189,	HB	90,	CMR35-26-369,	CMR31-37-105,	
CMR33-35-13, CMR35-123-147,	CMR35-91-
63,	CMR46-31-7,	CMR30-238-34,	RAYONG	
7,	 CMR30-71-25,	 CMR24-14-317,	 CMR36-
31-381,	CMR50-20-2,	CMR51-13-14,	CMR51-
04-42,	CMR23-84-8,	WILD	2,	RAYONG	9,	
CMR30-05-12,	OMR29-20-118,	CMR34-79-
152,	CMR35-21-36,	CMR32-24-20,	CMR50-
34-80,	CMR28-97-31,	CMR34-29-66,	CMR38-
75-52,	RAYONG	90,	KU	50,	MCUB23,	H.P.5	
(CM305-13),	 SM1186-24,	 CMR24-89-65,	
CMR28-67-76,	CMR50-13-26,	CMR26-08-61,	
CMR26-08-63,	 CM523-7,	 CMR42-01-2,	
CMR50-20-114,	CMR46-30-264,	OMR53-03-6,	
CMR47-30-8,	CMR51-23-14,	CR	19,	CMR44-
23-34,	CMR50-73-6,	V.22,	OMR29-27-5,	V.30,	
V.43,	SMH22-03-1	และ	V.14
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 กลุ่มที่ 3	ประกอบด้วย	2	กลุ่มย่อย	ได้แก่	
    1) RAYONG	 11,	 CMR49-22-227,	
CMR48-20-17,	CMR47-02-9,	CMR50-30-23,	
297,	315,	298,	CMR26-14-9,	CMR53-87-20,	
CMR42-16-37,	CM681-2,	 (V1	 x	R)	 21-11,	
PIRUN	1,	PIRUN	2,	CMR38-125-77,	CMR51-
34-6,	CM3299-15,	CM3299-14,	CMR41-42-
3,	 CMR38-66-1,	 CMR46-55-23,	 SC8,	
CMR51-43-69,	 CM4049UJ,	 MANOP,	
MCOL912B,	 MCOL1098,	 CMR35-112-1,	
CMR48-53-48,	CMR41-109-72,	CMR23-149-
118,	 CMR46-47-137,	 CM407-30,	 CMR49-
54-10,	CMR34-44-40,	CM3292-18,	CMR50-
41-1,	 CMR35-26-303,	 CMR43-08-89,	
CMR44-03-57,	CM6125-117	
 2)	 CM125-22,	 CM6125-125	 และ	
MCOL22	
 กลุ่มที่ 4	 ประกอบด้วย	 SM2277-23,	
KM98-1,	 CM323-375,	 MMEX59*	 และ	
MMAL63
 กลุ่มที่ 5	ประกอบด้วย	29-77-5,	29-77-
19,	CM342-55	และ	CMR26-65-13
 กลุม่ท่ี 6	ประกอบด้วย	CMR41-112-21,	
SM937-8,	CMR25-104-42,	CMR25-105-47,	
CMR23-05-3	และ	V.2596
 กลุ่มท่ี 7	 ประกอบด้วย	 RAYONG	 2,	
35-77-22,	36-77-1,	CMR23-281-141,	CM305-
15,	 CM781-2,	 CM3306-3,	 CM4777-2,	
CMR26-69-79,	CMR26-65-192,	CMR26-72-2,	
Sriracha	1	และ	CMR33-53-181
 กลุ่มที่ 8	ประกอบด้วย	GR891
 กลุ่มที่ 9	 ประกอบด้วย	 CMR26-38-7	
และ	V.25
	 ผลการจั ดก ลุ ่ มความสั มพั นธ ์ ท า ง
พนัธกุรรมของมนัสำาปะหลงั	พบว่า	ส่วนใหญ่มกีาร
จัดกลุ ่มตัวอย่างสอดคล้องกับประวัติพันธุ ์และ
แหล่งกระจายพนัธุน์ัน้	ๆ 	โดยประชากรมนัสำาปะหลัง	
กลุ่มท่ี	 1	 เป็นกลุ่มพันธุ์ท่ีมีความหลากหลายของ

ประชากรค่อนข้างสูง	 มีทั้งพันธุ์พื้นเมืองของไทย	
เช่น	 เกษตรลพบุรี	 และ	 HANATEE	 ซึ่งคาดว่า	 
นำามาจากทางภาคใต้ของไทยผ่านมาทางประเทศ
มาเลเซีย	กลุ่มพันธุ์ลูกผสมซึ่งมีฐานพันธุกรรมมา
จากประชากรพนัธุพ่์อหรอืพนัธุแ์ม่ทีอ่ยูภ่ายในกลุม่
ประชากรเดียวกัน	เช่น	CMR32-94-121	(ได้จาก
การผสมพันธุ์ระหว่าง	(V1	x	R)	20-15	x	27-77-
10),	 CMR49-54-67	 (คู่ผสมระหว่าง	 CMR42-
44-98	x	CM3299-22),	กลุ่มพันธุ์ลูกผสม	(V1	x	
R)	20-15,	(V1	x	R)	20-20,	(V1	x	R)	21-8,	(V3	
x	R)	21-16,	(V3	x	R)	20-10,	(V3	x	R)	20-15,	(R	
x	V69)	21-2Q,	(R	x	HANATEE)	21-21Q,	(R	x	
HANATEE)	21-28Q*	และ	(R	x	CMC84)	21-
1Q	 เป็นต้น	และพันธุ์ที่รวบรวมจากต่างประเทศ
หรอืพันธุท่ี์ได้จากการนำาเมลด็	F1	จากต่างประเทศ
มาปลูกคัดเลือก	 เช่น	 RAYONG	 1	 (มาเลเซีย),	
YOD	 KHAM	 (ลาว),	 NEP	 HONGHA	 และ	
BATHANG	(เวียดนาม),	KATEH	(อินโดนีเซีย),	
SC5	 และ	 SC201	 (จีน),	 MCOL1725	 และ	
MCOL2485	(โคลัมเบยี),	MECU72	(เอกวาดอร์),	
MPER183,	MPER281	และ	MPER325	(เปรู),	
MBRA12	และ	MBRA191	(บราซิล),	MPAN70	
(ปานามา),	 V.24	 (บริติชเวอร์จิน),	 CMC72,	
CMC84	 และ	 CM3299-22	 (CIAT	 Breeding	
Lines)	และ	CR17-82	(คอสตาริกา)	นอกจากนี้
ยังพบพันธุ์	 RAYONG	 60	 ถูกจัดอยู่ในกลุ่มนี้	 
ซึ่งเป็นลูกผสมระหว่างพันธุ์พ่อและพันธุ์แม่คือ	
MCOL1684	กับ	RAYONG	1	(Figure	3a)	
	 สำาหรบัประชากรในกลุม่ที	่2	พบเป็นกลุม่
พันธุ์ที่มีขนาดใหญ่ที่สุดและมีความสัมพันธ์ของ
ประชากรภายในกลุ่มค่อนข้างสูง	 ประกอบด้วย	
กลุ ่มพันธุ ์พื้นเมืองของไทย	 ได้แก่	 YELLOW	
ROOT	และ	SPY	กลุ่มพันธุ์ไทยที่เกษตรกรนิยม 
ปลูกหรือนิยมนำามาใช้เป็นพ่อแม่พันธุ ์	 ได้แก่	 
RAYONG	5	(ได้มาจากการผสมข้ามพนัธ์ุระหว่าง	
27-77-10	x	R	3),	RAYONG	7	(CMR30-71-25	
x	OMR29-20-118),	RAYONG	9	(CMR31-19-23	x 
OMR29-20-118),	 RAYONG	 15	 (ลูกผสมเปิด
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ของ	KU	50),	RAYONG	86-13	(R	11	x	KU	
50),	RAYONG	72	(R	1	x	R	5),	RAYONG	90	
(CMC76	x	V.43),	HB	60	(KU	50	x	R	5),	HB	
80	(R	5	x	KU	50),	HB	90	(ลูกผสมเปิดของ	HB	
60),	KU	50	 (R	1	 x	R	90),	KU	72	 (R	5	 x	
OMR29-20-118)	และ	KU	75	(R	60	x	R	7)	
กลุม่พันธุล์กูผสม	ซึง่เป็นกลุ่มท่ีมกีารจบัคูผ่สมพนัธุ์
โดยการใช้พันธุ์พ่อหรือพันธุ์แม่ที่อยู่ภายในกลุ่ม
ประชากรเดยีวกนัจงึมคีวามใกล้ชิดทางพนัธุกรรม
ค่อนข้างสูง	เช่น	CMR30-71-25	(R	60	x	R	90),	
CMR31-42-20	(R	5	x	R	60),	CMR37-18-189	
(R	5	x	KU	50),	CMR37-18-201	(R	5	x	KU	
50)	และ	CMR49-89-70	(R	5	x	R	9)	เป็นต้น	
และกลุ่มพันธุ์จากต่างประเทศหรือพันธุ์ที่ได้จาก
การนำาเมล็ด	F1	จากต่างประเทศมาปลูกคัดเลือก	
ได้แก่	 RAYONG	3	 เมลด็	 F1	 จากโคลมัเบยี	 (M.
MEX55	x	M.VEN307)),	MCOL690	(โคลัมเบยี),	
MVEN297A	(เวเนซเุอลา),	MENTEGA	(ติมอร์-เลสเต), 
MECU72	 (เอกวาดอร์),	 CR19	 (คอสตาริกา),	
MCUB23	(คิวบา),	H.P.5	(CM305-13),	CM523-7,	
CM4955-27,	 SM302-5,	 SM1186-24	 และ	
SMH22-03-1	(CIAT	Breeding	Lines),	WILD	1	
และ	WILD	2	(CIAT),	V.14,	V.22,	V.30	และ	V.43	
(บรติิชเวอร์จนิ)	เป็นต้น	(Figure	3b)
	 สำาหรบัประชากรในกลุ่มท่ี	3	ประกอบด้วย	
กลุ่มพันธุ์ไทยที่เกษตรกรนิยมปลูกหรือนิยมนำามา
ใช้เป็นพ่อแม่พันธุ ์ในการปรับปรุงพันธุ ์	 ได้แก่	
RAYONG	11	(ได้มาจากการผสมข้ามพนัธ์ุระหว่าง	
R	5	x	OMR29-20-118),	PIRUN	1	(HB	60	x	
HANATEE),	PIRUN	2	(HB	60	x	HANATEE),	
297,	315,	298	กลุ่มพันธุ์ลูกผสมที่มีพันธุ์พ่อหรือ
พันธุ์แม่อยู่ภายในกลุ่มประชากรเดียวกัน	 เช่น	
CMR46-55-23	(CMR37-18-201	x	CM3299-
15),	CMR49-54-10	(CMR42-44-98	x	CM3299-
15)	และ	CMR50-30-23	 (R	11	x	CM3299-15)	
เป็นต้น	 และกลุ่มพันธุ์ที่มาจากต่างประเทศ	 ได้แก	่
CM125-22,	CM6125-125,	CM407-30,	CM681-2,	

CM3299-15,	 CM3292-18,	 CM3299-14,	
CM4049UJ,	CM6125-117,	MCOL22,	MCOL912B	
และ	MCOL1098	(Figure	3c)
	 เม่ือวิเคราะห์ค่า	cophenetic	correlation	
(r)	 พบว่า	 ค่า	 r	 มีค่า	 0.70	 ซึ่งเป็นค่าบวก	
หมายความว่า	ค่า	correlation	coefficient	และ
ค่า	similarity	coefficient	มคีวามสมัพนัธ์กนัแบบ
ทางเดียวอย่างสมบรูณ์		ซึง่ค่าอยูร่ะหว่าง	0.7	–	0.8	
ถือว่าเป็นการจัดกลุ ่มที่มีความน่าเชื่อถืออยู ่ใน
ระดับปานกลาง	(Sirithunya	et al.,	2001)	จาก
ผลการจัดกลุ่มความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของ
พนัธุม์นัสำาปะหลงั	จำานวน	270	ตวัอย่างพนัธ์ุ	พบว่า 
เครื่องหมายโมเลกุลชนิด	SSR	ทั้ง	16	คู่ไพรเมอร์	
สามารถจำาแนกความแตกต่างทางพันธุกรรมของ
พันธุ์มันสำาปะหลังได้ดี	 และพบว่า	 มันสำาปะหลัง
บางพนัธุท์ียั่งไม่สามารถจำาแนกความแตกต่างออก
จากกันได้	เช่น	CR17-82	กับ	SR18-127,	H.P.2	
กบั	CMR23-17-276*,	CMR23-149-117	กบั	(V3	
x	R),	20-10	กับ	(V3	x	R)	20-15,	CMR25-34-
129	กับ	CMR29-56-101	เป็นต้น	จึงจำาเป็นต้อง
ศึกษาและค้นหาเครื่องหมายโมเลกุลเพิ่มเติม			
เพ่ือนำามาใช้ในการจำาแนกพันธุดั์งกล่าวให้มคีวาม
ชดัเจนมากยิง่ขึน้	อย่างไรกต็าม	ข้อมลูทีไ่ด้จากการ
จัดกลุ ่มความสัมพันธ ์ทางพันธุกรรมของมัน
สำาปะหลงัทัง้	270	พนัธุ	์	เป็นข้อมลูทีม่คีวามสำาคญั
ในการปรับปรุงพันธุ์	 เนื่องจากสามารถบ่งบอกถึง
ความห่างหรือความใกล้ชิดทางพันธุกรรมได้	 
นักปรบัปรุงพันธุ์สามารถนำาข้อมลูไปประกอบการ
ตดัสนิใจในการคดัเลอืกพ่อแม่พนัธ์ุและการจบัคูผ่สม 
ในการปรับปรุงพันธุ ์ได้อย่างเหมาะสม	 ทำาให้
สามารถเพ่ิมโอกาสที่จะได้พันธุ์ท่ีมีลักษณะดีเด่น
และลูกผสมที่มีความหลากหลายทางพันธุกรรม
มากยิ่งขึ้น	
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Figure 3 Dendrogram	of	270	cassava	varieties	generated	by	UPGMA	clustering	using	16	SSR	marker

  A		group	1	 consist	of	62	varieties

  B		group	2	 consist	of	132	varieties

  C		group	3		consist	of	45	varieties

A

B

C
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สรุปผลการทดลอง
	 การศึกษาความหลากหลายทางพนัธกุรรม
และการจัดทำาลายพิมพ์ดีเอ็นเอของพันธุ ์ มัน
สำาปะหลังกลุ่มพันธุ์ไทย	 กลุ่มพันธุ์ลูกผสม	 และ
กลุ่มพันธุ์นำาเข้าจากต่างประเทศ	 จำานวน	 270	
ตวัอย่างพนัธ์ุ	โดยใช้เครือ่งหมายโมเลกลุ	SSR	พบว่า 
เครื่องหมายโมเลกุลที่ใช้มีประสิทธิภาพในการ
ตรวจสอบความหลากหลายทางพันธุกรรมของ 
มันสำาปะหลังกลุ่มพันธุ์ต่างๆ	 และเป็นวิธีการที่
สามารถจำาแนกความแตกต่างทางพันธุกรรมของ
พันธุ์มันสำาปะหลังได้ดีและมีความแม่นยำาสูง	 ได้
ข้อมูลความหลากหลายทางพันธุกรรมในระดับ
ดเีอน็เอทัง้สิน้	4,320	ข้อมลู	สามารถนำามาจดักลุม่
ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม	ได้เป็น	3	กลุ่มหลักที่
แสดงความแตกต่างกนัอย่างชัดเจน	ซึง่สอดคล้อง
กบัประวตัพิันธุแ์ละแหล่งกระจายพันธุ	์ขอ้มลูทาง
พันธุกรรมที่ได้จากงานวิจัยนี้	 สามารถใช้เป็น
ข้อมูลในการบ่งชี้ลักษณะประจำาพันธุ์เพ่ือสร้าง
เอกลักษณ์ทางพันธุกรรม	 และนำาไปใช้จำาแนก
ความแตกต่างทางพันธุกรรมของมันสำาปะหลังได	้
นอกจากน้ี	 ยังใช้เป็นข้อมูลพื้นฐานประกอบการ
คัดเลือกพ่อแม่พันธุ์ในงานปรับปรุงพันธุ์เพื่อสร้าง
ลูกผสมให้มีความหลากหลายทางพันธุกรรมมาก
ยิ่งข้ึน	และเป็นประโยชน์ต่อการจัดการทรัพยากร
เช้ือพันธุ์มันสำาปะหลังเพื่อการปรับปรุงพันธุ์ใน
อนาคต	
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