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การจัดจ�ำแนกกลุ่มหอมโดยการตรวจสอบปริมาณดีเอ็นเอที่กลีบชั้นในของหัวหอม
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ABSTRACT

	 The genus Allium contains more than 920 species. Some species of Allium cannot be 

identified morphologically. The aim of this project is to assay the DNA content of nuclei of 

onion, shallot, Indian onion, and potato onion by flow cytometer. The first experiment involved 

the assay of DNA content of each layer of the onions’ scales. Results showed that the ploidy  

level was different in each layer of the scales. While most of the innermost scales were diploid,  

the outer layers contained more of the polyploid nuclei; the farther from the center of the 

scales, the lesser the diploid nuclei were found. Therefore, in the second experiment, DNA 

content from the innermost scales of each Allium was investigated. The results clearly  

differentiated the Allium samples into two groups. The first group included onion and potato 

onion from Myittha with an average DNA content between 33.53-33.7 pg.2C-1
. While the second 

group included potato onions from Monywa and from Myingyan, shallot (Kanchanaburi), shal-

lot (Lamphun), and Indian onion with an average DNA content between 31.54-32.40 pg.2C-1
.
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บทคัดย่อ

	 หอมเป็นพืชในสกุล Allium ทีม่อียู่มากกว่า 

920 ชนิด และหอมบางชนิดไม่สามารถระบุชนิด

ได้โดยลกัษณะภายนอก การศกึษานีม้วัีตถุประสงค์

เพ่ือใช้เคร่ืองโฟลไชโตมิเตอร์ ตรวจสอบปริมาณ

ดีเอ็นเอภายในนิวเคลียสจากเซลล์ของหอมใหญ ่

หอมแดง หอมอนิเดยี และหอมแขกทีน่�ำเข้ามาจาก

ประเทศพม่า ในการทดลองแรกเป็นการตรวจสอบ

ปริมาณดเีอน็เอในแต่ละช้ันกลบีของหอมชนดิต่าง ๆ   

พบว่า ภายในแต่ละช้ันกลีบของหัวหอมมีปริมาณ

ดีเอ็นเอไม่เท่ากัน โดยกลีบหัวช้ันในสุดมีดีเอ็นเอ 

ที่เป็นดิพลอยด์ (diploid) มากที่สุด และในชั้นถัด

ออกไปจะมดีเีอน็เอทีเ่ป็นโพลพีลอยด์ (polyploid) 

เพ่ิมมากข้ึน พร้อมกับมีดีเอ็นเอที่เป็นดิพลอยด์

ลดลง จงึเลอืกตรวจวัดปริมาณดเีอน็เอ โดยใช้กลบี

หัวช้ันในสุดของหอมแต่ละตัวอย่างในการทดลอง

ที่สอง พบว่า หอมแต่ละชนิดมีปริมาณดีเอ็นเอ 

แตกต่างกันทางสถิติอย่างมีนัยส�ำคัญ และสามารถ

แบ่งหอมออกเป็น 2 กลุ่ม กลุ่มที่หนึ่งประกอบด้วย

หอมใหญ่ และหอมแขกจากเมอืงมยต้ิา (Myittha) 

ซึง่มปีริมาณดีเอ็นเอเฉลี่ยอยู่ระหว่าง 33.53-33.7 

pg.2C
-1
 และกลุ่มที่สองประกอบด้วยหอมแขก 

จากเมืองโมนยวา (Monywa) หอมแขกจากเมือง 

มยินจาน (Myingyan) หอมแดงกาญจนบุรี 

หอมแดงล�ำพูน และหอมอนิเดยี มปีริมาณดเีอน็เอ

เฉลี่ยอยู่ระหว่าง 31.54-32.40 pg.2C-1
  

ค�ำส�ำคัญ : โฟลไซโตมิทรี   นิวเคลียร์ดีเอ็นเอ 

หอมแดง หอมใหญ่

บทน�ำ

	 หอมเป็นพืชในสกุล Allium  จดัอยูใ่นวงศ์ 

Amaryllidaceae อันดับ Asparagales พืชสกุลนี้

มีมากกว่า 920 ชนิด (Seregin et al. 2015) เช่น 

หอม กระเทยีม กุยช่าย ในประเทศไทยนยิมบริโภค

หัวหอมหลายชนิด ได้แก่ หอมใหญ่ (onion) 

หอมแดง (shallot) และหอมแขก (potato onion)  

ซ่ึงเป็นพืชทีอ่ยูใ่นสปีชีส์เดยีวกัน คอื Allium cepa 

L. มจี�ำนวนโครโมโซมเท่ากันที ่2n = 16 (ธวัช และ

สมเกียรต,ิ 2553) และมบีางลกัษณะทีค่ล้ายคลงึกัน  

เช่น หอมแขกมีลักษณะที่เป็นหัวเดี่ยวเหมือน 

หอมใหญ่ แต่จะมีขนาดหัว และสีเปลือกที่ใกล้

เคียงกับทั้งหอมแดง หอมมีสารส�ำคัญ ได้แก ่  

dietary flavonols, quercetin และ quercetin 

glucosides ประมาณ 200-1,000 มก./กก. สารเหล่านี้ 

จะออกฤทธิ์ในการจ�ำกัดการเจริญเติบโตของเช้ือ

แบคทเีรีย และเช้ือรา และเป็นสารจ�ำพวก antico-

agulant ป้องกันหลอดเลอืดอดุตนั (นพินธ์, ม.ป.ป.)         

	 หอมที่บริโภคในประเทศไทยส่วนหนึ่งมา

จากการผลิตเองภายในประเทศ และอีกส่วนหนึ่ง

น�ำเข้าจากต่างประเทศ ในปี พ.ศ. 2565  มปีริมาณ

การน�ำเข้าหอมหัวใหญ่ 47,100 ตัน และหอมแดง 

15,634 ตนั (ส�ำนกังานเศรษฐกิจการเกษตร, 2566) 

โดยคิดภาษีการน�ำเข้าหอมหัวใหญ่ (พิกัดอัตรา

ศุลกากรประเภทที่ 0703.10 0703.10 และ 

0712.20) 142% ของราคาซ้ือ/ขาย และ 

หอมแดง (พิกัด 0703.10.21 และ 0703.10.29) 

60% ของราคาซื้อ/ขาย (กรมการค้าต่างประเทศ, 

2564) ในการน�ำเข้าหอมทั้งหมด รวมทั้งหอมแขก

ด้วย ซึ่งส่วนใหญ่ถูกเก็บภาษีในพิกัดเดียวกับหอม

ใหญ่มากกว่าหอมแดง เนื่องจาก หอมแขกยังไม่มี

พิกัดภาษีที่ชัดเจน เพราะไม่สามารถแยกชนิดทาง

สัณฐานวิทยาได้ว่าเป็นชนิดเดียวกับหอมใหญ่  

หรือหอมแดง การศึกษาข้อมลูดเีอน็เอของหัวหอม

จะสามารถใช้เป็นแนวทางในการจัดจ�ำแนกชนิด

ของหอมได้ 

	 การจ�ำแนกชนิดพืชสามารถท�ำได้หลาก

หลายวิธี เช่น จ�ำแนกทางสรีรวิทยา จ�ำแนกทาง

พันธุกรรมด้วยเคร่ืองหมายโมเลกุล SSR (ศิริยา 

และปรีดา, 2559) การจ�ำแนกด้วยเทคนิค RAPD 
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(ศิริลกัษณ์ และคณะ, 2547) และ DNA barcoding 

(สโรชา และคณะ, 2556) เป็นต้น อย่างไรก็ตาม 

ด้วยขนาดของจโีนมทีใ่หญ่มากของพืชตระกูลหอม

ท�ำให้การจ�ำแนกชนดิและสายพนัธ์ุหอมด้วยล�ำดบั

ดีเอ็นเอยังไม่แม่นย�ำเหมือนพืชชนิดอื่น ทั้งนี้

ปริมาณ DNA ทีอ่ยู่ในนวิเคลยีสมคีวามจ�ำเพาะต่อ

ชนดิและสายพันธุพื์ช จงึมคีวามสามารถทีจ่ะน�ำมา

ใช้ในการแยกชนิดและสายพันธุ์พืชได้ เทคนิค 

โฟลไซโตมิเตอร์ (flow cytometry) เป็นวิธีการที่

สามารถวิเคราะห์ปริมาณดีเอ็นเอได้อย่างรวดเร็ว 

แม่นย�ำ และยงัสามารถวิเคราะห์ระดบัโพลพีลอยด์ 

การแยกชนิดของเซลล์โดยวิเคราะห์จากเซลล ์ 

หรือนิวเคลียส และสามารถศึกษาระดับชุด

โครโมโซมได้ (Rabinowitch and Brewster, 

1990) การท�ำงานของเครื่องโฟลไซโตมิเตอร์ จะ

บงัคบัให้เซลล์หรือนวิเคลยีสไหลใน flow chamber 

ทีละเซลล์ และไหลผ่านล�ำแสงเลเซอร์หรือ UV 

เมื่อกระทบกับเซลล ์ที่ย ้อมด ้วยสี เ รืองแสง  

(fluorescence dye) จะเกิดการหักเหของแสง  

2 ทิศทาง และเกิดการปลดปล่อยพลังงานแสงที่

สามารถตรวจจับได้ แล้วแปลงจากสัญญาณแสง

ให้กลายเป็นสัญญาณไฟฟ้า ส่งข ้อมูลไปยัง

คอมพิวเตอร์เพื่อประมวลผล ข้อมูลที่ได้สามารถ

บอกปริมาณดีเอ็นเอได้ (Doložel, et al. 2007) 

สารเคมทีีใ่ช้ย้อมนวิเคลยีส ได้แก่ 4’-6-diamidine 

-2-phenyl indole (DAPI) มีคุณสมบัติเป็นสาร

เคมีเรืองแสง เข้าจับเจาะจงกับต�ำแหน่งคู่เบส  

Adenine (A) และ Thymine (T) สารย้อม mithramycin 

(MI) เข้าจับเจาะจงกับต�ำแหน่งคู่เบส Cytosine 

(C) และ Guanine (G) ส�ำหรับสารย้อม ethidium 

bromide, propidium iodide (PI), chromomycin,  

fluorescein (FITC) และ R-Phycoerythrin  

จับได้กับทุกต�ำแหน่งคู่เบส สารย้อมแต่ละชนิดให้

ผลทีแ่ตกต่างกัน โดยปริมาณดเีอน็เอของ A. cepa 

ที่ใช้ DAPI เป็นสารย้อม มีปริมาณดีเอ็นเอ 

33.7 pg.2C
-1
 และ 34.8 pg.2C

-1
 mithramycin 

มีปริมาณดีเอ็นเอ 32.4 pg.2C
-1
 (Doložel et al., 

2007) propidium iodide (PI) มีปริมาณดีเอ็นเอ 

32.97 pg.2C
-1 
(Johnston et al.,1999) ซึ่งการ

ตรวจสอบปริมาณดีเอ็นเอที่มีรายงานไว้แล้วนั้น 

สามารถใช้เป็นค่ามาตรฐานในการเปรียบเทียบ

ปริมาณดีเอ็นเอของพืชสกุลหอมเพ่ือจัดจ�ำแนก

ชนิดของหอมได้เช่นเดียวกับเคร่ืองหมายโมเลกุล

ชนิดต่าง ๆ  งานวิจัยที่เกี่ยวข้องกับพืชสกุล Allium 

โดยการใช้เคร่ืองโฟลไซโตมิเตอร์ เช่น Ricroch  

et al. (2005) ตรวจสอบปริมาณดีเอ็นเอ A. cepa 

พบว่า มีปริมาณดีเอ็นเอ 32.4 pg.2C
-1
 และ 

Doložel et al. (1992) รายงานว่ามีปริมาณ

ดีเอ็นเอ 34.8 pg.2C
-1 
Barow and Meister 

(2002) รายงานว่า endopolyploidy ในเนือ้เยือ่ส่วน

ต่าง ๆ  ของพืชแตกต่างกัน เช่น A. ursinum พบใน 

upper stem มากทีสุ่ด รองลงมาคือ lower and 

upper leaf stalk, stamen และ petal ตามล�ำดบั  

Sulistyaningsih and Tashiro (2003) ศึกษา 

ploidy ใน A. cepa L. aggregatum group โดย

ใช้ส่วนของใบ พบว่า ม ีploidy ทีเ่ป็น diploid มาก

ที่สุด รองลงมาคือ haploid, triploid และ  

tetraploid ตามล�ำดับ จึงมีความเหมาะสมที่จะน�ำ

เคร่ืองมือนี้มาใช้ในการวัดปริมาณดีเอ็นเอ การ

ศึกษาคร้ังนี้จึงมีวัตถุประสงค์เพ่ือแยกชนิดของ

หอมใหญ่ หอมแดง และหอมแขก ด้วยปริมาณ

ดีเอ็นเอโดยใช้เคร่ืองโฟลไซโตมิเตอร์ในการตรวจ

วัด เพ่ือเป็นแนวทางในการจดัจ�ำแนกชนดิของหอม

แขกในพิกัดที่ไม่ชัดเจน 

อุปกรณ์และวิธีการ

1. ตัวอย่างหอมที่ใช้ในการทดสอบ

	 ตัวอย่างหอมที่ใช้ตรวจสอบมี 7 ชนิด 

ได้แก่ หอมใหญ่ หอมแดงล�ำพูน หอมแดง

กาญจนบรีุ หอมแขกอนิเดยี และหอมแขกทีน่�ำเข้า
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จากประเทศพม่า 3 แหล่งทีม่า คอื หอมแขกมยต้ิา 

(Myittha, พิกัด 21°25’41.0”N 96°08’08.8”E) 

หอมแขกโมนยวา (Monywa, พิกัด 21°30’21.2”N 

95°28’59.3”E) หอมแขกมยินจาน (Myingyan, 

พิกัด 21°30’21.2»N 95°28’59.3»E) ซ่ึงได้ตวัอย่าง

จาก บริษัทพันไมล์ อินเตอร์เทรด ผู้น�ำเข้าหอม 

วางแผนการทดลองแบบ completely randomized 

design ตัวอย่างละ 3 ซ�้ำ 

2. การเตรยีมตัวอย่างหอมส�ำหรับสกัดนิวเคลยีส

	 น�ำตวัอย่างหอมแต่ละชนดิมาท�ำการผ่าแนวตัง้  

และแยกช้ันกลีบหอมเป็น 1-5 ช้ัน (Figure 1)  

ใช้ชิ้นหอมที่มีขนาดประมาณ 1 -2 ซม. มาตรวจ

วัดปริมาณดีเอ็นเอโดยใช้ชุดน�้ำยา ของบริษัท 

Quantum Analysis โดยเติม isolation buffer 

(Quantum strain NA UV 2 (A)) 1,000 ไมโครลติร 

ทีม่คีณุสมบตัเิป็นสารทีแ่ยกนวิเคลยีสออกจากเซลล์  

ใส่ในจานทดลองพลาสติกขนาด 5 ซม. แล้วสับ 

ชิ้นส่วนที่ตัดมากจากกลีบหอมให้ละเอียด จากนั้น

ดูดสารละลายผ่านตัวกรอง (CellTrics®) ของ

บริษัท PARTEC GmbH ขนาด 30 ไมโครเมตร 

ใส่หลอดทดลอง แล้วเติมน�้ำยา staining buffer 

(Quantum strain NA UV 2 (B) ) 1,000 

ไมโครลิตร ซ่ึงมีคุณสมบัติเป็นสารย้อมนวิเคลยีส

ชนดิ DAPI (4',6-diamidino-2-phenylindole) ทิ้ง

ไว้ 5 นาที  ได้สารละลายที่พร้อมน�ำไปวเิคราะห์หา

ปริมาณดีเอ็นเอทันทีด้วยเคร่ืองโฟลไซโตมิเตอร์ 

Quantum P ( Quantum Analysis) และอ่านค่า

ปริมาณดีเอ็นเอด้วยโปรแกรม CyPAD® ด้วย 

ขั้นตอนมาตรฐาน 

3. การตรวจสอบปริมาณดีเอ็นเอในแต่ละช้ัน

กลีบของหัวหอม 

	 ทดลองเพ่ือตรวจหากลบีช้ันหอมทีม่คีวาม

เหมาะสมในการตรวจสอบปริมาณดีเอ็นเอ โดย

เลอืกหอม 4 ชนดิ ได้แก่ หอมใหญ่ หอมแดง หอม

แขกอินเดีย และหอมแขกพม่า จาก 3 แหล่งที่มา 

มาสกัดนิวเคลียสจากกลีบหอมข้ันในสุดและกลีบ

หอมถัดออกไปอีก 4 ช้ัน ตามวิธีการในข้อ 2.  

จากนั้น วัดปริมาณดีเอ็นเอแต่ละช้ันกลีบด้วย

Figure 1 (A) Longitudinal section of Allium for extracting DNA from each layer, the red arrow 

indicates the innermost layer. (B) Layers of onion scales. 1= the innermost scale, 2–5 = outer 

scales
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เคร่ืองโฟลไซโตมเิตอร์ Quantum P โดยตัง้ค่าการ

นับจ�ำนวนนิวเคลียสสูงสุดที่ 10,000 นิวเคลียส 

(Cousin et al, 2009; David, 2009) อ่านค่า

ปริมาณดีเอ็นเอด้วยโปรแกรม CyPAD®  

4. การตรวจสอบปริมาณดีเอ็นเอในหัวหอม

แต่ละชนิด

	 เมือ่ได้ช้ันกลบีของหวัหอมทีม่คีวามเหมาะสม 

ในการเป็นตัวแทนวัดปริมาณดีเอ็นเอแล้ว จึงท�ำ 

การศึกษาความหลากหลายของปริมาณดีเอ็นเอ 

ในหัวหอมทั้ง 7 ชนิด ได้แก่ หอมใหญ่ หอมแดง

ล�ำพูน หอมแดงกาญจนบุรี หอมแขกอินเดีย หอม

แขกมยต้ิา หอมแขกโมนยวา และหอมแขกมยนิจาน  

โดยสกัดนิวเคลียสแต่ละตัวอย่างจากกลีบหอม 

ช้ันในสุด แล้วน�ำไปวัดปริมาณดเีอน็เอ ด้วยเคร่ือง

โฟลไซโตมิเตอร์ Quantum P โดยตั้งค่าการ 

นับจ�ำนวนนิวเคลียสสูงสุดที่ 10,000 นิวเคลียส 

อ่านค่าปริมาณดีเอ็นเอด้วยโปรแกรม CyPAD®

5. การค�ำนวณปริมาณดีเอ็นเอ 

	 น�ำผลการวิเคราะห์ปริมาณดีเอ็นเอจาก

เครื่องโฟลไซโตมิเตอร์ มาอ่านค่าปริมาณดีเอ็นเอ

สูงสุดของตวัอย่าง จ�ำนวน 3 ซ�ำ้  ด้วยโปรแกรม 

CyPAD® ทีต่�ำแหน่ง 200 (peak 2C) ของช่องแสง

ฟลอูอเรสเซนต์ FL-1 channel เป็นต�ำแหน่งของ

ปริมาณดเีอน็เอของชุดโครโมโซม 2 ชุด (Cousin,  

2009) ที่แสดงปริมาณนิวเคลียสสูงสุดในรูปแบบ

กราฟ (peak) จากนัน้ ท�ำการเปรียบเทยีบปริมาณ

ดเีอน็เอของตวัอย่างด้วยการเปรียบเทยีบกับปริมาณ

ดีเอ็นเอมาตรฐาน ของ A. cepa ซ่ึงมีปริมาณ

ดเีอน็เอ 33.7 pg.2C
-1
 (Barow and Meister, 2002) 

ดงัสตูรการค�ำนวณ (1) มหีน่วยเป็น pg.2C
-1
 น�ำ

ข้อมลูทัง้หมดไปวิเคราะห์ทางสถิตโิดยวิธี analysis 

of variance (ANOVA) และเปรียบเทยีบค่าเฉลีย่

โดยวิธ ีDuncan’s multiple-range test (DMRT)

สูตรการค�ำนวณปริมาณดีเอ็นเอ

	 	 2C DNA content = (sample peak mean) x (A. cepa peak mean)	 (1)

				                     
A. cepa peak mean

ผลการทดลองและวิจารณ์

1. ปริมาณดีเอ็นเอในแต่ละชั้นกลีบของหัวหอม 

 	 การตรวจวัดปริมาณดีเอ็นเอในแต่ละช้ัน

ของกลีบหอมนั้น พบว่า กลีบชั้นในสุด มีดีเอ็นเอ 

ทีเ่ป็น diploid มากทีสุ่ด แปรผนักับปริมาณดเีอน็เอ

ทีเ่ป็น polyploid น้อยทีสุ่ด มค่ีาความแปรปรวนต�ำ่ 

ฐานของกราฟที่แคบ สอดคล้องกับกระบวนการ 

endoreduplication ที่เกิดข้ึน (Figure 2) ซ่ึง

สามารถอ่านค่าดีเอ็นเอ diploid (2N)  tetraploid 

(4N)  และ octaploid (8N) ที่ค่า 200 400 และ 

800 บนแกน X ของกราฟ ส่งผลให้การตรวจวัด

ปริมาณดเีอน็เอสามารถอ่านค่าได้อย่างแม่นย�ำ  หอม

เป็นพืชทีเ่กิดกระบวนการ endoreduplication ผลงาน

วิจยัของ Traas et al. (1998) และ D’Amato  (1950) 

พบว่า เกิดกระบวนการ endoreduplication ใน

รากหอม และในกลบีหอมช้ันนอก ส่งผลต่อปริมาณ

นิวเคลียสดีเอ็นเอที่ท�ำการตรวจวัด นอกจากนี้ 

Kende and Zeevaart (1997) รายงานถึงผลกระทบ 

ของสารควบคุมการเจริญเติบโตพืชที่มีผลต่อ

กระบวนการ endoreduplication โดย Singh et al. 

(1983) พบว่า Gibberellin (GA) และ Naphthyl 

Acitic Acid (NAA) ช่วยให้หัวหอมมีผลผลิต และ

คณุภาพสูง เป็นผลมาจากการส่งเสริมกระบวนการ

เพิม่ปริมาณของดเีอน็เอในช้ันกลบีซ่ึงส่งผลต่อการ

ผลติสารส�ำคญัในการเจริญเตบิโตของหอม รวมถึง

รายงานของ Dewitte and Murray (2003) และ 
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Menges et al. (2006) ที่พบว่า cytokinin และ 

auxin มีผลต่อกระบวนการแบ่งเซลล์ นอกจากนี้

ช่วงวันยังมีผลต่อการลงหัว โดยที่การลงหัวหรือ 

การสะสมอาหาร จะต้องการช่วงแสงวันยาว  

การเจริญด้านต้นใบต้องการช่วงแสงสัน้ การตอบสนอง 

ต่อช่วงแสงจะข้ึนอยู่กับสายพันธุ์ของหอมด้วย 

(Heath, 1945) ดงันัน้ ในการวัดปริมาณดเีอน็เอของ

พืชสกุลหอมจ�ำเป็นต้องท�ำการวัดปริมาณดเีอน็เอที่

กลีบช้ันใน ผลการวัดปริมาณดีเอ็นเอในแต่ละช้ัน

กลบีของหัวหอมจากการทดลองนีส้ามารถแสดงถึง

ลกัษณะ endoreduplication ของหอมทัง้ 4 ชนดิ

ได้แก่ หอมหวัใหญ่ของแขก หอมแดง และหอม

อนิเดยี แต่ผลจากการวัดกลบีช้ันนอกสุดของหอม

อนิเดยี พบว่า มคีวามแปรปรวนของปริมาณดเีอน็เอ

ทีสู่งมาก ท�ำให้ไม่สามารถอ่านค่าปริมาณดเีอน็เอได้ 

(Figure 2) ผลการทดลองข้ันตอนนีส้รุปได้ว่า กลบี

ช้ันในสุด มคีวามเหมาะสมต่อการวัดปริมาณดเีอน็เอ

ด้วยเคร่ืองโฟลไซโตมเิตอร์ เพ่ือใช้ในการจดัจ�ำแนก

ชนดิของหอม เนือ่งจาก มฐีาน peak แคบ ท�ำให้

การตรวจวัดมีความแม่นย�ำสูง และมีปริมาณ

นิวเคลียสมากที่สุด สอดคล้องกับงานวิจัยของ 

Jones et al. (1998).

Figure 2 DNA content and endopolyploidy in scale layers of Allium. The X-axis represents relative 

nuclear DNA content at channel number (ploidy level) Peak at 200 = 2C, 400 = 4C, 600 = 6C, 

800 = 8C, and the Y-axis represents the number of nuclei of onion (A), potato onion (Myittha) 

(B), shallot (C), Indian onion (D). 1 = the innermost scale, 2–5 = outer scales of the onion bulbs
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2. ปริมาณดีเอ็นเอในในหัวหอมแต่ละชนิด

	 การทดลองนี้ใช้ค่า peak mean ของ 

หอมใหญ่เป ็นตัวควบคุมในการเปรียบเทียบ  

จากการทดลองพบว่า หอมทั้ง 7 ชนิด มีปริมาณ

ดีเอ็นเอ อยู่ระหว่าง 31.74¯33.7 pg.2C-1
 โดย 

ค่าปริมาณดีเอ็นเอของหอมแต่ละชนิดที่ท�ำการ 

วัดมีความแตกต่างอย่างมีนัยส�ำคัญทางสถิติ  

(Table 1) และสามารถแบ่งกลุ่มได้เป็น 2 กลุ่ม 

โดยกลุ่มที่ 1 ประกอบด้วยหอมใหญ่ มีปริมาณ

ดีเอ็นเอ 33.7 pg.2C
-1
 และหอมแขกมยิต้า  

(Myittha) มีปริมาณดีเอ็นเอ 33.53 pg.2C
-1  

กลุม่ที ่2 ประกอบด้วย หอมแขกโมนยวา (Monywa)  

หอมแขกมยนิจาน (Myingyan) หอมแดงกาญจนบรีุ  

หอมแดงล�ำพูน และหอมแขกอินเดีย (Figure 3) 

มปีริมาณดเีอน็เออยูร่ะหว่าง 31.74-32.41 pg.2C-1
 

ปริมาณดีเอ็นเอของหอมใหญ่ในการศึกษาคร้ังนี้

สอดคล้องกับรายงานของ Ricroch et al. (2005) 

ที่พบว่า A. cepa มีปริมาณดีเอ็นเอ 32.4 pg.2C
-1 

ถึงแม้ว่าเทคนิควิธีการ และสารย้อมจะส่งผล 

ต่อปริมาณดเีอน็เอทีต่รวจวัด อย่างไรก็ตาม ผลการ 

ทดลองแสดงให้เห็นว่า หากมีการใช้ตัวอย่างชนิด

หรือสายพันธุ์มาตรฐานเป็นตัวเปรียบเทียบอ้างอิง 

การตรวจวัดปริมาณดเีอน็เอมคีวามสามารถในการ

จ�ำแนกได้ในระดับสายพันธุ์ของพืชชนิดนี้ได้อย่าง

มีประสิทธิภาพ

Table 1 DNA content in Allium cepa based on flow cytometry

Allium cepa DNA content (2C) (pg.2C
-1
) 200 peak range

Onion   33.7 a 
1/ 

198.9 – 206.6

Potato onion Myittha 33.53 a 198.9 – 205.4

Shallot Lamphun 32.41 b 188.8 – 203.0

Potato onion Myingyan 32.30 b 191.7 – 195.8

Indian onion 32.09 b 189.6 - 195.9 

Potato onion Monywa 31.89 b 189.7 – 194.9

Shallot Kanchanaburi 31.74 b 189.1 – 192.3

CV (%) 2.82

1/
 Mean in the same column followed by a common letters are significantly different at the 5% level by DMRT
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Figure 3 The grouping of Allium cepa. based on DNA content using a flow cytometer 

	 การศึกษานีแ้สดงให้เห็นถึงความแปรปรวน 

ของปริมาณดีเอ็นเอของพืชสกุลหอม แม้จะมี

แหล่งที่มาจากประเทศพม่าเหมือนกัน แต่พบว่า 

หัวหอมที่ระบุเป็นหอมแขกนั้นมีความแปรปรวน

ทางสายพันธุ์และจัดอยู่คนละกลุ่ม (Figure 3)   

ซึง่จะช่วยแก้ปัญหาการจัดกลุ่มชนิดหอมแขกพม่า

ที่ไม่สามารถท�ำได้ด้วยวิธีสัณฐานของหัวจากการ 

ผ่าขวาง เนื่องจากหัวหอมที่มาจากเมืองที่ต่างกัน

แสดงลักษณะทั้งมีหัวเกาะกลุ่มเหมือนหอมแดง

และหัวเดี่ยวเหมือนกับหอมหัวใหญ่ นอกจากนี้  

การจัดจ�ำแนกชนิดหัวหอมด้วยปริมาณดีเอ็นเอใน

กลีบชั้นในสุด ยังมีความสอดคล้องกับ ศิริยา และ

ปรีดา (2559) ทีท่�ำการศกึษาความหลากหลายของ

พันธุ์หอมแดงในเขตภาคเหนือของประเทศไทย

ด้วยเคร่ืองหมายโมเลกุล SSR พบว่า สามารถแบ่ง

หอมได้ 8 กลุ่ม และจัดหอมแขกอยู่ในกลุ่มพันธุ์

หอมแดง เช่นกัน

	 ดังนั้น การจ�ำแนกพันธุ ์ของหัวหอม 

นอกจากพิจารณาจากลักษณะสัณฐานของหัวหอม 

แหล่งเพาะปลกูแล้ว การตรวจสอบปริมาณดเีอน็เอ

ทีก่ลบีช้ันในสุดด้วยเคร่ืองโฟลไซโตมเิตอร์สามารถ

ช่วยระบุกลุ่มของหอมใหญ่และหอมแดงได้อย่าง

ชัดเจน ซ่ึงจะเป็นประโยชน์ต่อการคิดภาษีน�ำเข้า

ของพืชชนิดนี้ให้ถูกต้องและเหมาะสมต่อไป

สรุปผลการทดลอง

	 กลีบช้ันในสุดของหัวหอมเหมาะสมต่อ

การน�ำมาใช้ตรวจวัดปริมาณดีเอ็นเอ เนื่องจาก มี

ปริมาณนิวเคลียสที่เป็น 2N มากที่สุด ให้ค่า CV 

ไม่เกิน 8 % ของความแปรปรวนปริมาณดีเอ็นเอ 

ในการตรวจสอบ เพ่ือเป็นการควบคุมปริมาณ

ดเีอน็เอในหอมทีพ่บความแปรปรวนทีสู่ง การตรวจ

วัดปริมาณดเีอน็เอทีก่ลบีช้ันในสุดในหอมทัง้ 7 ชนดิ 

ด้วยเคร่ืองโฟลไซโตมิเตอร์ สามารถแยกหอมได้  

2 กลุม่ กลุม่ที ่ 1 ได้แก่ หอมใหญ่ และหอมแขก 

มยต้ิา (Myittha) กลุม่ที ่2 ได้แก่ หอมแขกโมนยวา 

(Monywa) หอมแขกมยินจาน (Myingyan) 

หอมแดงกาญจนบรีุ หอมแดงล�ำพูน และหอมแขก
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อนิเดยี ดงันัน้ ในการระบปุระเภทของหอมจากพม่า 

ควรระบุแหล่งที่มาของหอมให้ชัดเจนและท�ำการ

ตรวจทีเ่อน็เอทีก่ลบีช้ันในสุดเพ่ือความแม่นย�ำในการ

จดัจ�ำแนกกลุม่ของหอม

ค�ำขอบคุณ

	 คณะผู ้วิจัยขอขอบคุณกลุ ่มผู ้ประกอบ

การน�ำเข้าหอม ดร.ณัษฐพงษ์ อัครวริทธิ์ และคุณ

จีรวัฒน์ เสียงดัง บริษัทพันไมล์ อินเตอร์เทรด ที่

ให้ความอนุเคราะห์เก็บตัวอย่างหอมจาก 3 แหล่ง
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