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บทคัดยอ 

 มะพราว (Cocos nucifera L.) อยูในวงศ Arecaceae เปนไมผลเมืองรอนที่สามารถแพรกระจาย
ไปยังสถานที่ตาง ๆ ทั่วโลกได ในประเทศไทยมะพราวเปนพืชเศรษฐกิจที่มีความสําคัญมาก เพราะมี
การใชประโยชนในทุกสวนของมะพราว มะพราวมีหลายสายพันธุลักษะเดนแตกตางกันไป ดังนั้นจึง
เก็บตัวอยางมะพราวจํานวน 4 สายพันธุ ไดแก มะพราวพวงรอย มะพราวน้ําหอม มะพราวไฟ มะพราว
กะทิ เพื่อนํามาศึกษาวิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรมโดยมีหมากนวลเปนกลุมนอก โดยสราง
ลายพิมพดีเอ็นเอดวยวิธี Inter-Simple Sequence Repeat (ISSR) การทดลองใชไพรเมอร 33 แบบ พบวา
ไพรเมอร 16 แบบสามารถสรางลายพิมพดีเอ็นเอของทุกตัวอยางไดอยางชัดเจน โดยเกิดแถบดีเอ็นเอ
จํานวน 112 ตําแหนง และไดแถบดีเอ็นเอทั้งหมด 381 แถบ จากนั้นนําแถบดีเอ็นเอที่ไดมาวิเคราะห
และสรางเดนโดรแกรมดวยวิธี UPGMA พบวาเดนโดรแกรม (dendrogram) สามารถแยกมะพราวแต
ละสายพันธุออกจากกันได โดยมะพราวพวงรอยกับมะพราวน้ําหอมมีความสัมพันธทางพันธุกรรม
ใกลชิดกันมากกวาสายพันธุอ่ืน ๆ มีคาความเหมือนทางพันธุกรรม (Genetic Similarity: S) เทากับ 0.82 
เพราะมาจากบรรพบุรุษเดียวกัน และมะพราวไฟมีความสัมพันธทางพันธุกรรมใกลชิดกับมะพราว
กะทิมีคา S เทากับ 0.79 จากการศึกษาความสัมพันธทางพันธุกรรมของสายพันธุมะพราวนี้ จะชวย
สงเสริมใหเกิดการอนุรักษทรัพยากรธรรมชาติและแหลงพันธุกรรมพืชตอไป 
 

คําสําคัญ: มะพราว/ การวิเคราะหลายพิมพดีเอ็นเอ/ เทคนคิ ISSR 
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Abstract 
Coconut (Cocos nucifera L.) is a member of the family Arecaceae. It is a tropical fruit that 

can be found through various locations around the world. It is one of the most economically 
important plants in Thailand. All parts of the plant can be used for foods or house-hold devices. 
There are several cultivars grown in Thailand, with some unique characters for each of them. Four 
cultivars of coconuts including ‘Poungroi’ coconut, ‘Nam Hom’ coconut, ‘Fai’ coconut, and ‘Ka-
thi’ coconut were collected for genetic analysis with ‘Mak nuan’ (Veitchia merrillii (Becc.) H.E) as 
an outgroup. The genetic relationships analysis of coconut was performed by Inter Simple Sequence 
Repeat (ISSR) technique. Out of 33 primers screened 16 successful primers produced clear banding 
patterns with 381 total bands consisting of 112 positions. The banding patterns were used for 
dendrogram construction by UPGMA method. The dendrogram clearly distinguishes all studied 
cultivars. ‘Poungroi’ coconut is closely related to ‘Nam Hom’ coconut than others with genetic 
similarity value (S) of 0.82, where ‘Fai’ coconut is closely related to ‘Ka-thi’ coconut with S of 
0.79. The genetic analysis of coconut cultivars is useful for extension of genetic conservation of 
plant germplasm. 
 

Keywords: Cocos nucifera L./ DNA fingerprinting/ Inter-Simple Sequence Repeat (ISSR) 

 
บทนํา 

ป จ จุ บั น ป ร ะ เ ท ศ ไ ท ย มี ก า ร ใ ช
ทรัพยากรธรรมชาติไปโดยไมมีขีดจํากัดและ
รวดเร็วมากดังนั้นจึงทําใหความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมของทรัพยากรเหลานี้อาจจะสูญ
หายไป อันเนื่องมาจากความไมรูเทาทันของ
มนุษยในการนําทรัพยากรมาใชและจากการ
เติบโตของจํานวนประชากรเพิ่มขึ้นอยาง
รวด เร็ ว  ตลอดจนการบุก รุกทํ าลายการ
เปลี่ยนแปลงสภาพแวดลอมทางธรรมชาติ ทํา
ใหระบบนิเวศทางธรรมชาติของพืชเกิดการ
เปลี่ยนแปลงจนทําใหพืชบางชนิดไดสูญพันธุ
ได  ซ่ึงปจจุบันประเทศไทยกําลังประสบ

ปญหาเกี่ยวกับผลผลิต เนื่องมาจากพื้นที่ใน
การผลิตมีจํานวนลดลง จึงตองมีการจําแนก
และการอนุรักษพันธุกรรมพืชไว ซ่ึงจะเปน
บทบาทที่สําคัญอยางยิ่งที่จะดํารงทรัพยากร
เหลานี้ใหยั่งยืนเพื่อใหสามารถดํารงไว ซ่ึง
พันธุกรรมพืชและปองกันไมใหสูญพันธุไปจาก
ทรัพยากรธรรมชาติ ดังเชน มะพราว เปนตน 

มะพร าว เปนพืชในตระกูลปาลม 
เชนเดียวกับปาลมน้ํามัน หมาก ตาล และลาน 
มีช่ือวิทยาศาสตร Cocos nucifera L. ช่ือวงศ 
Arecaceae มะพราวเปนไมผลเมืองรอนและ
เปนพันธุไมเกาแกของโลกชนิดหนึ่งที่สามารถ
แพรกระจายไปยังสถานที่ตางๆ ทั่วโลกได 
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เปนพืชพรรณท่ีพบเห็นไดทั่วไปตามพื้นที่
ชายทะเลทุกแหง สันนิษฐานวามีถ่ินกําเนิดอยู
ในทวีปอเมริกา คือ เกาะในมหาสมุทรแปซิฟก 
มหาสมทุรอินเดีย    และทวีปเอเชีย    (นฤมล 
มานิพพาน, 2548) ในประเทศไทยมะพราว
เปนพืชเศรษฐกิจที่มีความสําคัญยิ่ง เพราะทุกๆ
สวนของมะพราว ตั้งแตใบ ราก ยอด รวมถึง
ผลสด หรือผลแก นับเปนที่ตองการของตลาด
ทั้งในประเทศและตางประเทศนํามาซึ่งรายได
ที่สําคัญทางเศรษฐกิจใหกับประเทศอีกทาง
หนึ่ง นอกจากนี้มะพราวยังเปนพืชผสมขาม
พันธุโดยแตละตนที่ไดจึงไม เปนพันธุแท
เพราะอาศัยหลักทางการผสมพันธุที่เปนไป
โดยธรรมชาติ จึงมีความจําเปนที่จะตอง
ทําการศึกษาดานตางๆ ทั้งในแงสัณฐานวิทยา 
และเทคนิคทางอณูชีววิทยา ดังนั้น ISSR เปน
เทคนิคทางอณูชีวโมเลกุลที่มีประสิทธิภาพสูง
สามารถนํามาใชในการตรวจสอบความ
แตกตางระดับสายพันธุ (Wolfe et al., 1998) 
เพื่อชวยในการจําแนกสายพันธุไดอยางถูกตอง
และแสดงระดับความสัมพันธหรือความ
ใกลชิดทางพันธุกรรมของพืชแตละชนิดได
เพื่อใชในการสนับสนุนการพัฒนาปรับปรุง
พันธุพืชได (สุรินทร ปยะโชคณากุล, 2552) 

การวิจัยคร้ังนี้จึงมีวัตถุประสงคเพื่อ
ศึกษาความสําคัญของการจัดทําลายพิมพดีเอ็น
เอของมะพราว โดยใชเทคนิควิธี ISSR ซ่ึงเปน
วิธีที่ศึกษาทั้งจีโนม (Genome) ที่คลายคลึงกับ
วิธี RAPD แตมีความจําเพาะมากกวา สามารถ
ทําซ้ําไดงายกวา เกิดลักษณะความแตกตางได
สูง (High Polymorphism) ใชเวลาในการศึกษา

นอย  เปนวิ ธีที่ ไม ยุ งยากซับซอน  ในการ
วิเคราะหระดับโมเลกุลเพื่อสรางลายพิมพดีเอ็น
เอ ที่สามารถนําไปใชศึกษาความหลากหลาย
ทางพันธุกรรม สายพันธุและลายพิมพดีเอ็นเอ
ของสายพันธุมะพราวเพื่อเปนการอนุรักษ
พันธุกรรมพืชในทองถ่ินแหลงปลูก 

 

วิธีการวิจัย 
   1.  การเก็บ และเตรียมตัวอยางพืช 

    สํารวจและเก็บตัวอยางมะพราว 4  
สายพันธุ ไดแก มะพราวพวงรอย มะพราว
น้ําหอม มะพราวไฟ มะพราวกะทิ และเก็บ
หมากนวล (Veitchia merrillii (Becc.) H.E. 
Moore) ซ่ึงเปนพืชในวงศเดียวกัน เพื่อเปนพืช
เปรียบเทียบ (Out Group) โดยเลือกเก็บพืชที่มี
ลักษณะทางสัณฐานวิทยาที่มีความสมบูรณ
เพื่ อใช ในการระบุชนิดและสายพันธุ ด วย
ลักษณะสัณฐานวิทยา แลวระบุชนิดและสาย
พันธุตามเอกสารอางอิงตางๆ (วาสนา วงษใหญ, 
2525; ณรงค โฉลเฉลา, 2530; พานิชย ยศปญญา, 
2544; Child, 1974) เมื่อระบุชนิดของพืชไดแลว 
เก็บใบออนจากแตละตัวอยางไวที่ -20°C เพื่อ
นํามาสกัดดีเอ็นเอในหองปฏิบัติการ  

2. การสกัดดีเอ็นเอการตรวจสอบ
คุณภาพและปริมาณดีเอ็นเอจากมะพราว 

    สกัดดีเอ็นเอจากตัวอยางมะพราว 4 
ตัวอยาง โดยใชวิธีของ Porebski, et al. (1997) 
ตามขั้น ตอนดังตอไปนี้ อุน Extraction buffer 
ที่อุณหภูมิ 65๐C เวลา 3 นาที ตัดใบออนพืช
ขนาด 0.5 cm2 เติม Extraction buffer 600 μl 
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และ PVP 0.03 g บดตัวอยางใหละเอียดแลวเท
ตัวอยางที่บดลงหลอด กําจัด RNA ดวย Rnase 
A 20 μl นําไปอุนที่อุณหภูมิ 65๐C เวลา 30 
นาที และกลับหลอดทุก ๆ 5 นาที กําจัดเศษ
เซลลและโปรตีนดวย Chloform : Isoamyl 
alcohol (24:1) ปริมาตร 1 เทา ผสมใหเขากัน
และปนเหวี่ยง 6,000 rpm 5 นาที จากนั้นดูด
สารละลายสวนบนใสหลอดใหม  เติม  2-
propanol ปริมาตร 1 เทาของปริมาตรตัวอยาง 
นํามาแชเย็นที่อุณหภูมิ –20๐C เปนเวลา 30 
นาทีเพื่อตกตะกอนดีเอ็นเอแลวปนเหวี่ยง 
10,000 rpm 10 นาที เทสารละลายทิ้งแลวลาง
ตะกอนดีเอ็นเอที่ไดดวย 70 % Ethanol 500 μl 
แลวปนเหวี่ยง 10,000 rpm นาน 2 นาที เท 
Ethanol ทิ้ ง  เปดฝาและตั้ งทิ้ งไว ให  Ethanol 
ระเหย 10 นาที เติม 10 mM Tris-HCl 80 μl แลว
นําไปตรวจสอบคุณภาพและปริมาณดีเอ็นเอ

ดวย 0.8% agarose ดวยวิธี Gel Electrophoresis 
แลวเทียบกับดีเอ็นเอมาตรฐาน (λ Hind III 
DNA Ladder, Invitrogen) 

3. การสรางลายพิมพดีเอ็นเอดวยวิธี 
Inter Simple Sequence Repeat (ISSR)  

    สรางลายพิมพดีเอ็นเอ ดวยวิธีการ 
Inter Simple Sequence Repeat (ISSR)โดยมี
ขั้นตอนดังนี้ ผสมน้ํากลั่นปลอดเชื้อ 3.9 μl/10 
μl, 2X GoTaq 5.0 μl/10 μl, 25 mM MgCl2 0.4 
μl/10 μl และ 50 μM Primer 0.2 μl/10 μl และ
นําไปใสเครื่องปนเหวี่ยงเพื่อเปนการผสมสาร
ใหเขากัน จากนั้นแบงใสหลอดทดลองหลอด
ละ 9.5 μl เติมดีเอ็นเอปริมาตร 0.5 μl นําไปเขา
เครื่องพีซีอาร จํานวนปฏิกิริยาพีซีอารทั้งหมด 
35 รอบ (ตารางที่ 1) แลวตรวจสอบผลผลิตพีซี
อารดวย 1.2% agarose โดยวิธี Gel Electrophoresis 

 

                ตารางที่ 1 ขั้นตอนการกําหนดสภาวะในการทําปฏิกิริยาดวยเทคนิคพีซีอาร 

 
 

   4.  การวิเคราะห 
    นําขอมูลลายพิมพดีเอ็นเอโดยการให

ตัวเลขในการเกิดแถบดีเอ็นเอของแตละสายพันธุ  
โดยสายพันธุที่ปรากฏแถบดีเอ็นเอที่ตําแหนง
หนึ่งๆ จะใหตัวเลขเปน 1 สวนสายพันธุที่ไม

ปรากฏแถบดีเอ็นเอที่ตําแหนงนั้นใหตัวเลขเปน 
0 ขอมูลการปรากฏและไมปรากฏแถบดีเอ็นเอนี้
จะถูกนํามาเปรียบเทียบความเหมือนทาง
พันธุกรรม (Similarity) ทั้ง 5 ตัวอยาง 
เปรียบเทียบแถบดีเอ็นเอที่เกิดขึ้นทั้งหมดโดย
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การสราง Dendrogram ตามขั้นตอนของ 
UPGMA ดวยโปรแกรมคอมพิวเตอร (NTSYS) 
pc version 2.10p (Rohlf, 1998) ซ่ึงจะคํานวณ
ความสัมพันธระหวางแตละตัวอยางและสราง
เปน Phylogenetic Tree 

 

ผลการวิจัย 
 1. ผลการสกัดดีเอ็นเอ  
          จากการสกัดดีเอ็นเอจากตัวอยาง

มะพราวที่นํามาศึกษาทั้ง 5 ชนิด แลว
ตรวจสอบคุณภาพและปริมาณดีเอ็นเอที่สกัด
ไดดวยวิธี Gel Electrophoresis ใน 0.8% 
agarose แลวนําไปเปรียบเทียบกับแถบดีเอ็นเอ
มาตรฐาน พบวาดีเอ็นเอที่ไดมีคุณภาพและ
ปริมาณที่ดี (ภาพที่ 1)  

 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพที่ 1  คุณภาพและปริมาณดีเอ็นเอตรวจสอบ 
ดวย 0.8% Agarose Gel Electrophoresis 
 
 
 
 

2. ลายพิมพดีเอ็นเอและการวิเคราะห
ทางพันธุกรรม 

        จ า ก ก า ร ท ด ส อ บ ไ พ ร เ ม อ ร ที่
เหมาะสมตอการสรางลายพิมพดีเอ็นเอดวยวิธี 
ISSR โดยใชไพรเมอรทั้งหมด 33 แบบ พบวา
ไพร-เมอร 16 แบบที่มีความเหมาะสมตอการ
สรางลายพิมพดีเอ็นเอ ไดแก ไพรเมอรที่มี
ลําดับเบส (CT)8TG, (CT)8AC, (CA)6AC, 
(CA)6AG, (GA)6GG, (GAG)3GC, (GTG)3GC, 
(AG)8G, (AG)7AA, (AG)8C, (CA)9T, (CA)9G, 
(AG)7AAA, (AG)7AAC, (AG)7AAG และ 
(AG)7AAT ดังตารางที่ 2 สามารถสรางลาย
พิมพดีเอ็นเอของมะพราวได และเกิดแถบดี
เอ็นเอจํานวน 112 ตําแหนงเทียบเทากับ 112 
ลักษณะ และไดแถบดีเอ็นเอทั้งหมด 381 แถบ 
ดังภาพที่ 2-17 เมื่อนําขอมูลแถบดีเอ็นเอที่ได
ไปสราง Phylogenetic Tree ดวยโปรแกรม 
NTSYS pc version 2.10p เพื่อวิเคราะห
ความสัมพันธทางพันธุกรรมของสายพันธุ
มะพราวไดผลดังภาพที่ 18 และไดคาความ
เหมือนทางพันธุกรรม (Similarity Index) ดัง
ตารางที่ 3 
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ภาพที่ 2 P1 ภาพที่ 3 P2 
 
 

 
 
 
 
 
 
 

 
ภาพที่ 4 P3 ภาพที่ 5 P4 

 
ภาพที่ 2-5 แสดงแถบลายพิมพดีเอ็นเอที่เกิดขึ้นจากไพรเมอรที่ P1-P4  
P1ไพรเมอรที่มีลําดับเบส CTCTCT CTCTCTCTCTTG  
P2 ไพรเมอรที่มีลําดับเบส CTCTCTCTCTCTC TCTAC  
P3 ไพรเมอรที่มีลําดับเบส CACACACACACAAC 
P4 ไพรเมอรที่มีลําดับเบส CACACACACACAAG 
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ภาพที่ 6 P5 ภาพที่ 7 P6 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
ภาพที่ 8 P7 ภาพที่ 9 P8 

 
 

ภาพที่ 6-9 แสดงแถบลายพิมพดีเอ็นเอที่เกิดขึ้นจากไพรเมอรที่ P5-P8 
P5 ไพรเมอรที่มีลําดับเบส GAGAGAGAGAGAGG  
P6 ไพรเมอรที่มีลําดับเบส GAGGAGGAGGC 
P7 ไพรเมอรที่มีลําดับเบส GTGGTGGTGGC 
P8 ไพรเมอรที่มีลําดับเบส AGAGAGAGAGAGAGAGG 



 

กาวทันโลกวิทยาศาสตร ปที่ 12 (1): 2555                      115 

 
 
 
 
 
 
 
 

 
 

ภาพที่ 10 P9 ภาพที่ 11 P10 
 

 
 

 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพที่ 12 P11 ภาพที่ 13 P12 
 
ภาพที่ 9-13 แสดงแถบลายพิมพดีเอ็นเอที่เกิดขึ้นจากไพรเมอรที่ P9-P12 
P9 ไพรเมอรที่มีลําดับเบส AGAGAGAGAGAGAGAA  
P10 ไพรเมอรที่มีลําดับเบส AGAGAGAGAGAGAGAGC  
P11 ไพรเมอรที่มีลําดับเบส CACACACACACACACACAT  
P12 ไพรเมอรที่มีลําดับเบส CACACAC ACACACACACAG 
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ภาพที่ 14 P13 ภาพที่ 15 P14 

ภาพที่ 16 P15 ภาพที่ 17 P16 
 
 

ภาพที่ 14-17 แสดงแถบลายพิมพดีเอ็นเอที่เกิดขึ้นจากไพรเมอรที่ P13-P16  
P13 ไพรเมอรที่มีลําดับเบส AGAGAGAGAGAGAGAAA  
P14 ไพรเมอรที่มีลําดับเบส AGAGAGAGAGAGAGAAC  
P15 ไพรเมอรที่มีลําดับเบส AGAGAGAGAGAGAGAAG  
P16 ไพรเมอรที่มีลําดับเบส AGAGAGAGAGAGAGAAT 
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ตารางที่ 2 ลําดับเบสของไพรเมอรจํานวน 16 ชนิด ที่ใชสรางลายพิมพดีเอ็นเอดวยวิธี ISSR 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ภาพที ่18 เดนโดรแกรม (dendrogram) แสดงความสัมพนัธของตัวอยางพืชจากขอมูลลายพิมพดีเอน็เอ
ดวยวิธี ISSR กับไพรเมอร 16 แบบ วิเคราะหดวยโปรแกรม NTSYS pc version 2.10p  
 
 
 
 

ไพรเมอร ลําดับนิวคลีโอไทด 
P1 CTCTCTCTCTCTCTCTTG 

P2 CTCTCTCTCTCTCTCTAC 

P3 CACACACACACAAC 

P4 CACACACACACAAG 

P5 GAGAGAGAGAGAGG 

P6 GAGGAGGAGGC 

P7 GTGGTGGTGGC 

P8 AGAGAGAGAGAGAGAGG 

P9 AGAGAGAGAGAGAGAA 

P10 AGAGAGAGAGAGAGAGC 

P11 CACACACACACACACACAT 

P12 CACACACACACACACACAG 

P13 AGAGAGAGAGAGAGAAA 

P14 AGAGAGAGAGAGAGAAC 

P15 AGAGAGAGAGAGAGAAG 

  

P16 AGAGAGAGAGAGAGAAT 
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ตารางที่ 3 คาความเหมือนทางพันธุกรรม (Similarity Index) จากลายพมิพดีเอ็นดวยวธีิ ISSR วิเคราะห
ดวยโปรแกรม NTSYS pc version 2.10p 
 

 
 

อภิปรายผล 

การวิ เคราะหทางพันธุกรรมของ
มะพราว 4 สายพันธุ ไดแก มะพราวพวงรอย 
มะพราวน้ําหอม มะพราวไฟ มะพราวกะทิ ดวย
ขอมูลลายพิมพดีเอ็นเอจากวิธี ISSR ผลจาก
ไพรเมอร 16 แบบ สามารถแยกมะพราว 4 สาย
พันธุออกจากกันไดอยางชัดเจน โดยมีคาความ
เหมือนทางพันธุกรรม (S) เปน 0.63-0.82 ซึ่งมีคา
คอนขางต่ําเมื่อเทียบกับเกณฑ ซึ่ง Weier, et al. 
(1982) ต้ังไววา พืชชนิดเดียวกันควรมีคา S 
เทากับ 0.85–1.00 อยางไรก็ตาม เมื่อพิจารณา
ลักษณะทางสัณฐานวิทยาแลวยังไมสามารถ
แยกมะพราว 4 สายพันธุนี้เปนคนละชนิดได 
แตจากคา S ที่ไดทําใหทราบวามะพราวแตละ
สายพันธุมีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูง 
จึ งมี แนวโน ม ในการปรั บตั ว ให เ ข า กั บ
สภาพแวดลอมที่เปลี่ยนไปไดดี นอกจากนี้ยัง
พบวามะพราวพวงรอยกับมะพราวน้ําหอมมี

ความสัมพันธใกลชิดกันมากกวาสายพันธุอ่ืน
โดยมีคา S ถึง 0.82 มีคาใกลเคียงกับงานวิจัย
ของ Pradeep, et al. (2011) พบวาคาความ
เหมือนทางพันธุกรรมของมะพราวมีคาอยู
ระหวาง 0.76 และสามารถจัดกลุมมะพราวได
เปน 3 กลุมเชนเดียวกัน และยังสอดคลองกับการ
รายงานของ Manimekalai & Nagarajan (2010) 
พบวามะพราวแตละสายพันธุมีความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมสูงในภูมิภาคแปซิฟกใต ซึ่ง
สอดคลองกับลักษณะทางสัณฐานวิทยาที่
คลายคลึงกันของ วาสนา วงษใหญ (2525) ณรงค 
โฉลเฉลา (2530) นฤมล มานิพพาน (2548) 

การศึกษาครั้งนี้นี้ทําใหทราบวา การ
สรางลายพิมพดีเอ็นเอดวยวิธี ISSR เหมาะสม
ในการวิ เคราะหพันธุกรรมของสายพันธุ
มะพร าว  ซ่ึ งวิ ธีนี้สามารถใชไดดีกับการ
วิเคราะหพันธุกรรมในพืชกลุมอื่นๆ ดวย เชน 
ตาลโตนด (รัฐพร พรหมแกว, 2549) กลวยไม 
(รุงลาวัลย  สุดมูล,  2551)   พริก  (อรุณรัตน 
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ฉวีราช,  2552 )    ถ่ัวเหลืองฝกสด   (พรพันธ 
ภูพรอมพันธุ และ พิจิตรา วงศชูเวช, 2553) 

 

สรุปผล 
จากการทดลองสรางลายพิมพดีเอ็นเอ

โดยวิธี ISSR ของมะพราว เปนเทคนิคหนึ่งที่มี
ความเหมาะสมในการวิเคราะหความสัมพันธ
ทางพันธุกรรมของมะพราวในระดับหนึ่ง โดย
ไมจําเปนตองทราบขอมูลลําดับเบสของจีโนม
ของมะพราว ซ่ึงตองอาศัยตนทุนสูงในการทํา
วิจัยและจากการวิจัยคร้ังนี้สามารถแยกจําแนก
สายพันธุออกจากกันได พบวา มะพราวพวง
รอยกับมะพราวน้ําหอมมีคาความเหมือนทาง
พันธุกรรม (Genetic Similarity Index : S) อยูที่ 
0.82 สวนมะพราวไฟกับมะพราวกะทิมีคา
ความเหมือนทางพันธุกรรมอยูที่  0.79 ใน
การศึกษาครั้งนี้จําเปนตองมีกลุมนอก  คือ 
หมากนวลเพื่อเปรียบเทียบและยืนยันวาสาย
พันธุมะพราวมีสายวิวัฒนาการมาดวยกัน โดย
ที่มีกลุมนอกแยกออกไป ซ่ึงจะเปนประโยชน
เมื่อมีการนําสายพันธุจากแหลงพันธุกรรมทั่ว
โลกมาคัดเลือกเพื่อการปรับปรุงพันธุ ใน
ประเทศไทยเพื่อใหไดพันธุที่มีผลผลิตสูงและ
คุณภาพดีตอไปในอนาคต 

 

กิตติกรรมประกาศ 
ในการวิจัยคร้ังนี้ผูวิจัยไดรับทุนอุดหนุน

การวิจัยจากมหาวิทยาลัยราชภัฏบานสมเด็จ-
เจาพระยาและขอขอบคุณหองปฏิบัติการ
ชีววิทยา ภาควิชาชีววิทยา มหาวิทยาลัยขอนแกน 

ที่อํานวยความสะดวกและชวยใหการวิจัยใน
ครั้งนี้ประสบผลสําเร็จ 
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