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การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุ

ตรวจสอบซึ่งเปนพันธุการคา 3 พันธุ (Hybrid I Hybrid II และ Hybrid III) ท่ีปลูกชวงฤดูหนาวป 2550 ณ แปลง
ทดลองภาควิชาพืชไรนา คณะเกษตร กําแพงแสน มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร วิทยาเขตกําแพงแสน นครปฐม 
โดยอาศัยลักษณะทางสัณฐานวิทยารวมกับเครื่องหมายเอเอฟแอลพี จากการศึกษาลักษณะทางสัณฐานวิทยา     
26 ลักษณะ พบวา มีคาสัมประสิทธิค์วามตางทางพันธุกรรมอยูในชวง 0.00-0.44 และจัดกลุมทานตะวัน           
สายพันธุแทไดท้ังหมด 2 กลุม โดยใชวิธ ีunweighted pair group method with arithmetic averages (UPGMA) 
คือ กลุมเมล็ดไมมีลายแถบ และกลุมเมล็ดท่ีมีลายแถบ ซึ่งแบงยอยเปน 2 กลุมยอย คือ ทานตะวันชนิดน้ํามัน (oil 
seed) และชนิดบริโภคเมล็ด (non-oil seed)  

  
สวนผลการศึกษาโดยใชเครื่องหมายเอเอฟแอลพี จํานวน 59 คูไพรเมอร พบวา มีเพียง 23 คูไพรเมอร 

ท่ีใหแถบดีเอ็นเอท่ีมีขนาดแตกตางกัน (polymorphic bands) เม่ือศึกษาลายพิมพดีเอ็นเอท่ีเกิดข้ึน พบวา เกิดแถบ
ของดีเอ็นเอท้ังหมด 1,963 แถบ (เฉลี่ย 85.35 แถบ /ไพรเมอร) เปนแถบของดีเอ็นเอท่ีมีความแตกตางกัน 1,278 
แถบ (64.85 %) คา Polymorphic Information Contents (PICs) มีคาอยูในชวง 0.00-0.50 โดยมีคา PICs เฉลี่ย 
0.293 และพบ 247 แถบ มีคาอยูในชวง 0.45-0.50 คิดเปน 12.58 % ของจํานวนแถบดีเอ็นเอท้ังหมด เม่ือศึกษา
ความสัมพันธทางพันธุกรรม พบวา มีคาสัมประสิทธความเหมือนทางพันธุกรรมอยูในชวง 0.37-1.00 และ
สามารถจัดกลุมแบงทานตะวันสายพันธุแทออกจากกันไดอยางชัดเจนไดท้ังหมด 2 กลุมโดยใชวิธี UPGMA คือ 
ทานตะวันกลุม restorer (R) line และกลุม maintainer (B) line ซึ่งแบงยอยเปน 2 กลุมยอย คือ ทานตะวันชนิด
น้ํามัน และชนิดบริโภคเมล็ด สวนคาสัมประสิทธิค์วามเหมือนทางพันธุกรรมท่ีคํานวณโดยใชวิธี Principal 
Coordinate Analysis (PCoA) พบวา ตัวประกอบหลักท่ี 1 2 และ 3 มีความแปรปรวนครอบคลุม 40.95 23.66 
และ 17.21 % ของความแปรปรวนท้ังหมด ตามลําดับ แผนภาพการกระจายตัวของกลุมทานตะวันสายพันธุแท
จากวิธี PCoA ใหผลสอดคลองกับวิธี UPGMA จากผลการศึกษานี้ แสดงใหเห็นวาการจัดกลุมทานตะวันสาย
พันธุแทโดยใชลักษณะทางสัณฐานวิทยาเพียงอยางเดียวไมสามารถจัดแบงกลุม R-line และ B-line ไดชัดเจน  
การใชเครื่องหมายเอเอฟแอลพีรวมกับลักษณะทางสัณฐานวิทยาชวยใหการจัดกลุมทานตะวันสายพันธุแทท่ีมี
ความคลายคลึงกันของลักษณะทางสัณฐานวิทยามากไดอยางมีประสิทธิภาพ ซึ่งสามารถใชคัดเลือกสายพันธุ  
พอแมในการปรับปรุงพันธุทานตะวันลูกผสมหรือพัฒนาประชากรตอไป 
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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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ขอขอบคุณ The North Central Regional Plant Introduction Station (NCRPI, Ames, Iowa, 

U.S.A.)  และมหาวิทยาลัยเทคโนโลยีสุรนารีท่ีใหความอนุเคราะหเมล็ดพันธุทานตะวันในการศึกษา 
ขอบคุณภาควิชาพืชไรนา ภาควิชาสัตวบาล คณะเกษตร กําแพงแสน และศูนยเทคโนโลยีชีวภาพ
เกษตร มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร วิทยาเขตกําแพงแสน ท่ีอนุเคราะหหองปฏิบัติการในการทําวิจัย
จนประสบความสําเร็จในครั้งนี ้และขอขอบคุณคุณวารุณ ีโสมนัส ดร.ประกิจ สมทา และ ดร.วรภา       
สีหลักษณ นักวิจัยหองปฏิบัติการชีวโมเลกุล (A207) ท่ีใหคําแนะนําท่ีด ีใหความชวยเหลือดาน
เทคนิคในหองปฏิบัติการ เจาหนาท่ีและคนงานของภาควิชาพืชไรนา คณะเกษตร กําแพงแสน ท่ีให
ความชวยเหลือตลอดจนเอ้ือเฟออุปกรณตาง ๆ สําหรับงานวิจัยในแปลงทดลองจนประสบ
ความสําเร็จในครั้งนี ้ขอบคุณคุณนิภาพร บัวอ่ิน คุณจินตนา จั่นเจิม เพ่ือน ๆ พ่ี ๆ นอง ๆ ทุกคนท่ีให
ความชวยเหลือและคําแนะนําท่ีดีเสมอมา 
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(2) 

สารบัญตาราง 
 

ตารางที ่ หนา 
  

1 รายช่ือสายพันธุทานตะวัน (Helianthus annuus L.) ท่ีใชในการศึกษาความ
หลากหลายทางพันธุกรรม ประกอบดวยสายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุ
การคา 3 พันธุ 32 

2 ลําดับนิวคลีโอไทดของ adapter และไพรเมอร (primer) ในขั้นตอนการ
วิเคราะหดวยเครื่องหมายเอเอฟแอลพี 44 

3 ขอมูลท่ัวไป (วันดอกบาน 100 % วันสุกแก วันเก็บเกี่ยว) และลักษณะทาง
สัณฐานวิทยาเชิงปริมาณของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุ
การคา 3 พันธุ 52 

4 ลักษณะทางสัณฐานวิทยาสวนดอกของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ 
และพันธุการคา 3 พันธุ 56 

5 ลักษณะทางสัณฐานวิทยาสวนใบของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และ
พันธุการคา 3 พันธุ 60 

6 ลักษณะทางสัณฐานวิทยาสวนเมล็ดของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ 
และพันธุการคา 3 พันธุ 64 

7 ลักษณะทางสัณฐานวิทยาสวนกานใบ และจานดอกของทานตะวันสายพันธุแท 
56 สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ 68 

8 คาสัมประสิทธ์ิความตาง (dissimilarity coefficient) ท่ีไดจากการเปรียบเทียบ
คาความตางของขอมูลลักษณะทางสัณฐานวิทยาทานตะวันสายพันธุแท 56 
สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ 72 

9 คูไพรเมอรท่ีคัดเลือกและใชทดสอบในการศึกษาลายพิมพดีเอ็นเอ และ
ความสัมพันธทางพันธุกรรมของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และ
พันธุการคา 3 พันธุ 87 

10 รอยละของจํานวนแถบดีเอ็นเอท่ีแสดงโพลีมอรฟซึม (percentage of 
polymorphism) และจํานวนแถบดีเอ็นเอเฉล่ียตอคูไพรเมอร 89 

11 คาสัมประสิทธ์ิความเหมือน (similarity coefficient) ท่ีไดจากการเปรียบเทียบ
คาความเหมือนของแถบดีเอ็นเอทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และ
พันธุการคา 3 พันธุ 94 



 

 

(3) 

สารบัญตาราง (ตอ) 
 

ตารางที ่ หนา 
  

12 สรุปลักษณะทางสัณฐานวิทยาท่ีสําคัญ 11 ลักษณะท่ีนํามาพิจารณารวมกับ
ขอมูลเครื่องหมายเอเอฟแอลพี เพ่ือแบงกลุมทานตะวันสายพันธุแท 56          
สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ (กลุมท่ี 1.1) 105 

13 สรุปลักษณะทางสัณฐานวิทยาท่ีสําคัญ 11 ลักษณะท่ีนํามาพิจารณารวมกับ
ขอมูลเครื่องหมายเอเอฟแอลพี เพ่ือแบงกลุมทานตะวันสายพันธุแท 56              
สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ (กลุมท่ี 1.2) 107 

14 สรุปลักษณะทางสัณฐานวิทยาท่ีสําคัญ 11 ลักษณะท่ีนํามาพิจารณารวมกับ
ขอมูลเครื่องหมายเอเอฟแอลพี เพ่ือแบงกลุมทานตะวันสายพันธุแท 56              
สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ (กลุมท่ี 2.1) 109 

15 สรุปลักษณะทางสัณฐานวิทยาท่ีสําคัญ 11 ลักษณะท่ีนํามาพิจารณารวมกับ
ขอมูลเครื่องหมายเอเอฟแอลพี เพ่ือแบงกลุมทานตะวันสายพันธุแท 56         
สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ (กลุมท่ี 2.2) 110 

   
   

 
 
 
 

 
 
 
 
 
 

 
 



 

 

(4) 

สารบัญภาพ 
 

ภาพที ่ หนา 
  

1 dendrogram แสดงความสัมพันธทางพันธุกรรมของทานตะวันสายพันธุแท 56 
สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุท่ีจัดกลุมโดยใชลักษณะทางสัณฐานวิทยา และ
วิเคราะหคาสัมประสิทธ์ิความตาง (dissimilarity coefficient) โดยใช Canberra 
coefficient 82 

2 แผนภาพสรุปแสดงความสัมพันธของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และ
พันธุการคา 3 พันธุท่ีศึกษาโดยใชขอมูลลักษณะทางสัณฐานวิทยา  84 

3 การวัดคณุภาพและปริมาณดีเอ็นเอของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และ
พันธุการคา 3 พันธุ  86 

4 แผนภูมิการกระจายคา Polymorphic Information Contents (PICs) จากขอมูล
เครื่องหมายเอเอฟแอลพี 1,963 แถบ ในทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และ
พันธุการคา 3 พันธุ 90 

5 dendrogram แสดงความสัมพันธทางพันธุกรรมของทานตะวันสายพันธุแท 56 
สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุท่ีจัดกลุมโดยใชขอมูลเครื่องหมายเอเอฟแอลพี 
และวิเคราะหคาสัมประสิทธ์ิความเหมือน (similarity coefficient) โดยใช Dice 
coefficient 104 

6 แผนภาพการกระจายตัวของทานตะวันสายพันธุแทสายพันธุแท 56 สายพันธุ และ
พันธุการคา 3 พันธุวิเคราะหดวยวิธี Principal coordinated analysis จากคา PC1 และ 
PC2  112 

7 แผนภาพสรุปแสดงความสัมพันธของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และ
พันธุการคา 3 พันธุท่ีศึกษาโดยใชขอมูลเครื่องหมายเอเอฟแอลพี 115 

   
   
   

 
 



 

 

(5) 

สารบัญภาพ (ตอ) 
 

ภาพผนวกที ่ หนา 
  

1 รูปแบบของการแตกกิ่งกาน (type of branching) 136 
2 รูปรางใบเล้ียง (shape of cotyledon) 137 
3 รูปรางใบ (leaf shape) 138 
4 รูปรางฐานใบ (leaf base) 138 
5 รูปรางใบเม่ือตดัตามขวาง (shape of cross section of leaf) 139 
6 องศาเสนกลางใบ (angle of lateral veins of leaf) 140 
7 รูปรางกลีบรองดอก (bract shape) 142 
8 การทํามุมของจานดอก (head angle at maturity) 145 
9 ลักษณะของจานดอก (head shape) 146 
10 รูปรางของเมล็ด (shape of seed) 146 
11 ตําแหนงของแถบ (position of stripes) 148 
12 ลายพิมพดีเอ็นเอของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ

ท่ีเกิดจากเครื่องหมายเอเอฟแอลพี คูไพรเมอร E-ACC/M-CTA แสดงตัวอยาง
ตําแหนงแถบดีเอ็นเอท่ีบอกความแตกตาง 150 

13 ลายพิมพดีเอ็นเอของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ
ท่ีเกิดจากเครื่องหมายเอเอฟแอลพี คูไพรเมอร E-CGT/M-AGG แสดงตัวอยาง
ตําแหนงแถบดีเอ็นเอท่ีบอกความแตกตาง  151 

 
 



 

 

(6) 

คําอธิบายสัญลักษณและคํายอ 
 

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.) สายพันธุแทโดยใชลักษณะทางสัณฐานวิทยา  

รวมกับเคร่ืองหมายเอเอฟแอลพ ี
 
Study of Genetic Diversity among Sunflower (Helianthus annuus L.) Inbreds Using 

Morphological Characteristics and Amplified Fragment Length Polymorphism 
(AFLP) Markers 

 
คํานํา 

 
ทานตะวันเปนพืชน้ํามันท่ีสําคัญทางเศรษฐกิจพืชหนึ่งของโลก รองจากถ่ัวเหลือง rapeseed 

และปาลมน้ํามัน เนื่องจากมีคุณคาทางโภชนาการสูง ท้ังนี้เพราะน้ํามันท่ีสกัดไดจากเมล็ดทานตะวัน
มีกรดไขมันไมอ่ิมตัว (unsaturated fatty acid) ประมาณ 88 เปอรเซ็นต ซ่ึงถือวาสูงเม่ือเปรียบเทียบ
กับพืชน้ํามันชนิดอ่ืน และยังมีวิตามินเอ ดี อี และ เค โดยเฉพาะวิตามินอีมีสาร antioxidants กันหืน
ไดดีชวยใหเก็บรักษาไดนาน (Gentzbittel et al., 1999) ดังนั้นเมล็ดทานตะวัน และน้ํามันจากเมล็ด
ทานตะวันจึงเปนท่ีตองการของตลาดท้ังในและตางประเทศเพ่ือการบริโภค และใชในอุตสาหกรรม
ตาง ๆ (คณาจารยภาควิชาพืชไรนา, 2542; Schneiter, 1997) และมีแนวโนมท่ีจะทวีความตองการ
มากขึ้นทุกป เมล็ดพันธุท่ีใชปลูกในประเทศไทยสวนใหญเปนพันธุลูกผสมท่ีบริษัทเอกชนนําเขา
จากตางประเทศ จึงทําใหราคาเมล็ดพันธุทานตะวันมีราคาสูง เนื่องจากทานตะวันสายพันธุของ
ประเทศไทยไมสามารถปรับตัวตอสภาพแวดลอม และใหผลผลิตท่ีดีเทียบเทากับเมล็ดพันธุลูกผสม 
ดังนั้นการปรับปรุงพันธุทานตะวันใหมีศักยภาพในการใหผลผลิตท่ีเพ่ิมขึ้น และมีคุณภาพ รวมท้ัง
สามารถปรับตัวตอสภาพแปลงปลูกไดดีจึงมีความสําคัญ สําหรับการผสมพันธุทานตะวัน เพ่ือให
เกิดความแปรปรวนทางพันธุกรรมใหไดลักษณะท่ีดีนั้นจะตองมีการคัดเลือกพันธุพอและแมท่ีมี
ความแตกตางทางพันธุกรรม 

 
นักปรับปรุงพันธุพืชพยายามท่ีจะรวบรวมลักษณะทางพันธุกรรมท่ีดีเดนจากแหลงตาง ๆ 

มาสรางพืชพันธุใหม โดยใชกระบวนการคัดเลือกและปรับปรุงพันธุท่ีเหมาะสม งานปรับปรุงพันธุ
พืชจําเปนตองใชเครื่องมือท่ีมีความแมนยําในการคัดเลือกและแยกความแตกตางของลักษณะท่ี
แสดงออกของแตละสายพันธุ เครื่องหมายดีเอ็นเอ (DNA markers) ถือไดวาเปนเครื่องมือท่ีมี
ประสิทธิภาพในการจําแนกความหลากหลายทางพันธุกรรม (genetic diversity) ของส่ิงมีชีวิต ไมวา



 

 

2

ระหวางหรือภายในชนิด (species) ประชากร (populations) พันธุ (varieties) และสายพันธุ 
(breeding lines) (สุรีพร, 2546) ไดอยางถูกตองและแมนยํากวาการใชลักษณะรูปรางหรือ       
สัณฐานวิทยาของพืช (morphological marker) ท่ีมักผันแปรไปตามสภาพแวดลอม หรือเครื่องหมาย
โปรตีน (protein marker) ท่ีการตรวจสอบขึ้นอยูกับการแสดงออกของยีนลักษณะเดน (สุรีพร, 2546; 
สุรินทร, 2552) เครื่องหมายดีเอ็นเอท่ีนิยมนํามาใชในการศึกษาความหลากหลายของส่ิงมีชีวิต ไดแก 
อารเอพีด ี(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 เปนเครื่องหมายดีเอ็นเอท่ีรวมจุดเดนและความนาเช่ือถือของ

เครื่องหมายอารเอฟแอลพี และประสิทธิภาพของปฏิกิริยาลูกโซจําลองตัว (polymerase chain 
reaction, PCR) เขาดวยกัน (Vos et al., 1995) โดยเครื่องหมายเอเอฟแอลพี มีขอดีหลายประการ คือ 
เปนเครื่องหมายท่ีมีความเปนสากล ไมจําเปนตองรูขอมูลลําดับเบสของดีเอ็นเอท่ีตองการตรวจสอบ 
และในการทําปฏิกิริยาแตละครั้ง สามารถใหเครื่องหมายโมเลกุลไดจํานวนมาก (high throughput 
markers) และครอบคลุมท้ังจีโนม ทําใหสามารถตรวจสอบดีเอ็นเอไดหลายตําแหนง (multilocus) 
พรอม ๆ กัน และใชปริมาณดีเอ็นเอเริ่มตนในการทําปฏิกิริยาจํานวนนอย เม่ือทําการตรวจสอบซํ้าก็
ยังใหผลเหมือนเดิม (reproducibility) (สุรีพร, 2546; สุรินทร, 2552; Vos et al., 1995) จากลักษณะ
เดนดังกลาว จึงมีผูนิยมนําเครื่องหมายเอเอฟแอลพีมาใชในงานปรับปรุงพันธุพืชกันอยางกวางขวาง 
ตัวอยางเชน การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม (genetic diversity) การบงช้ีความเปน
เอกลักษณของสายพันธุพืช (varietal identification) การสรางแผนท่ียีนในพืชหลายชนิด และเปน
ขอมูลสําคัญในการจดสิทธิบัตรพันธุพืช (plant patent) เปนตน ดังนั้น การวิจัยนี้จึงเลือกใชลักษณะ
ทางสัณฐานวิทยารวมกับเครื่องหมายเอเอฟแอลพีในการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของ
ทานตะวัน 

 
 
 



วัตถุประสงค 
 

เพ่ือศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม (genetic diversity) ของเช้ือพันธุกรรมทานตะวัน
โดยใชลักษณะทางสัณฐานวิทยาและเครื่องหมายเอเอฟแอลพี สําหรับจัดกลุมสายพันธุตามความ
แตกตางทางพันธุกรรม และเปนพ้ืนฐานประกอบการพิจารณาพัฒนาประชากรในโครงการ
ปรับปรุงพันธุทานตะวันตอไป 
 
 



การตรวจเอกสาร 
 
ลักษณะทั่วไปของทานตะวัน 
 
 ทานตะวัน (Sunflower) มีช่ือวิทยาศาสตรวา Helianthus annuus L. เปนพืชในวงศ 
Asteraceae ซ่ึงเปนวงศเดียวกับดาวเรือง เบญจมาศ และคําฝอย แหลงกําเนิดของทานตะวันยังไม
เปนท่ีทราบแนชัด แตมีหลักฐานทําใหเช่ือไดวา ทานตะวันมีถ่ินกําเนิดอยูทางตะวันออกของอเมริกา 
แคนาดา และทางตอนเหนือของเม็กซิโก ระยะแรกนิยมปลูกทานตะวันเพ่ือเปนไมประดับ ตอมาจึง
ไดนํามาบริโภคในรูปเมล็ดโดยตรง หรือสกัดนํ้ามัน (Schilling and Heiser, 1981) ปจจุบันเปนพืช
เศรษฐกิจท่ีสําคัญในหลายประเทศ เชน รัสเซีย ยูเครน อารเจนตินา อินเดีย จีน ฝรั่งเศส ฮังการี ตุรกี 
สเปน เปนตน ขณะท่ีประเทศไทยเปนประเทศหนึ่งท่ีปลูกทานตะวันเพ่ือบริโภคภายในประเทศเปน
หลัก (กรมสงเสริมการเกษตร, 2537; สํานักเศรษฐกิจการเกษตร, 2552ก) 
 

ทานตะวัน เปนพืชน้ํามันท่ีมีความสําคัญพืชหนึ่งท่ีมีความสําคัญเปนอันดับ 4 ของโลก 
(FAO, 2007) เนื่องจากน้ํามันท่ีสกัดจากเมล็ดทานตะวันมีคุณภาพด ีประกอบดวยกรดไขมันท่ี      
ไมอ่ิมตัว เชน กรดลิโนเลนิค และกรดลิโนเลอิคสูงถึง 88 % ซ่ึงชวยลดโคเลสเตอรอลท่ีเปนสาเหตุ
ของโรคไขมันอุดตันในเสนเลือดได อีกท้ังยังประกอบดวยสารอาหารท่ีมีประโยชนตอรางกายหลาย
ชนิด เชน ธาตุเหล็ก แคลเซียม ฟอสฟอรัส วิตามินเอ บี2 ดี อี และ เค โดยเฉพาะปริมาณวิตามินอีใน
น้ํามันทานตะวันจะสูงกวาน้ํามันพืชชนิดอ่ืน ๆ ซ่ึงวิตามินอี หรือ alpha-tocopherol มีสาร 
antioxidant ชวยปองกันการเกิดปฏิกิริยาออกซิเดช่ันของกรดไขมัน จึงชวยใหไมเกิดกล่ินหืนเม่ือ
เก็บไวเปนเวลานาน ดังนั้นเมล็ดทานตะวัน และน้ํามันทานตะวันจึงเปนท่ีตองการของตลาดท้ังใน
และตางประเทศเพ่ือการบริโภค และใชในอุตสาหกรรมตาง ๆ เชน ทําเนยเทียม สบู สี และน้ํามัน
ชักเงา (คณาจารยภาควิชาพืชไรนา, 2542; Schneiter, 1997) 

  
ประเทศไทยนําทานตะวันมาทดลองปลูกเปนการคาเพ่ือใชเปนวัตถุดิบสําหรับโรงงานสกัด

น้ํามันตั้งแต พ.ศ. 2515-2516 (คณาจารยภาควิชาพืชไรนา, 2542) และป 2551 ประเทศไทยมีพ้ืนท่ี
ปลูกรวม 168,332 ไร ไดผลผลิตประมาณ 19,346 ตัน โดยมีผลผลิตเฉล่ีย 119 กิโลกรัมตอไร (สํานัก
เศรษฐกิจการเกษตร, 2552ก) ซ่ึงปริมาณดังกลาวยังไมเพียงพอกับการบริโภคภายในประเทศ ตองมี
การนําเขาเมล็ดทานตะวันจากตางประเทศ จํานวน 6,826 เมตริกตัน คิดเปนมูลคา 100.2 ลานบาท 
และน้ํามันเมล็ดทานตะวันจากตางประเทศ จํานวน 9,943 เมตริกตัน คิดเปนมูลคา 690.5 ลานบาท 
(สํานักเศรษฐกิจการเกษตร, 2552ข) 
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ลักษณะทางพฤกษศาสตรของทานตะวัน 
 

พืชในสกุล Helianthus ท่ีมีโครโมโซม 2n = 2x = 34 มีท้ังเปนพืชฤดูเดียว และขามป 
รวมกันประมาณ 68 ชนิด (species) แตมีเพียง 2 ชนิดเทานั้นท่ีใชปลูกเปนอาหาร คือ H. tuberoses 
เปนพวกขามป ใชประโยชนจากหัว ซ่ึงสะสมอาหารในรูปแปงในสวนราก และ H. annuus เปนพืช
ฤดูเดียว มีท้ังชนิดบริโภคเมล็ด และชนิดสกัดน้ํามัน 

 
ลักษณะทางพฤกษศาสตรท่ัวไปของทานตะวัน มีดังนี ้
 
ราก เปนระบบรากแกวหยั่งลึกลงไปประมาณ 150-270 เซนติเมตร มีรากแขนงคอนขาง

แข็งแรงแผขยายไปดานขางไดยาวถึง 60-150 เซนติเมตร เพ่ือชวยคํ้าจุนลําตนไดด ีและสามารถใช
ความช้ืนระดับผิวดินไดอยางมีประสิทธิภาพ จึงทําใหทานตะวันเปนพืชท่ีทนทานตอความแหงแลง 

 
ลําตน ทานตะวันมีลําตนตั้งตรง เปนไมเนื้อออน มีขนออนปกคลุมอยูท่ัวไป ลําตนสวน

ใหญไมมีการแตกแขนง แตบางพันธุมีการแตกแขนง ขนาดของลําตน ความสูง การแตกแขนงขึ้นอยู
กับพันธุและสภาพแวดลอม ความสูงของตนอยูระหวาง 50-500 เซนติเมตร ความสูงขึ้นอยูกับ
จํานวนปลอง และความยาวของปลอง ขนาดเสนผานศูนยกลาง 1-10 เซนติเมตร 

 
ใบ เปนใบเดี่ยวเกิดตรงกันขาม หลังจากท่ีมีใบเกิดแบบตรงกันขามอยู 5 คูแลว ใบท่ีเกิด

หลังจากนั้นจะมีลักษณะวน มีขนหยาบปกคลุมท่ัวไป จํานวนใบบนตนอาจมีตั้งแต 8-70 ใบ รูปราง
ของใบแตกตางกันตามพันธุ สีของใบอาจมีตั้งแตเขียวออน เขียว และเขียวเขม ใบท่ีเกิดออกมาจาก
ตายอดใหม ๆ กานใบจะอยูในแนวตั้งจนกระท่ังใบมีความยาว 1 เซนติเมตร ปลายยอดจะคอย ๆ 
โคงลงจนเม่ือใบแกแลวก็จะโคงลงมาเปนรูปตัวย ู(U) การสรางใบจะมีมากจนกระท่ังดอกบาน 
หลังจากนั้นการสรางใบจะลดนอยลง 
 

ดอก ดอกของทานตะวันเปนดอกรวม แตละจานดอก (infloresence หรือ capitulum หรือ 
head) ประกอบดวยดอกยอย (florets) 700-3,000 ดอก สําหรับพันธุน้ํามัน หรืออาจมีจํานวนถึง 
8,000 ดอกสําหรับพันธุท่ีไมใชเปนพันธุน้ํามัน มีเสนผาศูนยกลางของดอกอยูระหวาง 6-37 
เซนติเมตร ซ่ึงขึ้นกับพันธุและสภาพแวดลอม ในแตละจานดอกมีดอก 2 ประเภท คือ ray flowers 
และ disk flowers  
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ray flowers เรียงอยูบริเวณรอบนอกสุดของจานดอก มีจํานวน 2 แถว เปนดอกท่ีเปนหมัน 

มีสีตาง ๆ กันตั้งแตสีเหลือง สีสม และสีแดง สวน disk flowers มีจํานวน 30-50 แถว มีการเรียงตัว
ของแถวเปนแบบ concentric rows แตละดอกประกอบดวย กลีบรองดอก (pappus/calyx) 2 อัน 
กลีบดอก (coralla petals) 5 อันท่ีเช่ือมติดกัน อับเกสร (anthers) 5 อัน เกสรตัวเมีย (stigma) 1 อัน 
เกสรตัวเมียนี้จะยาวกวาเกสรตัวผูเม่ือดอกบานเต็มท่ี และจะแยกเปน 2 แฉกตรงปลายและโคงลง  

 
เมล็ด  เมล็ดของทานตะวันเปนแบบ achene ประกอบดวยสวนท่ีเปนเนื้อของเมล็ดเรียกวา 

kernel และสวนท่ีเปนเปลือกเรียกวา pericarp เมล็ดมีความยาวตั้งแต 7-25 มิลลิเมตร กวาง 4-13 
มิลลิเมตร มีน้ําหนักผันแปรตั้งแต 40-60 กรัมตอ 1000 เมล็ด รูปรางลักษณะของเมล็ดอาจเปน
เหล่ียม หรือรูปไข สีของเมล็ดมีท้ังเปนแบบแถบขาวสลับดําหรือเทาหรือสีดําลวน ๆ ขนาดของ
เมล็ดสวนท่ีอยูใกลกับขอบของจานดอกจะใหญกวาเมล็ดท่ีอยูกลางของจานดอก และขนาดของ
เมล็ดท่ีเล็กท่ีสุดจะอยูตรงกลางจานดอก สวนเมล็ดท่ีอยูตรงใจกลางของจานดอกมักจะลีบเสมอ 
(กรมสงเสริมการเกษตร, 2537; คณาจารยภาควิชาพืชไรนา, 2542; Schneiter, 1997) 

 
ความหมายและที่มาของความหลากหลายทางพันธุกรรม 
 

ความหลากหลายทางพันธุกรรมเปนหนึ่งในความหลากหลายทางชีวภาพ ซ่ึงความ
หลากหลายทางชีวภาพ ประกอบดวย ความหลากหลายของชนิดหรือสปชีส (species diversity) 
ความหลากหลายทางพันธุกรรม (genetic diversity) และความหลายหลากทางนิเวศวิทยา 
(ecological diversity) (ประเวศ, 2537; วิสุทธ์ิ, 2538)  
 

ความหลากหลายทางพันธุกรรม หมายถึง ความหลากหลายของลําดับการเรียงตัวของ        
นิวคลีโอไทดในโมเลกุลของดีเอ็นเอ หรือความผันแปรของยีนของส่ิงมีชีวิตชนิดใดชนิดหนึ่ง ท้ัง
ความผันแปรภายใน และระหวางประชากร ความผันแปรทางพันธุกรรม มีสาเหตุมาจากการกลาย
พันธุ (mutation) หรือการกลายพันธุรวมกับการสืบพันธุแบบอาศัยเพศท่ีผานขบวนการแบงเซลล
แบบไมโอซิส (meiosis) ทําใหเกิดการแลกเปล่ียนช้ินสวนโครโมโซม (crossing over) มีผลทําใหยีน
เกิดการรวมตัวกนัใหม (gene recombination) ซ่ึงการเปล่ียนแปลงทางพันธุกรรมนีถ้ายทอดไปสู
ลูกหลานได ส่ิงมีชีวิตชนิดเดียวกันจึงมีลําดับการเรียงตัวของนิวคลีโอไทดท่ีแตกตางไปตาม       
สายพันธุ (ประเวศ, 2537) และทําใหส่ิงมีชีวิตมีความหลากหลายทางพันธุกรรมภายในประชากร 
(ชนิด หรือพันธุ) มากขึ้น สวนความหลากหลายทางพันธุกรรมระหวางประชากรเกิดเม่ือสมาชิก
ของประชากรแตละประชากรมีการแยกตัวหรือถูกคัดเลือกมาจากประชากรเดิม ทําใหสมดุลของยีน



 

 

7 
หรือความถ่ีของอัลลีลเปล่ียนไป เม่ือระยะเวลาผานไปนานขึ้นประชากรท่ีแยกจากกันจะมีลักษณะ
ของวิวัฒนาการท่ีแตกตางออกไป ส่ิงมีชีวิตใดก็ตามท่ีถูกทําลายทําใหมีจํานวนลดนอยลง ความ
หลากหลายของพันธุกรรมก็สูญหายไป นับเปนการสูญเสียทรัพยากรท่ีมีคุณคายิ่ง ผลกระทบท่ี
เดนชัดท่ีสุดของประชากรธรรมชาติท่ีขาดแคลนความหลากหลายของพันธุกรรม คือ การนําไปสู
ภาวะความคงตัวทางพันธุกรรม (homozygosity) ของสมาชิกในประชากร นอกจากนี้ ประชากรท่ี
ขาดความแปรผันทางพันธุกรรมยังมีผลทําใหการอยูรอดและความสมบรูณในพันธุลดลง 
ผลกระทบดังกลาวเปนสวนหนึ่งของการเกิดความเส่ือมถอยของลักษณะภายในสายพันธุ 
(inbreeding depression) ซ่ึงกอใหเกิดการสูญเสียความยดืหยุนทางวิวัฒนาการ (วิสุทธ์ิ, 2532) โดย
ปจจัยสําคัญท่ีเขามามีบทบาทตอการเปล่ียนแปลงลักษณะทางพันธุกรรมของประชากร ไดแก การ
กลายพันธุ การคัดเลือกท้ังโดยมนุษยและโดยธรรมชาต ิ(selection) การอพยพ (migration) ระบบ
การผสมพันธุ (mating system) และการขาดชวงทางพันธุกรรม (genetic drift) (สมชัย และ                      
พีระศักดิ,์ 2546) ซ่ึงปจจัยเหลานี้มีสวนทําใหเกิดความหลากหลายทางพันธุกรรมระหวางชนิดหรือ
พันธุมากขึ้น 
 
การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมดวยเคร่ืองหมายพันธุกรรม  
 

การศึกษาเครื่องหมายพันธุกรรม หรือ genetic marker เพ่ือบงช้ีความหลากหลายทาง
พันธุกรรมของส่ิงมีชีวิตท้ังลักษณะทางปริมาณและคุณภาพ ชวยใหสามารถจําแนกความแตกตาง
ระหวางและภายในประชากร หรือระหวางสมาชิกภายในประชากรได เครื่องหมายท่ีใชในการบง
บอกความแตกตางมี 2 ประเภท คือ เครื่องหมายทางสัณฐานวิทยา (morphological marker) และ
เครื่องหมายโมเลกุล (molecular markers) 

 
เครื่องหมายทางสัณฐานวิทยา เปนการบอกความแตกตางของส่ิงมีชีวิตโดยใชวิธี

เปรียบเทียบลักษณะภายนอกทางสัณฐานวิทยา หรือทางสรีรวิทยาของส่ิงมีชีวิต ลักษณะเหลานี้ 
แปรผันตามสภาพแวดลอมไดงาย ทําใหการตรวจสอบผิดพลาดได บางครั้งตองใชผูท่ีมีความ
ชํานาญเปนพิเศษ และตองมีวิธีท่ีจะบอกจีโนไทป (genotype) ท่ีถูกตองจากฟโนไทป (phenotype) ท่ี
ตรวจสอบ อยางไรก็ตาม การตรวจสอบลักษณะทางสัณฐานวิทยานิยมทําเปนอันดับแรก แลวจึงใช
วิธีอ่ืนประกอบเพ่ือใหไดขอมูลท่ีสมบูรณขึ้น หรือแกปญหาในกรณีท่ีไมสามารถใชลักษณะทาง
สัณฐานวิทยาเพียงอยางเดียวได (สุรีพร, 2546; สุรินทร, 2552) 
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สวนเครื่องหมายโมเลกุลมี 2 ระดับ คือ ระดับโปรตีน ซ่ึงเปนการตรวจสอบท่ีโมเลกุล

โปรตีนชนิดตาง ๆ และในระดับดีเอ็นเอ ซ่ึงตรวจสอบความแตกตางของลําดับนิวคลีโอไทดใน
โมเลกุลของดีเอ็นเอ  

 
เครื่องหมายโปรตีน (protein marker) เปนการตรวจสอบโดยใชความแตกตางของโปรตีน

ใชแยกโมเลกุลของโปรตีนดวยเทคนิคอิเล็กโตรโฟริซิสแลวยอมดูแถบโปรตีนจําเพาะโดยใชสารท่ี
เหมาะสม ขอดีของการตรวจสอบโปรตีน คือ สามารถตรวจไดหลายตําแหนง คาใชจายไมสูงมาก
นัก และแถบของโปรตีนหรือไอโซไซมนี้ยังมีการขมรวมกันแบบ codominant ชวยใหแยกความ
แตกตางระหวางโปรตีนแบบโฮโมไซกัส และเฮทเทอโรไซกัสได อยางไรก็ตาม เครื่องหมาย
โปรตีนยังมีขอจํากัดท่ีสําคัญ คือ จํานวนยีนท่ีใชตรวจสอบยังมีไมมากนัก ไมกระจายครอบคลุมท้ัง 
จีโนม และตองมีการแสดงออกของยีน (gene expression) ท่ีศึกษา จึงตองเลือกเนื้อเยื่อ และ
ระยะเวลาท่ีเหมาะสมในการวิเคราะห ผลท่ีไดขึ้นอยูกับชนิดของเนื้อเยื่อ ระยะการเจริญเติบโต และ
ส่ิงแวดลอมดวย นอกจากนี้โปรตีนและไอโซไซมยังสูญเสียสภาพธรรมชาติไดงาย จึงตองวิเคราะห
ผลในเวลาจํากัดไมสามารถเก็บตัวอยางไวนานได ในแงของโอกาสการตรวจพบความแตกตางใน
ระดับโปรตีนยังมีคาต่ํามากเม่ือเทียบกับการตรวจสอบระดับดีเอ็นเอ เนื่องจากอัลลีลหรือรูปแบบ
ของยีนท่ีแตกตางกันนั้น นิวคลีโอไทดท่ีแตกตางกันอาจไมมีผลตอการเปล่ียนแปลงกรดอะมิโน 
หรือบางครั้งแมวาจะมีการเปล่ียนชนิดของกรดอะมิโนท่ีตําแหนงใดตําแหนงหนึ่งแลวก็ตาม อาจจะ
ไมมีผลตอระยะทางการเคล่ือนท่ีของโมเลกุลเม่ือทําอิเล็กโตรโฟรีซิส ทําใหไมสามารถตรวจพบ
ความแตกตางนั้น ๆ ได (สุรีพร, 2546; สุรินทร, 2552)  

 
ขณะท่ีเครือ่งหมายดีเอ็นเอ (DNA markers) สามารถศึกษาไดงาย และสะดวกกวา มี

ขอจํากัดนอยกวาการตรวจสอบในระดับโปรตีน โมเลกุลของดีเอ็นเอมีความเสถียรกวาจึงเก็บไวได
นาน สามารถวิเคราะหตัวอยางท่ีถูกเก็บไวเปนเวลานานได และเนื่องจากดีเอ็นเอเปนองคประกอบท่ี
มีอยูในเซลลเกือบทุกเซลลในปริมาณเทากัน จึงสามารถตรวจสอบดีเอ็นเอจากเนื้อเยื่อใด ๆ ระยะ
การเจริญเติบโตหรือสภาพทางสรีรวิทยาใดก็ไดไมขึ้นกับสภาพแวดลอม ตรวจสอบดีเอ็นเอจาก
สวนท่ีเปนยีนหรือไมใชยีนก็ได จะมีการแสดงออกหรือไมก็ได ทําใหสามารถตรวจสอบไดโดยไม
จํากัด และครอบคลุมท้ังจีโนม (สุรินทร, 2552) 
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เคร่ืองหมายดีเอ็นเอ (DNA markers) กับการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม  
 
  เครื่องหมายดีเอ็นเอ หมายถึง ลําดับเบสชวงหนึ่งของดีเอ็นเอท่ีใชเปนเครื่องหมายบงช้ีความ
เปนเอกลักษณของส่ิงมีชีวิต โดยอาจมีตําแหนงบนโครโมโซม ในนิวเคลียส (nuclear DNA) หรือ
ในออรแกเนลล (mitochondria DNA หรือ chloroplast DNA) และสามารถถายทอดไปยังรุนลูกได 
การท่ีสามารถใชดีเอ็นเอเปนเครื่องหมายไดเนื่องจากความแตกตางหรือโพลีมอรฟซึม 
(polymorphisms) ของลําดับเบสในโมเลกุลของดีเอ็นเอ ไดแก อะดีนีน (adenine) กัวนีน (guanine) 
ไซโตซีน (cytosine) และไทมีน (thymine) นี่เองท่ีมีผลทําใหเกิดความแตกตางของส่ิงมีชีวิต พืช    
แตละชนิดหรือแตละสายพันธุจะมีรหัสพันธุกรรมท่ีเปนเอกลักษณ ทําใหสามารถแยกความแตกตาง
ระหวางชนิดหรือสายพันธุได (สุรีพร, 2546; สุรินทร, 2552) 

 
วิธีการตรวจสอบโพลีมอรฟซึมของดีเอ็นเอ ทําไดโดยการหาลําดับเบสในโมเลกุลของ      

ดีเอ็นเอ (DNA sequencing) หรือตรวจสอบโดยใชเครื่องหมายดีเอ็นเอ การใชดีเอ็นเอเปน
เครื่องหมายบงบอกความแตกตางของส่ิงมีชีวิต มีท่ีมาจากการตรวจลายพิมพดีเอ็นเอ (DNA 
fingerprinting) ซ่ึงเปนวิธีการท่ีทําใหเกิดลายพิมพหรือแบบแผนของดีเอ็นเอท่ีจําเพาะ สามารถ
ตรวจสอบรูปแบบความแตกตางหรือโพลีมอรฟซึมได วิธีศึกษาเครื่องหมายดีเอ็นเอท่ีใชตรวจสอบ
ความหลากหลายทางพันธุกรรม ไดแก วิธีไฮบริไดเซช่ัน (hybridization) และวิธีเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอ
โดยเทคนิคพีซีอาร (polymerase chain reaction; PCR) (สุรินทร, 2552)  
 

1.  วิธีไฮบริไดเซช่ัน เปนเครื่องหมายดีเอ็นเอซ่ึงพัฒนาขึ้น โดยอาศัยหลักการเขาคูของ
ลําดับเบสดีเอ็นเอท่ีเปนคูสมกันระหวางดีเอ็นเอตรวจสอบ (probe) กับดีเอ็นเอท่ีตองการตรวจสอบ 
โดยใชเทคนิคไฮบริไดเซชัน ตัวอยางไดแก เครื่องหมายอารเอฟแอลพี (RFLP marker)             
(Tanksley et al., 1989; McCouch and Tankslay, 1991; Kochert, 1994)  

 
อารเอฟแอลพี (restriction fragment length polymorphism, RFLP) เปนโมเลกุล

เครื่องหมายท่ีอาศัยความแตกตางหรือความหลากหลายของขนาดดีเอ็นเอท่ีเกิดจากการตัดดวย
เอนไซมตัดจําเพาะซ่ึงเปนเอนไซมท่ีจดจําลําดับเบสของดีเอ็นเอและตัดดีเอ็นเอท่ีตําแหนงจดจํา 
เทคนิคเริ่มจากการตัดจีโนมิกดีเอ็นเอดวยเอนไซมตัดจําเพาะ แลวนําไปแยกขนาดบนแผนเจลดวย
วิธีอิเล็คโทรโฟรีซีส และถายดีเอ็นเอลงบนแผนกรอง (membrane filter) ดวยวิธี southern blot แลว
ตรวจหาการเขาคูกันของดีเอ็นเอตรวจสอบท่ีติดฉลาก และมีความจําเพาะกับจีโนมิกดีเอ็นเอขนาด
ตาง ๆ บนแผนกรองนั้น ความแตกตางของลายพิมพดีเอ็นเอท่ีไดเกิดจากการกลายท่ีตําแหนงตัดดวย



 

 

10 
เอนไซมหรือมีการเพ่ิมขึ้นหรอืขาดหายไปของเบส เทคนิคนี้มีคุณสมบัติท่ีดี คือ เปนดีเอ็นเอ
เครื่องหมายแบบ codominant marker คือ สามารถตรวจสอบอัลลีลท่ีเปนโฮโมไซกัส และ           
เฮทเทอโรไซกัสได ตรวจสอบไดในทุกสวนของพืช จํานวนของตัวตรวจสอบมีจํานวนไมจํากัด แต
มีขอเสีย คือ วิธีการคอนขางยุงยาก และเสียคาใชจายสูง (สุรินทร, 2552) 
 

2.  วิธีเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิคพีซีอาร เปนการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอเปาหมายใหได
ปริมาณมากขึ้นเปนหลายเทาในเวลาอันรวดเร็ว เปนเทคนิคท่ีคนพบโดย Saiki et al. (1985) ท่ี
ประยุกตวิธีการมาจากการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอในส่ิงมีชีวิต (DNA replication) โดยอาศัยการทํางาน
ของเอนไซมดีเอ็นเอโพลีเมอรเรส (DNA polymerase) ชนิดท่ีทนความรอนสูงได ประกอบดวยการ
ทํางาน 3 ขั้นตอน คือ การทําใหดีเอ็นเอสายคูเสียสภาพ (denature) แยกตัวเปนสายเดี่ยวโดยใชความ
รอนสูง จากนั้นลดอุณหภูมิลงอยางรวดเร็วในขั้นตอมา เพ่ือใหไพรเมอร (primer) หรือดีเอ็นเอสาย
ส้ัน ๆ ท่ีมีเบสคูสมกับสวนปลายของช้ินดีเอ็นเอเปาหมายเขามาจับคูกับช้ินดีเอ็นเอนั้น (annealing) 
และขั้นตอนสุดทายเปล่ียนอุณหภูมิใหเหมาะสมกับการทํางานของเอนไซมดีเอ็นเอโพลีเมอรเรส 
เพ่ือสังเคราะหดีเอ็นเอตอจากไพรเมอร (primer extension) โดยมีดีเอ็นเอเปาหมายเปนตนแบบ เม่ือ
ปฏิกิริยาดําเนินไปครบท้ัง 3 ขั้นตอนหรือ 1 รอบ โมเลกุลของดีเอ็นเอ เปาหมายจะเพ่ิมขึ้นเปน 2 เทา 
ดังนั้น ถาดําเนินปฏิกิริยาซํ้ากันหลาย ๆ รอบ ปริมาณดีเอ็นเอเปาหมายจะเพ่ิมขึ้น 2n เทา เม่ือปฏิกิริยา
ผานไป n รอบ (สุรินทร, 2552) เชน เครื่องหมายอารเอพีด ี(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) เปนตน  
 

2.1  อารเอพีด ี(random amplified polymorphic DNA, RAPD) เปนโมเลกุลเครื่องหมายท่ี
พัฒนาขึ้นโดย Williams et al. (1990) เปนการเพ่ิมปริมาณดเีอ็นเอแบบสุมโดยใชไพรเมอรสายส้ันๆ 
ความยาวประมาณ 10 เบส ท่ีมีลําดับเบสเปนแบบสุมไมจําเพาะเจาะจงกับยีน และแสดงผลในรูป
ของการเกิดหรือไมเกิดแถบดีเอ็นเอในตําแหนงหนึ่ง ๆ คุณสมบัติท่ีสําคัญของการใชเทคนิคนี้ คือ 
สะดวก รวดเร็ว ไมจําเปนตองใชขอมูลจากลําดับเบสของดีเอ็นเอ และใชปริมาณดีเอ็นเอเริ่มตนนอย 
เปนดีเอ็นเอเครื่องหมายแบบ dominant marker คือ อาจสังเคราะหดีเอ็นเอไดเฉพาะบางอัลลีล
เทานั้น ดังนั้นจึงไมสามารถแยกความแตกตางของอัลลีลท่ีเปนโฮโมไซกัส และเฮทเทอโรไซกัสได 
(สุรินทร, 2552) 
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2.2  เอสเอสอาร (simple seguence repeat, SSR) หรือ microsatellite เปนโมเลกุล

เครื่องหมายท่ีใชหลักการของการกระจายตัวของเบสซํ้าในส่ิงมีชีวิต ลักษณะท่ีสําคัญของเบสซํ้านี้
คือ การมีลําดับเบสจําเพาะอยูบริเวณหัวทายของเบสซํ้า ซ่ึงเบสจําเพาะเหลานี้สามารถนํามาใชสราง
เปนไพรเมอรขนาดประมาณ 20 เบส เพ่ือใชขยายปริมาณเบสซํ้าในตําแหนงท่ีตองการ โดยใช
หลักการของพีซีอาร จากนั้นนําไปแยกความแตกตางโดยเทคนิคอิเล็กโทรโฟรีซิส ซ่ึงความแตกตาง
ของแถบดีเอ็นเอท่ีไดเกิดจากความแตกตางของจํานวนเบสซํ้าในแตละส่ิงมีชีวิต คุณสมบัติท่ีสําคัญ
ของเทคนิคนี ้คือ ความจําเพาะเจาะจงของตําแหนงโมเลกุลเครื่องหมายบนจีโนม และจํานวนของ
รูปแบบของอัลลีลท่ีสามารถตรวจสอบได และเปนดีเอ็นเอเครื่องหมายแบบ codominant marker 
(สมวงษ, 2540) 

 
2.3  อีเอสที (expressed sequence tag, EST) เปนโมเลกุลเครื่องหมายท่ีใชขอมูลจากลําดับ

เบสของยีนท่ีมีการแสดงออกมาออกแบบไพรเมอรเฉพาะตําแหนงของยีนนั้น  ๆจากนั้นใชหลักการ
ของพีซีอารในการเพ่ิมปริมาณช้ินดีเอ็นเอแลวนําไปแยกความแตกตางโดยเทคนิคอิเล็กโทรโฟรีซิส 
ซ่ึงความแตกตางนั้นเกิดจากการเพ่ิมหรือขาดหายไปท่ีตําแหนงยีน คุณสมบัติท่ีมีความสําคัญ คือ 
ความจําเพาะเจาะจงของตําแหนงโมเลกุลเครื่องหมายตอยีนท่ีใชออกแบบไพรเมอร แตมีขอจํากัด 
คือ จะตองมีขอมูลลําดับเบสสําหรับใชในการออกแบบไพรเมอร (อภิชาต,ิ 2549) 

 
2.4  เอสอารเอพี (sequence related amplified polymorphism, SRAP) เปนโมเลกุล

เครื่องหมายท่ีพัฒนาขึ้นโดย Li and Quiros (2001) โดยออกแบบไพรเมอร 2 ชนิด ชนิด forward มี
ขนาด 17 เบส ท่ีประกอบดวยลําดับเบสแกน (core sequence) ท่ีเหมือนกันยาว 14 เบส เปนสวนของ
ลําดับเบสท่ีไมมีอะไรพิเศษเรียกวา filler ยาว 10 เบส ตอดวยเบส CCGG เพ่ือใหจับไดกับสวน        
เอ็กซอน (exon) หรือ ORF ซ่ึงมักเปนบริเวณท่ีมีองคประกอบของเบสเปน GC สูง (GC rich) ตรง
ปลาย 3’ ของไพรเมอรเปนเบสคัดเลือก (selective base) อีก 3 เบส ท่ีเปล่ียนแปลงได โดยอาศัย
หลักการเดียวกับไพรเมอรของเครื่องหมายเอเอฟแอลพี สวน reverse มีขนาด 18 เบส ประกอบดวย
ลําดับเบสแกนท่ีเหมือนกันยาว 15 เบส เปนสวน filler ยาว 11 เบส ตอดวยเบส AATT เพ่ือใหจับได
กับดีเอ็นเอในจีโนมบริเวณ AT สูง ซ่ึงมักพบในสวนอินทรอน (intron) และโพรโมเตอรของยีน 
ตรงปลาย 3’ ของไพรเมอรเปนเบสคัดเลือกท่ีเปล่ียนแปลงไดอีก 3 เบส การเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอ
ตัวอยางใชวิธี step up PCR คือ ใชอุณหภูมิ annealing ต่ําท่ี 35 องศาเซลเซียส 5 รอบเพ่ือให             
ไพรเมอรจับกับดีเอ็นเอเปาหมายไดดีแลวจึงเพ่ิมอุณหภูมิใหสูงขึ้นตามปกติอีก 30-35 รอบ เพ่ือให
เกิดการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอเฉพาะสวนท่ีมาจาก 5 รอบแรกเทานั้น ทําใหผลท่ีไดมีความคงท่ี 
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หลังจากนั้นตรวจสอบผลดวยเจลพอลิอะครีลาไมด ผลท่ีไดจะพบวาสามารถเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอได
หลายตําแหนงพรอมกัน โดยการปรากฏหรือไมปรากฏแถบดีเอ็นเอ (สุรินทร, 2552) 

 
2.5  ทีอารเอพี (target region amplification polymorphism, TRAP) เปนโมเลกุล

เครื่องหมายท่ีพัฒนาขึ้นโดย Hu and Vick (2552) ซ่ึงประยุกตวิธีออกแบบไพรเมอรโดยอาศัยขอมูล
ลําดับเบสของยีนในฐานขอมูล EST database เลือกยีนในฐานขอมูลท่ีสนใจ เชน ยีนตานทานโรค 
แลวออกแบบไพรเมอรจากสวนหนึ่งของยีน อาจเปนสวนท่ีสําคัญและอนุรักษ สังเคราะหไพรเมอร
ท่ีจําเพาะกับยีน สวนอีกไพรเมอรหนึ่งเปนแบบสุม ซ่ึงออกแบบโดยวิธีเดียวกับไพรเมอรท่ีใชกับ
เครื่องหมายเอสอารเอพี นําไพรเมอรแตละคูมาใชเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอตัวอยางโดยวิธี step up PCR 
เชนเดียวกับเครื่องหมายเอสอารเอพี และตรวจสอบผลดวยเจลพอลิอะครีลาไมด ผลท่ีไดจะพบวา
สามารถเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอไดหลายตําแหนงพรอมกัน โดยการปรากฏหรือไมปรากฏแถบดีเอ็นเอ 
(สุรินทร, 2552) 
  

2.6  เอเอฟแอลพี (amplified fragment length polymorphism, AFLP) เปนโมเลกุล
เครื่องหมายท่ีพัฒนาขึ้นโดย Vos and Zabeau (1993) พ้ืนฐานของเครื่องหมายเอเอฟแอลพี คือ การ
ตรวจสอบช้ินดีเอ็นเอท่ีตัดดวยเอ็นไซมตัดจําเพาะโดยการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอดวยเทคนิคพีซีอาร 
ดังนั้นจึงรวมเอาความนาเช่ือถือของเครื่องหมายอารเอฟแอลพี และประสิทธิภาพของเทคนิคพีซีอาร
เขาไวดวยกัน  
 
 การเพ่ิมปริมาณช้ินดีเอ็นเอท่ีมาจากการตัดดวยเอ็นไซมตัดจําเพาะทําไดโดยการเช่ือมตอ 
adapter เขาท่ีปลายของช้ินดีเอ็นเอตอจากตําแหนงตัดจําเพาะของเอ็นไซมโดย adapter เปนดีเอ็นเอ
สายคูช้ินส้ัน ๆ ท่ีมีปลายดานหนึ่งเปนปลายเหนียวเหมือนกับปลายโมเลกุลของดีเอ็นเอท่ีตัดดวย
เอ็นไซมท่ีเลือกใช จึงสามารถเช่ือมตอกับช้ินดีเอ็นเอท่ีตัดไวโดยใชปลายเหนียว (sticky end 
ligation) และทําหนาท่ีเปนตําแหนงท่ีจับของไพรเมอรในการทําพีซีอารตอไป ดวยวิธีการดังกลาวนี้
ช้ินดีเอ็นเอท่ีไดจากการตัดดวยเอ็นไซม จะสามารถเพ่ิมปริมาณขึ้นไดโดยใชไพรเมอรซ่ึงมีลําดับ
เบสตรงกับสวนของ adapter รวมกับสวนของเบสท่ีตําแหนงตัดจําเพาะของเอ็นไซม อยางไรก็ตาม
จํานวนช้ินดีเอ็นเอท่ีสามารถเพ่ิมปริมาณไดคราวเดียวกันมีมาก และไมสามารถจะแยกจากกันหรือ
ตรวจสอบโดยวิธีท่ัว ๆไป เชน การทําอิเล็กโตรโฟรีซิส ดังนั้นการสังเคราะหไพรเมอรในการทํา    
เอเอฟแอลพีจึงเพ่ิมเบสเพ่ือคัดเลือกเขาท่ีปลาย 3’ ตอจากเบสท่ีตําแหนงตัดจําเพาะของเอ็นไซม 
เพ่ือใหเลือกจับกับช้ินดีเอ็นเอท่ีมีลําดับเบสสวนท่ีอยูตอจากบริเวณตัดจําเพาะสอดคลองกับเบสท่ี
เพ่ิมเขาไปท่ีปลาย 3’ ของไพรเมอรนั้น ทําใหเกิดการเพ่ิมปริมาณช้ินดีเอ็นเอเพียงบางสวน และ
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สามารถกําหนดจํานวนช้ินดีเอ็นเอท่ีตองการเพ่ิมปริมาณไดโดยจํานวนเบสท่ีเพ่ิมเขาไปนั่นเอง ถา    
ดีเอ็นเอของส่ิงมีชีวิตหรือจีโนมท่ีศึกษามีสวนประกอบของเบสท้ัง 4 ชนิด (G, A, C, T) ในสัดสวน
เทากัน การเพ่ิมเบสท่ีปลาย 3’ ของไพรเมอรเพ่ือคัดเลือก 1 เบสจะชวยลดจํานวนช้ินดีเอ็นเอท่ีจะเพ่ิม
ปริมาณเหลือเพียง 1 ใน 4 ของท้ังหมด ถาเพ่ิมเบสเพ่ือคัดเลือก 2 เบส จํานวนช้ินดีเอ็นเอท่ีตรวจสอบ
ไดก็จะลดลงเหลือ (1/4)2 หรือ 1ใน 16 ของช้ินสวนดีเอ็นเอท่ีตัดไดท้ังหมด ดังนั้น จึงสามารถ
ควบคุมใหเกิดการเพ่ิมปริมาณช้ินดีเอ็นเอในจํานวนท่ีเหมาะสมได โดยจํานวนเบสท่ีเพ่ิมเขาไป     
แตละเบสจะลดปริมาณช้ินดีเอ็นเอลงเหลือ (1/4)n ของท้ังหมด ซ่ึง n คือจํานวนเบสสําหรับคัดเลือก
ท่ีเพ่ิมขึ้น ในทางปฏิบัติ ตองการใหมีจํานวนช้ินดีเอ็นเอในชวง 50-100 แถบ ซ่ึงเปนชวงท่ีสามารถ
ตรวจสอบไดโดยวิธีอิเล็กโตรโฟรีซิสใน denaturing polyacrylamide gel ในส่ิงมีชีวิตท่ีมีจีโนม
ขนาดเล็กจะใชไพรเมอรท่ีมีการเพ่ิมเบสเพ่ือคัดเลือกจํานวนนอย ในขณะท่ีการตรวจสอบดีเอ็นเอ
ของส่ิงมีชีวิตท่ีมีจีโนมขนาดใหญหรือมีความซับซอนมาก ตองใชไพรเมอรท่ีมีการเพ่ิมเบสเพ่ือ
คัดเลือกจํานวนมากขึ้น เพ่ือปรับจํานวนช้ินดีเอ็นเอท่ีจะเพ่ิมปริมาณใหมีจํานวนพอเหมาะ 
 
หลักการทําเอเอฟแอลพี 
 
 ขั้นแรก คือ การนําดีเอ็นเอมาตัดดวยเอนไซมตัดจําเพาะ 2 ชนิดท่ีมีจํานวนเบสของตําแหนง
จดจําตางกัน เอ็นไซมตัดจําเพาะท่ีใชไดมีหลายชนิด เชน EcoRI, HindIII, PstI, BglII, XbaI (6-
cutter) หรือ Sse8387I (8-cutter) รวมกับ MseI หรือ TaqI ซ่ึงเปน 4-cutter เอ็นไซม MseI มีตําแหนง
จดจํา คือ 5’-TTAA-3’ และเอ็นไซม TaqI มีตําแหนงจดจํา คือ 5’-TCGA-3’ ปจจุบันนิยมใชเอ็นไซม 
MseI มากกวา เพราะตัดดีเอ็นเอไดขนาดพอเหมาะสําหรับการเพ่ิมปริมาณโดยวิธีพีซีอาร และการ
แยกโดยใช denaturing polyacylamind gel สวนเอ็นไซมท่ีใชเปนคูกันมักใชเอ็นไซม EcoRI 
เนื่องจากมีราคาถูกและการตัดดีเอ็นเอมีประสิทธิภาพดี พบการตัดไมสมบูรณไดนอย แตก็ยังมี
งานวิจัยอ่ืน ๆ ท่ีใชเอ็นไซม PstI คูกับ MseI เชน ในการศึกษาความหลากหลายของขาวโพด 
(L?bberstedt et al., 2000) หรือ Van de Wouw et al. (2001) ใชเอ็นไซม Tru9I ซ่ึงเปน isochizomer 
กับเอ็นไซม MseI คูกับ PstI ในการศึกษาถ่ัวในสกุล Vicia สวนการใชเอ็นไซมตัดจําเพาะเพียงชนิด
เดียวจะทําใหช้ินดีเอ็นเอท่ีปลายท้ัง 2 ดานมีลักษณะเปนลําดับเบสซํ้า (inverted repeat) เม่ือถูกทําให
เสียสภาพเปนสายเดี่ยวจะสามารถกลับมาจับกันเองเกิดโครงสรางแบบ stem-loop ทําใหไพรเมอร
ไมสามารถเขามาจับได หรืออาจทําใหตรวจพบช้ินดีเอ็นเอไดจํานวนนอย เฉพาะช้ินท่ีมีขนาดเล็ก
เทานั้น เพราะช้ินดีเอ็นเอท่ีมีขนาดเล็กจะเพ่ิมปริมาณไดดีกวาจึงไมคอยนิยมใชมากนัก 
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 เม่ือไดขนาดของช้ินดีเอ็นเอพอเหมาะแลวจึงเช่ือมตอกับ adapter เพ่ือเปนตําแหนงท่ีจับ  
ไพรเมอรในการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอ ซ่ึง adapter จะออกแบบใหมีปลายท่ีเปนดีเอ็นเอสายเดี่ยว         
มีลําดับเบสเปนคูสมกับปลายเหนียวของดีเอ็นเอท่ีตัดดวยเอ็นไซมตัดจําเพาะท่ีใช แตเบสท่ีอยูใน
ตําแหนงถัดมาเปนคนละชนิดกับเบสท่ีบริเวณจดจําของเอ็นไซม ดังนั้นเม่ือ adapter เขาไปเช่ือมตอ
กับช้ินดีเอ็นเอแลว เอ็นไซมตัดจําเพาะนั้นจะไมสามารถตัดไดอีก 
 
 ขั้นท่ีสอง คือ การเพ่ิมปริมาณช้ินดีเอ็นเอบางสวนโดยใชไพรเมอรท่ีจําเพาะ ไพรเมอรท่ีใชมี
ลําดับเบสทางปลาย 5’ เหมือนกับลําดับเบสของ adapter ตอดวยลําดับเบสบริเวณจดจํา หรือบริเวณ
ตัดจําเพาะของเอ็นไซม และเพ่ิมเบสเขาไปท่ีปลาย 3’ อีกสวนหนึ่งเพ่ือใหเกิดการคัดเลือกเพ่ิม
ปริมาณดีเอ็นเอบางช้ิน สวนของไพรเมอรท่ีเหมือนกับ adapter และบริเวณจดจําของเอนไซม
เรียกวา common part สวนเบสท่ีเพ่ิมเขาไปท่ีปลาย 3’ เรียกวา selective part จํานวนเบสท่ีเพ่ิมเขาไป
ท่ีปลาย 3’ จะชวยลดจํานวนช้ินดีเอ็นเอท่ีจะเพ่ิมปริมาณลง โดยช้ินดีเอ็นเอท่ีจะเพ่ิมปริมาณไดตองมี
ลําดับเบสท่ีอยูตอกับตําแหนงตัดจําเพาะของเอ็นไซมสอดคลองกับเบสท่ีเพ่ิมเขาไป ถาเพ่ิมเบสเพ่ือ
คัดเลือกมากขึ้นจํานวนช้ินดีเอ็นเอท่ีจะเพ่ิมปริมาณลดลงประมาณ 4 เทาตอทุก ๆ เบสท่ีเพ่ิมขึ้น 
การศึกษาจีโนมขนาดเล็ก หรือโคลนท่ีอยูในพลาสมิด คอสมิด หรือ bacterial artifical chromosome 
(BAC) ไมจําเปนตองเพ่ิมเบสเพ่ือคัดเลือก เนื่องจากจํานวนช้ินดเีอ็นเอท่ีเกิดจากการตัดโดยเอ็นไซม
ตัดจําเพาะมีจํานวนนอยอยูแลว และส่ิงมีชีวิตท่ีมีจีโนมขนาดไมใหญมาก เชน แบคทีเรีย หรือเช้ือรา
จะเพ่ิมเบสเพ่ือคัดเลือก 1-2 เบส จึงทําปฏิกิริยาเพ่ิมปริมาณเพียงครั้งเดียว สวนพวกท่ีมีจีโนมขนาด
ใหญจะเพ่ิมเบสมากกวา 2 เบสท่ีไพรเมอรท้ังสองชนิด และจะทําปฏิกิริยาเพ่ิมปริมาณ 2 ครั้ง ครั้ง
แรก เรียกวา preselective amplification และการทําพีซีอารครั้งท่ี 2 เรียกวา selective amplification 
โดยไพรเมอรท่ีเพ่ิมเบสเพ่ือคัดเลือกท่ีปลาย 3’ จะเรียกเปนไพรเมอร +1, +2, +3, +4 ตามลําดับ เชน
ไพรเมอรทางปลาย EcoRI adapter จะเรียกวา EcoRI+1, EcoRI+2, EcoRI+3 และ EcoRI+4 เปนตน  
 
 ขั้นสุดทาย คือ การวิเคราะหลายพิมพดีเอ็นเอโดยทําอิเล็กโทรโฟรีซิสใน denaturing 
polyacrylamind gel แถบดีเอ็นเอท่ีเหมาะสมท่ีแยกไดอยูในชวง 50-100 แถบ การตรวจสอบแถบ          
ดีเอ็นเอท่ีเกิดขึ้นโดยการยอมเจลดวยซิลเวอรไนเตรท การทําออโตเรดิโอกราฟ หรือตรวจสอบผล
ดวยการไฮบริไดเซชันกับโพรบท่ีติดฉลากดวยสารปลอดรังสี (non radioactive label) หรือ
ตรวจสอบการเรืองแสงโดยใชเครื่องหาลําดับเบสอัตโนมัติ (automatic sequencer) (สุรินทร, 2552; 
Vos et al., 1995) 
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 ลายพิมพดีเอ็นเอท่ีเกิดจากการทําเอเอฟแอลพีมีลักษณะเปนลายพิมพแบบสุม (random 
fingerprint) ซ่ึงใชกับดีเอ็นเอใด ๆ ก็ได ไมขึ้นกับขนาดและความซับซอนของจีโนม สามารถปรับ
ใหเกิดลายพิมพท่ีเหมาะสมไดโดยปรับจํานวนเบสคัดเลือกท่ีปลาย 3’ ของไพรเมอรท่ีใช แมวา
วิธีการทําเอเอฟแอลพีจะคอนขางยุงยาก แตผลท่ีไดสามารถทําซํ้าไดผลคงเดิม (reproducible) และ
สามารถเลือกคูผสมของไพรเมอรไดหลายแบบ ทําใหเกิดลายพิมพท่ีแตกตางกันจํานวนมาก ในการ
เพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอโดยไพรเมอรคูหนึ่งนั้นจะเกิดแถบดีเอ็นเอจํานวนมากในเวลาเดียวกัน รูปแบบ
ของแถบดีเอ็นเอท่ีแตกตางกันในแตละตัวอยางหรือโพลีมอรฟซึมท่ีเกิดขึ้นมาจากการเปล่ียนแปลง
เบส (point mutation) ท่ีตําแหนงจดจําของเอ็นไซม ทําใหตําแหนงจดจําของเอ็นไซมหายไปหรือ
เกิดขึ้นใหม หรือการเปล่ียนแปลงของเบสท่ีตําแหนงติดกับตําแหนงจดจําของเอ็นไซมตรงสวนท่ีมี
การเพ่ิมเบสเพ่ือคัดเลือกของไพรเมอรท่ีใช ทําใหสามารถหรือไมสามารถเพ่ิมปริมาณช้ินดีเอ็นเอ
ดังกลาวแลวแตกรณี หรืออาจเกิดจากการมีช้ินดีเอ็นเอส้ัน ๆ ขาดหายไป หรือสอดแทรกเขามาใน
ระหวางตําแหนงตัดจําเพาะของเอ็นไซมก็ได ผลท่ีเกิดขึ้น คือ การมีแถบดีเอ็นเอ หรือไมมีแถบ        
ดีเอ็นเอท่ีตําแหนงนั้น ๆ หรือช้ินดีเอ็นเอท่ีเพ่ิมปริมาณไดมีขนาดเปล่ียนไป การถายทอดลักษณะ
ของแถบดีเอ็นเอจากการทําเอเอฟแอลพี จึงมีท้ังแบบท่ีแสดงลักษณะขม (dominance) โดยปรากฏ
เปนการมีหรือไมมีแถบดีเอ็นเอ และแบบท่ีแสดงลักษณะขมรวมกัน (codominance) โดยปรากฏเปน
แถบดีเอ็นเอท่ีมีขนาดตางกัน โดยท่ัวไปจะพบเครื่องหมายเอเอฟแอลพีแบบท่ีเปนลักษณะขม
มากกวา ถึงแมวาเครื่องหมายเอเอฟแอลพีตั้งช่ือเลียนแบบจากเครื่องหมายอารเอฟแอลพี แต                  
โพลีมอรฟซึมท่ีเกิดขึ้นสวนใหญไมไดเกิดจากความแตกตางของขนาดดีเอ็นเอเหมือนใน                      
อารเอฟแอลพี แตเกิดจากการมีหรือไมมีแถบดีเอ็นเอท่ีเพ่ิมปริมาณขึ้น ขอดีของเครื่องหมาย                   
เอเอฟแอลพี คือ ไมจําเปนตองทราบขอมูลลําดับเบสของดีเอ็นเอท่ีตองการศึกษามากอน และดวย
ประสิทธิภาพของเทคนิคพีซีอารจึงทําการศึกษาไดอยางรวดเร็วและใชปริมาณดีเอ็นเอเริ่มตน
จํานวนนอย นอกจากนี้ ในการทําปฏิกิริยาครั้งหนึ่ง ๆ สามารถตรวจสอบดีเอ็นเอไดหลายตําแหนง 
(multilocus) พรอมกัน ในหนึ่งปฏิกิริยาจะใหแถบดีเอ็นเอมากกวาอารเอพีดีประมาณ 4 เทา จึงทําให
เกิดโพลีมอรฟซึมไดจํานวนมาก จึงสามารถใชบอกความแตกตางของส่ิงมีชีวิตแตละตัวอยาง หรือ
การศึกษาเอกลักษณของส่ิงมีชีวิตไดอยางละเอียด ซ่ึงสามารถใชเครื่องหมายเอเอฟแอลพีไดกับ
ส่ิงมีชีวิตท่ีมีจีโนมขนาดใดก็ได โดยการปรับจํานวนเบสท่ีใชคัดเลือกท่ีสวนปลาย 3’ ของไพรเมอร 
หรือใชกับดีเอ็นเอท่ีโคลนไวก็ได แตเครื่องหมายเอเอฟแอลพีก็มีขอกําจัดในดานคาใชจายเริ่มตนท่ี
คอนขางสูง วิธีการท่ีทําคอนขางซับซอนเม่ือเทียบกับอารเอพีดี และไมโครแซทเทลไลท แถบ                
ดีเอ็นเอท่ีเกิดขึ้นสวนใหญแสดงการขมแบบ dominance ซ่ึงทําใหวิเคราะหผลไดยากกวา
เครื่องหมายดีเอ็นเอแบบท่ีเปน codominance เชน อารเอฟแอลพี และไมโครแซทเทลไลท (สุรินทร, 
2552) 
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จากท่ีกลาวมาท้ังหมด แสดงใหเห็นวา เครื่องหมายเอเอฟแอลพีเปนเครื่องหมายดีเอ็นเอท่ีมี

ประสิทธิภาพมาก จึงไดนําไปใชศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม เพ่ือศึกษาความสัมพันธทาง
วิวัฒนาการ หรือใชในการศึกษาเอกลักษณของส่ิงมีชีวิต เพ่ือบอกความแตกตางของส่ิงมีชีวิตแตละ
ตัวอยาง รวมถึงนําไปใชจําแนกสายพันธุพืช (varietal identification)  
 
การประยุกตใชเคร่ืองหมายเอเอฟแอลพีในการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม (genetic 
variation and/or genetic diversity) 
 

การวิเคราะหจัดกลุมเขามามีสวนในการศึกษาความหลากหลายและความสัมพันธทาง
พันธุกรรมของพันธุพืช ใชจําแนกพันธุพืชท่ีมีความใกลชิดกันทางพันธุกรรมใหอยูกลุมเดียวกัน 
การวิเคราะหสามารถใชขอมูลความสัมพันธทางพันธุกรรมจากการใชขอมูลลักษณะปรากฏของ
พันธุพืช และเครื่องหมายโมเลกุล ซ่ึงเปนประโยชนอยางยิ่งตอโครงการปรับปรุงพันธุพืช  
 

เครื่องหมายเอเอฟแอลพี สามารถบอกความแตกตางของส่ิงมีชีวิตท่ีเปนชนิดเดียวกันแต  
ตางสายพันธุกันในพืชหลายชนิด เชน 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 พันธุพ้ืนเมือง (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) ขาว indica (Prashanth et al., 2002) ขาวสาลี (Triticum 
turgidum L. ssp. durum) (Soleimani et al., 2002) มันฝรั่ง (Solanum tuberosum ssp. tuberosum L.) 
(Solis et al., 2007) ขาวโพด (Zea mays L.) (L?bberstedt et al., 2000; Garcia et al., 2004) ขาวฟาง 
(Sorghum bicolor (L.) Moench) (Menz et al., 2004)  

 
รวมถึงส่ิงมีชีวิตท่ีอยูในสกุลเดียวกันแตตางชนิดกัน เชน การศึกษาความสัมพันธของออย 

(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) ฝาย (Gossypium spp.) (Pillay and Myers, 1999; 
Abdalla et al., 2001) หญา tall fescue (Festuca arundinacea Schreb.) (Rouf et al., 2002) หญา 
Rhodesgrass (Chloris gayana Kunth) (Ubi et al., 2003) หญา Bluegrass (Larson et al., 2001) และ 
Bermudagrass (Cynodon spp.) (Zhang et al., 1999)  
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นอกจากนี้ยังสามารถบอกความแตกตางระหวางส่ิงมีชีวิตท่ีอยูในวงศเดียวกันได เชน 

Aggarwal et al. (1999) ไดศึกษาความสัมพันธระหวางพืชตางชนิดในสกุล Oryza รวมท้ัง ขาวโพด 
ออย และถ่ัวเหลือง โดยใชเครื่องหมายเอเอฟแอลพีทําใหสามารถอธิบายวิวัฒนาการของพืชในสกุล
นี้ไดวามีบรรพบุรุษรวมกัน หรือมีความสัมพันธใกลชิดกัน แตถูกแยกออกจากกันในชวงแรกของ
กระบวนการวิวัฒนาการ เกิดเปนพืชหลายชนิดท่ีมีความแตกตางกัน และยังพบวาเครื่องหมาย        
เอเอฟแอลพีสามารถท่ีจะจําแนกลักษณะท่ีเกิดจากการกลายพันธุได (Licum and Briggs, 1995) เชน 
การตรวจสอบการกลายพันธุเนื่องจาก somaclonal variation ในกลวย Musa spp., Arabidopsis 
thaliana, Taxus canadensis Marsh., ขาวไรย (Secale cereale L.) เปนตน (Engelborghs et al., 1998; 
Corradini et al., 2002; Polanco and Ruiz, 2002; De la Puente et al., 2008)  
 

สําหรับการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของทานตะวันนั้น มีรายงานวามีนักวิจัย
หลายกลุมไดนําเครื่องหมายดีเอ็นเอตาง ๆ เชน อารเอฟแอลพี อารเอพีดี เอเอฟแอลพี เอสเอสอาร 
เปนตน มาใชศึกษา ตัวอยางเชน 

 
Berry et al. (1994) และ Gentzbittel et al. (1994) ไดเริ่มศึกษาความหลากหลายทาง

พันธุกรรมของทานตะวัน (Helianthus annuus L.) โดยใชเครื่องหมายอารเอฟแอลพี พบวา
ทานตะวันสายพันธุแท (inbred lines) 41 พันธุ มีระดับโพลีมอรฟซึม เทากับ 20-45 % และสามารถ
แยกเปนกลุมของ maintainer (B-lines) และ restorer (R-lines) ซ่ึงขอมูลดังกลาวไดมีนักวิจัยหลาย
กลุม นําไปใชสรางแผนท่ียีนโดยใชเครื่องหมายอารเอฟแอลพีในทานตะวันพันธุแทตาง ๆ (Berry  
et al., 1995; Gentzbittel et al., 1995, 1999; Jan et al., 1998; Gedil et al., 2001) 

 
Cheres and Knapp (1998) ไดศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของเช้ือพันธุกรรม

ทานตะวันสายพันธุแทชนิดน้ํามัน (oilseed) 106 สายพันธุ ชนิดบริโภคเมล็ด (confectionery) 50       
สายพันธุ และเช้ือพันธุกรรมท่ีเปนบรรพบุรุษ 157 สายพันธุ ผลการจัดกลุมท่ีวิเคราะหดวยวิธี 
บรรพบุรุษรวม (coancestry) และวิเคราะหความหลากหลายทางพันธุกรรมดวยวิธี principal 
component analysis สามารถแบงกลุมทานตะวันออกเปน กลุมทานตะวันชนิดน้ํามัน (oilseed) และ
ชนิดบริโภคเมล็ด (confectionery) และแบงเปนกลุมยอยตามลักษณะ fertility restorer ออกเปนกลุม 
restorer (R) line และกลุม maintainer (B) line โดยมีคาเฉล่ียของ coancestry ระหวางชนิดน้ํามันท่ี
เปน R-line เทากับ 0.25 ชนิดน้ํามันท่ีเปน B-line เทากับ 0.10 ชนิดบริโภคเมล็ด R-line เทากับ 0.31 
และ ชนิดบริโภคเมล็ด B-line เทากับ 0.25 จึงสรุปไดวา ทานตะวันชนิดน้ํามันท่ีเปน B-line มีความ
หลากหลายทางพันธุกรรมสูงกวาทานตะวันชนิดอ่ืน ๆ สําหรับการวิเคราะหบรรพบุรุษรวมสามารถ
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จัด heterotic groups ของเช้ือพันธุกรรมทานตะวันไดในบางพันธุเทานั้นท่ีมีขอมูลสมบูรณ อยางไรก็
ตามการนําขอมูลบรรพบุรุษและลายพิมพดีเอ็นเอมาใชรวมกัน ทําใหการจัด heterotic groups ของ
ทานตะวันไดดียิ่งขึ้น 

 
Dehemer and Friedt (1998) ไดใชลําดับเบส simple sequence repeat (SSR) motifs และ 

M13 repeat sequence จํานวน 16 แบบ เปนตัวไฮบริไดเซชัน (hybridization probe) สําหรับ
วิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรมในทานตะวันสายพันธุจากเยอรมัน 2 พันธุ และสายพันธุจาก
อเมริกาเหนือ (USDA) 8 พันธุ ท่ีทราบประวัติของพันธุ (pedigree) พบวา ลําดับเบสซํ้าท่ีมีความ
เหมาะสมสําหรับการสรางลายพิมพดีเอ็นเอ ประกอบดวย (ACA)6, (CAT)6, (CATA)5, (GACA)4  

และ (GATA)4 ท่ีสามารถแบงแยกสายพันธุทานตะวันจากท้ังสองแหลงออกจากกันตามประวัติของ
พันธุ และจากขอมูลไพรเมอรเอสเอสอาร สามารถนําไปศึกษาความความสัมพันธทางพันธุกรรม
ของทานตะวันสายพันธุตาง ๆ ท้ังท่ีทราบและไมทราบประวัติของพันธุไดอยางชัดเจน 

 
Lawson et al. (1994) ไดใชเครื่องหมายอารเอพีดีประเมินความหลากหลายทางพันธุกรรม

ของทานตะวันในประเทศออสเตรเลีย ซ่ึงประกอบดวย พันธุการคา (Suncross 40R, Hysun 33, 
Hysun 45CQ, Advance, DK3873) สายพันธุท่ีไดรับการปรับปรุง (breeding lines) (Sunfola, S37-
388, PhRR3, HA-R2, MC29, MC69, S37-388RR) พันธุปา (H. annuus, H.argophyllus) และ 
Tithonia diversifolia ซ่ึงมีลักษณะพันธุกรรมตางจากพันธุการคา และคูผสมระหวางทานตะวันท่ี
เปน hexaploid และ diploid (H. tuberosus x H. annuus) โดยพบจํานวนแถบท้ังหมด 158  แถบ มี 
133 แถบท่ีแสดงระดับโพลีมอรฟซึม และพบความแตกตางทางพันธุกรรมระหวางกลุมสายพันธุ คือ 
กลุมพันธุการคา พันธุท่ีไดรับการปรับปรุงพันธุ และพันธุปา มีความแตกตางเทากับ 33, 27 และ 
38% ตามลําดับ ขณะท่ี Tithonia diversifolia และคูผสม H. tuberosus x H. annuus มีความแตกตาง
ทางพันธุกรรม 51 % และยังพบวาไพรเมอรท่ีไดจาก 5s ribosomal RNA space region ไมสามารถ
ตรวจสอบความแตกตางทางพันธุกรรมในทานตะวันพันธุการคา และสายพันธุท่ีไดรับการปรับปรุง
ได เนื่องจากลําดับเบสมีลักษณะเหมือนกันมากระหวางสองกลุมสายพันธุ แตพบความแตกตางทาง
พันธุกรรมสูงในพันธุปา และ T. diversifolia จากการศึกษานี้แสดงใหเห็นวา ทานตะวันพันธุการคา
มีฐานพันธุกรรมกวาง และสรุปไดวา เครื่องหมายอารเอพีดีเหมาะสําหรับใชเปนเครื่องมือ
ตรวจสอบความแตกตางทางพันธุกรรมของทานตะวันเพ่ือใชเปนขอมูลในการปรับปรุงพันธุได 
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Hongtrakul et al. (1997) ใชเครื่องหมายเอเอฟแอลพีศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม

ของทานตะวันสายพันธุแทชนิดน้ํามัน 24 สายพันธุ เพ่ือใชจัด heterotic group โดยใชไพรเมอร 6 คู 
ปรากฏแถบดีเอ็นเอท้ังส้ิน 359 แถบ (60 แถบตอไพรเมอร) โดยมีคาความเหมือนทางพันธุกรรม 
(genetic similarity) เทากับ 0.70-0.91 มีคาโพลีมอรฟซึม 7-24 % และมีคา PICs ระหวาง 0.0-0.5 
(คาเฉล่ีย = 0.14) จากการวิเคราะหจัดกลุมสามารถแยกเปนกลุมของ B-lines และ R-lines ซ่ึงสอง
กลุมนี้จัดอยูคนละ heterotic group กัน 

 
Dong et al. (2007) ไดศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของเช้ือพันธุกรรมทานตะวัน

ชนิดบริโภคเมล็ดท่ีรวบรวมจากมณฑลตาง ๆ ของประเทศจีน จํานวน 70 สายพันธุ โดยใช
เครื่องหมายเอเอฟแอลพี 8 คูไพรเมอร รวมกับลักษณะทางสัณฐานวิทยา 17 ลักษณะ แลวนําไป
วิเคราะหคาความแตกตางโดยใชวิธี Euclidean distance และวิเคราะหความแปรปรวนของขอมูล
ดวยวิธี principal component analysis เพ่ือจัดกลุมขอมูลลักษณะทางสัณฐานวิทยา จากการวิเคราะห
คาความแตกตางพบวา ขอมูลเอเอฟแอลพีอยูในชวง 0.32-1.56 สวนลักษณะทางสัณฐานวิทยาอยู
ในชวง 0.30-1.48 จากไพรเมอรเอเอฟแอลพี 8 คู พบแถบดเีอ็นเอเฉล่ีย 77.5 แถบตอคูไพรเมอร มีคา
โพลีมอรฟซึมเทากับ 78.5 % และสามารถแบงกลุมได 5 กลุม สวนลักษณะทางสัณฐานวิทยา
แบงกลุมได 8 กลุม ซ่ึงการจัดกลุมดังกลาวไมสอดคลองกับแหลงท่ีรวบรวม เพราะทานตะวันชนิด
บริโภคเมล็ดท่ีไดนั้นไดรับการปรับปรุงพันธุโดยการคัดเลือกเอาลักษณะดีเดนท่ีตองการมาผสม
พันธุกันโดยมิไดคํานึงถึงแหลงท่ีมา จึงทําใหเกิดความหลากหลายทางพันธุกรรมของทานตะวัน
บริโภคเมล็ดจากแหลงตาง ๆ เหล่ือมซอนกัน 
 

Iqbal et al. (2008) ไดประเมินความหลากหลายทางพันธุกรรมของทานตะวัน 8 สายพันธุ 
โดยใชเครื่องหมายอารเอพีดี 20 คูไพรเมอร ซ่ึงพบแถบดีเอ็นเอท้ังหมด 156 แถบ มี 104 แถบท่ี
แสดงลักษณะโพลีมอรฟซึม และมีแถบดีเอ็นเอเฉล่ีย 7.8 แถบตอคูไพรเมอร เม่ือวิเคราะหคาความ
เหมือนทางพันธุกรรมดวยวิธี Nei and Li (1979) มีคาเทากับ 51.59-77.78 % แสดงวามีฐาน
พันธุกรรมกวาง จากขอมูลดังกลาวไดนําไปใชในการปรับปรุงพันธุทานตะวันและพัฒนาสายพันธุ
ลูกผสม 
  

Liu et  al. (2003) ไดเปรียบเทียบการใชเครื่องหมายอารเอพีดี และเอเอฟแอลพีในการศึกษา
ความหลากหลายทางพันธุกรรมของเช้ือพันธุกรรมของทานตะวันชนิดบริโภคเมล็ดของประเทศจนี
จํานวน 23 accessions จากการศึกษาอารเอพีด ีพบแถบดีเอ็นเอท้ังหมด 192 แถบ มี 165 แถบท่ีเกิด
โพลีมอรฟซึม (86.12 %) สวนเอเอฟแอลพี พบแถบดีเอ็นเอท้ังหมด 576 แถบ มี 341 แถบท่ีเกิด        
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โพลีมอรฟซึม (59.20 %)  จํานวนอัลลีลตอตําแหนงของอารเอพีดี (1.76) สูงกวาเอเอฟแอลพี (1.65) 
เล็กนอย ทําใหคา PICs (polymorphism information content) ของเอเอฟแอลพี (PICs = 0.38) ต่ํากวา
อารเอพีดี (PICs = 0.41) ดวย สําหรับคาความเหมือนทางพันธุกรรมของอารเอพีดีมีคาเทากับ 47.84-
82.06 % สวนเอเอฟแอลพีมีคาเทากับ 54.15-83.52 % ขอมูลจากเครื่องหมายท้ังสองสามารถแบง
ทานตะวันชนิดบริโภคเมล็ดออกเปน 3 กลุม 

 
Norma et  al. (2002) ไดพัฒนาเครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท เพ่ือประเมินความสัมพันธ

ทางพันธุกรรมของเช้ือพันธุกรรมของทานตะวัน 16 accessions พบวา มีไพรเมอรเอสเอสอาร 170      
ไพรเมอรท่ีแสดงโพลีมอรฟซึมในสายพันธุแท 16 accessions และจากไพรเมอร 20ไพรเมอร พบ
แถบโพลีมอรฟซึมเฉล่ีย 3.5 อัลลีลตอตําแหนง มีคา PICs เฉล่ียเทากับ 0.55 และลําดับเบสซํ้า 
(simple sequence repeats) ท่ีพบมากท่ีสุด คือ (GA)n, (GT)n, (AT)n, (ATT)n, (TGG)n, (ATC)n และ 
(CATA)n ซ่ึงความแตกตางดังกลาวสามารถนําไปในการจําแนกลักษณะตาง ๆ และจัดกลุม
ความสัมพันธทางพันธุกรรมของทานตะวัน สําหรับประยุกตใชศึกษาลายพิมพดีเอ็นเอ และการทํา
แผนท่ียีนของทานตะวันได 

 
Popov et al. (2002) ไดศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของทานตะวันสายพันธุแท 

30 สายพันธุ โดยใชเครื่องหมายอารเอพีดี และการวิเคราะหไอโซไซม (isozyme) จากไพรเมอร   
อารเอพีดี 12 ไพรเมอร พบแถบดีเอ็นเอท้ังหมด 221 แถบ มี 133 แถบ (72.6 %) ท่ีแสดงระดับ         
โพลีมอรฟซึม สามารถจัดกลุมได 3 กลุมตามลักษณะ fertility restorers คือ กลุม B-line และ R-line
โดยมีคาความเหมือนอยูในชวง 0.230 - 0.706 สวนการวิเคราะหไอโซไซมจาก 8 เอ็นไซม สามารถ
จัดกลุมได 3 กลุมท่ีไมสามารถอธิบายลักษณะท่ีสอดคลองกันไดชัดเจน เพราะการวิเคราะห          
ไอโซไซม เปนการตรวจสอบเฉพาะเจาะจงกับเนื้อเยื่อ และระยะการเจริญเติบโต รวมท้ังอิทธิพล
ของสภาพแวดลอมมีผลตอการตรวจสอบ ดังนั้นการใชเครื่องหมายอารเอพีดีศึกษาความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมจึงใหขอมูลท่ีถูกตอง และนาเช่ือถือมากกวา สอดคลองกับงานวิจัยของ Sivolap et al. 
(1997) และ Pizarro et al. (2000) 

 
Quagliaro et al. (2001)  ใชเครื่องหมายเอเอฟแอลพีจําแนกความหลากหลายทางพันธุกรรม

ของทานตะวันพันธุปา (Helianthus argophyllus) จาก Maputo area และ Mozumbique พันธุปลูก 
(H. annuus L.) และพันธุลูกผสม (H. argophyllus x H. annuus L.) พบไพรเมอร 3 คูท่ีใหแถบ         
ดีเอ็นเอชัดเจน และปริมาณมาก โดยใหแถบดีเอ็นเอท่ีแสดงโพลีมอรฟซึม 92 แถบ และสามารถใช
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แยกพันธุปาออกจากพันธุปลูก และพันธุลูกผสมไดชัดเจน และพบวามีคาโพลีมอรฟซึม สูงใน 2 
ประชากรจาก 12 ประชากรซ่ึงใชเปนแหลงพันธุกรรมในการปรับปรุงทานตะวันตอไปได 

 
Serene et al. (2003) ใชเครื่องหมายอารเอฟแอลพี เพ่ือประเมินความสัมพันธทาง

พันธุกรรมของทานตะวันสายพันธุแท 16 สายพันธุ โดยใช 20 คูไพรเมอร พบแถบดีเอ็นเอท้ังหมด 
164 แถบ มีคาโพลีมอรฟซึมเทากับ 69.51 %  และสามารถแบงกลุมทานตะวันออกเปน 8 กลุม เปน
กลุม B-lines และ R-lines โดยมีคาความเหมือนทางพันธุกรรมอยูในชวง 0.67-0.90 ซ่ึงสามารถนํา
ขอมูลดังกลาวใชเปนพ้ืนฐานในการจัด heterotsis ของทานตะวันได  

 
Sujatha et al. (2002) ไดประเมินความหลากหลายทางพันธุกรรมของทานตะวันสายพันธุ

แท 51 สายพันธุ และพันธุเปรียบเทียบ 3 สายพันธุ ท่ีมีถ่ินกําเนิดแตกตางกัน โดยใชเก็บขอมูลทาง
สัณฐานวิทยา 15 ลักษณะ และวิเคราะหขอมูลดวยวิธี Mahalanobis D2 statistics สามารถแบงกลุม
ออกเปน 8 กลุม ซ่ึงไมสอดคลองกับถ่ินกําเนิด เพราะอิทธิพลของส่ิงแวดลอมมีสวนทําใหเกิดความ
หลากหลายทางพันธุกรรมดวย จากขอมูลความหลากหลายทางพันธุกรรม และรูปแบบการจัดกลุม
สามารถคัดเลือกสายพันธุพอแมท่ีเหมาะสมสําหรับการปรับปรุงพันธุในอนาคตได 

 
Yu et al. (2002) ไดศึกษาความหลากหลายของอัลลีล (allelic diversity) ดวยเครื่องหมาย

เอสเอสอารในทานตะวันสายพันธุการคา 16 สายพันธุ โดยสรางไพรเมอรเอสเอสอาร จาก genomic 
DNA libraries 970 clones ท่ีมี (CA)n, (CT)n, (CAA)n, (CATA)n หรือ (GATA)n ซํ้า ๆ กันอยู โดย
ออกแบบ และทดสอบไพรเมอรท่ีมีจํานวนลําดับเบสซํ้าเพียงชุดเดียว (unique SSR) จํานวน 171 ช้ิน  
และเครื่องหมายเอสเอสอารจํานวน 74 เครื่องหมาย ซ่ึงใชตรวจสอบโพลีมอรฟซึมในสายพันธุแท 
พบวา มีจํานวนเฉล่ียของอัลลีลตอตําแหนงของ dinucleotide, trinucleotide และ tetranucleotide 
เทากับ 3.7, 3.6 และ 9.5 ตามลําดับ มีคา PICs เทากับ 0.53, 0.53 และ 0.83 ตามลําดับ เม่ือวิเคราะห
เปรียบเทียบความสัมพันธของความหลากหลายทางพันธุกรรมระหวางเครื่องหมายเอสเอสอาร กับ
อารเอฟแอลพี พบวา เครื่องหมายเอสเอสอารแสดงระดับโพลีมอรฟซึมมากกวาอารเอฟแอลพี และ
เครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดอ่ืน ๆ ในทานตะวัน (20% โพลีมอรฟซึมเครื่องหมายเอสเอสอารมีคา PICs 
เทากับ 0.70-0.93) การพัฒนาเครื่องหมายเอสเอสอารใหมนี้มีความสําคัญในการเพ่ิมจํานวนของ
เครื่องหมายเอสเอสอาร สําหรับใชสรางลายพิมพดีเอ็นเอ สรางแผนท่ียีน และการปรับปรุงพันธุ
ทานตะวันตอไป 
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Zhang et  al. (2005) ไดพัฒนาชุด simple sequence repeat (SSR) marker จํานวน 78 

เครื่องหมาย สําหรับใชจําแนกพันธุและประเมินความหลากหลายของทานตะวัน 124 สายพันธุ ซ่ึง
ประกอบดวย female maintainers 67 สายพันธุ และ male restorers 57 สายพันธุ จากการศึกษาพบ
จํานวนอัลลีลท้ังหมด 276 อัลลีล ซ่ึงมีจํานวนอัลลีลเฉล่ีย 3.5 อัลลีลตอตําแหนง มีคา PICs ระหวาง 
0.06-0.81 และศึกษาความสัมพันธระหวางสายพันธุแท โดยประเมินจากระยะระหวางอัลลีลตามวิธี
ของ Rogers' distances ซ่ึงมีคาอยูระหวาง 0.4-0.6 จึงสรุปไดวา ไมพบความหลากหลายทาง
พันธุกรรมภายในกลุม B-lines และ R-lines แตพบความหลากหลายทางพันธุกรรมระหวางกลุม      
B-lines กับ R-lines 

 
Yue et al. (2009) ไดศึกษาความหลากหลายและความสัมพันธทางพันธุกรรมของ

ทานตะวันสายพันธุแท 177 สายพันธุท่ีพัฒนาจาก USDA-ARS โดยใชเครื่องหมายทีอารเอพี 
จํานวน 12 คูไพรเมอร พบแถบดีเอ็นเอท่ีแสดงโพลีมอรฟซึมท้ังหมด 230 แถบ มีคาสัมประสิทธ์ิ
ความเหมือนทางพันธุกรรมดวยวิธี simple matching เทากับ 0.30-0.97 มีคาเฉล่ียเทากับ 0.58 แสดง
ใหเห็นวาทานตะวันสายพันธุแทมีความหลากหลากทางพันธุกรรมสูง และสามารถแบงกลุม
ทานตะวันออกเปน 2 กลุม คือ ทานตะวันชนิดน้ํามัน และชนิดบริโภคเมล็ด และแตละกลุมแบง
ออกเปนกลุม fertility maintainer (OB, CB) และ fertility restorer (OR, CR) ท่ีแบงเปนกลุมยอยได 
4, 3, 2 และ 2 กลุมยอย ตามลําดับ จากการศึกษาสรุปวาเครื่องหมายทีอารเอพี สามารถในการศึกษา
ความหลากหลายทางพันธุกรรมไดอยางมีประสิทธิภาพ และสามารถนําไปใชเปนขอมูลในการ
ปรับปรุงพันธุทานตะวันได 

  
การจัดกลุมตามความหลากหลายทางพันธุกรรม 
  

เทคนิคการแบงกลุมมีหลายเทคนิค ในท่ีนี้จะกลาวถึงเทคนิคการแบงกลุม 2 ประเภทใหญๆ 
ดังนี ้
 

1.  การแบงกลุมตัวแปร 
 

เปนเทคนิคท่ีใชแบงกลุมตัวแปรหลาย ๆ ตัวท่ีมีความสัมพันธออกเปนกลุมยอย ๆ โดยท่ี    
ตัวแปรท่ีอยูในกลุม (หรือเรียกวาปจจัย) เดียวกันจะตองมีสวนรวมกันหรือสัมพันธกัน เชน การ
วิเคราะหตัวองคประกอบหลัก (principal component analysis; PCA)  
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PCA เปนเทคนิคการลดจํานวนตัวแปรเทคนิคหนึ่ง เนื่องจากการทําวิจัยดาน

วิทยาศาสตร สังคมศาสตร ธุรกิจ ภาษาศาสตร ฯลฯ มักจะมีขอมูลและตัวแปรเปนจํานวนมาก ซ่ึง
เปนอุปสรรคในการวิเคราะหและสรุปผลโดยเฉพาะอยางยิ่งถาตัวแปรมีความสัมพันธกัน โดยการ
สรางเซตของตัวแปรใหมใหเปนฟงกชันเชิงเสนของตัวแปรเดิม และเซตของตัวแปรใหมจะรวมคา
ความแปรปรวนของตัวแปรเดิมมาไวใหมากท่ีสุด จํานวนตัวแปรใหมจะตองไมเกินจํานวนตัวแปร
เดิม นั่นคือ กรณีท่ีตัวแปรเดิม p ตัว จํานวนตัวแปรใหม เทากับ m ตัว จะไดวา m < p  

 
PC1 หรือตัวประกอบหลักท่ี 1 เปนฟงกช่ันเชิงเสนของตัวแปรเดิมท้ัง p ตัว และจะดึงคา

ความแปรปรวนจากตัวแปรท้ัง p ตัวมาไวใน PC1 ใหมากท่ีสุด จึงทําให PC1 มีคาความแปรปรวน
มากท่ีสุด เม่ือเทียบกับ PC อ่ืน ๆ ท่ีเหลือ (PC2, PC3, …, PCn) โดยท่ีความแปรปรวนของ PC จะ
ลดลงเรื่อย ๆ จนทําใหคาความแปรปรวนของ PCp ต่ําสุด หรือ Var (PC1) > Var (PC2) >  … > Var 
(PCp) และไมมีความสัมพันธกนัระหวาง PC ตาง ๆ (กัลยา, 2550) 

 
โดยท่ี PCi ; i = 1, 2,…, p สามารถเขียนในรูปสมการเสนตรง 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.  การแบงกลุมขอมูล 

 
เปนเทคนิคท่ีใชแบงกลุมคน สัตว ส่ิงของ องคกร ฯลฯ ท่ีเหมือนกันหรือคลายกันไวใน

กลุมเดียวกัน แตตางกันจะตองอยูคนละกลุม การศึกษาความเหมือนหรือความตางพิจารณาจาก     
ตัวแปรท่ีใชในการแบงกลุม เชน การวิเคราะหกลุม (cluster analysis)   

 
cluster analysis เปนเทคนิคการวิเคราะหทางสถิติวิธีหนึง่ท่ีนําไปประยุกตใชกับ

งานวิจัยดานสังคมศาสตร วิทยาศาสตร แพทยศาสตร และเกษตรศาสตร เปนตน ทางดาน
เกษตรศาสตรสามารถนํามาประยุกตใชเพ่ือการพัฒนาพันธุพืช ในขั้นตอนของการคัดเลือกพันธุพอ
แมสําหรับการจัดคูผสมพันธุ เพ่ือใหไดสายพันธุใหม ๆ ท่ีมีโอกาสไดลักษณะตามวัตถุประสงคของ
นักปรับปรุงพันธุ หลักการของการวิเคราะหกลุม คือ จัดใหส่ิงท่ีเหมือนกัน หรือแตกตางกันนอยอยู
ในกลุมเดียวกัน ดังนั้น ตัวอยางคูหนึ่ง ๆ ท่ีตองการตรวจสอบ หากอยูภายในกลุมเดียวกันจะมีความ
เหมือนกันมากกวาตัวอยางท่ีอยูนอกกลุม การตรวจสอบวาตัวอยางคูหนึ่ง ๆ จะเหมือนหรือแตกตาง
กันมากนอยเพียงใด จะพิจารณาจากคาสัมประสิทธ์ิซ่ึงเปนไปได 2 แบบดังนี ้1) การวัดคา
สัมประสิทธ์ิความเหมือนหรือความคลาย (similarity coefficient) เปนการพิจารณาความเหมือนกัน
ระหวางตัวอยาง และ 2) การวัดคาสัมประสิทธ์ิความตาง (dissimilarity coefficient) หรือความหาง 
(distance) ซ่ึงเปนการตรวจสอบความแตกตางระหวางตัวอยาง 

 
การวัดคาสัมประสิทธิ์ความเหมือน และความตางทางพันธุกรรม 
  

การวัดคาสัมประสิทธ์ิความเหมือนหรือความตางจะขึ้นอยูกับชนิดขอมูล การเลือกประเภท 
ขอมูลเพ่ือการวิเคราะหกลุมพันธุพืช ขึ้นอยูกับความตองการของผูวิเคราะห ขอมูลท่ีนํามาวิเคราะห 
สามารถแยกออกไดเปน 3 ประเภท ดังนี ้
  

1.  ขอมูลไบนาร ี(binary data) เปนขอมูลท่ีเกิดได 2 ลักษณะ คือ “มี” หรือ “ไมมี” เชน 
ขอมูลจากเครื่องหมายดีเอ็นเอแบบตาง ๆ (อารเอฟแอลพี อารเอพีดี เอเอฟแอลพี เอสเอสอาร           
ไอเอสเอสอาร เอสเอสซีพี) ขอมูลประเภทนี้นิยมใชคาสัมประสิทธ์ิความเหมือนในการวัด 
 

2.  ขอมูลเชิงคุณภาพ (qualitative data) เปนขอมูลท่ีเกี่ยวกับลักษณะคุณภาพ เชน รูปราง
กลีบดอก สีเมล็ด การ score การเกิดโรคในพืช เปนตน ขอมูลประเภทนี้บันทึกขอมูลแบบมาตรวัด
อันตรภาคช้ัน (interval data) และใชไดท้ังคาสัมประสิทธ์ิความเหมือน และความตางในการวัด 
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3.  ขอมูลเชิงปริมาณ (quantitative data) เปนขอมูลท่ีเกี่ยวของกับลักษณะท่ีสามารถช่ังตวง

วัดได เชน ผลผลิต ความสูง วันเก็บเกี่ยว วันออกดอก เปนตน ขอมูลประเภทนี้จะมีหนวยวัดท่ี
แตกตางกัน ทําใหในการจัดกลุมจะตองมีการแปลงขอมูลท่ีมีหนวยวัดท่ีไมเทากันนี้ใหมีหนวยวัด
เทากัน โดยแปลงเปนขอมูลมาตรฐาน (standardize) กอนนําไปวิเคราะหจัดกลุม ถาไมมีการแปลง
ขอมูลกอนจะทําใหการจัดกลุมท่ีไดขึ้นกับลักษณะท่ีมีตัวเลขท่ีมีคามาก และนิยมใชคาความตางใน
การวัด (ประเสริฐ, 2537) 

 
การวัดคาสัมประสิทธ์ิความเหมือนหรือความตางระหวางตัวแปร สามารถทําไดหลายวิธี มี

สูตรท่ีใชในการคํานวณแตกตางกันไป ซ่ึงปจจุบันมีโปรแกรมคอมพิวเตอรสําเร็จรูปหลายโปรแกรม
ชวยในการคํานวณ การวัดคาสัมประสิทธ์ิความเหมือนหรือความตางระหวางตัวแปรในลักษณะ
ขอมูลเชิงคุณภาพ และเชิงปริมาณ มีหลายวิธีดังนี ้(ประเสริฐ, 2537; Quinn and Keough, 2002) 
 

1.  Euclidean distance การวัดความตางโดยใหผลรวมของผลตางระหวางขอมูลแตละจุด
ของตัวแปร 

2
1

1
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jkikij xxD  

 
2.  Square Euclidean distance การวัดความตางโดยใชผลรวมกําลังสองของผลตางระหวาง

ขอมูลแตละจุดของตัวแปร วิธีนี้นิยมใชกันมากโดยเฉพาะใชกับขอมูลลักษณะปริมาณ 
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3.  Absolute หรือ City Block หรือ Manhattan distance เปนการวัดความตาง โดยใชคา

ผลรวมความแตกตางสัมบูรณ (absolute difference) ระหวางขอมูลแตละจุดของตัวแปร วิธีนี้ตองใช
ตัวแปรท่ีมีหนวยวัดเดียวกัน 
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4.  Mahalanobis D2 distance วิธีนี้ดีกวาวิธี Euclidean และ City Block เนื่องจากสามารถใช 

กับตัวแปรท่ีมีความสัมพันธกันได 
 

   jijiij xxSxxD  1'  
 
โดยท่ี  S = เมทริกซความแปรปรวนรวมภายในกลุมท่ีรวมกันของทุกกลุม 

        (pooled within-group covariance matrix) 
 xi และ xj เปนคาเวกเตอรของตัวแปร x ของหนวยท่ี i และ j ตามลําดับ 

 
5.  Minkowski distance เปนวิธีท่ีเปนกรณีพิเศษของ Euclidean และ City Block เม่ือ r=1 

จะเปนความตางแบบ City Block และเม่ือ r=2 จะเปนความตางแบบ Euclidean 
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r
jkikij xxD
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6.  Canberra matrix เปนการวัดความตาง โดยใชคาผลรวมความแตกตางสัมบูรณระหวาง

ขอมูลแตละจุดของตัวแปร หารดวยผลรวมของผลบวกตัวแปรของขอมูลท้ังสอง และแปลงเปน
ขอมูลมาตรฐาน (standardize) ดวยจํานวนตัวแปร คาสัมประสิทธ์ินี้มีขอดี คือ มีการนําคาตัวแปรท่ีมี
คาเทากับศูนยของขอมูลนํามาคํานวณดวย 

 
        , 0 > Dij > 1 
      
 

เม่ือ  Dij คือ ระยะทางพันธุกรรมระหวางของพืชพันธุท่ี i และ j 
xik คือ คาความถ่ีของลักษณะทางสัณฐานวิทยา k ท่ีปรากฏในพันธุ  i 
xjk คือ คาความถ่ีของลักษณะทางสัณฐานวิทยา k ท่ีปรากฏในพันธุ  j 


k
 คือ ผลรวมคาความถ่ีของลักษณะทางสัณฐานวิทยา k ท่ีปรากฏ 

 
สําหรับวิธีการวัดความเหมือนหรือความคลายในลักษณะขอมูล binary โดยยึดหลักการ 

“มี” และ “ไมมี” สามารถจําแนกเหตุการณไดเปน 4 แบบ จากตารางสองทิศทาง  
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  ตัวแปรท่ี 1 ( i ) 
  มี ไมมี 
ตัวแปรท่ี 2 ( j ) มี a b 
 ไมมี c d 

 
โดยใชคาสัมประสิทธ์ิแตละชนิดท่ีมีวิธีการคํานวณท่ีแตกตางกันดังนี ้

 
1.  Simple matching coefficient ประเมินโดยการนับแถบดีเอ็นเอท่ีไมปรากฏในตําแหนงท่ี

เปนโฮโมโลกัส ซ่ึงสามารถใชกับดีเอ็นเอเครื่องหมายชนิด dominant (อารเอพีด ีเอเอฟแอลพี และ
ไอเอสเอสอาร) เพราะลักษณะการไมปรากฏแถบดีเอ็นเอ ณ ตําแหนงเครื่องหมายนั้น  ๆเปน
ลักษณะจีโนไทปแบบ homologous recessive หรือนิยมใชกับขอมูลลายพิมพดีเอ็นเอในส่ิงมีชีวิต
ชนิดแฮพลอยด 

 
Simple matching coefficient (SM) = 

dcba
da


 )(  
 

2.  Jaccard coefficient ประเมินโดยการนับเฉพาะแถบดีเอ็นเอท่ีปรากฏ สวนท่ีไมปรากฏ
แถบดีเอ็นเอไมนับ ใหเปนขอมูลสูญหาย เพราะถาขอมูลของแถบดีเอ็นเอเกิด false-positive หรือ
false-negative จะทําใหการประเมินคาสัมประสิทธ์ิความเหมือนคลาดเคล่ือนจากความเปนจริง 
สามารถนําไปใชในการวิเคราะหขอมูลดีเอ็นเอเครื่องหมายชนิด codominant (อัลโลไซม              
อารเอฟแอลพี และไมโครแซทเทลไลท) หรือใชกับขอมูลลายพิมพดีเอ็นเอในในส่ิงมีชีวิตชนิด     
โพลีพลอยด 

 
Jaccard coefficient (J) =  

cba
a


 
 

3.  Nei-Li หรือ Dice coefficient ประเมินโดยการนับแถบดีเอ็นเอท่ีปรากฏ โดยใหน้ําหนัก
ของแถบดีเอ็นเอท่ีปรากฏมากกวาแถบดีเอ็นเอท่ีไมปรากฏ สามารถใชไดท้ังมูลท่ีทําการวิเคราะห
ดวยดีเอ็นเอเครื่องหมายชนิด 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  
 

การเลือกคาสัมประสิทธ์ิเพ่ือวิเคราะหคาความเหมือน หรือคาความตางท่ีแตกตางกัน 
ผลลัพธท่ีไดก็จะแตกตางกันขึ้นกับสูตรท่ีเลือกใช เนื่องจากการประเมินของแตละคาประสิทธ์ิจะให
น้ําหนักกับการปรากฏแถบดีเอ็นเอ และการไมปรากฏแถบดีเอ็นเอท่ีแตกตางกัน ดังนั้นการเลือกใช
คาสัมประสิทธ์ิในการจัดกลุมจึงมีความสําคัญตอรูปแบบของแผนภาพความสัมพันธทางพันธุกรรม 
(phylogenetic tree) 

 
เม่ือคํานวณสัมประสิทธ์ิความเหมือนหรือคาความตางระหวางตัวแปรแลว จําเปนตองจัด 

ตัวแปรเขากลุมซ่ึงมีอยูหลายวิธี ดังนี้ (ประเสริฐ, 2537; กัลยา, 2544, 2550) 
 

1.  การวิเคราะหกลุมแบบขั้นตอน (Hierarchical Cluster Analysis) เปนการทําการแบงกลุม
แบบเปนขั้นตอน และเม่ือนําหนวยใดหนวยหนึ่งไวในกลุมใดแลว จะไมมีการยายหนวยนั้นไปไว
กลุมอ่ืน ๆ อีก ซ่ึงมี 2 เทคนิคยอย คือ  

 
1.1  Agglomerative Method เทคนิคนี้จะเริ่มดวยการถือวา 1 หนวยเปน 1 กลุม ถามี n 

หนวย ก็จะมี n กลุม จากนั้นพิจารณาวาจะรวมหนวยคูใดเขาดวยกนั โดยพิจารณาจากความเหมือน
หรือความตาง ถาเปนความเหมือนก็จะรวมหนวยคูท่ีมีความเหมือนมากท่ีสุดไวดวยกัน แตถาใช
ความตาง ก็จะรวมหนวยคูท่ีมีความตางกันนอยท่ีสุดไวในกลุมเดียวกัน หลังจากนั้นเลือกวิธีการ
รวมกลุมซ่ึงมีหลายวิธี ทําการรวมกลุมหนวยหรือกลุมตาง ๆ เขาดวยกัน จนกระท่ังเหลือเพียง 1 
กลุม (ทุกหนวยอยูในกลุมเดียวกัน)    
 

ตัวอยางวิธีการรวมกลุมแบบขั้นตอนดวย เทคนิค Agglomeration 
 

1.1.1  Between-groups linkage หรือเรียกวาวิธี Average linkage between groups 
หรือ UPGMA (Unweighted Pair-Group Method using Arithmetic average) เปนวิธีการสรางกลุม
ตัวแปรโดยการหาความตางระหวางกลุมตัวแปรท่ีไดจากคาเฉล่ียของความตางระหวางกลุมตัวแปร
ทุกคูของตัวแปร วิธีการนี้ใชขอมูลจากทุกตัวแปรภายในกลุม 
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1.1.2  Nearest neighbor หรือ Single linkage เปนการนําเอาตวัแปรท่ีมีความตางกัน

นอยท่ีสุดมาเขาเปนกลุมกอน และความตางระหวางกลุมตัวแปรใชคาท่ีตางกันนอยท่ีสุดมาเปน
ตัวแทนเปรียบเทียบกับความตางระหวางคูของตัวแปรอ่ืน ๆ ท่ียังไมไดจัดเขากลุม ในทุกขั้นตอน
ความตางระหวางกลุมสองกลุมคือความตางระหวางจุดสองจดุท่ีใกลกันท่ีสุด 

 
1.1.3  Furthest neighbor technique หรือ Complete linkage เปนวิธีวัดตัวแปรท่ี

ตางกันนอยท่ีสุดเขากลุมกอน ขั้นตอไปหาตัวแทนของความตางระหวางกลุมตัวแปรท่ีมีคาตางกัน
มากท่ีสุด เม่ือไดตัวแทนแลวก็นําไปเปรียบเทียบกับความตางระหวางตัวแปร คาท่ีมีความตางกัน
นอยท่ีสุดนํามาจัดกลุมใหมตอไป ดังนั้น ความตางระหวางกลุมสองกลุม คือ ความตางโดยเฉล่ีย
ระหวางคูทุกคูท่ีเปนไปไดของหนวยท่ีกอใหเกิดกลุม 

 
1.1.4  Centroid Clustering วิธีสรางกลุมโดยยึดสมาชิกท่ีอยูกึ่งกลาง ภายในแตละ

กลุมมาสรางเปนกลุมใหม 
 

1.1.5  Median Clustering คลายกับวิธี Centroid ตางกันเพียงกลุมท่ีเกิดขึ้นใหมเปน
การหาคาเฉล่ียโดยวิธีไมถวงนํ้าหนัก 

 
1.1.6  Ward’s Method นิยมใชวิธีนี้กันมากในการจัดกลุม และมักใชรวมกับการจัด

ความตางแบบ Square Euclidean Distance (SED) เปนการคํานวณหาคาเฉล่ียของทุกตัวแปรในกลุม 
และหาความตางแบบ SED จากคาเฉล่ียของกลุมของทุกหนวย นําความตางเหลานี้มารวมกันทุก
หนวยในแตละขั้น การรวมกลุมกันทําใหคาผลรวมของความตางภายในกลุมยกกําลังสองเพ่ิมขึ้น
นอยท่ีสุด 
 

1.2  Divisive Method เทคนิคนี้จะกําหนดใหมีตัวแปรตาม 1 ตัว สวนตัวแปรท่ีเหลือเปน
ตัวแปรอิสระ ขั้นตอนการแบงกลุมจะตรงขามกับเทคนิค Agglomeration คือ เริ่มแรกจะถือวาทุก
หนวยอยูในกลุมเดียวกัน หรือมีเพียงกลุมเดียว แลวจึงแบงออกเปนกลุมยอย โดยการแบงจะ
พิจารณาตัวแปรอิสระท่ีทําใหตัวแปรตามมีคาตางกัน โดยพิจารณาจาก SSB/SST เม่ือ SSB คือ 
ผลบวกกําลังสองของผลตางระหวางกลุม (Between Group Sum Square) และ SST คือ ผลบวก
กําลังสองท้ังหมด (Total Sum Square) กลุมท่ีไดจึงแบงตามคาตัวแปรอิสระท่ีมีคา SSB/SST มาก
ท่ีสุดไปยังคานอยท่ีสุด 
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2.  การวิเคราะหกลุมแบบไมเปนขั้นตอน (Nonhierarchical Cluster Analysis) เรียกอีกช่ือ

หนึ่งวา การแบงสวน (partitioning) เปนวิธีท่ีผูวิจัยเปนผูกําหนดเองวาตองการแบงเปนกี่กลุม เชน    
k กลุม จึงเรียกวิธีนี้วา K-means Clustering ท่ีจะหาคาท่ีเหมาะสมของ K ท่ีทําใหหนวยตาง ๆ ท่ีอยู
ในกลุมเดียวกันมีความเหมือนกันมากท่ีสุด และตางกลุมกันมีความตางกัน 
 
วิธีการจัดกลุมขอมูลหรือตัวอยาง (phylogenetic analysis) 
 

1.  Distance matrix method เปนวิธีการคํานวณหาคาความเหมือน หรือคาความตางของ
ตัวอยางแตละคูท่ีทําการศึกษาไปยังคากลางของกลุม (group centroid) จากนั้นนํามาวิเคราะหการ   
จัดกลุม โดยเริ่มจากคูท่ีมีคาความเหมือนสูงท่ีสุด หรือมีคา ความตางต่ําท่ีสุด ผลลัพธจะไดแผนภูมิ
ตนไม (dendrogram หรือ tree) ออกมา 

 
2.  Maximum parsimony เปนการเปรียบเทียบและคนหา tree ท่ีส้ันท่ีสุด นั่นคือ จํานวน

mutation เกิดขึ้นนอยท่ีสุดในบรรดากลุมตัวอยางท่ีทําการศึกษา ซ่ึงแตกตางจากวิธี Distance matrix 
method คือ จะทําการพิจารณาจากขอมูลทุกคารวมกันเพ่ือคนหา evolution tree ท่ีส้ันท่ีสุด วิธี 
maximum parsimony จึงเปนวิธีการท่ีเหมาะสําหรับขอมูลท่ีเกี่ยวกับวิวัฒนาการ เชน ขอมูลลักษณะ
ท่ีถายทอดจากบรรพบุรุษ ขอมูลท่ีเปนลําดับเบส (gene sequence) 
 

3.  Maximum likelihood หรือ Probability methods เปนการคํานวณหาความนาจะเปนหรือ
โอกาสท่ีตัวอยางหรือขอมูลนั้นจะอยูในกลุมท่ี i, i = 1, 2,…, k  แลวนํามาเปรียบเทียบกันซ่ึงก็คือ 
การหาคา probability (P) ท่ีตัวอยางอยูในกลุมท่ี i เชน ถามี 2 กลุม คา P ของตัวอยางในกลุมท่ี 1 
มากกวาคา P ของตัวอยางในกลุมท่ี 2 ก็จะจัดตัวอยางนั้นอยูในกลุมท่ี 1 (จินตนา, 2549) 

 
Phylogenetic tree หรือ Phylogram มีแนวทางการศึกษา 2 แนวทาง คือ 

 
1.  Cladistic เปนการศึกษาท่ีเนนความสัมพันธทางวิวัฒนาการ มีการอางถึงบรรพบุรุษรวม 

(ancestor) ซ่ึงการแสดงความสัมพันธ เรียกวา cladogram ท่ีเปน tree ท่ีส้ันท่ีสุด คือ ภาพแสดงความ 
สัมพันธท่ีมีวิวัฒนาการหรือการกลายพันธุของลักษณะนั้นนอยท่ีสุด วิธีการจัดกลุมท่ีใชในการ
วิเคราะหแบบนี ้คือ maximum parsimony และ maximum likelihood ขอมูลท่ีนํามาใชในการจัด
กลุมจะใชลักษณะทางสัณฐานวิทยา หรือขอมูลลําดับเบสของดีเอ็นเอ  
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2.  Similarity/Distance เปนการประเมินความสัมพันธของส่ิงมีชีวิตโดยอาศัยคา

สหสัมพันธ (correlation) และความนาจะเปนในการจัดกลุม (probability) โดยใชวิธีการจัดกลุม
แบบ distance matrix method ท่ีจะคํานวณความเหมือน หรือความตางของตัวอยางท่ีศึกษา แลวนํา
คาท่ีไดนั้นมาจัดกลุม โดยตัวอยางท่ีคลายกันมากท่ีสุดจะจัดอยูในกลุมเดียวกัน สวนตัวอยางท่ีคลาย
นอยหรือมีความตางกันมากจะถูกจัดแยกกลุมออกไป โดยไมสามารถอางอิงถึงบรรพบุรุษไดเลย 
ลักษณะท่ีใชในการจัดกลุมสามารถใชลักษณะทางสัณฐานวิทยา เชน ผลผลิตตอพ้ืนท่ี น้ําหนัก 100 
เมล็ด ความสูงตน เปนตน และขอมูลของลักษณะการปรากฏหรือไมปรากฏของแถบดีเอ็นเอท่ีได
จากเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดตางๆ (อารเอฟแอลพี อารเอพีด ีเอเอฟแอลพี เอสเอสอาร) การแสดง
ความสัมพันธของตัวอยางท่ีไดจากการจัดกลุมสามารถแสดงโดยแผนภูมิตนไม บอกถึงระดับความ
เหมือนหรือความตางกันของแตละตัวอยาง (จินตนา, 2549) 
 
คาที่ใชในการตรวจสอบ dendrogram  
 

1.  คา cophenetic correlation coefficient (r) เปนคาท่ีบงถึงวาการจัดกลุมท่ีไดดีเพียงใดซ่ึงดู
ไดจากคา goodness of fit (Rohlf, 2009) โดยคํานวณหาคา cophenetic correlation coefficient (r) 
โดย r มีคามากกวา 0.9 ถือวาจัดกลุมไดดีมาก เม่ือ r มีคาอยูระหวาง 0.8-0.9 ถือวาจัดกลุมไดด ีเม่ือ r 
มีคาอยูระหวาง 0.7-0.8 ถือวาจัดกลุมไดปานกลาง และเม่ือ r มีคานอยกวา 0.7 ถือวาจัดกลุมไดไมด ี
(Sirithunya et al., 2001) 

 
2.  คา bootstrap เปนการทดสอบความเช่ือม่ันของ tree โดยวิธีการสุมขอมูลซํ้า 

(resampling) จากขอมูลเริ่มตนหลาย ๆ ครั้ง โดยบอกเปน เปอรเซ็นต (%) ของโอกาสท่ีจะสราง tree 
ขึ้นใหมไดเหมือนเดิมเทาไร เม่ือมีการสุมเอาขอมูลตัวแปร (variable) ใดตัวแปรหนึ่งท่ีใชในการ
คํานวณสราง tree ออกตามจํานวนครั้งท่ีตองการ 

 
กลุมตัวอยางท่ีมีคา bootstrap มาก แสดงใหเห็นวา tree ท่ีสรางมีความนาเช่ือถือมาก โอกาส

ท่ีจะสราง tree เปล่ียนแปลงไปนอยเม่ือเปรียบเทียบกับ tree ท่ีมีคา bootstrap นอย ตัวอยางท่ีแยก
ออกเปนกลุมเดี่ยวจะไมสามารถคํานวณคา bootstrap ได  (สุรินทร, 2552) 

 
 



อุปกรณและวิธีการ 
 

อุปกรณ 
 

1.  สายพันธุทานตะวันที่ใชในการวิจัย 
 
 สายพันธุทานตะวันท่ีใชในการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม ประกอบดวย       
สายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ แสดงในตารางท่ี 1 
 
ตารางที ่1  รายช่ือสายพันธุทานตะวัน (Helianthus annuus L.) ท่ีใชในการศึกษาความหลากหลาย 

ทางพันธุกรรม ประกอบดวยสายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ 
 

แหลงท่ีมา 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 

พันธุการคา 
(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.  อุปกรณและสารเคมี 
 
2.1  อุปกรณสําหรับการสกัด วัดคุณภาพ และปริมาณดีเอ็นเอ 
 
 2.1.1  โกรงบดตัวอยาง 

2.1.2  เครื่องเขยาแบบควบคุมอุณหภูมิ (water bath incubator) 
2.1.3  เครื่องปนเหวี่ยง (microcentrifuge) 
2.1.4  ชุดแยกขนาดดีเอ็นเอ (gel electrophoresis) สําหรับ agarose gel 
2.1.5  เตาไมโครเวฟ 
2.1.6  ตูแชอุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียส 
2.1.7  ชุดฉายแสงยูวีและอุปกรณถายภาพเจล (Gel Documentation System) 
2.1.8  หลอดทดลองขนาด 1.5 มิลลิลิตร 

 
2.2  อุปกรณสําหรับการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิคพีซีอาร ไดแก เครื่องพีซีอาร หรือ

เครื่องเพ่ิมปริมาณสารพันธุกรรมระบบควบคุมอุณหภูมิอัตโนมัต ิ
 

2.3  อุปกรณสําหรับการวิเคราะหเอเอฟแอลพี ไดแก ชุดแยกขนาดดีเอ็นเอแบบตั้ง 
(sequencing gels) สําหรับ acrylamide gel 

 
2.4  อุปกรณสําหรับการวัดและเก็บขอมูลทางลักษณะทางสัณฐานวิทยา ไดแก ไมบรรทัด       

ไมเมตร สายวัด ถุงตาขาย เครื่องช่ังน้ําหนักทศนิยม 2 ตําแหนง และอุปกรณถายภาพ 
 
2.5  อุปกรณสําหรับการวิเคราะหเปอรเซ็นตน้ํามันเมล็ด ไดแก กระดาษกรอง เครื่องช่ัง

น้ําหนักทศนิยม 4 ตําแหนง ตูอบรอน (Hot air oven) ตูดูดความช้ืน และชุดสกัดสาร (soxhlet 
extraction) 
 
 2.6  อุปกรณสําหรับการวิเคราะหปริมาณ alpha-tocopherol ไดแก กระดาษกรอง, syringes 
filter 0.45 ไมโครเมตร, เครื่อง HPLC (High Performance Liquid Chromatography)    
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2.7  สารเคมีในการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมดวยเครื่องหมายเอเอฟแอลพี 

 
2.7.1  สารเคมีในการสกัด วัดคุณภาพ และปริมาณดีเอ็นเอ เชน 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 เปนตน 
 

2.7.2  สารเคมีในปฏิกิริยาการตัดดีเอ็นเอดวยเอนไซมตัดจําเพาะ และเช่ือมตอกับ 
adapter เชน เอนไซม EcoRI, MseI, T4 DNA ligase, EcoRI adapter, MseI adapter, ATP และ
SuRE/Cut Buffer A เปนตน 
 

2.7.3  สารเคมีในปฏิกิริยาการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิคพีซีอาร เชน EcoRI 
primer, MseI primer, MgCl2, dNTP และ เอนไซม Taq polymerase เปนตน 
 

2.7.4  สารเคมีในการแยกขนาดดีเอ็นเอโดย denaturing polyacrylamide gel เชน 
สารละลายโพลีอะคริลาไมด (polyacrylamide), TEMED (N,N,N’,N’-tetramethylehtylenediamine), 
ammonium persulfate (APS), bind silane, acetic acid, silver nitrate, sodium carbonate,                
37% formaldehyde และ sodium thiosulfate เปนตน 
 

2.8  สารเคมีในการวิเคราะหเปอรเซ็นตน้ํามันเมล็ด เชน petroleum ether 
 

2.9  สารเคมีในการวิเคราะหปริมาณ alpha-tocopherol เชน iso-octane, methanol และ           
น้ํากล่ัน 
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วิธีการ 
  
1.  การปลูกทดสอบในสภาพแปลง 
 

นําเมล็ดพันธุทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ ปลูกทดสอบเพ่ือบันทึกขอมูลลักษณะ
ทางสัณฐานวิทยา และเก็บใบออนเพ่ือศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมโดยใชเครื่องหมาย     
เอเอฟแอลพี ณ แปลงทดลอง ภาควิชาพืชไรนา คณะเกษตร กําแพงแสน มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร
วิทยาเขตกําแพงแสน นครปฐม ระหวางเดือน พฤศจิกายน 2550 - มกราคม 2551 วางแผนการ
ทดลองแบบ Augmented design in RCB โดยใชพันธุการคา 3 พันธุ คือ Hybrid I Hybrid II และ 
Hybrid III เปนพันธุตรวจสอบ (check) แตละพันธุปลูกพันธุละ 4 แถว ขนาดแปลงกวาง 3 เมตร ยาว 
5 เมตร ระยะระหวางตน 50 เซนติเมตร และระยะระหวางแถว 75 เซนติเมตร ใสปุย กําจัดวัชพืช
และฉีดพนสารเคมีปองกันโรคและแมลงตามความเหมาะสม  
 
2.  การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมโดยใชลักษณะทางสัณฐานวิทยา 
  

2.1  การศึกษาลักษณะทางสัณฐานวิทยา 
 

บันทึกขอมูลลักษณะทางสัณฐานวิทยาจากสวนตาง ๆ ของทานตะวัน คือ ลําตน ใบ 
ดอก จานดอก และเมล็ด โดยประยุกตจาก ศูนยวิจัยพืชไรเชียงใหม (2540) และ IBPGR (1985)                 
ดังภาคผนวก 
 

2.1.1  ขอมูลท่ัวไป  
 

ขอมูลท่ัวไปจํานวน 5 ลักษณะ ไดแก วันปลูก วันงอก วันออกดอก วันสุกแก             
วันเก็บเกี่ยว 
 

2.1.2  ลักษณะทางสัณฐานวิทยาเชิงคุณภาพ 
 

ลักษณะทางสัณฐานวิทยาเชิงคุณภาพจํานวน 22 ลักษณะ ไดแก การแตกกิ่งกาน 
ชนิดการแตกกิ่งกาน ลักษณะของกานใบ รูปรางใบเล้ียง รูปรางใบ สีใบ ความมันวาวของใบ การ
พุพองของใบ รูปรางภาคตัดขวางใบ ลักษณะของฐานใบ องศาของเสนกลางใบ รูปรางกลีบรองดอก 
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รูปรางของกลีบดอก สีกลีบดอก สีดอก สีเกสรตัวผู การทํามุมของจานดอก ลักษณะของจานดอก 
รูปรางของเมล็ด สีเมล็ด สีลายแถบเมล็ด ตําแหนงของแถบ  

 
2.1.3  ลักษณะทางสัณฐานวิทยาเชิงปริมาณ 

 
ลักษณะทางสัณฐานวิทยาเชิงปริมาณจํานวน 17 ลักษณะ ไดแก ความงอกใน

สภาพแปลง ความสูง ความยาวของกานใบ ความยาวของปลอง จํานวนใบตอตน ขนาดของใบ 
ขนาดกลีบรองดอก ความยาวของกลีบรองดอก จํานวนของกลีบดอก ขนาดของจานดอก ความยาว
ของเมล็ด ความหนาของเมล็ด ความหนาของเปลือกหุมเมล็ด น้ําหนัก 100 เมล็ด เปอรเซ็นตการติด
เมล็ด เปอรเซ็นตน้ํามันเมล็ด และปริมาณ alpha-tocopherol 
 

2.2  การวิเคราะหเปอรเซ็นตน้ํามันเมล็ด 
 

2.2.1  นําเมล็ดทานตะวันไปอบไลความช้ืนท่ีอุณหภูมิ 60 องศาเซลเซียส เปนเวลา 24 
ช่ัวโมง และปลอยใหเย็นตัวลงท่ีอุณหภูมิหองในโถอบความช้ืน หลังจากนั้นนําเมล็ดทานตะวันไป
บดใหละเอียด และอบไลความช้ืนอีกครั้งท่ีอุณหภูมิ 105 องศาเซลเซียส เปนเวลา 1 ช่ัวโมง แลว
ปลอยใหเย็นตัวลงท่ีอุณหภูมิหองในโถอบความช้ืน 

  
2.2.2  อบ flask ท่ี 105 องศาเซลเซียส เปนเวลา 2 ช่ัวโมง ปลอยใหเย็นตัวลงท่ี

อุณหภูมิหองในโถอบความช้ืน 1 ช่ัวโมง แลวช่ัง flask ดวยเครื่องช่ังน้ําหนักทศนิยม 4 ตําแหนง    
จดบันทึกน้ําหนักท่ีช่ังไว 
 

2.2.3  ช่ังตัวอยางเมล็ดท่ีบดแลว 5-6 กรัม ใสในกระดาษกรองท่ีปราศจากไขมันดวย
เครื่องช่ังน้ําหนักทศนิยม 4 ตําแหนง จดบันทึกน้ําหนักท่ีช่ังไว แลวพับกระดาษกรองใสใน 
extraction thimble เพ่ือนําไปสกัดหาปรมิาณน้ํามันตอไป 
 

2.2.4  เท petroleum ether 150 มิลลิลิตร ลงใน flask นํา extraction thimble ประกอบ
เขากับ holder วางลงใน flask แลวนําไปสกัดหาปริมาณน้ํามันโดยใชเครื่องวิเคราะหน้ํามัน รุน 
S306 MK (Garhardt, Germany) 
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2.2.5  นํา thimble ออก และนํา flask มาปลอยใหเย็นตัวลงสักครู จึงนํา flask ไปอบท่ี

อุณหภูมิ 105 องศาเซลเซียส เปนเวลา 1 ช่ัวโมง ปลอยใหเย็นตัวลงในโถอบความช้ืน 1 ช่ัวโมง แลว
นํา flask ออกมาช่ังดวยเครื่องช่ังน้ําหนัก 4 ตําแหนง บันทึกน้ําหนักท่ีได แลวนําไปคํานวณหา
เปอรเซ็นตน้ํามัน ตามสูตร 

 
เปอรเซ็นตน้ํามัน =  น้ําหนัก flask ครั้งหลัง - น้ําหนัก flask ครั้งแรก 

น้ําหนักเมล็ดท่ีบด 
 

2.3  การวิเคราะหปริมาณ alpha-tocopherol 
 

วิเคราะหปริมาณ alpha-tocopherol ตามวิธีท่ีดัดแปลงมาจาก Goftman et al. (1999) 
โดยนําเมล็ดทานตะวนั 3 เมล็ดตอสายพันธุ มากะเทาะเปลือก ใชเฉพาะสวนเนือ้เมล็ด (seed kernel) 
มาบดใหละเอียด ช่ังน้ําหนักตัวอยางท่ีบดประมาณ 3 มิลลิกรัม ใสในหลอดทดลองขนาด 10 
มิลลิลิตร และเติม iso-octane ปริมาตร 2 มิลลิลิตร เพ่ือใชในการสกัด alpha-tocopherol ออกจาก
ตัวอยางทานตะวัน เก็บตัวอยางไวในท่ีมืดประมาณ 16 ช่ัวโมง จากนั้นนําสารละลายท่ีไดจากการ
สกัดมา กรองดวย syringes fillter ขนาด 0.45 ไมโครเมตร แลวใสขวด HPLC vial ท่ีเตรียมไว 
สําหรับนําไปวิเคราะหปริมาณ alpha-tocopherol ดวยเครื่อง HPLC รุน 10AV (Shimadzu, Japan) 
โดยมีสภาวะท่ีสําคัญดังนี ้

 
ก) คอลัมนท่ีใช คือ Luna C18 100 diol column ขนาด 250 x 4.6 มิลลิเมตร i.d. บรรจุ

ดวย Particle ขนาด 5 ไมโครเมตร (Phenomenex, Germany) เช่ือมตอกับ silica guard column (Luna 
C18, 4 x 3 มิลลิเมตร i.d.) 

ข) สารตัวพาสารละลายใหเคล่ือนท่ี (mobile phase) ใชเมทานอล (methanol) ผสมกับ 
น้ํา สัดสวน 97:3 มิลลิลิตร 

ค) อัตราการไหลของสาร (flow rate) เทากับ 1 มิลลิลิตร/นาที 
ง) ปริมาตรสารละลายท่ีฉีดเขาเครื่อง HPLC (injection volume) เทากับ 40 ไมโครลิตร 
จ) ตัวตรวจสอบท่ีใช คือ UV-detector ท่ีความยาวคล่ืน 295 นาโนเมตร 

 
บันทึกผลและคํานวณหาปริมาณ alpha-tocopherol จากความเขมขนของ alpha-

tocopherol ท่ีใชเปนมาตรฐาน (Sigma-Aldrich, Germany)โดยคํานวณไดจากสมการ linear 
regression equation และหาคาพ้ืนท่ีใตกราฟท่ีไดจากการวิเคราะหดวยโปรแกรมคอมพิวเตอร  
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2.4  การวิเคราะหขอมูลลักษณะทางสัณฐานวิทยา 
 

นําขอมูลลักษณะทางสัณฐานวิทยาท่ีบันทึกได มาแปลงใหเปนขอมูลท่ีมีลักษณะแบบ
มาตรวัดอันตรภาคช้ัน (interval data) โดยใหคะแนนตามลักษณะทางสัณฐานวิทยาท่ีปรากฏ 
จากนั้นนําไปวิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรมดวยชุดโปรแกรมคอมพิวเตอรสําเร็จรูป NTSYS 
pc รุน 2.21a (Numerical Taxonomy and Multivariate System) (Rohlf, 2009) โดยใชโปรแกรม 
SIMINT คํานวณคาสัมประสิทธ์ิความตาง (dissimilarity coefficient) โดยเลือกใช Canberra 
coefficient (Lance and Williams, 1967) เนื่องจากสัมประสิทธ์ิของ Canberra เหมาะสําหรับขอมูล
แบบ interval data และขอมูลของลักษณะทางสัณฐานวิทยา ดังสูตรตอไปนี ้

 
     , 0 > Dij > 1 

 
 

เม่ือ  Dij คือ ระยะทางพันธุกรรมระหวางของพืชพันธุท่ี i และ j 
xki คือ คาความถ่ีของลักษณะทางสัณฐานวิทยา k ท่ีปรากฏในพันธุ  i 
xkj คือ คาความถ่ีของลักษณะทางสัณฐานวิทยา k ท่ีปรากฏในพันธุ  j 


k
 คือ ผลรวมคาความถ่ีของลักษณะทางสัณฐานวิทยา k ท่ีปรากฏ 

 
แลวนํามาเขาสูตาราง matrix โดยใช Nei and Li (1979) dissimilarity index เพ่ือใชใน

การจัดกลุมศึกษาความสัมพันธทางพันธุกรรม แลวนําขอมูลท่ีไดสราง dendrogram โดยวิธี 
UPGMA (unweight pair-group method with arithematic average) (Sakal and Michener, 1958) 
ดวยโปรแกรม SAHN (Sneath and Sokal, 1973) ท่ีประกอบดวยวิธีจัดกลุมแบบ Sequential, 
Agglomerative, Hierarchical และ Nested clustering ตามลําดับ แสดงผลในรูปแบบของแผนภาพ
ความสัมพันธทางพันธุกรรม (phylogenetic tree) และหาคา cophenetic correlation (r) เพ่ือตรวจสอบ
ความเหมาะสมในการจัดกลุมซ่ึงดูจากคา goodness of fit (Rohlf, 2009) โดยใชโปรแกรม COPH 
และ MXCOMP  
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3.  การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมโดยใชเคร่ืองหมายเอเอฟแอลพี 
 
3.1  การเก็บตัวอยางพืชเพ่ือสกัดดีเอ็นเอ 
 

ขั้นตอนนี้สําคัญมากเพราะวาดีเอ็นเอท่ีใชสําหรับเครื่องหมายเอเอฟแอลพีนั้น
จําเปนตองมีคุณภาพสูง ไมมีการปนเปอนจากส่ิงตาง ๆ เพ่ือปองกันการตัดดีเอ็นเอท่ีไมสมบูรณ ซ่ึง
อาจกอใหเกิดความผิดพลาดในการวิเคราะหได สวนของพืชท่ีนิยมใชในการสกัดดีเอ็นเอ คือ สวน
ใบออน เนื่องจากดีเอ็นเอท่ีมีคุณภาพดีและปริมาณมากนั้นขึ้นอยูกับคุณภาพของเนื้อเยื่อท่ีใช โดย
เก็บตัวอยางจากใบออนทานตะวันท่ีมีอายุ 2 สัปดาห แลวรีบนําใสในถุงพลาสติกมัดปากถุงใหแนน 
แชในน้ําแข็ง แลวนําไปสกัดดีเอ็นเอทันที  
 

3.2  การสกัดดีเอ็นเอจากตัวอยางพืช (DNA extraction) 
 

สกัดดีเอ็นเอตามวิธีท่ีประยุกตมาจาก Dellaporta et al. (1983) และ Doyle and Doyle 
(1990) โดยนําใบออนทานตะวันท่ีตัดเอาเฉพาะสวนใบไมเอากานใบเพ่ือบดไดงาย 0.2 กรัม ใสลง
ในโกรงท่ีเย็น เติมไนโตรเจนเหลว (liquid nitrogen) ใหทวมและบดใหละเอียดจนเปนผงแปง 
ปลอยใหไนโตรเจนเหลวระเหยไปจนหมด แลวจึงถาย 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) ท่ีอุนไวท่ี 65 องศาเซลเซียส ปริมาตร 700 ไมโครลิตร ผสมใหเขากันโดยเขยา
แรง ๆ นําไปบมในอางน้ํารอน (water bath) ท่ีอุณหภูมิ 65 องศาเซลเซียส เปนเวลา 60 นาที เพ่ือยอย
สลายผนังเซลล และปลดปลอยดีเอ็นเอออกมาสูสารละลาย หลังจากนั้นเติมสารละลาย
โพแทสเซียมอะซีเตทเขมขน 5 โมลาร ปริมาตร 300 ไมโครลิตร ผสมใหเขากันโดยเขยาแรง ๆ แลว
แชในน้ําแข็งเปนเวลา 60 นาที ในขั้นตอนนี้โปรตีนและโพลีแซคคาไรดจะตกตะกอนรวมกับ
โพแทสเซียมอะซีเตทเหลือกรดนิวคลีอิกอยูในสารละลาย หลังจากนั้นนําไปปนเหวี่ยง (ความเร็ว 
13,000 รอบตอนาที) นาน 20 นาที ดูดสารละลายใสสวนบน ปริมาตร 700 ไมโครลิตร ยายใสใน
หลอดใหม เติมสารละลายคลอโรฟอรม : ไอโซเอมิลแอลกอฮอล (chloroform : isoamyl alchohol ท่ี
อัตราสวน 24:1 ; v:v) 700 ไมโครลิตร ผสมใหเปนเนื้อเดียวกันโดยกลับหลอดไปมาเบา ๆ 20 นาที 
แลวปนเหวี่ยง นาน 20 นาที เพ่ือกําจัดโปรตีนในสารละลาย แลวดูดสารละลายใสสวนบน (500 
ไมโครลิตร) ใสในหลอดใหม เติมโซเดียมคลอไรดเขมขน 5 โมลาร เพ่ือกําจัดสารโพลีแซคคาไรด 
ปริมาตร 0.5 เทาของสารละลายในหลอด (250 ไมโครลิตร) ผสมใหเขากันโดยกลับหลอดไปมา
เบาๆ แลวเติมไอโซโพรพานอลท่ีแชเย็น เพ่ือชวยในการตกตะกอนดีเอ็นเอ ปริมาตร 1 เทาตัว (750 
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ไมโครลิตร) กลับหลอดไปมาเบา ๆ นําไปบมท่ีอุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียส เปนเวลา 30 นาที หรือ
ขามคืน จากนั้นนําไปปนเหวี่ยง นาน 15 นาที เพ่ือตกตะกอนดีเอ็นเอ เทสวนน้ําใสท้ิงแลวลาง
ตะกอนดวยเอทานอล 70 % ปริมาตร 700 ไมโครลิตร และนําไปปนเหวี่ยง นาน 5 นาที แลวเทน้ําใส
ท้ิง ทําซํ้าจํานวน 2 รอบ ปลอยใหแหงโดยเปดฝาท้ิงไวขามคืน หรอืนําไปไวในตูอบอุณหภูมิ 37            
องศาเซลเซียส เปนเวลา 60 นาที  แลวละลายตะกอนดีเอ็นเอพรอมท้ังกําจัดอารเอ็นเอดวย TE-
RNase solution (10 mM Tris-HCl pH 8.0, 1.0 mM EDTA pH 8.0, 10 mg/ml RNase) ปริมาตร 50 
ไมโครลิตร บมไวท่ีอุณหภูมิ 37 องศาเซลเซียส เปนเวลา 60 นาที แลวเก็บไวท่ีตู -20 องศาเซลเซียส
จนกวาจะนําไปใช 
 

3.3  การวัดคุณภาพและปริมาณของดีเอ็นเอ 
 

การวัดคุณภาพและปริมาณของดีเอ็นเอตัวอยางดวยวิธีอะกาโรสเจลอิเลคโทรโฟรีซิส 
(agarose gel electrophoresis) โดยเตรียมอะกาโรสเจลท่ีมีความเขมขน 0.8 % ซ่ึงใชอะกาโรส       
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 จากนั้นนําไปละลายโดยอุนใหรอนหรือใชเตาไมโครเวฟ เขยาเปน
ครั้งคราวจนกระท่ังผงอะกาโรสหลอมละลายจนหมด ตั้งท้ิงไวใหเย็นท่ีอุณหภูมิประมาณ 50-55             
องศาเซลเซียส แลวเทลงในถาดเจลท่ีเสียบหวี (comb) ลงไปตรงตําแหนงท่ีทําใหเกิดรองสําหรับ
หยอดตัวอยางดีเอ็นเอท่ีเตรยีมไวใหเจลหนาประมาณ 5 มิลลิเมตร แลวปลอยใหเจลแข็งตัวท่ี
อุณหภูมิหอง เม่ือเจลแข็งตัวแลวคอย ๆ ดึงหวีออก ยายเจลใสลงในเครื่องสําหรับทํา                   
อิเลคโทรโฟรีซิสโดยใหดานท่ีมีชองหวีอยูดานขั้วลบ แลวเท 0.5x TBE buffer ลงจนทวมเจล โดย
ใหสูงกวาผิวเจล 3 มิลลิเมตร ผสมสารละลายดีเอ็นเอตัวอยางกับโหลดดิ้งบัฟเฟอร (6x loading 
buffer : 0.25% bromphenol blue, 0.25% xylene cyanol, 30% glycerol) ในอัตราสวน 5 ตอ 1 แลว
คอย ๆ หยอดตัวอยางลงในชองหวีดวยไมโครปเปต พรอมกับดีเอ็นเอมาตรฐานท่ีมีความเขมขน 50 
100 และ 200 นาโนกรัม ตามลําดับ ปดฝาเครื่องแลวเปดกระแสไฟฟาใหกระแสไฟฟาวิ่งผานจากขั้ว
ลบไปขั้วบวก โดยใชความตางศักย 100 โวลต ปลอยใหดีเอ็นเอเคล่ือนไปพอประมาณ (40 นาที) 
โดยสังเกตจากการเคล่ือนท่ีของโหลดดิ้งบัฟเฟอร (loading buffer) ไดระยะทางท่ีเหมาะสม แลวจึง
ปดเครื่อง นําแผนเจลไปยอมในสารละลายเอธิเดียมโบรไมดเขมขน 0.5 ไมโครกรัมตอไมโครลิตร 
นาน 10 นาที จากนั้นลางเอธิเดียมโบรไมด ท่ีไมไดเกาะกับดีเอ็นเอออกโดยน้ําประมาณ 10 นาที นํา
แผนเจลไปสองดูภายใตแสงอัลตราไวโอเลต แลวถายภาพดวยเครือ่ง Gel Documentation System 
บันทึกผล และประมาณความเขมขนของดีเอ็นเอโดยเปรียบเทียบกับความเขมขนของดีเอ็นเอ
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มาตรฐาน จากนั้นปรับความเขมขนของดีเอ็นเอท่ีไดใหมีความเขมขน 100 นาโนกรัมตอไมโครลิตร
ดวยสารละลาย TE 
 

3.4  การตรวจสอบลายพิมพดีเอ็นเอโดยเครื่องหมายเอเอฟแอลพี ทําโดยนําดีเอ็นเอท่ี
ตองการตรวจสอบทําปฏิกิริยาตามขั้นตอนดังนี ้

 
3.4.1 การตัดดีเอ็นเอดวยเอ็นไซมตัดจําเพาะและเช่ือมตอกับ adapter 

 
การตัดดีเอ็นเอดวยเอ็นไซมตัดจําเพาะ 2 ชนิดพรอมกัน คือ EcoRI และ MseI 

เพ่ือใหไดช้ินดีเอ็นเอขนาดพอเหมาะสําหรับการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอในการทําพีซีอารไดดี  และมี
ขนาดเหมาะสมในการแยกบน denaturing polyacraylamide gel จากนั้นนําดีเอ็นเอไปเช่ือมตอกับ 
adapter เพ่ือใชเปนดีเอ็นเอตนแบบ สําหรับการเพ่ิมปริมาณ โดย adapter ท่ีตอเขาท่ีปลายของช้ิน      
ดีเอ็นเอจะทําหนาท่ีเปนตําแหนงจบัของไพรเมอรในการทําพีซีอาร ซ่ึง adapter ท่ีใช คือ EcoRI 
adpter และ MseI adapter ท่ีมีลําดับเบส ดังตารางท่ี 2        

 
การตัดดีเอ็นเอดวยเอ็นไซมตัดจําเพาะและเช่ือมตอกับ adapter ทําโดยเติมดีเอ็นเอ 

และสารละลายแตละชนิดในหลอดขนาด 1.5 มิลลิลิตร ซ่ึงประกอบดวยสารละลายดีเอ็นเอเขมขน 
100 นาโนกรัมตอไมโครลิตร ปริมาตร 2.50 ไมโครลิตร สารละลายบัฟเฟอร SuRE/Cut Buffer A 
(Roche Diagnostics Corporation, U.S.A.) เขมขน 10 เทา ปริมาตร 3 ไมโครลิตร เอ็นไซมตัด
จําเพาะ EcoRI (10 ยูนิตตอไมโครลิตร, Fermentas, U.S.A.) ปริมาตร 1 ไมโครลิตร และ MseI (10          
ยูนิตตอไมโครลิตร, Fermentas, U.S.A.) ปริมาตร 1 ไมโครลิตร รวมกับสารละลาย EcoRI adpter (5 
พิโคโมลตอไมโครลิตร) ปริมาตร 2 ไมโครลิตร และ MseI adapter (50 พิโคโมลตอไมโครลิตร) 
ปริมาตร 2.5 ไมโครลิตร จากนั้นเติมสารละลาย ATP (100 มิลลิโมลาร) ปริมาตร 1.5 ไมโครลิตร 
และเอ็นไซม T4 DNA ligase (5 ยูนิตตอไมโครลิตร) ปริมาตร 1 ไมโครลิตร ปรับปริมาตรดวยน้ํา
กล่ันท่ีนึ่งฆาเช้ือแลวใหได 30 ไมโครลิตร ผสมใหเขากันโดยนําไปปนเหวี่ยงเปนเวลา 60 วินาที เพ่ือ
ปองกันสารละลายติดคางท่ีขางผนังหลอด แลวบมท่ีอุณหภูมิ 37 องศาเซลเซียส นานขามคืน 
หลังจากนั้นแบงดีเอ็นเอ 10 ไมโครลิตรมาเจือจาง 10 เทาดวยสารละลาย TE เพ่ือใชเปนตนแบบใน
การเพ่ิมปริมาณขั้นตอไป สวนท่ีเหลือเก็บไวท่ีตู -20 องศาเซลเซียส 
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 3.4.2  การเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอโดยเทคนิคพีซีอาร 
 

3.4.2.1  การเพ่ิมปริมาณช้ินดีเอ็นเอโดยใชไพรเมอรท่ีมีการเพ่ิมนิวคลีโอไทด 1 
ตัว ท่ีปลาย 3’ ของไพรเมอร (preselective amplification) ดังตารางท่ี 2 เพ่ือลดจํานวนช้ินดีเอ็นเอท่ี
สามารถเพ่ิมปริมาณได และใหมีความจําเพาะในขั้นหนึ่งกอน โดยนําสารละลายดีเอ็นเอท่ีเจือจางใน
ขั้นตอนการตัดดีเอ็นเอดวยเอ็นไซมตัดจําเพาะและเช่ือมตอกับ adapter แลว ปริมาตร 2 ไมโครลิตร 
เติมลงในหลอดพีซีอารขนาด 0.5 มิลลิลิตร (สวนท่ีเหลือเก็บไวท่ีตู -20 องศาเซลเซียส) เติม
สารละลายไพรเมอร 2 ชนิด คือ ไพรเมอร EcoRI + A กับ MseI + C หรือไพรเมอร EcoRI + C กับ 
MseI + A (5 พิโคโมลตอไมโครลิตร) อยางละ 1 ไมโครลิตร เติมสารละลายบัฟเฟอรสําหรับทํา      
พีซีอาร (Taq buffer; (NH4)2SO4) ความเขมขน 10 เทา ปริมาตร 2 ไมโครลิตร dNTP mix (dATP, 
dCTP, dGTP, dTTP ความเขมขนอยางละ 1 มิลลิโมลาร) ปริมาตร 4 ไมโครลิตร สารละลาย
แมกนีเซียมคลอไรด (25 มิลลิโมลาร) ปริมาตร 1.2 ไมโครลิตร และเติมเอ็นไซม Taq DNA 
polymerase (5 ยูนิตตอไมโครลิตร) ปริมาตร 0.4 ไมโครลิตร ปรับปริมาตรดวยน้ํากล่ันท่ีนึ่งฆาเช้ือ
แลวใหได 20 ไมโครลิตร ผสมใหเขากันโดยนําไปปนเหวี่ยงเปนเวลา 60 วินาที นําสารละลาย
ท้ังหมดเขาเครื่องเพ่ิมปริมาณช้ินดีเอ็นเอ ตั้งอุณหภูมิและเวลาของเครื่องจํานวน 20 รอบ ดังนี้          
94 องศาเซลเซียส 2 นาที แลวเริ่มขั้น denaturation 94 องศาเซลเซียส 30 วินาที ขั้น annealing          
56 องศาเซลเซียส 30 วินาที ขั้น extention  72 องศาเซลเซียส 60 วินาที และขั้น post extention        
72  องศาเซลเซียส 5 นาที แลวแบงบางสวนมาเจือจาง 10 เทาดวยสารละลาย TE เพ่ือใชเปนตนแบบ
ในการเพ่ิมปริมาณขั้นตอไปสวนท่ีเหลือเก็บไวท่ีตู -20 องศาเซลเซียส 

 
    3.4.2.2  การเพ่ิมปริมาณช้ินดีเอ็นเอโดยใชไพรเมอรท่ีมีการเพ่ิมนิวคลีโอไทด 3 
ตัว ท่ีปลาย 3’ ของไพรเมอร (selective amplification) ดังตารางท่ี 2 เพ่ือลดจํานวนช้ินดีเอ็นเอท่ี
สามารถเพ่ิมปริมาณได และเพ่ือใหเกิดการคัดเลือกการเพ่ิมปริมาณชนิดดีเอ็นเอบางสวน ทําใหมี
ความจําเพาะมากขึ้น โดยใชคูไพรเมอรท้ัง 2 ชนิด (forward และ reverse primer) คือ ไพรเมอร 
EcoRI + 3 กับ  MseI + 3 ตามตารางท่ี 2 ซ่ึงจะทําใหไดคูไพรเมอรท่ีใชในขั้นตอนนี้เปนจํานวน 59 คู 
และองคประกอบของปฏิกิริยาในขั้นตอนนี้มีดังนี้ นําสารละลายดีเอ็นเอท่ีเจือจางในขั้นตอน 
preselective amplification แลว ปริมาตร 2 ไมโครลิตร เติมลงในหลอดพีซีอารขนาด 0.5 มิลลิลิตร 
(สวนท่ีเหลือเก็บไวท่ีตู -20 องศาเซลเซียส) เติมสารละลายไพรเมอร 2 ชนิด คือ ไพรเมอร EcoRI    
+ 3 และ MseI + 3 (5 พิโคโมลตอไมโครลิตร) อยางละ 0.5 ไมโครลิตร เติมสารละลายบัฟเฟอร
สําหรับทําพีซีอารความเขมขน 10 เทา ปริมาตร 1 ไมโครลิตร dNTP mix (ความเขมขน 1               
มิลลิโมลาร) ปริมาตร 2 ไมโครลิตร สารละลายแมกนีเซียมคลอไรด (25 มิลลิโมลาร) ปริมาตร 0.6 
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ไมโครลิตร และเอ็นไซม  Taq DNA polymerase (5 ยูนิตตอไมโครลิตร) ปริมาตร 0.3 ไมโครลิตร 
ปรับปริมาตรดวยน้ํากล่ันท่ีนึ่งฆาเช้ือแลวใหได 10 ไมโครลิตร ผสมใหเขากันโดยนําไปปนเหวี่ยง 
เปนเวลา 60 วินาที นําสารละลายท้ังหมดเขาเครื่องเพ่ิมปริมาณช้ินดีเอ็นเอ และทําปฏิกิริยาเพ่ิม
ปริมาณ 36 รอบ โดยใชโปรแกรม touch down PCR ดังนี้ 94 องศาเซลเซียส 2 นาที (รอบแรก), 94 
องศาเซลเซียส 30 วินาที, 65 องศาเซลเซียส 30 วินาที, 72 องศาเซลเซียส 60 วินาที จํานวน 12 รอบ 
ในขั้นตอนนี้ตั้งโปรแกรมใหเครื่องลดอุณหภูมิในขั้น annealing (65 องศาเซลเซียส) ลงรอบละ 0.7 
องศาเซลเซียสในแตละรอบของการทํางาน จากนั้นทําปฏิกิรยิาตอเนื่องอีกท่ี 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 การแยกขนาดดีเอ็นเอดวยวิธีอิเลคโทรโฟรีซิสใน denaturing polyacrylamide gel  
 
   3.4.3.1  การเตรียมกระจกสําหรับเทเจล โดยใชกระจก 2 แผน ทําใหเกิดชองวาง
ระหวางกันโดยใช spacer ซ่ึงเปนแผนพลาสติกแถบยาวเทากับกระจก และมีความหนาเทากับเจล    
ท่ีตองการ โดยนําแผนกระจกสําหรับเตรียมเจลมาลางใหสะอาด แลวเช็ดดวยเอธานอล 95 เปอรเซ็นต 
3 ครั้ง ใหสะอาดท้ัง 2 แผน แลวเช็ดกระจกแผนหลังดวย bind silane (bind silane 3 ไมโครลิตร, 
glacial acetic acid 5 ไมโครลิตร และเอธานอล 95 เปอรเซ็นต 1 มิลลิลิตร) เพ่ือใหเจลเกาะติดกับ
กระจก และเช็ดดวยเอธานอล 95 เปอรเซ็นตอีก 3 ครั้ง สําหรับกระจกแผนหนาท่ีใชเปน chamber 
จะเช็ดใหท่ัวดวย clearview เพ่ือไมใหเจลติดกับ chamber จากนั้นนํากระจกท้ัง 2 แผนมาประกอบ
เขาชุด โดยวาง spacer ไวท้ังสองขางเพ่ือใหเกิดชองวางระหวางกระจกท้ังสอง โดยหันดานท่ีเช็ด
ดวย bind silane และ clearview เขาหากัน แลวใชคลิปหนีบยึดใหอยูติดกับท่ี  
 
   3.4.3.2  การเตรียม denaturing polyacrylamind gel ใชความเขมขน 5 เปอรเซ็นต 
(40% polyacrylamind (acrylamide : bisacrylamide, 19:1), 5X TBE, 7 M urea) ท่ีแชเย็น ปริมาตร 160 
มิลลิลิตร เติมสารละลายแอมโมเนียมเปอรซัลเฟต เขมขน 10 % ปริมาตร 1 มิลลิลิตร และ TEMED 
ปริมาตร 100 ไมโครลิตร (อัตราสวนนี้ใชสําหรับการเทเจลในกระจก ขนาด 45 x 60 cm. จํานวน 1 
กระจก) เขยาใหผสมเปนเนื้อเดียวกันอยางรวดเร็ว (ระวังอยาใหเกิดฟองอากาศ) เทเจลใสลงใน
ชองวางระหวางกระจกจนเต็ม แลวเสียบหวี (ดานท่ีเรียบเปนเสนตรง) ลงไปดานบน ปลอยใหเจล   
แข็งตัวประมาณ 2 ช่ัวโมง 
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ตารางที่ 2  ลําดับนิวคลีโอไทดของ adapter และไพรเมอร (primer) ในขั้นตอนการวิเคราะหดวย 
 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  (ตอ) 
 

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 เม่ือเจลแข็งตัวดีแลว ดึงหวีออก และใชน้ําลาง
กระจกดานนอกใหสะอาด เพ่ือลางเศษเจลโพลีอะครีลาไมด แลวประกอบกระจกเขากับชุด        
อิเลคโทรโฟรีซิส เติมบัฟเฟอร 0.5x TBE ลงในชองสําหรับใสบัฟเฟอรท้ังดานบนและดานลาง ตอ
สายไฟเขากับเครื่องอิเลคโทรโฟรีซิส ทํา pre- run ใชความตางศักย 160 โวลต เปนเวลา 20 นาที ปด
เครื่อง และใชเข็มฉีดยาดูดบัฟเฟอรมาลางผิวหนาของเจล และใสหวีดานท่ีเปนฟนแหลมลงไปให
สัมผัสกับผิวหนา เจลเพียงเล็กนอย และใชเข็มฉีดยาดูดบัฟเฟอรลางยูเรียท่ีอยูในชองหวีแตละชอง
ใหหมดอีกครั้ง หลังจากนั้นดูดสารละลายดีเอ็นเอท่ีผานการทําพีซีอารมา 5 ไมโครลิตร ผสมกับ 
sequencing dye (98% formamide, 10 mM EDTA, 0.01% (w/v) bromophenol blue, 0.01% (w/v) 
xylene cyanal) 5 ไมโครลิตร แลวทําการคลายเกลียวดีเอ็นเอ ท่ีอุณหภูมิ 95 องศาเซลเซียส เปนเวลา 
5 นาที แลวทําการลดอุณหภูมิอยางรวดเร็วโดยวางบนน้ําแข็งทันที แลวหยอดตัวอยางดีเอ็นเอลงใน
ชองแตละชองของเวล พรอมกับหยอดดีเอ็นเอมาตรฐาน (? X174 DNA/HinfI) หลังจากนั้นเปด
เครื่องโดยใชความตางศักย 70 โวลต เปนเวลา 2 ช่ัวโมง หรือจนกวา loading buffer จะเคล่ือนท่ีลง
มาประมาณ 2 ใน 3 สวนของเจล ปดเครื่อง นํากระจกออกจากเครื่อง แยกกระจกท้ัง 2 แผนออกจาก
กัน เจลจะติดอยูกับกระจกแผนหลังท่ีเปนส่ีเหล่ียมตรง นําเจลไปยอมดวยซิลเวอรไนเตรทตอไป
    
   3.4.3.4  การยอมเจลดวยซิลเวอรไนเตรท โดยนําแผนกระจกท่ีมีเจลติดอยูมาแช
ในสารละลาย fixative (10% acetic acid) นาน 30 นาที เขยาเบา ๆ บนเครื่องเขยา แลวลางในน้ํา 
deionized 3 นาที เปล่ียนน้ําลางใหม และลางตออีก 3 นาที โดยเขยาตลอดเวลา จากนั้นนําแผนเจล
ใสในสารละลายซิลเวอรไนเตรท (1% silver strain, 0.56% formaldehyde) เพ่ือยอมเจลเปนเวลา 30 
นาที เขยาอยางสมํ่าเสมอ แลวนําแผนเจลออกมาจุมในน้ํา deionized อยางรวดเร็ว ไมเกิน 5 วินาที 
เพราะถาลางนานซิลเวอรไนเตรจจะหลุดหมดแลวตองยอมใหม หลังจากนั้นนําแผนเจลมาใสใน
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สารละลาย developer (30% sodium carbonate, 0.1% sodium thiosulfate, 0.56% formaldehyde) ท่ี
เตรียมใหม ๆ และแชเย็นเก็บไวท่ีอุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียส เขยาอยางสมํ่าเสมอ 5-10 นาที หรือ
จนกวาจะปรากฏแถบดีเอ็นเอชัดเจน หยุดปฏิกิริยาโดยนําแผนเจลมาใสในสารละลาย stop (10% 
acetic acid) นาน 3-5 นาที แลวจึงนําแผนเจลมาจุมลงในน้ํา deionized แลวผ่ึงใหแหงในอากาศ 
 
 3.5.  การวิเคราะหขอมูลเครื่องหมายเอเอฟแอลพี 
 
  3.5.1  คัดเลือกคูไพรเมอรท่ีเหมาะสมจากท้ังหมด 59 คู โดยเลือกเฉพาะคูท่ีใหแถบ       
ดีเอ็นเอจํานวนมาก ชัดเจน และแสดงความแตกตางระหวางทานตะวันแตละชนิด 
 
  3.5.2  คํานวณหารอยละของจํานวนแถบดีเอ็นเอท่ีแสดงโพลีมอรฟซึม (percentage of 
polymorphism) และจํานวนแถบดีเอ็นเอเฉล่ียตอคูไพรเมอรไดจาก 
 
percentage of polymorphism =  จํานวนของยีนหรือแถบดีเอ็นเอท่ีแสดงโพลีมอรฟซึม    x 100 
             จํานวนของยีนหรือแถบดีเอ็นเอท้ังหมดท่ีศึกษา 
 

จํานวนแถบดีเอ็นเอเฉล่ียตอคูไพรเมอร =             จํานวนของแถบดีเอ็นเอท้ังหมด  
        จํานวนคูไพรเมอรท่ีศึกษา 
 

3.5.3  คํานวณคา Polymorphic Information Content (PICs) (Ott, 1991) จากสูตร 
 

PICs = 1 - 


k

i 1
pi

2 

    
      โดย Pi คือความถ่ีของแอลลีลท่ี i ซ่ึง Pi ประกอบดวย Pa (absent allele) และ Pp 
(present allele) คา PICs เปนคาท่ีบอกถึงโอกาสท่ีจะพบตัวอยางท่ีเลือกแบบสุม 2 ตัวอยางท่ีเกิด    
โพลีมอรฟซึม 
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3.5.4  วิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรม โดยแปลผลขอมูลจากแถบดีเอ็นเอท่ี

สามารถใชแยกความแตกตางของทานตะวันแตละชนิด โดยเปรียบเทียบจากความเหมือน และความ
แตกตางของรูปแบบของดีเอ็นเอท่ีเกิดขึ้น โดยพันธุท่ีพบแถบดีเอ็นเอท่ีตําแหนงหนึ่ง ๆ ให
สัญลักษณเปน “1” สวนพันธุท่ีไมพบแถบดีเอ็นเอท่ีเกิดขึ้นท่ีตําแหนงเดียวกันนั้นใหสัญลักษณเปน 
“0” แลวนําไปวิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรมดวยชุดโปรแกรมคอมพิวเตอรสําเร็จรูป 
NTSYSpc 2.21a (Rohlf, 2009) โดยใชโปรแกรม SIMQUAL คํานวณคาสัมประสิทธ์ิความเหมือน 
(similarity coefficient) โดยเลือกใช Dice (1945) coefficient เนื่องจากสัมประสิทธ์ิความเหมือนของ 
Dice เหมาะสมสําหรับขอมูลของเครื่องหมายเอเอฟแอลพี ดังสูตรตอไปนี ้

 
SIij =              2a 

      (2a + b + c) 
 

เม่ือ  SIij คือ คาสัมประสิทธ์ิความเหมือนของพันธุท่ี i และ j 
a คือ จํานวนแถบดีเอ็นเอท่ีปรากฏท้ังพันธุ i และพันธุ j 
b คือ จํานวนแถบดีเอ็นเอท่ีปรากฏเฉพาะพันธุ i 
c คือ จํานวนแถบดีเอ็นเอท่ีปรากฏเฉพาะพันธุ j 

 
จากนั้นนํามาเขาสูตาราง matrix โดยใช Nei and Li (1979) similarity index เพ่ือใชใน

การจัดกลุมศึกษาความสัมพันธทางพันธุกรรม แลวนําขอมูลท่ีไดสราง dendrogram โดยวิธีการ
คํานวณแบบ UPGMA (Sakal and Michener, 1958) ดวยโปรแกรม SAHN (Sneath and Sokal, 
1973) แสดงผลในรูปแบบของแผนภาพความสัมพันธทางพันธุกรรม หาคา cophenetic correlation 
(r) เพ่ือตรวจสอบความเหมาะสมในการจัดกลุมซ่ึงดูจากคา goodness of fit (Rohlf, 2009) โดยใช
โปรแกรม COPH และ MXCOMP และวิเคราะหความเช่ือม่ันของการจัดกลุมโดยวิเคราะห 
bootstrap จํานวน 1,000 ครั้ง ซ่ึงแสดงเปนเปอรเซ็นตของโอกาสท่ีการจัดกลุมไมเปล่ียนแปลง หรือ
ใหผลคงเดิมดวยโปรแกรม FreeTree (Pavlicek et al. 1999)  

 
3.5.5  วิเคราะห Principal Coordinate Analysis (PCoA) เพ่ือจัดกลุมแสดง

ความสัมพันธทางพันธุกรรมระหวางจีโนไทปในรูป 2 มิติ (2 dimension) ดวยชุดโปรแกรม
คอมพิวเตอรสําเร็จรูป NTSYSpc 2.21a (Rohlf, 2009) โดยใชโปรแกรม Dcenter และ Eigen 
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4.  สถานที่ทําการทดลอง  
 

4.1 โรงเรือน และแปลงทดลอง ภาควิชาพืชไรนา คณะเกษตร กําแพงแสน 
มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร วิทยาเขตกําแพงแสน อําเภอกําแพงแสน จังหวัดนครปฐม 

 
4.2 หองปฏิบัติการชีวโมเลกุล (A207) ศูนยเทคโนโลยีชีวภาพเกษตร 

มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร วิทยาเขตกําแพงแสน อําเภอกําแพงแสน จังหวัดนครปฐม 
 
4.3 หองปฏิบัติการวิเคราะหอาหารสัตว ภาควิชาสัตวบาล คณะเกษตร กําแพงแสน 

มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร วิทยาเขตกําแพงแสน อําเภอกําแพงแสน จังหวัดนครปฐม 
 
5.  ระยะเวลาในการทดลอง 

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



ผลและวิจารณ 
 
1.  การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมโดยใชลักษณะทางสัณฐานวิทยา 
 

1.1  การศึกษาขอมูลทางลักษณะทางสัณฐานวิทยา 
 
 การศึกษาลักษณะทางสัณฐานวิทยาของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุ
การคา 3 พันธุ (ตารางท่ี 1) ซ่ึงปลูกท่ีแปลงทดลอง คณะเกษตร กําแพงแสน 
มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร วิทยาเขตกําแพงแสน นครปฐม ระหวางเดือน พฤศจิกายน 2550 - 
มกราคม 2551 วางแผนการทดลองแบบ Augmented design in RCB บันทึกขอมูลท่ัวไป ขอมูล
ลักษณะทางสัณฐานวิทยาจากสวนตาง ๆ ของทานตะวัน คือ ลําตน ใบ ดอก จานดอก และเมล็ด ท้ัง
ลักษณะทางสัณฐานวิทยาเชิงปริมาณ และเชิงคุณภาพ ท่ีประยุกตจาก ศูนยวิจัยพืชไรเชียงใหม 
(2540) และ IBPGR (1985)  ประกอบดวยขอมูลท่ีศึกษารวม 44 ลักษณะ โดยรายละเอียดของแตละ
สายพันธุแสดงไวดังตารางท่ี 3-7 

 
1.2  การวิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรมจากขอมูลลักษณะทางสัณฐานวิทยา 

 
การวิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรมของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ 

และพันธุการคา 3 พันธุ ไดจากการนําขอมูลลักษณะทางสัณฐานวิทยาท่ีบันทึกได มาแปลงใหเปน
ขอมูลท่ีมีลักษณะแบบมาตรวัดอันตรภาคช้ันกอน พบวา มีเพียง 26 ลักษณะ ไดแก การแตกกิ่งกาน  
รูปรางกลีบรองดอก สีกลีบดอก รูปรางกลีบดอก จํานวนกลีบดอก สีดอก สีเกสรตัวผู สีเมล็ด รูปราง
เมล็ด ความหนาของเมล็ด ความยาวของเมล็ด สีลายแถบเมล็ด ตําแหนงลายแถบเมล็ด ความหนา
ของเปลือกหุมเมล็ด รูปรางใบเล้ียง รูปรางใบ ขนาดใบ รูปรางฐานใบ จํานวนใบตอตน องศา      
จานดอก ขนาดจานดอก รูปรางจานดอก ความสูง น้ําหนัก 100 เมล็ด เปอรเซ็นตน้ํามันเมล็ด และ
ปริมาณ alpha-tocopherol ท่ีมีความแตกตางทางพันธุกรรม และสามารถใชจัดกลุมทานตะวันได 
ขณะท่ีลักษณะอ่ืน ๆ มีความแตกตางระหวางพันธุนอยมาก โดยมีคาสัมประสิทธ์ิความตางอยูในชวง 
0.00-0.44 และมีคาเฉล่ียเทากับ 0.122 (ตารางท่ี 8) แสดงใหเห็นวาขอมูลจากลักษณะทางสัณฐาน
วิทยาของทานตะวันท่ีทําการศึกษามีความแตกตางทางพันธุกรรม หรือมีความหลากหลายทาง
พันธุกรรมอยูในระดับต่ําถึงปานกลาง  
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เม่ือนําขอมูลท่ีไดสราง dendrogram โดยวิธี UPGMA (Sakal and Michener, 1958) 

และแสดงผลในรูปแบบของ phylogenetic tree สามารถแบงทานตะวันออกเปน 2 กลุม ตาม
ความสัมพันธทางพันธุกรรมท่ีปรากฏ (ภาพท่ี 1 และตารางท่ี 3-8) ดังนี ้ 

 
กลุมท่ี 1 (14 สายพันธุ) มีความตางทางพันธุกรรมอยูชวง 0.00-0.44 (คาเฉล่ียเทากับ 

0.173) เปนกลุมของทานตะวันท่ีเมล็ดไมมีลายแถบท้ังหมดท่ีมีลักษณะสวนใหญรวมกัน คือ มี
ลักษณะตนเตี้ย มีการแตกกิ่งเกิดขึ้นทุกสวนของลําตน มีดอกตรงกลางขนาดใหญ สวนดอกยอยมี
ขนาดเล็ก มีรูปรางใบเล้ียงแบบคอนขางกลม มีรูปรางใบและรปูรางฐานใบแบบรูปหัวใจ ใบมีขนาด
เล็ก มีจํานวนใบตอตนนอย มีจานดอกขนาดเล็ก เมล็ดมีรูปรางแบบรูปไขยาวเรียว เมล็ดมีสีดํา ขนาด
เล็กบาง และมีเปลือกหุมเมล็ดบาง มีน้ําหนัก 100 เมล็ดต่ํา แตมีเปอรเซ็นตน้ํามันคอนขางสูง และมี
ปริมาณ alpha-tocopherol ปานกลาง  
 

กลุมท่ี 2 เปนกลุมของทานตะวันท่ีเมล็ดท่ีมีลายแถบท้ังหมด ซ่ึงสามารถแบงไดเปน 2 
กลุมยอย กลุมยอยท่ี 2.1 (9 สายพันธุ) มีความตางทางพันธุกรรมอยูชวง 0.00-0.30 (คาเฉล่ียเทากับ 
0.124)  มีลักษณะสวนใหญรวมกัน คือ เปนทานตะวันชนิดบริโภคเมล็ด (non-oilseed) ท้ังหมด คือ 
มีเปอรเซ็นตน้ํามัน และปริมาณ alpha-tocopherol ต่ํา เมล็ดมีขนาดใหญ มีน้ําหนัก 100 เมล็ดสูง มี
เมล็ดและเปลือกหุมเมล็ดหนามาก เมล็ดมีสีดําและมีลายแถบเฉพาะตรงขอบของเปลือกหุมเมล็ด
เปนสีขาว เมล็ดมีรูปรางแบบรูปไขกลมมน ลําตนไมมีการแตกกิ่งสูงปานกลาง มีรูปรางใบเล้ียงแบบ
กลม มีรูปรางใบและรูปรางฐานใบแบบรูปหัวใจ มีจํานวนใบตอตนปานกลาง และพบวา HA314 
HA313 HA286 และ HA 349 เปนสายพันธุท่ีมีขนาดใบและขนาดจานดอกปานกลาง จึงแยกกลุม
ออกจาก HA304 HA316 HA353 HA292 และ HA300 ซ่ึงเปนสายพันธุท่ีมีขนาดใบและขนาด          
จานดอกใหญ 

 
กลุมยอยท่ี 2.2 (36 สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ) มีความตางทางพันธุกรรมเทากับ 

0.00-0.38 (คาเฉล่ียเทากับ 0.103)  เปนทานตะวันชนิดน้ํามัน (oil seed) ซ่ึงสายพันธุกลุมใหญท่ีอยู
ในกลุมยอยนี้มีลักษณะรวมกัน คือ ลําตนไมมีการแตกกิ่งสูงปานกลาง มีรูปรางใบเล้ียงแบบคอนขาง
กลม มีรูปรางใบแบบรูปหัวใจ และรูปรางฐานใบแบบรูปหูใบ มีจํานวนใบตอตนปานกลาง มีขนาด
จานดอก และขนาดใบปานกลาง เมล็ดมีรูปรางแบบรูปไขกลมมน เมล็ดมีสีดําและมีลายแถบเปน      
สีเทาท่ีขอบและตรงกลางของเปลือกหุมเมล็ด เมล็ดหนาปานกลาง มีเปลือกหุมเมล็ดบาง มีน้ําหนัก 
100 เมล็ดปานกลาง มีเปอรเซ็นตน้ํามันและปริมาณ alpha-tocopherol ปานกลาง สวนพันธุหันตรา 
No.17 HA853 HA302 HA236 และ HA852 แยกออกมานอกกลุม เนื่องจากเปนสายพันธุท่ีมี



 

 

51 
ลักษณะดีเดนใกลเคียงกับพันธุการคาท่ีใชเปนพันธุตรวจสอบ มีลักษณะสวนใหญรวมกัน คือ มี          
ลําตนสูงไมมีการแตกกิ่ง ใบมีขนาดใหญมาก มีขนาดจานดอกใหญและมีลักษณะนูนออก มี
เปอรเซ็นตการติดเมล็ดสูง มีน้ําหนัก 100 เมล็ดปานกลาง มีเปอรเซ็นตน้ํามันสูง และมีปริมาณ 
alpha-tocopherol ปานกลาง  
 

สําหรับการวิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรมโดยใชลักษณะทางสัณฐานวิทยา 
พบวา มีคา cophenetic correlation (r) เทากับ 0.80 ซ่ึงถือวาเปนการจัดกลุมไดปานกลางถึงด ี
เนื่องจากคาดังกลาวเปนตรวจสอบความเหมาะสมในการจัดกลุมโดยดูจากคา goodness of fit 
(Rohlf, 2009) ซ่ึงมีเกณฑท่ีใชโดย Sirithunya et al. (2001) คือ ถาคา cophenetic correlation          
นอยกวาหรือเทากับ 0.7 ถือวาการจัดกลุมไดไมดี คาอยูระหวาง 0.7-0.8 ถือวาเปนการจัดกลุมได
ปานกลาง คาอยูระหวาง 0.8-0.9 ถือวาเปนการจัดกลุมท่ีด ีคาอยูระหวาง 0.9-1.0 เปนการจัดกลุมท่ีดี
มาก
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ตารางที่ 3  ขอมูลท่ัวไป (วันดอกบาน 100 % วันสุกแก วันเก็บเกี่ยว) และลักษณะทางสัณฐานวิทยาเชิงปริมาณของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ  
     และพันธุการคา 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  (ตอ) 
 

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  (ตอ) 
 

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  (ตอ) 
 

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 ขอมูลสูญหาย 
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ตารางที่ 4  ลักษณะทางสัณฐานวิทยาสวนดอกของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุการคา 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 

 



 
 

 

57 

ตารางที่ 4  (ตอ) 
 

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  (ตอ) 
 

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  (ตอ) 
 

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  ลักษณะทางสัณฐานวิทยาสวนใบของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุการคา 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 

 



 
 

 

61 

ตารางที่ 5  (ตอ) 
 

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  (ตอ) 
 

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  (ตอ) 
 

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  ลักษณะทางสัณฐานวิทยาสวนเมล็ดของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุการคา 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 
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ตารางที่ 6  (ตอ)  
 

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  (ตอ) 
 

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 
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ตารางที่ 6  (ตอ) 
 

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  ลักษณะทางสัณฐานวิทยาสวนกานใบ และจานดอกของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุการคา 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  (ตอ) 
 

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  (ตอ) 
 

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  (ตอ) 
 

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 ขอมูลสูญหาย 
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ตารางที่ 8  คาสัมประสิทธ์ิความตาง (dissimilarity coefficient) ท่ีไดจากการเปรียบเทียบคาความตางของขอมูลลักษณะทางสัณฐานวิทยาของทานตะวัน 
สายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุการคา 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  (ตอ)  
 
 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  (ตอ)  
 
 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  (ตอ)  
 
 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  (ตอ)  
 

 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  (ตอ)  
 
 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  (ตอ)  
 
 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  (ตอ)  
 

 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  (ตอ)  
 
 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  (ตอ)  
 

 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 แสดงความสัมพันธทางพันธุกรรมของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุท่ีจัดกลุมโดยใชลักษณะทาง 

 สัณฐานวิทยา และวิเคราะหคาสัมประสิทธ์ิความตาง (dissimilarity coefficient) โดยใช Canberra coefficient (Lance and Williams, 1967) 

กลุมท่ี 2.1 

กลุมท่ี 2.2 

กลุมท่ี 1            

HA304 
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จากการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมโดยใชขอมูลลักษณะทางสัณฐานวิทยา 

พบวา สายพันธุทานตะวันท่ีนํามาศึกษามีลักษณะทางสัณฐานวทิยาคลายคลึงกัน เนื่องจากประวัติ
ของพันธุ (pedigree) ของทานตะวันสวนใหญ พบวา มีบรรพบุรุษบางสวนรวมกัน (GRIN, 2009) 
ดังนั้น dendrogram ซ่ึงแสดงความสัมพันธทางพันธุกรรมจึงแยกความแตกตางไดชัดเจนเฉพาะกับ
ทานตะวันบางกลุมสายพันธุท่ีมีลักษณะทางสัณฐานวิทยาเชิงคุณภาพท่ีคลายคลึงกันเทานั้น 
(ลักษณะเมล็ด ใบ จานดอก และการแตกกิ่งกาน) แตไมสามารถท่ีแยกความแตกตางตามลักษณะ
ทางสัณฐานวิทยาเชิงปริมาณท่ีสําคัญสําหรับใชในการปรับปรุงพันธุ (ความสูง น้ําหนัก 100 เมล็ด 
เปอรเซ็นตน้ํามัน และปริมาณ alpha-tocopherol) หรือลักษณะความเปนหมันของเกสรตัวผูท่ีใชใน
การผลิตเมล็ดพันธุลูกผสม (Restorer (R) line และ Maintainer (B) line) ได ซ่ึงสอดคลองกับ สุรีพร 
(2546) ท่ีกลาววา ลักษณะทางสัณฐานวิทยาใชบอกความแตกตางของส่ิงมีชีวิตโดยวิธีเปรียบเทียบ
ลักษณะภายนอก ไมสามารถแยกความแตกตางของสายพันธุพืชบางชนิดท่ีมีความใกลชิดกันทาง
พันธุกรรมมาก ขณะท่ี Sujatha et al. (2002) ไดจัดกลุมทานตะวันสายพันธุแท 51 สายพันธุจาก
แหลงตาง ๆ เชน สหรัฐอเมริกา ฝรั่งเศส อินเดีย และออสเตรเลีย โดยใชวิธี Mahalanobis D2 
statistics พบวา ลักษณะทางสัณฐานวิทยาท่ีมีความหลากหลายทางพันธุกรรม คือ ความสูง ขนาด 
ลําตน ผลผลิตตอตน น้ําหนักเมล็ด การติดเมล็ด ขนาดจานดอก และเปอรเซ็นตน้ํามัน สวนจํานวน
ใบตอตน และอายุการออกดอก มีความแตกตางทางพันธุกรรมนอยมาก และ Dong et al. (2007) ได
ศึกษาความหลากหลายของทานตะวันชนิดบริโภคเมล็ดของประเทศจีน โดยใช Euclidean distance 
พบวา ลักษณะทางสัณฐานวิทยาท่ีมีความหลากหลายทางพันธุกรรม คือ ปริมาณผลผลิต ขนาด      
จานดอก พ้ืนท่ีใบตอตน น้ําหนัก 100 เมล็ด และน้ําหนักเมล็ดตอจานดอก  สวนลักษณะการแตกกิ่ง 
และระยะเวลาการเจรญิเติบโต มีความแตกตางทางพันธุกรรมนอยมาก จากการทดลองท้ังสองพบวา 
การคัดเลือกสายพันธุแทโดยอาศัยขอมูลภูมิประเทศ (geographical data) ไมมีประสิทธิภาพ แตการ
คัดเลือกโดยอาศัยความตางทางพันธุกรรมจะประสบผลสําเร็จมากกวา จากการศึกษานี้แสดงใหเห็น
วา การใชขอมูลจากลักษณะทางสัณฐานวิทยาเพียงอยางเดียวไมเพียงพอสําหรับใชในการคัดเลือก
สายพันธุพอและแม จําเปนตองใชเครื่องหมายดีเอ็นเอประกอบเพ่ือใหไดขอมูลท่ีถูกตองและ
สมบูรณขึ้น  

 
และจากการศึกษาลักษณะทางสัณฐานวิทยา พบวา สวนท่ีสามารถตรวจพบความแตกตาง

ไดดีท่ีสุด คือ ลักษณะเมล็ด รองลงมาคือ ลักษณะลําตน จานดอก ดอก และใบ ตามลําดับ ซ่ึง
สามารถนํามาใชเปนขอมูลเบ้ืองตนในการจําแนกสายพันธุทานตะวันไดอยางคราว  ๆจากการ
สังเกตพบวา สายพันธุทานตะวันท่ีเมล็ดไมมีลายแถบ เมล็ดมีขนาดเล็กสีดํา มีเมล็ดและเปลือกหุม
เมล็ดบาง เปนทานตะวนัชนิดน้ํามัน มีเปอรเซ็นตน้ํามันสูง (35-45%) แตถาเปนสายพันธุทานตะวัน
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ท่ีเมล็ดมีขนาดใหญ มีเมล็ดและเปลือกหุมเมล็ดหนา เมล็ดมีลายแถบ จะเปนทานตะวันชนิดบริโภค
เมล็ด มีเปอรเซ็นตน้ํามันต่ํา (14-30%) หรือการใชลักษณะการแตกกิ่งกานของลําตนใชในการ
จําแนกไดเชนเดียวกัน โดยสายพันธุ RHA (R-line) สวนใหญลําตนจะมีการแตกกิ่งกาน มีตน
คอนขางเตี้ยเล็ก แตสายพันธุ HA (B-line) ลําตนจะไมมีการแตกกิ่งกาน มีดอกเดี่ยว ตนคอนขางสูง
ใหญ 

 

 ดังนั้น การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของทานตะวันสายพันธุแทโดยใชขอมูล
ลักษณะทางสัณฐานวิทยา สามารถสรุปผลการศึกษาไดวา 
 

1.  การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมโดยใชลักษณะทางสัณฐานวิทยา พบวา มี
ขอมูลลักษณะทางสัณฐานวิทยาเพียง 26 ลักษณะ จาก 44 ลักษณะ ท่ีสามารถนํามาจัดกลุม และแยก
ความแตกตางของทานตะวันสายพันธุแทไดชัดเจน  

 
2.  การวิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรมดวยวิธี UPGMA พบวา มีคาสัมประสิทธ์ิ

ความตางอยูในชวง 0.00-0.44 ซ่ึงเปนชวงท่ีมีการกระจายตัวต่ําถึงปานกลาง แสดงใหเห็นวา
ทานตะวันสายพันธุแทท่ีนํามาศึกษามีความหลากหลายทางพันธุกรรมคอนขางต่ํา 

 
3.  dendrogram แสดงความสัมพันธทางพันธุกรรม สามารถแยกความแตกตางและจัด

จําแนกทานตะวันสายพันธุแทไดเปน 2 กลุมใหญ คือ กลุมท่ี 1 เปนกลุมของทานตะวันท่ีเมล็ดไมมี
ลายแถบ สวนกลุมท่ี 2 เปนกลุมของทานตะวันท่ีเมล็ดมีลายแถบ ซ่ึงประกอบดวย 2 กลุมยอย คือ 
ทานตะวันชนิดน้ํามัน (oil seed) และชนิดบริโภคเมล็ด (non-oilseed) (ภาพท่ี 2) 
 

เมล็ดไมมีลายแถบ

เมล็ดมีลายแถบ- ชนิดน้ํามัน

เมล็ดมีลายแถบ- ชนิดบริโภคเมล็ด

 
 
ภาพที่ 2  แผนภาพสรุปแสดงความสัมพันธของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุ 

 การคา 3 พันธุท่ีศึกษาโดยใชขอมูลลักษณะทางสัณฐานวิทยา  
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4.  การใชลักษณะทางสัณฐานวิทยา สามารถจัดจําแนกลักษณะทางสัณฐานวิทยาเชิง

คุณภาพไดดีกวาการจัดจําแนกลักษณะทางสัณฐานวิทยาเชิงปริมาณ เนื่องจากลักษณะปริมาณมีการ
กระจายของขอมูลอยางตอเนื่องไมสามารถจัดกลุมไดอยางชัดเจน และทานตะวันท่ีนํามาศึกษามี
ความแตกตางทางพันธุกรรมต่ํา ดังนั้น การใชขอมูลลักษณะทางสัณฐานวทิยาเพียงอยางเดียวจึงไม
สามารถท่ีจะจัดกลุมสายพันธุทานตะวันท่ีศึกษาไดชัดเจน  
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2.  ความหลากหลายทางพันธุกรรมโดยใชลายพิมพดีเอ็นเอที่ไดจากเคร่ืองหมายเอเอฟแอลพี 
 

2.1  การสกัดดีเอ็นเอจากทานตะวัน 
 

ผลจากการสกัดดีเอ็นเอดวยวิธี CTAB จากใบออนของทานตะวัน ตามวธีิท่ีประยุกตมา
จาก Dellaporta et al. (1983) และ Doyle and Doyle (1990) นํามาวัดปริมาณและคุณภาพดวยวิธี 
อิเล็กโทรโฟรีซิสบนแผนอะกาโรส เปรียบเทียบความเขมขนกับดีเอ็นเอมาตรฐาน พบวา ดีเอ็นเอท่ี
สกัดไดมีความเขมขนประมาณ 100-400 นาโนกรัมตอไมโครลิตร จากน้ําหนักใบออนของ
ทานตะวัน 0.2 กรัม (ภาพท่ี 3) ปริมาณดีเอ็นเอท่ีสกัดได มีปริมาณแตกตางกัน ซ่ึงไมขึ้นอยูกับ          
สายพันธุของทานตะวัน แตขึ้นอยูกับอายุและความสดของใบทานตะวันท่ีนํามาสกัด  

 
 

 
 

 
 

 

 

 
 
ภาพที่ 3  การวัดคุณภาพและปริมาณดีเอ็นเอของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุการคา   

3 พันธุ แถว M คือ แถบดีเอ็นเอมาตรฐาน 
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2.2  การศึกษาลายพิมพดีเอ็นเอและความสัมพันธทางพันธุกรรม   

 
2.2.1  การคัดเลือกคูไพรเมอรท่ีเหมาะสมสําหรับใชในการศึกษา 

 
จากการนําไพรเมอรจํานวน 59 คู มาเพ่ิมจํานวนช้ินดีเอ็นเอในขั้นตอน selective 

amplified และแยกขนาดดวยวิธีอิเล็กโทรโฟรีซิสภายใตตัวกลางชนิด denature polyacrylamide gel 
แลวคัดเลือกคูไพรเมอรท่ีเหมาะสมสําหรับใชในการศึกษา ซ่ึงเปนคูไพรเมอรท่ีสามารถเพ่ิมจํานวน
ช้ินดีเอ็นเอไดดี ใหแถบดีเอ็นเอท่ีชัดเจน และเปนคูท่ีแสดงความแตกตางของทานตะวันแตละ            
สายพันธุ ในการศึกษาครั้งนี้ พบไพรเมอรท่ีเหมาะสมจํานวน 23 คู ในแตละคูใหแถบดีเอ็นเอท่ี
ชัดเจน เปนคูท่ีแสดงความแตกตางของทานตะวันแตละสายพันธุ และมีจํานวนแถบดเีอ็นเอตั้งแต 
52-118  แถบ ดังตารางท่ี 9-10 
 
ตารางที่ 9  คูไพรเมอรท่ีคัดเลือกและใชทดสอบในการศึกษาลายพิมพดีเอ็นเอ และความสัมพันธ 

ทางพันธุกรรมของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุการคา 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  * คูไพรเมอรท่ีสามารถเพ่ิมจํานวนช้ินดีเอ็นเอได 
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2.2.2  รอยละของจํานวนแถบดีเอ็นเอท่ีแสดงโพลีมอรฟซึม (percentage of 

polymorphism) และจํานวนแถบดีเอ็นเอเฉล่ียตอคูไพรเมอร 
 

เม่ือพิจารณาเปรียบเทียบรูปแบบและจํานวนแถบดีเอ็นเอท่ีปรากฏในทานตะวัน
สายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ โดยใชไพรเมอรจํานวน 23 คู พบวา ท่ีตําแหนง
แถบดีเอ็นเอ 100-600 bp สวนใหญมีความแตกตางกัน จากจํานวนแถบดีเอ็นเอท้ังหมด 1,963 แถบ 
แบงเปนแถบดีเอ็นเอท่ีเหมือนกัน 685 แถบ และแถบดีเอ็นเอท่ีแตกตางกัน 1,278 แถบ เม่ือนํามา
คํานวณหาจํานวนแถบดีเอ็นเอเฉล่ียตอคูไพรเมอรมีคาเทากับ 85.35 แถบ คิดเปนสัดสวน                           
คาโพลีมอรฟซึม (polymorphism) ท่ีเกิดขึ้นเทากับ 64.85 เปอรเซ็นต (ตารางท่ี 10) แสดงใหเห็นวา 
ขอมูลจากเครื่องหมายเอเอฟแอลพีของทานตะวันท่ีทําการศึกษามีความหลากหลายทางพันธุกรรม
ในระดับปานกลาง ซ่ึงรปูแบบความแตกตางของแถบดีเอ็นเอท่ีเกิดขึ้นจากทานตะวันท่ีทําการศึกษา 
อาจเกิดการกลายของเบสท่ีตําแหนงจดจําของเอ็นไซมตัดจําเพาะโดยการเปล่ียนแปลงขาดหายไป
หรือเกิดตําแหนงเอ็นไซมตัดจําเพาะเพ่ิมขึ้นมาใหม การมีช้ินสวนของดีเอ็นเอเพ่ิมขึ้นหรือขาด
หายไป และมีการจัดเรียงตวัของโมเลกุลดีเอ็นเอใหม ในชวงระหวางตําแหนงจําเพาะเดิม ทําให
ขนาดช้ินดีเอ็นเอเปล่ียนแปลงไป (Lee et al., 1997; Kokotovic et al., 1999; Saliba et al., 2000) 
อยางไรก็ตาม การเกิดแถบดีเอ็นเอท่ีแตกตางกันท่ีไดสูงกวารายงานของ Hongtrakul et al. (1997) 
ซ่ึงศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของทานตะวันชนิดน้ํามัน 24 สายพันธุดวยเครื่องหมาย   
เอเอฟแอลพี โดยใชไพรเมอร 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) พบวา จากตําแหนงแถบ 50-350 bp มี
จํานวนแถบดีเอ็นเอ 359 แถบ จํานวนแถบดเีอ็นเอเฉล่ียตอคูไพรเมอรมีคาเทากับ 60 แถบ เปนแถบ  
ดีเอ็นเอท่ีแตกตางกัน 172 แถบ เม่ือคิดเปนสัดสวนคาโพลีมอรฟซึมเทากับ 47.9 เปอรเซ็นต แตผล
การศึกษาท่ีไดมีคาต่ํากวาการทดลองของ Dong et al. (2007) ซ่ึงศึกษาความหลากหลายทาง
พันธุกรรมของทานตะวันชนิดบริโภคเมล็ด 70 สายพันธุดวยเครื่องหมายเอเอฟแอลพีโดยใช            
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) พบวา จากตําแหนงแถบ 100-600 
bp มีจํานวนแถบดีเอ็นเอเฉล่ียตอคูไพรเมอรเทากับ 77.5 แถบ และมีสัดสวนคาโพลีมอรฟซึมเทากับ 
78.50 เปอรเซ็นต อาจเนื่องจากการศึกษาแตละการทดลองเลือกใชสายพันธุทานตะวันท่ีแตกตางกัน 
รวมถึงการใชจํานวนไพรเมอร และมีชวงแถบดีเอ็นเอท่ีแตกตางกัน จึงทําใหคาโพลีมอรฟซึมจาก  
แตละการทดลองแตกตางกนั ซ่ึงการใชไพรเมอรจํานวนมาก และมีชวงแถบดีเอ็นเอท่ีศึกษากวาง
แสดงใหเห็นวาการตรวจสอบความสัมพันธทางพันธุกรรมมีความละเอียด และครอบคลุมลําดับ      
นิวคลีโอไทดมากขึ้น 
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นอกจากนี้ยังพบวาการใชไพรเมอร 4 คู จากรายงานของ Hongtrakul et al. 

(1997) ใหจํานวนแถบดเีอ็นเอท่ีแตกตางกันระหวางสายพันธุสูงกวาไพรเมอร 2 คูท่ีรายงานไวโดย 
Dong et al. (2007) (ตารางท่ี 10) 

 
ตารางที ่10  รอยละของจํานวนแถบดีเอ็นเอท่ีแสดงโพลีมอรฟซึม (percentage of polymorphism) 

      และจํานวนแถบดีเอ็นเอเฉล่ียตอคูไพรเมอร 
  

 จํานวนแถบดีเอ็นเอ  
ไพรเมอร ท่ีแตกตาง 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 
คาเฉลี่ย 55.57 29.78 85.35 64.85 
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2.2.3  Polymorphic Information Contents (PICs) 

 
จากขอมูลจํานวนแถบดีเอ็นเอท้ังหมด 1,963 แถบ หรือ 1,963 เครื่องหมาย ของ

ทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ เม่ือนํามาคํานวณคา Polymorphic 
Information Contents (PICs) ซ่ึงเปนคาท่ีบงบอกถึงโอกาสท่ีจะพบตัวอยางท่ีสุมมา 2 ตัวอยาง วามี
ความแตกตางกันมากนอยเพียงไร หรือบอกคา heterozygosity สําหรับ dominant marker เชน 
เครื่องหมายเอเอฟแอลพีจะมีคา PICs ระหวาง 0.00-0.50 และคาเฉล่ีย PICs ของการทดลองนี้มีคา
เทากับ 0.293 แสดงวาโอกาสท่ีจะพบตัวอยางทานตะวันท่ีสุมมาแบบสุม 2 ตัวอยางมีความแตกตาง
กัน หรือมีความหลากหลายทางพันธุกรรมในระดับปานกลาง สอดคลองกับผลการศึกษาเปอรเซ็นต
โพลีมอรฟซึมเฉล่ียของแถบดีเอ็นเอท่ีกลาวมาขางตน คือ มีเปอรเซ็นตโพลีมอรฟซึมเฉล่ีย 64.85 
เปอรเซ็นต และคา PICs ของ dominant marker มีคาสูงสุด เทากับ 0.50 ซ่ึงหมายถึง 50 เปอรเซ็นต
ของตัวอยางท่ีศึกษาท้ังหมดใหแถบดีเอ็นเอ และอีก 50 เปอรเซ็นตของตัวอยางไมพบแถบดีเอ็นเอใน
แตละตําแหนง ซ่ึงจากการศึกษาพบจํานวนแถบดีเอ็นเอ 247 แถบ ท่ีใหคา PICs ในชวง 0.45-0.50 
ซ่ึงคิดเปน 12.58 เปอรเซ็นตของจํานวนแถบท้ังหมด และพบจํานวนแถบดีเอ็นเอท่ีใหคา PICs 
ในชวง 0.00-0.05 ซ่ึงเปนสวน monomorphism สูงถึง 794 แถบ คิดเปน 40.44 เปอรเซ็นตของ
จํานวนแถบดีเอ็นเอท้ังหมด (ภาพท่ี 4)  
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ภาพที ่4  แผนภูมิการกระจายคา Polymorphic Information Contents (PICs) จากจํานวนแถบดีเอ็นเอ  
                1,963 แถบในทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ 
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คา PICs ท่ีไดมีคาใกลเคียงกับการศึกษาของ Hongtrakul et al. (1997) และ Liu 

et al. (2003) ท่ีศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของทานตะวันสายพันธุแท 24 และ 23       
สายพันธุ ตามลําดับ ดวยเครื่องหมายเอเอฟแอลพี พบวามีคา PICs เฉล่ียเทากับ 0.14 และ 0.38 
ตามลําดับ และคา PICs ของ dominant marker จะมีคาต่ํากวา codominant marker เสมอ เนื่องจากคา 
PICs ของ codominant marker มีคาสูงสุด เทากับ 1.00 จึงทําใหมีคา PICs เฉล่ียสูงกวา dominant 
marker (Berry et al., 1994; Norma et al., 2002; Yu et al., 2002) 
 
  2.2.4  การวิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรม 
 

การวิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรมของทานตะวันสายพันธุแท 56       
สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ ซ่ึงไดจากการนําขอมูลของขนาดและจํานวนช้ินดีเอ็นเอท่ีเพ่ิม
ปริมาณดวยเครื่องหมายเอเอฟแอลพี จากท้ังหมด 23 คูไพรเมอร พบแถบดีเอ็นเอท้ังหมด 1,963 
แถบ โดยแถบดีเอ็นเอท่ีแตกตางกันจํานวน 1,278 แถบ และแถบดีเอ็นเอท่ีเหมือนกันจํานวน 685 
แถบ เม่ือนํามาศึกษาความสัมพันธทางพันธุกรรม พบวา มีคาสัมประสิทธ์ิความเหมือนอยูในชวง 
0.37-1.00 โดยมีคาเฉล่ียเทากับ 0.662 (ตารางท่ี 11) เม่ือพิจารณาคาดังกลาวแลวมีคาสูง มีการ
กระจายตัวกวาง แสดงใหเห็นวา ขอมูลจากเครื่องหมายเอเอฟแอลพีของทานตะวันท่ีทําการศึกษามี
ความแตกตางทางพันธุกรรม หรือความหลากหลายทางพันธุกรรมสูงกวาขอมูลของลักษณะทาง
สัณฐานวิทยา เม่ือนําขอมูลท่ีไดสราง dendrogram โดยวิธี UPGMA (Sakal and Michener, 1958) 
แสดงผลในรูปแบบของ phylogenetic tree สามารถแบงทานตะวันออกเปน 2 กลุม ตาม
ความสัมพันธทางพันธุกรรมท่ีปรากฏ (ภาพท่ี 5) และเม่ือพิจารณารวมกับลักษณะทางสัณฐานวิทยา 
(ตารางท่ี 12-15) ไดผลดังนี ้
 

กลุมท่ี 1 (39 สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ) เปนทานตะวันกลุมใหญท่ีมี   
ยีนรักษาความเปนหมัน (B-Line) ท่ีมีลักษณะเดนรวมกัน คือ ลําตนไมมีการแตกกิ่งกาน ซ่ึงสามารถ
แบงยอยไดเปน 2 กลุมยอย กลุมยอยท่ี 1.1 (20 สายพันธุ) มีความเหมือนทางพันธุกรรมเทากับ 0.45-
1.00 (คาเฉล่ียเทากับ 0.714) เปนทานตะวันชนิดน้ํามัน ท่ีมีลักษณะสวนใหญรวมกัน คือ ตน
คอนขางสูง มีรูปรางกลีบรองดอกแบบ convergent มีกลีบดอกแบบรูปไข มีรูปรางใบเล้ียงแบบ
คอนขางกลม มีรูปรางใบแบบรูปหัวใจ แตมีรูปรางฐานใบแบบหูใบ ใบมีขนาดปานกลาง ขนาด  
จานดอกคอนขางใหญ เมล็ดมีรูปรางแบบรูปไขยาวเรียว เมล็ดขนาดปานกลาง เมล็ดมีลายแถบดํา
สลับเทาท่ีขอบและตรงกลางของเปลือกหุมเมล็ด เมล็ดหนาปานกลาง และมีเปลือกหุมเมล็ดบาง มี
น้ําหนัก 100 เมล็ดปานกลาง มีเปอรเซ็นตน้ํามันสูง แตมีปริมาณ alpha-tocopherol ปานกลาง แต
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พันธุหันตรา HA236 HA302 และ HA852 แยกออกมานอกกลุมเนื่องจากมีน้ําหนัก 100 เมล็ด 
เปอรเซ็นตน้ํามันและปริมาณ alpha-tocopherol สูงกวา และใกลเคียงกับพันธุการคาท่ีใชเปนพันธุ
ตรวจสอบ 

 
กลุมยอยท่ี 1.2  มีความเหมือนทางพันธุกรรมเทากับ 0.42-0.86 (คาเฉล่ียเทากับ 

0.665)  เปนกลุมทานตะวันท่ีมีเปอรเซ็นตน้ํามันและปริมาณ alpha-tocopherol ต่ํา ลําตนสูง               
ปานกลาง ประกอบดวย 19 สายพันธุ โดย 9 สายพันธุ (HA314 HA349 HA286 HA304 HA353 
HA292 HA316 HA277 และ HA313) เปนทานตะวันชนิดบริโภคเมล็ด มีเมล็ดใหญ มีน้ําหนัก 100 
เมล็ดสูง มีเมล็ดและเปลือกหุมเมล็ดท่ีหนามาก เมล็ดมีสีดําและมีลายแถบเฉพาะตรงขอบของเปลือก
หุมเมล็ดเปนสีขาว เมล็ดมีรูปรางแบบรูปไขกลมมน มีรูปรางใบเล้ียงแบบคอนขางกลม มีรูปรางใบ 
และรูปรางฐานใบแบบรูปหัวใจ มีจํานวนใบตอตนปานกลาง และพบวา HA314 HA313 HA286              
HA 349 และ HA277 เปนสายพันธุท่ีมีขนาดใบและจานดอกปานกลาง แยกกลุมออกจาก HA 304  
HA 316 HA 353 และ HA 292 ซ่ึงเปนสายพันธุท่ีมีขนาดใบและขนาดจานดอกใหญ และ 7           
สายพันธุ (HA232 HA383 HA289 HA124 No.17 HA853 และ HA208) ท่ีเปนทานตะวันชนิดน้ํามัน
ท่ีมีเปอรเซ็นตน้ํามันต่ํา มีเมล็ดขนาดปานกลาง มีน้ําหนัก 100 เมล็ดปานกลาง มีเมล็ดหนาปานกลาง
แตมีเปลือกหุมเมล็ดบาง เมล็ดมีสีดํา และมีลายแถบเฉพาะตรงขอบของเปลือกหุมเมล็ดเปนสีเทา 
เมล็ดมีรูปรางแบบรูปไขยาวเรียว มีรูปรางกลีบรองดอกแบบ convergent มีกลีบดอกแบบรูปไข มี
รูปรางใบเล้ียงแบบคอนขางกลม มีรูปรางใบ และรูปรางฐานใบแบบรูปหัวใจ มีขนาดใบและขนาด
จานดอกปานกลาง สวนสายพันธุ HA291 HA65 และ HA224 แยกออกมาอยูนอกกลุมเนื่องจากมี
การแตกกิ่งแบบท่ีมีดอกตรงกลางใหญ และมีดอกยอยแตกออกมาท่ีโคนตน ตนเตี้ย มีขนาดจานดอก
ปานกลาง มีใบเล้ียงแบบกลม มีน้ําหนัก 100 เมล็ดปานกลาง และเมล็ดไมมีลายแถบ  

 
กลุมท่ี 2 (20 สายพันธุ) เปนกลุมของทานตะวันท่ีมียีนแกการเปนหมัน (R-Line) 

และสามารถแบงออกเปน 2 กลุมยอย คือ กลุมยอยท่ี 2.1 (10 สายพันธุ) มีความเหมือนทาง
พันธุกรรมเทากับ 0.40-0.87 (คาเฉล่ียเทากับ 0.580) เปนทานตะวันท่ีเมล็ดไมมีลายแถบท้ังหมด ท่ีมี
ลักษณะสวนใหญรวมกัน คือ เปนทานตะวันชนิดน้ํามัน มีลักษณะตนเตี้ย มีการแตกกิ่งเกิดขึ้นทุก
สวนของลําตน มีดอกตรงกลางขนาดใหญ สวนดอกยอยมีขนาดเล็ก มีรูปรางกลีบรองดอกแบบ 
convergent มีกลีบดอกแบบรูปไขยาวเรียว มีจํานวนกลีบดอกมาก มีรูปรางใบเล้ียงแบบคอนขาง
กลม มีรูปรางใบ และรูปรางฐานใบแบบรูปหัวใจ ใบมีขนาดคอนขางเล็ก มีจํานวนใบตอตนนอย 
ขนาดจานดอกเล็ก เมล็ดมีรูปรางแบบยาวเรียว เมล็ดมีสีดํา ขนาดเล็กบาง และมีเปลือกหุมเมล็ดบาง 
มีน้ําหนัก 100 เมล็ดต่ํา มีเปอรเซ็นตน้ํามันสูง แตมีปริมาณ alpha-tocopherol ปานกลาง  



 

 

93 
กลุมยอยท่ี 2.2 (10 สายพันธุ) มีความเหมือนทางพันธุกรรมเทากับ 0.37-0.90 

(คาเฉล่ียเทากับ 0.635) เปนทานตะวันท่ีเมล็ดมีลายแถบ และมีลักษณะสวนใหญรวมกัน คือ เปน
ทานตะวันชนิดบริโภคเมล็ด ตนมีลักษณะคอนขางเตี้ย มีการแตกกิ่งเกิดขึ้นทุกสวนของลําตน ดอก
ตรงกลางและดอกยอยมีขนาดเทากัน มีรูปรางกลีบรองดอกแบบกลม มีกลีบดอกแบบรูปไข มี
จํานวนกลีบดอกปานกลาง มีรูปรางใบเล้ียงแบบกลม มีรูปรางใบแบบรูปหัวใจ แตมีรูปรางฐานใบ
แบบหูใบ ใบมีขนาดปานกลาง มีจํานวนใบตอตนปานกลาง มีจานดอกขนาดปานกลาง เมล็ดมีสีดํา
และมีลายแถบท่ีขอบและตรงกลางของเปลือกหุมเมล็ด เมล็ดมีรูปรางแบบรูปกลมมน เมล็ดมีความ
หนาปานกลาง และมีเปลือกหุมเมล็ดบาง มีน้ําหนัก 100 เมล็ดคอนขางต่ํา มีเปอรเซ็นตน้ํามันต่ํา และ
ปริมาณ alpha-tocopherol ปานกลาง  

 
การวิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรมโดยใชเครื่องหมายเอเอฟแอลพี 

พบวา มีคา cophenetic correlation (r) เทากับ 0.82 ซ่ึงถือวาเปนการจัดกลุมท่ีด ี(Sirithunya et al. 
2001) สวนผลการวิเคราะหคา bootstrap ดวยโปรแกรม Free tree (Pavlicek et al. 1999) พบวา  
สวนใหญมีคา bootstrap สูงกวา 50 เปอรเซ็นต แสดงวา การจัดกลุมแตละครั้งมีการจัดกลุมได
เหมือนเดิมสูงตามคาเปอรเซ็นตท่ีปรากฏ จึงมีความนาเช่ือถือของการจัดกลุมสูง ดังภาพท่ี 5 

 
การวิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรมโดยคํานวณจากคาสัมประสิทธ์ิความ

เหมือน  พบวา ขอมูลจากเครื่องหมายเอเอฟแอลพีของทานตะวันท่ีทําการศึกษามีความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมสูง ผลท่ีไดแตกตางจากผลการคํานวณจากคาโพลีมอรฟซึม และคา PICs ท่ีพบวา
ขอมูลจากเครื่องหมายเอเอฟแอลพีมีความหลากหลายทางพันธุกรรมปานกลาง เพราะคา
สัมประสิทธ์ิความเหมือนเปนการคํานวณหาความแตกตางระหวางสายพันธุ ซ่ึงพบวาคา
สัมประสิทธ์ิความเหมือนระหวางทานตะวัน B-line กับ R-line มีคาต่ํามาก เชน สายพันธุ RHA276 
กับ HA224 RHA278 กับ HA316 และ RHA278 กับ HA353 ท่ีมีคาสัมประสิทธ์ิความเหมือนเทากบั 
0.37 0.38 และ 0.39 ตามลําดับ จึงทําใหมีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูง นอกจากนี้ยังพบวา 
ทานตะวัน B-line ชนิดน้ํามัน เปนสายพันธุท่ีมีความหลากหลายทางพันธุกรรมกวางกวาชนิด
บริโภคเมล็ด และทานตะวัน R-line ชนิดน้ํามัน และชนิดบริโภคเมล็ด ผลการศึกษาท่ีไดสอดคลอง
กับการทดลองของ Cheres et al. (1999) สวนคาโพลีมอรฟซึม และคา PICs เปนการคํานวณจาก
ขอมูลแถบดีเอ็นเอท่ีไดท้ังหมด จึงเปนการหาความแตกตางภายในประชากร ความหลากหลายทาง
พันธุกรรมท่ีไดจึงอยูในระดับปานกลาง 



 

 

94 

ตารางที่ 11  คาสัมประสิทธ์ิความเหมือน (similarity coefficient) ท่ีไดจากการเปรียบเทียบกับคาความเหมือนของแถบดีเอ็นเอทานตะวันสายพันธุแท 56  
สายพันธุ และพันธุการคา 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  (ตอ) 
 
 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  (ตอ) 
 
 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  (ตอ) 
 
 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  (ตอ) 
 

 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  (ตอ) 
 
 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  (ตอ) 
 
 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  (ตอ) 
 

 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  (ตอ) 
 
 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  (ตอ) 
 

 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 แสดงความสัมพันธทางพันธุกรรมของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุท่ีจัดกลุมโดยใชขอมูล 

  เครื่องหมายเอเอฟแอลพี และวิเคราะหคาสัมประสิทธ์ิความเหมือน (similarity coefficient) โดยใช Dice (1945) coefficient 

กลุมท่ี 2.2 

กลุมท่ี 1.2 

กลุมท่ี 2.1 

 

กลุมท่ี 1.1 
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ตารางที่ 12  สรุปลักษณะทางสัณฐานวิทยาท่ีสําคัญ 11 ลักษณะท่ีนํามาพิจารณารวมกับขอมูลเครื่องหมายเอเอฟแอลพี เพ่ือแบงกลุมทานตะวันสายพันธุแท 56 
สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ (กลุมท่ี 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  (ตอ) 
 
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 ขอมูลสูญหาย 
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ตารางที่ 13  สรุปลักษณะทางสัณฐานวิทยาท่ีสําคัญ 11 ลักษณะท่ีนํามาพิจารณารวมกับขอมูลเครื่องหมายเอเอฟแอลพี เพ่ือแบงกลุมทานตะวันสายพันธุแท 56 
สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ (กลุมท่ี 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  (ตอ) 
 
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 ขอมูลสูญหาย 
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ตารางที่ 14  สรุปลักษณะทางสัณฐานวิทยาท่ีสําคัญ 11 ลักษณะท่ีนํามาพิจารณารวมกับขอมูลเครื่องหมายเอเอฟแอลพี เพ่ือแบงกลุมทานตะวันสายพันธุแท 56 
สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ (กลุมท่ี 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 ขอมูลสูญหาย 
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ตารางที่ 15  สรุปลักษณะทางสัณฐานวิทยาท่ีสําคัญ 11 ลักษณะท่ีนํามาพิจารณารวมกับขอมูลเครื่องหมายเอเอฟแอลพี เพ่ือแบงกลุมทานตะวันสายพันธุแท 56 
สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ (กลุมท่ี 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 ขอมูลสูญหาย 
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2.2.5  Principal Coordinate Analysis (PCoA) 

 
จากคาสัมประสิทธ์ิความเหมือนทางพันธุกรรม (similarity coefficient) ของ

ทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ เม่ือนํามาวิเคราะหแสดงการกระจายตัว
ของขอมูลโดยวิธี Principal coordinate analysis (PCoA) เพ่ือเปรียบเทียบกับผลการจัดกลุมโดยวิธี 
UPGMA พบวา มีคา PC1 2 และ 3 มีความแปรปรวนเทากับ 40.95 23.66 และ 17.21 เปอรเซ็นตของ
ความแปรปรวนท้ังหมด ตามลําดับ ซ่ึงเม่ือนํามาสรางแผนภาพการกระจายตัวของทานตะวันโดยใช 
PC1 และ PC2 (ความแปรปรวน 64.51 เปอรเซ็นต) พบวา สามารถจัดกลุมการกระจายตัวได 4 กลุม 
(ภาพท่ี 6) ดังนี ้กลุมท่ี 1 (21 สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ) เปนกลุมทานตะวันท่ีมียีนรักษา
ความเปนหมัน (B-line) ลําตนไมมีการแตกกิ่งกาน ตนคอนขางสูง มีรูปรางกลีบรองดอกแบบ 
convergent มีกลีบดอกแบบรูปไข มีรูปรางใบเล้ียงแบบคอนขางกลม มีรูปรางใบแบบรูปหัวใจ แตมี
รูปรางฐานใบแบบหูใบ มีขนาดใบปานกลาง มีขนาดจานดอกคอนขางใหญ เมล็ดมีรูปรางแบบรูป
ไขยาวเรียว เมล็ดขนาดปานกลาง เมล็ดมีลายแถบดําสลับเทาท่ีขอบและตรงกลางของเปลือกหุม
เมล็ด มีน้ําหนกั 100 เมล็ดปานกลาง มีเปอรเซ็นตน้ํามันสูง และมีปริมาณ alpha-tocopherol ต่ํา 
ยกเวนพันธุหันตรา HA236 และ HA852  มีเปอรเซ็นตน้ํามัน และปริมาณ alpha-tocopherol สูงกวา
และใกลเคียงกับพันธุการคาท่ีใชเปนพันธุตรวจสอบ 

 
กลุมท่ี 2 (18 สายพันธุ) เปนกลุมทานตะวันท่ีมียีนรักษาความเปนหมัน (B-line) 

ลําตนไมมีการแตกกิ่งกาน เปนกลุมทานตะวันท่ีมีเปอรเซ็นตน้ํามันและปริมาณ alpha-tocopherol 
ต่ํา ลําตนสูงปานกลาง โดยท่ี 8 สายพันธุ คือ HA316 HA292 HA286 HA353 HA349 HA304 
HA314 และ HA313 เปนทานตะวันชนิดบริโภคเมล็ด มีเมล็ดใหญ มีน้ําหนัก 100 เมล็ดสูง มีเมล็ด
และเปลือกหุมเมล็ดท่ีหนามาก เมล็ดมีสีดําและมีลายแถบเฉพาะตรงขอบของเปลือกหุมเมล็ดเปนสี
ขาว เมล็ดมีรูปรางแบบรูปไขกลมมน มีรูปรางใบเล้ียงแบบคอนขางกลม มีรูปรางใบเปนแบบรูป
หัวใจ แตมีรูปรางฐานใบแบบรูปหูใบ มีจํานวนใบตอตนปานกลาง และพบวา HA314 HA313 
HA286 และ HA349 เปนสายพันธุท่ีมีขนาดใบและขนาดจานดอกปานกลาง จึงแยกกลุมออกจาก 
HA304 HA316 HA353  และ HA292 ซ่ึงเปนสายพันธุท่ีมีขนาดใบและขนาดจานดอกใหญ และ 10                
สายพันธุ คือ HA291 HA208 HA65 No.17 HA277 HA289 HA383 HA232 HA124 และ HA853 
เปนทานตะวันชนิดน้ํามันท่ีมีเปอรเซ็นตน้ํามันต่ํา แตมีปริมาณ alpha-tocopherol ปานกลาง มีเมล็ด
ขนาดปานกลาง มีน้ําหนัก 100 เมล็ดปานกลาง เมล็ดหนาปานกลางแตมีเปลือกหุมเมล็ดบาง เมล็ดมี
สีดําและมีลายแถบเฉพาะตรงขอบของเปลือกหุมเมล็ดเปนสีเทา เมล็ดมีรูปรางแบบรูปไขยาวเรียว มี
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รูปรางกลีบรองดอกแบบ convergent มีกลีบดอกแบบรูปไข มีรูปรางใบเล้ียงแบบคอนขางกลม มี
รูปรางใบ และรูปรางฐานใบแบบรูปหัวใจ มีขนาดใบและขนาดจานดอกปานกลาง 

 
กลุมท่ี 3 (9 สายพันธุ) เปนกลุมของทานตะวันท่ีมียีนแกการเปนหมัน (R-line) 

เมล็ดมีสีดําไมมีลายแถบ เมล็ดมีรูปรางแบบยาวเรียว เมล็ดมีขนาดเล็กบาง และมีเปลือกหุมเมล็ดบาง 
มีน้ําหนัก 100 เมล็ดต่ํา มีเปอรเซ็นตน้ํามันสูง มีปริมาณ alpha-tocopherol ปานกลาง ตนมีลักษณะ
คอนขางเตี้ย มีการแตกกิ่งเกิดขึ้นทุกสวนของลําตน มีดอกตรงกลางขนาดใหญ สวนดอกยอยมีขนาด
เล็ก มีรูปรางกลีบรองดอกแบบ convergent มีกลีบดอกแบบรูปไขยาวเรียว มีจํานวนกลีบดอกมาก มี
รูปรางใบเล้ียงแบบคอนขางกลม มีรูปรางใบแบบรูปหัวใจ แตมีรูปรางฐานใบแบบหูใบ ใบมีขนาด        
ปานกลาง มีจํานวนใบตอตนปานกลาง และมีขนาดจานดอกเล็ก  
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ภาพที่ 6  แผนภาพการกระจายตัวของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุการคา 3  
  พันธุ ท่ีวิเคราะหดวยวิธี Principal coordinate analysis จากคา PC1 และ PC2 
 

กลุมท่ี 4 (11 สายพันธุ) เปนกลุมของทานตะวันท่ีมียีนแกการเปนหมัน (R-line) 
เมล็ดมีสีดําและมีลายแถบ เมล็ดมีรูปรางแบบรูปไขยาวเรียว มีความหนาปานกลาง และมีเปลือกหุม
เมล็ดบาง มีน้ําหนัก 100 เมล็ดปานกลาง มีเปอรเซ็นตน้ํามันต่ํา ปริมาณ alpha-tocopherol ต่ํา มี
ลักษณะตนเตี้ย มีการแตกกิ่งเกิดขึ้นทุกสวนของลําตน มีดอกตรงกลางขนาดใหญ สวนดอกยอยมี
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ขนาดเล็ก มีรูปรางกลีบรองดอกแบบกลม มีกลีบดอกแบบรูปไข มีจํานวนกลีบดอกปานกลาง มี
รูปรางใบเล้ียงแบบกลม มีรูปรางใบ และรูปรางฐานใบแบบรูปหัวใจ ใบมีขนาดปานกลาง และมี
จานดอกขนาดคอนขางเล็ก  
 

การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของทานตะวนัสายพันธุแท 56 สายพันธุ และ
พันธุการคา 3 พันธุโดยการวิเคราะหการกระจายตัวของขอมูลดวยวิธี Principal coordinate analysis 
(PCoA) พบวา สามารถแยกความแตกตางของทานตะวันท่ีมีลักษณะทางสัณฐานวิทยาใกลเคียงกัน
ไดชัดเจน และมีประสิทธิภาพมากขึ้น เชน สามารถจัดกลุมสายพันธุ HA291 HA65 และ HA224 ท่ี
แยกออกมาอยูนอกกลุมของ B-line สายพันธุอ่ืนในการวิเคราะหดวยวิธี UPGMA ได 

 
และผลการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมดวยวิธี PCoA ใหผลสอดคลองกับการจัด

กลุมโดยวิธี UPGMA โดยแบงกลุมทานตะวันออกเปน R-line และ B-line ซ่ึงลักษณะดังกลาวมี
ความสําคัญสําหรับใชในการจัด heterotic group เพ่ือสรางเมล็ดพันธุลูกผสมในโครงการปรับปรุง
ทานตะวัน ผลการทดลองท่ีไดคลายคลึงกับการทดลองของ Hongtrakul et al. (1997); Norma et al. 
(2002); Popov et al. (2002) และ Yue et al. (2009) ท่ีแบงกลุมของทานตะวันสายพันธุแท 24 12 30 
และ 177 สายพันธุ ตามลําดับ ออกเปนกลุม R-line และ B-line ไดชัดเจนเชนเดียวกัน รวมถึงการจัด
กลุมขอมูลเปอรเซ็นตน้ํามัน และปริมาณ alpha-tocopherol ไดชัดเจนขึ้น แตอยางไรก็ตาม ลักษณะ
ทางสัณฐานวิทยาเชิงปริมาณท่ีศึกษาอ่ืน  ๆเชน อายุการออกดอก อายุสุกแก เปนตน ไมสามารถ
นํามาใชในการจําแนกความหลากหลายทางพันธุกรรมของทานตะวันท่ีศึกษาได เนื่องจากขอมูลมี
ความใกลเคียงกันมาก และมีการกระจายของขอมูลอยางตอเนื่องจึงไมสามารถจัดกลุมไดอยาง
ชัดเจน ทํานองเดียวกับรายงานของ Sujatha et  al. (2002) และ Dong et al. (2007) ซ่ึงพบวาอายุออก
ดอก และระยะเวลาการเจริญเติบโตไมสามารถใชจัดกลุมทานตะวันสายพันธุแทได 
 

ในการการจัดกลุมสายพันธุทานตะวันกลุม R-line และกลุม B-line ดวยวิธี PCoA ใหผล
สอดคลองกับวิธี UPGMA เชน ในสายพันธุ HA349 HA313 และ HA353 ถูกจัดอยูในกลุมเดียวกัน 
เนื่องจากเปนทานตะวันชนิดบริโภคเมล็ดท่ีมีเปอรเซ็นตน้ํามันต่ํา และพัฒนามาจากสายพันธุพอ
หรือแมเดียวกัน คือ HA292 หรือสายพันธุ HA341 HA343 และ HA382 ซ่ึงเปนทานตะวันชนิด
น้ํามันท่ีมีเปอรเซ็นตน้ํามันสูง และถูกจัดอยูในกลุมเดียวกัน เนื่องจากสายพันธุเหลานี้พัฒนามาจาก
สายพันธุ HA89 เหมือนกัน และสายพันธุ RHA297 RHA348 RHA360 RHA366 และ RHA388  ซ่ึง
เปนทานตะวันชนิดน้ํามันท่ีมียีนแกการเปนหมัน (R-line) ท่ีพัฒนามาจากสายพันธุ RHA274 ท่ีมี
ความดีเดนในการใหน้ํามันเหมือนกัน จึงถูกจดัอยูในกลุมเดียวกัน (GRIN, 2009) ผลการทดลองท่ี
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ไดสอดคลองกับการทดลองของ Hongtrakul et al. (1997) ท่ีศึกษาความสัมพันธทางพันธุกรรมของ
ทานตะวันชนิดน้ํามัน 24 สายพันธุ ดวยเครื่องหมายเอเอฟแอลพี แลวพบวาสายพันธุ HA124 
HA234 HA852 จัดอยูในกลุม B-line สวนสายพันธุ RHA265 RHA294 จัดอยูในกลุม R-line และจัด
กลุมของ B-line กับ  R-line แยกออกจากกันคนละกลุม และ Norma et al. (2002) ท่ีจัดจําแนกกลุม
ทานตะวันพันธุดีเดน 16 สายพันธุโดยใชเครื่องหมายไมโครแซลเทลไลท และพบวา สายพันธุ 
HA303 HA292 และ RHA293 ถูกจัดอยูในกลุมเดียวกัน เนื่องจากเปนสายพันธุทานตะวันชนิด
บริโภคเมล็ดเชนเดียวกันโดย HA292 กับ RHA293 ท่ีมีความใกลชิดทางพันธุกรรมสูง นอกจากนี้ยัง
มีการศึกษาของ Sujatha et al. (2002) ท่ีประเมินความหลากหลายทางพันธุกรรมของทานตะวันสาย
พันธุแท 51 สายพันธุท่ีมีความแตกตางของแหลงกําเนิด โดยใชลักษณะทางสัณฐานวิทยา และ
สามารถจัดกลุมทานตะวันได 8 กลุม โดยมีสายพันธุ RHA278 และ RHA348 จัดกลุมไดสอดคลอง
กับการจัดกลุมในการทดลองนี้  
  

การจัดกลุมสายพันธุทานตะวันท่ีไดจากขอมูลเครื่องหมายเอเอฟแอลพีโดยวิธี UPGMA 
และ PCoA สามารถแบงทานตะวันออกเปน 2 กลุม คือ B-line และ R-line ท่ีแตละกลุมสามารถแบง
ออกเปน 2 กลุมยอยโดยแบงตามเปอรเซ็นตน้ํามัน เปนทานตะวันชนิดน้ํามัน และชนิดบริโภคเมล็ด 
คือ ทานตะวัน B-line ชนิดบริโภคเมล็ด (CB) ชนิดน้ํามัน (OB-A, B, C) และทานตะวัน R-line ชนิด
บริโภคเมล็ด (CR) ชนิดน้ํามัน (OR) ดังภาพท่ี 7 ซ่ึงสอดคลองกับผลการศึกษาของ Cheres and 
Knapp (1998) ท่ีศึกษาเกี่ยวกับแหลงกําเนิดของบรรพบุรุษกับความหลากหลายทางพันธุกรรมของ
ทานตะวันสายพันธุแทจากแหลงตาง ๆ 156 สายพันธุ โดยการวิเคราะห coancestry สามารถ
แบงกลุมทานตะวันออกเปนทานตะวันชนิดบริโภคเมล็ด และชนิดน้ํามันท่ีมีความหลากหลายของ
แหลงพันธุกรรมท่ีแคบ การจัดกลุมทานตะวันจึงมีจํานวนกลุมนอย เชน ในทานตะวันท่ีมียีนรักษา
ความเปนหมัน (B-line) ชนิดน้ํามัน แบงเปนกลุมยอยได 4 กลุมยอย สวนทานตะวันท่ีมียีนแกการ
เปนหมัน (R-line) ชนิดน้ํามัน แบงเปนกลุมยอยได 3 กลุมยอย และไมสามารถแบงแยกกลุม
ทานตะวันชนิด R-line ไดชัดเจนเหมือนกับชนิด B-line เนื่องจากมีลักษณะ heterogeneous และผล
การทดลองของ Yue et al. (2009) ท่ีใชเครื่องหมายทีอารเอพีในศึกษาความหลากหลายและ
ความสัมพันธทางพันธุกรรมของทานตะวันสายพันธุแท 177 สายพันธุท่ีพัฒนาจาก USDA-ARS 
โดยใช 12 คูไพรเมอร สามารถแบงกลุมทานตะวันออกเปน 2 กลุม คือ ทานตะวันชนิดน้ํามัน และ
ชนิดบริโภคเมล็ด และแตละกลุมแบงออกเปนกลุม fertility maintainer (OB, OR) และ fertility 
restorer (CB, CR) ท่ีแบงเปนกลุมยอยได 4, 3, 2 และ 2 กลุมยอย ตามลําดับ  
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ภาพที่ 7  แผนภาพสรุปแสดงความสัมพันธของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุ 

 ลูกผสมทางการคาท่ีศึกษาโดยใชขอมูลเครื่องหมายเอเอฟแอลพี 
  

จากการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมโดยใชขอมูลลักษณะทางสัณฐานวิทยา และ
เครื่องหมายเอเอฟแอลพี พบวา สายพันธุทานตะวันท่ีนํามาศึกษาเปนสายพันธุท่ีมีลักษณะทาง
สัณฐานวิทยาท่ีใกลเคียงกันมาก เนื่องจากพ้ืนฐานแลวทานตะวันท่ีมีความหลากหลายทางพันธุกรรม
ต่ํา (Tang and Knapp, 2003; Liu and Burke, 2006) พอแมพันธุท่ีนํามาปรับปรุงพันธุทานตะวันสวน
ใหญมีประวัติของพันธุ (pedigree) ท่ีมีบรรพบุรุษรวมกัน (GRIN, 2009) โดยขอมูลดังกลาวไดถูก
รวบรวมไวในวารสาร Crop Science หรือใน Germplasm Resources Information Network (GRIN)  
 

การจัดกลุมสายพันธุทานตะวันโดยใชขอมูลลักษณะทางสัณฐานวิทยา และเครื่องหมาย   
เอเอฟแอลพีใหผลการศึกษาท่ีสอดคลองกนัในกลุมทานตะวันชนิดไมมีลายแถบ (R-line ชนิด
น้ํามัน; RHA265 RHA360 RHA348 RHA269 RHA386 RHA364 RHA299 RHA278 RHA297 
RHA388) กลุมทานตะวัน B-line ชนิดบริโภคเมล็ด (HA314 HA313 HA286 HA349 HA304 
HA316 HA353 HA292) และกลุมทานตะวันท่ีมีลักษณะทางสัณฐานวิทยาตาง ๆ เหมือนกับพันธุ
การคา 3 พันธุ (HA236 HA852 HA853 HA302 หันตรา) ท่ีแยกออกมาจากกลุมอ่ืน ๆ ชัดเจน การจัด
กลุมโดยใชขอมูลลักษณะทางสัณฐานวิทยาไมสามารถแบงกลุมทานตะวันมีลายแถบชนิดน้ํามัน 
(กลุมท่ี 2.2) ซ่ึงมีกลุมใหญเปนกลุมยอยได แตการจัดกลุมโดยใชขอมูลเครื่องหมายเอเอฟแอลพี 
สามารถจัดจําแนกกลุมท่ี 2.2 ออกเปนกลุมยอย คือ ทานตะวัน B-line ชนิดน้ํามัน และ R-line ชนิด
บริโภคเมล็ดได เพราะขอมูลจากเครื่องหมายเอเอฟแอลพีเปนการตรวจสอบความหลากหลายทาง
พันธุกรรมในระดับดีเอ็นเอ พืชแตละชนิดแตละสายพันธุมีการจัดเรียงตัวของนิวคลีโอไทดใน
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โมเลกุลดีเอ็นเอท่ีเปนเอกลักษณ การตรวจหาความแตกตางหรือโพลีมอรฟซึมของลําดับเบสใน
โมเลกุลของดีเอ็นเอ จึงทําใหพบความแตกตางโดยละเอียดของสายพันธุพืช จึงสามารถแยกความ
แตกตางของพืชท่ีมีลักษณะภายนอก (phenotype) เหมือนกันมากได การศึกษาความหลากหลายทาง
พันธุกรรมโดยใชเครื่องหมายดีเอ็นเอจึงนิยมนํามาใชศึกษาประกอบกับขอมูลลักษณะทางสัณฐาน
วิทยาของพืชเพ่ือใหไดขอมูลสายพันธุพืชท่ีถูกตองและสมบูรณมากขึ้น  
 

จากการศึกษาความความหลากหลายทางพันธุกรรมโดยใชลักษณะทางสัณฐานวิทยา และ
เครื่องหมายเอเอฟแอลพี สามารถนําไปใชประโยชนเพ่ือเปนขอมูลพ้ืนฐานในการพัฒนาและ
ปรับปรุงพันธุทานตะวันในดานตาง ๆ เชน การคัดเลือกหาสายพันธุพอแมสําหรับสรางประชากรใน
การปรับปรุงพันธุตอไปได



 

 

สรุปและขอเสนอแนะ 
 

 สรุป 
 

1.  การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมโดยใชลักษณะทางสัณฐานวิทยา พบวา มี
เพียง 26 ลักษณะ ท่ีสามารถนํามาจัดกลุม และแยกความแตกตางของทานตะวันสายพันธุแทได
ชัดเจน เม่ือนําขอมูลมาวิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรมดวยวิธี UPGMA พบวา มีคา
สัมประสิทธ์ิความตางอยูชวงระหวาง 0.00-0.44 ซ่ึงสามารถจัดจําแนกทานตะวันสายพันธุแท
ออกเปน 2 กลุมใหญ คือ กลุมของทานตะวันท่ีเมล็ดไมมีลายแถบ และกลุมของทานตะวันท่ีเมล็ดมี
ลายแถบ ซ่ึงประกอบดวย 2 กลุมยอย คือ ทานตะวันชนิดน้ํามัน และชนิดบริโภคเมล็ด  

 
2.  การใชลักษณะทางสัณฐานวิทยาในการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของ

ทานตะวันสายพันธุแท สามารถใชจัดจําแนกลักษณะทางสัณฐานวิทยาเชิงคุณภาพไดดีกวาการจัด
จําแนกลักษณะทางสัณฐานวิทยาเชิงปริมาณ  

 
3.  การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมโดยใชเครือ่งหมายเอเอฟแอลพี พบวา มี     

ไพรเมอร 23 คูไพรเมอร จากจํานวน 59 คูไพรเมอร ท่ีสามารถสรางลายพิมพดีเอ็นเอของทานตะวัน
ท่ีนํามาศึกษาได มีเปอรเซ็นตโพลีมอรฟซึมเทากับ 64.85 เปอรเซ็นต มีความหลากหลายทาง
พันธุกรรมปานกลางถึงสูง และเม่ือวิเคราะหดวยวิธี UPGMA พบวา มีคาสัมประสิทธ์ิความเหมือน
อยูชวงระหวาง 0.37-1.00 และจัดจําแนกสายพันธุของทานตะวันสายพันธุแทไดอยางชัดเจน
ออกเปน 2 กลุมใหญ คือ ทานตะวันกลุม Restorer (R) line และกลุม Maintainer (B) line ซ่ึง
ประกอบดวย 2 กลุมยอย คือ ทานตะวันชนิดน้ํามัน และชนิดบริโภคเมล็ด โดยมีคา PICs เฉล่ีย
เทากับ 0.293 
 

4.  จากการวิเคราะห PCoA สามารถจัดกลุมสายพันธุทานตะวันตามลักษณะทางสัณฐาน
วิทยาเชิงปริมาณไดชัดเจนมากขึ้น โดยมีคา PC1 เทากับ 40.95 เปอรเซ็นต PC2 เทากับ 23.66 
เปอรเซ็นต และ PC3 เทากับ 17.21 เปอรเซ็นตของความแปรปรวนท้ังหมด และสามารถจัดกลุมการ
กระจายตัวได 4 กลุม เชนเดียวกับการจัดกลุมโดยวิธี UPGMA  
 
 5.  การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมโดยใชเครื่องหมายเอเอฟแอลพีรวมกับ
ลักษณะทางสัณฐานวิทยา ทําใหสามารถศึกษาความสัมพันธทางพันธุกรรมทานตะวันสายพันธุแท
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ไดชัดเจน และละเอียดมากขึ้น โดยจัดกลุมทานตะวันตามลักษณะทางสัณฐานวิทยาเชิงปริมาณได
ชัดเจน เชน น้ําหนัก 100 เมล็ด เปอรเซ็นตน้ํามัน ลักษณะ Restorer (R) line และ Maintainer (B) 
line ซ่ึงเปนลักษณะสําคัญสําหรับนําไปใชปรับปรุงพันธุ สรางสายพันธุใหม และการจัด heterotic 
group เพ่ือสรางเมล็ดพันธุลูกผสม หรือการสรางประชากรใหมในโครงการปรับปรุงพันธุ
ทานตะวันตอไป 

 
ขอเสนอแนะ 

 
1.  เพ่ือใหไดผลการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมท่ีชัดเจนมากยิ่งขึ้นควรเพ่ิมดวย

การศึกษาดวยเครื่องหมายดีเอ็นเอท่ีมีความเฉพาะเจาะจง เชน เครื่องหมายเอสเอสอาร เอสเอสซีพี 
อีเอสที หรือเครื่องหมายโปรตีนท่ีมากขึ้น ซ่ึงเปนการเพ่ิมความละเอียดของขอมูลความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมของทานตะวัน และสามารถนําไปใชประโยชนในดานตาง ๆ ไดดียิ่งขึ้น เชน การทํา
แผนท่ียีน การวิเคราะห QTL และการคัดเลือกโดยใชเครื่องหมายดีเอ็นเอ (MAS) 

  
2.  ในการประเมินความหลากหลายทางพันธุกรรมของทานตะวัน ควรมีการรวบรวม         

สายพันธุทานตะวันจากแหลงตาง ๆ เพ่ิมขึ้น เพ่ือเพ่ิมขอมูลความหลากหลายทางพันธุกรรมสําหรับ
โครงการปรับปรุงพันธุทานตะวันในอนาคต
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การบันทึกขอมูลลักษณะทางสัณฐานวิทยา 
 

บันทึกขอมูลลักษณะทางสัณฐานวิทยาของทานตะวัน โดยประยุกตจาก การบันทึกขอมูล
ทานตะวัน (ศูนยวิจัยพืชไรเชียงใหม, 2540) และ Descriptors for cultivated and wild sunflower 
(IBPGR, 1985) มีรายละเอียดดังตอไปนี ้ 

 
1.  ขอมูลท่ัวไป 

 
1.1  วันปลูก บันทึกวันท่ีหยอดเมล็ดลงในแปลง 

 
1.2  วันงอก บันทึกโดยนับจํานวนวันตั้งแตวันหยอดเมล็ดลงในแปลงถึงวันท่ีลําตนออน

โผลพนดิน 50% หรือเกินครึ่งหนึ่งของจํานวนตนในแปลง 
 

1.3  วันออกดอก บันทึกโดยนับจํานวนวันตั้งแตวันงอกถึงวันท่ีดอกเริ่มบาน 50% 
หรือเกินครึ่งหนึ่งของจํานวนตนในแปลง 
 

1.4  วันสุกแก บันทึกโดยนับจํานวนวันตั้งแตวันงอกถึงวันท่ีจานดอกเปล่ียนเปน                 
สีน้ําตาลหรือหลังจานดอกเปนสีน้ําตาล 

 
1.5  วันเก็บเกี่ยว บันทึกโดยนับจํานวนวันตั้งแตวันงอกถึงวันท่ีจานดอกแหงหมด 

 
2.  ลักษณะทางสัณฐานวิทยาของลําตน 

 
2.1  ความงอกในสภาพแปลง บันทึกเปอรเซ็นตความงอกในแปลงเม่ือทานตะวันมีอายุ 2 

สัปดาหหลังการปลูก แบงเปน 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) บันทึกความสูงของลําตนโดยทําการวัด

จากระดับผิวดิน (ground level) จนถึงจดุสูงสุดของลําตน โดยรวมสวนของดอกเม่ือดอกทานตะวัน
บาน 100 % และคํานวณคาเฉล่ียจาก 5 ตน บันทึกหนวยเปนเซนติเมตร แบงเปน 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  การแตกกิ่งกาน บันทึกการแตกกิ่งกาน เม่ือดอกทานตะวันบาน 100 % คือ 
 

0 ไมมีการแตกกิ่ง 
+ มีการแตกกิ่ง 
 

2.4  รูปแบบของการแตกกิ่งกาน (type of branching) บันทึกรูปแบบการแตกกิ่งกาน 
สําหรับสายพันธุท่ีมีการแตกกิ่งกาน เม่ือดอกทานตะวันบาน 100 % แบงเปน 4 ประเภท (ภาพผนวก
ท่ี 1) คือ 

 
1 เกิดบริเวณสวนลางของลําตน (basal branching) 
2 เกิดบริเวณสวนบนของลําตน (top branching) 
3 เกิดขึ้นทุกสวนของลําตนโดยดอกกลางมีขนาดใหญ ดอกอ่ืน ๆ   

มีขนาดเล็ก (fully branched with central head) 
4 เกิดขึ้นทุกสวนของลําตนโดยทุกดอกมีขนาดเทากัน 

(fully branched without central head) 
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ภาพผนวกที่ 1  รูปแบบของการแตกกิ่งกาน (type of branching) 
 

2.5  ความยาวของกานใบ (petiole) วัดความยาวของกานใบ (เซนติเมตร) ระยะดอกบาน 
100 % แบงเปน 4 ระดับ คือ 

 
0 ไมมีกานใบ (sessile leaves) 
1 คอนขางส้ัน (extremely short) 
5 ปานกลาง (medium) 
9 คอนขางยาว (extremely long) 

 
2.6  ลักษณะของกานใบ (leaf habit of petiole) บันทึกลักษณะของกานใบ เม่ือดอก

ทานตะวันบาน 100 % แบงเปน 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  ความยาวของปลอง (length of internodes of stem) วัดความยาวของปลอง ระยะดอก

บาน 100 % แบงเปน 3 ระดับ คือ 
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3 ส้ัน (short) 
5 ปานกลาง (medium) 
7 ยาว (long) 

 
3.  ลักษณะทางสัณฐานวิทยาของใบ 

 
3.1  รูปรางใบเล้ียง (shape of cotyledon) บันทึกลักษณะรูปรางใบเล้ียงเม่ือทานตะวันมี

อายุ 2 สัปดาหหลังการปลูก แบงเปน 4 ประเภท (ภาพผนวกท่ี 2) ดังนี ้
  

1  รูปกลมมน (elliptical) 
2  รูปไข (oval) 
3  รูปคอนขางยาว (extended) 
4  รูปคอนขางกลม (rounded) 

 

 
 

ภาพผนวกที่ 2  รูปรางใบเล้ียง (shape of cotyledon) 
 

3.2  รูปรางใบ (leaf shape) บันทึกลักษณะรูปรางใบ เม่ือดอกทานตะวันบาน 100 % 
แบงเปน 5 ประเภท (ภาพผนวกท่ี 3) ดังนี ้

 
1 ใบรูปไข (oblong) 
2 ใบรูปหอก (lanceolate) 
3 ใบรูปสามเหล่ียม (triangular) 
4 ใบรูปหัวใจ (cordate) 
5 ใบรูปคอนขางกลม (rounded)  
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ภาพผนวกที่ 3  รูปรางใบ (leaf shape) 
 

3.3  รูปรางฐานใบ (leaf base) ระยะดอกบาน 100 % แบงเปน 4 ประเภท (ภาพผนวกท่ี 
5) คือ 
 

1 ลักษณะฐานรีหรือแหลม  (acute) 
3 ลักษณะฐานสามเหล่ียม (deltoid) 
5 ลักษณะฐานหัวใจ (cordate) 
7 ลักษณะฐานรูปรางเหมือนหูใบ (auriculate) 
 

 
 

ภาพผนวกที่ 4  รูปรางฐานใบ (leaf base) 
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3.4  สีใบ (leaf color) บันทึกลักษณะสีใบ ระยะดอกบาน 100 % แบงเปน 3 ประเภท 

ดังนี ้
 

3 สีเขียวออน (light green) 
5 สีเขียว (medium green) 
7 สีเขียวเขม (dark green) 
 

3.5  ความมันวาวของใบ (leaf glassiness) ระยะดอกบาน 100 % คือ 
 

0 ไมมีความมัมวาว 
+ มีความมัมวาว 

 
3.6  การพุพองของใบ (leaf blistering) ระยะดอกบาน 100 % คือ 

 
0 ไมมีความพุพอง 
+ มีความพุพอง 

 
3.7  รูปรางใบเม่ือตัดตามขวาง (shape of cross section of leaf) ระยะดอกบาน 100 % 

แบงเปน 3 ประเภท (ภาพผนวกท่ี 4) คือ 
 

3 Concave 
5 Flat 
7 Convex 

 

 
 

ภาพผนวกที่ 5  รูปรางใบเม่ือตัดตามขวาง (shape of cross section of leaf) 
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3.8  จํานวนใบตอตน (number of leaves) นับจํานวนใบในระยะออกดอก 50% แบงเปน 

3 ประเภท ดังนี ้
 

3 นอย (few)  : < 15 ใบ/ตน 
5 ปานกลาง (medium) : 16-25 ใบ/ตน 
7 มาก (many)  : > 26 ใบ/ตน 

 
3.9  องศาเสนกลางใบ (angle of lateral veins of leaf) ระยะดอกบาน 100 % แบงเปน 3 

ประเภท (ภาพผนวกท่ี 6) คือ 
 

3 acute 
5 right angle or nearly right angle 
7 obtuse 
 

 
 

ภาพผนวกที ่6 องศาเสนกลางใบ (angle of lateral veins of leaf) 
 

3.10  ขนาดใบ (leaf size) วัดสวนกวางสุดของใบ ระยะดอกบาน 100 % แบงเปน 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 ขนาดใหญมาก (extremely Large) : > 20 เซนติเมตร 
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4.  ลักษณะทางสัณฐานวิทยาของดอก 

 
4.1  รูปรางกลีบรองดอก (bract shape) บันทึกลักษณะรูปรางกลีบรองดอก เม่ือดอก

ทานตะวันบาน 100 % แบงเปน 4 ประเภท (ภาพผนวกท่ี 7) ดังนี ้
 

1 รูปรางกรวยปลายแหลม  (convergent) 
2 คอนขางยาวขอบขนานกัน (parallel edges) 
3 คอนขางกลม (rounded) 
4 ลักษณะหยัก (curly) 

 
4.2  ขนาดกลีบรองดอก (bract size) บันทึกขนาดกลีบดอกรูปรางเม่ือดอกทานตะวัน

บาน 100 % แบงเปน 3 ประเภท ดังนี ้
 

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

4.3  ความยาวของกลีบรองดอก (bract peak length) บันทึกความยาวของกลีบรองดอก 
เม่ือดอกทานตะวันบาน 100 % แบงเปน 3 ประเภท ดังนี ้

 
3 ส้ัน (short) 
5 ปานกลาง (medium) 
7 ยาว (long) 
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ภาพผนวกที่ 7 รูปรางกลีบรองดอก (bract shape) 
 

4.4  รูปรางของกลีบดอก (shape of ray flower) บันทึกลักษณะรูปรางกลีบดอก เม่ือดอก
ทานตะวันบาน 100 % แบงเปน 3 ประเภท ดังนี ้

 
1 รูปรางยาวเรียว (elongated) 
2 รูปคลายไข (ovoid) 
3 รูปกลม (rounded) 
 

4.5  สีกลีบดอก (color of ray flower) บันทึกลักษณะสีกลีบดอก เม่ือดอกทานตะวันบาน 
100 % แบงเปน 7 สี ดังนี ้

 
1 สีงา (ivory)   
2 สีเหลืองออน (pale yellow) 
3 สีเหลือง (yellow) 
4 สีสม (orange) 
5 สีมวง (purple) 



 

 

143 
6 สีแดง (red) 
7 หลากหลายสี (multicolour) 

 
4.6  จํานวนของกลีบดอก (number of ray flowers) บันทึกจํานวนกลีบดอก เม่ือดอก

ทานตะวันบาน 100 % แบงเปน 5 ประเภท ดังนี ้
 

1 คอนขางนอย (extremely few)  : < 25 กลีบ/จานดอก 
3 นอย (few)   : 26-35 กลีบ/จานดอก 
5 ปานกลาง (medium)  : 36-45 กลีบ/จานดอก 
7 มาก (many)   : > 45 กลีบ/จานดอก 
9 จํานวนมาก และมีขนาดเล็กฝอยคลายดอกเบญจมาศ 

(chrysanthemum)  
 

4.7  สีดอก (color of disk flower) บันทึกลักษณะสีดอก เม่ือดอกทานตะวันบาน 100 % 
แบงเปน 3 สี ดังนี ้

 
1 สีเหลือง (yellow) 
2 สีแดง (red) 
3 สีมวง (purple) 
 

4.8  สีเกสรตัวผู (pollen color) บันทึกลักษณะสีเกสรตัวผู เม่ือดอกทานตะวันบาน       
100 % แบงเปน 4 สี ดังนี ้

 
1 สีขาว (white)   
2 สีเหลืองออน (pale yellow) 
3 สีเหลือง (yellow) 
4 สีสม (orange) 
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5.  ลักษณะทางสัณฐานวิทยาของจานดอก 

 
5.1  การทํามุมของจานดอก (head angle at maturity) บันทึกลักษณะการทํามุมของ   

จานดอกกับลําตน เม่ือจานดอกทานตะวันเปล่ียนเปนสีน้ําตาล แบงเปน 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) บันทึกโดยวัดเสนผานศูนยกลางของจานดอกเปน
เซนติเมตร เม่ือจานดอกทานตะวันเปล่ียนเปนสีน้ําตาล คํานวณจากคาเฉล่ีย 5 จานดอก แบงเปน 4 
ประเภท คือ 

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

 
5.3  ลักษณะของจานดอก (head Shape) บันทึกลักษณะรูปรางของจานดอก เม่ือจานดอก

ทานตะวันเปล่ียนเปนสีน้ําตาล แบงเปน 4 ประเภท (ภาพผนวกท่ี 9) คือ 
 

1 จานดอกเวาเขาขางใน (concave) 
2 จานดอกเรียบ (flat) 
3 จานดอกโคงออกขางนอก (convex) 
4 จานดอกบิดเบ้ียว  (misshappen) 
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ภาพผนวกที่ 8  การทํามุมของจานดอก (head angle at maturity) 
 
 
 
 



 

 

146 

 
 

ภาพผนวกที่ 9  ลักษณะของจานดอก (head Shape) 
 

6.  ลักษณะทางสัณฐานวิทยาของเมล็ด 
 

6.1  ความยาวของเมล็ด (length of seed) บันทึกโดยวัดความยาวของเมล็ดเปน
เซนติเมตร แบงเปน 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  รูปรางของเมล็ด (shape of seed) บันทึกลักษณะรูปรางของเมล็ด แบงเปน 4 

ประเภท (ภาพผนวกท่ี 10) คือ 
 

1 เมล็ดรูปเรียวยาว (elongated) 
2 เมล็ดรูปไขหัวแหลม (ovoid elongated) 
3 เมล็ดรูปไขบานกวาง (ovoid wide) 
4 เมล็ดรูปกลม (rounded) 
 

 
 

ภาพผนวกที่ 10  รูปรางของเมล็ด (shape of seed) 
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6.3  ความหนาของเมล็ด (thickness of seed) บันทึกลักษณะความหนาของเมล็ด 

แบงเปน 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 แบงเปน 5 สี คือ 

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

6.5  สีลายแถบเมล็ด (color of seed stripes) บันทึกลักษณะสีลายแถบเมล็ด แบงเปน 3 สี 
คือ 

 
1 ลายแถบขาว (white) 
2 ลายแถบเทา (grey) 
3 ลายแถบเทาออกมวง (violet grey) 
 

6.6  ตําแหนงของแถบ (position of stripes) บันทึกลักษณะตําแหนงของลายแถบเมล็ด 
แบงเปน 3 ประเภท (ภาพผนวกท่ี 11) คือ 

 
1 ลายแถบขอบเมล็ด (marginal) 
2 ลายแถบขวาตรงสวนกลาง (lateral) 
3 ลายแถบท้ังดานริม และกลางเมล็ด (both marginal and lateral) 
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ภาพผนวกที่ 11  ตําแหนงของแถบ (position of stripes) 
 

6.7  ความหนาของเปลือกหุมเมล็ด (pericarp thickness) บันทึกลักษณะความหนาของ
เปลือกหุมเมล็ด แบงเปน 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 คํานวณจากคาเฉล่ียจํานวน 5 ซํ้า 

แบงเปน 3 ประเภท คือ  
 
 3 นอย (few)  : < 5 กรัม 
 5 ปานกลาง (medium) : 5-10 กรัม 

7 มาก (many)  : > 10 กรัม 
 

6.9  เปอรเซ็นตการติดเมล็ด บันทึกเปอรเซ็นตการติดเมล็ด คํานวณจากคาเฉล่ียจํานวน 5 
จานดอก แบงเปน 3 ประเภท คือ 

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

    7 สูง (high)  : > 81 % 
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6.10  เปอรเซ็นตน้ํามัน บันทึกเปอรเซ็นตน้ํามัน คํานวณจากคาเฉล่ียจํานวน 2 ซํ้า 

แบงเปน 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) วิเคราะหปริมาณ alpha-tocopherol ของ
เมล็ดท่ีวิเคราะหดวยเครื่อง HPLC ตามวิธีท่ีดัดแปลงมาจาก Goftman et al. (1999) แบงเปน 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  ลายพิมพดีเอ็นเอของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ 

ท่ีเกิดจากเครื่องหมายเอเอฟแอลพี คูไพรเมอร E-ACC/M-CAG แสดงตัวอยาง 
ตําแหนงแถบดีเอ็นเอท่ีบอกความแตกตาง (ลูกศรช้ี) แถว M คือ แถบดีเอ็นเอ
มาตรฐาน (? X174 DNA/HinfI) 
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ภาพผนวกที ่13  ลายพิมพดีเอ็นเอของทานตะวันสายพันธุแท 56 สายพันธุ และพันธุการคา 3 พันธุ 

ท่ีเกิดจากเครื่องหมายเอเอฟแอลพี คูไพรเมอร E-CGT/M-AGG แสดงตัวอยาง 
ตําแหนงแถบดีเอ็นเอท่ีบอกความแตกตาง (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 

มหาวิทยาลัยแมโจ 
ตําแหนงหนาท่ีการงานปจจุบัน - 
สถานท่ีทํางานปจจุบัน - 
ผลงานดีเดนและรางวัลทางวิชาการ  - 
ทุนการศึกษาท่ีไดรับ ทุนบัณฑิตผูชวยวิจัยจากศูนยความเปนเลิศ

เทคโนโลยีชีวภาพเกษตร สํานักพัฒนาบัณฑิตศึกษาและ
วิจัยดานวิทยาศาสตรและเทคโนโลย ีสํานักงาน 
คณะกรรมการการอุดมศึกษา กระทรวงศึกษาธิการ 
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