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การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุ

ตรวจสอบซึ่งเปนพันธุการคา 3 พันธุ (Hybrid I Hybrid II และ Hybrid III) ท่ีปลูกชวงฤดูหนาวป 2550 ณ แปลง
ทดลองภาควิชาพืชไรนา คณะเกษตร กําแพงแสน มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร วิทยาเขตกําแพงแสน นครปฐม 
โดยอาศัยลักษณะทางสัณฐานวิทยารวมกับเครื่องหมายเอเอฟแอลพี จากการศึกษาลักษณะทางสัณฐานวิทยา     
26 ลักษณะ พบวา มีคาสัมประสิทธิค์วามตางทางพันธุกรรมอยูในชวง 0.00-0.44 และจัดกลุมทานตะวัน           
สายพันธุแทไดท้ังหมด 2 กลุม โดยใชวิธ ีunweighted pair group method with arithmetic averages (UPGMA) 
คือ กลุมเมล็ดไมมีลายแถบ และกลุมเมล็ดท่ีมีลายแถบ ซึ่งแบงยอยเปน 2 กลุมยอย คือ ทานตะวันชนิดน้ํามัน (oil 
seed) และชนิดบริโภคเมล็ด (non-oil seed)  

  
สวนผลการศึกษาโดยใชเครื่องหมายเอเอฟแอลพี จํานวน 59 คูไพรเมอร พบวา มีเพียง 23 คูไพรเมอร 

ท่ีใหแถบดีเอ็นเอท่ีมีขนาดแตกตางกัน (polymorphic bands) เม่ือศึกษาลายพิมพดีเอ็นเอท่ีเกิดข้ึน พบวา เกิดแถบ
ของดีเอ็นเอท้ังหมด 1,963 แถบ (เฉลี่ย 85.35 แถบ /ไพรเมอร) เปนแถบของดีเอ็นเอท่ีมีความแตกตางกัน 1,278 
แถบ (64.85 %) คา Polymorphic Information Contents (PICs) มีคาอยูในชวง 0.00-0.50 โดยมีคา PICs เฉลี่ย 
0.293 และพบ 247 แถบ มีคาอยูในชวง 0.45-0.50 คิดเปน 12.58 % ของจํานวนแถบดีเอ็นเอท้ังหมด เม่ือศึกษา
ความสัมพันธทางพันธุกรรม พบวา มีคาสัมประสิทธความเหมือนทางพันธุกรรมอยูในชวง 0.37-1.00 และ
สามารถจัดกลุมแบงทานตะวันสายพันธุแทออกจากกันไดอยางชัดเจนไดท้ังหมด 2 กลุมโดยใชวิธี UPGMA คือ 
ทานตะวันกลุม restorer (R) line และกลุม maintainer (B) line ซึ่งแบงยอยเปน 2 กลุมยอย คือ ทานตะวันชนิด
น้ํามัน และชนิดบริโภคเมล็ด สวนคาสัมประสิทธิค์วามเหมือนทางพันธุกรรมท่ีคํานวณโดยใชวิธี Principal 
Coordinate Analysis (PCoA) พบวา ตัวประกอบหลักท่ี 1 2 และ 3 มีความแปรปรวนครอบคลุม 40.95 23.66 
และ 17.21 % ของความแปรปรวนท้ังหมด ตามลําดับ แผนภาพการกระจายตัวของกลุมทานตะวันสายพันธุแท
จากวิธี PCoA ใหผลสอดคลองกับวิธี UPGMA จากผลการศึกษานี้ แสดงใหเห็นวาการจัดกลุมทานตะวันสาย
พันธุแทโดยใชลักษณะทางสัณฐานวิทยาเพียงอยางเดียวไมสามารถจัดแบงกลุม R-line และ B-line ไดชัดเจน  
การใชเครื่องหมายเอเอฟแอลพีรวมกับลักษณะทางสัณฐานวิทยาชวยใหการจัดกลุมทานตะวันสายพันธุแทท่ีมี
ความคลายคลึงกันของลักษณะทางสัณฐานวิทยามากไดอยางมีประสิทธิภาพ ซึ่งสามารถใชคัดเลือกสายพันธุ  
พอแมในการปรับปรุงพันธุทานตะวันลูกผสมหรือพัฒนาประชากรตอไป 
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Genetic diversity of fifty-six sunflower inbreds and three checks (commercial varieties; Hybrid I, 

Hybrid II and Hybrid III) was assessed with morphological characteristics and AFLP markers. The 
experiment was conducted at the Agronomy farm, Kasetsart University, Kamphaeng Saen Campus, in 2007. 
Based on twenty-six morphological characteristics, genetic distance among groups and phylogenetic tree were 
constructed by unweighted pair group method with arithmetic averages (UPGMA). Sunflower inbreds were 
grouped into two major clusters with dissimilarity coefficients of 0.00-0.44. The first group represented no 
seed mottling and the other represented seed mottling in which comprised of two minor groups; oil seed and 
non-oil seed types.  

 
Fifty-nine AFLP primers were analyzed. Only twenty-three primers showed highly polymorphic and 

1,963 bands (averaged 85.35 bands/primers) were produced which 1,278 bands (64.85%) gave polymorphism. 
Polymorphic Information Contents (PICs) ranged from 0.00-0.50 with mean PICs of 0.293 and 247 markers 
(12.58 %) were in the range of 0.45-0.50. The genetic relationship in sunflower varieties has similarity 
coefficients between 0.37-1.00. Phylogenic tree was constructed by UPGMA divided sunflower varieties into 
two groups. The first groups represented restorer (R) line while the second group represented maintainer (B) 
line that separated into two minor groups of oil seed and non-oil seed types. Similarity coefficients were also 
calculated with Principal Coordinate Analysis (PCoA). It showed that principal component (PC) 1, 2 and 3 
accounted for 40.95, 23.66 and 17.21 percent, respectively, relative to total variation. The distribution pattern 
using PCoA method was agreement with UPGMA method. From this study, it indicated that utilization of 
AFLP markers and morphological data was more efficiently classified sunflower inbreds into R-line and      
B-line groups than that of morphological data alone, especially when sunflower inbreds had similarly 
morphological. However, the information of this study could be able to use for selecting the parents for 
further sunflower breeding programs. 
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1 รายช่ือสายพันธุทานตะวัน (Helianthus annuus L.) ท่ีใชในการศึกษาความ
หลากหลายทางพันธุกรรม ประกอบดวยสายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุ
การคา 3 พันธุ 32 

2 ลําดับนิวคลีโอไทดของ adapter และไพรเมอร (primer) ในขั้นตอนการ
วิเคราะหดวยเครื่องหมายเอเอฟแอลพี 44 

3 ขอมูลท่ัวไป (วันดอกบาน 100 % วันสุกแก วันเก็บเกี่ยว) และลักษณะทาง
สัณฐานวิทยาเชิงปริมาณของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุ
การคา 3 พันธุ 52 

4 ลักษณะทางสัณฐานวิทยาสวนดอกของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ 
และพันธุการคา 3 พันธุ 56 

5 ลักษณะทางสัณฐานวิทยาสวนใบของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และ
พันธุการคา 3 พันธุ 60 

6 ลักษณะทางสัณฐานวิทยาสวนเมล็ดของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ 
และพันธุการคา 3 พันธุ 64 

7 ลักษณะทางสัณฐานวิทยาสวนกานใบ และจานดอกของทานตะวันสายพันธุแท 
56 สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ 68 

8 คาสัมประสิทธ์ิความตาง (dissimilarity coefficient) ท่ีไดจากการเปรียบเทียบ
คาความตางของขอมูลลักษณะทางสัณฐานวิทยาทานตะวันสายพันธุแท 56 
สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ 72 

9 คูไพรเมอรท่ีคัดเลือกและใชทดสอบในการศึกษาลายพิมพดีเอ็นเอ และ
ความสัมพันธทางพันธุกรรมของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และ
พันธุการคา 3 พันธุ 87 

10 รอยละของจํานวนแถบดีเอ็นเอท่ีแสดงโพลีมอรฟซึม (percentage of 
polymorphism) และจํานวนแถบดีเอ็นเอเฉล่ียตอคูไพรเมอร 89 

11 คาสัมประสิทธ์ิความเหมือน (similarity coefficient) ท่ีไดจากการเปรียบเทียบ
คาความเหมือนของแถบดีเอ็นเอทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และ
พันธุการคา 3 พันธุ 94 



 

 

(3) 

สารบัญตาราง (ตอ) 
 

ตารางที ่ หนา 
  

12 สรุปลักษณะทางสัณฐานวิทยาท่ีสําคัญ 11 ลักษณะท่ีนํามาพิจารณารวมกับ
ขอมูลเครื่องหมายเอเอฟแอลพี เพ่ือแบงกลุมทานตะวันสายพันธุแท 56          
สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ (กลุมท่ี 1.1) 105 

13 สรุปลักษณะทางสัณฐานวิทยาท่ีสําคัญ 11 ลักษณะท่ีนํามาพิจารณารวมกับ
ขอมูลเครื่องหมายเอเอฟแอลพี เพ่ือแบงกลุมทานตะวันสายพันธุแท 56              
สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ (กลุมท่ี 1.2) 107 

14 สรุปลักษณะทางสัณฐานวิทยาท่ีสําคัญ 11 ลักษณะท่ีนํามาพิจารณารวมกับ
ขอมูลเครื่องหมายเอเอฟแอลพี เพ่ือแบงกลุมทานตะวันสายพันธุแท 56              
สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ (กลุมท่ี 2.1) 109 

15 สรุปลักษณะทางสัณฐานวิทยาท่ีสําคัญ 11 ลักษณะท่ีนํามาพิจารณารวมกับ
ขอมูลเครื่องหมายเอเอฟแอลพี เพ่ือแบงกลุมทานตะวันสายพันธุแท 56         
สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ (กลุมท่ี 2.2) 110 

   
   

 
 
 
 

 
 
 
 
 
 

 
 



 

 

(4) 

สารบัญภาพ 
 

ภาพที ่ หนา 
  

1 dendrogram แสดงความสัมพันธทางพันธุกรรมของทานตะวันสายพันธุแท 56 
สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุท่ีจัดกลุมโดยใชลักษณะทางสัณฐานวิทยา และ
วิเคราะหคาสัมประสิทธ์ิความตาง (dissimilarity coefficient) โดยใช Canberra 
coefficient 82 

2 แผนภาพสรุปแสดงความสัมพันธของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และ
พันธุการคา 3 พันธุท่ีศึกษาโดยใชขอมูลลักษณะทางสัณฐานวิทยา  84 

3 การวัดคณุภาพและปริมาณดีเอ็นเอของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และ
พันธุการคา 3 พันธุ  86 

4 แผนภูมิการกระจายคา Polymorphic Information Contents (PICs) จากขอมูล
เครื่องหมายเอเอฟแอลพี 1,963 แถบ ในทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และ
พันธุการคา 3 พันธุ 90 

5 dendrogram แสดงความสัมพันธทางพันธุกรรมของทานตะวันสายพันธุแท 56 
สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุท่ีจัดกลุมโดยใชขอมูลเครื่องหมายเอเอฟแอลพี 
และวิเคราะหคาสัมประสิทธ์ิความเหมือน (similarity coefficient) โดยใช Dice 
coefficient 104 

6 แผนภาพการกระจายตัวของทานตะวันสายพันธุแทสายพันธุแท 56 สายพันธุ และ
พันธุการคา 3 พันธุวิเคราะหดวยวิธี Principal coordinated analysis จากคา PC1 และ 
PC2  112 

7 แผนภาพสรุปแสดงความสัมพันธของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และ
พันธุการคา 3 พันธุท่ีศึกษาโดยใชขอมูลเครื่องหมายเอเอฟแอลพี 115 

   
   
   

 
 



 

 

(5) 

สารบัญภาพ (ตอ) 
 

ภาพผนวกที ่ หนา 
  

1 รูปแบบของการแตกกิ่งกาน (type of branching) 136 
2 รูปรางใบเล้ียง (shape of cotyledon) 137 
3 รูปรางใบ (leaf shape) 138 
4 รูปรางฐานใบ (leaf base) 138 
5 รูปรางใบเม่ือตดัตามขวาง (shape of cross section of leaf) 139 
6 องศาเสนกลางใบ (angle of lateral veins of leaf) 140 
7 รูปรางกลีบรองดอก (bract shape) 142 
8 การทํามุมของจานดอก (head angle at maturity) 145 
9 ลักษณะของจานดอก (head shape) 146 
10 รูปรางของเมล็ด (shape of seed) 146 
11 ตําแหนงของแถบ (position of stripes) 148 
12 ลายพิมพดีเอ็นเอของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ

ท่ีเกิดจากเครื่องหมายเอเอฟแอลพี คูไพรเมอร E-ACC/M-CTA แสดงตัวอยาง
ตําแหนงแถบดีเอ็นเอท่ีบอกความแตกตาง 150 

13 ลายพิมพดีเอ็นเอของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ
ท่ีเกิดจากเครื่องหมายเอเอฟแอลพี คูไพรเมอร E-CGT/M-AGG แสดงตัวอยาง
ตําแหนงแถบดีเอ็นเอท่ีบอกความแตกตาง  151 

 
 



 

 

(6) 

คําอธิบายสัญลักษณและคํายอ 
 

AFLP = amplified fragment length polymorphism 
APS = ammonium persulfate 
CTAB = cetyl trimethyl ammonium bromide 
dNTP = deoxynucleotide triphosphate 
EDTA = ethylenediamine tetraacetic acid 
EST = expressed sequence tag 
EtOH = ethanol 
MgCl2 = magnesium chloride 
NaCl = sodium chloride 
NTSYS = numerical taxonomy and multivariate system 
PCA = principal component analysis 
PCoA = principal coordinated analysis 
PCR = polymerase chain reaction 
PIC = polymorphic information contents 
PVP = polyvinyl pyrrolidone 
RAPD = random amplified polymorphic DNA 
RFLP = restriction fragment length polymorphism 
RNase = ribonuclease 
SRAP = sequence related amplified polymorphism 
SSR = simple sequence repeats  
TRAP = target region amplification polymorphism 
TBE = tris-borate-EDTA electrophoresis buffer solution 
TEMED = N,N,N',N'-tetramethylehtylenediamine 
UPGMA = unweighted pair group method of arithmetic average 

 
 
 



การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของเช้ือพันธุกรรมทานตะวัน  
(Helianthus annuus L.) สายพันธุแทโดยใชลักษณะทางสัณฐานวิทยา  

รวมกับเคร่ืองหมายเอเอฟแอลพ ี
 
Study of Genetic Diversity among Sunflower (Helianthus annuus L.) Inbreds Using 

Morphological Characteristics and Amplified Fragment Length Polymorphism 
(AFLP) Markers 

 
คํานํา 

 
ทานตะวันเปนพืชน้ํามันท่ีสําคัญทางเศรษฐกิจพืชหนึ่งของโลก รองจากถ่ัวเหลือง rapeseed 

และปาลมน้ํามัน เนื่องจากมีคุณคาทางโภชนาการสูง ท้ังนี้เพราะน้ํามันท่ีสกัดไดจากเมล็ดทานตะวัน
มีกรดไขมันไมอ่ิมตัว (unsaturated fatty acid) ประมาณ 88 เปอรเซ็นต ซ่ึงถือวาสูงเม่ือเปรียบเทียบ
กับพืชน้ํามันชนิดอ่ืน และยังมีวิตามินเอ ดี อี และ เค โดยเฉพาะวิตามินอีมีสาร antioxidants กันหืน
ไดดีชวยใหเก็บรักษาไดนาน (Gentzbittel et al., 1999) ดังนั้นเมล็ดทานตะวัน และน้ํามันจากเมล็ด
ทานตะวันจึงเปนท่ีตองการของตลาดท้ังในและตางประเทศเพ่ือการบริโภค และใชในอุตสาหกรรม
ตาง ๆ (คณาจารยภาควิชาพืชไรนา, 2542; Schneiter, 1997) และมีแนวโนมท่ีจะทวีความตองการ
มากขึ้นทุกป เมล็ดพันธุท่ีใชปลูกในประเทศไทยสวนใหญเปนพันธุลูกผสมท่ีบริษัทเอกชนนําเขา
จากตางประเทศ จึงทําใหราคาเมล็ดพันธุทานตะวันมีราคาสูง เนื่องจากทานตะวันสายพันธุของ
ประเทศไทยไมสามารถปรับตัวตอสภาพแวดลอม และใหผลผลิตท่ีดีเทียบเทากับเมล็ดพันธุลูกผสม 
ดังนั้นการปรับปรุงพันธุทานตะวันใหมีศักยภาพในการใหผลผลิตท่ีเพ่ิมขึ้น และมีคุณภาพ รวมท้ัง
สามารถปรับตัวตอสภาพแปลงปลูกไดดีจึงมีความสําคัญ สําหรับการผสมพันธุทานตะวัน เพ่ือให
เกิดความแปรปรวนทางพันธุกรรมใหไดลักษณะท่ีดีนั้นจะตองมีการคัดเลือกพันธุพอและแมท่ีมี
ความแตกตางทางพันธุกรรม 

 
นักปรับปรุงพันธุพืชพยายามท่ีจะรวบรวมลักษณะทางพันธุกรรมท่ีดีเดนจากแหลงตาง ๆ 

มาสรางพืชพันธุใหม โดยใชกระบวนการคัดเลือกและปรับปรุงพันธุท่ีเหมาะสม งานปรับปรุงพันธุ
พืชจําเปนตองใชเครื่องมือท่ีมีความแมนยําในการคัดเลือกและแยกความแตกตางของลักษณะท่ี
แสดงออกของแตละสายพันธุ เครื่องหมายดีเอ็นเอ (DNA markers) ถือไดวาเปนเครื่องมือท่ีมี
ประสิทธิภาพในการจําแนกความหลากหลายทางพันธุกรรม (genetic diversity) ของส่ิงมีชีวิต ไมวา



 

 

2

ระหวางหรือภายในชนิด (species) ประชากร (populations) พันธุ (varieties) และสายพันธุ 
(breeding lines) (สุรีพร, 2546) ไดอยางถูกตองและแมนยํากวาการใชลักษณะรูปรางหรือ       
สัณฐานวิทยาของพืช (morphological marker) ท่ีมักผันแปรไปตามสภาพแวดลอม หรือเครื่องหมาย
โปรตีน (protein marker) ท่ีการตรวจสอบขึ้นอยูกับการแสดงออกของยีนลักษณะเดน (สุรีพร, 2546; 
สุรินทร, 2552) เครื่องหมายดีเอ็นเอท่ีนิยมนํามาใชในการศึกษาความหลากหลายของส่ิงมีชีวิต ไดแก 
อารเอพีด ี(random amplified polymorphic DNA, RAPD) (Williams et al., 1990) เอเอฟแอลพี 
(amplified fragment length polymorphism, AFLP) (Vos et al., 1995) ไมโครแซทเทลไลท 
(microsatellite หรือ simple sequence repeats, SSR marker) (Tautz, 1989; Brown et al., 1996; 
Powell et al., 1996a)  

 
เครื่องหมายเอเอฟแอลพี เปนเครื่องหมายดีเอ็นเอท่ีรวมจุดเดนและความนาเช่ือถือของ

เครื่องหมายอารเอฟแอลพี และประสิทธิภาพของปฏิกิริยาลูกโซจําลองตัว (polymerase chain 
reaction, PCR) เขาดวยกัน (Vos et al., 1995) โดยเครื่องหมายเอเอฟแอลพี มีขอดีหลายประการ คือ 
เปนเครื่องหมายท่ีมีความเปนสากล ไมจําเปนตองรูขอมูลลําดับเบสของดีเอ็นเอท่ีตองการตรวจสอบ 
และในการทําปฏิกิริยาแตละครั้ง สามารถใหเครื่องหมายโมเลกุลไดจํานวนมาก (high throughput 
markers) และครอบคลุมท้ังจีโนม ทําใหสามารถตรวจสอบดีเอ็นเอไดหลายตําแหนง (multilocus) 
พรอม ๆ กัน และใชปริมาณดีเอ็นเอเริ่มตนในการทําปฏิกิริยาจํานวนนอย เม่ือทําการตรวจสอบซํ้าก็
ยังใหผลเหมือนเดิม (reproducibility) (สุรีพร, 2546; สุรินทร, 2552; Vos et al., 1995) จากลักษณะ
เดนดังกลาว จึงมีผูนิยมนําเครื่องหมายเอเอฟแอลพีมาใชในงานปรับปรุงพันธุพืชกันอยางกวางขวาง 
ตัวอยางเชน การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม (genetic diversity) การบงช้ีความเปน
เอกลักษณของสายพันธุพืช (varietal identification) การสรางแผนท่ียีนในพืชหลายชนิด และเปน
ขอมูลสําคัญในการจดสิทธิบัตรพันธุพืช (plant patent) เปนตน ดังนั้น การวิจัยนี้จึงเลือกใชลักษณะ
ทางสัณฐานวิทยารวมกับเครื่องหมายเอเอฟแอลพีในการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของ
ทานตะวัน 

 
 
 



วัตถุประสงค 
 

เพ่ือศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม (genetic diversity) ของเช้ือพันธุกรรมทานตะวัน
โดยใชลักษณะทางสัณฐานวิทยาและเครื่องหมายเอเอฟแอลพี สําหรับจัดกลุมสายพันธุตามความ
แตกตางทางพันธุกรรม และเปนพ้ืนฐานประกอบการพิจารณาพัฒนาประชากรในโครงการ
ปรับปรุงพันธุทานตะวันตอไป 
 
 



การตรวจเอกสาร 
 
ลักษณะทั่วไปของทานตะวัน 
 
 ทานตะวัน (Sunflower) มีช่ือวิทยาศาสตรวา Helianthus annuus L. เปนพืชในวงศ 
Asteraceae ซ่ึงเปนวงศเดียวกับดาวเรือง เบญจมาศ และคําฝอย แหลงกําเนิดของทานตะวันยังไม
เปนท่ีทราบแนชัด แตมีหลักฐานทําใหเช่ือไดวา ทานตะวันมีถ่ินกําเนิดอยูทางตะวันออกของอเมริกา 
แคนาดา และทางตอนเหนือของเม็กซิโก ระยะแรกนิยมปลูกทานตะวันเพ่ือเปนไมประดับ ตอมาจึง
ไดนํามาบริโภคในรูปเมล็ดโดยตรง หรือสกัดนํ้ามัน (Schilling and Heiser, 1981) ปจจุบันเปนพืช
เศรษฐกิจท่ีสําคัญในหลายประเทศ เชน รัสเซีย ยูเครน อารเจนตินา อินเดีย จีน ฝรั่งเศส ฮังการี ตุรกี 
สเปน เปนตน ขณะท่ีประเทศไทยเปนประเทศหนึ่งท่ีปลูกทานตะวันเพ่ือบริโภคภายในประเทศเปน
หลัก (กรมสงเสริมการเกษตร, 2537; สํานักเศรษฐกิจการเกษตร, 2552ก) 
 

ทานตะวัน เปนพืชน้ํามันท่ีมีความสําคัญพืชหนึ่งท่ีมีความสําคัญเปนอันดับ 4 ของโลก 
(FAO, 2007) เนื่องจากน้ํามันท่ีสกัดจากเมล็ดทานตะวันมีคุณภาพด ีประกอบดวยกรดไขมันท่ี      
ไมอ่ิมตัว เชน กรดลิโนเลนิค และกรดลิโนเลอิคสูงถึง 88 % ซ่ึงชวยลดโคเลสเตอรอลท่ีเปนสาเหตุ
ของโรคไขมันอุดตันในเสนเลือดได อีกท้ังยังประกอบดวยสารอาหารท่ีมีประโยชนตอรางกายหลาย
ชนิด เชน ธาตุเหล็ก แคลเซียม ฟอสฟอรัส วิตามินเอ บี2 ดี อี และ เค โดยเฉพาะปริมาณวิตามินอีใน
น้ํามันทานตะวันจะสูงกวาน้ํามันพืชชนิดอ่ืน ๆ ซ่ึงวิตามินอี หรือ alpha-tocopherol มีสาร 
antioxidant ชวยปองกันการเกิดปฏิกิริยาออกซิเดช่ันของกรดไขมัน จึงชวยใหไมเกิดกล่ินหืนเม่ือ
เก็บไวเปนเวลานาน ดังนั้นเมล็ดทานตะวัน และน้ํามันทานตะวันจึงเปนท่ีตองการของตลาดท้ังใน
และตางประเทศเพ่ือการบริโภค และใชในอุตสาหกรรมตาง ๆ เชน ทําเนยเทียม สบู สี และน้ํามัน
ชักเงา (คณาจารยภาควิชาพืชไรนา, 2542; Schneiter, 1997) 

  
ประเทศไทยนําทานตะวันมาทดลองปลูกเปนการคาเพ่ือใชเปนวัตถุดิบสําหรับโรงงานสกัด

น้ํามันตั้งแต พ.ศ. 2515-2516 (คณาจารยภาควิชาพืชไรนา, 2542) และป 2551 ประเทศไทยมีพ้ืนท่ี
ปลูกรวม 168,332 ไร ไดผลผลิตประมาณ 19,346 ตัน โดยมีผลผลิตเฉล่ีย 119 กิโลกรัมตอไร (สํานัก
เศรษฐกิจการเกษตร, 2552ก) ซ่ึงปริมาณดังกลาวยังไมเพียงพอกับการบริโภคภายในประเทศ ตองมี
การนําเขาเมล็ดทานตะวันจากตางประเทศ จํานวน 6,826 เมตริกตัน คิดเปนมูลคา 100.2 ลานบาท 
และน้ํามันเมล็ดทานตะวันจากตางประเทศ จํานวน 9,943 เมตริกตัน คิดเปนมูลคา 690.5 ลานบาท 
(สํานักเศรษฐกิจการเกษตร, 2552ข) 
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ลักษณะทางพฤกษศาสตรของทานตะวัน 
 

พืชในสกุล Helianthus ท่ีมีโครโมโซม 2n = 2x = 34 มีท้ังเปนพืชฤดูเดียว และขามป 
รวมกันประมาณ 68 ชนิด (species) แตมีเพียง 2 ชนิดเทานั้นท่ีใชปลูกเปนอาหาร คือ H. tuberoses 
เปนพวกขามป ใชประโยชนจากหัว ซ่ึงสะสมอาหารในรูปแปงในสวนราก และ H. annuus เปนพืช
ฤดูเดียว มีท้ังชนิดบริโภคเมล็ด และชนิดสกัดน้ํามัน 

 
ลักษณะทางพฤกษศาสตรท่ัวไปของทานตะวัน มีดังนี ้
 
ราก เปนระบบรากแกวหยั่งลึกลงไปประมาณ 150-270 เซนติเมตร มีรากแขนงคอนขาง

แข็งแรงแผขยายไปดานขางไดยาวถึง 60-150 เซนติเมตร เพ่ือชวยคํ้าจุนลําตนไดด ีและสามารถใช
ความช้ืนระดับผิวดินไดอยางมีประสิทธิภาพ จึงทําใหทานตะวันเปนพืชท่ีทนทานตอความแหงแลง 

 
ลําตน ทานตะวันมีลําตนตั้งตรง เปนไมเนื้อออน มีขนออนปกคลุมอยูท่ัวไป ลําตนสวน

ใหญไมมีการแตกแขนง แตบางพันธุมีการแตกแขนง ขนาดของลําตน ความสูง การแตกแขนงขึ้นอยู
กับพันธุและสภาพแวดลอม ความสูงของตนอยูระหวาง 50-500 เซนติเมตร ความสูงขึ้นอยูกับ
จํานวนปลอง และความยาวของปลอง ขนาดเสนผานศูนยกลาง 1-10 เซนติเมตร 

 
ใบ เปนใบเดี่ยวเกิดตรงกันขาม หลังจากท่ีมีใบเกิดแบบตรงกันขามอยู 5 คูแลว ใบท่ีเกิด

หลังจากนั้นจะมีลักษณะวน มีขนหยาบปกคลุมท่ัวไป จํานวนใบบนตนอาจมีตั้งแต 8-70 ใบ รูปราง
ของใบแตกตางกันตามพันธุ สีของใบอาจมีตั้งแตเขียวออน เขียว และเขียวเขม ใบท่ีเกิดออกมาจาก
ตายอดใหม ๆ กานใบจะอยูในแนวตั้งจนกระท่ังใบมีความยาว 1 เซนติเมตร ปลายยอดจะคอย ๆ 
โคงลงจนเม่ือใบแกแลวก็จะโคงลงมาเปนรูปตัวย ู(U) การสรางใบจะมีมากจนกระท่ังดอกบาน 
หลังจากนั้นการสรางใบจะลดนอยลง 
 

ดอก ดอกของทานตะวันเปนดอกรวม แตละจานดอก (infloresence หรือ capitulum หรือ 
head) ประกอบดวยดอกยอย (florets) 700-3,000 ดอก สําหรับพันธุน้ํามัน หรืออาจมีจํานวนถึง 
8,000 ดอกสําหรับพันธุท่ีไมใชเปนพันธุน้ํามัน มีเสนผาศูนยกลางของดอกอยูระหวาง 6-37 
เซนติเมตร ซ่ึงขึ้นกับพันธุและสภาพแวดลอม ในแตละจานดอกมีดอก 2 ประเภท คือ ray flowers 
และ disk flowers  
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ray flowers เรียงอยูบริเวณรอบนอกสุดของจานดอก มีจํานวน 2 แถว เปนดอกท่ีเปนหมัน 

มีสีตาง ๆ กันตั้งแตสีเหลือง สีสม และสีแดง สวน disk flowers มีจํานวน 30-50 แถว มีการเรียงตัว
ของแถวเปนแบบ concentric rows แตละดอกประกอบดวย กลีบรองดอก (pappus/calyx) 2 อัน 
กลีบดอก (coralla petals) 5 อันท่ีเช่ือมติดกัน อับเกสร (anthers) 5 อัน เกสรตัวเมีย (stigma) 1 อัน 
เกสรตัวเมียนี้จะยาวกวาเกสรตัวผูเม่ือดอกบานเต็มท่ี และจะแยกเปน 2 แฉกตรงปลายและโคงลง  

 
เมล็ด  เมล็ดของทานตะวันเปนแบบ achene ประกอบดวยสวนท่ีเปนเนื้อของเมล็ดเรียกวา 

kernel และสวนท่ีเปนเปลือกเรียกวา pericarp เมล็ดมีความยาวตั้งแต 7-25 มิลลิเมตร กวาง 4-13 
มิลลิเมตร มีน้ําหนักผันแปรตั้งแต 40-60 กรัมตอ 1000 เมล็ด รูปรางลักษณะของเมล็ดอาจเปน
เหล่ียม หรือรูปไข สีของเมล็ดมีท้ังเปนแบบแถบขาวสลับดําหรือเทาหรือสีดําลวน ๆ ขนาดของ
เมล็ดสวนท่ีอยูใกลกับขอบของจานดอกจะใหญกวาเมล็ดท่ีอยูกลางของจานดอก และขนาดของ
เมล็ดท่ีเล็กท่ีสุดจะอยูตรงกลางจานดอก สวนเมล็ดท่ีอยูตรงใจกลางของจานดอกมักจะลีบเสมอ 
(กรมสงเสริมการเกษตร, 2537; คณาจารยภาควิชาพืชไรนา, 2542; Schneiter, 1997) 

 
ความหมายและที่มาของความหลากหลายทางพันธุกรรม 
 

ความหลากหลายทางพันธุกรรมเปนหนึ่งในความหลากหลายทางชีวภาพ ซ่ึงความ
หลากหลายทางชีวภาพ ประกอบดวย ความหลากหลายของชนิดหรือสปชีส (species diversity) 
ความหลากหลายทางพันธุกรรม (genetic diversity) และความหลายหลากทางนิเวศวิทยา 
(ecological diversity) (ประเวศ, 2537; วิสุทธ์ิ, 2538)  
 

ความหลากหลายทางพันธุกรรม หมายถึง ความหลากหลายของลําดับการเรียงตัวของ        
นิวคลีโอไทดในโมเลกุลของดีเอ็นเอ หรือความผันแปรของยีนของส่ิงมีชีวิตชนิดใดชนิดหนึ่ง ท้ัง
ความผันแปรภายใน และระหวางประชากร ความผันแปรทางพันธุกรรม มีสาเหตุมาจากการกลาย
พันธุ (mutation) หรือการกลายพันธุรวมกับการสืบพันธุแบบอาศัยเพศท่ีผานขบวนการแบงเซลล
แบบไมโอซิส (meiosis) ทําใหเกิดการแลกเปล่ียนช้ินสวนโครโมโซม (crossing over) มีผลทําใหยีน
เกิดการรวมตัวกนัใหม (gene recombination) ซ่ึงการเปล่ียนแปลงทางพันธุกรรมนีถ้ายทอดไปสู
ลูกหลานได ส่ิงมีชีวิตชนิดเดียวกันจึงมีลําดับการเรียงตัวของนิวคลีโอไทดท่ีแตกตางไปตาม       
สายพันธุ (ประเวศ, 2537) และทําใหส่ิงมีชีวิตมีความหลากหลายทางพันธุกรรมภายในประชากร 
(ชนิด หรือพันธุ) มากขึ้น สวนความหลากหลายทางพันธุกรรมระหวางประชากรเกิดเม่ือสมาชิก
ของประชากรแตละประชากรมีการแยกตัวหรือถูกคัดเลือกมาจากประชากรเดิม ทําใหสมดุลของยีน
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หรือความถ่ีของอัลลีลเปล่ียนไป เม่ือระยะเวลาผานไปนานขึ้นประชากรท่ีแยกจากกันจะมีลักษณะ
ของวิวัฒนาการท่ีแตกตางออกไป ส่ิงมีชีวิตใดก็ตามท่ีถูกทําลายทําใหมีจํานวนลดนอยลง ความ
หลากหลายของพันธุกรรมก็สูญหายไป นับเปนการสูญเสียทรัพยากรท่ีมีคุณคายิ่ง ผลกระทบท่ี
เดนชัดท่ีสุดของประชากรธรรมชาติท่ีขาดแคลนความหลากหลายของพันธุกรรม คือ การนําไปสู
ภาวะความคงตัวทางพันธุกรรม (homozygosity) ของสมาชิกในประชากร นอกจากนี้ ประชากรท่ี
ขาดความแปรผันทางพันธุกรรมยังมีผลทําใหการอยูรอดและความสมบรูณในพันธุลดลง 
ผลกระทบดังกลาวเปนสวนหนึ่งของการเกิดความเส่ือมถอยของลักษณะภายในสายพันธุ 
(inbreeding depression) ซ่ึงกอใหเกิดการสูญเสียความยดืหยุนทางวิวัฒนาการ (วิสุทธ์ิ, 2532) โดย
ปจจัยสําคัญท่ีเขามามีบทบาทตอการเปล่ียนแปลงลักษณะทางพันธุกรรมของประชากร ไดแก การ
กลายพันธุ การคัดเลือกท้ังโดยมนุษยและโดยธรรมชาต ิ(selection) การอพยพ (migration) ระบบ
การผสมพันธุ (mating system) และการขาดชวงทางพันธุกรรม (genetic drift) (สมชัย และ                      
พีระศักดิ,์ 2546) ซ่ึงปจจัยเหลานี้มีสวนทําใหเกิดความหลากหลายทางพันธุกรรมระหวางชนิดหรือ
พันธุมากขึ้น 
 
การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมดวยเคร่ืองหมายพันธุกรรม  
 

การศึกษาเครื่องหมายพันธุกรรม หรือ genetic marker เพ่ือบงช้ีความหลากหลายทาง
พันธุกรรมของส่ิงมีชีวิตท้ังลักษณะทางปริมาณและคุณภาพ ชวยใหสามารถจําแนกความแตกตาง
ระหวางและภายในประชากร หรือระหวางสมาชิกภายในประชากรได เครื่องหมายท่ีใชในการบง
บอกความแตกตางมี 2 ประเภท คือ เครื่องหมายทางสัณฐานวิทยา (morphological marker) และ
เครื่องหมายโมเลกุล (molecular markers) 

 
เครื่องหมายทางสัณฐานวิทยา เปนการบอกความแตกตางของส่ิงมีชีวิตโดยใชวิธี

เปรียบเทียบลักษณะภายนอกทางสัณฐานวิทยา หรือทางสรีรวิทยาของส่ิงมีชีวิต ลักษณะเหลานี้ 
แปรผันตามสภาพแวดลอมไดงาย ทําใหการตรวจสอบผิดพลาดได บางครั้งตองใชผูท่ีมีความ
ชํานาญเปนพิเศษ และตองมีวิธีท่ีจะบอกจีโนไทป (genotype) ท่ีถูกตองจากฟโนไทป (phenotype) ท่ี
ตรวจสอบ อยางไรก็ตาม การตรวจสอบลักษณะทางสัณฐานวิทยานิยมทําเปนอันดับแรก แลวจึงใช
วิธีอ่ืนประกอบเพ่ือใหไดขอมูลท่ีสมบูรณขึ้น หรือแกปญหาในกรณีท่ีไมสามารถใชลักษณะทาง
สัณฐานวิทยาเพียงอยางเดียวได (สุรีพร, 2546; สุรินทร, 2552) 
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สวนเครื่องหมายโมเลกุลมี 2 ระดับ คือ ระดับโปรตีน ซ่ึงเปนการตรวจสอบท่ีโมเลกุล

โปรตีนชนิดตาง ๆ และในระดับดีเอ็นเอ ซ่ึงตรวจสอบความแตกตางของลําดับนิวคลีโอไทดใน
โมเลกุลของดีเอ็นเอ  

 
เครื่องหมายโปรตีน (protein marker) เปนการตรวจสอบโดยใชความแตกตางของโปรตีน

ใชแยกโมเลกุลของโปรตีนดวยเทคนิคอิเล็กโตรโฟริซิสแลวยอมดูแถบโปรตีนจําเพาะโดยใชสารท่ี
เหมาะสม ขอดีของการตรวจสอบโปรตีน คือ สามารถตรวจไดหลายตําแหนง คาใชจายไมสูงมาก
นัก และแถบของโปรตีนหรือไอโซไซมนี้ยังมีการขมรวมกันแบบ codominant ชวยใหแยกความ
แตกตางระหวางโปรตีนแบบโฮโมไซกัส และเฮทเทอโรไซกัสได อยางไรก็ตาม เครื่องหมาย
โปรตีนยังมีขอจํากัดท่ีสําคัญ คือ จํานวนยีนท่ีใชตรวจสอบยังมีไมมากนัก ไมกระจายครอบคลุมท้ัง 
จีโนม และตองมีการแสดงออกของยีน (gene expression) ท่ีศึกษา จึงตองเลือกเนื้อเยื่อ และ
ระยะเวลาท่ีเหมาะสมในการวิเคราะห ผลท่ีไดขึ้นอยูกับชนิดของเนื้อเยื่อ ระยะการเจริญเติบโต และ
ส่ิงแวดลอมดวย นอกจากนี้โปรตีนและไอโซไซมยังสูญเสียสภาพธรรมชาติไดงาย จึงตองวิเคราะห
ผลในเวลาจํากัดไมสามารถเก็บตัวอยางไวนานได ในแงของโอกาสการตรวจพบความแตกตางใน
ระดับโปรตีนยังมีคาต่ํามากเม่ือเทียบกับการตรวจสอบระดับดีเอ็นเอ เนื่องจากอัลลีลหรือรูปแบบ
ของยีนท่ีแตกตางกันนั้น นิวคลีโอไทดท่ีแตกตางกันอาจไมมีผลตอการเปล่ียนแปลงกรดอะมิโน 
หรือบางครั้งแมวาจะมีการเปล่ียนชนิดของกรดอะมิโนท่ีตําแหนงใดตําแหนงหนึ่งแลวก็ตาม อาจจะ
ไมมีผลตอระยะทางการเคล่ือนท่ีของโมเลกุลเม่ือทําอิเล็กโตรโฟรีซิส ทําใหไมสามารถตรวจพบ
ความแตกตางนั้น ๆ ได (สุรีพร, 2546; สุรินทร, 2552)  

 
ขณะท่ีเครือ่งหมายดีเอ็นเอ (DNA markers) สามารถศึกษาไดงาย และสะดวกกวา มี

ขอจํากัดนอยกวาการตรวจสอบในระดับโปรตีน โมเลกุลของดีเอ็นเอมีความเสถียรกวาจึงเก็บไวได
นาน สามารถวิเคราะหตัวอยางท่ีถูกเก็บไวเปนเวลานานได และเนื่องจากดีเอ็นเอเปนองคประกอบท่ี
มีอยูในเซลลเกือบทุกเซลลในปริมาณเทากัน จึงสามารถตรวจสอบดีเอ็นเอจากเนื้อเยื่อใด ๆ ระยะ
การเจริญเติบโตหรือสภาพทางสรีรวิทยาใดก็ไดไมขึ้นกับสภาพแวดลอม ตรวจสอบดีเอ็นเอจาก
สวนท่ีเปนยีนหรือไมใชยีนก็ได จะมีการแสดงออกหรือไมก็ได ทําใหสามารถตรวจสอบไดโดยไม
จํากัด และครอบคลุมท้ังจีโนม (สุรินทร, 2552) 
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เคร่ืองหมายดีเอ็นเอ (DNA markers) กับการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม  
 
  เครื่องหมายดีเอ็นเอ หมายถึง ลําดับเบสชวงหนึ่งของดีเอ็นเอท่ีใชเปนเครื่องหมายบงช้ีความ
เปนเอกลักษณของส่ิงมีชีวิต โดยอาจมีตําแหนงบนโครโมโซม ในนิวเคลียส (nuclear DNA) หรือ
ในออรแกเนลล (mitochondria DNA หรือ chloroplast DNA) และสามารถถายทอดไปยังรุนลูกได 
การท่ีสามารถใชดีเอ็นเอเปนเครื่องหมายไดเนื่องจากความแตกตางหรือโพลีมอรฟซึม 
(polymorphisms) ของลําดับเบสในโมเลกุลของดีเอ็นเอ ไดแก อะดีนีน (adenine) กัวนีน (guanine) 
ไซโตซีน (cytosine) และไทมีน (thymine) นี่เองท่ีมีผลทําใหเกิดความแตกตางของส่ิงมีชีวิต พืช    
แตละชนิดหรือแตละสายพันธุจะมีรหัสพันธุกรรมท่ีเปนเอกลักษณ ทําใหสามารถแยกความแตกตาง
ระหวางชนิดหรือสายพันธุได (สุรีพร, 2546; สุรินทร, 2552) 

 
วิธีการตรวจสอบโพลีมอรฟซึมของดีเอ็นเอ ทําไดโดยการหาลําดับเบสในโมเลกุลของ      

ดีเอ็นเอ (DNA sequencing) หรือตรวจสอบโดยใชเครื่องหมายดีเอ็นเอ การใชดีเอ็นเอเปน
เครื่องหมายบงบอกความแตกตางของส่ิงมีชีวิต มีท่ีมาจากการตรวจลายพิมพดีเอ็นเอ (DNA 
fingerprinting) ซ่ึงเปนวิธีการท่ีทําใหเกิดลายพิมพหรือแบบแผนของดีเอ็นเอท่ีจําเพาะ สามารถ
ตรวจสอบรูปแบบความแตกตางหรือโพลีมอรฟซึมได วิธีศึกษาเครื่องหมายดีเอ็นเอท่ีใชตรวจสอบ
ความหลากหลายทางพันธุกรรม ไดแก วิธีไฮบริไดเซช่ัน (hybridization) และวิธีเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอ
โดยเทคนิคพีซีอาร (polymerase chain reaction; PCR) (สุรินทร, 2552)  
 

1.  วิธีไฮบริไดเซช่ัน เปนเครื่องหมายดีเอ็นเอซ่ึงพัฒนาขึ้น โดยอาศัยหลักการเขาคูของ
ลําดับเบสดีเอ็นเอท่ีเปนคูสมกันระหวางดีเอ็นเอตรวจสอบ (probe) กับดีเอ็นเอท่ีตองการตรวจสอบ 
โดยใชเทคนิคไฮบริไดเซชัน ตัวอยางไดแก เครื่องหมายอารเอฟแอลพี (RFLP marker)             
(Tanksley et al., 1989; McCouch and Tankslay, 1991; Kochert, 1994)  

 
อารเอฟแอลพี (restriction fragment length polymorphism, RFLP) เปนโมเลกุล

เครื่องหมายท่ีอาศัยความแตกตางหรือความหลากหลายของขนาดดีเอ็นเอท่ีเกิดจากการตัดดวย
เอนไซมตัดจําเพาะซ่ึงเปนเอนไซมท่ีจดจําลําดับเบสของดีเอ็นเอและตัดดีเอ็นเอท่ีตําแหนงจดจํา 
เทคนิคเริ่มจากการตัดจีโนมิกดีเอ็นเอดวยเอนไซมตัดจําเพาะ แลวนําไปแยกขนาดบนแผนเจลดวย
วิธีอิเล็คโทรโฟรีซีส และถายดีเอ็นเอลงบนแผนกรอง (membrane filter) ดวยวิธี southern blot แลว
ตรวจหาการเขาคูกันของดีเอ็นเอตรวจสอบท่ีติดฉลาก และมีความจําเพาะกับจีโนมิกดีเอ็นเอขนาด
ตาง ๆ บนแผนกรองนั้น ความแตกตางของลายพิมพดีเอ็นเอท่ีไดเกิดจากการกลายท่ีตําแหนงตัดดวย
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เอนไซมหรือมีการเพ่ิมขึ้นหรอืขาดหายไปของเบส เทคนิคนี้มีคุณสมบัติท่ีดี คือ เปนดีเอ็นเอ
เครื่องหมายแบบ codominant marker คือ สามารถตรวจสอบอัลลีลท่ีเปนโฮโมไซกัส และ           
เฮทเทอโรไซกัสได ตรวจสอบไดในทุกสวนของพืช จํานวนของตัวตรวจสอบมีจํานวนไมจํากัด แต
มีขอเสีย คือ วิธีการคอนขางยุงยาก และเสียคาใชจายสูง (สุรินทร, 2552) 
 

2.  วิธีเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิคพีซีอาร เปนการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอเปาหมายใหได
ปริมาณมากขึ้นเปนหลายเทาในเวลาอันรวดเร็ว เปนเทคนิคท่ีคนพบโดย Saiki et al. (1985) ท่ี
ประยุกตวิธีการมาจากการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอในส่ิงมีชีวิต (DNA replication) โดยอาศัยการทํางาน
ของเอนไซมดีเอ็นเอโพลีเมอรเรส (DNA polymerase) ชนิดท่ีทนความรอนสูงได ประกอบดวยการ
ทํางาน 3 ขั้นตอน คือ การทําใหดีเอ็นเอสายคูเสียสภาพ (denature) แยกตัวเปนสายเดี่ยวโดยใชความ
รอนสูง จากนั้นลดอุณหภูมิลงอยางรวดเร็วในขั้นตอมา เพ่ือใหไพรเมอร (primer) หรือดีเอ็นเอสาย
ส้ัน ๆ ท่ีมีเบสคูสมกับสวนปลายของช้ินดีเอ็นเอเปาหมายเขามาจับคูกับช้ินดีเอ็นเอนั้น (annealing) 
และขั้นตอนสุดทายเปล่ียนอุณหภูมิใหเหมาะสมกับการทํางานของเอนไซมดีเอ็นเอโพลีเมอรเรส 
เพ่ือสังเคราะหดีเอ็นเอตอจากไพรเมอร (primer extension) โดยมีดีเอ็นเอเปาหมายเปนตนแบบ เม่ือ
ปฏิกิริยาดําเนินไปครบท้ัง 3 ขั้นตอนหรือ 1 รอบ โมเลกุลของดีเอ็นเอ เปาหมายจะเพ่ิมขึ้นเปน 2 เทา 
ดังนั้น ถาดําเนินปฏิกิริยาซํ้ากันหลาย ๆ รอบ ปริมาณดีเอ็นเอเปาหมายจะเพ่ิมขึ้น 2n เทา เม่ือปฏิกิริยา
ผานไป n รอบ (สุรินทร, 2552) เชน เครื่องหมายอารเอพีด ี(RAPD marker) (Williams et al., 1990) 
เครื่องหมายเอเอฟแอลพี (AFLP marker) (Vos et al., 1995) และเครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท 
(microsatellite) หรือ simple sequence repeats (SSR marker) (Brown et al., 1996; Powell et al., 
1996b) เปนตน  
 

2.1  อารเอพีด ี(random amplified polymorphic DNA, RAPD) เปนโมเลกุลเครื่องหมายท่ี
พัฒนาขึ้นโดย Williams et al. (1990) เปนการเพ่ิมปริมาณดเีอ็นเอแบบสุมโดยใชไพรเมอรสายส้ันๆ 
ความยาวประมาณ 10 เบส ท่ีมีลําดับเบสเปนแบบสุมไมจําเพาะเจาะจงกับยีน และแสดงผลในรูป
ของการเกิดหรือไมเกิดแถบดีเอ็นเอในตําแหนงหนึ่ง ๆ คุณสมบัติท่ีสําคัญของการใชเทคนิคนี้ คือ 
สะดวก รวดเร็ว ไมจําเปนตองใชขอมูลจากลําดับเบสของดีเอ็นเอ และใชปริมาณดีเอ็นเอเริ่มตนนอย 
เปนดีเอ็นเอเครื่องหมายแบบ dominant marker คือ อาจสังเคราะหดีเอ็นเอไดเฉพาะบางอัลลีล
เทานั้น ดังนั้นจึงไมสามารถแยกความแตกตางของอัลลีลท่ีเปนโฮโมไซกัส และเฮทเทอโรไซกัสได 
(สุรินทร, 2552) 
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2.2  เอสเอสอาร (simple seguence repeat, SSR) หรือ microsatellite เปนโมเลกุล

เครื่องหมายท่ีใชหลักการของการกระจายตัวของเบสซํ้าในส่ิงมีชีวิต ลักษณะท่ีสําคัญของเบสซํ้านี้
คือ การมีลําดับเบสจําเพาะอยูบริเวณหัวทายของเบสซํ้า ซ่ึงเบสจําเพาะเหลานี้สามารถนํามาใชสราง
เปนไพรเมอรขนาดประมาณ 20 เบส เพ่ือใชขยายปริมาณเบสซํ้าในตําแหนงท่ีตองการ โดยใช
หลักการของพีซีอาร จากนั้นนําไปแยกความแตกตางโดยเทคนิคอิเล็กโทรโฟรีซิส ซ่ึงความแตกตาง
ของแถบดีเอ็นเอท่ีไดเกิดจากความแตกตางของจํานวนเบสซํ้าในแตละส่ิงมีชีวิต คุณสมบัติท่ีสําคัญ
ของเทคนิคนี ้คือ ความจําเพาะเจาะจงของตําแหนงโมเลกุลเครื่องหมายบนจีโนม และจํานวนของ
รูปแบบของอัลลีลท่ีสามารถตรวจสอบได และเปนดีเอ็นเอเครื่องหมายแบบ codominant marker 
(สมวงษ, 2540) 

 
2.3  อีเอสที (expressed sequence tag, EST) เปนโมเลกุลเครื่องหมายท่ีใชขอมูลจากลําดับ

เบสของยีนท่ีมีการแสดงออกมาออกแบบไพรเมอรเฉพาะตําแหนงของยีนนั้น  ๆจากนั้นใชหลักการ
ของพีซีอารในการเพ่ิมปริมาณช้ินดีเอ็นเอแลวนําไปแยกความแตกตางโดยเทคนิคอิเล็กโทรโฟรีซิส 
ซ่ึงความแตกตางนั้นเกิดจากการเพ่ิมหรือขาดหายไปท่ีตําแหนงยีน คุณสมบัติท่ีมีความสําคัญ คือ 
ความจําเพาะเจาะจงของตําแหนงโมเลกุลเครื่องหมายตอยีนท่ีใชออกแบบไพรเมอร แตมีขอจํากัด 
คือ จะตองมีขอมูลลําดับเบสสําหรับใชในการออกแบบไพรเมอร (อภิชาต,ิ 2549) 

 
2.4  เอสอารเอพี (sequence related amplified polymorphism, SRAP) เปนโมเลกุล

เครื่องหมายท่ีพัฒนาขึ้นโดย Li and Quiros (2001) โดยออกแบบไพรเมอร 2 ชนิด ชนิด forward มี
ขนาด 17 เบส ท่ีประกอบดวยลําดับเบสแกน (core sequence) ท่ีเหมือนกันยาว 14 เบส เปนสวนของ
ลําดับเบสท่ีไมมีอะไรพิเศษเรียกวา filler ยาว 10 เบส ตอดวยเบส CCGG เพ่ือใหจับไดกับสวน        
เอ็กซอน (exon) หรือ ORF ซ่ึงมักเปนบริเวณท่ีมีองคประกอบของเบสเปน GC สูง (GC rich) ตรง
ปลาย 3’ ของไพรเมอรเปนเบสคัดเลือก (selective base) อีก 3 เบส ท่ีเปล่ียนแปลงได โดยอาศัย
หลักการเดียวกับไพรเมอรของเครื่องหมายเอเอฟแอลพี สวน reverse มีขนาด 18 เบส ประกอบดวย
ลําดับเบสแกนท่ีเหมือนกันยาว 15 เบส เปนสวน filler ยาว 11 เบส ตอดวยเบส AATT เพ่ือใหจับได
กับดีเอ็นเอในจีโนมบริเวณ AT สูง ซ่ึงมักพบในสวนอินทรอน (intron) และโพรโมเตอรของยีน 
ตรงปลาย 3’ ของไพรเมอรเปนเบสคัดเลือกท่ีเปล่ียนแปลงไดอีก 3 เบส การเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอ
ตัวอยางใชวิธี step up PCR คือ ใชอุณหภูมิ annealing ต่ําท่ี 35 องศาเซลเซียส 5 รอบเพ่ือให             
ไพรเมอรจับกับดีเอ็นเอเปาหมายไดดีแลวจึงเพ่ิมอุณหภูมิใหสูงขึ้นตามปกติอีก 30-35 รอบ เพ่ือให
เกิดการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอเฉพาะสวนท่ีมาจาก 5 รอบแรกเทานั้น ทําใหผลท่ีไดมีความคงท่ี 
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หลังจากนั้นตรวจสอบผลดวยเจลพอลิอะครีลาไมด ผลท่ีไดจะพบวาสามารถเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอได
หลายตําแหนงพรอมกัน โดยการปรากฏหรือไมปรากฏแถบดีเอ็นเอ (สุรินทร, 2552) 

 
2.5  ทีอารเอพี (target region amplification polymorphism, TRAP) เปนโมเลกุล

เครื่องหมายท่ีพัฒนาขึ้นโดย Hu and Vick (2552) ซ่ึงประยุกตวิธีออกแบบไพรเมอรโดยอาศัยขอมูล
ลําดับเบสของยีนในฐานขอมูล EST database เลือกยีนในฐานขอมูลท่ีสนใจ เชน ยีนตานทานโรค 
แลวออกแบบไพรเมอรจากสวนหนึ่งของยีน อาจเปนสวนท่ีสําคัญและอนุรักษ สังเคราะหไพรเมอร
ท่ีจําเพาะกับยีน สวนอีกไพรเมอรหนึ่งเปนแบบสุม ซ่ึงออกแบบโดยวิธีเดียวกับไพรเมอรท่ีใชกับ
เครื่องหมายเอสอารเอพี นําไพรเมอรแตละคูมาใชเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอตัวอยางโดยวิธี step up PCR 
เชนเดียวกับเครื่องหมายเอสอารเอพี และตรวจสอบผลดวยเจลพอลิอะครีลาไมด ผลท่ีไดจะพบวา
สามารถเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอไดหลายตําแหนงพรอมกัน โดยการปรากฏหรือไมปรากฏแถบดีเอ็นเอ 
(สุรินทร, 2552) 
  

2.6  เอเอฟแอลพี (amplified fragment length polymorphism, AFLP) เปนโมเลกุล
เครื่องหมายท่ีพัฒนาขึ้นโดย Vos and Zabeau (1993) พ้ืนฐานของเครื่องหมายเอเอฟแอลพี คือ การ
ตรวจสอบช้ินดีเอ็นเอท่ีตัดดวยเอ็นไซมตัดจําเพาะโดยการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอดวยเทคนิคพีซีอาร 
ดังนั้นจึงรวมเอาความนาเช่ือถือของเครื่องหมายอารเอฟแอลพี และประสิทธิภาพของเทคนิคพีซีอาร
เขาไวดวยกัน  
 
 การเพ่ิมปริมาณช้ินดีเอ็นเอท่ีมาจากการตัดดวยเอ็นไซมตัดจําเพาะทําไดโดยการเช่ือมตอ 
adapter เขาท่ีปลายของช้ินดีเอ็นเอตอจากตําแหนงตัดจําเพาะของเอ็นไซมโดย adapter เปนดีเอ็นเอ
สายคูช้ินส้ัน ๆ ท่ีมีปลายดานหนึ่งเปนปลายเหนียวเหมือนกับปลายโมเลกุลของดีเอ็นเอท่ีตัดดวย
เอ็นไซมท่ีเลือกใช จึงสามารถเช่ือมตอกับช้ินดีเอ็นเอท่ีตัดไวโดยใชปลายเหนียว (sticky end 
ligation) และทําหนาท่ีเปนตําแหนงท่ีจับของไพรเมอรในการทําพีซีอารตอไป ดวยวิธีการดังกลาวนี้
ช้ินดีเอ็นเอท่ีไดจากการตัดดวยเอ็นไซม จะสามารถเพ่ิมปริมาณขึ้นไดโดยใชไพรเมอรซ่ึงมีลําดับ
เบสตรงกับสวนของ adapter รวมกับสวนของเบสท่ีตําแหนงตัดจําเพาะของเอ็นไซม อยางไรก็ตาม
จํานวนช้ินดีเอ็นเอท่ีสามารถเพ่ิมปริมาณไดคราวเดียวกันมีมาก และไมสามารถจะแยกจากกันหรือ
ตรวจสอบโดยวิธีท่ัว ๆไป เชน การทําอิเล็กโตรโฟรีซิส ดังนั้นการสังเคราะหไพรเมอรในการทํา    
เอเอฟแอลพีจึงเพ่ิมเบสเพ่ือคัดเลือกเขาท่ีปลาย 3’ ตอจากเบสท่ีตําแหนงตัดจําเพาะของเอ็นไซม 
เพ่ือใหเลือกจับกับช้ินดีเอ็นเอท่ีมีลําดับเบสสวนท่ีอยูตอจากบริเวณตัดจําเพาะสอดคลองกับเบสท่ี
เพ่ิมเขาไปท่ีปลาย 3’ ของไพรเมอรนั้น ทําใหเกิดการเพ่ิมปริมาณช้ินดีเอ็นเอเพียงบางสวน และ
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สามารถกําหนดจํานวนช้ินดีเอ็นเอท่ีตองการเพ่ิมปริมาณไดโดยจํานวนเบสท่ีเพ่ิมเขาไปนั่นเอง ถา    
ดีเอ็นเอของส่ิงมีชีวิตหรือจีโนมท่ีศึกษามีสวนประกอบของเบสท้ัง 4 ชนิด (G, A, C, T) ในสัดสวน
เทากัน การเพ่ิมเบสท่ีปลาย 3’ ของไพรเมอรเพ่ือคัดเลือก 1 เบสจะชวยลดจํานวนช้ินดีเอ็นเอท่ีจะเพ่ิม
ปริมาณเหลือเพียง 1 ใน 4 ของท้ังหมด ถาเพ่ิมเบสเพ่ือคัดเลือก 2 เบส จํานวนช้ินดีเอ็นเอท่ีตรวจสอบ
ไดก็จะลดลงเหลือ (1/4)2 หรือ 1ใน 16 ของช้ินสวนดีเอ็นเอท่ีตัดไดท้ังหมด ดังนั้น จึงสามารถ
ควบคุมใหเกิดการเพ่ิมปริมาณช้ินดีเอ็นเอในจํานวนท่ีเหมาะสมได โดยจํานวนเบสท่ีเพ่ิมเขาไป     
แตละเบสจะลดปริมาณช้ินดีเอ็นเอลงเหลือ (1/4)n ของท้ังหมด ซ่ึง n คือจํานวนเบสสําหรับคัดเลือก
ท่ีเพ่ิมขึ้น ในทางปฏิบัติ ตองการใหมีจํานวนช้ินดีเอ็นเอในชวง 50-100 แถบ ซ่ึงเปนชวงท่ีสามารถ
ตรวจสอบไดโดยวิธีอิเล็กโตรโฟรีซิสใน denaturing polyacrylamide gel ในส่ิงมีชีวิตท่ีมีจีโนม
ขนาดเล็กจะใชไพรเมอรท่ีมีการเพ่ิมเบสเพ่ือคัดเลือกจํานวนนอย ในขณะท่ีการตรวจสอบดีเอ็นเอ
ของส่ิงมีชีวิตท่ีมีจีโนมขนาดใหญหรือมีความซับซอนมาก ตองใชไพรเมอรท่ีมีการเพ่ิมเบสเพ่ือ
คัดเลือกจํานวนมากขึ้น เพ่ือปรับจํานวนช้ินดีเอ็นเอท่ีจะเพ่ิมปริมาณใหมีจํานวนพอเหมาะ 
 
หลักการทําเอเอฟแอลพี 
 
 ขั้นแรก คือ การนําดีเอ็นเอมาตัดดวยเอนไซมตัดจําเพาะ 2 ชนิดท่ีมีจํานวนเบสของตําแหนง
จดจําตางกัน เอ็นไซมตัดจําเพาะท่ีใชไดมีหลายชนิด เชน EcoRI, HindIII, PstI, BglII, XbaI (6-
cutter) หรือ Sse8387I (8-cutter) รวมกับ MseI หรือ TaqI ซ่ึงเปน 4-cutter เอ็นไซม MseI มีตําแหนง
จดจํา คือ 5’-TTAA-3’ และเอ็นไซม TaqI มีตําแหนงจดจํา คือ 5’-TCGA-3’ ปจจุบันนิยมใชเอ็นไซม 
MseI มากกวา เพราะตัดดีเอ็นเอไดขนาดพอเหมาะสําหรับการเพ่ิมปริมาณโดยวิธีพีซีอาร และการ
แยกโดยใช denaturing polyacylamind gel สวนเอ็นไซมท่ีใชเปนคูกันมักใชเอ็นไซม EcoRI 
เนื่องจากมีราคาถูกและการตัดดีเอ็นเอมีประสิทธิภาพดี พบการตัดไมสมบูรณไดนอย แตก็ยังมี
งานวิจัยอ่ืน ๆ ท่ีใชเอ็นไซม PstI คูกับ MseI เชน ในการศึกษาความหลากหลายของขาวโพด 
(L?bberstedt et al., 2000) หรือ Van de Wouw et al. (2001) ใชเอ็นไซม Tru9I ซ่ึงเปน isochizomer 
กับเอ็นไซม MseI คูกับ PstI ในการศึกษาถ่ัวในสกุล Vicia สวนการใชเอ็นไซมตัดจําเพาะเพียงชนิด
เดียวจะทําใหช้ินดีเอ็นเอท่ีปลายท้ัง 2 ดานมีลักษณะเปนลําดับเบสซํ้า (inverted repeat) เม่ือถูกทําให
เสียสภาพเปนสายเดี่ยวจะสามารถกลับมาจับกันเองเกิดโครงสรางแบบ stem-loop ทําใหไพรเมอร
ไมสามารถเขามาจับได หรืออาจทําใหตรวจพบช้ินดีเอ็นเอไดจํานวนนอย เฉพาะช้ินท่ีมีขนาดเล็ก
เทานั้น เพราะช้ินดีเอ็นเอท่ีมีขนาดเล็กจะเพ่ิมปริมาณไดดีกวาจึงไมคอยนิยมใชมากนัก 
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 เม่ือไดขนาดของช้ินดีเอ็นเอพอเหมาะแลวจึงเช่ือมตอกับ adapter เพ่ือเปนตําแหนงท่ีจับ  
ไพรเมอรในการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอ ซ่ึง adapter จะออกแบบใหมีปลายท่ีเปนดีเอ็นเอสายเดี่ยว         
มีลําดับเบสเปนคูสมกับปลายเหนียวของดีเอ็นเอท่ีตัดดวยเอ็นไซมตัดจําเพาะท่ีใช แตเบสท่ีอยูใน
ตําแหนงถัดมาเปนคนละชนิดกับเบสท่ีบริเวณจดจําของเอ็นไซม ดังนั้นเม่ือ adapter เขาไปเช่ือมตอ
กับช้ินดีเอ็นเอแลว เอ็นไซมตัดจําเพาะนั้นจะไมสามารถตัดไดอีก 
 
 ขั้นท่ีสอง คือ การเพ่ิมปริมาณช้ินดีเอ็นเอบางสวนโดยใชไพรเมอรท่ีจําเพาะ ไพรเมอรท่ีใชมี
ลําดับเบสทางปลาย 5’ เหมือนกับลําดับเบสของ adapter ตอดวยลําดับเบสบริเวณจดจํา หรือบริเวณ
ตัดจําเพาะของเอ็นไซม และเพ่ิมเบสเขาไปท่ีปลาย 3’ อีกสวนหนึ่งเพ่ือใหเกิดการคัดเลือกเพ่ิม
ปริมาณดีเอ็นเอบางช้ิน สวนของไพรเมอรท่ีเหมือนกับ adapter และบริเวณจดจําของเอนไซม
เรียกวา common part สวนเบสท่ีเพ่ิมเขาไปท่ีปลาย 3’ เรียกวา selective part จํานวนเบสท่ีเพ่ิมเขาไป
ท่ีปลาย 3’ จะชวยลดจํานวนช้ินดีเอ็นเอท่ีจะเพ่ิมปริมาณลง โดยช้ินดีเอ็นเอท่ีจะเพ่ิมปริมาณไดตองมี
ลําดับเบสท่ีอยูตอกับตําแหนงตัดจําเพาะของเอ็นไซมสอดคลองกับเบสท่ีเพ่ิมเขาไป ถาเพ่ิมเบสเพ่ือ
คัดเลือกมากขึ้นจํานวนช้ินดีเอ็นเอท่ีจะเพ่ิมปริมาณลดลงประมาณ 4 เทาตอทุก ๆ เบสท่ีเพ่ิมขึ้น 
การศึกษาจีโนมขนาดเล็ก หรือโคลนท่ีอยูในพลาสมิด คอสมิด หรือ bacterial artifical chromosome 
(BAC) ไมจําเปนตองเพ่ิมเบสเพ่ือคัดเลือก เนื่องจากจํานวนช้ินดเีอ็นเอท่ีเกิดจากการตัดโดยเอ็นไซม
ตัดจําเพาะมีจํานวนนอยอยูแลว และส่ิงมีชีวิตท่ีมีจีโนมขนาดไมใหญมาก เชน แบคทีเรีย หรือเช้ือรา
จะเพ่ิมเบสเพ่ือคัดเลือก 1-2 เบส จึงทําปฏิกิริยาเพ่ิมปริมาณเพียงครั้งเดียว สวนพวกท่ีมีจีโนมขนาด
ใหญจะเพ่ิมเบสมากกวา 2 เบสท่ีไพรเมอรท้ังสองชนิด และจะทําปฏิกิริยาเพ่ิมปริมาณ 2 ครั้ง ครั้ง
แรก เรียกวา preselective amplification และการทําพีซีอารครั้งท่ี 2 เรียกวา selective amplification 
โดยไพรเมอรท่ีเพ่ิมเบสเพ่ือคัดเลือกท่ีปลาย 3’ จะเรียกเปนไพรเมอร +1, +2, +3, +4 ตามลําดับ เชน
ไพรเมอรทางปลาย EcoRI adapter จะเรียกวา EcoRI+1, EcoRI+2, EcoRI+3 และ EcoRI+4 เปนตน  
 
 ขั้นสุดทาย คือ การวิเคราะหลายพิมพดีเอ็นเอโดยทําอิเล็กโทรโฟรีซิสใน denaturing 
polyacrylamind gel แถบดีเอ็นเอท่ีเหมาะสมท่ีแยกไดอยูในชวง 50-100 แถบ การตรวจสอบแถบ          
ดีเอ็นเอท่ีเกิดขึ้นโดยการยอมเจลดวยซิลเวอรไนเตรท การทําออโตเรดิโอกราฟ หรือตรวจสอบผล
ดวยการไฮบริไดเซชันกับโพรบท่ีติดฉลากดวยสารปลอดรังสี (non radioactive label) หรือ
ตรวจสอบการเรืองแสงโดยใชเครื่องหาลําดับเบสอัตโนมัติ (automatic sequencer) (สุรินทร, 2552; 
Vos et al., 1995) 
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 ลายพิมพดีเอ็นเอท่ีเกิดจากการทําเอเอฟแอลพีมีลักษณะเปนลายพิมพแบบสุม (random 
fingerprint) ซ่ึงใชกับดีเอ็นเอใด ๆ ก็ได ไมขึ้นกับขนาดและความซับซอนของจีโนม สามารถปรับ
ใหเกิดลายพิมพท่ีเหมาะสมไดโดยปรับจํานวนเบสคัดเลือกท่ีปลาย 3’ ของไพรเมอรท่ีใช แมวา
วิธีการทําเอเอฟแอลพีจะคอนขางยุงยาก แตผลท่ีไดสามารถทําซํ้าไดผลคงเดิม (reproducible) และ
สามารถเลือกคูผสมของไพรเมอรไดหลายแบบ ทําใหเกิดลายพิมพท่ีแตกตางกันจํานวนมาก ในการ
เพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอโดยไพรเมอรคูหนึ่งนั้นจะเกิดแถบดีเอ็นเอจํานวนมากในเวลาเดียวกัน รูปแบบ
ของแถบดีเอ็นเอท่ีแตกตางกันในแตละตัวอยางหรือโพลีมอรฟซึมท่ีเกิดขึ้นมาจากการเปล่ียนแปลง
เบส (point mutation) ท่ีตําแหนงจดจําของเอ็นไซม ทําใหตําแหนงจดจําของเอ็นไซมหายไปหรือ
เกิดขึ้นใหม หรือการเปล่ียนแปลงของเบสท่ีตําแหนงติดกับตําแหนงจดจําของเอ็นไซมตรงสวนท่ีมี
การเพ่ิมเบสเพ่ือคัดเลือกของไพรเมอรท่ีใช ทําใหสามารถหรือไมสามารถเพ่ิมปริมาณช้ินดีเอ็นเอ
ดังกลาวแลวแตกรณี หรืออาจเกิดจากการมีช้ินดีเอ็นเอส้ัน ๆ ขาดหายไป หรือสอดแทรกเขามาใน
ระหวางตําแหนงตัดจําเพาะของเอ็นไซมก็ได ผลท่ีเกิดขึ้น คือ การมีแถบดีเอ็นเอ หรือไมมีแถบ        
ดีเอ็นเอท่ีตําแหนงนั้น ๆ หรือช้ินดีเอ็นเอท่ีเพ่ิมปริมาณไดมีขนาดเปล่ียนไป การถายทอดลักษณะ
ของแถบดีเอ็นเอจากการทําเอเอฟแอลพี จึงมีท้ังแบบท่ีแสดงลักษณะขม (dominance) โดยปรากฏ
เปนการมีหรือไมมีแถบดีเอ็นเอ และแบบท่ีแสดงลักษณะขมรวมกัน (codominance) โดยปรากฏเปน
แถบดีเอ็นเอท่ีมีขนาดตางกัน โดยท่ัวไปจะพบเครื่องหมายเอเอฟแอลพีแบบท่ีเปนลักษณะขม
มากกวา ถึงแมวาเครื่องหมายเอเอฟแอลพีตั้งช่ือเลียนแบบจากเครื่องหมายอารเอฟแอลพี แต                  
โพลีมอรฟซึมท่ีเกิดขึ้นสวนใหญไมไดเกิดจากความแตกตางของขนาดดีเอ็นเอเหมือนใน                      
อารเอฟแอลพี แตเกิดจากการมีหรือไมมีแถบดีเอ็นเอท่ีเพ่ิมปริมาณขึ้น ขอดีของเครื่องหมาย                   
เอเอฟแอลพี คือ ไมจําเปนตองทราบขอมูลลําดับเบสของดีเอ็นเอท่ีตองการศึกษามากอน และดวย
ประสิทธิภาพของเทคนิคพีซีอารจึงทําการศึกษาไดอยางรวดเร็วและใชปริมาณดีเอ็นเอเริ่มตน
จํานวนนอย นอกจากนี้ ในการทําปฏิกิริยาครั้งหนึ่ง ๆ สามารถตรวจสอบดีเอ็นเอไดหลายตําแหนง 
(multilocus) พรอมกัน ในหนึ่งปฏิกิริยาจะใหแถบดีเอ็นเอมากกวาอารเอพีดีประมาณ 4 เทา จึงทําให
เกิดโพลีมอรฟซึมไดจํานวนมาก จึงสามารถใชบอกความแตกตางของส่ิงมีชีวิตแตละตัวอยาง หรือ
การศึกษาเอกลักษณของส่ิงมีชีวิตไดอยางละเอียด ซ่ึงสามารถใชเครื่องหมายเอเอฟแอลพีไดกับ
ส่ิงมีชีวิตท่ีมีจีโนมขนาดใดก็ได โดยการปรับจํานวนเบสท่ีใชคัดเลือกท่ีสวนปลาย 3’ ของไพรเมอร 
หรือใชกับดีเอ็นเอท่ีโคลนไวก็ได แตเครื่องหมายเอเอฟแอลพีก็มีขอกําจัดในดานคาใชจายเริ่มตนท่ี
คอนขางสูง วิธีการท่ีทําคอนขางซับซอนเม่ือเทียบกับอารเอพีดี และไมโครแซทเทลไลท แถบ                
ดีเอ็นเอท่ีเกิดขึ้นสวนใหญแสดงการขมแบบ dominance ซ่ึงทําใหวิเคราะหผลไดยากกวา
เครื่องหมายดีเอ็นเอแบบท่ีเปน codominance เชน อารเอฟแอลพี และไมโครแซทเทลไลท (สุรินทร, 
2552) 
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จากท่ีกลาวมาท้ังหมด แสดงใหเห็นวา เครื่องหมายเอเอฟแอลพีเปนเครื่องหมายดีเอ็นเอท่ีมี

ประสิทธิภาพมาก จึงไดนําไปใชศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม เพ่ือศึกษาความสัมพันธทาง
วิวัฒนาการ หรือใชในการศึกษาเอกลักษณของส่ิงมีชีวิต เพ่ือบอกความแตกตางของส่ิงมีชีวิตแตละ
ตัวอยาง รวมถึงนําไปใชจําแนกสายพันธุพืช (varietal identification)  
 
การประยุกตใชเคร่ืองหมายเอเอฟแอลพีในการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม (genetic 
variation and/or genetic diversity) 
 

การวิเคราะหจัดกลุมเขามามีสวนในการศึกษาความหลากหลายและความสัมพันธทาง
พันธุกรรมของพันธุพืช ใชจําแนกพันธุพืชท่ีมีความใกลชิดกันทางพันธุกรรมใหอยูกลุมเดียวกัน 
การวิเคราะหสามารถใชขอมูลความสัมพันธทางพันธุกรรมจากการใชขอมูลลักษณะปรากฏของ
พันธุพืช และเครื่องหมายโมเลกุล ซ่ึงเปนประโยชนอยางยิ่งตอโครงการปรับปรุงพันธุพืช  
 

เครื่องหมายเอเอฟแอลพี สามารถบอกความแตกตางของส่ิงมีชีวิตท่ีเปนชนิดเดียวกันแต  
ตางสายพันธุกันในพืชหลายชนิด เชน ศึกษาในถ่ัว common bean (Phaseolus vulgaris L.) (Rosales-
Serna et al., 2005; Maras et al., 2008) ถ่ัว alfalfa (Medicago sativa L.) (Lerma et al., 2003)             
ถ่ัว cowpea พันธุพ้ืนเมือง (Vigna unguiculata ssp. unguiculata) (Tosti and Negri, 2002) ถ่ัว azuki  
(Xu et al., 2000) ถ่ัวเหลือง (Glycine max (L.) Merr.) (Keim et al., 1997; Ude et al., 2003) งา 
(Sesamum indicum L.) (Ali et al., 2007) ขาว indica (Prashanth et al., 2002) ขาวสาลี (Triticum 
turgidum L. ssp. durum) (Soleimani et al., 2002) มันฝรั่ง (Solanum tuberosum ssp. tuberosum L.) 
(Solis et al., 2007) ขาวโพด (Zea mays L.) (L?bberstedt et al., 2000; Garcia et al., 2004) ขาวฟาง 
(Sorghum bicolor (L.) Moench) (Menz et al., 2004)  

 
รวมถึงส่ิงมีชีวิตท่ีอยูในสกุลเดียวกันแตตางชนิดกัน เชน การศึกษาความสัมพันธของออย 

(Saccharum spp.) (Lima et al., 2002) ถ่ัวลันเตา (Pisum sativum L.) (Tar’an et al., 2005) ถ่ัวสกุล 
Mucuna sp. (Capochichi et al., 2001) ถ่ัว cowpea (Vigna spp.) (Coulibaly et al., 2002) Setaria 
spp. (Le Thierry d’ Ennequin et al., 2000) ฝาย (Gossypium spp.) (Pillay and Myers, 1999; 
Abdalla et al., 2001) หญา tall fescue (Festuca arundinacea Schreb.) (Rouf et al., 2002) หญา 
Rhodesgrass (Chloris gayana Kunth) (Ubi et al., 2003) หญา Bluegrass (Larson et al., 2001) และ 
Bermudagrass (Cynodon spp.) (Zhang et al., 1999)  
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นอกจากนี้ยังสามารถบอกความแตกตางระหวางส่ิงมีชีวิตท่ีอยูในวงศเดียวกันได เชน 

Aggarwal et al. (1999) ไดศึกษาความสัมพันธระหวางพืชตางชนิดในสกุล Oryza รวมท้ัง ขาวโพด 
ออย และถ่ัวเหลือง โดยใชเครื่องหมายเอเอฟแอลพีทําใหสามารถอธิบายวิวัฒนาการของพืชในสกุล
นี้ไดวามีบรรพบุรุษรวมกัน หรือมีความสัมพันธใกลชิดกัน แตถูกแยกออกจากกันในชวงแรกของ
กระบวนการวิวัฒนาการ เกิดเปนพืชหลายชนิดท่ีมีความแตกตางกัน และยังพบวาเครื่องหมาย        
เอเอฟแอลพีสามารถท่ีจะจําแนกลักษณะท่ีเกิดจากการกลายพันธุได (Licum and Briggs, 1995) เชน 
การตรวจสอบการกลายพันธุเนื่องจาก somaclonal variation ในกลวย Musa spp., Arabidopsis 
thaliana, Taxus canadensis Marsh., ขาวไรย (Secale cereale L.) เปนตน (Engelborghs et al., 1998; 
Corradini et al., 2002; Polanco and Ruiz, 2002; De la Puente et al., 2008)  
 

สําหรับการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของทานตะวันนั้น มีรายงานวามีนักวิจัย
หลายกลุมไดนําเครื่องหมายดีเอ็นเอตาง ๆ เชน อารเอฟแอลพี อารเอพีดี เอเอฟแอลพี เอสเอสอาร 
เปนตน มาใชศึกษา ตัวอยางเชน 

 
Berry et al. (1994) และ Gentzbittel et al. (1994) ไดเริ่มศึกษาความหลากหลายทาง

พันธุกรรมของทานตะวัน (Helianthus annuus L.) โดยใชเครื่องหมายอารเอฟแอลพี พบวา
ทานตะวันสายพันธุแท (inbred lines) 41 พันธุ มีระดับโพลีมอรฟซึม เทากับ 20-45 % และสามารถ
แยกเปนกลุมของ maintainer (B-lines) และ restorer (R-lines) ซ่ึงขอมูลดังกลาวไดมีนักวิจัยหลาย
กลุม นําไปใชสรางแผนท่ียีนโดยใชเครื่องหมายอารเอฟแอลพีในทานตะวันพันธุแทตาง ๆ (Berry  
et al., 1995; Gentzbittel et al., 1995, 1999; Jan et al., 1998; Gedil et al., 2001) 

 
Cheres and Knapp (1998) ไดศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของเช้ือพันธุกรรม

ทานตะวันสายพันธุแทชนิดน้ํามัน (oilseed) 106 สายพันธุ ชนิดบริโภคเมล็ด (confectionery) 50       
สายพันธุ และเช้ือพันธุกรรมท่ีเปนบรรพบุรุษ 157 สายพันธุ ผลการจัดกลุมท่ีวิเคราะหดวยวิธี 
บรรพบุรุษรวม (coancestry) และวิเคราะหความหลากหลายทางพันธุกรรมดวยวิธี principal 
component analysis สามารถแบงกลุมทานตะวันออกเปน กลุมทานตะวันชนิดน้ํามัน (oilseed) และ
ชนิดบริโภคเมล็ด (confectionery) และแบงเปนกลุมยอยตามลักษณะ fertility restorer ออกเปนกลุม 
restorer (R) line และกลุม maintainer (B) line โดยมีคาเฉล่ียของ coancestry ระหวางชนิดน้ํามันท่ี
เปน R-line เทากับ 0.25 ชนิดน้ํามันท่ีเปน B-line เทากับ 0.10 ชนิดบริโภคเมล็ด R-line เทากับ 0.31 
และ ชนิดบริโภคเมล็ด B-line เทากับ 0.25 จึงสรุปไดวา ทานตะวันชนิดน้ํามันท่ีเปน B-line มีความ
หลากหลายทางพันธุกรรมสูงกวาทานตะวันชนิดอ่ืน ๆ สําหรับการวิเคราะหบรรพบุรุษรวมสามารถ
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จัด heterotic groups ของเช้ือพันธุกรรมทานตะวันไดในบางพันธุเทานั้นท่ีมีขอมูลสมบูรณ อยางไรก็
ตามการนําขอมูลบรรพบุรุษและลายพิมพดีเอ็นเอมาใชรวมกัน ทําใหการจัด heterotic groups ของ
ทานตะวันไดดียิ่งขึ้น 

 
Dehemer and Friedt (1998) ไดใชลําดับเบส simple sequence repeat (SSR) motifs และ 

M13 repeat sequence จํานวน 16 แบบ เปนตัวไฮบริไดเซชัน (hybridization probe) สําหรับ
วิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรมในทานตะวันสายพันธุจากเยอรมัน 2 พันธุ และสายพันธุจาก
อเมริกาเหนือ (USDA) 8 พันธุ ท่ีทราบประวัติของพันธุ (pedigree) พบวา ลําดับเบสซํ้าท่ีมีความ
เหมาะสมสําหรับการสรางลายพิมพดีเอ็นเอ ประกอบดวย (ACA)6, (CAT)6, (CATA)5, (GACA)4  

และ (GATA)4 ท่ีสามารถแบงแยกสายพันธุทานตะวันจากท้ังสองแหลงออกจากกันตามประวัติของ
พันธุ และจากขอมูลไพรเมอรเอสเอสอาร สามารถนําไปศึกษาความความสัมพันธทางพันธุกรรม
ของทานตะวันสายพันธุตาง ๆ ท้ังท่ีทราบและไมทราบประวัติของพันธุไดอยางชัดเจน 

 
Lawson et al. (1994) ไดใชเครื่องหมายอารเอพีดีประเมินความหลากหลายทางพันธุกรรม

ของทานตะวันในประเทศออสเตรเลีย ซ่ึงประกอบดวย พันธุการคา (Suncross 40R, Hysun 33, 
Hysun 45CQ, Advance, DK3873) สายพันธุท่ีไดรับการปรับปรุง (breeding lines) (Sunfola, S37-
388, PhRR3, HA-R2, MC29, MC69, S37-388RR) พันธุปา (H. annuus, H.argophyllus) และ 
Tithonia diversifolia ซ่ึงมีลักษณะพันธุกรรมตางจากพันธุการคา และคูผสมระหวางทานตะวันท่ี
เปน hexaploid และ diploid (H. tuberosus x H. annuus) โดยพบจํานวนแถบท้ังหมด 158  แถบ มี 
133 แถบท่ีแสดงระดับโพลีมอรฟซึม และพบความแตกตางทางพันธุกรรมระหวางกลุมสายพันธุ คือ 
กลุมพันธุการคา พันธุท่ีไดรับการปรับปรุงพันธุ และพันธุปา มีความแตกตางเทากับ 33, 27 และ 
38% ตามลําดับ ขณะท่ี Tithonia diversifolia และคูผสม H. tuberosus x H. annuus มีความแตกตาง
ทางพันธุกรรม 51 % และยังพบวาไพรเมอรท่ีไดจาก 5s ribosomal RNA space region ไมสามารถ
ตรวจสอบความแตกตางทางพันธุกรรมในทานตะวันพันธุการคา และสายพันธุท่ีไดรับการปรับปรุง
ได เนื่องจากลําดับเบสมีลักษณะเหมือนกันมากระหวางสองกลุมสายพันธุ แตพบความแตกตางทาง
พันธุกรรมสูงในพันธุปา และ T. diversifolia จากการศึกษานี้แสดงใหเห็นวา ทานตะวันพันธุการคา
มีฐานพันธุกรรมกวาง และสรุปไดวา เครื่องหมายอารเอพีดีเหมาะสําหรับใชเปนเครื่องมือ
ตรวจสอบความแตกตางทางพันธุกรรมของทานตะวันเพ่ือใชเปนขอมูลในการปรับปรุงพันธุได 
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Hongtrakul et al. (1997) ใชเครื่องหมายเอเอฟแอลพีศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม

ของทานตะวันสายพันธุแทชนิดน้ํามัน 24 สายพันธุ เพ่ือใชจัด heterotic group โดยใชไพรเมอร 6 คู 
ปรากฏแถบดีเอ็นเอท้ังส้ิน 359 แถบ (60 แถบตอไพรเมอร) โดยมีคาความเหมือนทางพันธุกรรม 
(genetic similarity) เทากับ 0.70-0.91 มีคาโพลีมอรฟซึม 7-24 % และมีคา PICs ระหวาง 0.0-0.5 
(คาเฉล่ีย = 0.14) จากการวิเคราะหจัดกลุมสามารถแยกเปนกลุมของ B-lines และ R-lines ซ่ึงสอง
กลุมนี้จัดอยูคนละ heterotic group กัน 

 
Dong et al. (2007) ไดศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของเช้ือพันธุกรรมทานตะวัน

ชนิดบริโภคเมล็ดท่ีรวบรวมจากมณฑลตาง ๆ ของประเทศจีน จํานวน 70 สายพันธุ โดยใช
เครื่องหมายเอเอฟแอลพี 8 คูไพรเมอร รวมกับลักษณะทางสัณฐานวิทยา 17 ลักษณะ แลวนําไป
วิเคราะหคาความแตกตางโดยใชวิธี Euclidean distance และวิเคราะหความแปรปรวนของขอมูล
ดวยวิธี principal component analysis เพ่ือจัดกลุมขอมูลลักษณะทางสัณฐานวิทยา จากการวิเคราะห
คาความแตกตางพบวา ขอมูลเอเอฟแอลพีอยูในชวง 0.32-1.56 สวนลักษณะทางสัณฐานวิทยาอยู
ในชวง 0.30-1.48 จากไพรเมอรเอเอฟแอลพี 8 คู พบแถบดเีอ็นเอเฉล่ีย 77.5 แถบตอคูไพรเมอร มีคา
โพลีมอรฟซึมเทากับ 78.5 % และสามารถแบงกลุมได 5 กลุม สวนลักษณะทางสัณฐานวิทยา
แบงกลุมได 8 กลุม ซ่ึงการจัดกลุมดังกลาวไมสอดคลองกับแหลงท่ีรวบรวม เพราะทานตะวันชนิด
บริโภคเมล็ดท่ีไดนั้นไดรับการปรับปรุงพันธุโดยการคัดเลือกเอาลักษณะดีเดนท่ีตองการมาผสม
พันธุกันโดยมิไดคํานึงถึงแหลงท่ีมา จึงทําใหเกิดความหลากหลายทางพันธุกรรมของทานตะวัน
บริโภคเมล็ดจากแหลงตาง ๆ เหล่ือมซอนกัน 
 

Iqbal et al. (2008) ไดประเมินความหลากหลายทางพันธุกรรมของทานตะวัน 8 สายพันธุ 
โดยใชเครื่องหมายอารเอพีดี 20 คูไพรเมอร ซ่ึงพบแถบดีเอ็นเอท้ังหมด 156 แถบ มี 104 แถบท่ี
แสดงลักษณะโพลีมอรฟซึม และมีแถบดีเอ็นเอเฉล่ีย 7.8 แถบตอคูไพรเมอร เม่ือวิเคราะหคาความ
เหมือนทางพันธุกรรมดวยวิธี Nei and Li (1979) มีคาเทากับ 51.59-77.78 % แสดงวามีฐาน
พันธุกรรมกวาง จากขอมูลดังกลาวไดนําไปใชในการปรับปรุงพันธุทานตะวันและพัฒนาสายพันธุ
ลูกผสม 
  

Liu et  al. (2003) ไดเปรียบเทียบการใชเครื่องหมายอารเอพีดี และเอเอฟแอลพีในการศึกษา
ความหลากหลายทางพันธุกรรมของเช้ือพันธุกรรมของทานตะวันชนิดบริโภคเมล็ดของประเทศจนี
จํานวน 23 accessions จากการศึกษาอารเอพีด ีพบแถบดีเอ็นเอท้ังหมด 192 แถบ มี 165 แถบท่ีเกิด
โพลีมอรฟซึม (86.12 %) สวนเอเอฟแอลพี พบแถบดีเอ็นเอท้ังหมด 576 แถบ มี 341 แถบท่ีเกิด        
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โพลีมอรฟซึม (59.20 %)  จํานวนอัลลีลตอตําแหนงของอารเอพีดี (1.76) สูงกวาเอเอฟแอลพี (1.65) 
เล็กนอย ทําใหคา PICs (polymorphism information content) ของเอเอฟแอลพี (PICs = 0.38) ต่ํากวา
อารเอพีดี (PICs = 0.41) ดวย สําหรับคาความเหมือนทางพันธุกรรมของอารเอพีดีมีคาเทากับ 47.84-
82.06 % สวนเอเอฟแอลพีมีคาเทากับ 54.15-83.52 % ขอมูลจากเครื่องหมายท้ังสองสามารถแบง
ทานตะวันชนิดบริโภคเมล็ดออกเปน 3 กลุม 

 
Norma et  al. (2002) ไดพัฒนาเครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท เพ่ือประเมินความสัมพันธ

ทางพันธุกรรมของเช้ือพันธุกรรมของทานตะวัน 16 accessions พบวา มีไพรเมอรเอสเอสอาร 170      
ไพรเมอรท่ีแสดงโพลีมอรฟซึมในสายพันธุแท 16 accessions และจากไพรเมอร 20ไพรเมอร พบ
แถบโพลีมอรฟซึมเฉล่ีย 3.5 อัลลีลตอตําแหนง มีคา PICs เฉล่ียเทากับ 0.55 และลําดับเบสซํ้า 
(simple sequence repeats) ท่ีพบมากท่ีสุด คือ (GA)n, (GT)n, (AT)n, (ATT)n, (TGG)n, (ATC)n และ 
(CATA)n ซ่ึงความแตกตางดังกลาวสามารถนําไปในการจําแนกลักษณะตาง ๆ และจัดกลุม
ความสัมพันธทางพันธุกรรมของทานตะวัน สําหรับประยุกตใชศึกษาลายพิมพดีเอ็นเอ และการทํา
แผนท่ียีนของทานตะวันได 

 
Popov et al. (2002) ไดศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของทานตะวันสายพันธุแท 

30 สายพันธุ โดยใชเครื่องหมายอารเอพีดี และการวิเคราะหไอโซไซม (isozyme) จากไพรเมอร   
อารเอพีดี 12 ไพรเมอร พบแถบดีเอ็นเอท้ังหมด 221 แถบ มี 133 แถบ (72.6 %) ท่ีแสดงระดับ         
โพลีมอรฟซึม สามารถจัดกลุมได 3 กลุมตามลักษณะ fertility restorers คือ กลุม B-line และ R-line
โดยมีคาความเหมือนอยูในชวง 0.230 - 0.706 สวนการวิเคราะหไอโซไซมจาก 8 เอ็นไซม สามารถ
จัดกลุมได 3 กลุมท่ีไมสามารถอธิบายลักษณะท่ีสอดคลองกันไดชัดเจน เพราะการวิเคราะห          
ไอโซไซม เปนการตรวจสอบเฉพาะเจาะจงกับเนื้อเยื่อ และระยะการเจริญเติบโต รวมท้ังอิทธิพล
ของสภาพแวดลอมมีผลตอการตรวจสอบ ดังนั้นการใชเครื่องหมายอารเอพีดีศึกษาความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมจึงใหขอมูลท่ีถูกตอง และนาเช่ือถือมากกวา สอดคลองกับงานวิจัยของ Sivolap et al. 
(1997) และ Pizarro et al. (2000) 

 
Quagliaro et al. (2001)  ใชเครื่องหมายเอเอฟแอลพีจําแนกความหลากหลายทางพันธุกรรม

ของทานตะวันพันธุปา (Helianthus argophyllus) จาก Maputo area และ Mozumbique พันธุปลูก 
(H. annuus L.) และพันธุลูกผสม (H. argophyllus x H. annuus L.) พบไพรเมอร 3 คูท่ีใหแถบ         
ดีเอ็นเอชัดเจน และปริมาณมาก โดยใหแถบดีเอ็นเอท่ีแสดงโพลีมอรฟซึม 92 แถบ และสามารถใช
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แยกพันธุปาออกจากพันธุปลูก และพันธุลูกผสมไดชัดเจน และพบวามีคาโพลีมอรฟซึม สูงใน 2 
ประชากรจาก 12 ประชากรซ่ึงใชเปนแหลงพันธุกรรมในการปรับปรุงทานตะวันตอไปได 

 
Serene et al. (2003) ใชเครื่องหมายอารเอฟแอลพี เพ่ือประเมินความสัมพันธทาง

พันธุกรรมของทานตะวันสายพันธุแท 16 สายพันธุ โดยใช 20 คูไพรเมอร พบแถบดีเอ็นเอท้ังหมด 
164 แถบ มีคาโพลีมอรฟซึมเทากับ 69.51 %  และสามารถแบงกลุมทานตะวันออกเปน 8 กลุม เปน
กลุม B-lines และ R-lines โดยมีคาความเหมือนทางพันธุกรรมอยูในชวง 0.67-0.90 ซ่ึงสามารถนํา
ขอมูลดังกลาวใชเปนพ้ืนฐานในการจัด heterotsis ของทานตะวันได  

 
Sujatha et al. (2002) ไดประเมินความหลากหลายทางพันธุกรรมของทานตะวันสายพันธุ

แท 51 สายพันธุ และพันธุเปรียบเทียบ 3 สายพันธุ ท่ีมีถ่ินกําเนิดแตกตางกัน โดยใชเก็บขอมูลทาง
สัณฐานวิทยา 15 ลักษณะ และวิเคราะหขอมูลดวยวิธี Mahalanobis D2 statistics สามารถแบงกลุม
ออกเปน 8 กลุม ซ่ึงไมสอดคลองกับถ่ินกําเนิด เพราะอิทธิพลของส่ิงแวดลอมมีสวนทําใหเกิดความ
หลากหลายทางพันธุกรรมดวย จากขอมูลความหลากหลายทางพันธุกรรม และรูปแบบการจัดกลุม
สามารถคัดเลือกสายพันธุพอแมท่ีเหมาะสมสําหรับการปรับปรุงพันธุในอนาคตได 

 
Yu et al. (2002) ไดศึกษาความหลากหลายของอัลลีล (allelic diversity) ดวยเครื่องหมาย

เอสเอสอารในทานตะวันสายพันธุการคา 16 สายพันธุ โดยสรางไพรเมอรเอสเอสอาร จาก genomic 
DNA libraries 970 clones ท่ีมี (CA)n, (CT)n, (CAA)n, (CATA)n หรือ (GATA)n ซํ้า ๆ กันอยู โดย
ออกแบบ และทดสอบไพรเมอรท่ีมีจํานวนลําดับเบสซํ้าเพียงชุดเดียว (unique SSR) จํานวน 171 ช้ิน  
และเครื่องหมายเอสเอสอารจํานวน 74 เครื่องหมาย ซ่ึงใชตรวจสอบโพลีมอรฟซึมในสายพันธุแท 
พบวา มีจํานวนเฉล่ียของอัลลีลตอตําแหนงของ dinucleotide, trinucleotide และ tetranucleotide 
เทากับ 3.7, 3.6 และ 9.5 ตามลําดับ มีคา PICs เทากับ 0.53, 0.53 และ 0.83 ตามลําดับ เม่ือวิเคราะห
เปรียบเทียบความสัมพันธของความหลากหลายทางพันธุกรรมระหวางเครื่องหมายเอสเอสอาร กับ
อารเอฟแอลพี พบวา เครื่องหมายเอสเอสอารแสดงระดับโพลีมอรฟซึมมากกวาอารเอฟแอลพี และ
เครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดอ่ืน ๆ ในทานตะวัน (20% โพลีมอรฟซึมเครื่องหมายเอสเอสอารมีคา PICs 
เทากับ 0.70-0.93) การพัฒนาเครื่องหมายเอสเอสอารใหมนี้มีความสําคัญในการเพ่ิมจํานวนของ
เครื่องหมายเอสเอสอาร สําหรับใชสรางลายพิมพดีเอ็นเอ สรางแผนท่ียีน และการปรับปรุงพันธุ
ทานตะวันตอไป 
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Zhang et  al. (2005) ไดพัฒนาชุด simple sequence repeat (SSR) marker จํานวน 78 

เครื่องหมาย สําหรับใชจําแนกพันธุและประเมินความหลากหลายของทานตะวัน 124 สายพันธุ ซ่ึง
ประกอบดวย female maintainers 67 สายพันธุ และ male restorers 57 สายพันธุ จากการศึกษาพบ
จํานวนอัลลีลท้ังหมด 276 อัลลีล ซ่ึงมีจํานวนอัลลีลเฉล่ีย 3.5 อัลลีลตอตําแหนง มีคา PICs ระหวาง 
0.06-0.81 และศึกษาความสัมพันธระหวางสายพันธุแท โดยประเมินจากระยะระหวางอัลลีลตามวิธี
ของ Rogers' distances ซ่ึงมีคาอยูระหวาง 0.4-0.6 จึงสรุปไดวา ไมพบความหลากหลายทาง
พันธุกรรมภายในกลุม B-lines และ R-lines แตพบความหลากหลายทางพันธุกรรมระหวางกลุม      
B-lines กับ R-lines 

 
Yue et al. (2009) ไดศึกษาความหลากหลายและความสัมพันธทางพันธุกรรมของ

ทานตะวันสายพันธุแท 177 สายพันธุท่ีพัฒนาจาก USDA-ARS โดยใชเครื่องหมายทีอารเอพี 
จํานวน 12 คูไพรเมอร พบแถบดีเอ็นเอท่ีแสดงโพลีมอรฟซึมท้ังหมด 230 แถบ มีคาสัมประสิทธ์ิ
ความเหมือนทางพันธุกรรมดวยวิธี simple matching เทากับ 0.30-0.97 มีคาเฉล่ียเทากับ 0.58 แสดง
ใหเห็นวาทานตะวันสายพันธุแทมีความหลากหลากทางพันธุกรรมสูง และสามารถแบงกลุม
ทานตะวันออกเปน 2 กลุม คือ ทานตะวันชนิดน้ํามัน และชนิดบริโภคเมล็ด และแตละกลุมแบง
ออกเปนกลุม fertility maintainer (OB, CB) และ fertility restorer (OR, CR) ท่ีแบงเปนกลุมยอยได 
4, 3, 2 และ 2 กลุมยอย ตามลําดับ จากการศึกษาสรุปวาเครื่องหมายทีอารเอพี สามารถในการศึกษา
ความหลากหลายทางพันธุกรรมไดอยางมีประสิทธิภาพ และสามารถนําไปใชเปนขอมูลในการ
ปรับปรุงพันธุทานตะวันได 

  
การจัดกลุมตามความหลากหลายทางพันธุกรรม 
  

เทคนิคการแบงกลุมมีหลายเทคนิค ในท่ีนี้จะกลาวถึงเทคนิคการแบงกลุม 2 ประเภทใหญๆ 
ดังนี ้
 

1.  การแบงกลุมตัวแปร 
 

เปนเทคนิคท่ีใชแบงกลุมตัวแปรหลาย ๆ ตัวท่ีมีความสัมพันธออกเปนกลุมยอย ๆ โดยท่ี    
ตัวแปรท่ีอยูในกลุม (หรือเรียกวาปจจัย) เดียวกันจะตองมีสวนรวมกันหรือสัมพันธกัน เชน การ
วิเคราะหตัวองคประกอบหลัก (principal component analysis; PCA)  
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PCA เปนเทคนิคการลดจํานวนตัวแปรเทคนิคหนึ่ง เนื่องจากการทําวิจัยดาน

วิทยาศาสตร สังคมศาสตร ธุรกิจ ภาษาศาสตร ฯลฯ มักจะมีขอมูลและตัวแปรเปนจํานวนมาก ซ่ึง
เปนอุปสรรคในการวิเคราะหและสรุปผลโดยเฉพาะอยางยิ่งถาตัวแปรมีความสัมพันธกัน โดยการ
สรางเซตของตัวแปรใหมใหเปนฟงกชันเชิงเสนของตัวแปรเดิม และเซตของตัวแปรใหมจะรวมคา
ความแปรปรวนของตัวแปรเดิมมาไวใหมากท่ีสุด จํานวนตัวแปรใหมจะตองไมเกินจํานวนตัวแปร
เดิม นั่นคือ กรณีท่ีตัวแปรเดิม p ตัว จํานวนตัวแปรใหม เทากับ m ตัว จะไดวา m < p  

 
PC1 หรือตัวประกอบหลักท่ี 1 เปนฟงกช่ันเชิงเสนของตัวแปรเดิมท้ัง p ตัว และจะดึงคา

ความแปรปรวนจากตัวแปรท้ัง p ตัวมาไวใน PC1 ใหมากท่ีสุด จึงทําให PC1 มีคาความแปรปรวน
มากท่ีสุด เม่ือเทียบกับ PC อ่ืน ๆ ท่ีเหลือ (PC2, PC3, …, PCn) โดยท่ีความแปรปรวนของ PC จะ
ลดลงเรื่อย ๆ จนทําใหคาความแปรปรวนของ PCp ต่ําสุด หรือ Var (PC1) > Var (PC2) >  … > Var 
(PCp) และไมมีความสัมพันธกนัระหวาง PC ตาง ๆ (กัลยา, 2550) 

 
โดยท่ี PCi ; i = 1, 2,…, p สามารถเขียนในรูปสมการเสนตรง ดังนี้ (Everitt and Dunn, 

2001) 
 

xaxaxaxaPC pp
'
112121111 ...   

xaxaxaxaPC pp
'
222221212 ...   

. 

. 

. 
xaxaxaxaPC npnpnnn

'
2211 ...   

 
 เม่ือ  iia  คือ สัมประสิทธ์ิของตัวแปร ix  
  '

na  คือ transpose vector ของ na  
  x  คือ เมตริกของตัวแปรท้ังหมด (x) 
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 2.  การแบงกลุมขอมูล 

 
เปนเทคนิคท่ีใชแบงกลุมคน สัตว ส่ิงของ องคกร ฯลฯ ท่ีเหมือนกันหรือคลายกันไวใน

กลุมเดียวกัน แตตางกันจะตองอยูคนละกลุม การศึกษาความเหมือนหรือความตางพิจารณาจาก     
ตัวแปรท่ีใชในการแบงกลุม เชน การวิเคราะหกลุม (cluster analysis)   

 
cluster analysis เปนเทคนิคการวิเคราะหทางสถิติวิธีหนึง่ท่ีนําไปประยุกตใชกับ

งานวิจัยดานสังคมศาสตร วิทยาศาสตร แพทยศาสตร และเกษตรศาสตร เปนตน ทางดาน
เกษตรศาสตรสามารถนํามาประยุกตใชเพ่ือการพัฒนาพันธุพืช ในขั้นตอนของการคัดเลือกพันธุพอ
แมสําหรับการจัดคูผสมพันธุ เพ่ือใหไดสายพันธุใหม ๆ ท่ีมีโอกาสไดลักษณะตามวัตถุประสงคของ
นักปรับปรุงพันธุ หลักการของการวิเคราะหกลุม คือ จัดใหส่ิงท่ีเหมือนกัน หรือแตกตางกันนอยอยู
ในกลุมเดียวกัน ดังนั้น ตัวอยางคูหนึ่ง ๆ ท่ีตองการตรวจสอบ หากอยูภายในกลุมเดียวกันจะมีความ
เหมือนกันมากกวาตัวอยางท่ีอยูนอกกลุม การตรวจสอบวาตัวอยางคูหนึ่ง ๆ จะเหมือนหรือแตกตาง
กันมากนอยเพียงใด จะพิจารณาจากคาสัมประสิทธ์ิซ่ึงเปนไปได 2 แบบดังนี ้1) การวัดคา
สัมประสิทธ์ิความเหมือนหรือความคลาย (similarity coefficient) เปนการพิจารณาความเหมือนกัน
ระหวางตัวอยาง และ 2) การวัดคาสัมประสิทธ์ิความตาง (dissimilarity coefficient) หรือความหาง 
(distance) ซ่ึงเปนการตรวจสอบความแตกตางระหวางตัวอยาง 

 
การวัดคาสัมประสิทธิ์ความเหมือน และความตางทางพันธุกรรม 
  

การวัดคาสัมประสิทธ์ิความเหมือนหรือความตางจะขึ้นอยูกับชนิดขอมูล การเลือกประเภท 
ขอมูลเพ่ือการวิเคราะหกลุมพันธุพืช ขึ้นอยูกับความตองการของผูวิเคราะห ขอมูลท่ีนํามาวิเคราะห 
สามารถแยกออกไดเปน 3 ประเภท ดังนี ้
  

1.  ขอมูลไบนาร ี(binary data) เปนขอมูลท่ีเกิดได 2 ลักษณะ คือ “มี” หรือ “ไมมี” เชน 
ขอมูลจากเครื่องหมายดีเอ็นเอแบบตาง ๆ (อารเอฟแอลพี อารเอพีดี เอเอฟแอลพี เอสเอสอาร           
ไอเอสเอสอาร เอสเอสซีพี) ขอมูลประเภทนี้นิยมใชคาสัมประสิทธ์ิความเหมือนในการวัด 
 

2.  ขอมูลเชิงคุณภาพ (qualitative data) เปนขอมูลท่ีเกี่ยวกับลักษณะคุณภาพ เชน รูปราง
กลีบดอก สีเมล็ด การ score การเกิดโรคในพืช เปนตน ขอมูลประเภทนี้บันทึกขอมูลแบบมาตรวัด
อันตรภาคช้ัน (interval data) และใชไดท้ังคาสัมประสิทธ์ิความเหมือน และความตางในการวัด 
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3.  ขอมูลเชิงปริมาณ (quantitative data) เปนขอมูลท่ีเกี่ยวของกับลักษณะท่ีสามารถช่ังตวง

วัดได เชน ผลผลิต ความสูง วันเก็บเกี่ยว วันออกดอก เปนตน ขอมูลประเภทนี้จะมีหนวยวัดท่ี
แตกตางกัน ทําใหในการจัดกลุมจะตองมีการแปลงขอมูลท่ีมีหนวยวัดท่ีไมเทากันนี้ใหมีหนวยวัด
เทากัน โดยแปลงเปนขอมูลมาตรฐาน (standardize) กอนนําไปวิเคราะหจัดกลุม ถาไมมีการแปลง
ขอมูลกอนจะทําใหการจัดกลุมท่ีไดขึ้นกับลักษณะท่ีมีตัวเลขท่ีมีคามาก และนิยมใชคาความตางใน
การวัด (ประเสริฐ, 2537) 

 
การวัดคาสัมประสิทธ์ิความเหมือนหรือความตางระหวางตัวแปร สามารถทําไดหลายวิธี มี

สูตรท่ีใชในการคํานวณแตกตางกันไป ซ่ึงปจจุบันมีโปรแกรมคอมพิวเตอรสําเร็จรูปหลายโปรแกรม
ชวยในการคํานวณ การวัดคาสัมประสิทธ์ิความเหมือนหรือความตางระหวางตัวแปรในลักษณะ
ขอมูลเชิงคุณภาพ และเชิงปริมาณ มีหลายวิธีดังนี ้(ประเสริฐ, 2537; Quinn and Keough, 2002) 
 

1.  Euclidean distance การวัดความตางโดยใหผลรวมของผลตางระหวางขอมูลแตละจุด
ของตัวแปร 

2
1

1

2})({
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k
jkikij xxD  

 
2.  Square Euclidean distance การวัดความตางโดยใชผลรวมกําลังสองของผลตางระหวาง

ขอมูลแตละจุดของตัวแปร วิธีนี้นิยมใชกันมากโดยเฉพาะใชกับขอมูลลักษณะปริมาณ 
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3.  Absolute หรือ City Block หรือ Manhattan distance เปนการวัดความตาง โดยใชคา

ผลรวมความแตกตางสัมบูรณ (absolute difference) ระหวางขอมูลแตละจุดของตัวแปร วิธีนี้ตองใช
ตัวแปรท่ีมีหนวยวัดเดียวกัน 
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4.  Mahalanobis D2 distance วิธีนี้ดีกวาวิธี Euclidean และ City Block เนื่องจากสามารถใช 

กับตัวแปรท่ีมีความสัมพันธกันได 
 

   jijiij xxSxxD  1'  
 
โดยท่ี  S = เมทริกซความแปรปรวนรวมภายในกลุมท่ีรวมกันของทุกกลุม 

        (pooled within-group covariance matrix) 
 xi และ xj เปนคาเวกเตอรของตัวแปร x ของหนวยท่ี i และ j ตามลําดับ 

 
5.  Minkowski distance เปนวิธีท่ีเปนกรณีพิเศษของ Euclidean และ City Block เม่ือ r=1 

จะเปนความตางแบบ City Block และเม่ือ r=2 จะเปนความตางแบบ Euclidean 
 

rp

k

r
jkikij xxD
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6.  Canberra matrix เปนการวัดความตาง โดยใชคาผลรวมความแตกตางสัมบูรณระหวาง

ขอมูลแตละจุดของตัวแปร หารดวยผลรวมของผลบวกตัวแปรของขอมูลท้ังสอง และแปลงเปน
ขอมูลมาตรฐาน (standardize) ดวยจํานวนตัวแปร คาสัมประสิทธ์ินี้มีขอดี คือ มีการนําคาตัวแปรท่ีมี
คาเทากับศูนยของขอมูลนํามาคํานวณดวย 

 
        , 0 > Dij > 1 
      
 

เม่ือ  Dij คือ ระยะทางพันธุกรรมระหวางของพืชพันธุท่ี i และ j 
xik คือ คาความถ่ีของลักษณะทางสัณฐานวิทยา k ท่ีปรากฏในพันธุ  i 
xjk คือ คาความถ่ีของลักษณะทางสัณฐานวิทยา k ท่ีปรากฏในพันธุ  j 


k
 คือ ผลรวมคาความถ่ีของลักษณะทางสัณฐานวิทยา k ท่ีปรากฏ 

 
สําหรับวิธีการวัดความเหมือนหรือความคลายในลักษณะขอมูล binary โดยยึดหลักการ 

“มี” และ “ไมมี” สามารถจําแนกเหตุการณไดเปน 4 แบบ จากตารางสองทิศทาง  
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  ตัวแปรท่ี 1 ( i ) 
  มี ไมมี 
ตัวแปรท่ี 2 ( j ) มี a b 
 ไมมี c d 

 
โดยใชคาสัมประสิทธ์ิแตละชนิดท่ีมีวิธีการคํานวณท่ีแตกตางกันดังนี ้

 
1.  Simple matching coefficient ประเมินโดยการนับแถบดีเอ็นเอท่ีไมปรากฏในตําแหนงท่ี

เปนโฮโมโลกัส ซ่ึงสามารถใชกับดีเอ็นเอเครื่องหมายชนิด dominant (อารเอพีด ีเอเอฟแอลพี และ
ไอเอสเอสอาร) เพราะลักษณะการไมปรากฏแถบดีเอ็นเอ ณ ตําแหนงเครื่องหมายนั้น  ๆเปน
ลักษณะจีโนไทปแบบ homologous recessive หรือนิยมใชกับขอมูลลายพิมพดีเอ็นเอในส่ิงมีชีวิต
ชนิดแฮพลอยด 

 
Simple matching coefficient (SM) = 

dcba
da


 )(  
 

2.  Jaccard coefficient ประเมินโดยการนับเฉพาะแถบดีเอ็นเอท่ีปรากฏ สวนท่ีไมปรากฏ
แถบดีเอ็นเอไมนับ ใหเปนขอมูลสูญหาย เพราะถาขอมูลของแถบดีเอ็นเอเกิด false-positive หรือ
false-negative จะทําใหการประเมินคาสัมประสิทธ์ิความเหมือนคลาดเคล่ือนจากความเปนจริง 
สามารถนําไปใชในการวิเคราะหขอมูลดีเอ็นเอเครื่องหมายชนิด codominant (อัลโลไซม              
อารเอฟแอลพี และไมโครแซทเทลไลท) หรือใชกับขอมูลลายพิมพดีเอ็นเอในในส่ิงมีชีวิตชนิด     
โพลีพลอยด 

 
Jaccard coefficient (J) =  

cba
a


 
 

3.  Nei-Li หรือ Dice coefficient ประเมินโดยการนับแถบดีเอ็นเอท่ีปรากฏ โดยใหน้ําหนัก
ของแถบดีเอ็นเอท่ีปรากฏมากกวาแถบดีเอ็นเอท่ีไมปรากฏ สามารถใชไดท้ังมูลท่ีทําการวิเคราะห
ดวยดีเอ็นเอเครื่องหมายชนิด dominant และเครื่องหมายชนิด codominant ในส่ิงชีวิตชนิด                
แฮพลอยด ดิพลอยด หรือโพลีพลอยด (Anonymous, 2003; Kosman and Leonard, 2005) 
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Nei-Li หรือ Dice coefficient = 
cba

a
2

2  
 

การเลือกคาสัมประสิทธ์ิเพ่ือวิเคราะหคาความเหมือน หรือคาความตางท่ีแตกตางกัน 
ผลลัพธท่ีไดก็จะแตกตางกันขึ้นกับสูตรท่ีเลือกใช เนื่องจากการประเมินของแตละคาประสิทธ์ิจะให
น้ําหนักกับการปรากฏแถบดีเอ็นเอ และการไมปรากฏแถบดีเอ็นเอท่ีแตกตางกัน ดังนั้นการเลือกใช
คาสัมประสิทธ์ิในการจัดกลุมจึงมีความสําคัญตอรูปแบบของแผนภาพความสัมพันธทางพันธุกรรม 
(phylogenetic tree) 

 
เม่ือคํานวณสัมประสิทธ์ิความเหมือนหรือคาความตางระหวางตัวแปรแลว จําเปนตองจัด 

ตัวแปรเขากลุมซ่ึงมีอยูหลายวิธี ดังนี้ (ประเสริฐ, 2537; กัลยา, 2544, 2550) 
 

1.  การวิเคราะหกลุมแบบขั้นตอน (Hierarchical Cluster Analysis) เปนการทําการแบงกลุม
แบบเปนขั้นตอน และเม่ือนําหนวยใดหนวยหนึ่งไวในกลุมใดแลว จะไมมีการยายหนวยนั้นไปไว
กลุมอ่ืน ๆ อีก ซ่ึงมี 2 เทคนิคยอย คือ  

 
1.1  Agglomerative Method เทคนิคนี้จะเริ่มดวยการถือวา 1 หนวยเปน 1 กลุม ถามี n 

หนวย ก็จะมี n กลุม จากนั้นพิจารณาวาจะรวมหนวยคูใดเขาดวยกนั โดยพิจารณาจากความเหมือน
หรือความตาง ถาเปนความเหมือนก็จะรวมหนวยคูท่ีมีความเหมือนมากท่ีสุดไวดวยกัน แตถาใช
ความตาง ก็จะรวมหนวยคูท่ีมีความตางกันนอยท่ีสุดไวในกลุมเดียวกัน หลังจากนั้นเลือกวิธีการ
รวมกลุมซ่ึงมีหลายวิธี ทําการรวมกลุมหนวยหรือกลุมตาง ๆ เขาดวยกัน จนกระท่ังเหลือเพียง 1 
กลุม (ทุกหนวยอยูในกลุมเดียวกัน)    
 

ตัวอยางวิธีการรวมกลุมแบบขั้นตอนดวย เทคนิค Agglomeration 
 

1.1.1  Between-groups linkage หรือเรียกวาวิธี Average linkage between groups 
หรือ UPGMA (Unweighted Pair-Group Method using Arithmetic average) เปนวิธีการสรางกลุม
ตัวแปรโดยการหาความตางระหวางกลุมตัวแปรท่ีไดจากคาเฉล่ียของความตางระหวางกลุมตัวแปร
ทุกคูของตัวแปร วิธีการนี้ใชขอมูลจากทุกตัวแปรภายในกลุม 
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1.1.2  Nearest neighbor หรือ Single linkage เปนการนําเอาตวัแปรท่ีมีความตางกัน

นอยท่ีสุดมาเขาเปนกลุมกอน และความตางระหวางกลุมตัวแปรใชคาท่ีตางกันนอยท่ีสุดมาเปน
ตัวแทนเปรียบเทียบกับความตางระหวางคูของตัวแปรอ่ืน ๆ ท่ียังไมไดจัดเขากลุม ในทุกขั้นตอน
ความตางระหวางกลุมสองกลุมคือความตางระหวางจุดสองจดุท่ีใกลกันท่ีสุด 

 
1.1.3  Furthest neighbor technique หรือ Complete linkage เปนวิธีวัดตัวแปรท่ี

ตางกันนอยท่ีสุดเขากลุมกอน ขั้นตอไปหาตัวแทนของความตางระหวางกลุมตัวแปรท่ีมีคาตางกัน
มากท่ีสุด เม่ือไดตัวแทนแลวก็นําไปเปรียบเทียบกับความตางระหวางตัวแปร คาท่ีมีความตางกัน
นอยท่ีสุดนํามาจัดกลุมใหมตอไป ดังนั้น ความตางระหวางกลุมสองกลุม คือ ความตางโดยเฉล่ีย
ระหวางคูทุกคูท่ีเปนไปไดของหนวยท่ีกอใหเกิดกลุม 

 
1.1.4  Centroid Clustering วิธีสรางกลุมโดยยึดสมาชิกท่ีอยูกึ่งกลาง ภายในแตละ

กลุมมาสรางเปนกลุมใหม 
 

1.1.5  Median Clustering คลายกับวิธี Centroid ตางกันเพียงกลุมท่ีเกิดขึ้นใหมเปน
การหาคาเฉล่ียโดยวิธีไมถวงนํ้าหนัก 

 
1.1.6  Ward’s Method นิยมใชวิธีนี้กันมากในการจัดกลุม และมักใชรวมกับการจัด

ความตางแบบ Square Euclidean Distance (SED) เปนการคํานวณหาคาเฉล่ียของทุกตัวแปรในกลุม 
และหาความตางแบบ SED จากคาเฉล่ียของกลุมของทุกหนวย นําความตางเหลานี้มารวมกันทุก
หนวยในแตละขั้น การรวมกลุมกันทําใหคาผลรวมของความตางภายในกลุมยกกําลังสองเพ่ิมขึ้น
นอยท่ีสุด 
 

1.2  Divisive Method เทคนิคนี้จะกําหนดใหมีตัวแปรตาม 1 ตัว สวนตัวแปรท่ีเหลือเปน
ตัวแปรอิสระ ขั้นตอนการแบงกลุมจะตรงขามกับเทคนิค Agglomeration คือ เริ่มแรกจะถือวาทุก
หนวยอยูในกลุมเดียวกัน หรือมีเพียงกลุมเดียว แลวจึงแบงออกเปนกลุมยอย โดยการแบงจะ
พิจารณาตัวแปรอิสระท่ีทําใหตัวแปรตามมีคาตางกัน โดยพิจารณาจาก SSB/SST เม่ือ SSB คือ 
ผลบวกกําลังสองของผลตางระหวางกลุม (Between Group Sum Square) และ SST คือ ผลบวก
กําลังสองท้ังหมด (Total Sum Square) กลุมท่ีไดจึงแบงตามคาตัวแปรอิสระท่ีมีคา SSB/SST มาก
ท่ีสุดไปยังคานอยท่ีสุด 
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2.  การวิเคราะหกลุมแบบไมเปนขั้นตอน (Nonhierarchical Cluster Analysis) เรียกอีกช่ือ

หนึ่งวา การแบงสวน (partitioning) เปนวิธีท่ีผูวิจัยเปนผูกําหนดเองวาตองการแบงเปนกี่กลุม เชน    
k กลุม จึงเรียกวิธีนี้วา K-means Clustering ท่ีจะหาคาท่ีเหมาะสมของ K ท่ีทําใหหนวยตาง ๆ ท่ีอยู
ในกลุมเดียวกันมีความเหมือนกันมากท่ีสุด และตางกลุมกันมีความตางกัน 
 
วิธีการจัดกลุมขอมูลหรือตัวอยาง (phylogenetic analysis) 
 

1.  Distance matrix method เปนวิธีการคํานวณหาคาความเหมือน หรือคาความตางของ
ตัวอยางแตละคูท่ีทําการศึกษาไปยังคากลางของกลุม (group centroid) จากนั้นนํามาวิเคราะหการ   
จัดกลุม โดยเริ่มจากคูท่ีมีคาความเหมือนสูงท่ีสุด หรือมีคา ความตางต่ําท่ีสุด ผลลัพธจะไดแผนภูมิ
ตนไม (dendrogram หรือ tree) ออกมา 

 
2.  Maximum parsimony เปนการเปรียบเทียบและคนหา tree ท่ีส้ันท่ีสุด นั่นคือ จํานวน

mutation เกิดขึ้นนอยท่ีสุดในบรรดากลุมตัวอยางท่ีทําการศึกษา ซ่ึงแตกตางจากวิธี Distance matrix 
method คือ จะทําการพิจารณาจากขอมูลทุกคารวมกันเพ่ือคนหา evolution tree ท่ีส้ันท่ีสุด วิธี 
maximum parsimony จึงเปนวิธีการท่ีเหมาะสําหรับขอมูลท่ีเกี่ยวกับวิวัฒนาการ เชน ขอมูลลักษณะ
ท่ีถายทอดจากบรรพบุรุษ ขอมูลท่ีเปนลําดับเบส (gene sequence) 
 

3.  Maximum likelihood หรือ Probability methods เปนการคํานวณหาความนาจะเปนหรือ
โอกาสท่ีตัวอยางหรือขอมูลนั้นจะอยูในกลุมท่ี i, i = 1, 2,…, k  แลวนํามาเปรียบเทียบกันซ่ึงก็คือ 
การหาคา probability (P) ท่ีตัวอยางอยูในกลุมท่ี i เชน ถามี 2 กลุม คา P ของตัวอยางในกลุมท่ี 1 
มากกวาคา P ของตัวอยางในกลุมท่ี 2 ก็จะจัดตัวอยางนั้นอยูในกลุมท่ี 1 (จินตนา, 2549) 

 
Phylogenetic tree หรือ Phylogram มีแนวทางการศึกษา 2 แนวทาง คือ 

 
1.  Cladistic เปนการศึกษาท่ีเนนความสัมพันธทางวิวัฒนาการ มีการอางถึงบรรพบุรุษรวม 

(ancestor) ซ่ึงการแสดงความสัมพันธ เรียกวา cladogram ท่ีเปน tree ท่ีส้ันท่ีสุด คือ ภาพแสดงความ 
สัมพันธท่ีมีวิวัฒนาการหรือการกลายพันธุของลักษณะนั้นนอยท่ีสุด วิธีการจัดกลุมท่ีใชในการ
วิเคราะหแบบนี ้คือ maximum parsimony และ maximum likelihood ขอมูลท่ีนํามาใชในการจัด
กลุมจะใชลักษณะทางสัณฐานวิทยา หรือขอมูลลําดับเบสของดีเอ็นเอ  
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2.  Similarity/Distance เปนการประเมินความสัมพันธของส่ิงมีชีวิตโดยอาศัยคา

สหสัมพันธ (correlation) และความนาจะเปนในการจัดกลุม (probability) โดยใชวิธีการจัดกลุม
แบบ distance matrix method ท่ีจะคํานวณความเหมือน หรือความตางของตัวอยางท่ีศึกษา แลวนํา
คาท่ีไดนั้นมาจัดกลุม โดยตัวอยางท่ีคลายกันมากท่ีสุดจะจัดอยูในกลุมเดียวกัน สวนตัวอยางท่ีคลาย
นอยหรือมีความตางกันมากจะถูกจัดแยกกลุมออกไป โดยไมสามารถอางอิงถึงบรรพบุรุษไดเลย 
ลักษณะท่ีใชในการจัดกลุมสามารถใชลักษณะทางสัณฐานวิทยา เชน ผลผลิตตอพ้ืนท่ี น้ําหนัก 100 
เมล็ด ความสูงตน เปนตน และขอมูลของลักษณะการปรากฏหรือไมปรากฏของแถบดีเอ็นเอท่ีได
จากเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดตางๆ (อารเอฟแอลพี อารเอพีด ีเอเอฟแอลพี เอสเอสอาร) การแสดง
ความสัมพันธของตัวอยางท่ีไดจากการจัดกลุมสามารถแสดงโดยแผนภูมิตนไม บอกถึงระดับความ
เหมือนหรือความตางกันของแตละตัวอยาง (จินตนา, 2549) 
 
คาที่ใชในการตรวจสอบ dendrogram  
 

1.  คา cophenetic correlation coefficient (r) เปนคาท่ีบงถึงวาการจัดกลุมท่ีไดดีเพียงใดซ่ึงดู
ไดจากคา goodness of fit (Rohlf, 2009) โดยคํานวณหาคา cophenetic correlation coefficient (r) 
โดย r มีคามากกวา 0.9 ถือวาจัดกลุมไดดีมาก เม่ือ r มีคาอยูระหวาง 0.8-0.9 ถือวาจัดกลุมไดด ีเม่ือ r 
มีคาอยูระหวาง 0.7-0.8 ถือวาจัดกลุมไดปานกลาง และเม่ือ r มีคานอยกวา 0.7 ถือวาจัดกลุมไดไมด ี
(Sirithunya et al., 2001) 

 
2.  คา bootstrap เปนการทดสอบความเช่ือม่ันของ tree โดยวิธีการสุมขอมูลซํ้า 

(resampling) จากขอมูลเริ่มตนหลาย ๆ ครั้ง โดยบอกเปน เปอรเซ็นต (%) ของโอกาสท่ีจะสราง tree 
ขึ้นใหมไดเหมือนเดิมเทาไร เม่ือมีการสุมเอาขอมูลตัวแปร (variable) ใดตัวแปรหนึ่งท่ีใชในการ
คํานวณสราง tree ออกตามจํานวนครั้งท่ีตองการ 

 
กลุมตัวอยางท่ีมีคา bootstrap มาก แสดงใหเห็นวา tree ท่ีสรางมีความนาเช่ือถือมาก โอกาส

ท่ีจะสราง tree เปล่ียนแปลงไปนอยเม่ือเปรียบเทียบกับ tree ท่ีมีคา bootstrap นอย ตัวอยางท่ีแยก
ออกเปนกลุมเดี่ยวจะไมสามารถคํานวณคา bootstrap ได  (สุรินทร, 2552) 

 
 



อุปกรณและวิธีการ 
 

อุปกรณ 
 

1.  สายพันธุทานตะวันที่ใชในการวิจัย 
 
 สายพันธุทานตะวันท่ีใชในการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม ประกอบดวย       
สายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ แสดงในตารางท่ี 1 
 
ตารางที ่1  รายช่ือสายพันธุทานตะวัน (Helianthus annuus L.) ท่ีใชในการศึกษาความหลากหลาย 

ทางพันธุกรรม ประกอบดวยสายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ 
 

แหลงท่ีมา ชนิด จํานวน ช่ือสายพันธุ 
NCRPIS1, 
สหรัฐอเมริกา 

Maintainer 
(B) line 

29 HA65    HA99    HA124  HA208  HA224  HA232 
HA234  HA236  HA277  HA286  HA289  HA291 
HA292  HA300  HA302  HA303  HA304  HA313 
HA314  HA316  HA341  HA343  HA349  HA353 
HA382  HA383  HA851  HA852  HA853 

NCRPIS, 
สหรัฐอเมริกา 

Restorer 
(R) line 

20 RHA265 RHA269 RHA270 RHA276 RHA278 
RHA293 RHA294 RHA297 RHA299 RHA325 
RHA327 RHA331 RHA332 RHA333 RHA348 
RHA360 RHA364 RHA366 RHA386 RHA388  

มหาวิทยาลัย
เทคโนโลยีสุรนาร,ี 
ไทย 

 6 PK-101 No.4 No.12 No.13 No.14 No.17 

นักวิชาการอิสระ,  
ไทย 

 1 หันตรา 

พันธุการคา 
(Check) 

 3 Hybrid I Hybrid II Hybrid III 

1 The North Central Regional Plant Introduction Station, Ames, Iowa, U.S.A.  
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2.  อุปกรณและสารเคมี 
 
2.1  อุปกรณสําหรับการสกัด วัดคุณภาพ และปริมาณดีเอ็นเอ 
 
 2.1.1  โกรงบดตัวอยาง 

2.1.2  เครื่องเขยาแบบควบคุมอุณหภูมิ (water bath incubator) 
2.1.3  เครื่องปนเหวี่ยง (microcentrifuge) 
2.1.4  ชุดแยกขนาดดีเอ็นเอ (gel electrophoresis) สําหรับ agarose gel 
2.1.5  เตาไมโครเวฟ 
2.1.6  ตูแชอุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียส 
2.1.7  ชุดฉายแสงยูวีและอุปกรณถายภาพเจล (Gel Documentation System) 
2.1.8  หลอดทดลองขนาด 1.5 มิลลิลิตร 

 
2.2  อุปกรณสําหรับการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิคพีซีอาร ไดแก เครื่องพีซีอาร หรือ

เครื่องเพ่ิมปริมาณสารพันธุกรรมระบบควบคุมอุณหภูมิอัตโนมัต ิ
 

2.3  อุปกรณสําหรับการวิเคราะหเอเอฟแอลพี ไดแก ชุดแยกขนาดดีเอ็นเอแบบตั้ง 
(sequencing gels) สําหรับ acrylamide gel 

 
2.4  อุปกรณสําหรับการวัดและเก็บขอมูลทางลักษณะทางสัณฐานวิทยา ไดแก ไมบรรทัด       

ไมเมตร สายวัด ถุงตาขาย เครื่องช่ังน้ําหนักทศนิยม 2 ตําแหนง และอุปกรณถายภาพ 
 
2.5  อุปกรณสําหรับการวิเคราะหเปอรเซ็นตน้ํามันเมล็ด ไดแก กระดาษกรอง เครื่องช่ัง

น้ําหนักทศนิยม 4 ตําแหนง ตูอบรอน (Hot air oven) ตูดูดความช้ืน และชุดสกัดสาร (soxhlet 
extraction) 
 
 2.6  อุปกรณสําหรับการวิเคราะหปริมาณ alpha-tocopherol ไดแก กระดาษกรอง, syringes 
filter 0.45 ไมโครเมตร, เครื่อง HPLC (High Performance Liquid Chromatography)    
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2.7  สารเคมีในการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมดวยเครื่องหมายเอเอฟแอลพี 

 
2.7.1  สารเคมีในการสกัด วัดคุณภาพ และปริมาณดีเอ็นเอ เชน liquid nitrogen, CTAB 

(cetytrimethyl ammonium bromide), PVP (polyvinylpyrrolidone), 2-mercaptoethanol, EDTA 
(ethylenediamine tetraacetate acid), Tris HCl, potassium acetate, chloroform, isoamyl alchohol, 
sodium chloride, 95% ethanol, 70% ethanol, ผง agarose และ ethidium bromide เปนตน 
 

2.7.2  สารเคมีในปฏิกิริยาการตัดดีเอ็นเอดวยเอนไซมตัดจําเพาะ และเช่ือมตอกับ 
adapter เชน เอนไซม EcoRI, MseI, T4 DNA ligase, EcoRI adapter, MseI adapter, ATP และ
SuRE/Cut Buffer A เปนตน 
 

2.7.3  สารเคมีในปฏิกิริยาการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิคพีซีอาร เชน EcoRI 
primer, MseI primer, MgCl2, dNTP และ เอนไซม Taq polymerase เปนตน 
 

2.7.4  สารเคมีในการแยกขนาดดีเอ็นเอโดย denaturing polyacrylamide gel เชน 
สารละลายโพลีอะคริลาไมด (polyacrylamide), TEMED (N,N,N’,N’-tetramethylehtylenediamine), 
ammonium persulfate (APS), bind silane, acetic acid, silver nitrate, sodium carbonate,                
37% formaldehyde และ sodium thiosulfate เปนตน 
 

2.8  สารเคมีในการวิเคราะหเปอรเซ็นตน้ํามันเมล็ด เชน petroleum ether 
 

2.9  สารเคมีในการวิเคราะหปริมาณ alpha-tocopherol เชน iso-octane, methanol และ           
น้ํากล่ัน 
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วิธีการ 
  
1.  การปลูกทดสอบในสภาพแปลง 
 

นําเมล็ดพันธุทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ ปลูกทดสอบเพ่ือบันทึกขอมูลลักษณะ
ทางสัณฐานวิทยา และเก็บใบออนเพ่ือศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมโดยใชเครื่องหมาย     
เอเอฟแอลพี ณ แปลงทดลอง ภาควิชาพืชไรนา คณะเกษตร กําแพงแสน มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร
วิทยาเขตกําแพงแสน นครปฐม ระหวางเดือน พฤศจิกายน 2550 - มกราคม 2551 วางแผนการ
ทดลองแบบ Augmented design in RCB โดยใชพันธุการคา 3 พันธุ คือ Hybrid I Hybrid II และ 
Hybrid III เปนพันธุตรวจสอบ (check) แตละพันธุปลูกพันธุละ 4 แถว ขนาดแปลงกวาง 3 เมตร ยาว 
5 เมตร ระยะระหวางตน 50 เซนติเมตร และระยะระหวางแถว 75 เซนติเมตร ใสปุย กําจัดวัชพืช
และฉีดพนสารเคมีปองกันโรคและแมลงตามความเหมาะสม  
 
2.  การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมโดยใชลักษณะทางสัณฐานวิทยา 
  

2.1  การศึกษาลักษณะทางสัณฐานวิทยา 
 

บันทึกขอมูลลักษณะทางสัณฐานวิทยาจากสวนตาง ๆ ของทานตะวัน คือ ลําตน ใบ 
ดอก จานดอก และเมล็ด โดยประยุกตจาก ศูนยวิจัยพืชไรเชียงใหม (2540) และ IBPGR (1985)                 
ดังภาคผนวก 
 

2.1.1  ขอมูลท่ัวไป  
 

ขอมูลท่ัวไปจํานวน 5 ลักษณะ ไดแก วันปลูก วันงอก วันออกดอก วันสุกแก             
วันเก็บเกี่ยว 
 

2.1.2  ลักษณะทางสัณฐานวิทยาเชิงคุณภาพ 
 

ลักษณะทางสัณฐานวิทยาเชิงคุณภาพจํานวน 22 ลักษณะ ไดแก การแตกกิ่งกาน 
ชนิดการแตกกิ่งกาน ลักษณะของกานใบ รูปรางใบเล้ียง รูปรางใบ สีใบ ความมันวาวของใบ การ
พุพองของใบ รูปรางภาคตัดขวางใบ ลักษณะของฐานใบ องศาของเสนกลางใบ รูปรางกลีบรองดอก 
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รูปรางของกลีบดอก สีกลีบดอก สีดอก สีเกสรตัวผู การทํามุมของจานดอก ลักษณะของจานดอก 
รูปรางของเมล็ด สีเมล็ด สีลายแถบเมล็ด ตําแหนงของแถบ  

 
2.1.3  ลักษณะทางสัณฐานวิทยาเชิงปริมาณ 

 
ลักษณะทางสัณฐานวิทยาเชิงปริมาณจํานวน 17 ลักษณะ ไดแก ความงอกใน

สภาพแปลง ความสูง ความยาวของกานใบ ความยาวของปลอง จํานวนใบตอตน ขนาดของใบ 
ขนาดกลีบรองดอก ความยาวของกลีบรองดอก จํานวนของกลีบดอก ขนาดของจานดอก ความยาว
ของเมล็ด ความหนาของเมล็ด ความหนาของเปลือกหุมเมล็ด น้ําหนัก 100 เมล็ด เปอรเซ็นตการติด
เมล็ด เปอรเซ็นตน้ํามันเมล็ด และปริมาณ alpha-tocopherol 
 

2.2  การวิเคราะหเปอรเซ็นตน้ํามันเมล็ด 
 

2.2.1  นําเมล็ดทานตะวันไปอบไลความช้ืนท่ีอุณหภูมิ 60 องศาเซลเซียส เปนเวลา 24 
ช่ัวโมง และปลอยใหเย็นตัวลงท่ีอุณหภูมิหองในโถอบความช้ืน หลังจากนั้นนําเมล็ดทานตะวันไป
บดใหละเอียด และอบไลความช้ืนอีกครั้งท่ีอุณหภูมิ 105 องศาเซลเซียส เปนเวลา 1 ช่ัวโมง แลว
ปลอยใหเย็นตัวลงท่ีอุณหภูมิหองในโถอบความช้ืน 

  
2.2.2  อบ flask ท่ี 105 องศาเซลเซียส เปนเวลา 2 ช่ัวโมง ปลอยใหเย็นตัวลงท่ี

อุณหภูมิหองในโถอบความช้ืน 1 ช่ัวโมง แลวช่ัง flask ดวยเครื่องช่ังน้ําหนักทศนิยม 4 ตําแหนง    
จดบันทึกน้ําหนักท่ีช่ังไว 
 

2.2.3  ช่ังตัวอยางเมล็ดท่ีบดแลว 5-6 กรัม ใสในกระดาษกรองท่ีปราศจากไขมันดวย
เครื่องช่ังน้ําหนักทศนิยม 4 ตําแหนง จดบันทึกน้ําหนักท่ีช่ังไว แลวพับกระดาษกรองใสใน 
extraction thimble เพ่ือนําไปสกัดหาปรมิาณน้ํามันตอไป 
 

2.2.4  เท petroleum ether 150 มิลลิลิตร ลงใน flask นํา extraction thimble ประกอบ
เขากับ holder วางลงใน flask แลวนําไปสกัดหาปริมาณน้ํามันโดยใชเครื่องวิเคราะหน้ํามัน รุน 
S306 MK (Garhardt, Germany) 
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2.2.5  นํา thimble ออก และนํา flask มาปลอยใหเย็นตัวลงสักครู จึงนํา flask ไปอบท่ี

อุณหภูมิ 105 องศาเซลเซียส เปนเวลา 1 ช่ัวโมง ปลอยใหเย็นตัวลงในโถอบความช้ืน 1 ช่ัวโมง แลว
นํา flask ออกมาช่ังดวยเครื่องช่ังน้ําหนัก 4 ตําแหนง บันทึกน้ําหนักท่ีได แลวนําไปคํานวณหา
เปอรเซ็นตน้ํามัน ตามสูตร 

 
เปอรเซ็นตน้ํามัน =  น้ําหนัก flask ครั้งหลัง - น้ําหนัก flask ครั้งแรก 

น้ําหนักเมล็ดท่ีบด 
 

2.3  การวิเคราะหปริมาณ alpha-tocopherol 
 

วิเคราะหปริมาณ alpha-tocopherol ตามวิธีท่ีดัดแปลงมาจาก Goftman et al. (1999) 
โดยนําเมล็ดทานตะวนั 3 เมล็ดตอสายพันธุ มากะเทาะเปลือก ใชเฉพาะสวนเนือ้เมล็ด (seed kernel) 
มาบดใหละเอียด ช่ังน้ําหนักตัวอยางท่ีบดประมาณ 3 มิลลิกรัม ใสในหลอดทดลองขนาด 10 
มิลลิลิตร และเติม iso-octane ปริมาตร 2 มิลลิลิตร เพ่ือใชในการสกัด alpha-tocopherol ออกจาก
ตัวอยางทานตะวัน เก็บตัวอยางไวในท่ีมืดประมาณ 16 ช่ัวโมง จากนั้นนําสารละลายท่ีไดจากการ
สกัดมา กรองดวย syringes fillter ขนาด 0.45 ไมโครเมตร แลวใสขวด HPLC vial ท่ีเตรียมไว 
สําหรับนําไปวิเคราะหปริมาณ alpha-tocopherol ดวยเครื่อง HPLC รุน 10AV (Shimadzu, Japan) 
โดยมีสภาวะท่ีสําคัญดังนี ้

 
ก) คอลัมนท่ีใช คือ Luna C18 100 diol column ขนาด 250 x 4.6 มิลลิเมตร i.d. บรรจุ

ดวย Particle ขนาด 5 ไมโครเมตร (Phenomenex, Germany) เช่ือมตอกับ silica guard column (Luna 
C18, 4 x 3 มิลลิเมตร i.d.) 

ข) สารตัวพาสารละลายใหเคล่ือนท่ี (mobile phase) ใชเมทานอล (methanol) ผสมกับ 
น้ํา สัดสวน 97:3 มิลลิลิตร 

ค) อัตราการไหลของสาร (flow rate) เทากับ 1 มิลลิลิตร/นาที 
ง) ปริมาตรสารละลายท่ีฉีดเขาเครื่อง HPLC (injection volume) เทากับ 40 ไมโครลิตร 
จ) ตัวตรวจสอบท่ีใช คือ UV-detector ท่ีความยาวคล่ืน 295 นาโนเมตร 

 
บันทึกผลและคํานวณหาปริมาณ alpha-tocopherol จากความเขมขนของ alpha-

tocopherol ท่ีใชเปนมาตรฐาน (Sigma-Aldrich, Germany)โดยคํานวณไดจากสมการ linear 
regression equation และหาคาพ้ืนท่ีใตกราฟท่ีไดจากการวิเคราะหดวยโปรแกรมคอมพิวเตอร  
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2.4  การวิเคราะหขอมูลลักษณะทางสัณฐานวิทยา 
 

นําขอมูลลักษณะทางสัณฐานวิทยาท่ีบันทึกได มาแปลงใหเปนขอมูลท่ีมีลักษณะแบบ
มาตรวัดอันตรภาคช้ัน (interval data) โดยใหคะแนนตามลักษณะทางสัณฐานวิทยาท่ีปรากฏ 
จากนั้นนําไปวิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรมดวยชุดโปรแกรมคอมพิวเตอรสําเร็จรูป NTSYS 
pc รุน 2.21a (Numerical Taxonomy and Multivariate System) (Rohlf, 2009) โดยใชโปรแกรม 
SIMINT คํานวณคาสัมประสิทธ์ิความตาง (dissimilarity coefficient) โดยเลือกใช Canberra 
coefficient (Lance and Williams, 1967) เนื่องจากสัมประสิทธ์ิของ Canberra เหมาะสําหรับขอมูล
แบบ interval data และขอมูลของลักษณะทางสัณฐานวิทยา ดังสูตรตอไปนี ้

 
     , 0 > Dij > 1 

 
 

เม่ือ  Dij คือ ระยะทางพันธุกรรมระหวางของพืชพันธุท่ี i และ j 
xki คือ คาความถ่ีของลักษณะทางสัณฐานวิทยา k ท่ีปรากฏในพันธุ  i 
xkj คือ คาความถ่ีของลักษณะทางสัณฐานวิทยา k ท่ีปรากฏในพันธุ  j 


k
 คือ ผลรวมคาความถ่ีของลักษณะทางสัณฐานวิทยา k ท่ีปรากฏ 

 
แลวนํามาเขาสูตาราง matrix โดยใช Nei and Li (1979) dissimilarity index เพ่ือใชใน

การจัดกลุมศึกษาความสัมพันธทางพันธุกรรม แลวนําขอมูลท่ีไดสราง dendrogram โดยวิธี 
UPGMA (unweight pair-group method with arithematic average) (Sakal and Michener, 1958) 
ดวยโปรแกรม SAHN (Sneath and Sokal, 1973) ท่ีประกอบดวยวิธีจัดกลุมแบบ Sequential, 
Agglomerative, Hierarchical และ Nested clustering ตามลําดับ แสดงผลในรูปแบบของแผนภาพ
ความสัมพันธทางพันธุกรรม (phylogenetic tree) และหาคา cophenetic correlation (r) เพ่ือตรวจสอบ
ความเหมาะสมในการจัดกลุมซ่ึงดูจากคา goodness of fit (Rohlf, 2009) โดยใชโปรแกรม COPH 
และ MXCOMP  
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3.  การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมโดยใชเคร่ืองหมายเอเอฟแอลพี 
 
3.1  การเก็บตัวอยางพืชเพ่ือสกัดดีเอ็นเอ 
 

ขั้นตอนนี้สําคัญมากเพราะวาดีเอ็นเอท่ีใชสําหรับเครื่องหมายเอเอฟแอลพีนั้น
จําเปนตองมีคุณภาพสูง ไมมีการปนเปอนจากส่ิงตาง ๆ เพ่ือปองกันการตัดดีเอ็นเอท่ีไมสมบูรณ ซ่ึง
อาจกอใหเกิดความผิดพลาดในการวิเคราะหได สวนของพืชท่ีนิยมใชในการสกัดดีเอ็นเอ คือ สวน
ใบออน เนื่องจากดีเอ็นเอท่ีมีคุณภาพดีและปริมาณมากนั้นขึ้นอยูกับคุณภาพของเนื้อเยื่อท่ีใช โดย
เก็บตัวอยางจากใบออนทานตะวันท่ีมีอายุ 2 สัปดาห แลวรีบนําใสในถุงพลาสติกมัดปากถุงใหแนน 
แชในน้ําแข็ง แลวนําไปสกัดดีเอ็นเอทันที  
 

3.2  การสกัดดีเอ็นเอจากตัวอยางพืช (DNA extraction) 
 

สกัดดีเอ็นเอตามวิธีท่ีประยุกตมาจาก Dellaporta et al. (1983) และ Doyle and Doyle 
(1990) โดยนําใบออนทานตะวันท่ีตัดเอาเฉพาะสวนใบไมเอากานใบเพ่ือบดไดงาย 0.2 กรัม ใสลง
ในโกรงท่ีเย็น เติมไนโตรเจนเหลว (liquid nitrogen) ใหทวมและบดใหละเอียดจนเปนผงแปง 
ปลอยใหไนโตรเจนเหลวระเหยไปจนหมด แลวจึงถาย ผงใบลงในหลอดขนาด 1.5 มิลลิลิตร ท่ีเย็น
จัด เติม DNA extraction buffer (1M Tris-HCl pH 8.0, 0.5 M EDTA pH 8.0, 5 M NaCl, CTAB,      
2 - mercaptoethanol) ท่ีอุนไวท่ี 65 องศาเซลเซียส ปริมาตร 700 ไมโครลิตร ผสมใหเขากันโดยเขยา
แรง ๆ นําไปบมในอางน้ํารอน (water bath) ท่ีอุณหภูมิ 65 องศาเซลเซียส เปนเวลา 60 นาที เพ่ือยอย
สลายผนังเซลล และปลดปลอยดีเอ็นเอออกมาสูสารละลาย หลังจากนั้นเติมสารละลาย
โพแทสเซียมอะซีเตทเขมขน 5 โมลาร ปริมาตร 300 ไมโครลิตร ผสมใหเขากันโดยเขยาแรง ๆ แลว
แชในน้ําแข็งเปนเวลา 60 นาที ในขั้นตอนนี้โปรตีนและโพลีแซคคาไรดจะตกตะกอนรวมกับ
โพแทสเซียมอะซีเตทเหลือกรดนิวคลีอิกอยูในสารละลาย หลังจากนั้นนําไปปนเหวี่ยง (ความเร็ว 
13,000 รอบตอนาที) นาน 20 นาที ดูดสารละลายใสสวนบน ปริมาตร 700 ไมโครลิตร ยายใสใน
หลอดใหม เติมสารละลายคลอโรฟอรม : ไอโซเอมิลแอลกอฮอล (chloroform : isoamyl alchohol ท่ี
อัตราสวน 24:1 ; v:v) 700 ไมโครลิตร ผสมใหเปนเนื้อเดียวกันโดยกลับหลอดไปมาเบา ๆ 20 นาที 
แลวปนเหวี่ยง นาน 20 นาที เพ่ือกําจัดโปรตีนในสารละลาย แลวดูดสารละลายใสสวนบน (500 
ไมโครลิตร) ใสในหลอดใหม เติมโซเดียมคลอไรดเขมขน 5 โมลาร เพ่ือกําจัดสารโพลีแซคคาไรด 
ปริมาตร 0.5 เทาของสารละลายในหลอด (250 ไมโครลิตร) ผสมใหเขากันโดยกลับหลอดไปมา
เบาๆ แลวเติมไอโซโพรพานอลท่ีแชเย็น เพ่ือชวยในการตกตะกอนดีเอ็นเอ ปริมาตร 1 เทาตัว (750 
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ไมโครลิตร) กลับหลอดไปมาเบา ๆ นําไปบมท่ีอุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียส เปนเวลา 30 นาที หรือ
ขามคืน จากนั้นนําไปปนเหวี่ยง นาน 15 นาที เพ่ือตกตะกอนดีเอ็นเอ เทสวนน้ําใสท้ิงแลวลาง
ตะกอนดวยเอทานอล 70 % ปริมาตร 700 ไมโครลิตร และนําไปปนเหวี่ยง นาน 5 นาที แลวเทน้ําใส
ท้ิง ทําซํ้าจํานวน 2 รอบ ปลอยใหแหงโดยเปดฝาท้ิงไวขามคืน หรอืนําไปไวในตูอบอุณหภูมิ 37            
องศาเซลเซียส เปนเวลา 60 นาที  แลวละลายตะกอนดีเอ็นเอพรอมท้ังกําจัดอารเอ็นเอดวย TE-
RNase solution (10 mM Tris-HCl pH 8.0, 1.0 mM EDTA pH 8.0, 10 mg/ml RNase) ปริมาตร 50 
ไมโครลิตร บมไวท่ีอุณหภูมิ 37 องศาเซลเซียส เปนเวลา 60 นาที แลวเก็บไวท่ีตู -20 องศาเซลเซียส
จนกวาจะนําไปใช 
 

3.3  การวัดคุณภาพและปริมาณของดีเอ็นเอ 
 

การวัดคุณภาพและปริมาณของดีเอ็นเอตัวอยางดวยวิธีอะกาโรสเจลอิเลคโทรโฟรีซิส 
(agarose gel electrophoresis) โดยเตรียมอะกาโรสเจลท่ีมีความเขมขน 0.8 % ซ่ึงใชอะกาโรส       
0.8 กรัม ใน 0.5x TBE buffer (1x TBE : 10.8 g Tris. Base, 5.5 g boric acid, 4 ml 0.5 M EDTA;  
pH 8.0) ปริมาตร 100 มิลลิลิตร จากนั้นนําไปละลายโดยอุนใหรอนหรือใชเตาไมโครเวฟ เขยาเปน
ครั้งคราวจนกระท่ังผงอะกาโรสหลอมละลายจนหมด ตั้งท้ิงไวใหเย็นท่ีอุณหภูมิประมาณ 50-55             
องศาเซลเซียส แลวเทลงในถาดเจลท่ีเสียบหวี (comb) ลงไปตรงตําแหนงท่ีทําใหเกิดรองสําหรับ
หยอดตัวอยางดีเอ็นเอท่ีเตรยีมไวใหเจลหนาประมาณ 5 มิลลิเมตร แลวปลอยใหเจลแข็งตัวท่ี
อุณหภูมิหอง เม่ือเจลแข็งตัวแลวคอย ๆ ดึงหวีออก ยายเจลใสลงในเครื่องสําหรับทํา                   
อิเลคโทรโฟรีซิสโดยใหดานท่ีมีชองหวีอยูดานขั้วลบ แลวเท 0.5x TBE buffer ลงจนทวมเจล โดย
ใหสูงกวาผิวเจล 3 มิลลิเมตร ผสมสารละลายดีเอ็นเอตัวอยางกับโหลดดิ้งบัฟเฟอร (6x loading 
buffer : 0.25% bromphenol blue, 0.25% xylene cyanol, 30% glycerol) ในอัตราสวน 5 ตอ 1 แลว
คอย ๆ หยอดตัวอยางลงในชองหวีดวยไมโครปเปต พรอมกับดีเอ็นเอมาตรฐานท่ีมีความเขมขน 50 
100 และ 200 นาโนกรัม ตามลําดับ ปดฝาเครื่องแลวเปดกระแสไฟฟาใหกระแสไฟฟาวิ่งผานจากขั้ว
ลบไปขั้วบวก โดยใชความตางศักย 100 โวลต ปลอยใหดีเอ็นเอเคล่ือนไปพอประมาณ (40 นาที) 
โดยสังเกตจากการเคล่ือนท่ีของโหลดดิ้งบัฟเฟอร (loading buffer) ไดระยะทางท่ีเหมาะสม แลวจึง
ปดเครื่อง นําแผนเจลไปยอมในสารละลายเอธิเดียมโบรไมดเขมขน 0.5 ไมโครกรัมตอไมโครลิตร 
นาน 10 นาที จากนั้นลางเอธิเดียมโบรไมด ท่ีไมไดเกาะกับดีเอ็นเอออกโดยน้ําประมาณ 10 นาที นํา
แผนเจลไปสองดูภายใตแสงอัลตราไวโอเลต แลวถายภาพดวยเครือ่ง Gel Documentation System 
บันทึกผล และประมาณความเขมขนของดีเอ็นเอโดยเปรียบเทียบกับความเขมขนของดีเอ็นเอ
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มาตรฐาน จากนั้นปรับความเขมขนของดีเอ็นเอท่ีไดใหมีความเขมขน 100 นาโนกรัมตอไมโครลิตร
ดวยสารละลาย TE 
 

3.4  การตรวจสอบลายพิมพดีเอ็นเอโดยเครื่องหมายเอเอฟแอลพี ทําโดยนําดีเอ็นเอท่ี
ตองการตรวจสอบทําปฏิกิริยาตามขั้นตอนดังนี ้

 
3.4.1 การตัดดีเอ็นเอดวยเอ็นไซมตัดจําเพาะและเช่ือมตอกับ adapter 

 
การตัดดีเอ็นเอดวยเอ็นไซมตัดจําเพาะ 2 ชนิดพรอมกัน คือ EcoRI และ MseI 

เพ่ือใหไดช้ินดีเอ็นเอขนาดพอเหมาะสําหรับการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอในการทําพีซีอารไดดี  และมี
ขนาดเหมาะสมในการแยกบน denaturing polyacraylamide gel จากนั้นนําดีเอ็นเอไปเช่ือมตอกับ 
adapter เพ่ือใชเปนดีเอ็นเอตนแบบ สําหรับการเพ่ิมปริมาณ โดย adapter ท่ีตอเขาท่ีปลายของช้ิน      
ดีเอ็นเอจะทําหนาท่ีเปนตําแหนงจบัของไพรเมอรในการทําพีซีอาร ซ่ึง adapter ท่ีใช คือ EcoRI 
adpter และ MseI adapter ท่ีมีลําดับเบส ดังตารางท่ี 2        

 
การตัดดีเอ็นเอดวยเอ็นไซมตัดจําเพาะและเช่ือมตอกับ adapter ทําโดยเติมดีเอ็นเอ 

และสารละลายแตละชนิดในหลอดขนาด 1.5 มิลลิลิตร ซ่ึงประกอบดวยสารละลายดีเอ็นเอเขมขน 
100 นาโนกรัมตอไมโครลิตร ปริมาตร 2.50 ไมโครลิตร สารละลายบัฟเฟอร SuRE/Cut Buffer A 
(Roche Diagnostics Corporation, U.S.A.) เขมขน 10 เทา ปริมาตร 3 ไมโครลิตร เอ็นไซมตัด
จําเพาะ EcoRI (10 ยูนิตตอไมโครลิตร, Fermentas, U.S.A.) ปริมาตร 1 ไมโครลิตร และ MseI (10          
ยูนิตตอไมโครลิตร, Fermentas, U.S.A.) ปริมาตร 1 ไมโครลิตร รวมกับสารละลาย EcoRI adpter (5 
พิโคโมลตอไมโครลิตร) ปริมาตร 2 ไมโครลิตร และ MseI adapter (50 พิโคโมลตอไมโครลิตร) 
ปริมาตร 2.5 ไมโครลิตร จากนั้นเติมสารละลาย ATP (100 มิลลิโมลาร) ปริมาตร 1.5 ไมโครลิตร 
และเอ็นไซม T4 DNA ligase (5 ยูนิตตอไมโครลิตร) ปริมาตร 1 ไมโครลิตร ปรับปริมาตรดวยน้ํา
กล่ันท่ีนึ่งฆาเช้ือแลวใหได 30 ไมโครลิตร ผสมใหเขากันโดยนําไปปนเหวี่ยงเปนเวลา 60 วินาที เพ่ือ
ปองกันสารละลายติดคางท่ีขางผนังหลอด แลวบมท่ีอุณหภูมิ 37 องศาเซลเซียส นานขามคืน 
หลังจากนั้นแบงดีเอ็นเอ 10 ไมโครลิตรมาเจือจาง 10 เทาดวยสารละลาย TE เพ่ือใชเปนตนแบบใน
การเพ่ิมปริมาณขั้นตอไป สวนท่ีเหลือเก็บไวท่ีตู -20 องศาเซลเซียส 
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 3.4.2  การเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิคพีซีอาร 
 

3.4.2.1  การเพ่ิมปริมาณช้ินดีเอ็นเอโดยใชไพรเมอรท่ีมีการเพ่ิมนิวคลีโอไทด 1 
ตัว ท่ีปลาย 3’ ของไพรเมอร (preselective amplification) ดังตารางท่ี 2 เพ่ือลดจํานวนช้ินดีเอ็นเอท่ี
สามารถเพ่ิมปริมาณได และใหมีความจําเพาะในขั้นหนึ่งกอน โดยนําสารละลายดีเอ็นเอท่ีเจือจางใน
ขั้นตอนการตัดดีเอ็นเอดวยเอ็นไซมตัดจําเพาะและเช่ือมตอกับ adapter แลว ปริมาตร 2 ไมโครลิตร 
เติมลงในหลอดพีซีอารขนาด 0.5 มิลลิลิตร (สวนท่ีเหลือเก็บไวท่ีตู -20 องศาเซลเซียส) เติม
สารละลายไพรเมอร 2 ชนิด คือ ไพรเมอร EcoRI + A กับ MseI + C หรือไพรเมอร EcoRI + C กับ 
MseI + A (5 พิโคโมลตอไมโครลิตร) อยางละ 1 ไมโครลิตร เติมสารละลายบัฟเฟอรสําหรับทํา      
พีซีอาร (Taq buffer; (NH4)2SO4) ความเขมขน 10 เทา ปริมาตร 2 ไมโครลิตร dNTP mix (dATP, 
dCTP, dGTP, dTTP ความเขมขนอยางละ 1 มิลลิโมลาร) ปริมาตร 4 ไมโครลิตร สารละลาย
แมกนีเซียมคลอไรด (25 มิลลิโมลาร) ปริมาตร 1.2 ไมโครลิตร และเติมเอ็นไซม Taq DNA 
polymerase (5 ยูนิตตอไมโครลิตร) ปริมาตร 0.4 ไมโครลิตร ปรับปริมาตรดวยน้ํากล่ันท่ีนึ่งฆาเช้ือ
แลวใหได 20 ไมโครลิตร ผสมใหเขากันโดยนําไปปนเหวี่ยงเปนเวลา 60 วินาที นําสารละลาย
ท้ังหมดเขาเครื่องเพ่ิมปริมาณช้ินดีเอ็นเอ ตั้งอุณหภูมิและเวลาของเครื่องจํานวน 20 รอบ ดังนี้          
94 องศาเซลเซียส 2 นาที แลวเริ่มขั้น denaturation 94 องศาเซลเซียส 30 วินาที ขั้น annealing          
56 องศาเซลเซียส 30 วินาที ขั้น extention  72 องศาเซลเซียส 60 วินาที และขั้น post extention        
72  องศาเซลเซียส 5 นาที แลวแบงบางสวนมาเจือจาง 10 เทาดวยสารละลาย TE เพ่ือใชเปนตนแบบ
ในการเพ่ิมปริมาณขั้นตอไปสวนท่ีเหลือเก็บไวท่ีตู -20 องศาเซลเซียส 

 
    3.4.2.2  การเพ่ิมปริมาณช้ินดีเอ็นเอโดยใชไพรเมอรท่ีมีการเพ่ิมนิวคลีโอไทด 3 
ตัว ท่ีปลาย 3’ ของไพรเมอร (selective amplification) ดังตารางท่ี 2 เพ่ือลดจํานวนช้ินดีเอ็นเอท่ี
สามารถเพ่ิมปริมาณได และเพ่ือใหเกิดการคัดเลือกการเพ่ิมปริมาณชนิดดีเอ็นเอบางสวน ทําใหมี
ความจําเพาะมากขึ้น โดยใชคูไพรเมอรท้ัง 2 ชนิด (forward และ reverse primer) คือ ไพรเมอร 
EcoRI + 3 กับ  MseI + 3 ตามตารางท่ี 2 ซ่ึงจะทําใหไดคูไพรเมอรท่ีใชในขั้นตอนนี้เปนจํานวน 59 คู 
และองคประกอบของปฏิกิริยาในขั้นตอนนี้มีดังนี้ นําสารละลายดีเอ็นเอท่ีเจือจางในขั้นตอน 
preselective amplification แลว ปริมาตร 2 ไมโครลิตร เติมลงในหลอดพีซีอารขนาด 0.5 มิลลิลิตร 
(สวนท่ีเหลือเก็บไวท่ีตู -20 องศาเซลเซียส) เติมสารละลายไพรเมอร 2 ชนิด คือ ไพรเมอร EcoRI    
+ 3 และ MseI + 3 (5 พิโคโมลตอไมโครลิตร) อยางละ 0.5 ไมโครลิตร เติมสารละลายบัฟเฟอร
สําหรับทําพีซีอารความเขมขน 10 เทา ปริมาตร 1 ไมโครลิตร dNTP mix (ความเขมขน 1               
มิลลิโมลาร) ปริมาตร 2 ไมโครลิตร สารละลายแมกนีเซียมคลอไรด (25 มิลลิโมลาร) ปริมาตร 0.6 
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ไมโครลิตร และเอ็นไซม  Taq DNA polymerase (5 ยูนิตตอไมโครลิตร) ปริมาตร 0.3 ไมโครลิตร 
ปรับปริมาตรดวยน้ํากล่ันท่ีนึ่งฆาเช้ือแลวใหได 10 ไมโครลิตร ผสมใหเขากันโดยนําไปปนเหวี่ยง 
เปนเวลา 60 วินาที นําสารละลายท้ังหมดเขาเครื่องเพ่ิมปริมาณช้ินดีเอ็นเอ และทําปฏิกิริยาเพ่ิม
ปริมาณ 36 รอบ โดยใชโปรแกรม touch down PCR ดังนี้ 94 องศาเซลเซียส 2 นาที (รอบแรก), 94 
องศาเซลเซียส 30 วินาที, 65 องศาเซลเซียส 30 วินาที, 72 องศาเซลเซียส 60 วินาที จํานวน 12 รอบ 
ในขั้นตอนนี้ตั้งโปรแกรมใหเครื่องลดอุณหภูมิในขั้น annealing (65 องศาเซลเซียส) ลงรอบละ 0.7 
องศาเซลเซียสในแตละรอบของการทํางาน จากนั้นทําปฏิกิรยิาตอเนื่องอีกท่ี 94 องศาเซลเซียส 30 
วินาที, 56 องศาเซลเซียส 30 วินาที, 72 องศาเซลเซียส 60 วินาที จํานวน 23 รอบ และขั้น post 
extention 72 องศาเซลเซียส 5 นาที 
 
  3.4.3 การแยกขนาดดีเอ็นเอดวยวิธีอิเลคโทรโฟรีซิสใน denaturing polyacrylamide gel  
 
   3.4.3.1  การเตรียมกระจกสําหรับเทเจล โดยใชกระจก 2 แผน ทําใหเกิดชองวาง
ระหวางกันโดยใช spacer ซ่ึงเปนแผนพลาสติกแถบยาวเทากับกระจก และมีความหนาเทากับเจล    
ท่ีตองการ โดยนําแผนกระจกสําหรับเตรียมเจลมาลางใหสะอาด แลวเช็ดดวยเอธานอล 95 เปอรเซ็นต 
3 ครั้ง ใหสะอาดท้ัง 2 แผน แลวเช็ดกระจกแผนหลังดวย bind silane (bind silane 3 ไมโครลิตร, 
glacial acetic acid 5 ไมโครลิตร และเอธานอล 95 เปอรเซ็นต 1 มิลลิลิตร) เพ่ือใหเจลเกาะติดกับ
กระจก และเช็ดดวยเอธานอล 95 เปอรเซ็นตอีก 3 ครั้ง สําหรับกระจกแผนหนาท่ีใชเปน chamber 
จะเช็ดใหท่ัวดวย clearview เพ่ือไมใหเจลติดกับ chamber จากนั้นนํากระจกท้ัง 2 แผนมาประกอบ
เขาชุด โดยวาง spacer ไวท้ังสองขางเพ่ือใหเกิดชองวางระหวางกระจกท้ังสอง โดยหันดานท่ีเช็ด
ดวย bind silane และ clearview เขาหากัน แลวใชคลิปหนีบยึดใหอยูติดกับท่ี  
 
   3.4.3.2  การเตรียม denaturing polyacrylamind gel ใชความเขมขน 5 เปอรเซ็นต 
(40% polyacrylamind (acrylamide : bisacrylamide, 19:1), 5X TBE, 7 M urea) ท่ีแชเย็น ปริมาตร 160 
มิลลิลิตร เติมสารละลายแอมโมเนียมเปอรซัลเฟต เขมขน 10 % ปริมาตร 1 มิลลิลิตร และ TEMED 
ปริมาตร 100 ไมโครลิตร (อัตราสวนนี้ใชสําหรับการเทเจลในกระจก ขนาด 45 x 60 cm. จํานวน 1 
กระจก) เขยาใหผสมเปนเนื้อเดียวกันอยางรวดเร็ว (ระวังอยาใหเกิดฟองอากาศ) เทเจลใสลงใน
ชองวางระหวางกระจกจนเต็ม แลวเสียบหวี (ดานท่ีเรียบเปนเสนตรง) ลงไปดานบน ปลอยใหเจล   
แข็งตัวประมาณ 2 ช่ัวโมง 
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ตารางที่ 2  ลําดับนิวคลีโอไทดของ adapter และไพรเมอร (primer) ในขั้นตอนการวิเคราะหดวย 
 เครื่องหมายเอเอฟแอลพี 
 

สัญลักษณ ลําดับนิวคลีโอไทด 
Adapter 

EcoRI adapter 
 

MseI adapter 
 

 
5’ -CTCGTAGACTGCGTACC- 3’ 
3’ -CATCTGACGCATGGTTAA- 5’ 
5’ -GACGATGAGTCCTGAG- 3’ 
3’ -TACTCAGGACTCAT- 5’ 

Primer+1 
EcoRI+A 
EcoRI+C 
MseI+C 
MseI+A 

 
5’ -GACTGCGTACCAATTCA- 3’ 
5’ -GACTGCGTACCAATTCC- 3’ 
5’ -GATGAGTCCTGAGTAAC- 3’ 
5’ -GATGAGTCCTGAGTAAA- 3’ 

Primer+3 
EcoRI+AAC 
EcoRI+ACC 
EcoRI+ACG 
EcoRI+AGC 
 EcoRI+AGG 

 
5’ -GACTGCGTACCAATTCAAC- 3’ 
5’ -GACTGCGTACCAATTCACC- 3’ 
5’ -GACTGCGTACCAATTCACG- 3’ 
5’ -GACTGCGTACCAATTCAGC- 3’ 
5’ –GACTGCGTACCAATTCAGG- 3’ 

MseI+CAA 
MseI+CAC 
MseI+CAG 
MseI+CAT 
MseI+CTA 
MseI+CTC 
MseI+CTG 

5’ -GATGAGTCCTGAGTAACAA- 3’ 
5’ -GATGAGTCCTGAGTAACAC- 3’ 
5’ -GATGAGTCCTGAGTAACAG- 3’ 
5’ -GATGAGTCCTGAGTAACAT- 3’ 
5’ -GATGAGTCCTGAGTAACTA- 3’ 
5’ -GATGAGTCCTGAGTAACTC- 3’ 
5’ –GATGAGTCCTGAGTAACTG- 3’  

EcoRI+CAG 
EcoRI+CGT 

5’ -GACTGCGTACCAATTCCAG- 3’ 
5’ –GACTGCGTACCAATTCCGT- 3’ 

MseI+AAG 
MseI+AAT  
MseI+ACA 
MseI+ACC 
MseI+ACG 

5’ -GATGAGTCCTGAGTAAAAG- 3’ 
5’ -GATGAGTCCTGAGTAAAAT- 3’ 
5’ -GATGAGTCCTGAGTAAACA- 3’ 
5’ -GATGAGTCCTGAGTAAACC- 3’ 
5’ –GATGAGTCCTGAGTAAACG- 3’ 
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ตารางที่ 2  (ตอ) 
 

สัญลักษณ ลําดับนิวคลีโอไทด 
MseI+ACT 
MseI+AGC  
MseI+AGG  
MseI+ATA 
MseI+ATC 
MseI+ATG 
MseI+ATT 

5’ -GATGAGTCCTGAGTAAACT- 3’ 
5’ -GATGAGTCCTGAGTAAAGC- 3’ 
5’ -GATGAGTCCTGAGTAAAGG- 3’ 
5’ -GATGAGTCCTGAGTAAATA- 3’ 
5’ -GATGAGTCCTGAGTAAATC- 3’ 
5’ -GATGAGTCCTGAGTAAATG- 3’ 
5’ –GATGAGTCCTGAGTAAATT- 3’ 

 
   3.4.3.3  การทําอิเลคโทรโฟรีซิส เม่ือเจลแข็งตัวดีแลว ดึงหวีออก และใชน้ําลาง
กระจกดานนอกใหสะอาด เพ่ือลางเศษเจลโพลีอะครีลาไมด แลวประกอบกระจกเขากับชุด        
อิเลคโทรโฟรีซิส เติมบัฟเฟอร 0.5x TBE ลงในชองสําหรับใสบัฟเฟอรท้ังดานบนและดานลาง ตอ
สายไฟเขากับเครื่องอิเลคโทรโฟรีซิส ทํา pre- run ใชความตางศักย 160 โวลต เปนเวลา 20 นาที ปด
เครื่อง และใชเข็มฉีดยาดูดบัฟเฟอรมาลางผิวหนาของเจล และใสหวีดานท่ีเปนฟนแหลมลงไปให
สัมผัสกับผิวหนา เจลเพียงเล็กนอย และใชเข็มฉีดยาดูดบัฟเฟอรลางยูเรียท่ีอยูในชองหวีแตละชอง
ใหหมดอีกครั้ง หลังจากนั้นดูดสารละลายดีเอ็นเอท่ีผานการทําพีซีอารมา 5 ไมโครลิตร ผสมกับ 
sequencing dye (98% formamide, 10 mM EDTA, 0.01% (w/v) bromophenol blue, 0.01% (w/v) 
xylene cyanal) 5 ไมโครลิตร แลวทําการคลายเกลียวดีเอ็นเอ ท่ีอุณหภูมิ 95 องศาเซลเซียส เปนเวลา 
5 นาที แลวทําการลดอุณหภูมิอยางรวดเร็วโดยวางบนน้ําแข็งทันที แลวหยอดตัวอยางดีเอ็นเอลงใน
ชองแตละชองของเวล พรอมกับหยอดดีเอ็นเอมาตรฐาน (? X174 DNA/HinfI) หลังจากนั้นเปด
เครื่องโดยใชความตางศักย 70 โวลต เปนเวลา 2 ช่ัวโมง หรือจนกวา loading buffer จะเคล่ือนท่ีลง
มาประมาณ 2 ใน 3 สวนของเจล ปดเครื่อง นํากระจกออกจากเครื่อง แยกกระจกท้ัง 2 แผนออกจาก
กัน เจลจะติดอยูกับกระจกแผนหลังท่ีเปนส่ีเหล่ียมตรง นําเจลไปยอมดวยซิลเวอรไนเตรทตอไป
    
   3.4.3.4  การยอมเจลดวยซิลเวอรไนเตรท โดยนําแผนกระจกท่ีมีเจลติดอยูมาแช
ในสารละลาย fixative (10% acetic acid) นาน 30 นาที เขยาเบา ๆ บนเครื่องเขยา แลวลางในน้ํา 
deionized 3 นาที เปล่ียนน้ําลางใหม และลางตออีก 3 นาที โดยเขยาตลอดเวลา จากนั้นนําแผนเจล
ใสในสารละลายซิลเวอรไนเตรท (1% silver strain, 0.56% formaldehyde) เพ่ือยอมเจลเปนเวลา 30 
นาที เขยาอยางสมํ่าเสมอ แลวนําแผนเจลออกมาจุมในน้ํา deionized อยางรวดเร็ว ไมเกิน 5 วินาที 
เพราะถาลางนานซิลเวอรไนเตรจจะหลุดหมดแลวตองยอมใหม หลังจากนั้นนําแผนเจลมาใสใน
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สารละลาย developer (30% sodium carbonate, 0.1% sodium thiosulfate, 0.56% formaldehyde) ท่ี
เตรียมใหม ๆ และแชเย็นเก็บไวท่ีอุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียส เขยาอยางสมํ่าเสมอ 5-10 นาที หรือ
จนกวาจะปรากฏแถบดีเอ็นเอชัดเจน หยุดปฏิกิริยาโดยนําแผนเจลมาใสในสารละลาย stop (10% 
acetic acid) นาน 3-5 นาที แลวจึงนําแผนเจลมาจุมลงในน้ํา deionized แลวผ่ึงใหแหงในอากาศ 
 
 3.5.  การวิเคราะหขอมูลเครื่องหมายเอเอฟแอลพี 
 
  3.5.1  คัดเลือกคูไพรเมอรท่ีเหมาะสมจากท้ังหมด 59 คู โดยเลือกเฉพาะคูท่ีใหแถบ       
ดีเอ็นเอจํานวนมาก ชัดเจน และแสดงความแตกตางระหวางทานตะวันแตละชนิด 
 
  3.5.2  คํานวณหารอยละของจํานวนแถบดีเอ็นเอท่ีแสดงโพลีมอรฟซึม (percentage of 
polymorphism) และจํานวนแถบดีเอ็นเอเฉล่ียตอคูไพรเมอรไดจาก 
 
percentage of polymorphism =  จํานวนของยีนหรือแถบดีเอ็นเอท่ีแสดงโพลีมอรฟซึม    x 100 
             จํานวนของยีนหรือแถบดีเอ็นเอท้ังหมดท่ีศึกษา 
 

จํานวนแถบดีเอ็นเอเฉล่ียตอคูไพรเมอร =             จํานวนของแถบดีเอ็นเอท้ังหมด  
        จํานวนคูไพรเมอรท่ีศึกษา 
 

3.5.3  คํานวณคา Polymorphic Information Content (PICs) (Ott, 1991) จากสูตร 
 

PICs = 1 - 


k

i 1
pi

2 

    
      โดย Pi คือความถ่ีของแอลลีลท่ี i ซ่ึง Pi ประกอบดวย Pa (absent allele) และ Pp 
(present allele) คา PICs เปนคาท่ีบอกถึงโอกาสท่ีจะพบตัวอยางท่ีเลือกแบบสุม 2 ตัวอยางท่ีเกิด    
โพลีมอรฟซึม 
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3.5.4  วิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรม โดยแปลผลขอมูลจากแถบดีเอ็นเอท่ี

สามารถใชแยกความแตกตางของทานตะวันแตละชนิด โดยเปรียบเทียบจากความเหมือน และความ
แตกตางของรูปแบบของดีเอ็นเอท่ีเกิดขึ้น โดยพันธุท่ีพบแถบดีเอ็นเอท่ีตําแหนงหนึ่ง ๆ ให
สัญลักษณเปน “1” สวนพันธุท่ีไมพบแถบดีเอ็นเอท่ีเกิดขึ้นท่ีตําแหนงเดียวกันนั้นใหสัญลักษณเปน 
“0” แลวนําไปวิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรมดวยชุดโปรแกรมคอมพิวเตอรสําเร็จรูป 
NTSYSpc 2.21a (Rohlf, 2009) โดยใชโปรแกรม SIMQUAL คํานวณคาสัมประสิทธ์ิความเหมือน 
(similarity coefficient) โดยเลือกใช Dice (1945) coefficient เนื่องจากสัมประสิทธ์ิความเหมือนของ 
Dice เหมาะสมสําหรับขอมูลของเครื่องหมายเอเอฟแอลพี ดังสูตรตอไปนี ้

 
SIij =              2a 

      (2a + b + c) 
 

เม่ือ  SIij คือ คาสัมประสิทธ์ิความเหมือนของพันธุท่ี i และ j 
a คือ จํานวนแถบดีเอ็นเอท่ีปรากฏท้ังพันธุ i และพันธุ j 
b คือ จํานวนแถบดีเอ็นเอท่ีปรากฏเฉพาะพันธุ i 
c คือ จํานวนแถบดีเอ็นเอท่ีปรากฏเฉพาะพันธุ j 

 
จากนั้นนํามาเขาสูตาราง matrix โดยใช Nei and Li (1979) similarity index เพ่ือใชใน

การจัดกลุมศึกษาความสัมพันธทางพันธุกรรม แลวนําขอมูลท่ีไดสราง dendrogram โดยวิธีการ
คํานวณแบบ UPGMA (Sakal and Michener, 1958) ดวยโปรแกรม SAHN (Sneath and Sokal, 
1973) แสดงผลในรูปแบบของแผนภาพความสัมพันธทางพันธุกรรม หาคา cophenetic correlation 
(r) เพ่ือตรวจสอบความเหมาะสมในการจัดกลุมซ่ึงดูจากคา goodness of fit (Rohlf, 2009) โดยใช
โปรแกรม COPH และ MXCOMP และวิเคราะหความเช่ือม่ันของการจัดกลุมโดยวิเคราะห 
bootstrap จํานวน 1,000 ครั้ง ซ่ึงแสดงเปนเปอรเซ็นตของโอกาสท่ีการจัดกลุมไมเปล่ียนแปลง หรือ
ใหผลคงเดิมดวยโปรแกรม FreeTree (Pavlicek et al. 1999)  

 
3.5.5  วิเคราะห Principal Coordinate Analysis (PCoA) เพ่ือจัดกลุมแสดง

ความสัมพันธทางพันธุกรรมระหวางจีโนไทปในรูป 2 มิติ (2 dimension) ดวยชุดโปรแกรม
คอมพิวเตอรสําเร็จรูป NTSYSpc 2.21a (Rohlf, 2009) โดยใชโปรแกรม Dcenter และ Eigen 
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4.  สถานที่ทําการทดลอง  
 

4.1 โรงเรือน และแปลงทดลอง ภาควิชาพืชไรนา คณะเกษตร กําแพงแสน 
มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร วิทยาเขตกําแพงแสน อําเภอกําแพงแสน จังหวัดนครปฐม 

 
4.2 หองปฏิบัติการชีวโมเลกุล (A207) ศูนยเทคโนโลยีชีวภาพเกษตร 

มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร วิทยาเขตกําแพงแสน อําเภอกําแพงแสน จังหวัดนครปฐม 
 
4.3 หองปฏิบัติการวิเคราะหอาหารสัตว ภาควิชาสัตวบาล คณะเกษตร กําแพงแสน 

มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร วิทยาเขตกําแพงแสน อําเภอกําแพงแสน จังหวัดนครปฐม 
 
5.  ระยะเวลาในการทดลอง 

 
  เริ่มทําการทดลอง  เดือน พฤศจิกายน พ.ศ.2550  
  ส้ินสุดการทดลอง  เดือน มกราคม พ.ศ. 2552 



ผลและวิจารณ 
 
1.  การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมโดยใชลักษณะทางสัณฐานวิทยา 
 

1.1  การศึกษาขอมูลทางลักษณะทางสัณฐานวิทยา 
 
 การศึกษาลักษณะทางสัณฐานวิทยาของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุ
การคา 3 พันธุ (ตารางท่ี 1) ซ่ึงปลูกท่ีแปลงทดลอง คณะเกษตร กําแพงแสน 
มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร วิทยาเขตกําแพงแสน นครปฐม ระหวางเดือน พฤศจิกายน 2550 - 
มกราคม 2551 วางแผนการทดลองแบบ Augmented design in RCB บันทึกขอมูลท่ัวไป ขอมูล
ลักษณะทางสัณฐานวิทยาจากสวนตาง ๆ ของทานตะวัน คือ ลําตน ใบ ดอก จานดอก และเมล็ด ท้ัง
ลักษณะทางสัณฐานวิทยาเชิงปริมาณ และเชิงคุณภาพ ท่ีประยุกตจาก ศูนยวิจัยพืชไรเชียงใหม 
(2540) และ IBPGR (1985)  ประกอบดวยขอมูลท่ีศึกษารวม 44 ลักษณะ โดยรายละเอียดของแตละ
สายพันธุแสดงไวดังตารางท่ี 3-7 

 
1.2  การวิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรมจากขอมูลลักษณะทางสัณฐานวิทยา 

 
การวิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรมของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ 

และพันธุการคา 3 พันธุ ไดจากการนําขอมูลลักษณะทางสัณฐานวิทยาท่ีบันทึกได มาแปลงใหเปน
ขอมูลท่ีมีลักษณะแบบมาตรวัดอันตรภาคช้ันกอน พบวา มีเพียง 26 ลักษณะ ไดแก การแตกกิ่งกาน  
รูปรางกลีบรองดอก สีกลีบดอก รูปรางกลีบดอก จํานวนกลีบดอก สีดอก สีเกสรตัวผู สีเมล็ด รูปราง
เมล็ด ความหนาของเมล็ด ความยาวของเมล็ด สีลายแถบเมล็ด ตําแหนงลายแถบเมล็ด ความหนา
ของเปลือกหุมเมล็ด รูปรางใบเล้ียง รูปรางใบ ขนาดใบ รูปรางฐานใบ จํานวนใบตอตน องศา      
จานดอก ขนาดจานดอก รูปรางจานดอก ความสูง น้ําหนัก 100 เมล็ด เปอรเซ็นตน้ํามันเมล็ด และ
ปริมาณ alpha-tocopherol ท่ีมีความแตกตางทางพันธุกรรม และสามารถใชจัดกลุมทานตะวันได 
ขณะท่ีลักษณะอ่ืน ๆ มีความแตกตางระหวางพันธุนอยมาก โดยมีคาสัมประสิทธ์ิความตางอยูในชวง 
0.00-0.44 และมีคาเฉล่ียเทากับ 0.122 (ตารางท่ี 8) แสดงใหเห็นวาขอมูลจากลักษณะทางสัณฐาน
วิทยาของทานตะวันท่ีทําการศึกษามีความแตกตางทางพันธุกรรม หรือมีความหลากหลายทาง
พันธุกรรมอยูในระดับต่ําถึงปานกลาง  
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เม่ือนําขอมูลท่ีไดสราง dendrogram โดยวิธี UPGMA (Sakal and Michener, 1958) 

และแสดงผลในรูปแบบของ phylogenetic tree สามารถแบงทานตะวันออกเปน 2 กลุม ตาม
ความสัมพันธทางพันธุกรรมท่ีปรากฏ (ภาพท่ี 1 และตารางท่ี 3-8) ดังนี ้ 

 
กลุมท่ี 1 (14 สายพันธุ) มีความตางทางพันธุกรรมอยูชวง 0.00-0.44 (คาเฉล่ียเทากับ 

0.173) เปนกลุมของทานตะวันท่ีเมล็ดไมมีลายแถบท้ังหมดท่ีมีลักษณะสวนใหญรวมกัน คือ มี
ลักษณะตนเตี้ย มีการแตกกิ่งเกิดขึ้นทุกสวนของลําตน มีดอกตรงกลางขนาดใหญ สวนดอกยอยมี
ขนาดเล็ก มีรูปรางใบเล้ียงแบบคอนขางกลม มีรูปรางใบและรปูรางฐานใบแบบรูปหัวใจ ใบมีขนาด
เล็ก มีจํานวนใบตอตนนอย มีจานดอกขนาดเล็ก เมล็ดมีรูปรางแบบรูปไขยาวเรียว เมล็ดมีสีดํา ขนาด
เล็กบาง และมีเปลือกหุมเมล็ดบาง มีน้ําหนัก 100 เมล็ดต่ํา แตมีเปอรเซ็นตน้ํามันคอนขางสูง และมี
ปริมาณ alpha-tocopherol ปานกลาง  
 

กลุมท่ี 2 เปนกลุมของทานตะวันท่ีเมล็ดท่ีมีลายแถบท้ังหมด ซ่ึงสามารถแบงไดเปน 2 
กลุมยอย กลุมยอยท่ี 2.1 (9 สายพันธุ) มีความตางทางพันธุกรรมอยูชวง 0.00-0.30 (คาเฉล่ียเทากับ 
0.124)  มีลักษณะสวนใหญรวมกัน คือ เปนทานตะวันชนิดบริโภคเมล็ด (non-oilseed) ท้ังหมด คือ 
มีเปอรเซ็นตน้ํามัน และปริมาณ alpha-tocopherol ต่ํา เมล็ดมีขนาดใหญ มีน้ําหนัก 100 เมล็ดสูง มี
เมล็ดและเปลือกหุมเมล็ดหนามาก เมล็ดมีสีดําและมีลายแถบเฉพาะตรงขอบของเปลือกหุมเมล็ด
เปนสีขาว เมล็ดมีรูปรางแบบรูปไขกลมมน ลําตนไมมีการแตกกิ่งสูงปานกลาง มีรูปรางใบเล้ียงแบบ
กลม มีรูปรางใบและรูปรางฐานใบแบบรูปหัวใจ มีจํานวนใบตอตนปานกลาง และพบวา HA314 
HA313 HA286 และ HA 349 เปนสายพันธุท่ีมีขนาดใบและขนาดจานดอกปานกลาง จึงแยกกลุม
ออกจาก HA304 HA316 HA353 HA292 และ HA300 ซ่ึงเปนสายพันธุท่ีมีขนาดใบและขนาด          
จานดอกใหญ 

 
กลุมยอยท่ี 2.2 (36 สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ) มีความตางทางพันธุกรรมเทากับ 

0.00-0.38 (คาเฉล่ียเทากับ 0.103)  เปนทานตะวันชนิดน้ํามัน (oil seed) ซ่ึงสายพันธุกลุมใหญท่ีอยู
ในกลุมยอยนี้มีลักษณะรวมกัน คือ ลําตนไมมีการแตกกิ่งสูงปานกลาง มีรูปรางใบเล้ียงแบบคอนขาง
กลม มีรูปรางใบแบบรูปหัวใจ และรูปรางฐานใบแบบรูปหูใบ มีจํานวนใบตอตนปานกลาง มีขนาด
จานดอก และขนาดใบปานกลาง เมล็ดมีรูปรางแบบรูปไขกลมมน เมล็ดมีสีดําและมีลายแถบเปน      
สีเทาท่ีขอบและตรงกลางของเปลือกหุมเมล็ด เมล็ดหนาปานกลาง มีเปลือกหุมเมล็ดบาง มีน้ําหนัก 
100 เมล็ดปานกลาง มีเปอรเซ็นตน้ํามันและปริมาณ alpha-tocopherol ปานกลาง สวนพันธุหันตรา 
No.17 HA853 HA302 HA236 และ HA852 แยกออกมานอกกลุม เนื่องจากเปนสายพันธุท่ีมี
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ลักษณะดีเดนใกลเคียงกับพันธุการคาท่ีใชเปนพันธุตรวจสอบ มีลักษณะสวนใหญรวมกัน คือ มี          
ลําตนสูงไมมีการแตกกิ่ง ใบมีขนาดใหญมาก มีขนาดจานดอกใหญและมีลักษณะนูนออก มี
เปอรเซ็นตการติดเมล็ดสูง มีน้ําหนัก 100 เมล็ดปานกลาง มีเปอรเซ็นตน้ํามันสูง และมีปริมาณ 
alpha-tocopherol ปานกลาง  
 

สําหรับการวิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรมโดยใชลักษณะทางสัณฐานวิทยา 
พบวา มีคา cophenetic correlation (r) เทากับ 0.80 ซ่ึงถือวาเปนการจัดกลุมไดปานกลางถึงด ี
เนื่องจากคาดังกลาวเปนตรวจสอบความเหมาะสมในการจัดกลุมโดยดูจากคา goodness of fit 
(Rohlf, 2009) ซ่ึงมีเกณฑท่ีใชโดย Sirithunya et al. (2001) คือ ถาคา cophenetic correlation          
นอยกวาหรือเทากับ 0.7 ถือวาการจัดกลุมไดไมดี คาอยูระหวาง 0.7-0.8 ถือวาเปนการจัดกลุมได
ปานกลาง คาอยูระหวาง 0.8-0.9 ถือวาเปนการจัดกลุมท่ีด ีคาอยูระหวาง 0.9-1.0 เปนการจัดกลุมท่ีดี
มาก
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ตารางที่ 3  ขอมูลท่ัวไป (วันดอกบาน 100 % วันสุกแก วันเก็บเกี่ยว) และลักษณะทางสัณฐานวิทยาเชิงปริมาณของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ  
     และพันธุการคา 3 พันธุ 

 
List Varieties Accession % Seeding Day to Plant height  Type of branching % Oil Tocopherol 
no.    100%flower maturation harvest (cm)   (mg/g) 
1 RHA265 PI 599754 31.82 68  78  87  60.6 no branching 35.07 73.55 
2 HA291 PI 552936 52.27 60  70 79  53.6 basal branching 29.02 46.06 
3 RHA360 PI 531073 11.36 66 70  86  49.6 fully brached with central head 34.44 52.33 
4 RHA348 PI 509058 45.45 60  70  85  96.6 fully brached with central head 36.17 47.88 
5 RHA269 PI 599756 31.82 66  70  79  102.4 fully brached with central head 29.98 52.73 
6 RHA386 PI 578008 45.45 66  70  83  83.2 fully brached with central head 40.73 52.58 
7 RHA364 PI 534650 34.09 60  70  84  91.6 no branching 40.15 45.76 
8 RHA299 PI 599767 18.18 66  70 92  106.6 fully brached with central head 39.10 48.00 
9 No.13   31.82 74  82  91  110.4 no branching 36.07 66.45 
10 RHA278 PI 599762 70.45 62 78  93  96.8 fully brached with central head 47.35 117.33 
11 RHA297 PI 599765 68.18 57  78  87  108.0 fully brached with central head 31.85 59.41 
12 RHA388 PI 578010 25.00 66  74  86  94.0 fully brached with central head 38.47 54.67 
13 No.14   56.82 72  82  99  140.8 no branching 42.93 35.48 
14 HA224 PI 599776 15.91 56  60  74  97.4 basal branching 42.81 N/A 
15 HA314 PI 599783 9.09 60  70  83  76.8 no branching 13.86 N/A 
16 HA313 PI 599983 50.00 57 78 88 76.4 basal branching 14.54 52.12 
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ตารางที่ 3  (ตอ) 
 

List Varieties Accession % Seeding Day to Plant height Type of branching % Oil Tocopherol 
no.    100%flower maturation harvest (cm)   (mg/g) 
17 RHA286 PI 552932 18.18 47 77 85 97.2 no branching 26.14 43.33 
18 HA349 PI 509059 13.64 60  75  85  101.8 no branching 24.96 25.15 
19 HA304 PI 599782 70.45 62  78  90  95.4 no branching 20.56 64.67 
20 HA316 NSL 208764 27.27 74  81  99  91.8 no branching 27.19 27.27 
21 HA353 PI 509063 68.18 62  78  88  117.4 no branching 23.09 N/A 
22 HA292 PI 552937 70.45 73  77  93  138.2 no branching 23.94 29.69 
23 HA300 PI 552938 59.09 62  78  99  112.0 no branching 42.75 61.25 
24 RHA270 PI 559757 47.73 60  70  79  74.0 no branching 32.44 43.94 
25 RHA366 PI 534652 31.82 49  70  74  37.8 no branching 29.53 53.33 
26 HA65 Ames 3960 40.91 57  78  87  70.8 basal branching 26.82 N/A 
27 HA382 PI 578871 45.45 66  70  92  78.2 no branching 40.18 39.33 
28 RHA276 PI 599761 54.55 66  74  86  89.8 fully brached without central head 34.96 58.33 
29 HA343 PI 509053 22.73 54  70  82  90.4 no branching 37.61 41.29 
30 RHA331 NSL 202287 79.55 57  78  93  85.4 fully brached with central head 33.28 31.61 
31 RHA332 NSL 202288 59.09 57  78  87  94.6 fully brached with central head 43.00 38.33 
32 No.12   68.18 62  81  100  109.4 no branching 44.83 42.33 
33 RHA294 PI 599764 36.36 56  70  80  100.2 fully brached with central head 29.47 49.00 
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ตารางที่ 3  (ตอ) 
 

List Varieties Accession % Seeding Day to Plant height Type of branching % Oil Tocopherol 
no.    100%flower maturation harvest (cm)   (mg/g) 
34 
35 

HA232 
RHA325 

PI 599777 
NSL 208774 

11.36 
40.91 

63  
66  

70  
73  

82  
84  

90.8 
78.4 

no branching 
fully brached without central head 

33.68 
26.33 

31.21 
40.94 

36 RHA293 PI 559788 9.09 66  75  86  85.2 basal branching 24.20 38.00 
37 HA851 NSL 202853 50.00 74  78  94  114.4 no branching 39.88 42.67 
38 HA383 PI 578872 63.64 66  74  84  121.6 no branching 30.93 22.90 
39 No.4   43.18  46  82  91  99.4 no branching 37.15 5.08 
40 RHA333 NSL 202289 70.45 57  78  72  100.8 fully brached without central head 41.45 45.67 
41 PK-101 PI 420138 43.18 66  70  91  132.2 no branching 42.23 47.88 
42 HA303 PI 552941 65.91 74  78  94  131.6 no branching 39.57 N/A 
43 HA234 PI 599778 61.36 68  78  92  126.4 no branching 36.33 52.00 
44 HA289 PI 599781 47.73 60  70  95  101.8 no branching 32.14 42.00 
45 HA341 PI 509051 40.91 72  78  92  73.2 no branching 36.36 28.79 
46 HA277 PI 599779 52.27 62  78 100  108.0 no branching 33.70 33.03 
47 HA208 Ames 3986 38.64 66  70  83  108.8 fully brached with central head 26.16 50.33 
48 HA99 PI 599774 70.45 82  88  90  83.6 no branching 35.89 33.67 
49 HA124 PI 599775 15.91 66  70  86  108.8 no branching 33.37 48.39 
50 RHA327 NSL 208775 50.00 62  78  92  114.6 fully brached without central head 27.46 37.42 
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ตารางที่ 3  (ตอ) 
 

List Varieties Accession % Seeding Day to Plant height Type of branching % Oil Tocopherol 
no.    100%flower maturation harvest (cm)   (mg/m) 
51 Hybrid I   72.16 69  78  97  163.4 no branching 44.55 34.52 
52 Hybrid II   72.73 68  81  99  159.4 no branching 44.14 48.44 
53 Hybrid III   72.16 72 79  97  174.6 no branching 44.73 39.14 
54 Hantra   63.64 57  78  88  158.0 no branching 45.35 40.63 
55 No.17   36.36 74  83  92  120.4 no branching 34.47 N/A 
56 HA853 NSL 202855 56.82 64  68  84  140.2 no branching 32.49 N/A 
57 HA302 PI 552940 70.45 57  82  90  128.0 basal branching 40.43 42.00 
58 HA236 Ames 3998 72.73 71  81  99  159.8 no branching 44.17 N/A 
59 HA852 NSL 202854 68.18 62  78  90  127.8 basal branching 43.27 50.30 

หมายเหตุ  N/A หมายถึง ขอมูลสูญหาย 
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ตารางที่ 4  ลักษณะทางสัณฐานวิทยาสวนดอกของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ 
 

List Varieties Accession Bract Bract Bract Rayflower Rayflower Number of Rayflower Diskflower Pollen 
no.   shape size length color shape rayflower size color color 
1 RHA265 PI 599754 rounded small short yellow elongated 46 small yellow white 
2 HA291 PI 552936 rounded medium long yellow elongated 43 small yellow orange 
3 RHA360 PI 531073 parallel edges medium long yellow ovoid 34 small purple yellow 
4 RHA348 PI 509058 parallel edges medium long yellow ovoid 34 medium yellow yellow 
5 RHA269 PI 599756 convergent small long yellow elongated 34 medium yellow yellow 
6 RHA386 PI 578008 convergent medium medium yellow elongated 36 small yellow yellow 
7 RHA364 PI 534650 convergent medium medium yellow elongated 54 large yellow yellow 
8 RHA299 PI 599767 convergent medium long yellow ovoid 54 small yellow yellow 
9 No.13   rounded medium long yellow ovoid 52 medium yellow yellow 
10 RHA278 PI 599762 rounded large long yellow ovoid 42 medium purple yellow 
11 RHA297 PI 599765 convergent medium medium yellow ovoid 40 medium yellow yellow 
12 RHA388 PI 578010 curly medium short yellow elongated 44 small yellow yellow 
13 No.14   rounded medium medium yellow ovoid 36 medium yellow yellow 
14 HA224 PI 599776 convergent small medium yellow ovoid 32 small yellow yellow 
15 HA314 PI 599783 rounded medium medium yellow rounded 20 medium yellow yellow 
16 HA313 PI 599983 convergent medium long yellow rounded 32 large yellow yellow 
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ตารางที่ 4  (ตอ) 
 

List Varieties Accession Bract Bract Bract Rayflower Rayflower Number of Rayflower Diskflower Pollen 
no.   shape size length color shape rayflower size color color 
17 RHA286 PI 552932 rounded medium short yellow ovoid 34 medium yellow yellow 
18 HA349 PI 509059 rounded medium long yellow ovoid 44 small yellow yellow 
19 HA304 PI 599782 convergent large long yellow ovoid 36 medium yellow yellow 
20 HA316 NSL 208764 parallel edges medium long yellow ovoid 38 large yellow yellow 
21 HA353 PI 509063 convergent medium long yellow ovoid 38 medium yellow yellow 
22 HA292 PI 552937 convergent large long yellow ovoid 46 large yellow yellow 
23 HA300 PI 552938 rounded medium long yellow rounded 46 medium yellow white 
24 RHA270 PI 559757 rounded small short yellow ovoid 26 small yellow yellow 
25 RHA366 PI 534652 rounded medium long yellow ovoid 23 medium yellow yellow 
26 HA65 Ames 3960 parallel edges small medium yellow ovoid 24 small yellow yellow 
27 HA382 PI 578871 convergent small long yellow ovoid 36 medium yellow yellow 
28 RHA276 PI 599761 rounded medium medium yellow ovoid 34 medium purple yellow 
29 HA343 PI 509053 convergent medium long yellow ovoid 34 medium yellow yellow 
30 RHA331 NSL 202287 parallel edges medium long yellow ovoid 32 medium yellow yellow 
31 RHA332 NSL 202288 convergent small medium yellow ovoid 24 small yellow yellow 
32 No.12   convergent small long yellow elongated 34 small yellow yellow 
33 RHA294 PI 599764 rounded small medium yellow ovoid 30 medium yellow yellow 
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ตารางที่ 4  (ตอ) 
 

List Varieties Accession Bract Bract Bract Rayflower Rayflower Number of Rayflower Diskflower Pollen 
no.   shape size length color shape rayflower size color color 
34 HA232 PI 599777 parallel edges medium long yellow ovoid 34 medium yellow yellow 
35 RHA325 NSL 208774 convergent medium medium pale yellow ovoid 28 medium yellow yellow 
36 RHA293 PI 559788 convergent small long yellow ovoid 38 medium yellow yellow 
37 HA851 NSL 202853 parallel edges medium long yellow elongated 38 medium yellow yellow 
38 HA383 PI 578872 convergent large long yellow ovoid 52 large yellow yellow 
39 No.4   convergent medium short yellow ovoid 52 medium yellow yellow 
40 RHA333 NSL 202289 rounded small medium yellow elongated 24 small yellow yellow 
41 PK-101  PI 420138 convergent medium long yellow ovoid 52 large yellow yellow 
42 HA303 PI 552941 rounded large long yellow elongated 28 medium yellow orange 
43 HA234 PI 599778 rounded medium long yellow ovoid 40 medium yellow yellow 
44 HA289 PI 599781 convergent large short yellow elongated 24 medium yellow yellow 
45 HA341 PI 509051 rounded small medium yellow ovoid 30 small yellow yellow 
46 HA277 PI 599779 rounded large medium yellow ovoid 32 medium yellow yellow 
47 HA208 Ames 3986 rounded medium medium yellow elongated 34 medium yellow orange 
48 HA99 PI 599774 convergent medium long yellow ovoid 32 medium yellow yellow 
49 HA124 PI 599775 convergent medium long yellow ovoid 33 large yellow pale yellow 
50 RHA327 NSL 208775 rounded medium medium pale yellow ovoid 36 medium yellow yellow 
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ตารางที่ 4  (ตอ) 
 

List Varieties Accession Bract Bract Bract Rayflower Rayflower Number of Rayflower Diskflower Pollen 
no.   shape size length color shape rayflower size color color 
51 Hybrid I   convergent large medium yellow ovoid 56 large yellow yellow 
52 Hybrid II   rounded large long yellow elongated 54 large yellow yellow 
53 Hybrid III   convergent large long yellow ovoid 44 large yellow yellow 
54 Hantra   curly large medium yellow ovoid 40 large yellow orange 
55 No.17   convergent large long yellow ovoid 32 large yellow yellow 
56 HA853 NSL 202855 convergent large long yellow ovoid 34 large yellow yellow 
57 HA302 PI 552940 convergent medium long yellow ovoid 38 medium yellow yellow 
58 HA236 Ames 3998 rounded large medium yellow ovoid 30 large yellow yellow 
59 HA852 NSL 202854 rounded medium medium yellow ovoid 32 medium yellow yellow 
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ตารางที่ 5  ลักษณะทางสัณฐานวิทยาสวนใบของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ 
 

List Varieties Accession Cotyledon Leaf shape Number of Leave Leaf Leaf Leaf  Leaf  Shape 
no.   shape  leaves color size  base shape glassiness blistering cross section  
1 RHA265 PI 599754 rounded cordate 20 green small auriculate + 0 concave 
2 HA291 PI 552936 elliptical triangular 24 green medium auriculate 0 0 flat 
3 RHA360 PI 531073 rounded triangular 24 green small cordate 0 0 flat 
4 RHA348 PI 509058 rounded triangular 18 green medium cordate + + flat 
5 RHA269 PI 599756 elliptical cordate 16 green medium cordate + 0 flat 
6 RHA386 PI 578008 extended triangular 20 green medium cordate + 0 flat 
7 RHA364 PI 534650 rounded cordate 18 green medium auriculate + 0 flat 
8 RHA299 PI 599767 rounded cordate 16 green medium auriculate + + flat 
9 No.13   elliptical cordate 12 green large auriculate + 0 flat 
10 RHA278 PI 599762 elliptical cordate 16 green medium cordate + 0 flat 
11 RHA297 PI 599765 elliptical cordate 20 green small cordate + 0 flat 
12 RHA388 PI 578010 rounded triangular 18 green small deltoid + 0 flat 
13 No.14   rounded cordate 24 dark green medium auriculate + 0 flat 
14 HA224 PI 599776 elliptical cordate 30 green medium auriculate + 0 flat 
15 HA314 PI 599783 rounded cordate 16 green medium cordate + 0 flat 
16 HA313 PI 599983 rounded triangular 18 green medium deltoid + 0 concave 
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ตารางที่ 5  (ตอ) 
 

List Varieties Accession Cotyledon Leaf shape No. leaves Leave Leaf Leaf Leaf  Leaf  Shape 
no.   shape  (flowering) color size  base shape glassiness blistering cross section  
17 RHA286 PI 552932 extended triangular 20 green medium cordate + 0 flat 
18 HA349 PI 509059 elliptical cordate 20 green medium auriculate + + convex 
19 HA304 PI 599782 rounded cordate 18 green large auriculate + 0 flat 
20 HA316 NSL 208764 rounded cordate 22 green medium auriculate + 0 flat 
21 HA353 PI 509063 elliptical cordate 20 green large auriculate + + flat 
22 HA292 PI 552937 rounded cordate 32 green large cordate + 0 flat 
23 HA300 PI 552938 elliptical cordate 30 green large auriculate + 0 flat 
24 RHA270 PI 559757 rounded cordate 16 green medium cordate + 0 concave 
25 RHA366 PI 534652 elliptical tiangular 14 green medium deltoid + 0 convex 
26 HA65 Ames 3960 elliptical cordate 16 green medium cordate + 0 flat 
27 HA382 PI 578871 rounded cordate 16 green small deltoid + 0 flat 
28 RHA276 PI 599761 elliptical triangular 16 green medium deltoid + 0 flat 
29 HA343 PI 509053 extended cordate 18 green medium cordate + 0 flat 
30 RHA331 NSL 202287 elliptical cordate 18 green medium cordate + 0 flat 
31 RHA332 NSL 202288 extended triangular 16 green small deltoid + 0 flat 
32 No.12   elliptical triangular 24 green medium deltoid + 0 flat 
33 RHA294 PI 599764 elliptical cordate 20 green medium cordate + 0 flat 
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ตารางที่ 5  (ตอ) 
 

List Varieties Accession Cotyledon Leaf shape No. leaves Leave Leaf Leaf Leaf  Leaf  Shape 
no.   shape  (flowering) color size  base shape glassiness blistering cross section  
34 HA232 PI 599777 rounded cordate 22 green medium cordate + + concave 
35 RHA325 NSL 208774 elliptical cordate 14 green medium cordate + 0 flat 
36 RHA293 PI 559788 rounded cordate 18 green medium auriculate + 0 convex 
37 HA851 NSL 202853 elliptical triangular 30 green medium auriculate + 0 flat 
38 HA383 PI 578872 elliptical cordate 22 green medium cordate + 0 flat 
39 No.4   elliptical cordate 16 green medium cordate + 0 flat 
40 RHA333 NSL 202289 elliptical cordate 24 green medium auriculate + 0 flat 
41 PK-101  PI 420138 rounded cordate 28 green medium auriculate + 0 flat 
42 HA303 PI 552941 rounded cordate 20 dark green medium cordate + + convex 
43 HA234 PI 599778 rounded rounded 30 green medium cordate + + convex 
44 HA289 PI 599781 rounded triangular 18 green large deltoid + 0 flat 
45 HA341 PI 509051 rounded triangular 16 green small deltoid + 0 flat 
46 HA277 PI 599779 rounded cordate 18 green medium cordate + + flat 
47 HA208 Ames 3986 rounded cordate 18 green medium cordate + 0 flat 
48 HA99 PI 599774 rounded cordate 20 green large cordate + + flat 
49 HA124 PI 599775 extended cordate 28 green small auriculate + 0 flat 
50 RHA327 NSL 208775 elliptical cordate 22 green medium auriculate + 0 convex 
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ตารางที่ 5  (ตอ) 
 

List Varieties Accession Cotyledon Leaf shape No. leaves Leave Leaf Leaf Leaf  Leaf  Shape 
no.   shape  (flowering) color size  base shape glassiness blistering cross section  
51 Hybrid I   rounded cordate 29 green extremely large auriculate + + flat 
52 Hybrid II   rounded cordate 29 green extremely large auriculate + 0 flat 
53 Hybrid III   rounded cordate 30 green extremely large auriculate + 0 flat 
54 Hantra   rounded cordate 28 green large auriculate + + flat 
55 No.17   rounded cordate 28 green large cordate + 0 flat 
56 HA853 NSL 202855 elliptical cordate 22 green large auriculate + 0 flat 
57 HA302 PI 552940 rounded cordate 18 green medium cordate + 0 flat 
58 HA236 Ames 3998 rounded cordate 26 green medium auriculate + 0 flat 
59 HA852 NSL 202854 elliptical cordate 26 green medium auriculate + 0 flat 
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ตารางที่ 6  ลักษณะทางสัณฐานวิทยาสวนเมล็ดของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ 
 

List Varieties Accession % Seedset Seed Seedstripe Position stripes Pericarp 100 Seed 
no.    length (cm) color shape thickness color  thickness weight (g) 
1 RHA265 PI 599754 85 1.0 black ovoid elongated thin no no extremely thin 2.42 
2 HA291 PI 552936 90 0.8 brown rounded medium no no thin 3.22 
3 RHA360 PI 531073 50 0.9 black elongated thin no no extremely thin 2.23 
4 RHA348 PI 509058 95 0.8 black ovoid wide thin no no extremely thin 3.01 
5 RHA269 PI 599756 80 1.1 brown ovoid elongate thin no no extremely thin 2.90 
6 RHA386 PI 578008 90 1.1 brown elongated medium no no thin 2.86 
7 RHA364 PI 534650 80 1.3 black elongated medium no no thin 6.45 
8 RHA299 PI 599767 80 0.8 black ovoid elongate thin no no extremely thin 2.97 
9 No.13  90 1.1 black ovoid elongate thin no no extremely thin 5.60 

10 RHA278 PI 599762 70 0.8 brown elongated medium no no thin 3.60 
11 RHA297 PI 599765 95 1.0 black elongated thin no no extremely thin 1.71 
12 RHA388 PI 578010 50 0.8 black ovoid elongate thin no no extremely thin 2.45 
13 No.14  90 1.0 black rounded medium no no thin 6.13 
14 HA224 PI 599776 85 0.6 black rounded medium no no thin 5.41 
15 HA314 PI 599783 90 1.6 black ovoid wide thick white marginal thick 9.88 
16 HA313 PI 599983 90 1.5  black ovoid wide thick white marginal thick 9.79 

 



 
 

 

65 

ตารางที่ 6  (ตอ)  
 

List Varieties Accession % Seedset Seed Seedstripe Position stripes Pericarp 100 Seed 
no.    length (cm) color shape thickness color  thickness weight (g) 
17 RHA286 PI 552932 80 1.8  black ovoid wide thick white both marginal and lateral thick 11.37 
18 HA349 PI 509059 60 1.0  black rounded medium brown both marginal and lateral thick 6.17 
19 HA304 PI 599782 90 0.8  black rounded thick white marginal thin 8.34 
20 HA316 NSL 208764 95 0.9  black rounded thick white marginal thick 8.73 
21 HA353 PI 509063 90 1.2  black ovoid wide thick grey both marginal and lateral medium 6.26 
22 HA292 PI 552937 90 1.6  black ovoid wide thick brown marginal thick 10.77 
23 HA300 PI 552938 80 1.0  black ovoid wide thick grey marginal thin 6.09 
24 RHA270 PI 559757 85 1.0  black rounded medium grey marginal thin 3.29 
25 RHA366 PI 534652 90 1.0  black rounded medium grey marginal thin 5.02 
26 HA65 Ames 3960 90 1.0  black elongated medium grey both marginal and lateral thin 3.68 
27 HA382 PI 578871 90 1.0  black ovoid wide medium grey both marginal and lateral thin 3.97 
28 RHA276 PI 599761 90 0.8  black ovoid wide medium grey both marginal and lateral extremely thin 3.50 
29 HA343 PI 509053 90 1.2  black ovoid wide medium grey marginal thin 4.12 
30 RHA331 NSL 202287 85 1.1  black ovoid wide medium brown both marginal and lateral thin 3.97 
31 RHA332 NSL 202288 95 1.2  black elongated medium white both marginal and lateral thin 3.67 
32 No.12   90 1.2  black ovoid elongate medium brown marginal thin 4.87 
33 RHA294 PI 599764 95 0.8  black elongated medium white both marginal and lateral thin 3.96 
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ตารางที่ 6  (ตอ) 
 

List Varieties Accession % Seedset Seed Seedstripe Position stripes Pericarp 100 Seed 
no.    length (cm) color shape thickness color  thickness weight (g) 
34 HA232 PI 599777 90 1.1  black ovoid elongate medium grey both marginal and lateral thin 4.28 
35 RHA325 NSL 208774 50 0.9  black ovoid wide medium brown marginal thin 4.95 
36 RHA293 PI 559788 80 1.1  black rounded medium brown marginal thin 7.37 
37 HA851 NSL 202853 90 0.7  black rounded medium grey marginal thin 4.02 
38 HA383 PI 578872 80 1.0  black elongated thin grey marginal thin 3.58 
39 No.4   95 1.0  black ovoid elongate medium grey both marginal and lateral thin 4.22 
40 RHA333 NSL 202289 80 0.9  black elongated thin white both marginal and lateral thin 3.55 
41 PK-101  PI 420138 90 1.1  black ovoid wide medium grey marginal thin 6.48 
42 HA303 PI 552941 85 0.8  black rounded thin grey both marginal and lateral thin 4.41 
43 HA234 PI 599778 70 0.9  black ovoid wide thin grey marginal extremely thin 4.49 
44 HA289 PI 599781 70 1.2  black ovoid wide medium grey marginal thin 6.55 
45 HA341 PI 509051 90 0.8  black ovoid elongate medium grey marginal thin 2.35 
46 HA277 PI 599779 90 1.3  black ovoid elongate medium grey marginal thin 7.80 
47 HA208 Ames 3986 80 1.0  black ovoid elongate thin grey both marginal and lateral thin 3.18 
48 HA99 PI 599774 60 1.1  black ovoid elongate medium grey both marginal and lateral medium 3.00 
49 HA124 PI 599775 90 1.1  black ovoid elongate medium grey both marginal and lateral thin 5.45 
50 RHA327 NSL 208775 50 1.0  black ovoid elongate medium grey both marginal and lateral thin 5.11 



 
 

 

67 

ตารางที่ 6  (ตอ) 
 

List Varieties Accession % Seedset Seed Seedstripe Position stripes Pericarp 100 Seed 
no.    length (cm) color shape thickness color  thickness weight (g) 
51 Hybrid I   95 1.4  black ovoid elongate medium grey both marginal and lateral thin 6.12 
52 Hybrid II   95 1.1  black ovoid wide medium grey both marginal and lateral thin 5.46 
53 Hybrid III   95 1.1  black ovoid elongate medium grey both marginal and lateral thin 6.93 
54 Hantra   90 1.0  black ovoid wide medium grey both marginal and lateral thin 6.60 
55 No.17   95 1.1  black ovoid elongate medium grey marginal thin 5.52 
56 HA853 NSL 202855 70 1.2  black ovoid wide medium grey marginal thin 8.59 
57 HA302 PI 552940 50 1.3  black ovoid elongate medium grey marginal thin 8.08 
58 HA236 Ames 3998 90 1.2  black ovoid elongate medium grey both marginal and lateral thin 6.00 
59 HA852 NSL 202854 80 1.0  black ovoid elongate medium grey both marginal and lateral medium 5.54 
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ตารางที่ 7  ลักษณะทางสัณฐานวิทยาสวนกานใบ และจานดอกของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ 
 

List Varieties Accession Angle of Angle of Leaf habit Length of Length of Head angle Head Head Weight of 
no.   veins petiole of petiole petiole internodes  (mature) Size shape seed/head(g) 
1 RHA265 PI 599754 obtuse medium semi- erect long medium 135 small flat 6.15 
2 HA291 PI 552936 obtuse medium semi- erect medium short 135 medium convex 12.61 
3 RHA360 PI 531073 obtuse low horizontal medium short 90 small flat 5.35 
4 RHA348 PI 509058 obtuse medium semi- erect medium medium 90 small flat 7.58 
5 RHA269 PI 599756 obtuse medium semi- erect medium medium 135 medium convex 15.80 
6 RHA386 PI 578008 right angle low horizontal medium short 90 small flat 14.60 
7 RHA364 PI 534650 obtuse high erect long short 135 medium flat 15.50 
8 RHA299 PI 599767 obtuse medium semi- erect long short 135 medium convex 12.24 
9 No.13   obtuse medium semi- erect long long 135 medium convex 33.33 
10 RHA278 PI 599762 obtuse medium semi- erect long medium 135 medium concave 15.95 
11 RHA297 PI 599765 obtuse low horizontal medium medium 90 small flat 10.41 
12 RHA388 PI 578010 acute low horizontal long medium 90 small flat 2.84 
13 No.14   obtuse low horizontal medium medium 135 medium convex 54.41 
14 HA224 PI 599776 obtuse medium semi- erect medium medium 135 medium flat 27.21 
15 HA314 PI 599783 obtuse high erect medium medium 135 medium convex N/A 
16 HA313 PI 599983 obtuse medium semi- erect medium medium 135 medium convex 9.79 
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ตารางที ่7  (ตอ) 
 

List Varieties Accession Angle of  Angle of Leaf habit Length of Length of Head angle Head Head Weight of  
no.   veins petiole of petiole petiole internodes  (mature) size shape seed/head(g) 
17 RHA286 PI 552932 acute low horizontal long medium 135 medium convex 8.88 
18 HA349 PI 509059 obtuse medium semi- erect medium short 135 medium flat 10.49 
19 HA304 PI 599782 obtuse medium semi- erect medium short 180 large convex 11.72 
20 HA316 NSL 208764 obtuse medium semi- erect long medium 135 large convex 21.74 
21 HA353 PI 509063 obtuse medium semi- erect medium medium 135 large flat 18.59 
22 HA292 PI 552937 obtuse high erect medium short 180 large convex 20.39 
23 HA300 PI 552938 obtuse medium semi- erect medium medium 135 large convex 7.35 
24 RHA270 PI 559757 obtuse medium semi- erect medium long 90 small convex 8.83 
25 RHA366 PI 534652 obtuse low horizontal medium short 135 large flat 6.63 
26 HA65 Ames 3960 obtuse medium semi- erect medium medium 90 small flat 4.24 
27 HA382 PI 578871 acute low semi- erect long short 135 small convex 18.40 
28 RHA276 PI 599761 obtuse high erect medium short 135 medium flat 6.08 
29 HA343 PI 509053 obtuse medium semi- erect long long 135 medium flat 8.57 
30 RHA331 NSL 202287 obtuse high erect medium medium 135 small convex 9.87 
31 RHA332 NSL 202288 obtuse medium semi- erect medium medium 135 small convex 13.59 
32 No.12   obtuse low horizontal long medium 90 medium flat 44.43 
33 RHA294 PI 599764 obtuse high erect long medium 135 medium convex 15.52 
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ตารางที ่7  (ตอ) 
 

List Varieties Accession Angle of Angle of Leaf habit Length of Length of Head angle Head Head Weight of 
no.   veins petiole of petiole petiole internodes  (mature) size shape seed/head(g) 
34 HA232 PI 599777 obtuse high erect long medium 90 medium misshappen 14.83 
35 RHA325 NSL 208774 obtuse medium semi- erect medium short 135 medium convex 8.62 
36 RHA293 PI 559788 obtuse medium semi- erect long short 90 small convex 23.53 
37 HA851 NSL 202853 acute medium semi- erect long long 90 medium flat 10.71 
38 HA383 PI 578872 acute medium semi- erect long short 135 medium convex 14.69 
39 No.4   acute high erect long short 90 medium convex 53.48 
40 RHA333 NSL 202289 obtuse medium semi- erect medium medium 90 small convex 14.87 
41 PK-101  PI 420138 obtuse high erect long medium 90 medium flat 43.15 
42 HA303 PI 552941 obtuse medium semi- erect medium medium 135 medium flat 1.13 
43 HA234 PI 599778 right angle medium semi- erect long medium 90 medium flat 9.91 
44 HA289 PI 599781 obtuse medium semi- erect medium medium 90 medium convex 11.75 
45 HA341 PI 509051 acute low horizontal long medium 90 small flat 6.67 
46 HA277 PI 599779 obtuse medium semi- erect medium medium 135 medium convex 10.62 
47 HA208 Ames 3986 obtuse medium semi- erect medium medium 135 medium flat 9.87 
48 HA99 PI 599774 obtuse medium semi- erect medium short 135 medium convex 7.10 
49 HA124 PI 599775 obtuse high erect long short 90 small flat 11.60 
50 RHA327 NSL 208775 obtuse medium semi- erect medium short 135 small convex 20.19 
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ตารางที ่7  (ตอ) 
 

List Varieties Accession Angle of Angle of Leaf habit Length of Length of Head angle Head Head Weight of 
no.   veins petiole of petiole petiole internodes  (mature) size shape seed/head(g) 
51 Hybrid I   obtuse medium semi- erect medium short 135 large convex 42.86 
52 Hybrid II   obtuse medium semi- erect medium medium 135 large convex 68.35 
53 Hybrid III   obtuse medium semi- erect long short 135 extremely large convex 82.49 
54 Hantra   obtuse medium semi- erect medium medium 135 large flat 44.74 
55 No.17   obtuse low horizontal medium medium 135 large flat 40.32 
56 HA853 NSL 202855 obtuse medium semi- erect long medium 135 medium flat 9.02 
57 HA302 PI 552940 obtuse medium semi- erect medium medium 180 medium misshappen 6.63 
58 HA236 Ames 3998 obtuse high erect long medium 135 medium flat 19.22 
59 HA852 NSL 202854 obtuse high erect medium short 135 medium convex 25.67 

หมายเหตุ  N/A หมายถึง ขอมูลสูญหาย 
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ตารางที่ 8  คาสัมประสิทธ์ิความตาง (dissimilarity coefficient) ท่ีไดจากการเปรียบเทียบคาความตางของขอมูลลักษณะทางสัณฐานวิทยาของทานตะวัน 
สายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ 

 
 RHA265 HA314 RHA270 Hybrid I RHA360 HA291 RHA364 HA383 Hybrid II PK-101 HA234 No.14 RHA278 Hybrid III HA289 
RHA265 0.000               
HA314 0.050 0.000              
RHA270 0.222 0.110 0.000             
Hybrid I 0.321 0.226 0.130 0.000            
RHA360 0.050 0.080 0.150 0.345 0.000           
HA291 0.037 0.115 0.104 0.270 0.074 0.000          
RHA364 0.049 0.110 0.156 0.232 0.076 0.057 0.000         
HA383 0.295 0.150 0.037 0.077 0.238 0.147 0.149 0.000        
Hybrid II 0.186 0.158 0.100 0.024 0.258 0.192 0.140 0.085 0.000       
PK-101 0.210 0.121 0.056 0.060 0.185 0.151 0.095 0.018 0.067 0.000      
HA234 0.217 0.096 0.043 0.126 0.194 0.168 0.165 0.034 0.090 0.042 0.000     
No.14 0.087 0.113 0.118 0.221 0.053 0.055 0.037 0.128 0.150 0.098 0.134 0.000    
RHA278 0.033 0.147 0.127 0.261 0.060 0.050 0.310 0.135 0.185 0.135 0.114 0.053 0.000   
Hybrid III 0.329 0.197 0.100 0.032 0.329 0.239 0.255 0.093 0.057 0.066 0.107 0.195 0.255 0.000  
HA289 0.267 0.108 0.062 0.090 0.171 0.160 0.127 0.060 0.068 0.042 0.068 0.130 0.160 0.077 0.000 
RHA276 0.350 0.104 0.034 0.132 0.231 0.215 0.248 0.053 0.134 0.073 0.045 0.192 0.167 0.117 0.036 
HA303 0.333 0.143 0.048 0.120 0.335 0.194 0.249 0.016 0.117 0.044 0.044 0.167 0.229 0.115 0.083 
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ตารางที่ 8  (ตอ)  
 
 RHA265 HA314 RHA270 Hybrid I RHA360 HA291 RHA364 HA383 Hybrid II PK-101 HA234 No.14 RHA278 Hybrid III HA289 
HA65 0.440 0.158 0.018 0.096 0.244 0.213 0.267 0.042 0.119 0.053 0.059 0.248 0.217 0.096 0.067 
RHA388 0.060 0.109 0.210 0.324 0.061 0.111 0.043 0.257 0.181 0.187 0.169 0.102 0.018 0.331 0.133 
HA341 0.175 0.117 0.030 0.096 0.120 0.171 0.193 0.095 0.079 0.089 0.085 0.156 0.156 0.103 0.036 
No.17 0.219 0.181 0.097 0.045 0.167 0.217 0.171 0.085 0.052 0.067 0.100 0.124 0.177 0.061 0.049 
HA302 0.256 0.133 0.169 0.093 0.253 0.196 0.147 0.079 0.093 0.120 0.144 0.120 0.144 0.117 0.145 
RHA293 0.248 0.122 0.046 0.121 0.156 0.134 0.121 0.088 0.103 0.059 0.081 0.082 0.150 0.087 0.057 
HA232 0.289 0.156 0.067 0.094 0.200 0.218 0.211 0.056 0.121 0.058 0.067 0.181 0.171 0.114 0.062 
RHA348 0.100 0.117 0.140 0.332 0.017 0.090 0.059 0.185 0.241 0.152 0.134 0.057 0.036 0.298 0.140 
RHA331 0.400 0.147 0.062 0.126 0.244 0.220 0.253 0.068 0.134 0.080 0.074 0.192 0.186 0.091 0.060 
HA349 0.317 0.089 0.093 0.128 0.289 0.205 0.225 0.102 0.145 0.074 0.081 0.178 0.211 0.114 0.108 
HA313 0.120 0.000 0.121 0.234 0.057 0.119 0.141 0.170 0.190 0.145 0.127 0.119 0.170 0.198 0.090 
No.4 0.390 0.147 0.044 0.076 0.317 0.217 0.200 0.013 0.073 0.042 0.044 0.215 0.180 0.104 0.050 
HA286 0.257 0.059 0.137 0.175 0.178 0.189 0.232 0.124 0.184 0.122 0.114 0.151 0.197 0.146 0.108 
RHA366 0.307 0.157 0.000 0.097 0.200 0.129 0.178 0.025 0.097 0.068 0.054 0.133 0.120 0.093 0.068 
HA343 0.300 0.147 0.049 0.126 0.200 0.153 0.158 0.048 0.134 0.067 0.049 0.130 0.109 0.110 0.055 
HA382 0.325 0.119 0.013 0.113 0.250 0.224 0.267 0.074 0.106 0.089 0.059 0.205 0.236 0.079 0.036 
HA851 0.267 0.157 0.036 0.142 0.156 0.130 0.139 0.068 0.124 0.073 0.068 0.124 0.127 0.128 0.057 
RHA332 0.320 0.183 0.044 0.072 0.175 0.158 0.178 0.020 0.083 0.083 0.078 0.158 0.120 0.065 0.040 
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ตารางที่ 8  (ตอ)  
 
 RHA265 HA314 RHA270 Hybrid I RHA360 HA291 RHA364 HA383 Hybrid II PK-101 HA234 No.14 RHA278 Hybrid III HA289 
HA124 0.289 0.210 0.103 0.060 0.260 0.272 0.248 0.097 0.090 0.077 0.122 0.205 0.260 0.065 0.073 
RHA297 0.033 0.133 0.200 0.299 0.040 0.068 0.024 0.184 0.248 0.161 0.168 0.043 0.000 0.281 0.200 
HA304 0.122 0.116 0.161 0.117 0.171 0.123 0.098 0.121 0.100 0.169 0.202 0.063 0.121 0.094 0.145 
RHA269 0.067 0.105 0.192 0.332 0.029 0.083 0.059 0.164 0.221 0.208 0.171 0.061 0.033 0.320 0.178 
HA853 0.248 0.141 0.101 0.081 0.190 0.181 0.165 0.079 0.094 0.048 0.085 0.106 0.171 0.066 0.044 
No.13 0.043 0.105 0.193 0.216 0.092 0.094 0.020 0.154 0.124 0.140 0.171 0.072 0.062 0.236 0.140 
HA300 0.200 0.108 0.104 0.103 0.286 0.167 0.174 0.117 0.059 0.099 0.086 0.166 0.183 0.081 0.055 
HA353 0.371 0.121 0.127 0.095 0.314 0.284 0.285 0.128 0.118 0.098 0.114 0.220 0.291 0.081 0.080 
Hantra 0.268 0.172 0.097 0.049 0.301 0.215 0.218 0.081 0.065 0.046 0.084 0.178 0.233 0.036 0.057 
RHA386 0.086 0.181 0.140 0.283 0.036 0.053 0.067 0.164 0.219 0.156 0.177 0.045 0.017 0.271 0.145 
No.12 0.229 0.158 0.073 0.132 0.150 0.148 0.158 0.068 0.139 0.091 0.095 0.144 0.120 0.147 0.062 
HA277 0.200 0.094 0.067 0.105 0.175 0.170 0.134 0.074 0.082 0.063 0.073 0.108 0.133 0.112 0.045 
RHA299 0.043 0.104 0.153 0.249 0.059 0.078 0.018 0.114 0.156 0.129 0.135 0.072 0.029 0.266 0.164 
HA208 0.300 0.121 0.061 0.133 0.318 0.210 0.243 0.062 0.104 0.093 0.062 0.201 0.212 0.138 0.068 
HA852 0.317 0.111 0.097 0.084 0.304 0.213 0.243 0.067 0.090 0.056 0.073 0.158 0.224 0.092 0.086 
HA99 0.343 0.134 0.085 0.102 0.244 0.252 0.267 0.080 0.109 0.098 0.086 0.205 0.233 0.109 0.055 
RHA327 0.267 0.128 0.078 0.080 0.231 0.213 0.212 0.080 0.086 0.067 0.104 0.155 0.196 0.079 0.073 
HA292 0.289 0.095 0.237 0.148 0.342 0.265 0.247 0.155 0.113 0.195 0.169 0.195 0.246 0.122 0.194 
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ตารางที่ 8  (ตอ)  
 
 RHA265 HA314 RHA270 Hybrid I RHA360 HA291 RHA364 HA383 Hybrid II PK-101 HA234 No.14 RHA278 Hybrid III HA289 
RHA325 0.300 0.107 0.031 0.142 0.163 0.135 0.156 0.053 0.133 0.067 0.059 0.140 0.129 0.125 0.073 
HA236 0.263 0.137 0.080 0.058 0.263 0.220 0.199 0.059 0.079 0.043 0.070 0.144 0.204 0.071 0.071 
RHA294 0.233 0.127 0.020 0.110 0.156 0.124 0.153 0.043 0.117 0.061 0.054 0.096 0.100 0.101 0.044 
HA316 0.133 0.079 0.115 0.161 0.029 0.139 0.121 0.134 0.159 0.115 0.129 0.081 0.152 0.134 0.129 
RHA333 0.200 0.124 0.022 0.087 0.193 0.140 0.150 0.018 0.088 0.038 0.043 0.122 0.134 0.078 0.067 
HA224 0.117 0.135 0.140 0.243 0.067 0.063 0.028 0.171 0.180 0.130 0.153 0.023 0.046 0.231 0.140 
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ตารางที่ 8  (ตอ)  
 

 RHA276 HA303 HA65 RHA388 HA341 No.17 HA302 RHA293 HA232 RHA348 RHA331 HA349 HA313 No.4 HA286 
RHA276 0.000               
HA303 0.043 0.000              
HA65 0.067 0.075 0.000             
RHA388 0.244 0.345 0.342 0.000            
HA341 0.036 0.101 0.022 0.140 0.000           
No.17 0.086 0.098 0.081 0.192 0.033 0.000          
HA302 0.084 0.081 0.152 0.254 0.121 0.042 0.000         
RHA293 0.090 0.076 0.055 0.193 0.078 0.073 0.135 0.000        
HA232 0.031 0.063 0.017 0.253 0.033 0.053 0.098 0.067 0.000       
RHA348 0.180 0.263 0.218 0.061 0.145 0.174 0.240 0.129 0.169 0.000      
RHA331 0.042 0.083 0.050 0.304 0.080 0.086 0.098 0.042 0.043 0.167 0.000     
HA349 0.073 0.093 0.113 0.297 0.147 0.134 0.113 0.048 0.105 0.274 0.090 0.000    
HA313 0.106 0.161 0.133 0.100 0.093 0.165 0.113 0.109 0.139 0.093 0.133 0.117 0.000   
No.4 0.044 0.062 0.018 0.268 0.053 0.090 0.144 0.082 0.036 0.230 0.056 0.101 0.164 0.000  
HA286 0.052 0.126 0.151 0.218 0.113 0.144 0.116 0.102 0.117 0.166 0.097 0.061 0.055 0.125 0.000 
RHA366 0.029 0.038 0.022 0.211 0.033 0.073 0.087 0.060 0.067 0.149 0.054 0.103 0.141 0.053 0.130 
HA343 0.000 0.063 0.022 0.229 0.060 0.088 0.067 0.062 0.031 0.120 0.018 0.098 0.133 0.044 0.087 
HA382 0.018 0.069 0.000 0.289 0.018 0.067 0.089 0.073 0.046 0.220 0.033 0.134 0.097 0.061 0.124 
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ตารางที่ 8  (ตอ)  
 
 RHA276 HA303 HA65 RHA388 HA341 No.17 HA302 RHA293 HA232 RHA348 RHA331 HA349 HA313 No.4 HA286 
HA851 0.042 0.062 0.020 0.207 0.078 0.106 0.151 0.033 0.038 0.104 0.031 0.103 0.128 0.056 0.125 
RHA332 0.014 0.069 0.044 0.150 0.044 0.068 0.108 0.073 0.040 0.133 0.000 0.092 0.152 0.000 0.096 
HA124 0.073 0.121 0.060 0.280 0.067 0.045 0.140 0.072 0.043 0.255 0.073 0.106 0.188 0.061 0.108 
RHA297 0.293 0.381 0.300 0.000 0.200 0.192 0.318 0.175 0.244 0.022 0.275 0.286 0.160 0.268 0.200 
HA304 0.116 0.113 0.215 0.217 0.176 0.068 0.091 0.110 0.176 0.168 0.080 0.116 0.114 0.200 0.099 
RHA269 0.213 0.291 0.300 0.025 0.200 0.194 0.171 0.173 0.200 0.020 0.200 0.304 0.104 0.212 0.181 
HA853 0.073 0.082 0.096 0.249 0.073 0.042 0.033 0.069 0.067 0.186 0.080 0.105 0.133 0.101 0.090 
No.13 0.241 0.302 0.311 0.054 0.193 0.168 0.184 0.170 0.241 0.103 0.261 0.223 0.148 0.200 0.180 
HA300 0.117 0.109 0.133 0.220 0.120 0.095 0.140 0.095 0.143 0.222 0.117 0.129 0.134 0.112 0.132 
HA353 0.083 0.123 0.111 0.371 0.111 0.062 0.117 0.086 0.092 0.267 0.091 0.092 0.117 0.128 0.066 
Hantra 0.102 0.068 0.110 0.269 0.102 0.039 0.084 0.079 0.101 0.268 0.109 0.100 0.179 0.095 0.144 
RHA386 0.195 0.249 0.218 0.040 0.140 0.158 0.240 0.133 0.169 0.017 0.182 0.273 0.147 0.212 0.178 
No.12 0.033 0.082 0.044 0.133 0.036 0.079 0.140 0.061 0.015 0.120 0.020 0.106 0.115 0.044 0.106 
HA277 0.044 0.087 0.073 0.168 0.018 0.053 0.024 0.052 0.049 0.158 0.072 0.101 0.094 0.051 0.080 
RHA299 0.221 0.262 0.267 0.034 0.193 0.189 0.170 0.159 0.195 0.044 0.211 0.243 0.139 0.167 0.197 
HA208 0.031 0.040 0.060 0.276 0.038 0.081 0.068 0.080 0.039 0.231 0.062 0.128 0.121 0.040 0.109 
HA852 0.077 0.080 0.085 0.321 0.073 0.050 0.042 0.067 0.063 0.268 0.096 0.068 0.109 0.067 0.067 
HA99 0.036 0.093 0.067 0.275 0.044 0.057 0.077 0.094 0.040 0.240 0.067 0.091 0.123 0.056 0.098 
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ตารางที่ 8  (ตอ)  
 
 RHA276 HA303 HA65 RHA388 HA341 No.17 HA302 RHA293 HA232 RHA348 RHA331 HA349 HA313 No.4 HA286 
RHA327 0.057 0.093 0.094 0.244 0.055 0.045 0.073 0.048 0.053 0.229 0.050 0.058 0.151 0.056 0.076 
HA292 0.157 0.185 0.299 0.335 0.247 0.122 0.132 0.190 0.234 0.297 0.137 0.111 0.104 0.234 0.088 
RHA325 0.036 0.091 0.053 0.220 0.050 0.121 0.114 0.073 0.067 0.149 0.029 0.080 0.127 0.050 0.116 
HA236 0.061 0.061 0.075 0.279 0.052 0.037 0.020 0.060 0.041 0.238 0.081 0.088 0.142 0.060 0.102 
RHA294 0.012 0.029 0.055 0.192 0.025 0.068 0.073 0.036 0.029 0.120 0.015 0.061 0.133 0.028 0.074 
HA316 0.116 0.135 0.133 0.152 0.147 0.113 0.117 0.056 0.114 0.053 0.092 0.073 0.073 0.158 0.061 
RHA333 0.022 0.032 0.073 0.186 0.057 0.078 0.223 0.053 0.036 0.149 0.034 0.059 0.175 0.000 0.085 
HA224 0.205 0.244 0.218 0.104 0.173 0.160 0.125 0.077 0.195 0.049 0.196 0.195 0.118 0.221 0.177 
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ตารางที่ 8  (ตอ)  
 

 RHA366 HA343 HA382 HA851 RHA332 HA124 RHA297 HA304 RHA269 HA853 No.13 HA300 HA353 Hantra RHA386 
RHA366 0.000               
HA343 0.034 0.000              
HA382 0.016 0.036 0.000             
HA851 0.050 0.013 0.054 0.000            
RHA332 0.000 0.000 0.036 0.025 0.000           
HA124 0.104 0.055 0.092 0.078 0.060 0.000          
RHA297 0.250 0.200 0.343 0.200 0.167 0.267 0.000         
HA304 0.093 0.106 0.090 0.161 0.093 0.173 0.200 0.000        
RHA269 0.219 0.133 0.267 0.148 0.143 0.300 0.029 0.119 0.000       
HA853 0.098 0.056 0.079 0.078 0.085 0.057 0.192 0.057 0.208 0.000      
No.13 0.213 0.193 0.285 0.206 0.175 0.253 0.020 0.092 0.067 0.165 0.000     
HA300 0.104 0.109 0.109 0.103 0.100 0.091 0.233 0.057 0.222 0.099 0.145 0.000    
HA353 0.114 0.091 0.091 0.112 0.100 0.067 0.314 0.044 0.311 0.068 0.248 0.067 0.000   
Hantra 0.086 0.099 0.083 0.126 0.089 0.077 0.286 0.075 0.329 0.049 0.229 0.063 0.063 0.000  
RHA386 0.125 0.100 0.240 0.100 0.100 0.200 0.022 0.193 0.000 0.168 0.092 0.222 0.280 0.257 0.000 
No.12 0.067 0.036 0.060 0.062 0.000 0.067 0.171 0.206 0.111 0.098 0.193 0.150 0.133 0.130 0.083 
HA277 0.079 0.056 0.061 0.072 0.059 0.049 0.200 0.072 0.133 0.045 0.140 0.103 0.104 0.098 0.153 
RHA299 0.193 0.158 0.244 0.167 0.140 0.267 0.018 0.117 0.028 0.201 0.031 0.195 0.285 0.248 0.053 
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ตารางที่ 8  (ตอ)  
 
 RHA366 HA343 HA382 HA851 RHA332 HA124 RHA297 HA304 RHA269 HA853 No.13 HA300 HA353 Hantra RHA386 
HA208 0.075 0.049 0.049 0.061 0.043 0.073 0.390 0.110 0.195 0.102 0.240 0.091 0.114 0.099 0.234 
HA852 0.103 0.068 0.094 0.098 0.094 0.045 0.318 0.118 0.231 0.057 0.206 0.124 0.067 0.086 0.249 
HA99 0.104 0.067 0.050 0.085 0.044 0.067 0.314 0.106 0.220 0.073 0.230 0.133 0.062 0.092 0.236 
RHA327 0.085 0.055 0.077 0.087 0.049 0.031 0.260 0.073 0.213 0.068 0.195 0.100 0.077 0.082 0.195 
HA292 0.167 0.175 0.154 0.254 0.163 0.261 0.335 0.072 0.263 0.120 0.194 0.094 0.095 0.102 0.355 
RHA325 0.054 0.036 0.020 0.054 0.038 0.111 0.224 0.116 0.154 0.097 0.180 0.127 0.140 0.116 0.149 
HA236 0.078 0.065 0.079 0.085 0.085 0.046 0.306 0.102 0.245 0.047 0.214 0.118 0.089 0.070 0.221 
RHA294 0.022 0.000 0.020 0.036 0.000 0.040 0.150 0.085 0.100 0.061 0.158 0.117 0.091 0.095 0.091 
HA316 0.127 0.128 0.128 0.106 0.141 0.128 0.040 0.041 0.108 0.102 0.128 0.125 0.052 0.131 0.119 
RHA333 0.029 0.000 0.050 0.040 0.038 0.044 0.163 0.170 0.143 0.085 0.156 0.067 0.075 0.083 0.114 
HA224 0.145 0.112 0.229 0.092 0.160 0.210 0.067 0.062 0.067 0.131 0.072 0.165 0.224 0.215 0.050 
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ตารางที่ 8  (ตอ)  
 

 No.12 HA277 RHA299 HA208 HA852 HA99 RHA327 HA292 RHA325 HA236 RHA294 HA316 RHA333 HA224 
No.12 0.000              
HA277 0.048 0.000             
RHA299 0.153 0.139 0.000            
HA208 0.034 0.037 0.206 0.000           
HA852 0.079 0.037 0.221 0.057 0.000          
HA99 0.055 0.056 0.211 0.045 0.039 0.000         
RHA327 0.033 0.026 0.206 0.045 0.055 0.057 0.000        
HA292 0.259 0.137 0.210 0.186 0.138 0.137 0.144 0.000       
RHA325 0.040 0.078 0.140 0.074 0.122 0.083 0.043 0.154 0.000      
HA236 0.065 0.028 0.214 0.046 0.021 0.061 0.030 0.161 0.094 0.000     
RHA294 0.000 0.028 0.121 0.013 0.053 0.033 0.024 0.173 0.031 0.035 0.000    
HA316 0.145 0.097 0.109 0.140 0.097 0.108 0.093 0.077 0.141 0.119 0.106 0.000   
RHA333 0.022 0.042 0.127 0.016 0.080 0.050 0.017 0.288 0.025 0.045 0.013 0.096 0.000  
HA224 0.149 0.123 0.082 0.243 0.192 0.241 0.191 0.222 0.156 0.186 0.123 0.090 0.173 0.000 
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CANBERRA Coefficient
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ภาพที่ 1  dendrogram แสดงความสัมพันธทางพันธุกรรมของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุท่ีจัดกลุมโดยใชลักษณะทาง 

 สัณฐานวิทยา และวิเคราะหคาสัมประสิทธ์ิความตาง (dissimilarity coefficient) โดยใช Canberra coefficient (Lance and Williams, 1967) 

กลุมท่ี 2.1 

กลุมท่ี 2.2 
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จากการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมโดยใชขอมูลลักษณะทางสัณฐานวิทยา 

พบวา สายพันธุทานตะวันท่ีนํามาศึกษามีลักษณะทางสัณฐานวทิยาคลายคลึงกัน เนื่องจากประวัติ
ของพันธุ (pedigree) ของทานตะวันสวนใหญ พบวา มีบรรพบุรุษบางสวนรวมกัน (GRIN, 2009) 
ดังนั้น dendrogram ซ่ึงแสดงความสัมพันธทางพันธุกรรมจึงแยกความแตกตางไดชัดเจนเฉพาะกับ
ทานตะวันบางกลุมสายพันธุท่ีมีลักษณะทางสัณฐานวิทยาเชิงคุณภาพท่ีคลายคลึงกันเทานั้น 
(ลักษณะเมล็ด ใบ จานดอก และการแตกกิ่งกาน) แตไมสามารถท่ีแยกความแตกตางตามลักษณะ
ทางสัณฐานวิทยาเชิงปริมาณท่ีสําคัญสําหรับใชในการปรับปรุงพันธุ (ความสูง น้ําหนัก 100 เมล็ด 
เปอรเซ็นตน้ํามัน และปริมาณ alpha-tocopherol) หรือลักษณะความเปนหมันของเกสรตัวผูท่ีใชใน
การผลิตเมล็ดพันธุลูกผสม (Restorer (R) line และ Maintainer (B) line) ได ซ่ึงสอดคลองกับ สุรีพร 
(2546) ท่ีกลาววา ลักษณะทางสัณฐานวิทยาใชบอกความแตกตางของส่ิงมีชีวิตโดยวิธีเปรียบเทียบ
ลักษณะภายนอก ไมสามารถแยกความแตกตางของสายพันธุพืชบางชนิดท่ีมีความใกลชิดกันทาง
พันธุกรรมมาก ขณะท่ี Sujatha et al. (2002) ไดจัดกลุมทานตะวันสายพันธุแท 51 สายพันธุจาก
แหลงตาง ๆ เชน สหรัฐอเมริกา ฝรั่งเศส อินเดีย และออสเตรเลีย โดยใชวิธี Mahalanobis D2 
statistics พบวา ลักษณะทางสัณฐานวิทยาท่ีมีความหลากหลายทางพันธุกรรม คือ ความสูง ขนาด 
ลําตน ผลผลิตตอตน น้ําหนักเมล็ด การติดเมล็ด ขนาดจานดอก และเปอรเซ็นตน้ํามัน สวนจํานวน
ใบตอตน และอายุการออกดอก มีความแตกตางทางพันธุกรรมนอยมาก และ Dong et al. (2007) ได
ศึกษาความหลากหลายของทานตะวันชนิดบริโภคเมล็ดของประเทศจีน โดยใช Euclidean distance 
พบวา ลักษณะทางสัณฐานวิทยาท่ีมีความหลากหลายทางพันธุกรรม คือ ปริมาณผลผลิต ขนาด      
จานดอก พ้ืนท่ีใบตอตน น้ําหนัก 100 เมล็ด และน้ําหนักเมล็ดตอจานดอก  สวนลักษณะการแตกกิ่ง 
และระยะเวลาการเจรญิเติบโต มีความแตกตางทางพันธุกรรมนอยมาก จากการทดลองท้ังสองพบวา 
การคัดเลือกสายพันธุแทโดยอาศัยขอมูลภูมิประเทศ (geographical data) ไมมีประสิทธิภาพ แตการ
คัดเลือกโดยอาศัยความตางทางพันธุกรรมจะประสบผลสําเร็จมากกวา จากการศึกษานี้แสดงใหเห็น
วา การใชขอมูลจากลักษณะทางสัณฐานวิทยาเพียงอยางเดียวไมเพียงพอสําหรับใชในการคัดเลือก
สายพันธุพอและแม จําเปนตองใชเครื่องหมายดีเอ็นเอประกอบเพ่ือใหไดขอมูลท่ีถูกตองและ
สมบูรณขึ้น  

 
และจากการศึกษาลักษณะทางสัณฐานวิทยา พบวา สวนท่ีสามารถตรวจพบความแตกตาง

ไดดีท่ีสุด คือ ลักษณะเมล็ด รองลงมาคือ ลักษณะลําตน จานดอก ดอก และใบ ตามลําดับ ซ่ึง
สามารถนํามาใชเปนขอมูลเบ้ืองตนในการจําแนกสายพันธุทานตะวันไดอยางคราว  ๆจากการ
สังเกตพบวา สายพันธุทานตะวันท่ีเมล็ดไมมีลายแถบ เมล็ดมีขนาดเล็กสีดํา มีเมล็ดและเปลือกหุม
เมล็ดบาง เปนทานตะวนัชนิดน้ํามัน มีเปอรเซ็นตน้ํามันสูง (35-45%) แตถาเปนสายพันธุทานตะวัน
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ท่ีเมล็ดมีขนาดใหญ มีเมล็ดและเปลือกหุมเมล็ดหนา เมล็ดมีลายแถบ จะเปนทานตะวันชนิดบริโภค
เมล็ด มีเปอรเซ็นตน้ํามันต่ํา (14-30%) หรือการใชลักษณะการแตกกิ่งกานของลําตนใชในการ
จําแนกไดเชนเดียวกัน โดยสายพันธุ RHA (R-line) สวนใหญลําตนจะมีการแตกกิ่งกาน มีตน
คอนขางเตี้ยเล็ก แตสายพันธุ HA (B-line) ลําตนจะไมมีการแตกกิ่งกาน มีดอกเดี่ยว ตนคอนขางสูง
ใหญ 

 

 ดังนั้น การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของทานตะวันสายพันธุแทโดยใชขอมูล
ลักษณะทางสัณฐานวิทยา สามารถสรุปผลการศึกษาไดวา 
 

1.  การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมโดยใชลักษณะทางสัณฐานวิทยา พบวา มี
ขอมูลลักษณะทางสัณฐานวิทยาเพียง 26 ลักษณะ จาก 44 ลักษณะ ท่ีสามารถนํามาจัดกลุม และแยก
ความแตกตางของทานตะวันสายพันธุแทไดชัดเจน  

 
2.  การวิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรมดวยวิธี UPGMA พบวา มีคาสัมประสิทธ์ิ

ความตางอยูในชวง 0.00-0.44 ซ่ึงเปนชวงท่ีมีการกระจายตัวต่ําถึงปานกลาง แสดงใหเห็นวา
ทานตะวันสายพันธุแทท่ีนํามาศึกษามีความหลากหลายทางพันธุกรรมคอนขางต่ํา 

 
3.  dendrogram แสดงความสัมพันธทางพันธุกรรม สามารถแยกความแตกตางและจัด

จําแนกทานตะวันสายพันธุแทไดเปน 2 กลุมใหญ คือ กลุมท่ี 1 เปนกลุมของทานตะวันท่ีเมล็ดไมมี
ลายแถบ สวนกลุมท่ี 2 เปนกลุมของทานตะวันท่ีเมล็ดมีลายแถบ ซ่ึงประกอบดวย 2 กลุมยอย คือ 
ทานตะวันชนิดน้ํามัน (oil seed) และชนิดบริโภคเมล็ด (non-oilseed) (ภาพท่ี 2) 
 

เมล็ดไมมีลายแถบ

เมล็ดมีลายแถบ- ชนิดน้ํามัน

เมล็ดมีลายแถบ- ชนิดบริโภคเมล็ด

 
 
ภาพที่ 2  แผนภาพสรุปแสดงความสัมพันธของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุ 

 การคา 3 พันธุท่ีศึกษาโดยใชขอมูลลักษณะทางสัณฐานวิทยา  
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4.  การใชลักษณะทางสัณฐานวิทยา สามารถจัดจําแนกลักษณะทางสัณฐานวิทยาเชิง

คุณภาพไดดีกวาการจัดจําแนกลักษณะทางสัณฐานวิทยาเชิงปริมาณ เนื่องจากลักษณะปริมาณมีการ
กระจายของขอมูลอยางตอเนื่องไมสามารถจัดกลุมไดอยางชัดเจน และทานตะวันท่ีนํามาศึกษามี
ความแตกตางทางพันธุกรรมต่ํา ดังนั้น การใชขอมูลลักษณะทางสัณฐานวทิยาเพียงอยางเดียวจึงไม
สามารถท่ีจะจัดกลุมสายพันธุทานตะวันท่ีศึกษาไดชัดเจน  
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2.  ความหลากหลายทางพันธุกรรมโดยใชลายพิมพดีเอ็นเอที่ไดจากเคร่ืองหมายเอเอฟแอลพี 
 

2.1  การสกัดดีเอ็นเอจากทานตะวัน 
 

ผลจากการสกัดดีเอ็นเอดวยวิธี CTAB จากใบออนของทานตะวัน ตามวธีิท่ีประยุกตมา
จาก Dellaporta et al. (1983) และ Doyle and Doyle (1990) นํามาวัดปริมาณและคุณภาพดวยวิธี 
อิเล็กโทรโฟรีซิสบนแผนอะกาโรส เปรียบเทียบความเขมขนกับดีเอ็นเอมาตรฐาน พบวา ดีเอ็นเอท่ี
สกัดไดมีความเขมขนประมาณ 100-400 นาโนกรัมตอไมโครลิตร จากน้ําหนักใบออนของ
ทานตะวัน 0.2 กรัม (ภาพท่ี 3) ปริมาณดีเอ็นเอท่ีสกัดได มีปริมาณแตกตางกัน ซ่ึงไมขึ้นอยูกับ          
สายพันธุของทานตะวัน แตขึ้นอยูกับอายุและความสดของใบทานตะวันท่ีนํามาสกัด  

 
 

 
 

 
 

 

 

 
 
ภาพที่ 3  การวัดคุณภาพและปริมาณดีเอ็นเอของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุการคา   

3 พันธุ แถว M คือ แถบดีเอ็นเอมาตรฐาน 
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2.2  การศึกษาลายพิมพดีเอ็นเอและความสัมพันธทางพันธุกรรม   

 
2.2.1  การคัดเลือกคูไพรเมอรท่ีเหมาะสมสําหรับใชในการศึกษา 

 
จากการนําไพรเมอรจํานวน 59 คู มาเพ่ิมจํานวนช้ินดีเอ็นเอในขั้นตอน selective 

amplified และแยกขนาดดวยวิธีอิเล็กโทรโฟรีซิสภายใตตัวกลางชนิด denature polyacrylamide gel 
แลวคัดเลือกคูไพรเมอรท่ีเหมาะสมสําหรับใชในการศึกษา ซ่ึงเปนคูไพรเมอรท่ีสามารถเพ่ิมจํานวน
ช้ินดีเอ็นเอไดดี ใหแถบดีเอ็นเอท่ีชัดเจน และเปนคูท่ีแสดงความแตกตางของทานตะวันแตละ            
สายพันธุ ในการศึกษาครั้งนี้ พบไพรเมอรท่ีเหมาะสมจํานวน 23 คู ในแตละคูใหแถบดีเอ็นเอท่ี
ชัดเจน เปนคูท่ีแสดงความแตกตางของทานตะวันแตละสายพันธุ และมีจํานวนแถบดเีอ็นเอตั้งแต 
52-118  แถบ ดังตารางท่ี 9-10 
 
ตารางที่ 9  คูไพรเมอรท่ีคัดเลือกและใชทดสอบในการศึกษาลายพิมพดีเอ็นเอ และความสัมพันธ 

ทางพันธุกรรมของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ 
 

 M-CAA M-CAC M-CAG M-CAT M-CTA M-CTC M-CTG 
E-ACC *  *  *   
E-ACG   *    * 
E-AAC   *    * 
E-AGC * * *    * 
E-AGG        

 

 
M-

AAG 
M-

AAT 
M-

ACA 
M-

ACC 
M-

ACG 
M-

ACT 
M-

AGC 
M-

AGG 
M-

ATG 
M-

ATA 
M-

ATC 
M-

ATT 
E-CAG *  *  *  *   *   
E-CGT  *   * * * * * *   

หมายเหตุ  * คูไพรเมอรท่ีสามารถเพ่ิมจํานวนช้ินดีเอ็นเอได 
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2.2.2  รอยละของจํานวนแถบดีเอ็นเอท่ีแสดงโพลีมอรฟซึม (percentage of 

polymorphism) และจํานวนแถบดีเอ็นเอเฉล่ียตอคูไพรเมอร 
 

เม่ือพิจารณาเปรียบเทียบรูปแบบและจํานวนแถบดีเอ็นเอท่ีปรากฏในทานตะวัน
สายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ โดยใชไพรเมอรจํานวน 23 คู พบวา ท่ีตําแหนง
แถบดีเอ็นเอ 100-600 bp สวนใหญมีความแตกตางกัน จากจํานวนแถบดีเอ็นเอท้ังหมด 1,963 แถบ 
แบงเปนแถบดีเอ็นเอท่ีเหมือนกัน 685 แถบ และแถบดีเอ็นเอท่ีแตกตางกัน 1,278 แถบ เม่ือนํามา
คํานวณหาจํานวนแถบดีเอ็นเอเฉล่ียตอคูไพรเมอรมีคาเทากับ 85.35 แถบ คิดเปนสัดสวน                           
คาโพลีมอรฟซึม (polymorphism) ท่ีเกิดขึ้นเทากับ 64.85 เปอรเซ็นต (ตารางท่ี 10) แสดงใหเห็นวา 
ขอมูลจากเครื่องหมายเอเอฟแอลพีของทานตะวันท่ีทําการศึกษามีความหลากหลายทางพันธุกรรม
ในระดับปานกลาง ซ่ึงรปูแบบความแตกตางของแถบดีเอ็นเอท่ีเกิดขึ้นจากทานตะวันท่ีทําการศึกษา 
อาจเกิดการกลายของเบสท่ีตําแหนงจดจําของเอ็นไซมตัดจําเพาะโดยการเปล่ียนแปลงขาดหายไป
หรือเกิดตําแหนงเอ็นไซมตัดจําเพาะเพ่ิมขึ้นมาใหม การมีช้ินสวนของดีเอ็นเอเพ่ิมขึ้นหรือขาด
หายไป และมีการจัดเรียงตวัของโมเลกุลดีเอ็นเอใหม ในชวงระหวางตําแหนงจําเพาะเดิม ทําให
ขนาดช้ินดีเอ็นเอเปล่ียนแปลงไป (Lee et al., 1997; Kokotovic et al., 1999; Saliba et al., 2000) 
อยางไรก็ตาม การเกิดแถบดีเอ็นเอท่ีแตกตางกันท่ีไดสูงกวารายงานของ Hongtrakul et al. (1997) 
ซ่ึงศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของทานตะวันชนิดน้ํามัน 24 สายพันธุดวยเครื่องหมาย   
เอเอฟแอลพี โดยใชไพรเมอร 6 คู (E-CAG/M-AAG, E-CAG/M-AAT, E-CAG/M-ACG, E-
CAG/M-AGA, E-CAG/M-AGG และ E-CAG/M-ATA) พบวา จากตําแหนงแถบ 50-350 bp มี
จํานวนแถบดีเอ็นเอ 359 แถบ จํานวนแถบดเีอ็นเอเฉล่ียตอคูไพรเมอรมีคาเทากับ 60 แถบ เปนแถบ  
ดีเอ็นเอท่ีแตกตางกัน 172 แถบ เม่ือคิดเปนสัดสวนคาโพลีมอรฟซึมเทากับ 47.9 เปอรเซ็นต แตผล
การศึกษาท่ีไดมีคาต่ํากวาการทดลองของ Dong et al. (2007) ซ่ึงศึกษาความหลากหลายทาง
พันธุกรรมของทานตะวันชนิดบริโภคเมล็ด 70 สายพันธุดวยเครื่องหมายเอเอฟแอลพีโดยใช            
ไพรเมอร 8 คู (E-AGC/M-CTA, E-AGC/M-CAC, E-AGC/M-CAG, E-AGC/M-CAT, E-ACT/M-
CTA, E-ACT/M-CAC, E-ACT/M-CAG และ E-ACT/M-CAT) พบวา จากตําแหนงแถบ 100-600 
bp มีจํานวนแถบดีเอ็นเอเฉล่ียตอคูไพรเมอรเทากับ 77.5 แถบ และมีสัดสวนคาโพลีมอรฟซึมเทากับ 
78.50 เปอรเซ็นต อาจเนื่องจากการศึกษาแตละการทดลองเลือกใชสายพันธุทานตะวันท่ีแตกตางกัน 
รวมถึงการใชจํานวนไพรเมอร และมีชวงแถบดีเอ็นเอท่ีแตกตางกัน จึงทําใหคาโพลีมอรฟซึมจาก  
แตละการทดลองแตกตางกนั ซ่ึงการใชไพรเมอรจํานวนมาก และมีชวงแถบดีเอ็นเอท่ีศึกษากวาง
แสดงใหเห็นวาการตรวจสอบความสัมพันธทางพันธุกรรมมีความละเอียด และครอบคลุมลําดับ      
นิวคลีโอไทดมากขึ้น 
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นอกจากนี้ยังพบวาการใชไพรเมอร 4 คู จากรายงานของ Hongtrakul et al. 

(1997) ใหจํานวนแถบดเีอ็นเอท่ีแตกตางกันระหวางสายพันธุสูงกวาไพรเมอร 2 คูท่ีรายงานไวโดย 
Dong et al. (2007) (ตารางท่ี 10) 

 
ตารางที ่10  รอยละของจํานวนแถบดีเอ็นเอท่ีแสดงโพลีมอรฟซึม (percentage of polymorphism) 

      และจํานวนแถบดีเอ็นเอเฉล่ียตอคูไพรเมอร 
  

 จํานวนแถบดีเอ็นเอ  
ไพรเมอร ท่ีแตกตาง ท่ีเหมือนกัน ท้ังหมด % Polymorphism 

CAG-AAG 89 23 112 79.46 
CAG-ACA 67 25 92 72.83 
CAG-ACG 56 23 79 70.89 
CAG-AGC 69 18 87 79.31 
CAG-ATA 77 41 118 65.25 
CGT-AAT 57 39 96 59.38 
CGT-ACT 52 33 85 61.18 
CGT-ACG 52 23 75 69.33 
CGT-AGC 76 14 90 84.44 
CGT-AGG 36 16 52 69.23 
CGT-ATA 68 46 114 59.65 
CGT-ATG 37 37 74 50.00 
AAC-CAG 54 42 96 56.25 
AAC-CTG 49 39 88 55.68 
ACC-CAA 49 36 85 57.65 
ACC-CAG 54 27 81 66.67 
ACC-CTA 46 30 76 60.53 
ACG-CAG 43 33 76 56.58 
ACG-CTG 53 22 75 70.67 
AGC-CAA 70 32 102 68.63 
AGC-CAC 38 36 74 51.35 
AGC-CAG 44 22 66 66.67 
AGC-CTG 42 28 70 60.00 

ผลรวม 1278 685 1963 1491.61 
คาเฉลี่ย 55.57 29.78 85.35 64.85 



 

 

90 
2.2.3  Polymorphic Information Contents (PICs) 

 
จากขอมูลจํานวนแถบดีเอ็นเอท้ังหมด 1,963 แถบ หรือ 1,963 เครื่องหมาย ของ

ทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ เม่ือนํามาคํานวณคา Polymorphic 
Information Contents (PICs) ซ่ึงเปนคาท่ีบงบอกถึงโอกาสท่ีจะพบตัวอยางท่ีสุมมา 2 ตัวอยาง วามี
ความแตกตางกันมากนอยเพียงไร หรือบอกคา heterozygosity สําหรับ dominant marker เชน 
เครื่องหมายเอเอฟแอลพีจะมีคา PICs ระหวาง 0.00-0.50 และคาเฉล่ีย PICs ของการทดลองนี้มีคา
เทากับ 0.293 แสดงวาโอกาสท่ีจะพบตัวอยางทานตะวันท่ีสุมมาแบบสุม 2 ตัวอยางมีความแตกตาง
กัน หรือมีความหลากหลายทางพันธุกรรมในระดับปานกลาง สอดคลองกับผลการศึกษาเปอรเซ็นต
โพลีมอรฟซึมเฉล่ียของแถบดีเอ็นเอท่ีกลาวมาขางตน คือ มีเปอรเซ็นตโพลีมอรฟซึมเฉล่ีย 64.85 
เปอรเซ็นต และคา PICs ของ dominant marker มีคาสูงสุด เทากับ 0.50 ซ่ึงหมายถึง 50 เปอรเซ็นต
ของตัวอยางท่ีศึกษาท้ังหมดใหแถบดีเอ็นเอ และอีก 50 เปอรเซ็นตของตัวอยางไมพบแถบดีเอ็นเอใน
แตละตําแหนง ซ่ึงจากการศึกษาพบจํานวนแถบดีเอ็นเอ 247 แถบ ท่ีใหคา PICs ในชวง 0.45-0.50 
ซ่ึงคิดเปน 12.58 เปอรเซ็นตของจํานวนแถบท้ังหมด และพบจํานวนแถบดีเอ็นเอท่ีใหคา PICs 
ในชวง 0.00-0.05 ซ่ึงเปนสวน monomorphism สูงถึง 794 แถบ คิดเปน 40.44 เปอรเซ็นตของ
จํานวนแถบดีเอ็นเอท้ังหมด (ภาพท่ี 4)  
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ภาพที ่4  แผนภูมิการกระจายคา Polymorphic Information Contents (PICs) จากจํานวนแถบดีเอ็นเอ  
                1,963 แถบในทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ 
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คา PICs ท่ีไดมีคาใกลเคียงกับการศึกษาของ Hongtrakul et al. (1997) และ Liu 

et al. (2003) ท่ีศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของทานตะวันสายพันธุแท 24 และ 23       
สายพันธุ ตามลําดับ ดวยเครื่องหมายเอเอฟแอลพี พบวามีคา PICs เฉล่ียเทากับ 0.14 และ 0.38 
ตามลําดับ และคา PICs ของ dominant marker จะมีคาต่ํากวา codominant marker เสมอ เนื่องจากคา 
PICs ของ codominant marker มีคาสูงสุด เทากับ 1.00 จึงทําใหมีคา PICs เฉล่ียสูงกวา dominant 
marker (Berry et al., 1994; Norma et al., 2002; Yu et al., 2002) 
 
  2.2.4  การวิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรม 
 

การวิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรมของทานตะวันสายพันธุแท 56       
สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ ซ่ึงไดจากการนําขอมูลของขนาดและจํานวนช้ินดีเอ็นเอท่ีเพ่ิม
ปริมาณดวยเครื่องหมายเอเอฟแอลพี จากท้ังหมด 23 คูไพรเมอร พบแถบดีเอ็นเอท้ังหมด 1,963 
แถบ โดยแถบดีเอ็นเอท่ีแตกตางกันจํานวน 1,278 แถบ และแถบดีเอ็นเอท่ีเหมือนกันจํานวน 685 
แถบ เม่ือนํามาศึกษาความสัมพันธทางพันธุกรรม พบวา มีคาสัมประสิทธ์ิความเหมือนอยูในชวง 
0.37-1.00 โดยมีคาเฉล่ียเทากับ 0.662 (ตารางท่ี 11) เม่ือพิจารณาคาดังกลาวแลวมีคาสูง มีการ
กระจายตัวกวาง แสดงใหเห็นวา ขอมูลจากเครื่องหมายเอเอฟแอลพีของทานตะวันท่ีทําการศึกษามี
ความแตกตางทางพันธุกรรม หรือความหลากหลายทางพันธุกรรมสูงกวาขอมูลของลักษณะทาง
สัณฐานวิทยา เม่ือนําขอมูลท่ีไดสราง dendrogram โดยวิธี UPGMA (Sakal and Michener, 1958) 
แสดงผลในรูปแบบของ phylogenetic tree สามารถแบงทานตะวันออกเปน 2 กลุม ตาม
ความสัมพันธทางพันธุกรรมท่ีปรากฏ (ภาพท่ี 5) และเม่ือพิจารณารวมกับลักษณะทางสัณฐานวิทยา 
(ตารางท่ี 12-15) ไดผลดังนี ้
 

กลุมท่ี 1 (39 สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ) เปนทานตะวันกลุมใหญท่ีมี   
ยีนรักษาความเปนหมัน (B-Line) ท่ีมีลักษณะเดนรวมกัน คือ ลําตนไมมีการแตกกิ่งกาน ซ่ึงสามารถ
แบงยอยไดเปน 2 กลุมยอย กลุมยอยท่ี 1.1 (20 สายพันธุ) มีความเหมือนทางพันธุกรรมเทากับ 0.45-
1.00 (คาเฉล่ียเทากับ 0.714) เปนทานตะวันชนิดน้ํามัน ท่ีมีลักษณะสวนใหญรวมกัน คือ ตน
คอนขางสูง มีรูปรางกลีบรองดอกแบบ convergent มีกลีบดอกแบบรูปไข มีรูปรางใบเล้ียงแบบ
คอนขางกลม มีรูปรางใบแบบรูปหัวใจ แตมีรูปรางฐานใบแบบหูใบ ใบมีขนาดปานกลาง ขนาด  
จานดอกคอนขางใหญ เมล็ดมีรูปรางแบบรูปไขยาวเรียว เมล็ดขนาดปานกลาง เมล็ดมีลายแถบดํา
สลับเทาท่ีขอบและตรงกลางของเปลือกหุมเมล็ด เมล็ดหนาปานกลาง และมีเปลือกหุมเมล็ดบาง มี
น้ําหนัก 100 เมล็ดปานกลาง มีเปอรเซ็นตน้ํามันสูง แตมีปริมาณ alpha-tocopherol ปานกลาง แต
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พันธุหันตรา HA236 HA302 และ HA852 แยกออกมานอกกลุมเนื่องจากมีน้ําหนัก 100 เมล็ด 
เปอรเซ็นตน้ํามันและปริมาณ alpha-tocopherol สูงกวา และใกลเคียงกับพันธุการคาท่ีใชเปนพันธุ
ตรวจสอบ 

 
กลุมยอยท่ี 1.2  มีความเหมือนทางพันธุกรรมเทากับ 0.42-0.86 (คาเฉล่ียเทากับ 

0.665)  เปนกลุมทานตะวันท่ีมีเปอรเซ็นตน้ํามันและปริมาณ alpha-tocopherol ต่ํา ลําตนสูง               
ปานกลาง ประกอบดวย 19 สายพันธุ โดย 9 สายพันธุ (HA314 HA349 HA286 HA304 HA353 
HA292 HA316 HA277 และ HA313) เปนทานตะวันชนิดบริโภคเมล็ด มีเมล็ดใหญ มีน้ําหนัก 100 
เมล็ดสูง มีเมล็ดและเปลือกหุมเมล็ดท่ีหนามาก เมล็ดมีสีดําและมีลายแถบเฉพาะตรงขอบของเปลือก
หุมเมล็ดเปนสีขาว เมล็ดมีรูปรางแบบรูปไขกลมมน มีรูปรางใบเล้ียงแบบคอนขางกลม มีรูปรางใบ 
และรูปรางฐานใบแบบรูปหัวใจ มีจํานวนใบตอตนปานกลาง และพบวา HA314 HA313 HA286              
HA 349 และ HA277 เปนสายพันธุท่ีมีขนาดใบและจานดอกปานกลาง แยกกลุมออกจาก HA 304  
HA 316 HA 353 และ HA 292 ซ่ึงเปนสายพันธุท่ีมีขนาดใบและขนาดจานดอกใหญ และ 7           
สายพันธุ (HA232 HA383 HA289 HA124 No.17 HA853 และ HA208) ท่ีเปนทานตะวันชนิดน้ํามัน
ท่ีมีเปอรเซ็นตน้ํามันต่ํา มีเมล็ดขนาดปานกลาง มีน้ําหนัก 100 เมล็ดปานกลาง มีเมล็ดหนาปานกลาง
แตมีเปลือกหุมเมล็ดบาง เมล็ดมีสีดํา และมีลายแถบเฉพาะตรงขอบของเปลือกหุมเมล็ดเปนสีเทา 
เมล็ดมีรูปรางแบบรูปไขยาวเรียว มีรูปรางกลีบรองดอกแบบ convergent มีกลีบดอกแบบรูปไข มี
รูปรางใบเล้ียงแบบคอนขางกลม มีรูปรางใบ และรูปรางฐานใบแบบรูปหัวใจ มีขนาดใบและขนาด
จานดอกปานกลาง สวนสายพันธุ HA291 HA65 และ HA224 แยกออกมาอยูนอกกลุมเนื่องจากมี
การแตกกิ่งแบบท่ีมีดอกตรงกลางใหญ และมีดอกยอยแตกออกมาท่ีโคนตน ตนเตี้ย มีขนาดจานดอก
ปานกลาง มีใบเล้ียงแบบกลม มีน้ําหนัก 100 เมล็ดปานกลาง และเมล็ดไมมีลายแถบ  

 
กลุมท่ี 2 (20 สายพันธุ) เปนกลุมของทานตะวันท่ีมียีนแกการเปนหมัน (R-Line) 

และสามารถแบงออกเปน 2 กลุมยอย คือ กลุมยอยท่ี 2.1 (10 สายพันธุ) มีความเหมือนทาง
พันธุกรรมเทากับ 0.40-0.87 (คาเฉล่ียเทากับ 0.580) เปนทานตะวันท่ีเมล็ดไมมีลายแถบท้ังหมด ท่ีมี
ลักษณะสวนใหญรวมกัน คือ เปนทานตะวันชนิดน้ํามัน มีลักษณะตนเตี้ย มีการแตกกิ่งเกิดขึ้นทุก
สวนของลําตน มีดอกตรงกลางขนาดใหญ สวนดอกยอยมีขนาดเล็ก มีรูปรางกลีบรองดอกแบบ 
convergent มีกลีบดอกแบบรูปไขยาวเรียว มีจํานวนกลีบดอกมาก มีรูปรางใบเล้ียงแบบคอนขาง
กลม มีรูปรางใบ และรูปรางฐานใบแบบรูปหัวใจ ใบมีขนาดคอนขางเล็ก มีจํานวนใบตอตนนอย 
ขนาดจานดอกเล็ก เมล็ดมีรูปรางแบบยาวเรียว เมล็ดมีสีดํา ขนาดเล็กบาง และมีเปลือกหุมเมล็ดบาง 
มีน้ําหนัก 100 เมล็ดต่ํา มีเปอรเซ็นตน้ํามันสูง แตมีปริมาณ alpha-tocopherol ปานกลาง  
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กลุมยอยท่ี 2.2 (10 สายพันธุ) มีความเหมือนทางพันธุกรรมเทากับ 0.37-0.90 

(คาเฉล่ียเทากับ 0.635) เปนทานตะวันท่ีเมล็ดมีลายแถบ และมีลักษณะสวนใหญรวมกัน คือ เปน
ทานตะวันชนิดบริโภคเมล็ด ตนมีลักษณะคอนขางเตี้ย มีการแตกกิ่งเกิดขึ้นทุกสวนของลําตน ดอก
ตรงกลางและดอกยอยมีขนาดเทากัน มีรูปรางกลีบรองดอกแบบกลม มีกลีบดอกแบบรูปไข มี
จํานวนกลีบดอกปานกลาง มีรูปรางใบเล้ียงแบบกลม มีรูปรางใบแบบรูปหัวใจ แตมีรูปรางฐานใบ
แบบหูใบ ใบมีขนาดปานกลาง มีจํานวนใบตอตนปานกลาง มีจานดอกขนาดปานกลาง เมล็ดมีสีดํา
และมีลายแถบท่ีขอบและตรงกลางของเปลือกหุมเมล็ด เมล็ดมีรูปรางแบบรูปกลมมน เมล็ดมีความ
หนาปานกลาง และมีเปลือกหุมเมล็ดบาง มีน้ําหนัก 100 เมล็ดคอนขางต่ํา มีเปอรเซ็นตน้ํามันต่ํา และ
ปริมาณ alpha-tocopherol ปานกลาง  

 
การวิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรมโดยใชเครื่องหมายเอเอฟแอลพี 

พบวา มีคา cophenetic correlation (r) เทากับ 0.82 ซ่ึงถือวาเปนการจัดกลุมท่ีด ี(Sirithunya et al. 
2001) สวนผลการวิเคราะหคา bootstrap ดวยโปรแกรม Free tree (Pavlicek et al. 1999) พบวา  
สวนใหญมีคา bootstrap สูงกวา 50 เปอรเซ็นต แสดงวา การจัดกลุมแตละครั้งมีการจัดกลุมได
เหมือนเดิมสูงตามคาเปอรเซ็นตท่ีปรากฏ จึงมีความนาเช่ือถือของการจัดกลุมสูง ดังภาพท่ี 5 

 
การวิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรมโดยคํานวณจากคาสัมประสิทธ์ิความ

เหมือน  พบวา ขอมูลจากเครื่องหมายเอเอฟแอลพีของทานตะวันท่ีทําการศึกษามีความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมสูง ผลท่ีไดแตกตางจากผลการคํานวณจากคาโพลีมอรฟซึม และคา PICs ท่ีพบวา
ขอมูลจากเครื่องหมายเอเอฟแอลพีมีความหลากหลายทางพันธุกรรมปานกลาง เพราะคา
สัมประสิทธ์ิความเหมือนเปนการคํานวณหาความแตกตางระหวางสายพันธุ ซ่ึงพบวาคา
สัมประสิทธ์ิความเหมือนระหวางทานตะวัน B-line กับ R-line มีคาต่ํามาก เชน สายพันธุ RHA276 
กับ HA224 RHA278 กับ HA316 และ RHA278 กับ HA353 ท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิความเหมือนเทากบั 
0.37 0.38 และ 0.39 ตามลําดับ จึงทําใหมีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูง นอกจากนี้ยังพบวา 
ทานตะวัน B-line ชนิดน้ํามัน เปนสายพันธุท่ีมีความหลากหลายทางพันธุกรรมกวางกวาชนิด
บริโภคเมล็ด และทานตะวัน R-line ชนิดน้ํามัน และชนิดบริโภคเมล็ด ผลการศึกษาท่ีไดสอดคลอง
กับการทดลองของ Cheres et al. (1999) สวนคาโพลีมอรฟซึม และคา PICs เปนการคํานวณจาก
ขอมูลแถบดีเอ็นเอท่ีไดท้ังหมด จึงเปนการหาความแตกตางภายในประชากร ความหลากหลายทาง
พันธุกรรมท่ีไดจึงอยูในระดับปานกลาง 
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ตารางที่ 11  คาสัมประสิทธ์ิความเหมือน (similarity coefficient) ท่ีไดจากการเปรียบเทียบกับคาความเหมือนของแถบดีเอ็นเอทานตะวันสายพันธุแท 56  
สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ 

 
 RHA265 HA314 RHA270 RHA360 HA291 RHA364 HA383 PK-101 HA234 No.14 RHA278 HA289 RHA276 HA303 HA65 

RHA265 1.000               
HA314 0.525 1.000              
RHA270 0.686 0.692 1.000             
RHA360 0.686 0.534 0.726 1.000            
HA291 0.562 0.638 0.649 0.675 1.000           
RHA364 0.769 0.548 0.721 0.684 0.607 1.000          
HA383 0.531 0.754 0.696 0.568 0.665 0.613 1.000         
PK-101 0.612 0.701 0.682 0.521 0.647 0.662 0.732 1.000        
HA234 0.686 0.661 0.647 0.553 0.649 0.637 0.691 0.795 1.000       
No.14 0.695 0.614 0.652 0.601 0.743 0.720 0.648 0.799 0.752 1.000      
RHA278 0.774 0.419 0.624 0.743 0.573 0.699 0.444 0.575 0.654 0.690 1.000     
HA289 0.542 0.739 0.725 0.560 0.688 0.575 0.796 0.753 0.718 0.701 0.501 1.000    
RHA276 0.532 0.526 0.671 0.663 0.489 0.519 0.551 0.512 0.514 0.458 0.559 0.600 1.000   
HA303 0.608 0.701 0.691 0.528 0.667 0.651 0.734 0.804 0.788 0.761 0.560 0.769 0.514 1.000  
HA65 0.501 0.702 0.673 0.550 0.772 0.528 0.715 0.706 0.705 0.672 0.531 0.772 0.565 0.767 1.000 
RHA388 0.778 0.434 0.605 0.740 0.542 0.697 0.466 0.548 0.624 0.630 0.846 0.459 0.559 0.588 0.524 
HA341 0.591 0.704 0.687 0.521 0.643 0.643 0.728 0.798 0.755 0.740 0.547 0.742 0.508 0.839 0.716 
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ตารางที่ 11  (ตอ) 
 
 RHA265 HA314 RHA270 RHA360 HA291 RHA364 HA383 PK-101 HA234 No.14 RHA278 HA289 RHA276 HA303 HA65 
No.17 0.500 0.672 0.672 0.507 0.611 0.534 0.719 0.704 0.637 0.640 0.428 0.721 0.501 0.697 0.685 
HA302 0.526 0.631 0.598 0.488 0.678 0.580 0.642 0.713 0.711 0.663 0.517 0.650 0.454 0.774 0.763 
RHA293 0.545 0.551 0.734 0.616 0.594 0.589 0.598 0.552 0.525 0.491 0.533 0.587 0.613 0.579 0.671 
HA232 0.457 0.685 0.648 0.463 0.594 0.508 0.755 0.654 0.656 0.571 0.394 0.734 0.477 0.689 0.672 
RHA348 0.664 0.409 0.586 0.652 0.529 0.708 0.464 0.504 0.508 0.599 0.703 0.452 0.485 0.533 0.478 
RHA331 0.557 0.552 0.718 0.686 0.542 0.586 0.581 0.560 0.527 0.508 0.590 0.579 0.625 0.560 0.612 
HA349 0.517 0.797 0.665 0.507 0.633 0.560 0.756 0.683 0.676 0.631 0.431 0.770 0.498 0.713 0.712 
HA313 0.484 0.704 0.601 0.547 0.682 0.484 0.687 0.595 0.657 0.553 0.480 0.689 0.541 0.650 0.743 
No.4 0.562 0.648 0.656 0.491 0.602 0.634 0.677 0.775 0.743 0.732 0.536 0.717 0.489 0.789 0.665 
HA286 0.502 0.776 0.699 0.528 0.668 0.555 0.747 0.680 0.689 0.640 0.461 0.790 0.505 0.749 0.718 
RHA366 0.630 0.590 0.768 0.659 0.532 0.624 0.619 0.598 0.619 0.539 0.561 0.636 0.655 0.628 0.612 
HA343 0.570 0.682 0.662 0.490 0.615 0.624 0.709 0.779 0.748 0.713 0.516 0.711 0.463 0.814 0.693 
HA382 0.539 0.639 0.622 0.448 0.583 0.599 0.679 0.748 0.713 0.676 0.514 0.672 0.394 0.778 0.644 
HA851 0.567 0.693 0.646 0.484 0.617 0.622 0.706 0.763 0.744 0.692 0.501 0.692 0.447 0.815 0.671 
RHA332 0.585 0.497 0.651 0.605 0.475 0.619 0.486 0.601 0.561 0.537 0.652 0.501 0.570 0.593 0.542 
HA124 0.467 0.702 0.679 0.511 0.663 0.529 0.763 0.682 0.669 0.614 0.418 0.806 0.530 0.719 0.724 
RHA297 0.649 0.483 0.667 0.807 0.610 0.646 0.509 0.477 0.519 0.564 0.708 0.524 0.627 0.500 0.547 
HA304 0.538 0.743 0.652 0.549 0.638 0.523 0.709 0.650 0.708 0.625 0.472 0.731 0.545 0.700 0.705 
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ตารางที่ 11  (ตอ) 
 
 RHA265 HA314 RHA270 RHA360 HA291 RHA364 HA383 PK-101 HA234 No.14 RHA278 HA289 RHA276 HA303 HA65 
RHA269 0.668 0.512 0.662 0.786 0.617 0.650 0.521 0.505 0.526 0.572 0.697 0.540 0.618 0.505 0.560 
HA853 0.536 0.680 0.719 0.562 0.662 0.590 0.716 0.704 0.673 0.661 0.488 0.753 0.540 0.715 0.698 
No.13 0.720 0.571 0.574 0.580 0.656 0.674 0.601 0.699 0.762 0.757 0.664 0.614 0.448 0.703 0.588 
HA300 0.614 0.692 0.576 0.483 0.579 0.546 0.617 0.695 0.794 0.651 0.559 0.651 0.489 0.729 0.630 
HA353 0.439 0.755 0.640 0.481 0.616 0.481 0.705 0.657 0.633 0.593 0.391 0.723 0.506 0.697 0.678 
Hantra 0.534 0.601 0.609 0.446 0.566 0.575 0.634 0.732 0.689 0.676 0.485 0.649 0.423 0.734 0.618 
RHA386 0.740 0.412 0.595 0.714 0.538 0.693 0.448 0.544 0.622 0.603 0.809 0.464 0.531 0.548 0.478 
No.12 0.572 0.645 0.647 0.470 0.592 0.632 0.687 0.794 0.739 0.726 0.524 0.709 0.471 0.783 0.663 
HA277 0.483 0.723 0.686 0.497 0.648 0.552 0.750 0.705 0.672 0.624 0.441 0.767 0.510 0.733 0.720 
RHA299 0.675 0.459 0.602 0.678 0.552 0.713 0.470 0.572 0.531 0.626 0.729 0.469 0.512 0.580 0.508 
HA208 0.481 0.636 0.612 0.594 0.642 0.474 0.665 0.607 0.670 0.570 0.524 0.684 0.562 0.670 0.710 
HA852 0.584 0.519 0.543 0.492 0.591 0.535 0.556 0.645 0.722 0.605 0.600 0.556 0.490 0.677 0.656 
HA99 0.537 0.633 0.617 0.444 0.595 0.589 0.703 0.751 0.730 0.706 0.489 0.730 0.451 0.809 0.670 
RHA327 0.527 0.538 0.710 0.605 0.554 0.561 0.587 0.539 0.535 0.516 0.533 0.606 0.714 0.562 0.624 
HA292 0.471 0.747 0.644 0.482 0.632 0.501 0.742 0.655 0.653 0.622 0.400 0.758 0.493 0.713 0.702 
RHA325 0.547 0.569 0.737 0.632 0.565 0.579 0.584 0.559 0.543 0.529 0.540 0.602 0.694 0.584 0.630 
HA236 0.540 0.642 0.598 0.440 0.579 0.570 0.667 0.739 0.715 0.677 0.467 0.702 0.442 0.772 0.649 
RHA294 0.541 0.557 0.722 0.684 0.551 0.573 0.576 0.559 0.539 0.511 0.591 0.605 0.648 0.573 0.624 
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ตารางที่ 11  (ตอ) 
 
 RHA265 HA314 RHA270 RHA360 HA291 RHA364 HA383 PK-101 HA234 No.14 RHA278 HA289 RHA276 HA303 HA65 
HA316 0.442 0.740 0.633 0.463 0.611 0.477 0.691 0.649 0.634 0.597 0.381 0.720 0.447 0.693 0.683 
RHA333 0.571 0.462 0.643 0.542 0.466 0.612 0.506 0.599 0.596 0.552 0.580 0.543 0.656 0.621 0.552 
HA224 0.556 0.524 0.491 0.506 0.722 0.596 0.547 0.623 0.619 0.701 0.556 0.570 0.368 0.675 0.671 
Hybrid I 0.523 0.604 0.592 0.439 0.548 0.563 0.617 0.708 0.681 0.670 0.462 0.649 0.437 0.728 0.621 
Hybrid II 0.597 0.573 0.561 0.467 0.519 0.534 0.584 0.672 0.745 0.636 0.539 0.615 0.468 0.691 0.589 
Hybrid III 0.523 0.604 0.592 0.439 0.548 0.563 0.617 0.708 0.681 0.670 0.462 0.649 0.437 0.728 0.621 
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ตารางที่ 11  (ตอ) 
 

 RHA388 HA341 No.17 HA302 RHA293 HA232 RHA348 RHA331 HA349 HA313 No.4 HA286 RHA366 HA343 HA382 
RHA388 1.000               
HA341 0.563 1.000              
No.17 0.457 0.699 1.000             
HA302 0.550 0.751 0.713 1.000            
RHA293 0.586 0.572 0.642 0.664 1.000           
HA232 0.435 0.698 0.735 0.648 0.625 1.000          
RHA348 0.740 0.539 0.456 0.558 0.604 0.489 1.000         
RHA331 0.629 0.557 0.613 0.569 0.739 0.565 0.677 1.000        
HA349 0.437 0.719 0.731 0.670 0.599 0.733 0.466 0.650 1.000       
HA313 0.494 0.644 0.659 0.709 0.669 0.654 0.446 0.623 0.806 1.000      
No.4 0.536 0.804 0.734 0.726 0.590 0.699 0.553 0.599 0.748 0.698 1.000     
HA286 0.460 0.743 0.743 0.680 0.628 0.748 0.473 0.635 0.864 0.808 0.795 1.000    
RHA366 0.589 0.632 0.685 0.561 0.730 0.636 0.556 0.698 0.652 0.644 0.655 0.707 1.000   
HA343 0.529 0.931 0.696 0.755 0.582 0.712 0.560 0.558 0.721 0.641 0.819 0.756 0.651 1.000  
HA382 0.514 0.813 0.674 0.712 0.545 0.697 0.502 0.526 0.696 0.625 0.794 0.745 0.596 0.857 1.000 
HA851 0.523 0.825 0.690 0.748 0.571 0.694 0.541 0.566 0.720 0.640 0.798 0.740 0.621 0.858 0.824 
RHA332 0.655 0.631 0.503 0.602 0.645 0.464 0.694 0.730 0.509 0.525 0.633 0.540 0.617 0.650 0.583 
HA124 0.426 0.740 0.726 0.644 0.584 0.772 0.462 0.587 0.756 0.674 0.720 0.774 0.648 0.769 0.721 
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ตารางที่ 11  (ตอ) 
 
 RHA388 HA341 No.17 HA302 RHA293 HA232 RHA348 RHA331 HA349 HA313 No.4 HA286 RHA366 HA343 HA382 
RHA297 0.730 0.549 0.540 0.508 0.640 0.516 0.726 0.719 0.543 0.590 0.534 0.562 0.687 0.567 0.486 
HA304 0.480 0.721 0.710 0.653 0.588 0.701 0.461 0.604 0.822 0.791 0.704 0.823 0.701 0.736 0.666 
RHA269 0.727 0.559 0.540 0.538 0.646 0.506 0.712 0.715 0.560 0.590 0.526 0.574 0.708 0.558 0.486 
HA853 0.484 0.735 0.798 0.738 0.640 0.695 0.491 0.649 0.747 0.675 0.741 0.765 0.692 0.743 0.716 
No.13 0.669 0.723 0.615 0.667 0.508 0.582 0.586 0.489 0.628 0.612 0.736 0.656 0.608 0.730 0.700 
HA300 0.556 0.738 0.615 0.699 0.487 0.617 0.482 0.513 0.716 0.698 0.736 0.744 0.598 0.751 0.714 
HA353 0.405 0.710 0.726 0.636 0.589 0.722 0.413 0.569 0.800 0.713 0.695 0.812 0.656 0.729 0.676 
Hantra 0.480 0.745 0.713 0.757 0.535 0.621 0.506 0.548 0.663 0.600 0.767 0.688 0.590 0.770 0.733 
RHA386 0.809 0.575 0.456 0.576 0.576 0.423 0.743 0.645 0.482 0.539 0.575 0.515 0.614 0.588 0.557 
No.12 0.516 0.790 0.708 0.749 0.566 0.684 0.554 0.581 0.707 0.656 0.832 0.744 0.621 0.818 0.808 
HA277 0.442 0.742 0.712 0.687 0.608 0.767 0.452 0.616 0.775 0.720 0.733 0.800 0.654 0.764 0.754 
RHA299 0.738 0.582 0.462 0.606 0.608 0.434 0.782 0.680 0.490 0.492 0.581 0.506 0.581 0.595 0.552 
HA208 0.533 0.660 0.650 0.683 0.604 0.645 0.507 0.684 0.693 0.746 0.663 0.723 0.644 0.683 0.650 
HA852 0.603 0.670 0.625 0.796 0.602 0.547 0.515 0.533 0.570 0.688 0.680 0.599 0.585 0.688 0.642 
HA99 0.495 0.806 0.667 0.752 0.534 0.707 0.540 0.549 0.703 0.652 0.799 0.730 0.596 0.828 0.794 
RHA327 0.535 0.571 0.585 0.590 0.695 0.587 0.609 0.722 0.596 0.587 0.589 0.620 0.700 0.579 0.529 
HA292 0.418 0.706 0.719 0.664 0.573 0.747 0.452 0.574 0.803 0.739 0.695 0.817 0.646 0.723 0.679 
RHA325 0.567 0.579 0.619 0.612 0.734 0.592 0.599 0.752 0.628 0.616 0.608 0.636 0.723 0.592 0.545 
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ตารางที่ 11  (ตอ) 
 
 RHA388 HA341 No.17 HA302 RHA293 HA232 RHA348 RHA331 HA349 HA313 No.4 HA286 RHA366 HA343 HA382 
HA236 0.477 0.764 0.725 0.796 0.530 0.670 0.503 0.566 0.705 0.642 0.777 0.713 0.574 0.783 0.749 
RHA294 0.603 0.564 0.590 0.593 0.712 0.570 0.643 0.825 0.618 0.621 0.607 0.631 0.698 0.580 0.529 
HA316 0.402 0.698 0.730 0.639 0.578 0.717 0.413 0.583 0.797 0.743 0.707 0.829 0.639 0.719 0.671 
RHA333 0.596 0.613 0.530 0.637 0.650 0.521 0.656 0.679 0.527 0.535 0.649 0.548 0.631 0.630 0.578 
HA224 0.580 0.680 0.565 0.746 0.561 0.577 0.602 0.506 0.587 0.657 0.695 0.619 0.478 0.705 0.654 
Hybrid I 0.479 0.732 0.708 0.754 0.521 0.620 0.496 0.535 0.662 0.605 0.764 0.676 0.570 0.750 0.694 
Hybrid II 0.556 0.695 0.671 0.717 0.493 0.586 0.469 0.506 0.628 0.625 0.724 0.642 0.593 0.710 0.656 
Hybrid III 0.479 0.732 0.708 0.754 0.521 0.620 0.496 0.535 0.662 0.605 0.764 0.676 0.570 0.750 0.694 
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ตารางที่ 11  (ตอ) 
 

 HA851 RHA332 HA124 RHA297 HA304 RHA269 HA853 No.13 HA300 HA353 Hantra RHA386 No.12 HA277 RHA299 
HA851 1.000               
RHA332 0.660 1.000              
HA124 0.757 0.549 1.000             
RHA297 0.549 0.682 0.597 1.000            
HA304 0.733 0.542 0.784 0.634 1.000           
RHA269 0.532 0.690 0.559 0.875 0.652 1.000          
HA853 0.744 0.583 0.777 0.623 0.763 0.715 1.000         
No.13 0.728 0.544 0.640 0.632 0.683 0.660 0.707 1.000        
HA300 0.772 0.567 0.672 0.536 0.770 0.532 0.698 0.795 1.000       
HA353 0.744 0.542 0.791 0.543 0.832 0.550 0.746 0.621 0.717 1.000      
Hantra 0.766 0.612 0.680 0.494 0.685 0.526 0.786 0.711 0.714 0.679 1.000     
RHA386 0.573 0.722 0.475 0.787 0.540 0.792 0.564 0.747 0.619 0.468 0.613 1.000    
No.12 0.811 0.652 0.730 0.531 0.708 0.548 0.754 0.755 0.756 0.707 0.824 0.657 1.000   
HA277 0.759 0.566 0.797 0.557 0.764 0.580 0.779 0.653 0.683 0.792 0.719 0.553 0.828 1.000  
RHA299 0.587 0.768 0.479 0.743 0.492 0.757 0.555 0.643 0.542 0.488 0.593 0.830 0.667 0.605 1.000 
HA208 0.687 0.601 0.717 0.666 0.772 0.673 0.713 0.650 0.696 0.702 0.659 0.635 0.731 0.781 0.628 
HA852 0.659 0.590 0.597 0.551 0.645 0.542 0.710 0.712 0.729 0.582 0.735 0.670 0.727 0.644 0.615 
HA99 0.800 0.604 0.751 0.501 0.712 0.507 0.735 0.710 0.750 0.705 0.775 0.587 0.854 0.785 0.615 
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ตารางที่ 11  (ตอ) 
 
 HA851 RHA332 HA124 RHA297 HA304 RHA269 HA853 No.13 HA300 HA353 Hantra RHA386 No.12 HA277 RHA299 
RHA327 0.568 0.672 0.626 0.675 0.618 0.680 0.668 0.529 0.549 0.588 0.562 0.601 0.626 0.639 0.640 
HA292 0.723 0.515 0.797 0.539 0.819 0.552 0.759 0.635 0.748 0.821 0.678 0.482 0.729 0.788 0.503 
RHA325 0.587 0.676 0.614 0.689 0.631 0.695 0.685 0.543 0.562 0.616 0.577 0.624 0.628 0.660 0.659 
HA236 0.776 0.597 0.702 0.494 0.698 0.500 0.784 0.711 0.751 0.688 0.827 0.581 0.830 0.771 0.611 
RHA294 0.576 0.761 0.615 0.749 0.627 0.742 0.689 0.542 0.558 0.596 0.589 0.692 0.642 0.675 0.735 
HA316 0.712 0.524 0.759 0.540 0.821 0.530 0.747 0.623 0.728 0.860 0.669 0.485 0.744 0.819 0.503 
RHA333 0.625 0.745 0.558 0.609 0.551 0.605 0.611 0.572 0.588 0.535 0.631 0.683 0.688 0.585 0.708 
HA224 0.688 0.565 0.604 0.587 0.602 0.571 0.615 0.732 0.636 0.593 0.657 0.662 0.728 0.661 0.685 
Hybrid I 0.747 0.602 0.668 0.499 0.670 0.500 0.760 0.695 0.706 0.656 0.869 0.567 0.796 0.716 0.584 
Hybrid II 0.707 0.568 0.631 0.525 0.686 0.525 0.723 0.759 0.770 0.620 0.827 0.638 0.754 0.676 0.553 
Hybrid III 0.747 0.602 0.668 0.499 0.670 0.500 0.760 0.695 0.706 0.656 0.869 0.567 0.796 0.716 0.584 
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ตารางที่ 11  (ตอ) 
 

 HA208 HA852 HA99 RHA327 HA292 RHA325 HA236 RHA294 HA316 RHA333 HA224 Hybrid I Hybrid II Hybrid III 
HA208 1.000              
HA852 0.713 1.000             
HA99 0.713 0.752 1.000            
RHA327 0.646 0.586 0.669 1.000           
HA292 0.722 0.615 0.777 0.705 1.000          
RHA325 0.660 0.600 0.626 0.904 0.700 1.000         
HA236 0.698 0.757 0.846 0.609 0.764 0.654 1.000        
RHA294 0.729 0.601 0.627 0.831 0.678 0.863 0.674 1.000       
HA316 0.731 0.609 0.754 0.643 0.868 0.681 0.778 0.694 1.000      
RHA333 0.582 0.645 0.702 0.825 0.609 0.853 0.712 0.799 0.623 1.000     
HA224 0.644 0.713 0.744 0.551 0.640 0.594 0.758 0.606 0.691 0.680 1.000    
Hybrid I 0.644 0.729 0.783 0.596 0.704 0.630 0.880 0.649 0.738 0.694 0.725 1.000   
Hybrid II 0.663 0.793 0.740 0.564 0.667 0.597 0.833 0.614 0.698 0.656 0.685 0.950 1.000  
Hybrid III 0.644 0.729 0.783 0.596 0.704 0.630 0.880 0.649 0.738 0.694 0.725 1.000 0.950 1.000 
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ภาพที่ 5  dendrogram แสดงความสัมพันธทางพันธุกรรมของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุท่ีจัดกลุมโดยใชขอมูล 

  เครื่องหมายเอเอฟแอลพี และวิเคราะหคาสัมประสิทธ์ิความเหมือน (similarity coefficient) โดยใช Dice (1945) coefficient 

กลุมท่ี 2.2 

กลุมท่ี 1.2 

กลุมท่ี 2.1 

 

กลุมท่ี 1.1 
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ตารางที่ 12  สรุปลักษณะทางสัณฐานวิทยาท่ีสําคัญ 11 ลักษณะท่ีนํามาพิจารณารวมกับขอมูลเครื่องหมายเอเอฟแอลพี เพ่ือแบงกลุมทานตะวันสายพันธุแท 56 
สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ (กลุมท่ี 1.1) 

       
List Varieties Type of branching Plant Head Seed Seedstripe Pericarp 100 Seed Tocopherol 
 no.     height (cm) size length (cm) color thickness color thickness weight (g) % Oil (mg/g) 
1 HA303 no branching 131.6 medium 0.8  black thin grey thin 4.41 39.57 N/A 
2 HA382 no branching 78.2 small 1.0  black medium grey thin 3.97 40.18 39.33 
3 HA851 no branching 114.4 medium 0.7  black medium grey thin 4.02 39.88 42.67 
4 HA341 no branching 73.2 small 0.8  black medium grey thin 2.35 36.36 28.79 
5 HA343 no branching 90.4 medium 1.2  black medium grey thin 4.12 37.61 41.29 
6 No.4 no branching 99.4 medium 1.0  black medium grey thin 4.22 37.15 5.08 
7 HA99 no branching 83.6 medium 1.1  black medium grey medium 3.00 35.89 33.67 
8 No.12 no branching 109.4 medium 1.2  black medium brown thin 4.87 44.83 42.33 
9 No.14 no branching 140.8 medium 1.0  black medium no thin 6.13 42.93 35.48 
10 PK-101 no branching 132.2 medium 1.1  black medium grey thin 6.48 42.23 47.88 
11 HA234 no branching 126.4 medium 0.9  black thin grey extremely thin 4.49 36.33 52.00 
12 HA300 no branching 112.0 large 1.0  black thick grey thin 6.09 42.75 61.25 
13 No.13 no branching 110.4 medium 1.1  black thin no extremely thin 5.60 36.07 66.45 
14 Hantra no branching 158.0 large 1.0  black medium grey thin 6.60 45.35 40.63 
15 HA236 no branching 159.8 medium 1.2  black medium grey thin 6.00 44.17 N/A 
16 Hybrid I no branching 159.4 large 1.2  black medium grey thin 5.14 44.09 53.87 
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ตารางที่ 12  (ตอ) 
 
List Varieties Type of branching Plant Head Seed Seedstripe Pericarp 100 Seed Tocopherol 
 no.     height (cm) size length (cm) color thickness color thickness weight (g) % Oil (mg/g) 
17 Hybrid II no branching 163.4 large 1.3  black medium grey thin 5.86 43.57 29.33 
18 Hybrid III no branching 174.6 extremely large 1.1  black medium grey thin 6.25 43.11 40.00 
19 HA302 basal branching 128.0 medium 1.3  black medium grey thin 8.08 40.43 42.00 
20 HA852 basal branching 127.8 medium 1.0  black medium grey medium 5.54 43.27 50.30 

หมายเหตุ  N/A หมายถึง ขอมูลสูญหาย 
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ตารางที่ 13  สรุปลักษณะทางสัณฐานวิทยาท่ีสําคัญ 11 ลักษณะท่ีนํามาพิจารณารวมกับขอมูลเครื่องหมายเอเอฟแอลพี เพ่ือแบงกลุมทานตะวันสายพันธุแท 56 
สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ (กลุมท่ี 1.2) 

 
List Varieties Type of branching Plant Head Seed Seedstripe Pericarp 100 Seed % Oil Tocopherol 
 no.     height (cm) size length (cm) color thickness color thickness weight (g)  (mg/g) 
1 HA208 fully brached with central head 108.8 medium 1.0  black thin grey thin 3.18 26.16 50.33 
2 HA314 no branching 76.8 medium 1.6 black thick white thick 9.88 13.86 N/A 
3 HA313 basal branching 76.4 medium 1.5  black thick white thick 9.79 14.54 52.12 
4 HA277 no branching 108 medium 1.3  black medium grey thin 7.80 33.70 33.03 
5 HA304 no branching 95.4 large 0.8  black thick white thin 8.34 20.56 64.67 
6 HA353 no branching 117.4 large 1.2  black thick grey medium 6.26 23.09 N/A 
7 HA292 no branching 138.2 large 1.6 black thick brown thick 10.77 23.94 29.69 
8 HA316 no branching 91.8 large 0.9  black thick white thick 8.73 27.19 27.27 
9 HA286 no branching 97.2 medium 1.8  black thick white thick 11.37 26.14 43.33 
10 HA349 no branching 101.8 medium 1.0  black medium brown thick 6.17 24.96 25.15 
11 HA232 no branching 90.8 medium 1.1  black medium grey thin 4.28 33.68 31.21 
12 HA383 no branching 121.6 medium 1.0  black thin grey thin 3.58 30.93 22.90 
13 HA124 no branching 108.8 small 1.1  black medium grey thin 5.45 33.37 48.39 
14 HA289 no branching 101.8 medium 1.2  black medium grey thin 6.55 32.14 42.00 
15 HA853 no branching 140.2 medium 1.2  black medium grey thin 8.59 32.49 N/A 
16 No.17 no branching 120.4 large 1.1 cm black medium grey thin 5.52 34.47 N/A 
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ตารางที ่13  (ตอ) 
 
List Varieties Type of branching Plant Head Seed Seedstripe Pericarp 100 Seed % Oil Tocopherol 
 no.     height (cm.) size length (cm) color thickness color thickness weight (g)  (mg/g) 
17 HA224 basal branching 97.4 medium 0.6 cm black medium no thin 5.41 42.81 N/A 
18 HA291 basal branching 53.6 medium 0.8 cm brown medium no thin 3.22 29.02 46.06 
19 HA65 basal branching 70.8 small 1.0 cm black medium grey thin 3.68 26.82 N/A 

หมายเหตุ  N/A หมายถึง ขอมูลสูญหาย 
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ตารางที่ 14  สรุปลักษณะทางสัณฐานวิทยาท่ีสําคัญ 11 ลักษณะท่ีนํามาพิจารณารวมกับขอมูลเครื่องหมายเอเอฟแอลพี เพ่ือแบงกลุมทานตะวันสายพันธุแท 56 
สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ (กลุมท่ี 2.1) 

 
List Varieties Type of branching Plant Head Seed Seedstripe Pericarp 100 Seed % Oil Tocopherol 
 no.     height (cm) size length (cm) color thickness color thickness weight (g)  (mg/g) 
1 RHA364 no branching 91.6 medium 1.3 black medium no thin 6.45 40.15 45.76 
2 RHA265 no branching 60.6 small 1.0  black thin no extremely thin 2.42 35.07 73.54 
3 RHA278 fully brached with central head 96.8 medium 0.8  brown medium no thin 3.60 47.35 117.33 
4 RHA388 fully brached with central head 94 small 0.8  black thin no extremely thin 2.45 38.47 54.67 
5 RHA348 fully brached with central head 96.6 small 0.8  black thin no extremely thin 3.01 36.17 47.88 
6 RHA299 fully brached with central head 106.6 medium 0.8  black thin no extremely thin 2.97 39.10 48.00 
7 RHA386 fully brached with central head 83.2 small 1.1  brown medium no thin 2.88 40.73 52.58 
8 RHA360 fully brached with central head 49.6 small 0.9  black thin no extremely thin 2.23 34.44 52.33 
9 RHA269 fully brached with central head 102.4 medium 1.1  brown thin no extremely thin 2.90 29.98 52.73 
10 RHA297 fully brached with central head 108 small 1.0  black thin no extremely thin 1.71 31.85 59.41 
หมายเหตุ  N/A หมายถึง ขอมูลสูญหาย 
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ตารางที่ 15  สรุปลักษณะทางสัณฐานวิทยาท่ีสําคัญ 11 ลักษณะท่ีนํามาพิจารณารวมกับขอมูลเครื่องหมายเอเอฟแอลพี เพ่ือแบงกลุมทานตะวันสายพันธุแท 56 
สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ (กลุมท่ี 2.2) 

 
List Varieties Type of branching Plant Head Seed Seedstripe Pericarp 100 Seed % Oil Tocopherol 
 no.     height (cm.) size length (cm) color thickness color thickness weight (g)  (mg/g) 
1 RHA276 fully brached without central head 89.8 medium 0.8  black medium grey extremely thin 3.50 34.96 58.33 
2 RHA332 fully brached with central head 94.6 small 1.2  black medium white thin 3.67 43.00 38.33 
3 RHA331 fully brached with central head 85.4 small 1.1  black medium brown thin 3.97 33.28 31.61 
4 RHA333 fully brached without central head 100.8 small 0.9  black thin white thin 3.55 41.45 45.67 
5 RHA294 fully brached with central head 100.2 medium 0.8  black medium white thin 3.96 29.47 49.00 
6 RHA325 fully brached without central head 78.4 medium 0.9  black medium brown thin 4.95 26.33 40.94 
7 RHA327 fully brached without central head 114.6 small 1.0  black medium brown thin 5.11 27.46 37.42 
8 RHA293 basal branching 85.2 small 1.1  black medium brown thin 7.37 24.20 38.00 
9 RHA270 no branching 74 small 1.0  black medium grey thin 3.29 32.44 43.94 
10 RHA366 no branching 37.8 large 1.0  black medium grey thin 5.02 29.53 53.33 
หมายเหตุ  N/A หมายถึง ขอมูลสูญหาย 
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2.2.5  Principal Coordinate Analysis (PCoA) 

 
จากคาสัมประสิทธ์ิความเหมือนทางพันธุกรรม (similarity coefficient) ของ

ทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ เม่ือนํามาวิเคราะหแสดงการกระจายตัว
ของขอมูลโดยวิธี Principal coordinate analysis (PCoA) เพ่ือเปรียบเทียบกับผลการจัดกลุมโดยวิธี 
UPGMA พบวา มีคา PC1 2 และ 3 มีความแปรปรวนเทากับ 40.95 23.66 และ 17.21 เปอรเซ็นตของ
ความแปรปรวนท้ังหมด ตามลําดับ ซ่ึงเม่ือนํามาสรางแผนภาพการกระจายตัวของทานตะวันโดยใช 
PC1 และ PC2 (ความแปรปรวน 64.51 เปอรเซ็นต) พบวา สามารถจัดกลุมการกระจายตัวได 4 กลุม 
(ภาพท่ี 6) ดังนี ้กลุมท่ี 1 (21 สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ) เปนกลุมทานตะวันท่ีมียีนรักษา
ความเปนหมัน (B-line) ลําตนไมมีการแตกกิ่งกาน ตนคอนขางสูง มีรูปรางกลีบรองดอกแบบ 
convergent มีกลีบดอกแบบรูปไข มีรูปรางใบเล้ียงแบบคอนขางกลม มีรูปรางใบแบบรูปหัวใจ แตมี
รูปรางฐานใบแบบหูใบ มีขนาดใบปานกลาง มีขนาดจานดอกคอนขางใหญ เมล็ดมีรูปรางแบบรูป
ไขยาวเรียว เมล็ดขนาดปานกลาง เมล็ดมีลายแถบดําสลับเทาท่ีขอบและตรงกลางของเปลือกหุม
เมล็ด มีน้ําหนกั 100 เมล็ดปานกลาง มีเปอรเซ็นตน้ํามันสูง และมีปริมาณ alpha-tocopherol ต่ํา 
ยกเวนพันธุหันตรา HA236 และ HA852  มีเปอรเซ็นตน้ํามัน และปริมาณ alpha-tocopherol สูงกวา
และใกลเคียงกับพันธุการคาท่ีใชเปนพันธุตรวจสอบ 

 
กลุมท่ี 2 (18 สายพันธุ) เปนกลุมทานตะวันท่ีมียีนรักษาความเปนหมัน (B-line) 

ลําตนไมมีการแตกกิ่งกาน เปนกลุมทานตะวันท่ีมีเปอรเซ็นตน้ํามันและปริมาณ alpha-tocopherol 
ต่ํา ลําตนสูงปานกลาง โดยท่ี 8 สายพันธุ คือ HA316 HA292 HA286 HA353 HA349 HA304 
HA314 และ HA313 เปนทานตะวันชนิดบริโภคเมล็ด มีเมล็ดใหญ มีน้ําหนัก 100 เมล็ดสูง มีเมล็ด
และเปลือกหุมเมล็ดท่ีหนามาก เมล็ดมีสีดําและมีลายแถบเฉพาะตรงขอบของเปลือกหุมเมล็ดเปนสี
ขาว เมล็ดมีรูปรางแบบรูปไขกลมมน มีรูปรางใบเล้ียงแบบคอนขางกลม มีรูปรางใบเปนแบบรูป
หัวใจ แตมีรูปรางฐานใบแบบรูปหูใบ มีจํานวนใบตอตนปานกลาง และพบวา HA314 HA313 
HA286 และ HA349 เปนสายพันธุท่ีมีขนาดใบและขนาดจานดอกปานกลาง จึงแยกกลุมออกจาก 
HA304 HA316 HA353  และ HA292 ซ่ึงเปนสายพันธุท่ีมีขนาดใบและขนาดจานดอกใหญ และ 10                
สายพันธุ คือ HA291 HA208 HA65 No.17 HA277 HA289 HA383 HA232 HA124 และ HA853 
เปนทานตะวันชนิดน้ํามันท่ีมีเปอรเซ็นตน้ํามันต่ํา แตมีปริมาณ alpha-tocopherol ปานกลาง มีเมล็ด
ขนาดปานกลาง มีน้ําหนัก 100 เมล็ดปานกลาง เมล็ดหนาปานกลางแตมีเปลือกหุมเมล็ดบาง เมล็ดมี
สีดําและมีลายแถบเฉพาะตรงขอบของเปลือกหุมเมล็ดเปนสีเทา เมล็ดมีรูปรางแบบรูปไขยาวเรียว มี
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รูปรางกลีบรองดอกแบบ convergent มีกลีบดอกแบบรูปไข มีรูปรางใบเล้ียงแบบคอนขางกลม มี
รูปรางใบ และรูปรางฐานใบแบบรูปหัวใจ มีขนาดใบและขนาดจานดอกปานกลาง 

 
กลุมท่ี 3 (9 สายพันธุ) เปนกลุมของทานตะวันท่ีมียีนแกการเปนหมัน (R-line) 

เมล็ดมีสีดําไมมีลายแถบ เมล็ดมีรูปรางแบบยาวเรียว เมล็ดมีขนาดเล็กบาง และมีเปลือกหุมเมล็ดบาง 
มีน้ําหนัก 100 เมล็ดต่ํา มีเปอรเซ็นตน้ํามันสูง มีปริมาณ alpha-tocopherol ปานกลาง ตนมีลักษณะ
คอนขางเตี้ย มีการแตกกิ่งเกิดขึ้นทุกสวนของลําตน มีดอกตรงกลางขนาดใหญ สวนดอกยอยมีขนาด
เล็ก มีรูปรางกลีบรองดอกแบบ convergent มีกลีบดอกแบบรูปไขยาวเรียว มีจํานวนกลีบดอกมาก มี
รูปรางใบเล้ียงแบบคอนขางกลม มีรูปรางใบแบบรูปหัวใจ แตมีรูปรางฐานใบแบบหูใบ ใบมีขนาด        
ปานกลาง มีจํานวนใบตอตนปานกลาง และมีขนาดจานดอกเล็ก  
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ภาพที่ 6  แผนภาพการกระจายตัวของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุการคา 3  
  พันธุ ท่ีวิเคราะหดวยวิธี Principal coordinate analysis จากคา PC1 และ PC2 
 

กลุมท่ี 4 (11 สายพันธุ) เปนกลุมของทานตะวันท่ีมียีนแกการเปนหมัน (R-line) 
เมล็ดมีสีดําและมีลายแถบ เมล็ดมีรูปรางแบบรูปไขยาวเรียว มีความหนาปานกลาง และมีเปลือกหุม
เมล็ดบาง มีน้ําหนัก 100 เมล็ดปานกลาง มีเปอรเซ็นตน้ํามันต่ํา ปริมาณ alpha-tocopherol ต่ํา มี
ลักษณะตนเตี้ย มีการแตกกิ่งเกิดขึ้นทุกสวนของลําตน มีดอกตรงกลางขนาดใหญ สวนดอกยอยมี
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ขนาดเล็ก มีรูปรางกลีบรองดอกแบบกลม มีกลีบดอกแบบรูปไข มีจํานวนกลีบดอกปานกลาง มี
รูปรางใบเล้ียงแบบกลม มีรูปรางใบ และรูปรางฐานใบแบบรูปหัวใจ ใบมีขนาดปานกลาง และมี
จานดอกขนาดคอนขางเล็ก  
 

การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของทานตะวนัสายพันธุแท 56 สายพันธุ และ
พันธุการคา 3 พันธุโดยการวิเคราะหการกระจายตัวของขอมูลดวยวิธี Principal coordinate analysis 
(PCoA) พบวา สามารถแยกความแตกตางของทานตะวันท่ีมีลักษณะทางสัณฐานวิทยาใกลเคียงกัน
ไดชัดเจน และมีประสิทธิภาพมากขึ้น เชน สามารถจัดกลุมสายพันธุ HA291 HA65 และ HA224 ท่ี
แยกออกมาอยูนอกกลุมของ B-line สายพันธุอ่ืนในการวิเคราะหดวยวิธี UPGMA ได 

 
และผลการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมดวยวิธี PCoA ใหผลสอดคลองกับการจัด

กลุมโดยวิธี UPGMA โดยแบงกลุมทานตะวันออกเปน R-line และ B-line ซ่ึงลักษณะดังกลาวมี
ความสําคัญสําหรับใชในการจัด heterotic group เพ่ือสรางเมล็ดพันธุลูกผสมในโครงการปรับปรุง
ทานตะวัน ผลการทดลองท่ีไดคลายคลึงกับการทดลองของ Hongtrakul et al. (1997); Norma et al. 
(2002); Popov et al. (2002) และ Yue et al. (2009) ท่ีแบงกลุมของทานตะวันสายพันธุแท 24 12 30 
และ 177 สายพันธุ ตามลําดับ ออกเปนกลุม R-line และ B-line ไดชัดเจนเชนเดียวกัน รวมถึงการจัด
กลุมขอมูลเปอรเซ็นตน้ํามัน และปริมาณ alpha-tocopherol ไดชัดเจนขึ้น แตอยางไรก็ตาม ลักษณะ
ทางสัณฐานวิทยาเชิงปริมาณท่ีศึกษาอ่ืน  ๆเชน อายุการออกดอก อายุสุกแก เปนตน ไมสามารถ
นํามาใชในการจําแนกความหลากหลายทางพันธุกรรมของทานตะวันท่ีศึกษาได เนื่องจากขอมูลมี
ความใกลเคียงกันมาก และมีการกระจายของขอมูลอยางตอเนื่องจึงไมสามารถจัดกลุมไดอยาง
ชัดเจน ทํานองเดียวกับรายงานของ Sujatha et  al. (2002) และ Dong et al. (2007) ซ่ึงพบวาอายุออก
ดอก และระยะเวลาการเจริญเติบโตไมสามารถใชจัดกลุมทานตะวันสายพันธุแทได 
 

ในการการจัดกลุมสายพันธุทานตะวันกลุม R-line และกลุม B-line ดวยวิธี PCoA ใหผล
สอดคลองกับวิธี UPGMA เชน ในสายพันธุ HA349 HA313 และ HA353 ถูกจัดอยูในกลุมเดียวกัน 
เนื่องจากเปนทานตะวันชนิดบริโภคเมล็ดท่ีมีเปอรเซ็นตน้ํามันต่ํา และพัฒนามาจากสายพันธุพอ
หรือแมเดียวกัน คือ HA292 หรือสายพันธุ HA341 HA343 และ HA382 ซ่ึงเปนทานตะวันชนิด
น้ํามันท่ีมีเปอรเซ็นตน้ํามันสูง และถูกจัดอยูในกลุมเดียวกัน เนื่องจากสายพันธุเหลานี้พัฒนามาจาก
สายพันธุ HA89 เหมือนกัน และสายพันธุ RHA297 RHA348 RHA360 RHA366 และ RHA388  ซ่ึง
เปนทานตะวันชนิดน้ํามันท่ีมียีนแกการเปนหมัน (R-line) ท่ีพัฒนามาจากสายพันธุ RHA274 ท่ีมี
ความดีเดนในการใหน้ํามันเหมือนกัน จึงถูกจดัอยูในกลุมเดียวกัน (GRIN, 2009) ผลการทดลองท่ี
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ไดสอดคลองกับการทดลองของ Hongtrakul et al. (1997) ท่ีศึกษาความสัมพันธทางพันธุกรรมของ
ทานตะวันชนิดน้ํามัน 24 สายพันธุ ดวยเครื่องหมายเอเอฟแอลพี แลวพบวาสายพันธุ HA124 
HA234 HA852 จัดอยูในกลุม B-line สวนสายพันธุ RHA265 RHA294 จัดอยูในกลุม R-line และจัด
กลุมของ B-line กับ  R-line แยกออกจากกันคนละกลุม และ Norma et al. (2002) ท่ีจัดจําแนกกลุม
ทานตะวันพันธุดีเดน 16 สายพันธุโดยใชเครื่องหมายไมโครแซลเทลไลท และพบวา สายพันธุ 
HA303 HA292 และ RHA293 ถูกจัดอยูในกลุมเดียวกัน เนื่องจากเปนสายพันธุทานตะวันชนิด
บริโภคเมล็ดเชนเดียวกันโดย HA292 กับ RHA293 ท่ีมีความใกลชิดทางพันธุกรรมสูง นอกจากนี้ยัง
มีการศึกษาของ Sujatha et al. (2002) ท่ีประเมินความหลากหลายทางพันธุกรรมของทานตะวันสาย
พันธุแท 51 สายพันธุท่ีมีความแตกตางของแหลงกําเนิด โดยใชลักษณะทางสัณฐานวิทยา และ
สามารถจัดกลุมทานตะวันได 8 กลุม โดยมีสายพันธุ RHA278 และ RHA348 จัดกลุมไดสอดคลอง
กับการจัดกลุมในการทดลองนี้  
  

การจัดกลุมสายพันธุทานตะวันท่ีไดจากขอมูลเครื่องหมายเอเอฟแอลพีโดยวิธี UPGMA 
และ PCoA สามารถแบงทานตะวันออกเปน 2 กลุม คือ B-line และ R-line ท่ีแตละกลุมสามารถแบง
ออกเปน 2 กลุมยอยโดยแบงตามเปอรเซ็นตน้ํามัน เปนทานตะวันชนิดน้ํามัน และชนิดบริโภคเมล็ด 
คือ ทานตะวัน B-line ชนิดบริโภคเมล็ด (CB) ชนิดน้ํามัน (OB-A, B, C) และทานตะวัน R-line ชนิด
บริโภคเมล็ด (CR) ชนิดน้ํามัน (OR) ดังภาพท่ี 7 ซ่ึงสอดคลองกับผลการศึกษาของ Cheres and 
Knapp (1998) ท่ีศึกษาเกี่ยวกับแหลงกําเนิดของบรรพบุรุษกับความหลากหลายทางพันธุกรรมของ
ทานตะวันสายพันธุแทจากแหลงตาง ๆ 156 สายพันธุ โดยการวิเคราะห coancestry สามารถ
แบงกลุมทานตะวันออกเปนทานตะวันชนิดบริโภคเมล็ด และชนิดน้ํามันท่ีมีความหลากหลายของ
แหลงพันธุกรรมท่ีแคบ การจัดกลุมทานตะวันจึงมีจํานวนกลุมนอย เชน ในทานตะวันท่ีมียีนรักษา
ความเปนหมัน (B-line) ชนิดน้ํามัน แบงเปนกลุมยอยได 4 กลุมยอย สวนทานตะวันท่ีมียีนแกการ
เปนหมัน (R-line) ชนิดน้ํามัน แบงเปนกลุมยอยได 3 กลุมยอย และไมสามารถแบงแยกกลุม
ทานตะวันชนิด R-line ไดชัดเจนเหมือนกับชนิด B-line เนื่องจากมีลักษณะ heterogeneous และผล
การทดลองของ Yue et al. (2009) ท่ีใชเครื่องหมายทีอารเอพีในศึกษาความหลากหลายและ
ความสัมพันธทางพันธุกรรมของทานตะวันสายพันธุแท 177 สายพันธุท่ีพัฒนาจาก USDA-ARS 
โดยใช 12 คูไพรเมอร สามารถแบงกลุมทานตะวันออกเปน 2 กลุม คือ ทานตะวันชนิดน้ํามัน และ
ชนิดบริโภคเมล็ด และแตละกลุมแบงออกเปนกลุม fertility maintainer (OB, OR) และ fertility 
restorer (CB, CR) ท่ีแบงเปนกลุมยอยได 4, 3, 2 และ 2 กลุมยอย ตามลําดับ  
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ภาพที่ 7  แผนภาพสรุปแสดงความสัมพันธของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุ 

 ลูกผสมทางการคาท่ีศึกษาโดยใชขอมูลเครื่องหมายเอเอฟแอลพี 
  

จากการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมโดยใชขอมูลลักษณะทางสัณฐานวิทยา และ
เครื่องหมายเอเอฟแอลพี พบวา สายพันธุทานตะวันท่ีนํามาศึกษาเปนสายพันธุท่ีมีลักษณะทาง
สัณฐานวิทยาท่ีใกลเคียงกันมาก เนื่องจากพ้ืนฐานแลวทานตะวันท่ีมีความหลากหลายทางพันธุกรรม
ต่ํา (Tang and Knapp, 2003; Liu and Burke, 2006) พอแมพันธุท่ีนํามาปรับปรุงพันธุทานตะวันสวน
ใหญมีประวัติของพันธุ (pedigree) ท่ีมีบรรพบุรุษรวมกัน (GRIN, 2009) โดยขอมูลดังกลาวไดถูก
รวบรวมไวในวารสาร Crop Science หรือใน Germplasm Resources Information Network (GRIN)  
 

การจัดกลุมสายพันธุทานตะวันโดยใชขอมูลลักษณะทางสัณฐานวิทยา และเครื่องหมาย   
เอเอฟแอลพีใหผลการศึกษาท่ีสอดคลองกนัในกลุมทานตะวันชนิดไมมีลายแถบ (R-line ชนิด
น้ํามัน; RHA265 RHA360 RHA348 RHA269 RHA386 RHA364 RHA299 RHA278 RHA297 
RHA388) กลุมทานตะวัน B-line ชนิดบริโภคเมล็ด (HA314 HA313 HA286 HA349 HA304 
HA316 HA353 HA292) และกลุมทานตะวันท่ีมีลักษณะทางสัณฐานวิทยาตาง ๆ เหมือนกับพันธุ
การคา 3 พันธุ (HA236 HA852 HA853 HA302 หันตรา) ท่ีแยกออกมาจากกลุมอ่ืน ๆ ชัดเจน การจัด
กลุมโดยใชขอมูลลักษณะทางสัณฐานวิทยาไมสามารถแบงกลุมทานตะวันมีลายแถบชนิดน้ํามัน 
(กลุมท่ี 2.2) ซ่ึงมีกลุมใหญเปนกลุมยอยได แตการจัดกลุมโดยใชขอมูลเครื่องหมายเอเอฟแอลพี 
สามารถจัดจําแนกกลุมท่ี 2.2 ออกเปนกลุมยอย คือ ทานตะวัน B-line ชนิดน้ํามัน และ R-line ชนิด
บริโภคเมล็ดได เพราะขอมูลจากเครื่องหมายเอเอฟแอลพีเปนการตรวจสอบความหลากหลายทาง
พันธุกรรมในระดับดีเอ็นเอ พืชแตละชนิดแตละสายพันธุมีการจัดเรียงตัวของนิวคลีโอไทดใน
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โมเลกุลดีเอ็นเอท่ีเปนเอกลักษณ การตรวจหาความแตกตางหรือโพลีมอรฟซึมของลําดับเบสใน
โมเลกุลของดีเอ็นเอ จึงทําใหพบความแตกตางโดยละเอียดของสายพันธุพืช จึงสามารถแยกความ
แตกตางของพืชท่ีมีลักษณะภายนอก (phenotype) เหมือนกันมากได การศึกษาความหลากหลายทาง
พันธุกรรมโดยใชเครื่องหมายดีเอ็นเอจึงนิยมนํามาใชศึกษาประกอบกับขอมูลลักษณะทางสัณฐาน
วิทยาของพืชเพ่ือใหไดขอมูลสายพันธุพืชท่ีถูกตองและสมบูรณมากขึ้น  
 

จากการศึกษาความความหลากหลายทางพันธุกรรมโดยใชลักษณะทางสัณฐานวิทยา และ
เครื่องหมายเอเอฟแอลพี สามารถนําไปใชประโยชนเพ่ือเปนขอมูลพ้ืนฐานในการพัฒนาและ
ปรับปรุงพันธุทานตะวันในดานตาง ๆ เชน การคัดเลือกหาสายพันธุพอแมสําหรับสรางประชากรใน
การปรับปรุงพันธุตอไปได



 

 

สรุปและขอเสนอแนะ 
 

 สรุป 
 

1.  การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมโดยใชลักษณะทางสัณฐานวิทยา พบวา มี
เพียง 26 ลักษณะ ท่ีสามารถนํามาจัดกลุม และแยกความแตกตางของทานตะวันสายพันธุแทได
ชัดเจน เม่ือนําขอมูลมาวิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรมดวยวิธี UPGMA พบวา มีคา
สัมประสิทธ์ิความตางอยูชวงระหวาง 0.00-0.44 ซ่ึงสามารถจัดจําแนกทานตะวันสายพันธุแท
ออกเปน 2 กลุมใหญ คือ กลุมของทานตะวันท่ีเมล็ดไมมีลายแถบ และกลุมของทานตะวันท่ีเมล็ดมี
ลายแถบ ซ่ึงประกอบดวย 2 กลุมยอย คือ ทานตะวันชนิดน้ํามัน และชนิดบริโภคเมล็ด  

 
2.  การใชลักษณะทางสัณฐานวิทยาในการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของ

ทานตะวันสายพันธุแท สามารถใชจัดจําแนกลักษณะทางสัณฐานวิทยาเชิงคุณภาพไดดีกวาการจัด
จําแนกลักษณะทางสัณฐานวิทยาเชิงปริมาณ  

 
3.  การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมโดยใชเครือ่งหมายเอเอฟแอลพี พบวา มี     

ไพรเมอร 23 คูไพรเมอร จากจํานวน 59 คูไพรเมอร ท่ีสามารถสรางลายพิมพดีเอ็นเอของทานตะวัน
ท่ีนํามาศึกษาได มีเปอรเซ็นตโพลีมอรฟซึมเทากับ 64.85 เปอรเซ็นต มีความหลากหลายทาง
พันธุกรรมปานกลางถึงสูง และเม่ือวิเคราะหดวยวิธี UPGMA พบวา มีคาสัมประสิทธ์ิความเหมือน
อยูชวงระหวาง 0.37-1.00 และจัดจําแนกสายพันธุของทานตะวันสายพันธุแทไดอยางชัดเจน
ออกเปน 2 กลุมใหญ คือ ทานตะวันกลุม Restorer (R) line และกลุม Maintainer (B) line ซ่ึง
ประกอบดวย 2 กลุมยอย คือ ทานตะวันชนิดน้ํามัน และชนิดบริโภคเมล็ด โดยมีคา PICs เฉล่ีย
เทากับ 0.293 
 

4.  จากการวิเคราะห PCoA สามารถจัดกลุมสายพันธุทานตะวันตามลักษณะทางสัณฐาน
วิทยาเชิงปริมาณไดชัดเจนมากขึ้น โดยมีคา PC1 เทากับ 40.95 เปอรเซ็นต PC2 เทากับ 23.66 
เปอรเซ็นต และ PC3 เทากับ 17.21 เปอรเซ็นตของความแปรปรวนท้ังหมด และสามารถจัดกลุมการ
กระจายตัวได 4 กลุม เชนเดียวกับการจัดกลุมโดยวิธี UPGMA  
 
 5.  การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมโดยใชเครื่องหมายเอเอฟแอลพีรวมกับ
ลักษณะทางสัณฐานวิทยา ทําใหสามารถศึกษาความสัมพันธทางพันธุกรรมทานตะวันสายพันธุแท



 

 

118 
ไดชัดเจน และละเอียดมากขึ้น โดยจัดกลุมทานตะวันตามลักษณะทางสัณฐานวิทยาเชิงปริมาณได
ชัดเจน เชน น้ําหนัก 100 เมล็ด เปอรเซ็นตน้ํามัน ลักษณะ Restorer (R) line และ Maintainer (B) 
line ซ่ึงเปนลักษณะสําคัญสําหรับนําไปใชปรับปรุงพันธุ สรางสายพันธุใหม และการจัด heterotic 
group เพ่ือสรางเมล็ดพันธุลูกผสม หรือการสรางประชากรใหมในโครงการปรับปรุงพันธุ
ทานตะวันตอไป 

 
ขอเสนอแนะ 

 
1.  เพ่ือใหไดผลการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมท่ีชัดเจนมากยิ่งขึ้นควรเพ่ิมดวย

การศึกษาดวยเครื่องหมายดีเอ็นเอท่ีมีความเฉพาะเจาะจง เชน เครื่องหมายเอสเอสอาร เอสเอสซีพี 
อีเอสที หรือเครื่องหมายโปรตีนท่ีมากขึ้น ซ่ึงเปนการเพ่ิมความละเอียดของขอมูลความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมของทานตะวัน และสามารถนําไปใชประโยชนในดานตาง ๆ ไดดียิ่งขึ้น เชน การทํา
แผนท่ียีน การวิเคราะห QTL และการคัดเลือกโดยใชเครื่องหมายดีเอ็นเอ (MAS) 

  
2.  ในการประเมินความหลากหลายทางพันธุกรรมของทานตะวัน ควรมีการรวบรวม         

สายพันธุทานตะวันจากแหลงตาง ๆ เพ่ิมขึ้น เพ่ือเพ่ิมขอมูลความหลากหลายทางพันธุกรรมสําหรับ
โครงการปรับปรุงพันธุทานตะวันในอนาคต
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การบันทึกขอมูลลักษณะทางสัณฐานวิทยา 
 

บันทึกขอมูลลักษณะทางสัณฐานวิทยาของทานตะวัน โดยประยุกตจาก การบันทึกขอมูล
ทานตะวัน (ศูนยวิจัยพืชไรเชียงใหม, 2540) และ Descriptors for cultivated and wild sunflower 
(IBPGR, 1985) มีรายละเอียดดังตอไปนี ้ 

 
1.  ขอมูลท่ัวไป 

 
1.1  วันปลูก บันทึกวันท่ีหยอดเมล็ดลงในแปลง 

 
1.2  วันงอก บันทึกโดยนับจํานวนวันตั้งแตวันหยอดเมล็ดลงในแปลงถึงวันท่ีลําตนออน

โผลพนดิน 50% หรือเกินครึ่งหนึ่งของจํานวนตนในแปลง 
 

1.3  วันออกดอก บันทึกโดยนับจํานวนวันตั้งแตวันงอกถึงวันท่ีดอกเริ่มบาน 50% 
หรือเกินครึ่งหนึ่งของจํานวนตนในแปลง 
 

1.4  วันสุกแก บันทึกโดยนับจํานวนวันตั้งแตวันงอกถึงวันท่ีจานดอกเปล่ียนเปน                 
สีน้ําตาลหรือหลังจานดอกเปนสีน้ําตาล 

 
1.5  วันเก็บเกี่ยว บันทึกโดยนับจํานวนวันตั้งแตวันงอกถึงวันท่ีจานดอกแหงหมด 

 
2.  ลักษณะทางสัณฐานวิทยาของลําตน 

 
2.1  ความงอกในสภาพแปลง บันทึกเปอรเซ็นตความงอกในแปลงเม่ือทานตะวันมีอายุ 2 

สัปดาหหลังการปลูก แบงเปน 5 ประเภท ดังนี ้
 

1 เมล็ดงอกประมาณ > 90% 
2 เมล็ดงอกประมาณ > 81- 90% 
3 เมล็ดงอกประมาณ > 71- 80% 
4 เมล็ดงอกประมาณ > 61- 70% 
5 เมล็ดงอกประมาณ < 60% 
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2.2  ความสูง (plant height at full flowering) บันทึกความสูงของลําตนโดยทําการวัด

จากระดับผิวดิน (ground level) จนถึงจดุสูงสุดของลําตน โดยรวมสวนของดอกเม่ือดอกทานตะวัน
บาน 100 % และคํานวณคาเฉล่ียจาก 5 ตน บันทึกหนวยเปนเซนติเมตร แบงเปน 9 ระดับ คือ 
 

1 Dwarf    (< 40 เซนติเมตร) 
2 Extremely small  (40.1 - 80.0 เซนติเมตร) 
3 Small    (80.1 - 120.0 เซนติเมตร) 
4 Small to medium (120.1 - 160.0 เซนติเมตร) 
5 Medium   (160.1 - 200.0 เซนติเมตร) 
6 Medium to tall   (200.1 – 240.0 เซนติเมตร) 
7 Tall    (240.1 - 280.0 เซนติเมตร) 
8 Tall to extremely tall  (280.1 - 320.0 เซนติเมตร) 
9 Extremely tall   (> 320.0 เซนติเมตร) 
 

2.3  การแตกกิ่งกาน บันทึกการแตกกิ่งกาน เม่ือดอกทานตะวันบาน 100 % คือ 
 

0 ไมมีการแตกกิ่ง 
+ มีการแตกกิ่ง 
 

2.4  รูปแบบของการแตกกิ่งกาน (type of branching) บันทึกรูปแบบการแตกกิ่งกาน 
สําหรับสายพันธุท่ีมีการแตกกิ่งกาน เม่ือดอกทานตะวันบาน 100 % แบงเปน 4 ประเภท (ภาพผนวก
ท่ี 1) คือ 

 
1 เกิดบริเวณสวนลางของลําตน (basal branching) 
2 เกิดบริเวณสวนบนของลําตน (top branching) 
3 เกิดขึ้นทุกสวนของลําตนโดยดอกกลางมีขนาดใหญ ดอกอ่ืน ๆ   

มีขนาดเล็ก (fully branched with central head) 
4 เกิดขึ้นทุกสวนของลําตนโดยทุกดอกมีขนาดเทากัน 

(fully branched without central head) 
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ภาพผนวกที่ 1  รูปแบบของการแตกกิ่งกาน (type of branching) 
 

2.5  ความยาวของกานใบ (petiole) วัดความยาวของกานใบ (เซนติเมตร) ระยะดอกบาน 
100 % แบงเปน 4 ระดับ คือ 

 
0 ไมมีกานใบ (sessile leaves) 
1 คอนขางส้ัน (extremely short) 
5 ปานกลาง (medium) 
9 คอนขางยาว (extremely long) 

 
2.6  ลักษณะของกานใบ (leaf habit of petiole) บันทึกลักษณะของกานใบ เม่ือดอก

ทานตะวันบาน 100 % แบงเปน 5 ประเภท คือ 
 

1 ตั้งตรง (Erect) 
3 ตั้งตรงถึงกึ่งตั้งตรง (Erect to semi-erect) 
5 กึ่งตั้งตรง (Semi-erect) 
7 กึ่งตั้งตรงถึงขนานกับพ้ืนดิน (Semi-erect to horizontal) 
9 ขนานกับพ้ืนดิน (Horizontal) 

 
2.7  ความยาวของปลอง (length of internodes of stem) วัดความยาวของปลอง ระยะดอก

บาน 100 % แบงเปน 3 ระดับ คือ 
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3 ส้ัน (short) 
5 ปานกลาง (medium) 
7 ยาว (long) 

 
3.  ลักษณะทางสัณฐานวิทยาของใบ 

 
3.1  รูปรางใบเล้ียง (shape of cotyledon) บันทึกลักษณะรูปรางใบเล้ียงเม่ือทานตะวันมี

อายุ 2 สัปดาหหลังการปลูก แบงเปน 4 ประเภท (ภาพผนวกท่ี 2) ดังนี ้
  

1  รูปกลมมน (elliptical) 
2  รูปไข (oval) 
3  รูปคอนขางยาว (extended) 
4  รูปคอนขางกลม (rounded) 

 

 
 

ภาพผนวกที่ 2  รูปรางใบเล้ียง (shape of cotyledon) 
 

3.2  รูปรางใบ (leaf shape) บันทึกลักษณะรูปรางใบ เม่ือดอกทานตะวันบาน 100 % 
แบงเปน 5 ประเภท (ภาพผนวกท่ี 3) ดังนี ้

 
1 ใบรูปไข (oblong) 
2 ใบรูปหอก (lanceolate) 
3 ใบรูปสามเหล่ียม (triangular) 
4 ใบรูปหัวใจ (cordate) 
5 ใบรูปคอนขางกลม (rounded)  



 

 

138 

 
 

ภาพผนวกที่ 3  รูปรางใบ (leaf shape) 
 

3.3  รูปรางฐานใบ (leaf base) ระยะดอกบาน 100 % แบงเปน 4 ประเภท (ภาพผนวกท่ี 
5) คือ 
 

1 ลักษณะฐานรีหรือแหลม  (acute) 
3 ลักษณะฐานสามเหล่ียม (deltoid) 
5 ลักษณะฐานหัวใจ (cordate) 
7 ลักษณะฐานรูปรางเหมือนหูใบ (auriculate) 
 

 
 

ภาพผนวกที่ 4  รูปรางฐานใบ (leaf base) 
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3.4  สีใบ (leaf color) บันทึกลักษณะสีใบ ระยะดอกบาน 100 % แบงเปน 3 ประเภท 

ดังนี ้
 

3 สีเขียวออน (light green) 
5 สีเขียว (medium green) 
7 สีเขียวเขม (dark green) 
 

3.5  ความมันวาวของใบ (leaf glassiness) ระยะดอกบาน 100 % คือ 
 

0 ไมมีความมัมวาว 
+ มีความมัมวาว 

 
3.6  การพุพองของใบ (leaf blistering) ระยะดอกบาน 100 % คือ 

 
0 ไมมีความพุพอง 
+ มีความพุพอง 

 
3.7  รูปรางใบเม่ือตัดตามขวาง (shape of cross section of leaf) ระยะดอกบาน 100 % 

แบงเปน 3 ประเภท (ภาพผนวกท่ี 4) คือ 
 

3 Concave 
5 Flat 
7 Convex 

 

 
 

ภาพผนวกที่ 5  รูปรางใบเม่ือตัดตามขวาง (shape of cross section of leaf) 
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3.8  จํานวนใบตอตน (number of leaves) นับจํานวนใบในระยะออกดอก 50% แบงเปน 

3 ประเภท ดังนี ้
 

3 นอย (few)  : < 15 ใบ/ตน 
5 ปานกลาง (medium) : 16-25 ใบ/ตน 
7 มาก (many)  : > 26 ใบ/ตน 

 
3.9  องศาเสนกลางใบ (angle of lateral veins of leaf) ระยะดอกบาน 100 % แบงเปน 3 

ประเภท (ภาพผนวกท่ี 6) คือ 
 

3 acute 
5 right angle or nearly right angle 
7 obtuse 
 

 
 

ภาพผนวกที ่6 องศาเสนกลางใบ (angle of lateral veins of leaf) 
 

3.10  ขนาดใบ (leaf size) วัดสวนกวางสุดของใบ ระยะดอกบาน 100 % แบงเปน 5 
ประเภท คือ 

 
1 ขนาดเล็กมาก (extremely small) : < 5 เซนติเมตร 
3 ขนาดเล็ก (small)  : 6-10 เซนติเมตร 
5 ขนาดปานกลาง (medium) : 11-15 เซนติเมตร 
7 ขนาดใหญ (large)  : 16-20 เซนติเมตร 
9 ขนาดใหญมาก (extremely Large) : > 20 เซนติเมตร 
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4.  ลักษณะทางสัณฐานวิทยาของดอก 

 
4.1  รูปรางกลีบรองดอก (bract shape) บันทึกลักษณะรูปรางกลีบรองดอก เม่ือดอก

ทานตะวันบาน 100 % แบงเปน 4 ประเภท (ภาพผนวกท่ี 7) ดังนี ้
 

1 รูปรางกรวยปลายแหลม  (convergent) 
2 คอนขางยาวขอบขนานกัน (parallel edges) 
3 คอนขางกลม (rounded) 
4 ลักษณะหยัก (curly) 

 
4.2  ขนาดกลีบรองดอก (bract size) บันทึกขนาดกลีบดอกรูปรางเม่ือดอกทานตะวัน

บาน 100 % แบงเปน 3 ประเภท ดังนี ้
 

3 เล็ก (small) 
5 ปานกลาง (medium) 
7 ใหญ (large) 
 

4.3  ความยาวของกลีบรองดอก (bract peak length) บันทึกความยาวของกลีบรองดอก 
เม่ือดอกทานตะวันบาน 100 % แบงเปน 3 ประเภท ดังนี ้

 
3 ส้ัน (short) 
5 ปานกลาง (medium) 
7 ยาว (long) 
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ภาพผนวกที่ 7 รูปรางกลีบรองดอก (bract shape) 
 

4.4  รูปรางของกลีบดอก (shape of ray flower) บันทึกลักษณะรูปรางกลีบดอก เม่ือดอก
ทานตะวันบาน 100 % แบงเปน 3 ประเภท ดังนี ้

 
1 รูปรางยาวเรียว (elongated) 
2 รูปคลายไข (ovoid) 
3 รูปกลม (rounded) 
 

4.5  สีกลีบดอก (color of ray flower) บันทึกลักษณะสีกลีบดอก เม่ือดอกทานตะวันบาน 
100 % แบงเปน 7 สี ดังนี ้

 
1 สีงา (ivory)   
2 สีเหลืองออน (pale yellow) 
3 สีเหลือง (yellow) 
4 สีสม (orange) 
5 สีมวง (purple) 
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6 สีแดง (red) 
7 หลากหลายสี (multicolour) 

 
4.6  จํานวนของกลีบดอก (number of ray flowers) บันทึกจํานวนกลีบดอก เม่ือดอก

ทานตะวันบาน 100 % แบงเปน 5 ประเภท ดังนี ้
 

1 คอนขางนอย (extremely few)  : < 25 กลีบ/จานดอก 
3 นอย (few)   : 26-35 กลีบ/จานดอก 
5 ปานกลาง (medium)  : 36-45 กลีบ/จานดอก 
7 มาก (many)   : > 45 กลีบ/จานดอก 
9 จํานวนมาก และมีขนาดเล็กฝอยคลายดอกเบญจมาศ 

(chrysanthemum)  
 

4.7  สีดอก (color of disk flower) บันทึกลักษณะสีดอก เม่ือดอกทานตะวันบาน 100 % 
แบงเปน 3 สี ดังนี ้

 
1 สีเหลือง (yellow) 
2 สีแดง (red) 
3 สีมวง (purple) 
 

4.8  สีเกสรตัวผู (pollen color) บันทึกลักษณะสีเกสรตัวผู เม่ือดอกทานตะวันบาน       
100 % แบงเปน 4 สี ดังนี ้

 
1 สีขาว (white)   
2 สีเหลืองออน (pale yellow) 
3 สีเหลือง (yellow) 
4 สีสม (orange) 
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5.  ลักษณะทางสัณฐานวิทยาของจานดอก 

 
5.1  การทํามุมของจานดอก (head angle at maturity) บันทึกลักษณะการทํามุมของ   

จานดอกกับลําตน เม่ือจานดอกทานตะวันเปล่ียนเปนสีน้ําตาล แบงเปน 6 ประเภท (ภาพผนวกท่ี 8) 
คือ 

 
1 0?   (จานดอกหงายขึ้นขนานกับพ้ืนดิน) 
2 45? (จานดอกทํามุม 45? กับพ้ืนดิน) 
3 90? (จานดอกทํามุม 90? กับพ้ืนดิน) 
4 135? (จานดอกทํามุม 135? กับพ้ืนดิน) 
5 180? (จานดอกทํามุม 180? กับพ้ืนดิน) 
6 225? (จานดอกทํามุม 225? กับพ้ืนดิน) 
 

5.2  ขนาดของจานดอก (head size) บันทึกโดยวัดเสนผานศูนยกลางของจานดอกเปน
เซนติเมตร เม่ือจานดอกทานตะวันเปล่ียนเปนสีน้ําตาล คํานวณจากคาเฉล่ีย 5 จานดอก แบงเปน 4 
ประเภท คือ 

 
3 เล็ก (small)  : < 10 เซนติเมตร  
5 ปานกลาง (medium) : 11-15 เซนติเมตร 
7 ใหญ (large)  : 16-20 เซนติเมตร 
9 ใหญมาก (very large) : >20 เซนติเมตร 

 
5.3  ลักษณะของจานดอก (head Shape) บันทึกลักษณะรูปรางของจานดอก เม่ือจานดอก

ทานตะวันเปล่ียนเปนสีน้ําตาล แบงเปน 4 ประเภท (ภาพผนวกท่ี 9) คือ 
 

1 จานดอกเวาเขาขางใน (concave) 
2 จานดอกเรียบ (flat) 
3 จานดอกโคงออกขางนอก (convex) 
4 จานดอกบิดเบ้ียว  (misshappen) 
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ภาพผนวกที่ 8  การทํามุมของจานดอก (head angle at maturity) 
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ภาพผนวกที่ 9  ลักษณะของจานดอก (head Shape) 
 

6.  ลักษณะทางสัณฐานวิทยาของเมล็ด 
 

6.1  ความยาวของเมล็ด (length of seed) บันทึกโดยวัดความยาวของเมล็ดเปน
เซนติเมตร แบงเปน 3 ประเภท ดังนี ้

 
3 ส้ัน (short)  : < 1.0 เซนติเมตร 
5 ปานกลาง (medium) : 1.0-1.3 เซนติเมตร 
7 ยาว (long)  : > 1.4 เซนติเมตร 

 
6.2  รูปรางของเมล็ด (shape of seed) บันทึกลักษณะรูปรางของเมล็ด แบงเปน 4 

ประเภท (ภาพผนวกท่ี 10) คือ 
 

1 เมล็ดรูปเรียวยาว (elongated) 
2 เมล็ดรูปไขหัวแหลม (ovoid elongated) 
3 เมล็ดรูปไขบานกวาง (ovoid wide) 
4 เมล็ดรูปกลม (rounded) 
 

 
 

ภาพผนวกที่ 10  รูปรางของเมล็ด (shape of seed) 
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6.3  ความหนาของเมล็ด (thickness of seed) บันทึกลักษณะความหนาของเมล็ด 

แบงเปน 3 ประเภท คือ 
 

3 เมล็ดบาง (thin)   : < 0.5 มิลลิเมตร 
5 เมล็ดหนาปานกลาง (medium) : 0.5-0.7 มิลลิเมตร 
7 เมล็ดหนามาก (thick)  : > 0.7 มิลลิเมตร 

 
6.4  สีเมล็ด (seed color) บันทึกลักษณะสีของเมล็ด แบงเปน 5 สี คือ 

 
1 สีขาว (white) 
2 สีเทา (grey) 
3 สีน้ําตาล (brown) 
4 สีดํา (black) 
5 สีมวง (anthocyanin) 
 

6.5  สีลายแถบเมล็ด (color of seed stripes) บันทึกลักษณะสีลายแถบเมล็ด แบงเปน 3 สี 
คือ 

 
1 ลายแถบขาว (white) 
2 ลายแถบเทา (grey) 
3 ลายแถบเทาออกมวง (violet grey) 
 

6.6  ตําแหนงของแถบ (position of stripes) บันทึกลักษณะตําแหนงของลายแถบเมล็ด 
แบงเปน 3 ประเภท (ภาพผนวกท่ี 11) คือ 

 
1 ลายแถบขอบเมล็ด (marginal) 
2 ลายแถบขวาตรงสวนกลาง (lateral) 
3 ลายแถบท้ังดานริม และกลางเมล็ด (both marginal and lateral) 
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ภาพผนวกที่ 11  ตําแหนงของแถบ (position of stripes) 
 

6.7  ความหนาของเปลือกหุมเมล็ด (pericarp thickness) บันทึกลักษณะความหนาของ
เปลือกหุมเมล็ด แบงเปน 5 ประเภท คือ 

 
1 บางมาก (extremely thin) : < 0.30 มิลลิเมตร 
3 บาง (thin)   : 0.31 - 0.50 มิลลิเมตร 
5 ปานกลาง (medium)  : 0.51 - 0.70 มิลลิเมตร 
7 หนา (thick)   : 0.71 - 0.90 มิลลิเมตร 
9 หนามาก (very thick)  : > 0.90 มิลลิเมตร 

 
6.8  น้ําหนัก 100 เมล็ด บันทึกน้ําหนัก 100 เมล็ด คํานวณจากคาเฉล่ียจํานวน 5 ซํ้า 

แบงเปน 3 ประเภท คือ  
 
 3 นอย (few)  : < 5 กรัม 
 5 ปานกลาง (medium) : 5-10 กรัม 

7 มาก (many)  : > 10 กรัม 
 

6.9  เปอรเซ็นตการติดเมล็ด บันทึกเปอรเซ็นตการติดเมล็ด คํานวณจากคาเฉล่ียจํานวน 5 
จานดอก แบงเปน 3 ประเภท คือ 

 
3 ต่ํา (low)  : < 60 % 
5 ปานกลาง (medium) : 61-80 % 

    7 สูง (high)  : > 81 % 
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6.10  เปอรเซ็นตน้ํามัน บันทึกเปอรเซ็นตน้ํามัน คํานวณจากคาเฉล่ียจํานวน 2 ซํ้า 

แบงเปน 5 ระดับ คือ 
 

 1 ต่ํามาก (extremely low) : < 20 % 
   3 ต่ํา (low)  : 21 – 25 % 
   5 ปานกลาง (medium) : 26 – 30 % 
   7 สูง (high)  : 31 – 35 % 
   9 สูงมาก (extremely high) : > 40 % 
 

6.11  ปริมาณ alpha-tocopherol (มิลลิกรัม/กรัม) วิเคราะหปริมาณ alpha-tocopherol ของ
เมล็ดท่ีวิเคราะหดวยเครื่อง HPLC ตามวิธีท่ีดัดแปลงมาจาก Goftman et al. (1999) แบงเปน 5 ระดับ 
คือ 

 
 1 ต่ํามาก (extremely low) : < 30 มิลลิกรัม/กรัม   

   3 ต่ํา (low)  : 31-50 มิลลิกรัม/กรัม 
   5 ปานกลาง (medium) : 51-70 มิลลิกรัม/กรัม  

    7 สูง (high)  : 71-90 มิลลิกรัม/กรัม  
    9 สูงมาก (extremely high) : > 90 มิลลิกรัม/กรัม 
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ภาพผนวกที ่12  ลายพิมพดีเอ็นเอของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ 

ท่ีเกิดจากเครื่องหมายเอเอฟแอลพี คูไพรเมอร E-ACC/M-CAG แสดงตัวอยาง 
ตําแหนงแถบดีเอ็นเอท่ีบอกความแตกตาง (ลูกศรช้ี) แถว M คือ แถบดีเอ็นเอ
มาตรฐาน (? X174 DNA/HinfI) 
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ภาพผนวกที ่13  ลายพิมพดีเอ็นเอของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ 

ท่ีเกิดจากเครื่องหมายเอเอฟแอลพี คูไพรเมอร E-CGT/M-AGG แสดงตัวอยาง 
ตําแหนงแถบดีเอ็นเอท่ีบอกความแตกตาง (ลูกศรช้ี) แถว Marker คือ แถบดีเอ็นเอ 
มาตรฐาน (? X174 DNA/HinfI)
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ประวัติการศึกษา และการทํางาน 
 

ช่ือ –นามสกุล นางสาวลลิดา อาจสูงเนิน 
วัน เดือน ป ท่ีเกิด 19 กุมภาพันธ พ.ศ. 2527 
สถานท่ีเกิด  จังหวัดอุบลราชธาน ี
ประวัติการศึกษา วท.บ. (พืชศาสตร) เกียรตินิยมอันดับหนึ่ง 

มหาวิทยาลัยแมโจ 
ตําแหนงหนาท่ีการงานปจจุบัน - 
สถานท่ีทํางานปจจุบัน - 
ผลงานดีเดนและรางวัลทางวิชาการ  - 
ทุนการศึกษาท่ีไดรับ ทุนบัณฑิตผูชวยวิจัยจากศูนยความเปนเลิศ

เทคโนโลยีชีวภาพเกษตร สํานักพัฒนาบัณฑิตศึกษาและ
วิจัยดานวิทยาศาสตรและเทคโนโลย ีสํานักงาน 
คณะกรรมการการอุดมศึกษา กระทรวงศึกษาธิการ 
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