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 การวิเคราะหพันธุประวัติของออย ทําใหทราบถึงความสัมพันธของเชื้อพันธุกรรมออยแต
ละพันธุกับบรรพบุรุษดั้งเดิม (ancestral parents) และชนิดออย (species) ชวยใหนักปรับปรุงพันธุ
สามารถเลือกใชพอแมพันธุออยเพื่อการผสมพันธุไดอยางมีประสิทธิภาพยิ่งขึ้น การดําเนินงาน
ภายใตโครงการประเมินเชื้อพันธุกรรมออย ศูนยพันธุวิศวกรรมและเทคโนโลยีชีวภาพแหงชาติ 
โดยการรวบรวมขอมูลเชื้อพันธุกรรมออยจาก 3 หนวยงาน คือ สํานักงานคณะกรรมการออยและ
น้ําตาลทราย กรมวิชาการเกษตร และมหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร ไดขอมูลเชื้อพันธุกรรมออยที่
ผานการปรับปรุงพันธุภายในประเทศ จํานวน 620 สายตน สามารถจัดกลุมโดยใชพันธุประวัติของ
พอแม 218 คูผสมพันธุ จากการวิเคราะหความสัมพันธโดยใชสัมประสิทธิ์ทางเครือญาติ 
(coefficient of parentage) พบวา เช้ือพันธุกรรมออยจากทุกหนวยงานมีฐานพันธุกรรมมาจาก 
Saccharum officinarum, S. spontaneum, S. barberi, S. sinense, S. robustum, Sorghum spp. และ 
Saccharum complex คิดเปนรอยละ 28.33, 5.56, 9.31, 2.73, 0.00, 0.01 และ 54.07 ตามลําดับ เมื่อ
จําแนกบรรพบุรุษดั้งเดิมพบวา มีฐานพันธุกรรมมาจาก Black Cheribon, Chunee, Bandjermasin 
Hitam, Loethers, Kansar, Uba Marot, Lahaina, Glagah และ Red Fiji คิดเปนรอยละ 17.60, 11.24, 
11.06, 11.03, 9.32, 5.88, 5.83, 5.73 และ 5.36 ตามลําดับ จากผลการวิเคราะหขอมูลสรุปไดวา เชื้อ
พันธุกรรมออยไทยมีฐานพันธุกรรมสวนใหญมาจาก S. officinarum ในขณะที่ Saccharum 
complex เปนสวนที่ไมสามารถจําแนกตามแหลงที่มาได เนื่องจากมีเชื้อพันธุกรรมออยหลายพันธุ
เกิดจากการผสมเปด และมีหลายพันธุในตางประเทศที่เก็บรวบรวมโดยไมทราบประวัติพอแม
พันธุ 
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