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6.1.3 ความถี่ของอัลลีลใน 4 ประชากรของยางนา (Dipterocarpus alatus) 63 
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ภาพที่  หน้า 
2.1 การเกิด Inbreeding depression ของปริมาตรเนื้อไม้ Picea abies  อายุ 61 ปี  อันเนื่องมาจาก

การผสมตัวเองซึ่งจะเห็นว่าปริมาตรเนื้อไม้น้อยกว่าต้นที่เกิดจาก Open pollination อย่างเด่นชัด 
31 

3.1 ขั้นตอนการพัฒนาเครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท์ (SSRs) โดยสรุป 34 
3.2 แสดงส่วนที่เป็นไมโครแซทเทลไลท์ซึ่งพบในไม้พะยูง (A) แสดงส่วนที่เป็นชุด CA 27 ซ้ำ  

(B) แสดงส่วนที่เป็นชุด TA 7 ซ้ำและ GT 16 ซ้ำ 
36 

3.3 แสดงรูปแบบอัลลีลของตัวอย่างไม้พะยูงโดยใช้คู่ไพรเมอร์ที่ออกแบบได้ (A) แสดงรูปแบบอัลลีลที่
แตกต่างกันของไพรเมอร ์Delb_120 (B) แสดงรูปแบบอัลลีลที่แตกต่างกันของไพรเมอร์ Delb_90 

37 

4.1 การว ิ เคราะห์  Cluster analysis (UPGMA) โดยใช้  Nei’s genetic distance ท ี ่ ย ีน  16 
ตำแหน่ง ในการศึกษาใบไม้สนสองใบ 11 ประชากร 

45 

5.1.1 การวิเคราะห์ Cluster analysis โดยใช้ unweighted pair group method coefficient used: Nei 
(1978) unbiased genetic 

54 

6.1.1 ความแตกต่างทางพันธุกรรมและความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของไม้ยางนา (Dipterocarpus 
alatus) 4 แหล่ง (ประชากร) 

65 

7.1 DNA profile ของ เครื่องหมายเอเอฟแอลพีของไม้โกงกางใบเล็ก (Rhizophora apiculata)
ในประเทศไทย 

74 

7.2 DNA profile ของ เครื่องหมายเอเอฟแอลพีของไม้โกงกางใบใหญ่ (Rhizophora muconata)    
ในเกาะภูเก็ต 

74 

7.3 ความสัมพันธ์ของลักษณะการจัดกลุ่มแสดง Genetic distance และความสัมพันธ์ระหว่าง
ประชากรของไม้โกงกางใบเล็ก (Rhizophora apiculata) ในประเทศไทย 

77 

7.4 ความสัมพันธ์ของลักษณะการจดักลุ่มแสดง Genetic distance และความสัมพันธ์ระหว่าง  
ประชากรของไม้โกงกางใบเล็ก (Rhizophora mucronata) ในประเทศไทย 

77 

7.5 การผสมกันเองในหมู่เครือญาติ (ซึ่งรวมถึงการผสมตัวเองด้วย) ในไม้โกงกางใบใหญ่ที่เรียกว่า
การเกิด Inbreeding depression (ความเสื่อมถอยของการผสมกันในหมู่เครือญาติ)  ทำให้
กล้าไม้มีลักษณะด้อยและความสามารถในการอยู่รอดลดลง อัตราการเจริญเติบโตลดลง  

79 

8.1 ลายพิมพ์ดีเอ็นเอที่เกิดจากคู่ไพรเมอร์ E-AGG/M-CTC ของไผ่ 26 ชนิด 88 
8.2 การจัดกลุ่มความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของไผ่ 26 ชนิด ในลักษณะ Phylogenetic tree 88 
8.3 รูปแบบอัลลีลของประชากรไผ่ป่า (Bambusa bambos) จังหวัดเชียงใหม่จากเครื่องหมาย      

ไมโครแซทเทลไลท์ที่ตำแหน่ง DTLBb 47 
89 

8.4 แผนผังความส ัมพ ันธ ์ทางพันธ ุกรรมระหว ่างประชากรไผ ่ป ่า  (Bambusa bambos)              
9 ประชากรจากการจัดกลุ่มโดยวิธี UPGMA 

90 

 
 
 



สารบัญภาพ (ต่อ) 
ภาพที่  หน้า 

9.1 ตัวอย่างการคัดเลือกคู่ไพรเมอร์ที่เหมาะสม 4 คู ่จากทั้งหมด 64 คู ่โดยใช้เครื่องหมายเอเอฟแอลพี   94 
9.2 ภาพลายพ ิมพ ์ เอเอฟแอลพ ีของกล ้วยไม ้รองเท ้านาร ี เหล ืองกระบี่ ท ี ่ ได ้จากการทำ 

electrophoresis โดยใช้เครื ่อง Gel-Scan 2000 ในภาพเป็นตัวอย่างลายพิมพ์เอเอฟแอลพี 
จากการใช้คู่ไพรเมอร์ที่ E-AGC / M-CTC จากแหล่ง อำเภอปะเหลียน จังหวัดตรัง 

95 

9.3 ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของกล้วยไม้รองเท้านารีเหลืองกระบี่ทั้ง 6 แหล่ง 97 
10.1 ร ูปแบบความผ ันแปรของล ักษณะทางพ ันธ ุกรรมต ัวอย ่างประชากรไม ้พะย ูง  (Dalbergia 

cochinchinensis) จากเครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท์ ที่ตำแหน่ง DELB_18, COC_6 และ COC_18 
102 

10.2 แผนผังความสัมพนัธ์ทางพนัธุกรรมระหว่างประชากรไม้พะยงู (Dalbergia 
cochinchinensis) 12 ประชากรในประเทศไทย จากการจัดกลุ่มโดยวิธี UPGMA 

106 

11.1 รูปแบบดีเอ็นเอของไม้พะยูง (Dalbergia cochinchinensis) ที่พบในพื ้นที ่ต่างๆที ่ใช้ใน
การศึกษา 

113 

12.1 ภาพแบบความผันแปรของลักษณะทางพันธุกรรมตัวอย่างประชากรไม้ชิงชัน (Dalbergia oliveri) 
จากเครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท์ ที่ตำแหน่ง OLI5 

118 

12.2 แสดง Electropherogram ที่ผ่านการติดสีฟลูออเรสเซ็นและวิเคราะห์ด้วยเครื่อง Genetic 
Analyzer 3500 ในไม้ชิงชัน ( Dalbergia oliveri ) 

118 

12.3 แผนผังความสัมพนัธ์ทางพนัธุกรรมระหว่างประชากรไม้ชิงชัน (Dalbergia oliveri)  
12 ประชากรในประเทศไทย จากการจัดกลุ่มโดยวิธี UPGMA 

123 

13.1 การวิเคราะห์ Cluster Analysis โดยใช้ Unweighted Pair Group Method โดยใช้ Nie’s 
(1978) Unbiased Genetic Distance ใน 4 แหล่ง (ประชากร) ของไม้สะเดา (Azadirachta 
indica var. siamensis)  

130 

13.2 การวิเคราะห์ Cluster analysis โดยใช้ Unwieghted pair group method โดยใช้ Nei’s (1978) 
Unbiased genetic dstance ใน 3 แหล่ง (ประชากร) ของไม้เสม็ดขาว  (Melalecuca cajuputi) 

131 

14.1 แสดงความสัมพันธ์ทางพนัธุกรรมของพันธุ์ไมป้่าหวงห้ามและไมป้่าในบัญชี CITES ในตำแหน่ง
Maturase K 

144 

14.2 แสดงความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของพันธุ์ไม้ป่าหวงห้ามและไม้ป่าในบัญชี CITES ในตำแหน่ง RBCL 145 
14.3 แสดงความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของพันธุ์ไม้ป่าหวงห้ามและไม้ป่าในบัญชี CITES ในตำแหน่ง trnH-psbA 146 

 
 
 
 
 
 



สารบัญภาพ(ต่อ) 
ภาพที่  หน้า 
14.4 แสดงความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของพันธุ์ไม้ป่าหวงห้ามและไม้ป่าในบัญชี  CITES ใน 3

ตำแหน่ง คือ Maturase K + RBCL + trnH-psbA 
147 

15.1 แสดงตำแหน่งและชนิดของลำดับนิวคลีโอไทด์ที่มีความจำเพาะของไม้พะยูง (Dalbergia 
cochinchinensis) ที่แตกต่างจาก ไม้ชิงชัน (D. oliveri) กระพี้เขาควาย (D. cultrata) เก็ด
ดำ (D. assamica) และ ประดู่ (Pterocarpus macrocarpus) ในยีน Mat K 

157 

15.2 Phylogenetic tree แสดงความส ัมพ ันธ ์ทางพ ันธ ุกรรมของไม ้พะย ู ง  ( Dalbergia 
cochinchinensis) กระพี้เขาควาย (D. cultrata) เก็ดดำ (D. assamica) ชิงชัน (D. oliveri) 
และประดู ่ (Pterocarpus macrocarpus) ซึ ่งคำนวณตามวิธี Neighbour Joining แบบ 
Bootstrap โดยโปรแกรม MEGA4 

157 

16.1 แสดงการตรวจวิเคราะห์ชิ้นดีเอ็นเอขนาด 930 คู่เบส ที่ได้จากการเพิ่มปริมาณด้วยเทคนิค        
พีซีอาร์ โดยใช้คู่ไพรเมอร์จากยีน matK 

163 

16.2 รูปแบบ electrophoregram บางตำแหน่งที่เป็น single nucleotide polymorphism ของ
ไม้สะเดาไทย (Azadirachta indica var. siamensis) และไม้สะเดาอินเดีย (A. indica) 

163 

16.3 Phylogenetic tree แสดงความสัมพันธ์ทางพนัธุกรรมของไม้สะเดาไทย (Azadirachta 
indica var. siamensis) และไม้สะเดาอินเดีย (A. indica) ในแหล่งต่างๆ โดยยีน Maturase K 
ซึ่งคำนวณตามวิธี Neighbour Joining แบบ Bootstrap โดยโปรแกรม MEGA4 

165 

16.4 การจัดกลุ่มไม้สะเดาไทย (Azadirachta indica var. siamensis) ไม้สะเดาอินเดีย (A. indica) 

และไม้สะเดาช้างดว้ย UPGMA แบบ unbiased genetic distance ด้วย Isoenzyme gene  

166 

16.5 การจำแนกไมส้ะเดาไทย (Azadirachta indica var. siamensis) และไมส้ะเดาอินเดีย     
(A. indica) 24 แหล่งจากการวิเคราะห์ความแตกต่างของลักษณะทางพันธุกรรมด้วย
เครื่องหมาย ไมโครแซทเทลไลท์ 

166 

17.1 ตัวอย่างใบโกงกางใบเล็ก (Rhizophora apiculata) โกงกางใบใหญ่ (Rhizophora 

mucronata) และ โกงกางลูกผสม (Putative hybrid)  

169 

17.2 ความแตกต่างของลำดับนิวเคลียสที่จำเพาะกับไม้โกงกางใบใหญ่ (Rhizophora muconata) 
ไม้โกงกางใบเล็ก (R. apiculata) และไม้โกงกางที่คาดว่าเป็นลูกผสม (Putative hybrid) ที่
นิวเคลียส 3 ตำแหน่ง (DLDH SBE2 และ FMRrm11) 

171 

17.3 ความแตกต่างของลำดับนิวเคลียสที่จำเพาะกับไม้โกงกางใบใหญ่ (Rhizophora muconata)
ไม้โกงกางใบเล็ก (R. apiculata) และไม้โกงกางที่คาดว่าเป็นลูกผสม (Putative hybrid) ใน
ตำแหน่งคลอโรพลาสต์ (atpB-rbcL intergenic spacer) 

171 

18.1 Phylogenetic tree แสดงความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมจากตัวอย่างขี้เลื่อยกับพรรณไม้ที่มใีน

ฐานข้อมูล (genbank) ในยีน Maturase k (Mat K) 

175 

 



 
สารบัญภาพ (ต่อ) 

ภาพที่  หน้า 
18.2 Phylogenetic tree แสดงความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมจากตัวอย่างขี้เลื่อยกับพรรณไม้ที่มีใน

ฐานข ้อม ูล  (genbank) ใน  trnH–psbA ซ ึ ่ งคำนวณตามว ิ ธี  Neighbour Joining แบบ 

Bootstrap โดยโปรแกรม MEGA4 

176 

19.1 ท่อนไม้ของกลางต้องสงสัย 178 
19.2 ตัวอย่างใบมะม่วงปา่ (Mangifera spp.) จากอุทยานแห่งชาติรามคำแหง 178 

20.1 ภาพถ่ายทางกายวิภาคภายใต้กล้องสเตอริโอไมโครสโคป (Stereo Microscope) กำลังขยาย 
500 µm ของไม้ standard ของไม้พะยูง (Dalbergia cochinchinensis) และไม้บุนนาค/
นากบุด (Mesua ferrea)  

181 

20.2 ภาพถ่ายทางกายวิภาคภายใต้กล้องสเตอริโอไมโครสโคป (Stereo Microscope) กำลังขยาย 
500 µm ของตัวอย่างไม้ของกลาง 9 ตัวอย่าง 

182 

20.3 ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของไม้ป่าโดยแสดงความสัมพันธ์ที่จำเพาะกับดีเอ็นเอบาร์โค้ดของ
ไม้ของกลาง (MF7) ไม้บุนนาค/นากบุด (Mesua ferrea) กับไม้พะยูง (Dalbergia cochinchinensis)  
ไม้ชิงชัน (D. oliveri) กระพี้เขาควาย (D. cultrata) ไม้ประดู่ (Pterocarpus macrocarpus) 

183 

20.4 Phylogenetic tree แสดงความส ัมพันธ ์ทางพันธ ุกรรมของไม ้ของกลางเทียบกับไม ้ช ิงชัน 

(Dalbergia oliveri) ไม้พะยูง (D. cochinchinensis) ไม้ประดู่ (Pterocarpus macrocarpus) และ

ไม้บุนนาค/นากบุด (Mesua ferrea) ในส่วนของชิ้นดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH กับ psbA ซึ่ง

คำนวณตามวิธี Neighbour Joining แบบ Bootstrap โดยโปรแกรม MEGA4 ซึ่งแสดงให้เห็นว่าไม้

ของกลางมีความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมตรงกับไม้บุนนาค/นากบุด (Mesua ferrea) 

183 

21.1 ตัวอย่างชิ้นไม้สัก (Tectona grandis) ของกลางที่ทำการศึกษา 186 
21.2 การเปรียบเทียบความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของไม้สัก (Tectona grandis) 188 
22.1 ตัวอย่างชิ้นไม้พะยูงที่ใช้ในการพิสูจน์ลายพิมพ์ดีเอ็นเอ 190 
22.2 การวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมมีเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดไมโครแซทเทลไลท์ 3 

ตำแหน่ง ในชิ้นไม้ของกลางของไม้พะยูง (Dalbergia cochinchinensis) เปรียบเทียบกับตอไม้ 
3 ตอ ที ่ถูกลักลอบตัดอย่างผิดกฎหมาย และต้นพะยูง (D. cochinchinensis) 7 ต้น จาก
อุทยานแห่งชาติน้ำพอง จ.ขอนแก่น ได้แสดงให้เห็นว่าไม้ชิ้นที่ 23 และ 30 มีลักษณะพันธุกรรม
ตรงกับ ตอไม้ที่ถูกลับลอบตัดตอที่ 1 

192 

 
 
 
 
 



สารบัญภาพ (ต่อ) 
ภาพที่  หน้า 
23.1 Phylogenetic tree แสดงความสัมพันธ์ทางพนัธุกรรมของวัตถุพยานรายการที่ 1, 2, 3 และ 

4 เปรียบเทียบกับไมพ้ะยูง (Dalbergia cochinchinensis) ในยีน rbcl ซึ่งคำนวณตามวธิี 
Neighbour Joining แบบ Bootstrap โดยโปรแกรม MEGA4 

196 

23.2 แสดงตัวอย่างตำแหน่งลายพิมพด์ีเอ็นเอ ที่ตำแหน่ง COC8, COC6 และ DELB_120 โดยใช้
เครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดไมโครแซทเทลไลทท์ี่สามารถแยกลักษณะลักษณะทางพนัธุกรรมของ
วัตถุพยานรายการที่ 1.1, 1.2, 1.3, 1.4, 1.5, 1.6, 2, 3 และ 4 ได ้

197 

23.3 แผนภาพแสดงความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมจากการวิเคราะห์ไมโครแซทเทลไลท์ 12 ตำแหน่ง
ของวัตถุพยานรายการที่ 1.1, 1.2, 1.3, 1.4, 1.5, 1.6, 2, 3 และ 4 ที่แสดงให้เห็นว่าวัตถุ
พยานรายการที่ 1 และ 2 มีลักษณะทางพันธุกรรมไม่เหมือนกับวัตถุพยานรายการที่ 3 และ 4       
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24.1 Phylogenetic tree แสดงความสมัพันธ์ทางพันธุกรรมวัตถพุยานตามหมายเลขซองลำดบัที่ 1.3, 2.2, 

และ 3.1 ในยนี trnH+psbA เปรียบเทียบกับฐานข้อมูลรหัสพนัธุกรรมไม้พะยูง (Dalbergia 

cochinchinensis) ไมช้ิงชัน (D. oliveri) กระพี้เขาควาย (D. cultrata) และ ไม้ประดู่ (Pterocarpus 

macrocarpus) ซึ่งคำนวณตามวธิ ีNeighbour Joining แบบ Bootstrap โดยโปรแกรม MEGA4 
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24.2 แสดงตำแหน่งลายพิมพ์ดีเอ็นเอ โดยใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดไมโครแซทเทลไลท์ทั้ง 10 

ตำแหน่ง ที่แสดงให้เห็นว่าวัตถุพยานตามหมายเลขซองลำดับที ่1.3, 2.2 และ 3.1 มีลักษณะ

ทางพนัธุกรรมเหมือนกัน 
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24.3 แผนภาพแสดงความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมจากการวิเคราะห์ไมโครแซทเทลไลท์ 10 ตำแหน่ง

ของวัตถุพยานตามหมายเลขซองลำดบัที่ 1.3 วัตถุพยานตามหมายเลขซองลำดบัที่ 2.2 วัตถุ

พยานตามหมายเลขซองลำดับที ่3.1 และตัวอย่างไม้พะยูง (Dalbergia cochinchinensis) 

จากแหล่งอ่ืนที่ใช้เปรียบเทียบ ที่แสดงให้เห็นว่า วัตถุพยานตามหมายเลขซองลำดับที่ 1.3, 2.2 

และ 3.1 มีลักษณะทางพันธุกรรมเหมือนกัน 
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25.1 แสดงภาพอุรังอุตังที่ถูกนำเข้าประเทศไทยอย่างผิดกฎหมาย 207 

25.2 แสดงการจำแนกเสือโดยการถอดรหัสพันธุกรรมจากยีนในไมโทคอนเดรียโดยเปรียบเทียบกับ

ฐานข้อมูลที่ทำการศึกษาโดยรายงานของ Cracraft et al. (1998) โดยการวิเคราะห์

ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม โดยวิธี Neighbor-joining (NJ) tree และ Bootstrap test 

สามารถจำแนกเสือออกเป็น 3 ชนิด คือ เสือโคร่ง (Panthera tigris) เสือดาว (Panthera 

pardus) เสือลายเมฆ (Neofelis nebulosa)  
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25.3 แสดงรูปจีโนไทป์ของดีเอ็นเอที่เกิดจากเครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท์ที่ตำแหน่ง FCA – 453 ของ

ตัวอย่างเสือ 23 ตัวอย่าง แถวที่ 1 – 12 คือ เสือโคร่ง แถวที่ 13 – 15 คือ เสือดาว แถวที่ 16 – 17 

คือ เสือลายเมฆ  แถวที่ 18 – 19 คือ เสือโคร่ง แถวที่ 21 – 23 คือ เสือดาว แถวที่ 20 คือตัวอย่าง

ที่ไม่สามารถเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอได้ แถว M คือ แถบดีเอ็นเอมาตรฐานขนาด 50 ladder 

213 



 
สารบัญภาพ (ต่อ) 

 
 

 

ภาพที่  หน้า 
25.4 แผนผังความสัมพนัธ์ทางพนัธุกรรมระหว่างประชากรเสือโคร่ง เสือดาว เสือลายเมฆ จากการ 

จัดกลุ่มโดยวิธ ีUPGMA ด้วยโปรแกรม TFPGA version 1.3 
215 

25.5 PCR product ขนาด 500 bp ของยีน Cytochrome b โดยใช้ 1% agarose gel electrophoresis 219 
25.6 ตัวอย่าง Electropherogram จากการหาลำดบัเบสจาก PCR product ใน Cytochrome B 219 
25.7 แสดงลำดับนิวคลีโอไทด์ที่เปน็ variable site ของผลิตภัณฑ์งาช้างเอเชีย 15 ตำแหนง่ 

เปรียบเทียบกบัผลติภัณฑง์าชา้งแอฟริกา 
220 

25.8 แสดงตัวอย่างชิ้นเนื้อสตัว์ปา่ต้องสงสัย 221 
25.9 แสดงการจำแนกโดยการถอดรหัสพันธุกรรมจากยีน Cytochrome B ในตัวอย่างของกลาง

และหาความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมกับควายและควายป่าจากฐานข้อมูล NCBIโดยวิธี 
Neighbor-joining (NJ) tree และ Bootstrap test 

223 

25.10 ลำดับนิวคลีโอไทด์ ที ่เป็น species specific variable nucleotide site ของควาย ในยีน 
cytochrome B 14 ตำแหน่ง (กรอบสีเขียว) 

224 

25.11 แสดงการจำแนกโดยการถอดรหัสพันธุกรรมจากยีน  D-loop ในตัวอย่างของกลาง มาหา
ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมกับควายและควายป่าจากฐานข้อมูล NCBI 

225 

25.12 ลำดับนิวคลโีอไทด์ ที่เป็น species specific variable nucleotide site ของควาย  
ในยีน D-loop 

226 



 

คำนำ 
เอกสารฉบับนี้เป็นการเขียนและรวบรวมร้อยเรียง ประสบการณ์ การทำงานวิจัยพันธุศาสตร์ป่า

ไม้ระดับโมเลกุลทางพันธุกรรมของผู้เขียนบางส่วนที่พอจะประมวลได้ ให้เข้าเนื้อหาในทิศทางเดียวกันตั้งแตป่ี 
พ.ศ. 2535 จนถึงปัจจุบันอย่างต่อเนื่องมาตลอด  โดยได้สอดแทรกเนื้อหาหลักการทางทฤษฎีจากตำรา
ต่างประเทศ และประสบการณ์ที่เคยบรรยายและเขียนเอกสารทางวิชาการ เอกสารตำรา ในวาระและโอกาส
ต่างๆ ทั้งในและต่างประเทศ ทั้งที่ยังไม่เคยเผยแพร่และหากเคยเผยแพร่ในเอกสารตำราหรือวารสารทาง
วิชาการและที่ประชุมระดับชาติและนานาชาติก็จะมีการอ้างอิงที่มาของข้อมูล ในลักษณะข้อมูลทุติยภูมิ
เพื่อให้ผู้อ่านได้มองในภาพรวมได้ว่าผู้เขียนได้ทำงานวิจัยที่เกี่ยวข้องอะไรมาบ้าง โดยปรับเนื้อหาให้ทันต่อ
สถานการณ์ปัจจุบัน ทั้งนี้ได้สร้างความเชือ่มโยงของหลักวิธีการศึกษา เหตุผล วัตถุประสงค์ จนถึงประมวลผล
และสังเคราะห์ข้อมูลผลการศึกษาวิจัยความหลากหลายทางพันธุกรรมด้วยเครื่องหมายดีเอ็นเอและรหัส
พันธุกรรม  เพื่อนำมาประเมินสถานภาพทรัพยากรทางพันธุกรรมของไม้ป่าและพืชป่าหลายชนิดในระบบ
นิเวศและสังคมป่าที่หลากหลายที่มีคุณค่าทางเศรษฐกิจและในระบบนิเวศ  เพื่อที่จะได้ข้อมูลสถานภาพ
ทรัพยากรทางพันธุกรรมป่าไม้ ที่เป็นข้อเสนอแนะและนำไปสู่การพัฒนาขยายผลเป็นการวางแผนและบริหาร
จัดการการอนุรักษ์ทรัพยากรทางพันธุกรรมป่าไม้ได้อย่างมีประสิทธิภาพมากยิ่งขึ ้นต่อไป นอกจากนี้ได้
สอดแทรกประสบการณ์ของผู ้เขียนในการประยุกต์ใช้เครื ่องหมายดีเอ็นเอและรหัสพันธุกรรมในงานด้าน         
นิติวิทยาศาสตร์ป่าไม้และสัตว์ป่าไว้ด้วย 
  ทั้งนี้องค์ประกอบของเอกสารฉบับนี้มีทั้งหมด 26 บท โดยได้อธิบายพื้นฐานความรู้พันธุศาสตร์ป่า
ไม้ระดับโมเลกุลในบทที่ 1 ในบทที่ 2 ได้กล่าวถึงการอนุรักษ์ทรัพยากรทางพันธุกรรมป่าไม้ โดยได้สอดแทรก
หลักการและการประยุกต์ใช้ผลการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมเพื่อการอนุรักษ์ป่าไม้หลายชนิด  
ส่วนบทที่ 3 กล่าวถึงวิธีการพัฒนาเครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท์ (microsatellites markers) ในไม้ป่าใน
ประเทศไทยที่ผู้เขียนและทีมงานได้พัฒนาขึ้น บทที่ 4 -12 เป็นการเรียบเรียงและยกตัวอย่างกรณีศึกษาที่
ผู้เขียนได้ศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมไม้ป่าและพืชป่าหลายชนดิ เช่น ไม้สนสองใบ ไม้สัก ไม้ยางนา  
ไม้โกงกางใบเล็กและไม้โกงกางใบใหญ่ ไผ่ป่า กล้วยไม้รองเท้านารี ไม้พะยูงและไม้ชิงชัน ซึ่งผลการศึกษา
ดังกล่าวได้นำเสนอผลการประเมินสถานภาพทรัพยากรพันธุกรรมของชนิดพันธุ์ไม้ป่าและพืชป่า เพื่อเป็น
ข้อสรุปแนวทางในการอนุรักษ์ ฟื้นฟู และการปลูกป่าที่เหมาะสมกับชนิดพันธุ์ไม้ป่าและพืชป่าในแต่ละชนิดที่
ศึกษา บทที่ 13 ได้กล่าวถึงความสำคัญของข้อมูลทางพันธุกรรมของพันธุ์ไม้ป่าต่อการพิจารณาวางแผนการ
ปลูกป่า โดยได้หยิบยกกรณีศึกษาไม้ป่าบางชนิด เพื่อทำให้ผู้อ่านเข้าใจในเนื้อหาได้ง่ายขึ้น บทที่ 14 เป็นการ
พัฒนาดีเอ็นเอบาร์โค้ด (DNA barcode) เพื่อการคุ้มครองพันธุ์ไม้ป่าหวงห้ามและไม้ป่าในบัญชี CITES ใน
ประเทศไทย บทที่ 15-16 เป็นการจำแนกชนิดไม้ ไม้พะยูง และกลุ่มชนิดไม้ใกล้เคียง และการจำแนกชนิดไม้
สะเดาเป็นต้น โดยการถอดรหัสพันธุกรรม ส่วนบทที่ 17 เป็นการพิสูจน์ไม้โกงกางว่าเป็นโกงกางลูกผสม
หรือไม่โดยการถอดรหัสพันธุกรรม บทที่ 18-24 เป็นกรณีศึกษาของคดีนิติวิทยาศาสตร์ป่าไม้โดยการใช้รหัส
พันธุกรรมของลำดับนิวคลีโอไทด์ในคลอโรพลาสต์จีโนมในการพิสูจน์ขี้เลื่อยหรือชิ้นไม้จากต้นที่ลักลอบตัด
หรือถูกลับลอบล้อมไปปลูกอีกที่หรือไม่ ซึ่งมีทั้งในกรณีของไม้ป่าหวงห้าม ไม้สัก ไม้มะม่วง ไม้พะยูง และไม้



 

บุนนาค และสถานที่เกิดเหตุซึ ่งมีทั ้งอุทยานแห่งชาติ วัด และพื ้นที ่เอกชน บทที่ 25 กล่าวถึงคดีนิติ
วิทยาศาสตร์สัตว์ป่า 4 คดี คือ อุรังอุตัง เสือ ผลิตภัณฑ์งาช้าง และชิ้นเนื้อต้องสงสัยโดยใช้เครื่องหมายดีเอ็น
เอและการถอดรหัสพันธุกรรมในการพิสูจน์ ชนิดพันธุ์ แหล่งที่มา และจำนวนตัวเพื่อใช้ในการบังคับใช้
กฎหมายทั้งในและต่างประเทศ ท้ายสุดในบทที่ 26 ได้สรุปผลและข้อเสนอแนะแนวทางในการอนุรักษ์
ทรัพยากรทางพันธุกรรมป่าไม้ การฟื้นฟูป่าและปลูกป่าโดยใช้พันธุ์ไม้ป่าและพืชป่า ที่ผู้วิจัยได้ทำการศึกษาให้
เห็นในภาพรวมและเข้าใจง่าย และสามารถนำไปขยายผลต่อยอดในการบริหารจัดการป่าไม้และสัตว์ป่าได้
อย่างมีประสิทธิภาพมากยิ่งขึ้น 

ผู้เขียนหวังเป็นอย่างยิ่งว่าเอกสารฉบับนี้จะเป็นประโยชน์และให้ความรู้แก่หน่วยงานในสังกัด 
กระทรวงทรัพยากรธรรมชาติและสิ่งแวดล้อม เช่น กรมอุทยานแห่งชาติ สัตว์ป่า และพันธุ์พืช กรมทรัพยากร
ทางทะเลและชายฝั่ง และกรมป่าไม้ ในการวางแผนนโยบายการบริหารจัดการทรัพยากรป่าไม้ในการอนุรักษ์
และป้องกันไม้ป่าหวงห้ามในไม้ป่าในบัญชีแนบท้ายไซเตสโดยเฉพาะไม้พะยูง และไม้มีค่าที่ถูกคุกคาม เช่นไม้
ชิงชัน และชนิดอื่นๆ ตลอดจนการฟื้นฟูป่า และสำนักงานตำรวจแห่งชาติในการบังคับใช้กฎหมายได้อย่างมี
ประสิทธิภาพ และสามารถทราบวิธีการศึกษาทางพันธุกรรมของไม้ป่าในคดีของไม้ของกลางว่าดำเนินการ
อย่างไร วิเคราะห์ผลอย่างไร และได้ทราบผลและทำการส่งตัวอย่างมาขอความช่วยเหลือให้พิสูจน์พันธุกรรม
ไม้ของกลางในอนาคตว่าควรทำอย่างไร รวมทั้งได้ให้ข้อเสนอแนะว่าควรบริหารจัดการของกลางทั้งไม้ป่าและ
สัตว์ป่าอย่างไร และการวางแผนการปฏิบัติงานและการเขียนรายงานการวินิจฉัยพันธุกรรมไม้ป่าและสัตว์ป่า
อย่างไร นอกจากนี้องค์ความรู้ดังกล่าวสามารถเผยแพร่สู่ นิสิต นักศึกษา ตลอดจนมหาวิทยาลัย สถานศึกษา 
นักวิชาการ นักวิจัย นักวิทยาศาสตร์ ในการได้รับความรู้ ความเข้าใจว่าหน่วยงานภาครัฐดำเนินการบริหารจัดการ
ทรัพยากรป่าไม้และสัตว์ป่าโดยใช้องค์ความรู้ด้านพันธุศาสตร์ป่าไม้และสัตว์ป่าอย่างไร 

 
 

สุจิตรา   จางตระกูล 
                                                                                           กันยายน 2564 
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บทท่ี 1 
พันธุศาสตร์ป่าไม้ระดับโมเลกุล 

ความสำคัญของพันธุศาสตร์ป่าไม้ระดับโมเลกุล 
ทรัพยากรป่าไม้ของประเทศไทยได้ถูกทำลายและลดลงอย่างต่อเนื่อง ซึ่งขณะนี้เหลือพื้นที่ป่าอยู่เพียง 

31.68 เปอร์เซ็นต์ (กรมอุทยานแห่งชาติ สัตว์ป่า และพันธุ์พืช, 2563) จากความตื่นตัวในการเห็นความสำคัญของ
ทรัพยากรธรรมชาติและการอนุรักษ์ทรัพยากรด้านป่าไม้จึงได้มีการศึกษาในระบบนิเวศชนิดพันธุ์พืชและไม้ป่า
เพิ่มขึ้นอย่างกว้างขวาง  แต่การศึกษาทางด้านพันธุกรรม และความหลากหลายทางพันธุกรรมของพันธุ์ไม้ป่ายังมี
การศึกษาอยู่น้อยเมื่อเปรียบเทียบกับการศึกษาวิจัยสาขาอ่ืนโดยเฉพาะในประเทศไทย 

ทฤษฎีทางวิวัฒนาการทำให้เราทราบว่าความหลากหลายทางพันธุกรรมมีความสำคัญและจำเป็นอย่าง
ยิ่งต่อการอยู่รอดของสิ่งมีชีวิตแต่ละชนิด หากไม่มีความหลากหลายทางพันธุกรรม สิ่งมีชีวิตแต่ละชนิดจะไม่
สามารถปรับตัวให้เข้ากับสิ่งแวดล้อมที่เปลี่ยนแปลงตลอดเวลาได้และจะค่อยๆ สูญพันธุ์ไปในที่สุด การวัดระดับ
และการกระจายความหลากหลายทางพันธุกรรมได้นำมาประยุกต์ใช้ในการศึกษาด้านพันธุศาสตร์และการอนุรักษ์
พันธุกรรมของสิ่งมีชีวิตอย่างแพร่หลาย (Hamrick et al., 1991) 

การที่จะเข้าใจรูปแบบของความแตกต่างทางพันธุกรรมภายในและระหว่างหมู่ไม้หรือประชากร  เป็นสิ่งที่
ต้องกระทำในระยะเริ่มต้นของการปรับปรุงพันธุ์และอนุรักษ์พันธุ์ไม้ป่า เช่น การทดสอบถิ่นกำเนิด (Provenance 
trails)  การทำสวนผลิตเมล็ดพันธุ์ไม้ป่า (Clonal and seedling seed orchard) และการทดสอบลูกไม้ (Progeny  
test)  อย่างไรก็ตามมีวิธีการอยู่หลายวิธีซึ่งสามารถนำมาศึกษาความแตกต่างทางพันธุกรรมภายในและระหว่างหมู่ไม้
ได้ซึ ่งขึ้นอยู่กับลักษณะใดที่ต้องการศึกษาโดยทั่วไป  การใช้ลักษณะทางปริมาณ (Quantitative traits) ที่ใช้กับ
โครงการปรับปรุงพันธุ์และอนุรักษ์ไม้ป่า คือ การวัดความโต ความสูง ความตรง ปริมาตรเนื้อไม้ และมวลชีวภาพฯลฯ  
มาใช้ประกอบการศึกษาความแตกต่างทางพันธุกรรมดังกล่าว อย่างไรก็ตามลักษณะดังกล่าวข้างต้น เป็นลักษณะที่มี
อิทธิพลจากลักษณะทางพันธุกรรมและสิ่งแวดลอ้ม (Phenotype = Genotype + Environment) โดยถูกควบคุมจาก
ยีนหลายยีน (Polygenes) ทำให้การศึกษาความแตกต่างทางพันธุกรรมดังกล่าวเป็นไปได้ยากและได้ผลไม่แน่ชัด 
เพราะความแตกต่างที่วัดได้ อาจไม่ได้มาจากลักษณะทางพันธุกรรมทั้งหมด และยังต้องใช้เวลานาน ประกอบกับไม่
สามารถควบคุมสภาพแวดล้อมให้คงที่ในภาคสนามได้ตลอดเวลา 

อย่างไรก็ตามการศึกษาพันธุศาสตร์ป่าไม้ได้ถูกพัฒนาขึ้นโดยการใช้เครื่องหมายโมเลกุลทางพันธุกรรม 
(Molecular  genetic  markers) มาศึกษาความแตกต่างทางพันธุกรรมของไม้ป่าโดยเฉพาะเครื่องหมาย ไอโซเอนไซม์ 
(Isoenzyme  gene  markers)  และเครื่องหมายดีเอ็นเอ  (DNA markers) ได้ถูกนำมาใช้ ในงานด้านพันธุศาสตรป์่า
ไม้มากกว่า 40 ปีมาแล้วในต่างประเทศ และในประเทศไทยเมื่อประมาณ 30 ปีที่ผ่านมาทั้งนี้เพราะว่ามีข้อดี คือ เป็น
ลักษณะที่ถูกควบคุมด้วยลักษณะพันธุกรรมโดยตรง โดยไม่มีสิ่งแวดล้อมเข้ามา เกี่ยวข้องและเพราะว่าไอโซเอนไซม์ 
(Isoenzyme)  มีผลเกี่ยวข้องกับ Gene โดยตรง เนื่องจาก Enzyme คือ Protein product ที่ถูกแปรรหัสและควบคุม
โดยลำดับของ DNA nucleotides ในหน่วยของพันธุกรรม (Gene) (Rudin, 1977)  ดังนั้นความแตกต่างทางพันธุกรรม
ที่วัดได้จาก  เครื่องหมายไอโซเอนไซม์ยีน (Isoenzyme  gene  markers) จะมีความแตกต่างทางพันธุกรรมโดยตรง 
ซึ่งสามารถจำแนกลักษณะพันธุกรรมของต้นไม้แต่ละต้นได้ว่าเป็น Homozygous หรือ Heterozygous (สุจิตรา, 
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2536ก)   ส่วนการศึกษาพันธุกรรมไม้ป่าโดยใช้  เครื่องหมายดีเอ็นเอ (DNA markers)  สามารถศึกษาได้กว้างขวางขึน้
ทั้งใน  Nucleus genome และ Cytoplasmic  genome (Chloroplast  และ  Mitochondrial  genome) ซึ่งมีระบบ
การถ่ายทอดทางพันธุกรรมที่ไม่เหมือนกัน กล่าวคือ  ใน Nucleus  genome จะมีการถ่ายทอดทางพันธุกรรมจากทั้ง
พ่อและแม่ ส่วนใน Chloroplast และ Mitochrondrial  genome จะมีการถ่ายทอดทางพันธุกรรมไม่จากพ่อก็จาก
แม่ขึ้นอยู่กับชนิดพันธุ์ไม้ (Szmidt  et  al., 1987) ซึ่งจะเห็นว่าการศึกษาที่ได้จาก Molecular genetic markers 
ดังกล่าวสามารถทำการศึกษาพันธุกรรมของพันธุ์ไม้  ตั้งแต่ระดับต้น (Clone) จนถึงระดับประชากรทั้งภายในและ
ระหว่างหมู่ไม้และชนิดพันธุ์ซึ่งข้อมูลที่ได้สามารถนำมาประยุกต์ทั้งด้านการอนุรักษ์พันธุกรรมและปรับปรุงพันธุ์ไม้
ป่าได้นอกจากนี้ยังใช้ระยะเวลาที่สั้นกว่าและสามารถประหยัดงบประมาณและแรงงานและมีความถูกต้องและแม่นยำ
สูงกว่าการศึกษาวิจัยแบบดั้งเดิม 
การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมโดยใช้เคร่ืองหมายโมเลกุลทางพันธุกรรม (Molecular 
genetic markers) 

การประยุกต์ใช้เครื่องหมายโมเลกุลทางพันธุกรรม  (Molecular genetic markers) โดยใช้  Electrophoresis  
สามารถนำมาศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมภายในและระหว่างประชากร  ตลอดจนระบบการสืบพันธุ์ของพันธุ์ไม้
แต่ละชนิดได้  เครื่องหมายโมเลกุล (Molecular genetic  markers) ดังกล่าวมีอยู่ด้วยกันหลายชนิด  กล่าวคือไอโซ
เอนไซม์ (Isoenzyme)  เป็นเครื่องหมายโมเลกุลที่แสดงลักษณะข่มคู่  (Codominant  markers)   ที่ถูกนำมาในการศึกษา
ด้านพันธุศาสตร์ป่าไม้ตั้งแต่ช่วงต้นของปี ค.ศ. 1970   ในปัจจุบันเครื่องหมายโมเลกุล (Markers) นี้ มีผู้นิยมน้อยลงแต่ก็
มีความเหมาะสำหรับศึกษาระบบการสืบพันธุ์  (Mating  system)   และศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของพันธุ์ไม้
ชนิดต่างๆ  ต่อมา  (DNA  markers)  ได้ถูกพัฒนาขึ้น ในช่วงปี  ค.ศ. 1990 เทคนิคใหม่  ๆได้ถูกพัฒนาและนำมาประยุกตใ์ช้  
เช ่น  PCR (Polymerase  Chain  Reaction)  based markers  เช ่น   RAPD (Randomly  Amplified  Polymorphic  
DNA),  AFLP’s  (Amplified  Fragment  Length  Polymorphisms),  PCR-SSR  (Simple Sequence  Repeat  หรือ  
Microsattellites),  PCR-SSCP  (Single  Stranded  Confirmation  Polymorphisms),  PCR-RELP’s  และการถอดรหัส
พันธุกรรม (DNA  sequencing)  โดยตรงจาก PCR  products  ในปัจจุบันเครื่องหมายดีเอ็นเอ  (DNA  markers)   เช่น   
Microsatellites และ  AFLP’s  ได้ถูกนำมาศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของไม้ป่าอย่างกว้างขวาง  ทั้งนี้เพราะว่า
สามารถศึกษา Polymorphic loci มากกว่า Isoenzymes  (Changtragoon,   1998;  Szmidt, 1995) 

การศึกษาวิจัยโดยเครื ่องหมายโมเลกุลทางพันธุกรรม (Molecular genetic markers)  แต่ละชนิดตาม
วัตถุประสงค์ที ่ศึกษาในพันธุ์ไม้หลายชนิด ได้สรุปไว้พอสังเขปในตารางที่ 1.1 ส่วนการศึกษาความหลากหลายทาง
พันธุกรรมของพันธุ์พืชและไม้ในประเทศเขตร้อนได้สรุปพอสังเขปตามภูมิภาคเอเชียได้แสดงในตารางที่1.2 และจากผล
การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของไม้ป่าเขตอบอุ่นและไม้ป่าเขตร้อนพบว่า ความหลากหลายทางพันธุกรรม
ของไม้ป่าเขตร้อนมีค่าสูงกว่ามาก กล่าวคือไม้เขตร้อนมีความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างประชากร (Genetic 
differentiation among populations) 0.109 (10.9%) (Hamrick et al., 1992) ส่วนไม้เขตอบอุ่นมีค่าความแตกต่างทาง
พันธุกรรมระหว่างประชากรเพียง 0.38 (0.38%) (Loveless, 1992) ดังนั้นเราควรตระหนักถึงความสำคัญของพันธุ์ไม้ป่า
ของประเทศเรา ซึ่งเป็นหนึ่งในแหล่งทรัพยากรที่มีค่าด้านป่าไม้ของกลุ่มประเทศป่าเขตร้อน และสมควรอย่างยิ่งที่จะหา
แนวทางและมาตรการในการอนุรักษ์แหล่งพันธุกรรมทางด้านป่าไม้ที่มีค่านี้ไว้อย่างมีประสิทธิภาพและถูกต้อง 
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ตารางที่ 1.1  ตัวอย่างของการศึกษาพันธุกรรมและความหลากหลายทางพันธุกรรมไม้ป่าโดยการใช้เครื่องหมาย
โมเลกุลทางพันธุกรรม (molecular genetic markers) ดัดแปลงมาจาก Finkeldey (1998) และ 
สุจิตรา (2543) 
ชนิดพันธุ์ เครื่องหมายโมเลกุล เอกสารอ้างอิง 

การประยุกต์ใช้: 1. การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม (Genetic diversity) 
-Abies alba - Cp (RFLP’s) - Ziegenhagen et al., 1995  
-Acacia mangium และ A. melanoxylon - lsoenzyme - Moran, 1992 
-Aquilaria malaccensis และ A. hirta - RAPDs - Lee et al., 2011 
-Azadirachta spp. - lsoenzyme - Changtragoon et al., 1996a 
-Calamus palustris  - RAPD and Isoenzyme - Changtragoon et al., 1995, 1996, 2001 
-Dalbergia oliveri - SSRs - สุจิตรา และคณะ, 2564; Hartvig et al., 2017 
-D. chochinchinensis - SSRs - สุจิตรา และคณะ, 2561 

-Dipterocarpus tempehes - SSRs - Kenta et al., 2004 
-Dryobalanops aromatic - SSRs - Nanami et al., 2007 
-Dryobalanops aromatica - Isoenzyme  - Lee et al., 2000 
-Entandrophragma cylindricum - SSRs - Jolivet and Degen, 2012 
-Gonystylus bancanus - SSRs - Ng et al., 2009 
-Hopea bilitonensis - SSRs - Lee et al., 2004a 
-Intsia palembanica - SSRs - Wong et al., 2009 
-Koompassia malaccensis - SSRs - Lee et al., 2006 
-Melaleuca cajuputii - lsoenzyme - Changtragoon and Szmidt, 1997 
-Neobalanocarpus heimii - STRs - Tnah et al., 2009, 2010 
-Pinus attenuate และ P.radiata - RELPs - Strauss et al., 1992 
-Pinus merkusii - lsoenzyme - Changtragoon and Finkeldey, 1995a; 1995b 
-Pinus merkusii และ P. kesiya - lsoenzyme - Szmidt et al., 1996a 
-Pinus merkusii และ P. kesiya - Cp (RFLP’s) - Szmidt et al., 1996a 
-Pinus spp. - Cp (RFLP’s) - Wang and Szmidt, 1994 
-Pinus sylvestris - RAPDs - Szmidt et al., 1996b 
-Populus balsamea - lsoenzyme - Hamrick et al., 1992 
-Prunus avium - RAPDs - Kulkarni and Deshpande, 2006 
-Prunus persica - RAPDs - Villagomez et al., 2009 
-Pterocarpus macrocarpus - lsoenzyme - Liengsiri et al., 1995; Finkeldey et al., 1998; 1999 
-Quercus geminata - SSRs - Kathleen et al., 2007 
-Quercus robor - lsoenzyme - Mueller-Starck et al., 1992 
-Quercus robur - SSRs - Degen et al., 2010 
-Quercus robur และ Q. petraea - RFLPs - Kremer et al., 1991 
-Shorea acuminata - SSRs - Naito et al., 2008 
-Shorea cordifolia - SSRs - Stacy et al., 2001 
-Shorea curtisii - SSRs - Obayashi et al., 2002 
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ตารางที่ 1.1  (ต่อ) 
ชนิดพันธุ์ เครื่องหมายโมเลกุล เอกสารอ้างอิง 

การประยุกต์ใช้: 1. การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม (Genetic diversity) 
-Shorea curtisii และ Dipterocarpaceae sp. - SSRs - Ujino et al., 1998 
-Shorea leprosula - SSRs - Nagamitsu et al., 2001 
-Shorea leprosula และ S. ovalis - SSRs - Kevin et al., 2004 
-Shorea leprosula และ S. parvifolia - SSRs - Lee et al., 2004b 
-Shorea leprosula และ S. parvifolia - SSRs - Tani et al., 2009 
-Swietenia macrophylla - SSRs - Degen et al., 2013 
-Tectona grandis - SSRs - Verhaegen et al., 2005 

-Thuja plicata - SSRs - White et al., 2000 
-Zingiber officinale - ISSRs - Harith et al., 2013 
-Zingiber officinale - Retrotransposon, ISSRs และ SSRs - Pandotra et al., 2013 

การประยุกต์ใช้: 2. ระบบการสืบพันธุ์ (Mating system) 
2.1 Selfing rate 

- Pinus merkusii (Selfing rate50%) - Isoenzyme - Changtragoon and Finkeldey, 1995b 
- Pinus sylvestris (Selfing rate16%) - Isoenzyme - Yeh, 1989 
- Pinus sylvestris (Selfing rate16%) - Isoenzyme - Szmidt,1984 
- Rhizophora apiculate (Selfing rate16%) - Isoenzyme - สุจิตรา, 2550 
- Tectona grandis (Selfing rate16%) - Isoenzyme - Changtragoon and Szmidt, 1999 

การประยุกต์ใช้: 2. ระบบการสืบพันธุ์ (Mating system) 
2.2 Pollen Contamination 

-Acacia auriculiformis (Controlled crosses) - Isoenzyme - Changtragoon, 1997; 2000 
-Acacia mangium และ A. Auriculiformis 
(Controlled crosses) 

- Isoenzyme - Ratnam, 1989 

-Betula alleghaniensis (Controlled crosses) - RAPD - Roy et al., 1992 
- Douglas fir (Seed orchard 21-89%) - Isoenzyme - Wheeler and Jech, 1992 
- Pinus sylvestris (Seed orchard >50%) - lsoenzyme - Wang et al., 1991 

การประยุกต์ใช้: 3. การวินิจฉัยชนิดพนัธุ์ และ clone (Species and clone identification) 
3.1Species 

-Acacia auriculiformis - Isoenzyme - Changtragoon and Woo, 1996 
-American และ Mexican pines - RAPD - Furman et al., 1997 
-Aquilaria beccariana, Cocos nucifera, 
Dalbergia latifolia, Pinus contorta, 
Santalum album, Strychnos ignatii, 
Thuja sp. และTerminalia catappa 

- DNA barcode - Lee et al., 2019 

-Aquilaria crassna, A. malaccensis 
 และ A. sinensis 

- real-time PCR - Lee et al., 2016 

-Aquilaria malaccensis - SNPs - Mohamed et al., 2012 
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ตารางที่ 1.1  (ต่อ) 
ชนิดพันธุ์ เครื่องหมายโมเลกุล เอกสารอ้างอิง 

การประยุกต์ใช้: 3. การวินิจฉัยชนิดพนัธุ์ และ clone (Species and clone identification) 
3.1Species 

-Aquilaria malaccensis และ A. hirta - SCARs - Lee et al., 2011 
-Aquilaria sinensis - DNA barcode - Jiao et al., 2013 
-Asian Pinus spp - Cp (RFLP’s) - Wang and Szmidt, 1993 
-Azadirachta spp. - Isoenzyme, MatK (CP genome) - Changtragoon et al.,1996a; สุจิตรา, 2554 
-Cryptomeria japonica - DNA barcode - Abe et al., 2011 
-Cunninghamia lanceolate - SNPs - Jiao et al., 2012 
-Cunninghamia lanceolate, C. bungei  
และ Fraxinus chinesis 

- SNPs - Tang et al., 2011 

-Dalbergia odorifera, D. Retusa, D. 
melanoxylon, D. Cochinchinensis,  
D. oliveri, D. Sterensonil, D. Latifolia, 
D. hainanensis และ D. hupeana 

- DNA barcode - Yu et al., 2017 

-Dalbergia spp. - SNPs - Hassold et al., 2016 
-Dalbergia spp. - MatK (CP genome) - Changtragoon and Singthong, 2016 
-Dalbergia spp.  - DNA barcode - Hartvig et al., 2015 
-Dalbergia tamarindifolia, D. Rubiginosa, 
D. pinnata และ D. candenatensis 

- DNA barcode - Li et al., 2017 

-Gonystylus sp. - SNPs - Ng et al., 2016 
-Gonystylus spp., Solmsia calophylla,  
Arnhemia cryptantha, Lethedon cernua, 
Alstonia spp., Anthocephalus spp., 
Brosimum spp., Dyera costulata, Instia 
spp., Jacaranda copaia, Quassia amara 
Shorea spp. และ Simaruba amara 

- SNPs - Ogden et al., 2008 

-Intsia palembanica - SNPs - Ng et al., 2020 
-Neobalanocarpus heimii - SNPs - Tnah et al., 2009 
-Picea mariana และ P.rubens - RAPD - Perron et al., 1995 
-Pinus densiflora และ P. sylvestris - Cp (RFLP’s) - Szmidt and Wang, 1993 
-Pinus merkusii และ P. kesiya - Cp (RFLP’s) - Szmidt et al., 1996a 
-Pinus sylvestris และ P. mugo - Cp (RFLP’s) - Filppula et al., 1992 
-Pinus taeda และ P.palustris - DNA barcode - Reynolds and Williams, 2004 
-Populus spp. - Nu (RFLP’s) - Wagner, 1992 
-Pterocarpus Santalinus, P. Erinaceus,  
P. santalinus, P. zenkeri, P. indicus  
และ P. marsupium 

- DNA barcode 
 

- Jiao et al., 2018 

-Quercus petraea - SNPs - Deguilloux et al., 2014 
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ตารางที่ 1.1  (ต่อ) 
ชนิดพันธุ์ เครื่องหมายโมเลกุล เอกสารอ้างอิง 

การประยุกต์ใช้: 3. การวินิจฉัยชนิดพนัธุ์ และ clone (Species and clone identification) 
3.1Species 

-Aquilaria malaccensis และ A. hirta - SCARs - Lee et al., 2011 
-Aquilaria sinensis - DNA barcode - Jiao et al., 2013 
-Asian Pinus spp - Cp (RFLP’s) - Wang and Szmidt, 1993 
-Azadirachta spp. - Isoenzyme, MatK (CP genome) - Changtragoon et al.,1996a; สุจิตรา, 2554 
-Cryptomeria japonica - DNA barcode - Abe et al., 2011 
-Cunninghamia lanceolate - SNPs - Jiao et al., 2012 
-Cunninghamia lanceolate, C. bungei  
และ Fraxinus chinesis 

- SNPs - Tang et al., 2011 

-Quercus spp. - RAPD - Moreau et al., 1992 
-Shorea platyclados - SNPs - Ng et al., 2017 
-Tectona grandis, Dalbergia latifolia  
และ Lagerstroemia lanceolata 

- SNPs - Fatima et al., 2019 

การประยุกต์ใช้: 3. การวินิจฉัยชนิดพนัธุ์ และ clone (Species and clone identification) 
3.2 Clones 

- Acacia auriculiformis (Hybrid) - Isoenzyme - Changtragoon and Woo, 1996 
-Eucalyptus spp. - RAPD - Kiel and Griffin, 1994 
-Picea glauca - RAPD - Hong et al., 1992 
-Picea sitchensis - RAPD - Van de ven and McNicol, 1995 
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ตารางที่ 1.2  ตัวอย่างของการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของพันธุ์พืชและไมป้่าเขตร้อนและการ

ประยุกต์ใช้ในการอนุรักษ์พนัธุกรรมภูมิภาคเอเชียพอสังเขป 
ชนิดไม ้ แหล่งของข้อมูล 

Calamus palustris 
Calamus spp. 
Pinus merkusii 
Paulownia taiwaniana 
Tectona grandis 
 
Agathis borneensis 
Stemonoporus oblongifolius 
Pterocarpus macrocarpus 
Drybalanops spp. 
Azadarachta spp. 
Diptercarpus alatus 
Rhizophora apiculata 
R. mucronata 
Bambusa bambos 
Dalbergia chochinchinensis 
D. oliveri 

Changtragoon et al., 1995; Changtragoon, 1998 
Bon et al., 1995 
Changtragoon and Finkeldey, 1995a; Szmidt et al.,1996a 
Finkeldey, 1992  
Kertadikara and Prat, 1995; Changtragoon, 2001a; 
Changtragoon and Szmidt,1999; 2000 
Kitamura and Rahman, 1992 
Murawski and Bawa, 1994 
Liengsiri et al., 1995 
Shiraishi et al., 1994 
Changtragoon et al., 1996a 
Changtragoon, 2001b 
สุจิตรา, 2550 
สุจิตรา, 2550  
รังสัน และสุจิตรา, 2548 
สุจิตรา และคณะ, 2561 
สุจิตรา และคณะ, 2564 

 

1.3 การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของประเทศไทย 

 ในประเทศไทยโครงการอนุรักษ์พันธุกรรมและปรับปรุงพันธุ์ไม้ป่าโดยการประยุกต์ใช้เครื่องหมาย 

ไอโซเอนไซม์ยีน และเครื่องหมายดีเอ็นเอ ( isoenzyme gene และ DNA markers) เพื่อนำมาจำแนกชนิด

พันธุ์ clone แม่ไม้พันธุ์ดี พิสูจน์ลูกผสม ตลอดจนการประเมินสถานภาพแหล่งพันธุกรรมโดยการศึกษาความ

หลากหลายทางพันธุกรรมและระบบการสืบพันธุ ์ของไม้ป่าหลายชนิด ซึ ่งจากผลงานที ่ผ่านมาได้นำ 

isoenzyme gene markers มาใช้จำแนกพันธุ์ไม้สะเดาไทย สะเดาอินเดียและไม้เทียม (Changtragoon  

et al., 1996a) ออกจากกันซึ่งมีความแตกต่างทางพันธุกรรมค่อนข้างมาก และได้ศึกษาเพิ่มเติมซึ่งจาก

ผลการวิจัยที่ได้อาจกล่าวได้ว่า ไม้สะเดาไทยเป็นพันธุ์ไม้สะเดาอีกชนิดหนึ่ง (Species) ไม่ใช่เป็นสายพันธุ์

หนึ่งของไม้สะเดาอินเดีย และได้มีการศึกษาเพิ่มเติมใน Maturase K gene ในคลอโรพลาสต์จีโนม (สุจิตรา, 

2554) มีผลการศึกษาไปในทิศทางเดียวกัน ตามที่เข้าใจแต่ครั ้งก่อนอย่างไรก็ตามได้ทำการศึกษาการ

ถอดรหัสพันธุกรรมในดีเอ็นเอในยีนเพิ่มเติมรวมทั้งศึกษาในเครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท์ เพื่อเป็นข้อมูล
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ประกอบเพิ่มเติมผลงานกำลังรอตีพิมพ์อยู่ นอกจากนี้จะต้องปรึกษากับผู้เชี่ยวชาญด้านพฤกษศาสตร์ต่อไป  

ในหวายสามารถจำแนกพันธุ ์หวาย 9 ชนิดที ่มีลักษณะภายนอกใกล้เคียงกันโดยใช้ DNA markersได้ 

(Changtragoon et al., 1995) นอกจากนี้ยังใช้วินิจฉัยแม่ไม้ที่ถูกขยายพันธุ์แบบไม่อาศัยเพศโดยการเสียบ

ยอด  ติดตา  ปักชำ  ในไม้สะเดาไทย ไม้สัก และไม้กระถินณรงค์ที่ถูกนำมาปลูกในแปลงรวมแม่ไมพ้นัธุ์ดีว่า 

เป็นแม่ไม้พันธุ์ดีตามที่ได้คัดเลือกมาที่ถูกต้องหรือไม่ เพื่อนำไปใช้ในการปรับปรุงพันธุ์และผสมข้ามได้อย่าง

ถูกต้องต่อไป ส่วนการผสมข้ามพันธุ์แม่ไม้พันธุ์ดีในไม้กระถินณรงค์เพื่อให้ได้ลูกผสมที่มีลักษณะดีตามที่

ต้องการนั้น ได้มีการวินิจฉัยลูกผสม (Hybrids) ที่ได้ว่าต้นใดเป็นลูกผสมที่แท้จริงโดยการใช้ เครื่องหมายไอโซ

เอนไซม์ยีน (isoenzyme gene markers) (สุจิตรา และคณะ, 2536; Changtragoon, 1996;  Changtragoon  and  

Woo,  1996; Changtragoon, 1997; Changtragoon et al., 1998; Changtragoon, 2000) 

 ในโครงการอนุรักษ์พันธุกรรมไม้ป่าได้มีการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมโดยใช้

เครื ่องหมายโมเลกุลทางพันธุกรรม (molecular genetic markers) หลายชนิด ดังกล่าวข้างต้นในการ

ประเมินสถานภาพแหล่งพันธุกรรมของไม้สนสองใบ ไม้สนสามใบ (Changtragoon and Finkeldey, 1995b; 

Szmidt et al., 1996a) ไม ้ ส ั ก (Changtragoon and Szmidt, 1999 ; Changtragoon and Szmidt, 2000)               

ไม้สะเดา (Changtragoon et al., 1996a) ไม้ยางนา (สุจิตรา และบุญชุบ, 2542; Changtragoon, 2001b) 

ไม้เสม็ดขาว (สุจิตรา , 2537) ไม้ตุ ้มกว้าว หวาย ปรง (Changtragoon and Finkeldey, 2000) และไม้

โกงกางใบเล็กและไม้โกงกางใบใหญ่ (สุจิตรา , 2540; สุจิตรา, 2550) ไม้พะยูง (สุจิตรา และคณะ, 2561;   

สุจิตรา และคณะ 2562) ไม้ชิงชัน (สุจิตรา และคณะ, 2564; สุจิตรา และกิตติยา 2564) เพื่อใช้เป็น

ฐานข้อมูลในการวางแผนและจัดการการอนุรักษ์พันธุกรรม และปรับปรุงพันธุ์ไม้ป่าและพืชป่าตลอดจนการ

ปลูกสร้างสวนป่าดังกล่าวได้อย่างมีประสิทธิภาพต่อไป ซึ่งการศึกษาวิจัยดังกล่าวข้างต้นรวมทั้งการศึกษาวิจัย

อ่ืนที่เก่ียวข้องได้สรุปไว้ในตารางที่ 1.3 และ 1.4 การพัฒนาดีเอ็นเอบาร์โค้ดในไม้หลายชนดิดังแสดงในตาราง

ที่ 1.5 รายละเอียดสามารถศึกษาเพิ่มเติมจาก Changtragoon et al. (2017) นอกจากนี้ได้สรุปตัวอย่าง

การศึกษาพันธุกรรมในไม้ป่าด้วยเคร่ืองหมายโมเลกุลทางพันธุกรรมเพื่อประยุกต์ใช้งานนิติวิทยาศาสตร์ป่าไม้

ในประเทศต่างๆดังตารางที่ 1.6 

 จนถึงปัจจุบันการเปรียบเทียบสถานภาพการศึกษาด้านพันธุกรรมและความหลากหลายทาง

พันธุกรรมโดยใช้ molecular genetic markers ของแต่ละกลุ่มประเทศในโลก โดยสรุปพอสังเขปในตาราง

ที่ 1.7 ซึ่งจะเห็นว่าประเทศไทยได้มีการพัฒนาขึ้นมากกว่าอดีต ซึ่งถือว่าอยู่ในระดับกลางของการศึกษาวจิัย

ด้านนี้อยู่ จึงสมควรอย่างยิ่งที่จะได้มีการสนับสนุนให้มีการศึกษาวิจัยอย่างจริงจังและต่อเนื่อง เพื่อที่จะ

นำไปใช้ประโยชน์ทั้งทางด้านอนุรักษ์พันธุกรรมและปรับปรุงพันธุ์ ไม้ป่า และการปลูกสร้างสวนป่าให้มี

ประสิทธิภาพมากยิ่งขึ้น (สุจิตรา, 2543) 
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ตารางที ่ 1.3  การศึกษาพันธุกรรมและความหลากหลายทางพันธุกรรมไม้ป่า โดยการใช้เครื ่องหมายโมเลกุล 

(molecular genetic markers) เพื่อการประยุกต์ใช้ในการปรับปรุงพันธุ์ และอนุรักษ์พันธุกรรมไม้

ป่าในประเทศไทย 

ชนิด การประยุกต์ใช้ เครื่องหมายโมเลกุล เอกสารอ้างอิง 

A. indica var. 
siamensis 

-Genetic diversity 
-DNA fingerprinting 
-Mating system 

-Isoenzyme 
- microsatellite 
-Isoenzyme 

- Changtragoon et al., 1996a 
- Boontong et al. 2009 
- Changtragoon et al., 1996a 

A.exelsa -Genetic diversity -Isoenzyme - Changtragoon et al., 1996a 

Acacia 
auriculiformis 
 
 
 
 

-Clonal 
identification 
-Mating system 
-Controlled crosses 
-Hybrid 
identification 

-Isoenzyme 
 
-Isoenzyme 
-Isoenzyme 
-Isoenzyme 

- Changtragoon, 1996 
- Changtragoon and Woo, 1996 
- Changtragoon, 1997 
- Changtragoon et al., 1998 
- Changtragoon, 2000 

Avicennia alba -DNA fingerprinting -microsatellite - Arnaud-Haond et al., 2009 
Azadirachta 
indica 
 
Azadirachta 
indica 

-Genetic diversity 
 
-DNA fingerprinting 
-Clonal 
identification 

-Isoenzyme 
-AFLP 
- microsatellite 
-Isoenzyme                                  

- Changtragoon et al., 1996a 
- Singh et al., 1999 
- Boontong et al., 2009 
- สุจิตรา และคณะ, 2536; 
  Changtragoon, 1996 

Bambusa 
bambos 
 
 

-Specie 
identification and 
genetic relationship 
-Genetic diversity 
-DNA fingerprinting 

-AFLP 

 
 
-AFLP 
-microsatellite 

- รังสัน และ สจุิตรา, 2548 

Calamus 
pulustris 

-Genetic diversity 
 
-Mating system 

-Isoenzyme 
-RAPD 
-Isoenzyme 

- Changtragoon et al., 2001 
- Changtragoon et al., 1996b 
- สุจิตรา (ข้อมลูที่ยังไมไ่ด้เผยแพร)่ 

Castanopsis 
acuminatissima 

-DNA fingerprinting -microsatellite - Blakesley et al., 2004 
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ตารางที่ 1.3  (ต่อ) 

ชนิด การประยุกต์ใช ้ เคร่ืองหมายโมเลกุล เอกสารอ้างอิง 

Castanopsis sp. 
Lithocarpus sp. 
Quercus sp. 

-DNA fingerprinting 
 
 

-ISSR 
 

- Chokchaichamnankit et al., 2008 
 
 

Ceriops tagal -DNA fingerprinting -microsatellite - Ge and Sun, 2001 

Cycas siamensis -Genetic diversity -Isoenzyme - Changtragoon and Finkelday, 2000 

Dalbergia oliveri -DNA fingerprinting 
-Genetic diversity 

-microsatellite 
-SNPs 

- สุจิตรา และ คณะ, 2564 
- สุจิตรา และ กิตติยา, 2564: 
Changtragoon and Singthong, 
unpublished data 

D. cochinchinnensis 
 

-Genetic diversity 
 

-Isoenzyme 
-SNPs 

-Soonhuae et al., 1995 
- สุจิตรา และ คณะ, 2562 

D. cochinchinnensis -DNA fingerprinting -microsatellite - สุจิตรา และ คณะ, 2561;  

Dipterocarpus 
alatus 

-Genetic diversity 
 

-Isoenzyme 
 

- สุจิตรา และบุญชุบ, 2542 
- Changtragoon, 2001b 

Eleais guineensis -DNA fingerprinting -microsatellite - Taeprayoon et al., 2015 

Melientha suavis -Genetic diversity -RAPD - Prathepha, 2000 

P.khasya - Genetic diversity -Isoenzyme 
-Cp (RFLP’s) 

- Szmidt et al., 1996a 
 

Paphiopedilum 
parishii 

-Genetic diversity 
 

-AFLP 

 
- จักรพันธ์ และ สุจิตรา, 2548; กนกอร 
และ ศุภลักษณ์, 2562 

Pinus merkusii -Genetic diversity 
 
-Mating system 

-Isoenzyme 
-Cp (RFLP’s) 
-Isoenzyme 

- Changtragoon and Finkeldey,  1995a 
- Szmidt et al., 1996a 
- Changtragoon and Finkeldey, 1995b 

Prunus cerasoides -DNA fingerprinting -microsatellite - Pakkad et al., 2003 

Pterocarpus 
alatus 

-Genetic diversity 
-Mating system 

-Isoenzyme 
-Isoenzyme 

- Liengsiri et al., 1995 
 

Quercus 
semiserrata 

-DNA fingerprinting -microsatellite - Pakkad et al., 2008 

R. mucronata -Genetic diversity -AFLP - สุจิตรา, 2550 

Rhizophora 
apiculata 

-Genetic diversity 
-Mating system 

-AFLP 

-Isoenzyme 
- สุจิตรา, 2550 
- สุจิตรา, 2550 

Shorea obtusa -DNA fingerprinting -microsatellite - Senakun et al., 2011 
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ตารางที่ 1.3  (ต่อ) 

ชนิด การประยุกต์ใช้ เครื่องหมายโมเลกุล เอกสารอ้างอิง 

Tamarindus indica -Genetic diversity -RAPD - Diallo et al., 2007 

Tectona grandis -Clonal 
identification 
-DNA fingerprinting 
 
 
-Genetic diversity 
 
-Mating system 

-Isoenzyme 
 
-RAPD  
-microsatellite 
 
-Isoenzyme 
-RAPD 
-Isoenzyme 

- Changtragoon, 1996 
 
- Changtragoon and Szmidt, 2000 
- Hansen et al., 2015; Fofana et 
al., 2008; Fofana et al., 2009 
- Changtragoon and Szmidt, 2000 
- Changtragoon, 2001a 
- Changtragoon and Szmidt, 1999 

Xylia xylocarpa -DNA fingerprinting -SSCPs - Wattanakulpakin et al., 2015 
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ตารางที่ 1.6 ตัวอย่างการประยกุต์ใช้เครื่องหมายโมเลกุลทางพนัธุกรรมเพื่องานด้านนิติวทิยาศาสตร์ไมป้่าใน

ประเทศต่างๆ 

ประเทศที่ศึกษา ชนิดพืช ชนิดของชิ้นส่วน
พืชที่ใช้ศึกษา 

เครื่องหมาย
โมเลกุล 

อ้างอิง 

ประเทศมาเลเซีย Gonystylus spp.  
และอีกหลายชนิด 

- ใบ 
- ไม้แปรรูป 

SNP markers Ogden et al., 2008 

Neobalanocarpus heimii  - ใบ 
- เปลือกชั้นใน 

STR markers Tnah et al., 2010 

Neobalanocarpus heimii - ใบ  
- เปลือกชั้นใน 

cpDNA 
markers 

Tnah et al., 2009 

Aquilaria malaccensis - เนื้อไม้สด 
- เศษไม้ 

real-time 
PCR 

Mohamed et al., 
2012 

Aquilaria beccariana  
และอีกหลายชนิด 

- ใบสด DNA 
barcodes 

Lee et al., 2019 

Shorea platyclados - ใบ 
- เปลือกชั้นใน 

cpDNA 
markers 

Ng et al., 2017 

Gonystylus sp. - ใบ 
- เปลือกชั้นใน 

cpDNA 
markers 

Ng et al., 2016 

ประเทศฝรั่งเศส Quercus petraea - เศษไม้ cpDNA 
markers 

Deguilloux et al., 
2014 

ประเทศแคนาดา Thuja plicata - แผ่นไม้ SSR markers White et al., 2000 
ประเทศ
สหรัฐอเมริกา 

Quercus geminata - ใบ SSR markers Kathleen et al., 
2007 

ประเทศ
มาดากัสการ์ 

Dalbergia sp. - ใบ 
- ตัวอย่างไม้แห้ง 

cpDNA 
markers 

Hassold et al., 2016 

ประเทศไทย Dalbergia cochinchinensis - เนื้อไม้ 
- ขี้เลื่อย 

SSR markers สุจิตรา, 2560 

Tectona grandis - เนื้อไม้ SSR markers บทท่ี 21 ของเอกสารนี้ 
ประเทศ
อินโดนีเซีย 

Intsia palembanica - ใบ SSR markers Wong et al., 2009 

ประเทศเยอรมัน Entandrophragma 
cylindricum 

- เนื้อไม้ SSR markers Jolivet and Degen, 
2012 

ประเทศเยอรมัน
และบางประเทศ
ในลาตินอเมริกา 

Swietenia macrophylla - เนื้อไม้ SSR markers Degen et al., 2013 
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ตารางที่ 1.7 การเปรียบเทียบสถานภาพการศึกษาพันธุกรรมและความหลากหลายทางพันธุกรรมของพันธุ์

ไม ้ป ่าของแต่ละกลุ ่มประเทศในโลก โดยการใช ้เครื ่องหมายโมเลกุล ทางพันธุกรรม 

(molecular genetic markers) ดัดแปลงมาจาก สุจิตรา (2543) 

 

กลุ่มประเทศ ระดับการศึกษาและการประยุกต์ใช้ 
ยุโรป 
อเมริกา 
ออสเตรเลีย 
ลาตินอเมริกา 
อาฟริกา 
ญี่ปุ่น, เกาหลีใต,้ จีน, มาเลเซีย 
ไทย, อินเดีย, ไต้หวัน 
อินโดนีเซีย, ฟลิิปปินส์, เวียดนาม, พม่า 
ลาว, กัมพูชา  

ก้าวหน้า 
ก้าวหน้า 
ก้าวหน้า 

เริ่มต้น-กลาง 
เริ่มต้น-กลาง 

ก้าวหน้า 
กลาง 

เริ่มต้น-กลาง 
เริ่มต้นโดยความร่วมมือกับประเทศอื่น 

 

1.4 ประโยชน์ของการศึกษาวิจัยพันธุศาสตร์ด้านป่าไม้ระดับโมเลกุล 

 สุจิตรา (2543) ได้ประมวลผลรายละเอียดพอสังเขปที่เกี่ยวกับการใช้ประโยชน์จากการศึกษาวิจัย

ด้านพันธุศาสตร์ป่าไม้ระดับโมเลกุลในการศึกษาพันธุกรรมและความหลากหลายทางพันธุกรรมของป่าไม้ 

โดยใช้เครื ่องหมายโมเลกุล (Molecular genetic  markers) ชนิดต่าง ๆ ได้แบ่งเป็นหัวข้อพอสังเขป

ดังต่อไปนี้ 

 1.4.1 ความหลากหลายทางพันธุกรรม (Genetic diversity) 

 เนื่องจากไม้ป่าเป็นพืชที่มีอายุยาวนานกว่าพืชเกษตรทั่วๆไปดังนั้นไม้ป่าจะต้องมีความหลากหลาย

ทางพันธุกรรมค่อนข้างสูง เพื่อเป็นการประกันความมีชีวิตรอดภายใต้สภาวะแวดล้อมที่มีความผันแปร

ตลอดเวลา (Changtragoon and Szmidt, 1993)  ไม่ว่าจะเกิดจากวงจรธรรมชาติของสิ่งมีชีวิตคือการ

ระบาดของโรค และแมลง หรือเกิดจากอิทธิพลของการพัฒนาเทคโนโลยีของมนุษย์ เช่น การสร้างโรงงาน

อุตสาหกรรม ทำให้อากาศและน้ำเสียตลอดจนสภาวะเรือนกระจก (Green house effect) และฝนกรด 

(acid rain) สาเหตุดังกล่าวมีผลต่อความอยู่รอดของไม้ป่า 

 ดังนั้น หากพื้นฐานทางพันธุกรรมของไม้ป่าที่เราคัดเลือก ไม่ว่าด้วยวัตถุประสงค์ใดก็ตาม คือมีความ

หลากหลายทางพันธุกรรมต่ำ ก็อาจจะทำให้ไม่สามารถอยู่รอดได้ภายใต้สภาวะแวดล้อมที่ผันแปรตลอดเวลา 

ซึ่งยากต่อการควบคุมและคาดการณ์ล่วงหน้าได้ (สุจิตรา, 2537; Changtragoon and Szmidt, 1997) 

 การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมได้มีการใช้เครื่องหมายโมเลกุล (Molecular genetic  

markers) เครื่องหมายไอโซเอนไซม์ยีน และเครื่องหมายดีเอ็นเอ ( isoenzyme gene markers และ DNA 
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markers) มาใช้ในการศึกษาในไม้ป่าหลายชนิด เช่น ไม้ตระกูลสน (Changtragoon and Finkeldey,1995b; 

Szmidt and Wang, 1991; 1993; Szmidt et al., 1996a) ไม้ป่าชายเลน (สุจิตรา, 2536ข) ไม้สะเดา  

(สุจิตรา และคณะ, 2536; Changtragoon et al., 1996a) หวาย (Changtragoon et al., 1995) ไม้พะยูง 

(สุจิตรา และคณะ, 2561; สุจิตรา และคณะ 2562) ไม้ชิงชัน (สุจิตรา และคณะ, 2564; สุจิตรา และกิตติยา 

2564) และไม้ป่าอีกหลายชนิด (สุจิตรา , 2537) ซึ่งข้อมูลและผลการศึกษาทางด้านความหลากหลายทาง

พันธุกรรมของพันธุ์ไม้ที่ได้จะสามารถนำไปใช้ประกอบในการพิจารณาวางแผนการอนุรั กษ์พันธุกรรม  การ

ปรับปรุงและการปลูกสร้างสวนป่าในไม้ป่าได้อย่างมีประสิทธิภาพ (สุจิตรา , 2537; Changtragoon and 

Szmidt, 1993; 1997; Changtragoon, 2001a; Changtragoon and Finkeldey, 2000) ทั้งนี้ประเทศไทย

ยังจำเป็นจะต้องมีการศึกษาวิจัยในพันธุ์ไม้ที่มีคุณค่าทางเศรษฐกิจและนิเวศวิทยาอีกหลายชนิด 

             1.4.2 การศึกษาระบบการสืบพันธุ์ (Mating system) 

 - การศึกษาอัตราการผสมตัวเอง (Selfing rate) 

 เมล็ดไม้ที่ได้จากหมู่ไม้ที่มีการผสมตัวเอง (Selfing) หรือผสมระหว่างต้นที่มีลักษณะทางพันธุกรรม

ใกล้ชิดกัน (inbreeding) จะมีเปอร์เซ็นต์การงอกต่ำ กล้าไม้จะอ่อนไหว (sensitive) ต่อการถูกทำลายจาก

โรคและแมลงทำให้เปอร์เซ็นต์การรอดตายต่ำ นอกจากนี้ ต้นที่รอดตายจะมีการเจริญเติบโตไม่ดีเท่าที่ควร 

ส่งผลให้ผลผลิตและปริมาตรเนื้อไม้ต่ำกว่าปกติดังตัวอย่างที่พบ inbreeding depression ในไม้ Picea 

abies (Langlet, 1940; Eriksson et al., 1973; Hattemer et al., 1993) 

 โดยทั ่วไปการศึกษาระบบการสืบพันธ ุ ์ของพันธ ุ ์ไม้ป ่ามักจะใช้เครื ่องหมายไอโซเอนไซม์ 

(isoenzyme markers) ในการตรวจสอบดูว่าไม้ป่าแต่ละชนิดมีอัตราการผสมตัวเอง (selfing rate) เท่าไร 

ดังการศึกษาใน Scots pine seed orchard โดย Szmidt (1984) พบว่าอัตราผสมตัวเองมี 10.8% และ

16%ใน Pinus sylvestris 16% (Yeh, 1989) ในการศึกษาในไม้สนสองใบ (Pinus merkusii) ซึ่งเป็นไม้สน

เขตร้อนที่ขึ้นในประเทศไทย พบว่ามีอัตราของการผสมตัวเองสูงถึง 50% (Changtragoon and Finkeldey, 

1995a) ส่วนในไม้สักมีอัตราการผสมตัวเองช่วงระหว่าง 2.5-14.1% (Changtragoon and Szmidt, 1999) 

ซึ่งแตกต่างกันไปในแต่ละต้นและหมู่ไม้ที่ขึ้นในแต่ละท้องที่ 

 ข้อมูลดังกล่าวมีความสำคัญอย่างยิ่งต่อการนำไปวางแผนการอนุรักษ์พันธุกรรมและปรับปรุง     

พันธุ์ไม้ป่าว่า  ควรจะเก็บเมล็ดไม้จากต้นหรือหมู่ไม้ไหนอย่างไร เพื่อการอนุรักษ์พันธุกรรมและปรับปรุงพันธุ์

อย่างถูกต้องและมีประสิทธิภาพ ตลอดจนสามารถนำไปแนะนำเอกชนในการเก็บเมล็ ดไม้ที่ถูกต้องเพื่อ

หลีกเลี่ยงการเกิด inbreeding depression ได้ ซึ่งจะได้ต้นไม้ที่นำไปปลูกสร้างสวนป่าที่มีประมาณเนื้อไมม้ี

สูง ซึ่งคุ้มค่าต่อการลงทุนและผลกำไรสูง 

 -การตรวจเช็คความถูกต้องของ controlled crosses 

 เครื ่องหมายไอโซเอนไซม์ ( isoenzyme markers) ได้นำมาใช้ในการตรวจเช็คความผิดพลาด      

ในการทำ controlled crosses ใน Douglas fir ซึ่งพบความผิดพลาดมากกว่า 30% (Haines, 1994) ใน  
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ไม้กระถินณรงค์ได้มีการตรวจความถูกต้องของ controlled crosses 7 คู ่ผสม และพบว่ากล้าไม้ที่ไม่ใช่

ลูกผสมที่แท้จริงมีอยู่ถึงมากกว่า 60% จากคู่ผสม 2 คู่ (Changtragoon, 2000) 

 นอกจากนี้การใช้ RAPD’s โดย Roy et al. (1992) พบว่าเกิด pollen contamination ในการทำ 

controlled crosses ของ Betula alleghaniensis  

 -การตรวจเช็คความปนเปื้อนของ pollen (pollen contamination) 

 ในการปรับปรุงพันธุ์ไม้ป่าส่วนหนึ่งของการปรับปรุงพันธุ์คือการทำ seed orchard ซึ่งได้มาจาก

การคัดเลือกแม่ไม้ที่มีลักษณะตามต้องการ แล้วนำมาปลูกรวมกันเพื่อให้ผลิตเมล็ดไม้จากต้นแม่ไม้ที่ต้องการ 

การใช้เครื ่องหมายไอโซเอนไซม์ ( isoenzyme markers) เข้าช่วยตรวจเช็คทำให้ทราบว่า การทำ seed 

orchard ของพันธุ์ไม้ที่คัดเลือกมีการปนเปื้อนของ pollen จากที่อื่นหรือไม่ดังในการศึกษาของ Wang et 

al. (1991) ใน Scots pine seed orchard พบว่า มีการปนเปื้อนของ pollen ที่มาจากต้นไม้ที่ไม่ได้คัดเลือก

มากกว่า 50% และใน Douglas fir มีสูงถึง 21-89% (Wheeler and Jech, 1992) ข้อมูลเพิ่มเติมสามารถ

ศึกษาได้จาก Finkeldey (1998), Finkeldey and Hattemer (1993) และ Hattemer et al. (1993) 

  

1.4.3 การตรวจสอบแหล่งกำเนิดสายพันธุ์และ clone (Species and clone identification) 

  การมีข้อมูลทางพันธุกรรมที่แน่นอนของพันธุ์ไม้ ไม่ว่าระดับชนิดหรือ clone มีความสำคัญต่อการ

ปรับปรุงพันธุ์ และอนุรักษ์พันธุ์ไม้แต่ละชนิดMolecular genetic  markers ได้ถูกนำใช้ในการวินิจฉัย 

(identify) พันธุกรรมของพันธุ์ไม้ป่าทั้งในระดับชนิด และ clone เช่นการใช้ isoenzymes ในการศึกษา

ความแตกต่างทางพันธุกรรมของไม้สะเดาไทย (Azadirachta indica var. siamensis) สะเดาอินเดีย      

(A. indica) และไม้เทียม (A. excelsa) ทำให้ทราบสถานภาพทางพันธุกรรมของไม้สะเดาไทยที่แตกต่างจาก

ไม้สะเดาอื่น ๆ อย่างเด่นชัด (Changtragoon et al., 1996a) 

 สำหรับ nuclear RELP’s ได้นำมาจำแนกไม้ Populus tremuloides และ P. grandidentata 

ออกจากกันได้ สำหรับ chloroplast RELP’s ก็นำมาจำแนกความแตกต่างทางพันธุกรรมพันธุ์ไม้สนสองใบ 

(Pinus merkusii) และสามใบ (Pinus Khaya) โดย Szmidt et al. (1996a) 

 ในระด ับ clone น ั ้น  Molecular genetic  markers ท ี ่นำมาว ิน ิจฉ ัย fingerprinting ม ีทั้ ง 

isoenzyme markers ในไม้สะเดาไทย (สุจิตรา และคณะ, 2536) ไม้กระถินณรงค์ (Acacia auriculiformis) 

และไม้สัก (Tectona grandis) (Changtragoon, 1996) ซึ่งพบว่ามีการเขียนเบอร์ clone ผิด และมีความ

ผิดพลาดในแปลงกรรมพันธุ์  (clone bank) 

           ส่วน RAPD markers ได้มีการใช้จำแนกหวาย 9 ชนิดออกจากกันได้ (Changtragoon et al., 

1996b) และมีการจำแนกต้นที่ได้มาจาก full sibed family ในไม้ Picea glauca (Hong et al., 1992) 

 อย่างไรก็ตามการจำแนกชนิดไม้หลายชนิดโดยดีเอ็นเอบาร์โค้ดและโดยเครื่องหมายดีเอ็นเอในไม้

สกุล Dalbergia spp. การพิสูจน์ลูกผสมในไม้โกงกางลูกผสมได้กล่าวโดยละเอียดในบทถัดๆ ไป 
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 1.4.4 เครื่องหมายที่ช่วยในการคัดเลือกลักษณะที่ต้องการ (Marker assisted selection) 

  การคัดเลือกลักษณะที่ต้องการของพันธุ์ไม้ที่มีคุณค่าทางเศรษฐกิจเพื่อใช้ในระดับอุตสาหกรรมวิธี

หนึ่งที่ช่วยได้คือการใช้ Molecular genetic  markers ที่สัมพันธ์ (link) กับลักษณะที่ต้องการซึ่งเรียกว่า 

Quantitative Trait Loci (QTLs)  โดยการทำ mapping ด้วย isoenzymesในไม้ Picea glauca, Picea 

nigra, Pinus rigida และ Pinus albicaulis (Weeden, 1989) สำหรับ RAPD’s ได้มีการทำในไม้ตระกูล

สน เช่นในไม้ Picea glauca (Tulsieram et al., 1992) นอกจากนี้ยังมีการหาความสัมพันธ์ (link) RAPD’s 

merkers กับยีนที่ควบคุม ความหนาของเปลือกในไม้ Pinus elliotti และ Pinus caribaea (Dale et al., 

1993) ส่วน RFLP’s map ได้มีการทำในไม้ Eucalyptus nitens (Byrne et al., 1992) และในไม้ Pinus 

taeda (Neale et al., 1989) 

1.5 สรุป วิจารณ์ และข้อเสนอแนะ 

จะเห็นได้ว่าการศึกษาพันธุศาสตร์ป่าไม้ ในการศึกษาพันธุกรรมและความหลากหลายทาง

พันธุกรรมของไม้ป่าโดยใช้เครื่องหมายโมเลกุลทางพันธุกรรม (Molecular genetic  markers) ได้ถูกนำมา

ประยุกต์ใช้ประโยชน์ในหลาย ๆ ด้านเช่น การปรับปรุงพันธุ์ไม้ป่า การอนุรักษ์พันธุ์กรรมไม้ป่า การปลูกสร้าง

สวนป่าให้มีประสิทธิภาพมากข้ึน (Bergman and Hattemer, 1998; Szmidt and Wang, 1991; Williams 

and Neale, 1992; Finkeldey and Hattemer, 1993;  Changtragoon and Szmidt, 1997; Haines, 

1994) โดยที่ Isoenzyme และ DNA fingerprinting ได้ถูกนำมาวินิจฉัยลักษณะพันธุกรรมของแม่ไม้ที ่มี

ลักษณะดี plus trees และพิสูจน์ลูกผสมจากการผสมข้าม (Changtragoon, 1996; 2000; Changtragoon 

et al., 1998) การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมและระบบการสืบพันธุ์ได้มีการนำเอา isoenzyme, 

RAPD’s RFLP’s และ microsatellites มาใช้ศึกษาเพื่อใช้คัดเลือกและประเมินว่าแหล่งไม้แหล่งใดของแต่

ละชนิดเหมาะสมต่อการปรับปรุงพันธุ์และอนุรักษ์พันธุกรรมไม้ป่าชนิดนั้น ๆ ข้อมูลดังกล่าวที่ได้สามารถ

นำมาหาจำแนกแหล่งพันธุกรรมของเมล็ดไม้และสามารถนำมาพิจารณาคัดเลือกว่า เมล็ดและท่อนพันธุ์แหล่ง

ใดเหมาะสมต่อการนำมาปลูกสร้างสวนป่าเพื่อให้ได้ผลผลิตที่มีประสิทธิภาพ  ซึ่งรายละเอียดในการทำวิจัย

ความหลากหลายทางพันธุกรรมพันธุ์ไม้ป่าและพืชป่าบางชนิดเพื่อเป็นข้อมูลพิจารณาแนวทางในการอนุรักษ์ 

ฟื้นฟูป่า และปลูกป่า จะกล่าวซ้ำถึงรายละเอียดในบทถัดๆ ไป 

 นอกจากนี้การศึกษาเครื่องหมายโมเลกุล (markers) ที่เก่ียวข้องกับลักษณะที่มีคุณค่าทางเศรษฐกิจ

ไม้ป่า เช่น ความหนาแน่นของเนื้อไม้ ความยาวของ fiber ปริมาณ lignin ในเนื้อไม้ โดยการใช้ markers 

เช่น isoenzyme, RAPD’s RFLP’s และ microsatellites มาช่วยในการคัดเลือกและหาความสัมพันธ์กับ

ลักษณะที่ต้องการ (QTL’s trait loci) โดยการทำ Mapping ซึ่งสามารถนำมาช่วยการปรับปรุงพันธุ์และ

คัดเลือกลักษณะของพันธุ์ไม้ที่ต้องการได้ และย่นระยะเวลาการปรับปรุงพันธุ์แบบดั้งเดิมได้มาก นอกจากนี้

การศึกษา somaclonal variation ในพันธุ์ไม้ที่ถูกขยายพันธุ์ โดยการเพาะเลี้ยงเนื้อเยื่อที่ได้ มีการใช้ RAPD 

และ RELP’s markers มาใช้ในการตรวจสอบ 
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 อย่างไรก็ตาม การศึกษาวิจัยและการประยุกต์ใช้ดังกล่าวข้างต้นมีอย่างกว้างขวางในประเทศที่

พัฒนาแล้ว ส่วนประเทศที่กำลังพัฒนาโดยเฉพาะประเทศไทยถืออยู่ในระดับกลาง เมื่อเทียบกับป ระเทศ

เพื่อนบ้าน ทั้งนี้ขึ้นอยู่กับปัจจัยทางด้านงบประมาณและผู้เชี่ยวชาญในการศึกษาวิจัย ซึ่งรัฐบาลควรจะให้

ความสำคัญและให้การสนับสนุนการวิจัยด้านนี้อย่างต่อเนื่อง  เพราะสามารถที่จะนำมาช่วยในการจัดการ

ทรัพยากรด้านพันธุกรรมป่าไม้ให้อยู่อย่างยั่งยืนและมีประสิทธิภาพมากขึ้น เพื่อเป็นแหล่งวัตถุดิบในการ

ปรับปรุงพันธุ์ไม้ที่มีคุณค่าทางเศรษฐกิจที่จะสามารถนำมาใช้ประโยชน์ในอนาคตทั้งทางด้านอาหาร ยารักษา

โรค เครื่องนุ่งห่ม ที่อยู่อาศัย และอ่ืน ๆ ซึ่งยังสามารถเอ้ือประโยชน์ได้ในอนาคต ซึ่งเรายังอาจมองไม่เห็นและ

คิดไม่ถึงอีกมาก ตลอดจนช่วยส่งเสริมให้สิ่งแวดล้อมที่ดี โดยช่วยให้มีอากาศบริสุทธิ์  ฝนตกตามฤดูกาลและ

แหล่งน้ำให้ยั่งยืนตลอดไป 

 การพัฒนาการศึกษาวิจัยดังกล่าวข้างต้นยังสามารถช่วยรับรองและคุ้มครองไม้ป่าที่ได้มีการพัฒนา

สายพันธุ์ที่ดี หรือไม้ป่าพันธุ์ใหม่ในการจดสิทธิบัตร ซึ่งจะเป็นประโยชน์ต่อนักปรับปรุงพันธุไ์ม้ป่าและประเทศ

ไทยในอนาคตได้อีกด้วย 

 นอกจากนี้หากเรามีฐานข้อมูลทางพันธุกรรมไม้ป่าที่มีค่าทางเศรษฐกิจก็ย่อมสามารถป้องกันและ

ติดตามการลักลอบทรัพยากรทางพันธุกรรมของพันธุ์ไม้ที่มีคุณค่าไม่ให้ออกไปนอกประเทศได้ (สุจิตรา, 2543) 
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บทท่ี 2 
การอนุรักษ์ทรัพยากรพันธุกรรมป่าไม ้

 
หลักการอนุรักษ์ทรัพยากรพันธุกรรมป่าไม ้

ตั้งแต่ช่วงต้นคริสศตวรรษ 1970 ได้มีความกังวลและห่วงใยของทั่วโลกอย่างกว้างขวางเกี่ยวกับ
อัตราการบุกรุกทำลายป่าของป่าเขตร้อน  ซึ่งกิจกรรมดังกล่าวได้เกิดขึ้นมาเป็นเวลายาวนาน มีการเพิ่มอัตราการ
บุกรุกทำลายป่าตั้งแต่ต้นคริสศตวรรษที่ 1960 เนื่องจากผลของการค้าขาย การปรับปรุงการคมนาคม
เศรษฐกิจและการเพิ ่มของจำนวนประชากร ( International Tropical Timber Organization, 2005)  
เนื่องจากการ บุกรุกทำลายป่าในประเทศกำลังพัฒนามีอัตราที่สูง จึงทำให้ได้มีการจัดทำโครงการปลูกป่าและการ
อนุรักษ์ป่าไม้ 
 อย่างไรก็ตามประเทศกำลังพัฒนาส่วนใหญ่รวมถึงประเทศไทยมักใช้การบริหารจัดการการอนุรักษ์
พันธุกรรมไม้ป่าโดยการวิธีการดั้งเดิม (Conventional means) เช่น การทดสอบถิ่นกำเนิด (Provenance 
trials) และการทดสอบหมู่ไม้ (Progeny tests) ซึ่งต้องใช้ระยะเวลายาวนาน 
 นอกจากนี้บางโครงการการอนุรักษ์พันธุกรรมและการปลูกป่าได้มีการดำเนินการโดยขาดความรู้ 
ความเข้าใจของข้อมูลทางพันธุกรรมแต่ละหมู่ไม้   เช่น   ความหลากหลายทางพันธุกรรม ความผันแปรทาง
พันธุกรรม ระบบการสืบพันธุ ์ ซึ ่งในระยะยาวอาจมีผลต่อความอยู ่รอด การเจริญเติบโตและผลผลิตได้
(Changtragoon, 1998)  ข้อมูลพื้นฐานหนึ่งที่ต้องการสำหรับการอนุรักษ์และการใช้ประโยชน์ของทรัพยากร
พันธุกรรมของไม้ป่า  คือ  ความเข้าใจพลวัตรทางชีววิทยาของความผันแปรทางพันธุกรรมที่มีอยู่ภายในและ
ระหว่างแหล่งของชนิดพันธุ์ไม้ ซึ่ง Changtragoon and Szmidt (1993)  ได้เสนอแนะว่าการประเมินความ
หลากหลายทางพันธุกรรมและระบบสืบพันธุ์ของพันธุ์ไม้แต่ละชนิด ควรที่จะดำเนินการโดยใช้เครื่องหมาย
โมเลกุล (Molecular markers) ให้มากที่สุดเท่าที่จะสามารถทำได้ 

ดังนั ้นการอนุรักษ์ทรัพยากรทางพันธุกรรมของชนิดพันธุ ์หนึ่งๆ นั ้นจะต้องเริ ่มต้น จากการมี
วัตถุประสงค์ของการอนุรักษ์ที่ชัดเจน กล่าวคือ 

1.  ทรัพยากรทางพันธุกรรมที่ถูกคัดเลือกเพื่อการอนุรักษ์ควรจะ ต้องมีข้อมูลพื้นฐานด้านพันธุกรรม  
เพื่อเป็นแนวทางในตัดสินใจและวางแผนการอนุรักษ์ 

2.  การอนุรักษ์พันธุกรรมควรมีการดูแลให้มีการสืบต่อพันธุ์ตามธรรมชาติของทรัพยากรพันธุกรรม
ของชนิดพันธุ์ที่คัดเลือกให้ได้อย่างยั่งยืน  (Hattemer, 1995;  Finkeldey  and  Hattemer,  1993)  

Finkeldey (1998) ได้ชี้ให้เห็นว่าการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมโดยใช้เครื่องหมายยีน 
(Gene markers) เป็นวิธีการที่ดีที่สุดสำหรับการคัดเลือกทรัพยากรทางพันธุกรรมที่เหมาะสม เพราะสามารถ
ทราบถึงศูนย์กลางของความหลากหลายทางพันธุกรรมและความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างแหล่ง 
(ประชากร) ซึ่งสามารถวินิจฉัยและจำแนกให้ทราบได้ 

อย่างไรก็ตามก็ยังสามารถที่จะทำให้ทราบได้ว่าแหล่ง(ประชากร)ใดที่มียีนที่หายากหรือยีนที่จำเพาะ
เฉพาะแหล่งที่มีความถี่ของยีนสูง ซึ ่ง  Brown (1978) กล่าวว่าการที่ยีนที่จำเพาะของแหล่ง (ประชากร) 
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หนึ่งๆที่มีความถี่ของยีนสูงถือว่าเป็นแหล่งทรัพยากรทางพันธุกรรมที่มีคุณค่า จะเห็นได้ว่าการวิเคราะห์ข้อมูล
หลายด้านมาประกอบการพิจารณาคัดเลือกแหล่งที่เหมาะสมต่อการอนุรักษ์ จึงมีความสำคัญ 
 ดังนั้นหลังจากการศึกษาโครงสร้างทางพันธุกรรมของแต่ละแหล่ง (ประชากร) และพบว่าความผัน
แปรทางพันธุกรรมภายในและระหว่างแหล่งของแต่ละชนิดพันธุ์ที่ศึกษาใดมีความผันแปรทางพันธุกรรมและ
ความหลากหลายทางพันธุกรรมสูง และมีอัตราการผสมข้ามสูง (สำหรับชนิดพันธุ์ที ่เป็นแบบผสมข้าม : 
Outcross species)   ก็ควรจะถูกคัดเลือกให้เป็นแหล่งอนุรักษ์พันธุกรรมของชนิดพันธุ์ที่ศึกษานั้นๆ 
 เนื่องจากไม้ป่ามีอายุยืนยาวกว่าพืชล้มลุกหรือพืชเกษตรอายุสั้น ดังนั้นระดับของความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมและอัตราผสมข้ามที่สูงจะสามารถช่วยเพิ่มโอกาสความอยู่รอด  อายุที่ยืนยาว   ความต้านต่อโรค
และแมลงทั้งในปัจจุบันและในอนาคตของรุ่นต่อๆ ให้สูงขึ้นได้ (Changtragoon and Szmidt, 1997) 
 อย่างไรก็ตามการใช้ข้อมูลการวิเคราะห์ทางพันธุกรรมจากเครื่องหมายโมเลกุลมาประกอบข้อมูลศึกษา
การปรับตัวและข้อมูลทางระบบนเิวศ  ก็จะย่อมทำให้โครงการอนุรักษ์ชนิดพันธุ์ไม้ปา่แต่ละชนิดที่อยู่ในแตล่ะ
สังคมป่ามีประสิทธิภาพมากยิ่งขึ้น (Changtragoon, 2005) 
ประเภทของเคร่ืองหมายโมเลกุลที่ใช้ในการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมเพื่อการอนุรักษ์ป่าไม้ 

Szmidt (1995)  ชี้ให้เห็นว่ากระบวนการทำงานทางด้านชีววิทยาของพืชนั้นขึ้นอยู่กับการทำงาน
ร่วมกันระหว่าง 3 แหล่งพันธุกรรม (Genomes)  กล่าวคือในนิวเคลียส (Nuclear) คลอโรพลาสต์ 
(Chloroplast) และไมโตคอนเดรียล (Mitochondrial)  ซ ึ ่งท ั ้งแหล่งพันธ ุกรรมทั ้งหมดนี ้ม ีย ีนเป็น
องค์ประกอบ ซึ่งมีความสำคัญต่อการมีชีวิตอยู่รอดได้  ซึ่งทำให้เกิดการเจริญเติบโต สังเคราะห์แสง หายใจ
และกระบวนการทางชีววิทยาอื่นๆ ดั้งนั้นการศึกษาความผันแปรทางพันธุกรรมและความหลากหลายทาง
พันธุกรรม  ควรที่จะคำนึงถึงทั้ง 3 องค์ประกอบของแหล่งพันธุกรรมของระบบพันธุกรรมของพืช 
 นอกจากนี้แต่ละองค์ประกอบยังมีโครงสร้างดีเอ็นเอ (DNA) ยีน รหัสพันธุกรรมที่ไม่ใช่ยีนและมี
ระบบการถ่ายทอดทางพันธุกรรมที่แตกต่างกัน ซึ่งมีผลทำให้ความแตกต่างระหว่างแต่ละแหล่ง(ประชากร)
แตกต่างกันระหว่างการศึกษาแหล่งพันธุกรรมในนิวเคลียสที่มีระบบการถ่ายทอดทางพันธุกรรมผ่านทางทั้ง
พ่อและแม่กับในคลอโรพลาสต์และไมโตคอนเดรียลที่มีการถ่ายทอดลักษณะทางพันธุกรรมผ่านทางพ่อหรือ
แม่อย่างใดอย่างหนึ่งเท่านั้น  ดังนั้นเครื่องหมายโมเลกุลและการกระจายตัวในแหล่งพันธุกรรม และแนวโน้ม
ที่จะเกี่ยวข้องกับยีนที่เกี่ยวข้องกับการปรับตัว (Potential adaptive significance) จึงควรนำมาพิจารณา
เลือกใช้ในการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม (Karp et al.,1996; Krutovskii and Neale, 2001; 
Szmidt and Wang, 2000; Szmidt, 1995) ได้แนะนำว่าก่อนที่จะใช้เครื่องหมายโมเลกุลในการศึกษานั้น
จะต้องมีคำถามที่ชัดเจนว่าต้องการข้อมูลอะไรควรจะเลือกใช้เครื่องหมายโมเลกุลชนิดใด ควรมีหลักการใน
การสุ่มตัวอย่างและมีข้อมูลที่จะวิเคราะห์ที่เพียงพอในการตอบคำถามดังกล่าว ซึ่งเครื่องหมายโมเลกุลได้ถูก
พัฒนาขึ้นมา เพื่อศึกษาหลากหลายทางพันธุกรรมทั้งในพืชและไม้ป่าในหลายสิบปีที่ผ่านมา   เช่นเครื่องหมาย
ไอโซเอนไซม์ยีน (Isoenzyme gene markers) เครื่องหมายดีเอ็นเอ (DNA markers) หลายชนิด เช่น RFLP 

(Restriction Fragment Length Polymorphisms) RAPD (Randomly Amplified Polymorphic DNA) 
AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphisms) SSR (Simple Sequence Repeat)นอกจากนี้
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ยังมี EST (Expressed Sequence Tag) และรหัสพันธุกรรม (DNA sequences) เป็นต้น   ซึ่งรายละเอียด
ของเครื่องหมายโมเลกุลทางพันธุกรรมดังกล่าว และการใช้ประโยชน์สามารถศึกษาได้จาก Amaral  (2001),  
Harry et  al.,  (1998),  FAO  (2001),  Karp et al. (1997), Kristensen  et al. (2001), Krutovskii and 
Neale (2001), Ratnam (2001), Szmidt (1995) Szmidt and Wang (2000) และ Wang and Szmidt 
(2001), ส่วนวิธ ีการศึกษาในเครื ่องหมายโมเลกุลทางพันธุกรรมบางชนิด เช่น เครื ่องหมายดีเอ็นเอชนิด                   
ไมโครแซทเทลไลท์ (Microsatellites) ได้สอดแทรกอยู่ในการศึกษาวิจัยความหลากหลายทางพันธุกรรมของ
ไม้ป่าและพืชป่าในบทต่อๆ ไป 
การใช้เครื่องหมายโมเลกุลในการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมไม้ป่า 

ในการศึกษาวิจัยโดยการใช้เครื ่องหมายโมเลกุลในการสำรวจทรัพยากรพันธุกรรมที่ตำแหน่ง
จำเพาะของยีน สามารถที่จะให้ข้อมูลเกี่ยวกับจำนวนและการกระจายของความผันแปรทางพันธุกรรมทั้ง
ภายในและระหว่างประชากร นอกจากนี้การวิเคราะห์ข้อมูลเครื่องหมายของยีนสามารถที่จะทำให้ทราบถึงค่า
การประเมินอัตราการผสมข้าม ซึ่งสามารถที่จะสำรวจการเปลี่ยนแปลงของพันธุกรรมที่เกิดจากปัจจัยต่างๆที่มี
ผลต่อระบบการสืบพันธุ์ที่ศึกษาได้ ซึ่งข้อมูลที่ได้จากการใช้เครื่องหมายโมเลกุล  จึงมีคุณค่าต่อการวินิจฉัย
แหล่ง(ประชากร) ของชนิดพันธุ์ที่ศึกษา   ซึ่งเหมาะสมต่อการอนุรักษ์และการปรับปรุงพันธุ์เพื่อใช้ประโยชน์
ได้ (Changtragoon and Szmidt, 1997) ดังนั้นจะพบว่า เครื่องหมายโมเลกุล (Molecular markers) มี
ประโยชน์ต่อการประยุกต์ใช้ในการอนุรักษ์ป่าไม้หลายด้าน 
 นอกจากนี้ยังสามารถใช้เป็นการสืบหาประวัติความเป็นมาและความสัมพันธ์ทางภูมิศาสตร์ระหว่างกลุ่ม
ของชนิดพันธุ์ (Hedrick, 2001)   การใช้เครื่องหมายโมเลกุลทางพันธุกรรมทำให้การศึกษาวิจัยระบบการ
สืบพันธุ์ได้ง่ายขึ้นไม่ว่าจะศึกษาการเคลื่อนย้ายของยีนและการกระจายของเมล็ดพันธุ์ ผลจากการศึกษา
ดังกล่าวทำให้มีประโยชน์ต่อการใช้ข้อมูลในการดำเนินการโดยการอนุรักษ์และปรับปรุงพันธุ์   เช่น  ทำให้
ทราบว่าควรจะสุ่มตัวอย่างเท่าไหร่ที่เป็นตัวแทนของแหล่ง (ประชากร) การวางแผนสวนผลิตเมล็ดพันธุ์และ
การจัดการที่เหมาะสมการจัดทำแปลงขยายพันธุ์ไม้ป่า เพื่อการอนุรักษ์และปรับปรุงพันธุ์ที่ถูกต้องและเหมาะสม  
(Haines, 1994)  นอกจากนี้การใช้เครื่องหมายโมเลกุลอาจจะสามารถนำมาใช้วัดค่าที่ต้องการที่เหมาะสมต่อ
การจัดทำการอนุรักษ์ในถิ่นกำเนิดและนอกถิ่นกำเนิดของไม้ป่าที่มีประสิทธิภาพได้ เช่น   การมีลักษณะเฉพาะ 
(Identity) ความเหมือนกัน (Similarity) โครงสร้างทางพันธุกรรมและข้อมูลพื้นฐานทางพันธุกรรมของแต่ละ
ต้น สายพันธุ์ แหล่ง (ประชากร) และชนิดพันธุ์ (Karp et al., 1996) ซึ่งข้อมูลที่ได้จากการศึกษาสามารถ
นำมาดำเนินการโดยสรุปดังนี้ 

1.  เพื่อจำแนก วินิจฉัยชนิดพันธุ์และความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของชนิดพันธุ์และการสืบหาความ
เป็นมาของการวิวัฒนาการของกลุ่มของชนิดพันธุ์ที่ศึกษา 

2.  เพื่อวินิจฉัย Clones และ Ramets ใน Gene bank เพื่อป้องกันและตรวจสอบการเขียนชื่อ 
Clones ผิด การซ้ำซ้อนและกำจัดการปนเปื้อนของพันธุกรรมที่ไม่พึงประสงค์ 

3.  เพื่อประเมินขนาดและการกระจายตัวของความผันแปรทางพันธุกรรมและความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมภายในและระหว่างแหล่ง (ประชากร) 
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4.  เพื่อประเมินระบบการสืบพันธุ์ (อัตราการผสมตัวเองและผสมข้าม)  และการถ่ายเทของยีน 
5.  เพื่อประเมินสถานภาพทรัพยากรพันธุกรรมป่าไม้ เพื่อเป็นแนวทางพิจารณาการอนุรักษ์ในถิ่น

และนอกถ่ินกำเนิด โดยอาศัยข้อมูลดังกล่าวข้างต้น 
6.  เพื่อให้การบริหารจัดการอนุรักษ์ป่าไม้อย่างมีประสิทธิภาพเต็มที่ควรประมวลผลการศึกษาความ

หลากหลายทางพันธุกรรมโดยใช้เครื ่องหมายโมเลกุลร่วมกับ การศึกษาลักษณะการปรับตัวและนิเวศ
ภูมิศาสตร์ (Changtragoon, 2003a) 
การประยุกต์ใช้เครื่องหมายโมเลกุลเพื่อใช้ในการอนุรักษ์พันธุกรรมของไม้ป่าในประเทศไทย 

ควรจะดำเนินการ 2 ข้ันตอน กล่าวคือ 
1.  ควรใช้เครื่องหมายโมเลกุลในการประเมินสถานภาพของข้อมูลพื้นฐานทางพันธุกรรมของป่า     

ที่เคยปลูกเพื่อจัดทำการอนุรักษ์นอกถิ่นกำเนิด และแหล่งที่ ใช้ในการอนุรักษ์ในถิ่นกำเนิด ซึ่งเคยจัดทำและ
ดำเนินการโดยใช้วิธีวนวัฒน์วิจัยดั้งเดิมในไม้ป่าชนิดต่างๆ เพราะการศึกษาดังกล่าวสามารถใช้ในการตรวจสอบ
ว่าป่าอนุรักษ์นอกถิ่นกำเนิดที ่ปลูกมาจากต้นพันธุ์ (Clones and  ramets)ว่าถูกต้องหรือไม่และมีความ
หลากหลายทางพันธุกรรมเพียงพอต่อการที่เป็นตัวแทนของแหล่งทางพันธุกรรมชนิดพันธุ์นั้นๆ เพื่อการ
อนุรักษ์หรือไม่ ถ้าไม่เพียงพอก็ต้องมีการสำรวจศึกษาเพิ่มเติม โดยใช้เครื่องหมายโมเลกุลศึกษาและคัดเลือก 
เพื่อให้ได้ตัวแทนที่เหมาะสม 

2.  สามารถใช้ในการประยุกต์ในการประเมินสถานภาพทรัพยากรทางพันธุกรรมของชนิดพันธุ์       
ที่แปลงอนุรักษ์พันธุกรรมยังไม่ได้จัดตั้งและดำเนินการมาก่อน ซึ่งสามารถดำเนินการโดยศึกษาความผันแปร
ทางพันธุกรรมภายในและความหลากหลายทางพันธุกรรมระหว่างแหล่ง (ประชากร) ระบบการสืบพันธุ์และ
ถ่ายเทของยีนโดยการศึกษา  ที่ใช้เครื่องหมายโมเลกุลดังกล่าว สามารถใช้เป็นแนวทางได้ว่าควรจะเก็บ
ตัวอย่างอย่างไรและที่ไหน เพื่อใช้สำหรับการจัดตั้งแปลงอนุรักษ์พันธุกรรมนอกถิ่นกำเนิดและสามารถ
วินิจฉัยได้ว่าแหล่งหรือประชากรใดเหมาะที่จะจัดทำเป็นแหล่งอนุรักษ์พันธุกรรมในถิ่นกำเนิด   อย่างไรก็ตาม
ในการที่จะให้ได้ผลเต็มที่ควรจะต้องมีการประมวลผลร่วมกับข้อมูลลักษณะการปรับตัวและการสำรวจนิเวศ
ภูมิศาสตร์ด้วย (Changtragoon, 2005) 
การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม (Genetic Diversity) 

ในประเทศไทยมีการอนุรักษ์พันธุกรรมในไม้ป่าหลายชนิด  ซึ่งได้มีการจัดตั้งแปลงธนาคารยีน 
(Gene bank) การอนุรักษ์พันธุกรรมนอกถิ่นกำเนิด (Ex situ gene conservation) และการอนุรักษ์ในถิ่น
กำเนิด (In situ gene conservation) ซึ่งมักจะดำเนินการโดยใช้วนวัฒน์วิธีดั้งเดิม เช่น การคัดเลือกแม่ไม้  
การทดสอบถิ่นกำเนิด (Provenance trails)   หลังจากนั้นการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมโดยการ
ใช้เครื ่องหมายโมเลกุลทางพันธุกรรม ได้ถูกนำมาใช้ศึกษาพันธุ์ไม้ป่าหลายชนิด เช่น ไม้สัก (Tectona 
grandis) (Changtragoon and Szmidt, 2000) ไ ม ้ สน  (Pinus spp.)  (Changtragoon and Finkeldey, 
1995a)  ไม้ยางนา (Diptercarp alatus) (สุจิตรา และ บุญชุบ, 2542; Changtragoon, 2001b) ไม้โกงกาง  
เช่น ไม้โกงกางใบเล็ก (Rhizophora apiculata) ไม้โกงกางใบใหญ่ (สุจิตรา, 2550)  ไม้พะยูง (สุจิตรา และ
คณะ, 2561; สุจิตรา และคณะ 2562) ไม้ชิงชัน (สุจิตรา และคณะ, 2564; สุจิตรา และกิตติยา 2564) เป็นต้น 



26 
 

ดังสรุปในตารางที่ 2.1 ส่วนการศึกษาความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างพันธุ์ไม้ในไม้ป่าและพืชป่าบางชนิด
ในประเทศไทย ได้สรุปในตารางที่ 2.2 ซึ่งรายละเอียดในการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมและการ
ประเมินสถานภาพทรัพยากรพันธุกรรมไม้ป่าหลายชนิดตลอดจนแนวทางการคัดเลือกแหล่งพันธุกรรมเพื่อ
การอนุรักษ์ จะกล่าวบทถัดๆ ไป 
การศึกษาระบบการสบืพันธุ์ (Mating system) 
 ระบบการสืบพันธุ์สามารถศึกษาได้โดยการประเมินอัตราการผสมข้าม สัมประสิทธิ์การผสมพันธุ์ใน
หมู่เครือญาติ และการถ่ายเทของยีนโดยการใช้เครื่องหมายโมเลกุลที่มีลักษณะข่มคู่กัน ( Codominant 
markers)  เช่น เครื่องหมายไอโซเอนไซม์ยีน (Isoengyme gene markers) และเครื่องหมายไมโครเซทเทล์ไลท์ 
(Microsatellite markers) ตารางที่ 2.3 ได้แสดงให้เห็นถึง การประเมินอัตราการผสมข้ามในป่าเขตร้อน
เปรียบเทียบกับไม้ป่าในประเทศไทยที่แตกต่างกันไปในแต่ละชนิดพันธุ์ อย่างไรก็ตามแม้ภายในชนิดเดียวกัน
ก็พบว่ามีความแตกต่างกันในระหว่างแหล่ง (ประชากร) และระหว่างต้นดังแสดงใน ตารางที่ 2.4 และตาราง
ที่ 2.5 ซึ่งข้อมูลในการศึกษาดังกล่าวจะเป็นประโยชน์ต่อการคัดเลือกเมล็ดพันธุ์ เพื่อใช้ในการอนุรักษ์
พันธุกรรมไม้ป่า  การฟื้นฟูป่า และปลูกป่า ภาพที่ 2.1  ได้แสดงให้เห็นถึงลักษณะด้อยอันผลมาจากการผสม
ตัวเองในหมู ่ เคร ือญาติในการผสมตัวเองในไม้  Picea abies ที ่ม ีอายุ 61ปี (Eriksson et al.,1973; 
Hattemer et al., 1993)  

ดังนั้นในการหลีกเลี่ยงลักษณะด้อยที่เกิดจากการผสมพันธุ์กันในหมู่เครือญาตินั้น จึงควรคัดเลือก
วัสดุพันธุ์ และเมล็ดพันธุ์ก่อนการปลูกป่า โดยการวินิจฉัยว่าต้นใดและแหล่ง (ประชากร) ใดที่มีอัตราผสมข้าม
ค่อนข้างสูง เพื่อที่จะทำให้มีความสามารถในการรอดตายเติบโตดีและต้านทานต่อโรคและแมลง รวมถึงการ
ปรับตัวให้เข้ากับสิ่งแวดล้อมที่ไม่มีทางคาดการณ์ได้ในอนาคต 
 ซึ่งรายละเอียดในการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของไม้ป่าและพืชป่าที่มีคุณค่าทาง
เศรษฐกิจและระบบนิเวศน์ของประเทศไทย โดยเป็นตัวแทนของระบบนิเวศและชนิดป่าที่หลากหลายนี้     
จะขอกล่าวพอสังเขปในบทถัดๆไป
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ตารางที่ 2.2  การเปรียบเทียบความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างแหล่งประชากรของพันธุ์ไม้ป่าและพืชป่า 
บางชนิดในประเทศไทย 

 
ตารางที่ 2.3  การประเมินอัตราการผสมข้าม (tm) โดยใช้ไอโซเอนไซม์ยีนและ mixed mating model  

ที่มา: ดัดแปลงมาจาก Finkeldey, 1998 และ สุจิตรา, 2543 
 

ชนิด 
(Species) 

ความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างแหล่ง 
(Genetic differentiation among 

populations) 

เอกสารอ้างอิง 

Pinus khasya 
Pinus merkusii 
 
Tectona grandis 
Mitragyna brunonis 
Dipterocarpus alatus 
 
Calamus pulustris 
Cycas siamensis 
Paphiopedilum exul 
Bambusa bambos 
Rhizophora apiculata 
Rhizophora mucronata 
Dalbergia cochinchinensis 
Dalbergia oliveri 

0.023 (2.3%) 
0.104(10.4%) 

 
0.234(23%) 

0.110(11.0%) 
0.182(18.2%) 
0.128(13%) 

0.259(25.9%) 
0.078(7.8%) 
0.082(8%) 
0.243(24%) 
0.250(25%) 
0.210(21%) 
0.13(13%) 
0.18(18%) 

Szmidt et al., 1996a 
Changtragoon and Finkeldey, 1995a; 1995b 
Changtragoon and Finkeldey, 2000 
Changtragoon and Szmidt, 1999, 2000 
Changtragoon and Finkeldey, 2000  
สุจิตรา และบุญชบุ, 2542 
Changtragoon, 2001b 
Changtragoon et al., 2001 
Changtragoon and Finkeldey, 2000 
จักรพันธ ์และ สุจิตรา, 2548 
รังสัน และ สุจิตรา, 2548 
สุจิตรา, 2550 
สุจิตรา, 2550 
สุจิตราและคณะ, 2561 
สุจิตราและคณะ, 2564 

ชนิด (Species) อัตราการผสมข้าม (tm) เอกสารอ้างอิง 
Shorea megistophylla 0.71 - 0.87 Murawski et al., 1994 
Stemonoporus oblongifolius 0.84 Murawski and Bawa, 1994 
Shorea congestiflora 0.874 Murawski et al., 1994 
Shorea trapezifolia 0.519 - 0.602 Murawski et al., 1994 
Pterocarpus indicus 0.908 Finkeldey et al., 1998; 1999 
Pinus merkusii 0.017 - 0.843 Changtragoon and Finkeldey, 1995a 
Tectona grandis 0.95 Kjaer and Suangtho, 1995 
Tectona grandis 0.83 Kertardikara and Prat, 1995  
Tectona grandis  0.872 – 0.995 Changtragoon  and Szmidt, 1999  
Pterocarpus macrocarpus 0.719 – 0.959 Liengsiri et al., 1995 
Calamus palustris 0.862 – 0.980 สุจิตรา (ข้อมูลทีย่ังไม่เผยแพร่) 
Rhizophora apiculata  0.2 - 0.97  สุจิตรา, 2550 
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ตารางที ่ 2.4   การประเมินค่าของอัตราการผสมข้ามของประชากรไม้โกงกางใบเล็ก (Rhizophora 
apiculata) ในประเทศไทย  

 
ช่ือประชากร 

(Population names) 
จังหวัด 

(Provinces) 
Multilocus 
t estimate  

Single locus 
t estimate  

Difference 
tm - ts  

อ. กันตัง ตรัง 0.978 0.189  0.994 0.197  -0.016 .076  
อ. ขลุง จันทบุร ี 1.00   0.109  0.998 0.024   0.0020.092  

บางขุนเทียน กรุงเทพ 0.241 0.091  0.214 0.091   0.000  

ที่มา: สุจิตรา, 2550 
 
ตารางที่ 2.5  การประเมินค่าของอัตราการผสมข้ามระหว่างต้นของประชากรไม้โกงกางใบเล็ก อำเภอกันตัง  

จังหวัดตรัง ประเทศไทย  
 

หมายเลขของต้น อัตราการผสมข้าม 
(Outcrossing rate) Multilocus estimate 

02 0.750.11 
03 0.270.09 
04 1.000.00 
06 0.510.14 
12 0.260.13 
15 1.000.00 
16 1.000.00 

ที่มา: สุจิตรา, 2550 
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ภาพที ่  2.1  การเก ิด Inbreeding depression ของปร ิมาตรเนื ้อไม้ Picea abies  อาย ุ 61 ป ี  อัน

เนื ่องมาจากการผสมตัวเองซึ ่งจะเห็นว่าปริมาตรเนื ้อไม้น้อยกว่าต้นที ่เกิดจาก Open 
pollination อย่างเด่นชัด (ที่มา Eriksson et al., 1973; Hattemer et al., 1993)  
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บทท่ี 3  
วิธีการพัฒนาเครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท์ (microsatellites markers)           

ในไม้ป่าพร้อมกรณีศึกษา   
คำนำ 

 การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมและการพิสูจน์ลายพิมพ์ดีเอ็นเอของต้นไม้จะต้องใช้

เครื่องหมายดีเอ็นเอที่มีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูงซึ่งอยู่ในนิวเคลียส โดยปัจจุบันเครื่องหมายดีเอ็นเอ

ที่นิยมใช้คือไมโครแซทเทลไลท์ (microsatellites markers) ซึ ่งในบางกรณีไม้บางชนิดที่มีเอกสารทาง

วิชาการว่าได้มีการพัฒนาเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดนี้แล้วก็สามารถที่จะนำเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดนั้นๆมา

ใช้ได้ถ้าเป็นชนิดเดียวกันหรือเป็นสกุลเดียวกันโดยจะต้องนำมาทดสอบในห้องปฏิบัติการ หากในบางกรณีไม้

บางชนิดไม่มีการพัฒนาเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดนี้มาก่อน จึงต้องมีการพัฒนาขึ้นขึ้นมาในห้องปฏิบัตินั้นๆ ใน

กรณีนี้จึงขอนำเสนอวิธีการพัฒนาเครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท์  ตามวิธีการของ Pandey (2005) ที่ได้

ประมวลข้อมูลและใช้เป็นแนวทางในการดำเนินการพัฒนาเครื่องหมายดีเอ็นเอในห้องปฏิบัติการดีเอ็นเอของ

กรมอุทยานแห่งชาติ สัตว์ป่า และพันธุ์พืชในไม้ป่าหลายชนิดดังนี้ 

Microsatellites หรือ Simple Sequence Repeats (SSRs) 

Pandey (2005) กล่าวว่าไมโครแซทเทลไลท์เป็นส่วนของดีเอ็นเอที่แสดงลำดับนิวคลีโอไทด์ซ้ำ ๆ ทีละ 

1-6 นิวคลีโอไทด์ ซึ่งเรียงต่อกันในทิศทางเดียวกันตลอด (Hancock, 1999) เรียกอีกอย่างว่า Short Tandem 

Repeats (STR) หรือ Simple Sequence Repeats (SSRs) ไมโครแซทเทลไลท์แบ่งออกเป็น mononucleotide 

(รูปแบบที่มีนิวคลีโอไทด์ซ้ำตัวเดียว), dinucleotide (รูปแบบที่มีนิวคลีโอไทด์ซ้ำ 2 ตัว), trinucleotide (รูปแบบ

ที่มีนิวคลีโอไทด์ซ้ำ 3 ตัว) และอื่น ๆ ขึ้นอยู่กับจำนวนของนิวคลีโอไทด์ไมโครแซทเทลไลท์แบ่งออกเป็นสอง

ประเภท คือ 1. แบบต่อเนื่อง (ไมโครแซทเทลไลท์บริสุทธิ์) 2. แบบไม่ต่อเนื่อง (ไมโครแซทเทลไลท์ไม่บริสุทธิ์ แต่

ผสมกับนิวคลีโออื ่นๆ ภายในชุดซ้ำ)ไมโครแซทเทลไลท์ส่วนใหญ่พบในบริ เวณ non-coding regions (เช่น 

introns) ของจีโนมและพบได้น ้อยมากในบริเวณ coding regions (exons) ของจีโนม (Hancock, 1995)           

ไมโครแซทเทลไลท์ที่มีความหลากหลายสูงและถูกนำมาใช้ประโยชน์มากที่สุดคือ ไมโครแซทเทลไลท์แบบต่อเนื่อง 

(Weber, 1990) ในจีโนมของสิ่งมีชีวิตเกือบทุกชนิดจนถึงขณะนี้มีการตรวจพบไมโครแซทเทลไลท์มีความถี่สูงกว่า

ที่คาดไว้ (Hancock, 1999) ไมโครแซทเทลไลท์ดูเหมือนจะกระจายอย่างสม่ำเสมอกันทั่วทั้งจีโนม Edwards et 

al. (1991) ได้ตรวจสอบตำแหน่งไมโครแซทเทลไลท์ในจีโนมของมนุษย์ พวกเขาสังเกตว่าอย่างน้อยใน 1 ชุดซ้ำ

ของ SSR จะมีขนาดความยาวอยู่ที่ 300 - 500 กิโลเบส สาเหตุของความแปรปรวนสูงของไมโครแซทเทลไลท์คือ

อัตราการกลายพันธุ์ที่สูง อัตราการกลายพันธุ์ในไมโครแซทเทลไลท์จะสูงกว่าเมื่อเทียบกับอัตราการกลายพันธุ์

โดยทั ่วไปซึ ่งอยู ่ในระดับ 10-9-10-10 (Hancock, 1999) Levinson and Gutman (1987) พบว่าจะอยู ่ที่

ประมาณ 10-2 ต่อการจำลอง DNA ใน E. coli และ Weber and Wong (1993) พบว่าอยู่ที่ประมาณ 10-3 
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ต่อตำแหน่งและในแต่ละชั่วรุ่นของมนุษย์ ในแมลงหวี่พบอัตราการกลายพันธุ์ที่ค่อนข้างต่ำกว่าคือประมาณ 

6x10-6 (Schug et al., 1997) โดยทั่วไปอัตราการกลายพันธุ์ของลำดับไมโครแซทเทลไลท์คือประมาณ      

10-3 - 10-5 ต่อตำแหน่งและต่อรุ่น (Edwards et al. 1992; Schlötterer and Tautz, 1992; Bowcock et al., 1994; 

Forbes et al., 1995) Microsatellites ดูเหมือนจะมีอยู่ในพืชน้อยกว่าเมื่อเทียบกับสัตว์มีกระดูกสันหลัง 

(Lagercrantz et al., 1993) ในแง่ของประเภทชุดซ้ำ dinucleotide repeat (GT)n ถูกพบบ่อยที่สุดใน

จีโนมของมนุษย์และดูเหมือนจะพบยากที่สุดในจีโนมของพืช ในขณะที่ (AT)n จะถูกพบมากที่สุดในพืช 

(Lagercrantz et al., 1993; Pandey, 2005) 

การพัฒนาเครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท์ (SSRs) 
 การพัฒนาเครื่องหมายไมโครแซทเทลไลต์ Pandey (2005) ไดใ้ช้วิธีการที่พัฒนาโดย Fischer and 
Bachmann (1998)  

ทั้งนี้ได้สรุปขั้นตอนการพัฒนาเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดไมโครแซทเทลไลท์ (microsatellites 
markers) มีวิธีการ 13 ขั้นตอนดังนี้ คือ 1. การสกัดดีเอ็นเอ 2. การย่อยจีโนมิกดีเอ็นเอ  3. การเชื่อมต่อเส้น   
ดีเอ็นเอกับ adapters 4. การ hybridization ของโพรบโอลิโกนิวคลีโอไทด์ 5. การแยกด้วยแม่เหล็ก 6. การ
ชะล้าง 7. การเพิ่มปริมาณ PCR  8. การโคลนเข้าสู่  plasmid vector 9. การถ่ายสารพันธุกรรมเข้าสู่ 
Bacterial 10. Colony PCR 11. การหาลำดับดีเอ็นเอในโคโลนี 12. ออกแบบไพรเมอร์ และ 13. การ
ทดสอบไพร์เมอร์ (ภาพที่ 3.1) รายละเอียดการพัฒนาเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดไมโครแซทเทลไลท์ศึกษาได้
จาก Pandey (2005)  โดยวิธีการดังกล่าวข้างต้นได้นำมาประยุกต์ใช้ในการพัฒนาเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิด      
ไมโครแซทเทลไลท์ในไม้ป่า คือ ไม้พะยูง 10 ตำแหน่ง (สุจิตรา และคณะ 2552) ไม้สะเดา 11 ตำแหน่ง 
(Boontong et al., 2009) ไม้มะขามป้อม (Pandey and Changtragoon, 2012) โดยขอยกการพัฒนา
เครื่องหมายดีเอ็นเอในไม้พะยูงเป็นกรณีศึกษา ซึ่งมีรายละเอียดดังต่อไปนี้ 
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การพัฒนาไมโครแซทเทลไลทม์าร์กเกอร์ในไม้พะยูง (Developing microsatellite markers in 
Dalbergia cochinchinensis Pierre.) 
บทนำ 

ไม้พะยูง (Dalbergia cochinchinensis Pierre.) เป็นไม้มีค่าทางเศรษฐกิจที่สำคัญของประเทศ
ไทย มีการใช้ประโยชน์ของไม้พะยูงอย่างแพร่หลาย ทั้งในรูปของการใช้ประโยชน์จากเนื้อไม้ที่มีสีสันและ  
ลวดลายสวยงามจนถือได้ว่าเป็นไม้ที่มีราคาแพงที่สุดชนิดหนึ่งในตลาดโลก  ทำให้ไม้พะยูงในประเทศไทย
กำลังเผชิญกับสภาวะที่ล่อแหลมต่อการสูญพันธุ์และมีผลกระทบต่อความหลากหลายทางพันธุกรรม  ใน
ปัจจุบันมีการลักลอบตัดไม้พะยูงในพื้นที่อุทยานแห่งชาติ เขตรักษาพันธุ์สัตว์ป่า และป่าสงวน มากขึ้น        
(น้าชาติ, 2551) ซึ่ง IUCN (2006) ได้จัดไม้พะยูงอยู่ในสถานภาพมีแนวโน้มใกล้สูญพันธุ์ (Vulnerable) 
ดังนั้นการอนุรักษ์พันธุกรรมของไม้พะยูง จึงเป็นกิจกรรมที่สำคัญและเร่งด่วน อย่างไรก็ตามในการอนุรักษ์
พันธุกรรมของไม้พะยูงอย่างมีประสิทธิภาพจำเป็นต้องทราบสภาพความหลากหลายทางพันธุกรรมของไม้
พะยูงซึ่งสามารถดำเนินการโดยการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมโดยใช้ไมโครแซทเทลไลท์มาร์กเกอร์แต่
เนื่องจากยังไม่มีผู้ใดพัฒนาไมโครแซทเทลไลท์มาร์กเกอร์ชนิดนี้มาก่อนจึงจำเป็นต้องมีการพัฒนามาร์กเกอร์ชนิด
นี้ขึ้นมา (สุจิตรา และคณะ, 2552) 

ทั้งนี้ไมโครแซทเทลไลท์ดีเอ็นเอ หรือที่เรียกว่า simple sequence repeat (SSR) เป็นเครื่องหมาย
ทางพันธุกรรมอย่างหนึ่งซึ่งเป็นดีเอ็นเอที่มีลำดับเบสซ้ำเรียงตัวกันประมาณ  1-6 นิวคลีโอไทด์ โดยมีการซ้ำ
ติดต่อกันไปเรื่อยๆ เป็นช่วงยาวตั้งแต่ 2 ซ้ำขึ้นไป มีกระจายอยู่ทั่วไปในจีโนม (Litt and Luty, 1989; Handcock, 
1999) ปัจจุบันไมโครแซทเทลไลท์เป็นดีเอ็นเอมาร์กเกอร์ ที่นิยมในในการประเมินความหลากหลายทาง
พันธุกรรม เพราะให้ความแตกต่างทางพันธุกรรมสูงและแสดงให้เห็นสภาพข่มร่วมกัน จึงมีประโยชน์ใน
การศึกษาโครงสร้างทางพันธุกรรม ระบบการสืบพันธุ์  การเคลื่อนย้ายและการถ่ายเทของยีนระหว่าง
ประชากร 

ในการศึกษาในครั้งนี้ สุจิตรา และคณะ (2552) ได้พัฒนาไมโครแซทเทลไลท์มาร์กเกอร์ที่เหมาะสม
สำหรับไม้พะยูง เพื่อสามารถนำไปใช้ศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมในระดับประชากร เพื่อใช้เป็น
ข้อมูลพื้นฐานในการศึกษาระบบการสืบพันธุ์และลายพิมพ์ดีเอ็นเอในการพิสูจน์เอกลักษณ์ของไม้พะยูงเพื่อใช้
ประโยชน์ในการวินิจฉัยต้นพันธุ์และแหล่งที่มาเพื่อป้องกันการลักลอบตัดไม้พะยูงและเพิ่มประสิทธิภาพใน
การอนุรักษ์ไม้พะยูงในอนาคต 
วัสดุและวิธีการศึกษาวิจัย 

การพัฒนาไมโครแซทเทลไลทม์าร์กเกอร์ครั้งนี้ใช้ตามวิธีการของ Fischer and Bachmann (1998)    
โดยสุจิตรา และคณะ (2552) ได้นำใบอ่อนของไม้พะยูง มาสกัดดีเอ็นเอโดยใช้ชุดสกัดสำเร็จรูป  DNeasy® 
Plant Mini Kit (Qiagen, Hilden) จากนั้นนำดีเอ็นเอที่ได้จากการสกัดข้างต้นมาตัดด้วยเอ็นไซม์ตัดจำเพาะ 
RsaI ซ ึ ่ ง มี ต ำ แหน ่ ง จดจำค ื อ  GT/AC และต ่ อด ้ ว ย  adapter ซ ึ ่ งม ี ลำด ั บเบสด ั งนี้  adapter I, 
5’CTCTTGCTTACGCGTGGACTA3’ และ adapter II, 5’TAGTCCACGCGTAAGCAAGAGCACA3’ จากน ั ้นทำความ
สะอาดชิ้นดีเอ็นเอที่ได้ด้วยชุด MinEluteTM Gel Extraction kit (QIAGEN, Hilden) ตรวจสอบชิ้นดีเอ็นเอที่ได้
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ด้วยการทำพีซีอาร์แล้วนำดีเอ็นเอมาจับกับโอลิโกนิวคลีโอไทด์ซึ ่งสังเคราะห์ขึ ้นมาเป็นชุดซ้ำแบบ                
ไดนิวคลีโอไทด์ชนิด (CT)10 เพื่อให้จับกับส่วนที่เป็นไมโครแซทเทลไลท์ที่เป็น GA โดยใช้ MagneSphere® 
Magnetic Separation (Promega) จากนั้นนำดีเอ็นเอที่ได้จากการทำ hybridization มาตรวจสอบด้วยการทำ PCR 
อีกครั้งหนึ่งจากนั้นดีเอ็นเอที่ได้จากการทำไฮบริไดเซชั่นนำมาเชื่อมต่อกับดีเอ็นเอพาหะ pGEM-T easy vector 

system (Promega) แล้ว transformation เข้าสู ่ แบคทีเรีย E. coli  DH5α คัดเลือกโคโลนีที่ได้โดยใช้    
X-gal เพื่อให้ได้โคโลนีสีฟ้าและสีขาวนำโคโลนสีีขาวทีไ่ด้มาเลี้ยงเพื่อเพิ่มปริมาณ และนำมาสกัดพลาสมิดดว้ย 
GenEluteTM Plasmid Miniperp kit (Sigma) นำพลาสมิดที ่ได ้มาหาลำดับเบสของชิ ้นดี เอ ็นเอ โดยใช้  BigDye 
Terminator v3.1 Cycle Sequencing Kit (Applied Biosystem) และใช้ universal primer คือ SP6 และ T7 
ซึ ่ งมีลำดับ เบสเป็น  ‘5 ATTTAGGTGACACTATAG 3’ และ  5’ TAATACGACTCACTATAGGG 3’ 
ตามลำดับและทำพีซีอาร์ตามวิธีการซึ่งแนะนำโดย Applied Biosystem หาลำดับเบสโดยใช้เครื่องหาลำดับ
เบสอัตโนมัติ ABI Prism 3100-Avant Genetic Analyzer (Applied Biosystem Foster City, CA) นำชิ้นดีเอ็นเอที่
มีส่วนของไมโครแซทเทลไลท์มาออกแบบไพรเมอร์ โดยใช้โปรแกรม primer 3 (Rozen and Skaletsky, 2000) 
ผลการศึกษาวิจัยและวิจารณ์ 

จากการหาลำดับเบส ชิ้นดีเอ็นเอจาก 80 clones จาก genomic libraries สุจิตราและคณะ (2552) พบส่วนที่
เป็นไมโครแซทเทลไลท์ทั้งหมดมี 55 ชิ้นดีเอ็นเอ(clones)คิดเป็น เปอร์เซ็นต์ 76.36% ซึ่งประกอบด้วยส่วนที่
เป็นชุดซ้ำแสดงดังภาพที่ 3.2 โดยมีชุดซ้ำ CA/AC 23 ชิ้น, ชุดซ้ำ TG/GT 25ชิ้น, ชุดซ้ำ TA/AT 3 ชิ้น, ชุดซ้ำ 
GA/AG 3 ชิ้น และชุดซ้ำ CT/TC 1 ชิ้น มีความยาวโดยเฉลี่ยของชุดซ้ำเท่ากับ 9 ชุดซ้ำ (18 bp) โดยชุดซ้ำที่
สั้นที่สุดคือ (TC)3 และชุดซ้ำที่ยาวที่สุดคือ (GT)31 จากการนำชิ้นดีเอ็นเอที่มีส่วนของไมโครแซทเทลไลท์มา
ออกแบบไพร์เมอร์ โดยใช้โปรแกรม primer 3 (Rozen and Skaletsky, 2000) ส่วนที่ออกแบบไม่ได้นั้น
เนื่องจากส่วนที่เป็นชุดซ้ำนั้นอยู่ติดกับส่วนที่เป็นดีเอ็นเอเวคเตอร์มากเกินไปซึ่งมีจำนวนทั้งหมด 13 ชิ้น และ
จากการทดสอบคู่ไพรเมอร์ทั้ง 42 คู่ ในเบื้องต้นพบว่า มี 10 คู่ไพรเมอร์ที่มี polymorphism แสดงดังภาพที่ 
3.3 ตำแหน่งที่ให้อัลลีลต่ำสุดคือ 2 อัลลีล และตำแหน่งที่ให้อัลลีลสูงสุดคือ 5 อัลลีลโดยมีค่าเฉลี่ยของอัลลีล
เท่ากับ 3.5 อัลลีลต่อตำแหน่งดังแสดงในตารางที่ 3.1 
 
 
 
 
 
 
 
ภาพที่ 3.2 แสดงส่วนที่เป็นไมโครแซทเทลไลท์ซึ่งพบในไม้พะยูง (A) แสดงส่วนที่เป็นชุด CA 27 ซ้ำ  

(B) แสดงส่วนที่เป็นชุด TA 7 ซ้ำและ GT 16 ซ้ำ (ที่มา: สุจิตรา และคณะ, 2552) 
 

A 

B 



37 
 

 
 

 
 
 

 
 

 
ภาพที่ 3.3   แสดงรูปแบบอัลลีลของตัวอย่างไม้พะยูงโดยใช้คู่ไพรเมอร์ที่ออกแบบได้ (A) แสดงรูปแบบอัลลลี

ที่แตกต่างกันของไพรเมอร์ Delb_120 (B) แสดงรูปแบบอัลลีลที่แตกต่างกันของไพรเมอร์  
Delb_90 (ที่มา: สุจิตรา และคณะ, 2552) 

 
ตารางที่ 3.1 แสดงไพรเมอร์ที่มี polymorphism ในไม้พะยูง  

ไพรเมอร์ ลำดับเบสแกน ลำดับเบส ขนาดของ
ผลผลิตพีซีอาร์  

จำนวนอัลลีล/ 
ตำแหน่ง 

DELB_1 (GA)3 F: TTACGCGTGGACTAACCTAAG 157 3 
  R: AAAGCTCCTTGCTCAGCACT   
DELB_10 (GA)3 F: GCTTACGCGTGGACTAACCT 239 2 
  R: CAGGCCCTTGAGCTCTATCA   
DELB_18 (CA)6 F: ACATCTCCGTCTCGCTCACT 163 3 
  R: TTGTCGTTTTGGGGAGAGTC   
DELB_44 (GA)4 F: AACAGGCCCTTCTGTTGAAA 191 3 
  R: AGAATGAAGGCGTCTTTTCG   
DELB_46 (GT)24 F: GCCTCCTAGTCCTTAGCGAGT 167 5 
  R: CCTGGGCGAATAAATGGATA   
DELB_57 (GAA)7 F: GGTGGTTTGGGATTGAGATG 202 3 
  R: TCTTCCCCCTCATCCTTTTT   
DELB_239 (AG)3 F: GATCCTGCCTGCTATGCACT 203 3 
  R: AAGGGGGTTTTAGGTGAGGA   
DL4 (AT)13 F: AAATCAAGAGCATTGGGTCAA 166 5 
  R: TTCACAGGTTTCGTCGTTCC   
DELB_120 (CA)3 F: GTGGGTCAAGCCACCAAA 195 5 
  R: GACTGGGCCCATTTGAGTAA   
DELB_90 (TA)3 F: GGGTACCCTTACCGTATATCTTCC 201 3 
 

เฉลี่ย 
 R: TGGATTCCCCTGTTGAACTC 

 
  

3.5 

  
ที่มา: สุจิตรา และคณะ, 2552 
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สรุปผลการศึกษาวิจัยและวิจารณ์ 
การพัฒนาไมโครแซทเทลไลท์ไม้พะยูงโดยการหาลำดับเบสจากทั้งหมด 80 clones พบส่วนที่เป็น

ไมโครแซทเทลไลท์ทั้งหมด 55 clones สามารถออกแบบไพรเมอร์ได้ 42 คู่ และจากการทดสอบคู่ไพรเมอร์
ทั้ง 42 คู่ ในเบื้องต้นพบว่า มี 10 คู่ไพรเมอร์ที่มี polymorphism ตำแหน่งที่ให้อัลลีลต่ำสุดคือ 2 อัลลีล และ
ตำแหน่งที่ให้อัลลีลสูงสุดคือ 5 อัลลีลโดยมีค่าเฉลี่ยของอัลลีลเท่ากับ 3.5 อัลลีลต่อตำแหน่ง (สุจิตรา และ
คณะ 2552) 

อย่างไรก็ตาม ในไม้ชนิดอื่นที่มีการพัฒนาเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดไมโครแซทเทลไลท์แล้ว เช่น    
ไม้สัก ได้ดำเนินการทดสอบเครื่องหมายดีเอ็นเอแล้ว จำนวน 10 ตำแหน่ง (Verhaegen et al., 2005)      
ไม้ประดู่ จำนวน 12 ตำแหน่ง (Li et al., 2010) และไม้ชิงชัน จำนวน 7 คู่ (Hartvig et al., 2017) ซึ่งข้อมูล
ดังกล่าวสามารถนำมาใช้ศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม และลายพิมพ์ดีเอ็นเอได้ 

 ส่วนในไม้ที่ไม่เคยมีการพัฒนาเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดไมโครแซทเทลไลท์มาก่อนจะต้องใช้เวลา
อย่างน้อย 1 ปี ค่าใช้จ่ายประมาณ 400,000 บาท แต่ในปัจจุบันสามารถจ้างให้บริษัทพัฒนาเครื่องหมาย    
ดีเอ็นเอชนิดนี้ได้โดยมีค่าใช้จ่ายประมาณ 20,000 บาท/ชนิดพืช/ชนิดเครื่องหมายดีเอ็นเอ ในกรณีที่มี
การศึกษาตัวอย่างชนิดไม้ที่มีความใกล้เคียงกันมาแล้วก็สามารถนำมาใช้ได้  
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บทท่ี 4 
การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมในไม้สนสองใบ  
(Pinus merkusii) โดยใช้เครื่องหมายไอโซเอนไซม์ยีน 

 
คำนำ 

ไม้สนสองใบ (Pinus merkusii) เป็นไม้สนเขาเพียงหนึ่งในสองชนิดของประเทศไทยเท่านั้นที่ขึ้นตาม
ธรรมชาติ (Cooling, 1968)  ซึ่งมีความสำคัญต่อระบบเศรษฐกิจและนิเวศวิทยาของประเทศไทยอย่างมาก  
ทั้งนี้เพราะมีเนื้อเยื่อ(Fibers) ยาวและมีคุณภาพดี เหมาะต่อการทำเนื้อเยื่อกระดาษ (FAO/UNDP, 1968)  
นอกจากนี้ยังมียาง Resin และเนื้อไม้ที่สวยงามเหมาะต่อการทำอุตสาหกรรมก่อสร้างและเครื่องเรือนแต่
เนื่องจากไม้สนสองใบมีปัญหาในเร่ืองการเจริญเติบโตในช่วงระยะแรกคือมี Grass stage ประกอบกับปัญหา
ในการเพาะกล้าไม้ซึ่งมีเปอร์เซ็นต์การงอกต่ำ และเก็บเมล็ดไว้ได้ไม่นาน นอกจากนี้ยังมีปัญหาเรื่องไฟและน้ำ
ท่วม ตลอดจนปัญหาการบุกรุกทำลาย ลักลอบตัด และเจาะยางสนจากไม้สนสองใบเป็นจำนวนมาก อย่างน่า
เป็นห่วง (Sa-ardavut et al., 1988)  แม้ว่าโครงการ DANIDA จากรัฐบาล เดนมาร์คได้ให้ความช่วยเหลือใน
การคัดเลือกพันธุ์โดยการทำแปลงทดลองถิ่นกำเนิดนานาชาติ (International provenance trials) ป ี1970 
และการอนุรักษ์ยีนในถิ่นกำเนิด (In situ gene conservation) ปี 1979 ไม้สนสองใบในสถานะปัจจุบันซึ่ง
อยู่ในสภาพที่น่าเป็นห่วงอยู่ เพราะไม้สนสองใบในแหล่งธรรมชาติได้ลดน้อยลงไปเรื่อย ๆ ตลอดจนการผลิต
เมล็ดไม้ก็ลดลงไปมาก ซึ่งไม่พอต่อการรองรับการปลูกสร้างสวนป่าในปัจจุบันและอนาคต ถ้าจะให้มีปริมาณ
เมล็ดไม้สนสองใบตามที่ Pausajja et al. (1988) ได้เคยประเมินไว้ 
 ด ้วยเหต ุผลด ังกล ่าวข ้างต ้น Changtragoon and Finkeldey (1995a)  จ ึงได ้ศ ึกษาความ
หลากหลายทางพันธุกรรมในไม้สนสองใบเพื ่อหาแนวทางในการอนุรักษ์ยีนไม้สนสองใบ โดยการใช้
เครื่องหมายไอโซเอนไซม์ยีน (Isoenzyme gene marker)  เป็นตัวช่วยวินิจฉัยว่าการที่เมล็ดไม้สนสองใบมี
เปอร์เซ็นต์การงอกต่ำมีผลมาจากการเกิดการผสมตัวเองหรือไม่  (Selfing) และระบบสืบพันธุ์ (Mating 
system ) เป็นอย่างไร จะได้ช่วยในการปรับปรุงการผสมข้ามให้มากขึ้น นอกจากนี้ยังสามารถอาศัยข้อมูล
ของความถี่ของยีน (Allele frequency) ในการวินิจฉัยแหล่งที่มา (Provenances) ได้และความผันแปรทาง
พันธุกรรม (Genetic variation) ในการวินิจฉัยว่าเมล็ดไม้สนสองใบ ควรจะเก็บอย่างไร และจากท้องที่ไหน 
เพื่อนำไปปลูกสร้างสวนป่าและการอนุรักษ์ยีนต่อไป 
วัสดุและวิธีการศึกษาวิจัย 

Changtragoon and Finkeldey (1995a) ได้เก็บเมล็ดสนสองใบจาก 11 แหล่ง(ประชากร) ที่
กระจายตามป่าธรรมชาติทางภาคเหนือ และภาคตะวันออกเฉียงเหนือ โดยเก็บจำนวน 8  - 30 แบบ         
สุ่มตัวอย่างที่เป็นตัวแทนของประชากร  บางประชากรมีน้อย เช่น ที่หมู่บ้านภูมินิยม จังหวัดสุรินทร์  มีความ
หนาแน่นของประชากรต่ำจึงต้องเก็บเมล็ดต่อต้นเพิ่มขึ้นจากแหล่งอ่ืน จาก 6 เมล็ดต่อต้น เป็น 15 เมล็ดต่อ
ต้น ดังแสดงตามตารางที่ 4.1 เมื่อได้เมล็ดมาแล้วได้นำมาแยก Embryo และ Endosperm  เพื่อศึกษา     
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ไอโซเอนไซม์ 11 ระบบ โดยวิธี Horizontal starch gel electrophoresis  ซึ ่งดัดแปลงจากวิธีการของ 
Changtragoon and Finkeldey (1995b)   ซึ่งสามารถวินิจฉัยไอโซเอนไซม์ยีน ได้ 17 ตำแหน่ง ดังแสดงใน
ตารางที่ 4.2 เมื่อได้ข้อมูลจากการศึกษาแล้วนั้นได้วิเคราะห์ข้อมูลทางสถิติโดยใช้คอมพิวเตอร์โปรแกรม 
BIQSYS (Swofford and Selander, 1981) และ GSED (Gillet, 1994)  เพื่อใช้วิเคราะห์ความหลากหลาย
ทางพันธุกรรม และใช้ MLT Computer program  (Ritland and Jain, 1981; Ritland, 1990) เพื ่อใช้
ประเมินอัตราการผสมข้าม 
 
ผลการศึกษาวิจัยและวิจารณ์ 

ในการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมในไม้สนสองใบ 11 แหล่ง (ประชากร) ในประเทศไทย
โดยการใช้ไอโซเอนไซม์ยีน (Isoenzyme gene) 14 ตำแหน่ง (Loci)  Changtragoon and Finkeldey 
(1995a) พบว่ามีค่าความหลากหลายทางพันธุกรรมที่ต่ำคือมีแค่ 5.8เปอร์เซ็นต์ (He=0.058) อย่างไรก็ตาม 
ไม้สนสองใบที่ห้วยทา จังหวัดศรีสะเกษมีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูงที่สุด  ดังแสดงในตาราง 4.3     
ส่วนความแตกต่างของยีนระหว่างแหล่งก็มีค่าต่ำเช่นกัน (d=0.034)  แต่ถ้าวัดสัดส่วนของความแตกต่างทาง
พันธุกรรมระหว่างแหล่งเมื่อเทียบกับความผันแปรทางพันธุกรรมทั้งหมดทุกแหล่งมี 10.4  เปอร์เซ็นต์ 
(Fst=0.104) ดังแสดงในตารางที่ 4.4  และภาพที่ 4.1  ส่วนผลการวิเคราะห์ค่าของความสมดุลของประชากร 
(Hardy-Weinberg expectations) นั้นโครงสร้างทางพันธุกรรมของเมล็ดสนที่เก็บมาศึกษานั้นพบว่ามีค่า
ของเฮทเทอโรไซโกต (Heterozygotes)  มีค่าต่ำกว่าค่าความสมดุลของประชากรในเกือบทุกแหล่ง 
(ประชากร) ในขณะที่จากการศึกษาในตัวอย่างที่มาจากต้นสนสองใบในแต่ละแหล่ง (ประชากร)พบว่าไม่มี
ความแตกต่างจากค่าของสมดุลของประชากร (Changtragoon and Finkeldey, 1995a) 

สำหรับการประเมินอัตราการผสมข้ามจากไม้สนสองใบ 9 ใน 10 แหล่ง (ประชากร) พบว่า มีอัตรา
การผสมตัวเองค่อนข้างสูง (0.017 < tm < 0.65) ดังแสดงในตารางที่ 4.5 ทั้งนี้อาจเนื่องจากการที่มีจำนวน
ต้นของไม้สนสองใบส่วนใหญ่ในแต่ละแหล่ง (ประชากร) มีอยู่น้อยประกอบกับมีอายุค่อนข้างมากทำให้
ข้อจำกัดในการออกดอก ทำให้โอกาสที่ดอกจะออกพร้อมกันจึงมีน้อย จึงอาจเป็นเหตุผลหนึ่งที่ทำให้         
ไม้สนสองใบมีค่าสัมประสิทธิ์การผสมในหมู่เครือญาติ ( Inbreeding coefficient) ค่อนข้างสูง นั่นก็คือ       
มีอัตราการผสมตัวเองสูงนั่นเอง  (Changtragoon and Finkeldey, 1995a) 
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ตารางที่ 4.2  ไอโซเอนไซม์ 11 ระบบที่ใช้ศึกษา และตำแหน่งของไอโซเอนไซม์ยีน 17 ตำแหน่งที่ได้ถูก
วินิจฉัย  

 

ระบบของไอโซเอนไซม์ 
(Isoenzyme system) 

อักษรย่อ 
(Abbreviation) 

รหัสของเอนไซม์ 
(Enzyme code) 

ตำแหน่งของไอโซเอนไซม์ยีน 
(Gene Loci) 

Leucine aminopeptidase LAP 3.4.11.1 Lap-A, Lap-B 

Glutamate-oxaloacetate tranaminase GOT 2.6.1.1 Got-A, Got-B, Got-C 

Glutamate dehydrogenase GDH 1.4.1.3 Gdh-A 

Formate dehydrogenase FDH 1.2.1.2 Fdh-A 

Malate dehydrogenase MDH 1.1.1.37 Mdh-A, Mdh-B, Mdh-C 

Shikimate dehydrogenase SKDH 1.1.1.25 Skdh-A 

6-phosphogluconate dehydrogenase 6-PGDH 1.1.1.44 6-pgdh-A, 6-pgdh-B 

Phosphoglucomutase PGM 2.7.5.1 Pgm-A 

Glucose-6-phosphat-dehydrogenase G-6-PDH 1.1.1.49 G-6-pdh-B 

Isocitrate dehydrogenase IDH 1.1.1.42 Idh-A 

Diaphorase DIA 1.6.4.3 Dia-A 

 
ที่มา: Changtragoon and Finkeldey, 1995a 
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ตารางที่ 4.3 การศึกษาความผนัแปรทางพันธุกรรมภายในประชากร  

 
หมายเหตุ : Percentage of polymorphic gene loci (PPL; and 95% criterions), mean number of  

alleles per locus (A/L), gene pool allelic diversity (υ ), gene pool differentiation within 

population δ T (= “expected heterozygosity” He), average observed heterozygosity, and 

hypothetical gametic diversity (υgam) 

ที่มา: Changtragoon and Finkeldey, 1995a

แหล่งประชากรที่ศึกษา N PPL 
(no) 

PPL 
(95%) 

A/L υ δ T 

(=He) 
H0 υgam 

หมู่บ้านวัดจันทร์1 (Ban Wat 
Chan) จ.เชียงใหม่   

126 50.0 21.4 1.6 1.040 0.038 0.019 1.781 

หมู่บ้านวัดจันทร์2 (Ban Wat 
Chan) จ.เชียงใหม ่

108 57.1 21.4 1.6 1.050 0.048 0.037 2.019 

อ.ขุนยวม (Khun Yuam) 
จ.แม่ฮ่องสอน 

126 35.7 7.1 1.4 1.029 0.029 0.006 1.552 

อ.อมก๋อย (Omkoi) จ.เชียงใหม ่ 139 50.0 21.4 1.7 1.082 0.076 0.042 3.532 
จ.พิษณุโลก1 (Pitsanuloke1)  180 50.0 21.4 1.8 1.097 0.088 0.063 4.602 
จ.พิษณุโลก2 (Pitsanuloke2) 156 42.9 14.3 1.4 1.051 0.048 0.032 2.270 
หมู่บ้านหนองค(ูNong Khu) อ.สังขะ 
จ.สุรินทร์  

150 42.9 21.4 1.6 1.075 0.070 0.051 3.257 

หมู่บ้านภูมินยิม(Poomniyom) 
อ.สังขะจ.สรุินทร ์

120 28.8 7.1 1.3 1.041 0.039 0.030 2.093 

ห้วยทา (Huey Tha)จ.ศรีสะเกษ 138 57.1 35.7 1.6 1.112 0.109 0.061 6.213 
อ.โขงเจียม (Kong Chiam)  
จ.อุบลราชธาน ี

108 50.0 21.4 1.5 1.058 0.055 0.044 2.361 

อ.บุณฑริก (Buntarik)จ.
อุบลราชธาน ี

180 42.9 14.3 1.6 1.044 0.042 0.025 1.932 

ค่าเฉลี่ย   139.1 46.1 18.8 1.6 1.062 0.058 0.037 2.873 
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ภาพที่ 4.1 การวิเคราะห์ Cluster analysis (UPGMA) โดยใช้ Nei’s genetic distance ที่ยนี 16 ตำแหน่ง

ในการศึกษาใบไมส้นสองใบ 11 ประชากร (ที่มา: Changtragoon and Finkeldey, 1995a) 
 
ตารางที่ 4.5 การประเมินอัตราการผสมข้ามที่ยนีตำแหนง่เดียว ( ts ) และ มียีนหลายตำแหน่ง ( tm)      
 

แหล่ง(ประชากร) ts tm 
1.หมู่บ้านวัดจันทร์1 (Ban Wat Chan) จ.เชียงใหม่   0.424+0.307 0.444+0.322 
2. หมูบ่้านวัดจันทร์2 (Ban Wat Chan) จ.เชียงใหม่ 0.571+0.204 0.593+0.202 
3. อ.อมก๋อย (Omkoi) จ.เชียงใหม่ 0.014+0.011 0.017+0.013 
4. อ.ขุนยวม (Khun Yuam) จ.แม่ฮ่องสอน 0.385+0.102 0.422+0.120 
5. จ.พิษณุโลก1 (Pitsanuloke1)  0.600+0.134 0.644+0.154 
6. จ.พิษณุโลก2 (Pitsanuloke2) 0.372+0.099 0.395+0.095 
7. หมูบ่้านหนองคู (Nong Khu) อ.สังขะ จ.สุรินทร์  0.433+0.114 0.455+0.115 
8. หมูบ่้านภูมินิยม (Poomniyom) อ.สังขะ จ.สุรินทร์ 0.767+0.145 - 
9. ห้วยทา (Huey Tha) จ.ศรีสะเกษ 0.395+0.068 0.468+0.077 
10. อ.โขงเจียม (Kong Chiam) จ.อุบลราชธานี 0.863+0.068 0.843+0.087 
11. อ.บุณฑริก (Buntarik) จ.อุบลราชธานี 0.396+0.089 0.400+0.088 

ที่มา: Changtragoon and Finkeldey, 1995a 
 
 
 
 



46 

 

ข้อเสนอแนะในการอนุรักษ์พันธุกรรมไม้สนสองใบ 
จากพื้นฐานผลจากการศึกษาวิจัยดังกล่าวข้างต้น จึงได้เสนอแนะให้มีการอนุรักษ์ทรัพยากรทาง

พันธุกรรมของไม้สนสองใบ (P. merkusii) อย่างมีประสิทธิภาพในการอนุรักษ์ในถิ ่นกำเนิด ( In situ 
conservation) ที่แหล่ง (ประชากร) ห้วยทา จังหวัดศรีสะเกษ เนื่องจากมีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูง
ที่สุดเมื่อเทียบกับแหล่งอื่นและควรคัดเลือกแหล่งสำหรับการอนุรักษ์พันธุกรรมในถิ่นกำเนิดสำหรับภาค
ตะวันออกเฉียงเหนือที่มีความหลากหลายทางพันธุกรรมที่สูงลดลงมา เช่น ที่แหล่ง (ประชากร) หมู่บ้าน
หนองคู จังหวัดสุรินทร์และอำเภอโขงเจียม จังหวัดอุบลราชธานี และแหล่ง (ประชากร) ที่อยู่ทางภาคเหนือ 
เช่น หมู่บ้านวัดจันทร์ จังหวัดเชียงใหม่ นอกจากการอนุรักษ์พันธุกรรมในถิ่นกำเนิดควรมีการอนุรักษ์นอกถิ่น
กำเนิดด้วยข้อดีในการดำเนินการดังกล่าวนั้น เนื่องจากการอนุรักษ์นอกถ่ินกำเนิดจะทำให้บริหารจัดการง่าย 
และช่วยทำให้มีการปลูกป่าไม้สนสองใบนอกถิ่นกำเนิดที่มีอายุใกล้เคียงกัน และมีความหนาแน่นของต้นสูง  
จึงทำให้เพิ่มโอกาสที่ทำให้มีการออกดอกพร้อมกัน ซึ่งจะทำให้อัตราการผสมตัวเองลดลงกว่าในพื้นที่
ธรรมชาติดังเดิมที่มีอายุมากแล้ว ดังนั้นจึงขอแนะนำดังนี้คือ ควรจัดทำแปลงอนุรักษ์นอกถิ่นกำเนิด 3-6 
แปลง อย่างน้อยควรมีหนึ่งแปลงในแต่ละภูมิภาคที่มีการกระจายพันธุ์ทางธรรมชาติของ ไม้สนสองใบขึ้น  
กล่าวคือในภาคเหนือ ภาคกลางและตะวันออกเฉียงเหนือในการเก็บเมล็ดไม้สนสองใบนั้นควรเก็บจาก
ประมาณ 20 ต้น จาก 3 แหล่ง (ประชากร) ที่อยู่ในภูมิภาคเดียวกัน เนื่องจากไม้สนสองใบมีความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมค่อนข้างต่ำ  ดังนั้นจำนวนที่กล่าวถึงจะมีข้อมูลและฐานทางพันธุกรรมที่เพียงพอสำหรับการ
อนุรักษ์ไม้สนสองใบนอกถิ่นกำเนิดในประเทศไทย ซึ่งเมล็ดจากภูมิภาคเดียวกันควรเก็บโดยสุ่มที่เป็นตัวแทน
ของภูมิภาคและนำมารวมกันอย่างทั่วถึง (Bulked) และปลูกเป็นแปลงปลูกนอกถิ่นกำเนิดที่มีขนาดแต่ละ
แปลง 6.25 ไร่ (1 เฮกเตร์) ซึ่งควรทำ 2 แห่ง ที่ง่ายต่อการปกป้องดูแลในแต่ละภูมิภาค ดังนั้นเมื่อรวมทุก
ภูมิภาคแล้วควรปลูกป่าเพื ่อทำเป็นแปลงอนุรักษ์นอกถิ ่นกำเนิด  รวมทั ้งหมด 37.5ไร่ (6 เฮกเตร์) 
(Changtragoon and Finkeldey, 1995a) 
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บทท่ี 5 
การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของไม้สกั (Tectona grandis) 

 
5.1 การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของไม้สักในประเทศไทย  โดยการใช้เครื่องหมายไอโซ
เอนไซม์ยีน 
คำนำ 
 ไม้สัก (Tectona grandis) เป็นไม้เขตร้อนที่ผลัดใบ  ซึ่งมีการกระจายพันธุ์ตามธรรมชาติในเขต
ประเทศอินเดีย  พม่า ไทย ลาว และอินโดนีเซีย (ส่วนใหญ่บนเกาะชวา แต่สันนิษฐานว่าเป็นป่าปลูกในอดีต) 
เนื่องจากความต้องการไม้สักมีเพิ่มขึ้นอย่างมาก ทำให้ได้มีการนำเอาไม้สักไปปลูกในประเทศต่างๆ ในเขต
ร้อน และกึ่งเขตร้อนหลายประเทศ (Kaosa - ard, 1986) ในประเทศไทยไม้สักมีการกระจายพันธุ ์ตาม
ธรรมชาติในท้องที่ภาคเหนือ เช่น จังหวัดแม่ฮ่องสอน เชียงราย เชียงใหม่ ลำปาง แพร่ อุตรดิตถ์ และตาก 
และภาคกลาง ในจังหวัดกาญจนบุรี อย่างไรก็ตามพื้นที่ที่มีไม้สักขึ้นไดถู้กทำลายไปมาก (Kjaer et al., 1996)  
ทำให้ต้องมีการอนุรักษ์แหล่งพันธุกรรมของไม้สักไว้  ดังนั ้นการที่จะอนุรักษ์พันธุกรรมของไม้สักให้มี
ประสิทธิภาพ ควรที่จะทราบพื้นฐานพันธุกรรมของไม้สักก่อน ดังนั้น Changtragoon and Szmidt (1999) 
จึงได้ศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมและโครงสร้างทางพันธุกรรมของไม้สักเพื่อเป็นพื้นฐานในการวาง
แผนการอนุรักษ์พันธุกรรมไม้สักให้อย่าง มีประสิทธิภาพต่อไป ซึ่งรายละเอียดการศึกษาดังกล่าวมีดังต่อไปนี้ 
วัสดุและวิธีการศึกษาวิจัย 

Changtragoon and Szmidt (1999) ได้สำรวจและเก็บตัวอย่างผลไม้สัก (Tectona grandis) 
แบบสุ่ม 11 แหล่ง (Population) จากป่าธรรมชาติในทางภาคเหนือและภาคกลางของประเทศ เช่น ในจังหวัด
เชียงใหม่ เชียงราย ลำปาง แม่ฮ่องสอน แพร ่ตาก อุตรดิตถ์ และกาญจนบุรี ดังแสดงในตารางที่ 5.1.1 

การศึกษาไอโซเอนไซม์ (Isoenzyme analysis) 
 เมล็ดได้ถูกคัดแยกออกจากผลเป็นจำนวน 40 เมล็ดต่อแหล่ง และสกัดเอนไซม์จากเมล็ดแต่ละเมล็ด
ในบัฟเฟอร์ (Homogenizing buffer) และจุ่มในกระดาษกรองและนำไปแยกโมเลกุลของเอนไซม์ในแผ่น
แป้ง (Starch gel) ในเครื่องอิเล็คโตรฟอเรซีสแบบแนวนอน (Horizontal electrophoresis) เป็นเวลา 4 - 
5 ชั ่วโมง หลังจากนั ้นนำแผ่นแป้งไปตัดแผ่นบางประมาณ  1 – 2 มิลลิเมตร แล้วนำไปย้อมสีสำหรับ 
enzymes ชนิดต่างๆ ตามตารางที ่ 5.1.2 ดังวิธ ีการของ Conkel et al. (1982); Changtragoon and 
Finkeldey 1995b; Changtragoon et al. (1996a)  
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ตารางที่ 5.1.1  แหล่ง (ประชากร) ไม้สัก(Tectona grandis) ที่ทำการศึกษา  

ที่มา: Changtragoon and Szmidt, 1999 
 
 
 
 
 
 

แหล่ง 
(Population no.) 

ช่ือแหล่ง และสถานท่ี 
(Population name and 

location) 

ลองติจูด และแลตติจดู 
(Longtitude and Latitude) 

ความสูงเหนือ
ระดับน้ำทะเล 
(Altitude) 

1 อ.เชียงดาว จ.เชียงใหม ่
Chiangdao, Chiangmai 

E 98 57’ 36” N 19 21’36” 390 ม. 

2 อ.ฮอด จ.เชียงใหม ่
Hod, Chiangmai  

E 98 36’      N 18 11’24” 343 ม. 

3 หมู่บ้านบ้านใหม่ อ.แม่ทะ  
จ.ลำปาง 
Banmai Maetha, Lampang 

E102 55’ 48” N 1816’48” 233 ม. 

4 อช.ถ้ำผาไทย จ.ลำปาง 
Thumpathai, Lampang 

E 99 58’ 48”  N 18 45’ 290 ม. 

5 ดอยประตูผา จ.ลำปาง 
Prathupa, Lampang 

E140 40’ 48” N 1346’48” 380 ม. 

6 อ.แม่สะเรียง จ.แมฮ่่องสอน 
Maesaraeng, Mae Hongson 

E 97 58’ 48”  N 18 9’ 320 ม. 

7 หมู่บ้านแก่งปะลอม จ.กาญจนบรุ ี
Kangpalom, Kanchanaburi 

E 98 52’ 12” N 1421’36” 98 ม. 

8 หมุ่บ้านวังน้ำวน จ.กาญจนบรุ ี
Wangnamwon, Karnchanaburi 

E 98 52’ 12” N 2421’36” 98 ม. 

9 สวนรุกขชาติโป่งสลี จ.เชียงราย 
Pongsaree, Chaingrai 

E 99 49’ 48”  N 19 54’ 400 ม. 

10 ต.สะเอียบ อ.สอง จ.แพร ่
Mae Saaeab, Prae 

E100 10’ 48” N 1827’36” 197 ม. 

11 อ.ทองผาภูมิ จ.กาญจนบุร ี
Thongphaphum, Karnchanaburi 

E 98 47’       N 14 43’    98 ม. 
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ตารางที่ 5.1.2 รายชื่อของระบบไอโซเอนไซม์ที่ใช้ในการศึกษา  
ระบบของไอโซเอนไซม์ 

( Isoenzyme system ) 
อักษรย่อ 

( Abbreviation ) 
รหัสของเอนไซม์ 

( Enzyme code ) 

1. Leucine aminopeptidase 
2. Glutamate-oxaloacetate transaminase 
3. Glutamate dehydrogenase 
4. Isocitrate dehydrogenase 
5. 6-Phosphogluconate dehydrogenase 
6. Phosphoglucomutase 
7. Malate dehydrogenase 
8. Glucose 6-phosphate dehydrogenase 
9. Diaphorase 
10. Formate dehydrogenase 
11. Shikimate dehydrogenase 
12. NDH-dehydrogenase 
13. Phosphoglucose-isomerase 

LAP 
GOT 
GDH 
IDH 

6-PGDH 
PGM 
MDH 

G-6PDH 
DIA 
FDH 
SKDH 
NDH 
PGI 

3.4.11.1 
2.6.1.1 
1.4.1.3 
1.1.1.42 
1.1.1.44 
2.7.5.1 
1.1.1.37 
1.1.1.49 
1.1.4.3 
1.6.99.3 
1.1.1.25 
1.6.99.1 
5.3.1.9 

ที่มา: Changtragoon and Szmidt, 1999 
การคำนวณทางสถิติ (Statistical analysis) 

 ศึกษาภาพแบบของเอนไซม์ที ่ปรากฏบนแผ่นแป้งที ่ได้ย้อมสีแล้ว  เพื ่อแปรเป็นลักษณะทาง
พันธุกรรมของตัวอย่างเมล็ดแต่ละเมล็ดและแต่ละแหล่ง  การคำนวณทางสถิติได้ใช้คำนวณหาความถี่ ของยีน 
ความหลากหลายทางพันธุกรรม ความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างแหล่ง โดยใช้  BIOSYS Computer 
program (Swofford and Selander, 1981) และ TFPGA Computer program (Miller, 1997) 

ผลการศึกษาวิจัยและวิจารณ์ 
 จากการศึกษาไอโซเอนไซน์ 13 ระบบ (Systems)  โดย Changtragoon and Szmidt (1999) 
สามารถวินิจฉัย Putative Isoenzyme genes ได้14 ตำแหน่ง ตามตารางที่ 5.1.3 ซึ่งพบว่า GOT-3,PGM-
1,MDH-1,IDH-1,G6P-1,6PD-2 เป ็น Polymorphic loci ส่วน GOT-1,GOT-2,MDH-3,FDH-1,DIA-1,DIA-
2,NDH-1 เป็น Monomorphic loci  จำนวนอัลลีล (Allele) สูงสุดต่อตำแหน่งของยีน (Maximum alleles 
per locus) มีอยู่ 3 อัลลีล (Allele) ซึ่งความถี่ของยีนในแต่ละตำแหน่งในแต่ละแหล่ง (ประชากร) ได้แสดงใน
ตารางที่ 5.1.4  ส่วน Polymorphic loci  ของไม้สักแต่ละแหล่งได้แสดงในตารางที่ 5.1.5  ซึ่งมีค่าตั้งแต่ 0 - 
28.6 เปอร์เซ็นต์ โดยเฉพาะไม้สักที่อำเภอแม่สะเรียง จังหวัดแม่ฮ่องสอนและโปงสาลี จังหวัดเชียงราย มี  
Polymorphic loci  สูงสุดโดยมีค่า 28.6 เปอร์เซ็นต์  ส่วนรองลงมาคือ ตำบลสะเอียบ จังหวัดแพร่ มีค่า 
21.4 เปอร์เซ็นต์  ส่วนแหล่งไม้สักที่เหลือมีค่า 7.1 เปอร์เซ็นต์ และการศึกษาความแตกต่างทางพันธุกรรม
ระหว่างแหล่งไม้สัก (Theta P) พบว่ามีค่า 0.028 (3 เปอร์เซ็นต์) ซึ ่งนับว่าไม่สูงนักแต่ก็สอดคล้องกับ
การศึกษาของ Kjaer and Suangtho, (1995)  ซึ่งศึกษา Isoenzyme genetic variation  กับไม้สักจาก
หลายประเทศในเอเชีย และแอฟริกา ซึ่งมีค่าความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างแหล่ง (Fst = 0.038) ส่วน
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ไม้สักที่ถ้ำผาไท จังหวัดลำปาง ไม่มี   Polymorphic loci เลย ในตารางที่ 5.1.6 และภาพที่ 5.1.1ได้แสดง
ความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างแหล่ง เมื่อเทียบกับไม้สักแหล่งอ่ืน 

อย่างไรก็ตาม Kertardikara and Prat (1995) ได้ศึกษา Isoenzyme variation จากไม้สักหลาย
แหล่งโดยเปรียบเทียบกับไม้สักจากประเทศไทย อินโดนีเซีย Ivory cost และ Tanzania พบว่ามีค่า Fst = 
0.12  ซึ่งนับว่ามีค่าความแตกต่างระหว่างแหล่งสูงกว่า  ทั้งนี้อาจเป็นเพราะได้ใช้ Polyacrylamide gel 
electrophoresis ซึ ่งต่างจากการศึกษาครั ้งนี ้และของ  Kjaer and Suangtho (1995) ที ่ใช้ Starch gel 
electrophoresis และใช้  Isoenzyme systems ที ่ต ่างกัน และจำนวน loci ที ่ศึกษาก็มากกว่า และ
เปรียบเทียบกับแหล่งที่มีความแตกต่างทางภูมิศาสตร์มากกว่า  จึงทำให้ค่าความแตกต่างทางพันธุกรรม
ระหว่างแหล่งมีค่าสูงกว่า ซึ่งคาดว่าการศึกษาในระดับ DNA ของการศึกษาไม้สักในประเทศไทยน่าจะได้ค่า
ความแตกต่างทางพันธุกรรมและความหลากหลายทางพันธุกรรมสูงขึ้นกว่าการศึกษาคร้ังนี้ 
ตารางที่ 5.1.3  ตำแหนง่ของยีนและจำนวนสูงสุดของอัลลีลตอ่ตำแหน่งของยีนที่ศึกษาในแหล่ง (ประชากร) 

ของไม้สัก (Tectona grandis)  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ที่มา: Changtragoon and Szmidt, 1999 
 
 
 
 
 

ตำแหน่งของยีน จำนวนสูงสุดของอัลลีลต่อตำแหน่งของยีน 
GOT-1 1 
GOT-2 1 
GOT-3 2 
PGM-1 2 
MDH-1 3 
MDH-3 1 
IDH-1 2 
FDH-1 2 
DIA-1 1 
DIA-2 1 
G6P-1 3 
6PD-2 3 
NDH-1 1 
NDH-2 1 
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ตางรางที่ 5.1.4   ความถี่ของยนีในทุกประชากรที่ศึกษา  
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ที่มา: Changtragoon and Szmidt, 1999
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อย่างไรก็ตามการศึกษาคร้ังนี้นบัว่าได้ข้อมูลพื้นฐานทางพนัธุกรรมของไม้สักในระดับหนึ่ง และเป็นทีน่่า
สังเกตว่าไมส้ักที่อยู่ทางเหนือสุด เช่น จังหวัดแม่ฮ่องสอนและจงัหวัดเชียงราย มีเปอร์เซ็นต์ของ 
Polymorphic loci ค่อนข้างสูงเมื่อเปรียบเทียบกับแหล่งไม้สักในท้องที่จังหวัดที่ระดับความสูงทาง
ภูมิศาสตร์ต่ำ  ซึ่งจะต้องรอข้อมูลการศึกษาในระดบั DNA ว่ามคีวามสอดคล้องกันหรือไม่  ซึ่งจะกล่าวถึงใน
หัวข้อถัดไป ซึ่งจะมีประโยชน์ตอ่การวางแผนการอนุรักษ์พนัธุกรรมของไม้สักของประเทศไทยได้อย่างมี
ประสิทธิภาพต่อไป นอกจากนี้ Changtragoon and Szmidt (1999) และ Changtragoon (2005) ได้
ศึกษาอัตราการผสมข้ามในสักพบว่าอัตราการผสมข้ามของไมส้กัอยู่ระหว่าง 0.87 - 0.99  ดังแสดงในตาราง
ที่ 5.1.7 ซึ่งแตกต่างตามแหล่ง (ประชากร)  แม้ว่าจะมีอัตราการผสมข้ามค่อนข้างสูงแต่ก็มีพบวา่บางต้นอัตรา
การผสมตัวเองสูงเชน่กัน (Changtragoon and Szmidt, 1999) 
 
ตารางที่ 5.1.6  Matrix of Nei (1978) unbiased genetic distance coefficients ทีต่ำแหนง่ไอโซเอนไซม์ยนี  

ที่มา: Changtragoon and Szmidt, 1999 

ประชากร 
(Population) 

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 

1. อ.เชยีงดาว  
จ.เชยีงใหม ่

*****           

2. อ.ฮอด  
จ.เชยีงใหม ่

0.009 *****          

3. หมู่บ้านบ้านใหม่ 
อ.แมท่ะ จ.ลำปาง 

0.000 0.008 *****         

4. อช.ถ้ำผาไทย  
จ.ลำปาง 

0.000 0.011 0.000 *****        

5. ดอยประตูผา  
จ.ลำปาง 

0.096 0.107 0.094 0.095 *****       

6. อ.แม่สะเรียง   
จ.แม่ฮอ่งสอน 

0.034 0.027 0.034 0.037 0.055 *****      

7. หมู่บ้านแก่ง
ปะลอม อ.ไทรโยค  
จ.กาญจนบุร ี

0.002 0.013 0.002 0.001 0.099 0.031 *****     

8. หมู่บ้านวังนำ้วน  
อ.ไทรโยค  
จ.กาญจนบุร ี

0.010 0.021 0.010 0.010 0.104 0.027 0.004 *****    

9. สวนรุกขชาติ
โป่งสล ีจ.เชยีงราย 

0.015 0.012 0.014 0.016 0.116 0.028 0.013 0.015 *****   

10. ต.สะเอียบ  
อ.สอง จ.แพร ่

0.007 0.006 0.007 0.009 0.098 0.022 0.006 0.007 0.009 *****  

11. อ.ทองภาภูมิ  
จ.กาญจนบุร ี

0.000 0.009 0.000 0.000 0.092 0.033 0.002 0.010 0.015 0.007 ***** 
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ภาพที่ 5.1.1   การวิเคราะห์ Cluster analysis โดยใช้ unweighted pair group method coefficient used: Nei 
(1978) unbiased genetic (ที่มา: Changtragoon and Szmidt, 1999) 

 
ตารางที่ 5.1.7  การประเมินอัตราการผสมข้ามของไม้สัก (Tectona grandis)  

ประชากร (Population) อัตราการผสมข้าม (Outcrossing rate) 
1. สวนรุกขชาติโป่งสลี จ.เชียงราย 
Pongsaree, Chaingrai 

0.963 ±0.070 

2. ต.สะเอียบ อ.สอง จ.แพร ่
Mae Saaeab, Prae 

0.995±0.026 

3. อ. ฮอด จ.เชียงใหม ่
Hod, Chiangmai 

0.939±0.034 

4. หมุ่บ้านบ้านใหม่ อ.แม่ทะ จ.ลำปาง 
Banmai Maetha, Lampang 

0.922±0.084 

5. ดอยประตผูา จ.ลำปาง 
Prathupa, Lampang 

0.889±0.019 

6. อ.แม่สะเรียง จ.แมฮ่่องสอน 
Maesaraeng, Mae Hongson 

0.884±0.059 

7. หมู่บ้านแก่งปะลอม อ.ไทรโยค จ.กาญจนบุร ี
Kangpalom, Kanchanaburi 

0.877±0.114 

8. หมู่บ้านวังน้ำวน อ.ไทรโยค จ.กาญจนบุร ี
Wangnamwon, Kanchanaburi 

0.917±0.085 

ที่มา: Changtragoon and Szmidt, 1999 
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5.2  การประเมินความหลากหลายทางพันธกุรรมของไม้สกัในประเทศไทยโดยใช้เครื่องหมาย   
      อาเอพีด ี(Randomly Amplified Polymorphic DNA (RAPD)) 
คำนำ 
 ไม้สัก (Tectona grandis Linn. F.) เป็นไม้ผลัดใบในป่าเขตร้อน กระจายพันธุ์ตามธรรมชาติในประเทศ
อินเดีย พม่า ไทย ลาว และอินโดนีเซีย (ยังไม่แน่ชัดนักว่าเป็นป่าธรรมชาติ) (Kaosa-ard, 1991; White, 1991)  ซึ่งไม้
สักในประเทศไทยมีการกระจายพันธุ์ไปทางภาคเหนือและภาคกลางในจังหวัด กาญจนบุรี  ไม้สักถือว่าเป็นแหล่งของ
ไม้ที่นำมาใช้ประโยชน์ใช้สอยที่ดีที่สุดในโลกชนิดหนึ่ง  ซึ่งความต้องการที่สูงทำให้ไม้สักถูกนำไปใช้ประโยชน์อย่าง
มากทั้งถูกกฎหมายและผิดกฎหมาย  ทำให้จำนวนของไม้สักในป่าธรรมชาติลดลงไปมาก  ดังนั้นการที่จัดการแหล่ง
พันธุกรรมของไม้สักที่เหลืออยู่ จึงจำเป็นที่จะต้องทราบพื้นฐานทางพันธุกรรมของไม้สักของประเทศไทยว่าความ
หลากหลายทางพันธุกรรมเป็นอย่างไรในแต่ละแหล่ง (ประชากร) ในการศึกษาครั้งนี้ได้ใช้ Randomly Amplified 
Polymorphic DNA (RAPD) markers มาใช้ในการประเมินความหลากหลายทางพันธุกรรมของไม้สักในประเทศไทย 
เพิ่มเติมจากที่เคยศึกษาโดยใช้เครื่องหมายไอโซเอนไซม์มาก่อนหน้านี้ (Changtragoon and Szmidt 2000) 
วัสดุและวิธีการศึกษาวิจัย 
 Changtragoon and Szmidt (2000) ได้เกบ็กิ่งของไมส้ักจำนวน 18 - 45 ต้นต่อแหลง่ (Population) 
จาก 15 แหล่ง (ประชากร) ในท้องที่ทางภาคเหนือและภาคกลางของประเทศ (ตารางที ่5.2.1) เพื่อนำมาปักชำ
เพื่อให้แตกตาและใบอ่อน 
ตารางที่ 5.2.1  ชื่อของแหล่ง (ประชากร) ไม้สัก (Tectona grandis) ที่ศึกษา  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ที่มา: Changtragoon and Szmidt, 2000 

หมายเลขประชากร 
(Population no.) 

ชื่อแหล่ง(ประชากร) 
(Population name) 

จังหวัด 
(Province) 

1 สวนรุกขชาติโป่งสลี อ.เมือง เชียงราย 
2 อุทยานแห่งชาติแม่ยม แพร ่

3 อ.เชียงดาว เชียงใหม่ 
4 อ.ฮอด เชียงใหม่ 
5 หมู่บ้านบ้านใหม่ อ.แม่ทะ ลำปาง 
6 อุทยานแห่งชาติถ้ำผาไทย ลำปาง 
7 ดอยประตูผา อ.งาว ลำปาง 
8 อ.แม่สะเรียง แม่ฮ่องสอน 
9 อุทยานแห่งชาติลานสาง 1อ.เมือง ตาก 

10 อุทยานแห่งชาติลานสาง 2 อ.เมือง ตาก 
11 อุทยานแห่งชาติแม่เมย 1 ตาก 
12 อ. น้ำปาด อุตรดิตถ์ 
13 อ.เทพนิมิต อุตรดิตถ์ 
14 หมู่บ้านแก่งปะลอม อ.ไทรโยค กาญจนบุร ี
15 หมู่บ้านวังน้ำวน อ.ไทรโยค กาญจนบุร ี
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การสกัด DNA  
 Total DNA ของไม้สักได้ถูกสกัดจากใบอ่อนของไม้สักแต่ละต้นโดยใช้ CTAB Buffer ซึ่งขั้นตอนการสกัด
ได้ดัดแปลงมาจาก Doyle and Doyle (1990) และ Changtragoon et al. (1996b) ซึ่ง DNA ที่สกัดได้ ได้นำมา
ละลายและเก็บรักษาใน TE buffer 0.1 mM EDTA 
การวิเคราะห์เครื่องหมายอาเอพีดี (RAPD markers) 
 ในการศึกษาเครื่องหมายอาเอพีดี (RAPD) ในไม้สักได้เตรียมปฏิกิริยาการเพิ่มจำนวน DNA โดยสุ่มดังนี้ : 
ได้ใช้ 25 - 50 ng Template DNA, 0.3 uM Per random primer, 150 uM dNTPs, 1x reaction buffer, 0.5 U 
Tag DNA Polymerese (Quigen) โดยเตรียมในปริมาตร 25 ul (Changtragoon et al., 1996b; Lu et al., 1995) 
 การเพิ่มจำนวน DNA (Amplification) ได้ใช้เครื่อง Thermocycler PTC 100 (MJ Research) โดยการตั้ง
เวลา, อุณหภูมิ, จำนวนรอบที่จะเพิ่มจำนวน DNA แบบอัตโนมัติ Primer ที่ใช้ได้คัดเลือก 20 Primers จาก 220 
Primers จาก Operon Technologies (Alameda, CA, USA) เพื่ อใช ้ ในการศ ึกษาคร ั ้ งน ี ้  หล ั งจากท ี ่ ได้  
Amplification products แล้ว  นำ DNA ที่ถูกเพิ่มจำนวนโดยสุม่มาวิ่งในกระแสไฟฟ้า 80 V ด้วยเครื่อง Submarine 
electrophoresis ที่มี 1.5 เปอร์เซ็นต์ Agarose gel แช่ใน 0.5 x TBE Buffer เป็นเวลา 2 ชั่วโมง 30 นาที โดยมี 1 
Kb ladder (BRL) เป็น DNA standard รูปแบบของ DNA สามารถมองเห็นได้ภายใต้แสง UV และถ่ายภาพและ
บันทึกภาพกล้องวีดีโอและ computer (Changtragoon and Szmidt, 2000) 
การคำนวณทางสถิติ  

สำหรับ Dominant markers เช ่น RAPD Changtragoon and Szmidt (2000) ไม ่สามารถคำนวณ
ค่าความถี่ของยีน (Allele frequencies) ได้โดยตรง  ดังนั้นการคำนวณค่าความถี่ของยีนจะสามารถทำได้โดยใช้วิธี 
Taylor expansion (Lynch and Milligan, 1994)  ตำแหน่งของ RAPD ที่ถือว่าเป็น Polymorphic เมื่อความถี่ของ
ยีนที่พบทั่วไปมากที่สุดไม่เกิน 95 เปอร์เซ็นต์ ของความถี่ของยีนที่พบทั้งหมดในแต่ละตำแหน่ง วิธีการประเมิน
ความถี่ของ Dominant markers ในเนื้อเยื่อที่มีโครโมโซม 2 ชุดนั้นได้สันนิษฐานว่าแหล่ง (ประชากร) ที่ใช้ใน
การศึกษาอยู่ภายใต้ Hardy - Weinberg equilibrium (HWE) การประเมินค่า Gene diversity ได้ใช้การคำนวณ
ของ Nei (1978)  ส่วนการคำนวณ Genetic variation ภายในและระหว่างแหล่ง (ประชากร) ได้การวิเคราะห์โดยวิธี
ของ Weir and Cockerham (1984) และความแตกต่างอย่างมีนัยสำคัญของความถี ่ของยีนได้ใช้วิธีการของ 
Fisher’s exact test (Raymond and Rousset, 1995) การคำนวณดังกล่าวข้างต้นได้ใช้ TFPGA computer 
program (Miller, 1997) 
ผลการศึกษาวิจัยและวิจารณ ์

จากการศึกษา RAPD ในไม้ป่าชนิดต่างๆ Changtragoon and Szmidt (2000) พบว่าจำนวนของ 
Polymorphic loci ค่อนข้างสูง (Isabel et al., 1995) ซึ่งการศึกษาครั้งนี ้ก็สอดคล้องกับการศึกษาข้างต้น ใน
การศึกษาครั้งนี้เราสามารถใช้ 20 Primers ในการวินิจฉัย 51 Putative RAPD Loci ในไม้ป่า RAPD จะมีระดับของ 
Polymorphism พอๆ กันหรือมากกว่า Markers ชนิดอื่น (Chong et al., 1994; Isabel et al., 1995; Liu and 
Furnier, 1993; Szmidt et al., 1996b)  ในการวัดค่า Genetic variability โดย ใช้ RAPD ในการศึกษาครั้งนี้มคีวาม
สอดคล้องกับการศึกษาข้างต้น สัดส่วนของ Polymorphic loci ที่ได้จากการศึกษาครั้งนี ้ที่ 0.95 Criterion พบว่ามี
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ค่าตั้งแต่ 27.4 เปอร์เซ็นต์ - 92.2 เปอร์เซ็นต์ ดังแสดงในตารางที่ 5.2.2 ส่วนค่าของ Gene diversity ก็มีค่าสูง
เช่นกัน คือมีค่าตั้งแต่ 0.110 - 0.373 ในทางตรงกันข้ามพบว่าระดับของ Polymorphism ใน Allozyme จาก
ตัวอย่างของแหล่ง (ประชากร) ที ่ศึกษาในชุดเดียวกันมีค่าต่ำกว่ามาก (Changtragoon and Szmidt, 1997; 
Changtragoon and Szmidt, 1999) ซึ่งสามารถอธิบายได้ว่าสามารถศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมจาก 
RAPD ใน genome ของไม้สักได้ทั่วถึงมากกว่า Allozyme ซึ่งจำกัดอยู่เฉพาะยีนที่ Code proteins เท่านั้น ส่วน
ความแตกต่างทางพันธุกรรมของไม้สักแต่ละแหล่ง (ประชากร) ในการศึกษาครั้งนี้มีค่า 21 เปอร์เซ็นต์ (Theta p = 0.21) 
 ในการศ ึกษา genetic variation ในไม ้ส ักในอด ีตได ้ม ีการศ ึกษาใน  Allozyme เท ่านั้น 
( Kertardikara and Prat 1 9 9 5 ; Kjaer and Seigismund, 1 9 9 6 ; Kjaer et al., 1 9 9 6 ; Kjaer and 
Suangtho, 1995) ซึ่ง Kjaer et al. (1996) ได้ศึกษา Genetic variation ในไม้สักในเอเซีย ซึ่งพบว่ามีค่า
ความแตกต่างระหว่างแหล่ง (ประชากร) น้อยกว่าการศึกษาครั้งนี้ อย่างไรก็ตาม Kertardikara and Prat 
(1995) ได้ศึกษาไม้สักในประเทศไทย อินเดีย และอินโดนีเซีย ซึ่งพบว่ามีความแตกต่างทางพันธุกรรม
ระหว่างแหล่งสูงกว่าของ Kjaer et al. (1996) แต่ก็ยังน้อยกว่าการศึกษาครั้งนี ้จากการศึกษาครั้งนี้ได้
ชี ้ให้เห็นว่าป่าธรรมชาติของไม้ส ักมีความแตกต่างทางพันธุกรรมค่อนข้างสูง ซึ ่งสามารถที ่จะนำมา
ประกอบการวางแผนและจัดการแหล่งอนุรักษ์พันธุกรรมและการปรับปรุงพันธุ์เพื่อการจัดการป่าไม้สักอย่าง
ยั่งยืนต่อไป (Changtragoon and Szmidt, 2000) 
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ตารางที่ 5.2.2   การประเมินความหลากหลายทางพนัธุกรรมในแหล่ง (ประชากร) ของไม้สัก (Tectona grandis)     
 

หมายเลขแหล่ง
(ประชากร) 

(Population no.) 

ชื่อแหล่ง (ประชากร) 
(Population name) 

ค่าเฉลี่ยของขนาด 
ตัวอย่าง  

(Average sample size) 

ค่าเฉลี่ยของตัวอยา่ง
ตำแหน่งที่มีความผันแปร 

ทางพันธุกรรม (%) 
(Polymorphic loci in %) 

ความหลากหลาย 
ทางพันธุกรรม 
Expected 

(Heterozygozity) 
1 สวนรุกขชาติโปงสาลี  

อ.เมือง จ.เชียงราย 
45 58.8 0.205 

2 อุทยานแห่งชาติแม่ยม  
จ.แพร ่

41 82.4 0.343 

3 อ.เชียงดาว จ.เชียงใหม ่ 20 78.4 0.335 
4 อ.ฮอด จ.เชียงใหม่ 33 82.4 0.367 
5 หมู่บ้านบ้านใหม่  

อ.แม่ทะ จ.ลำปาง 
20 80.4 0.373 

6 อุทยานแห่งชาติถ้ำผาไทย   
จ.ลำปาง 

18 68.6 0.334 

7 ดอยประตูผา อ.งาว  
จ.ลำปาง 

34 84.3 0.345 

8 อ.แม่สะเรียง  
จ.แม่ฮ่องสอน 

30 84.3 0.365 

9 อุทยานแห่งชาติลานสาง 1     
อ.เมือง จ.ตาก 

30 80.4 0.347 

10 อุทยานแห่งชาติลานสาง 2  
อ.เมือง จ.ตาก 

20 62.8 0.278 

11 อุทยานแห่งชาติแม่เมย 1 
จ.ตาก 

21 82.4 0.353 

12 อ.น้ำปาด จ.อุตรดิตถ์ 18 50.9 0.226 
13 อ.เทพนิมิต จ.อุตรดิตถ์ 30 92.2 0.371 
14 หมู่บ้านแก่งปะลอม  

อ.ไทรโยค จ.กาญจนบุร ี
20 27.4 0.110 

15 หมู่บ้านวังน้ำวน  
อ.ไทรโยค จ.กาญจนบุร ี

22 72.6 0.297 

ค่าเฉลี่ย  27 72.5 0.309 

ที่มา: Changtragoon and Szmidt, 2000 
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ข้อเสนอแนะในการอนุรักษ์พันธกุรรมไม้สัก 
     จากพื้นฐานข้อมูลการศึกษาวิจัยดังกล่าวข้างต้นโดยใชเ้ครื่องหมายดีเอ็นเอ RAPD ที่มีความผันแปรทางพันธุกรรมสูงกวา่
การใช้ไอโซเอนไซม์ยีนศึกษานัน้ จะเห็นว่าความหลากหลายทางพันธุกรรมของไม้สักมีค่อนข้างสูง และความแตกต่างระหว่าง
แหล่งก็มีค่อนข้างสูงเช่นกัน ดังนั้นควรคัดเลือกสนับสนุนให้อุทยานแห่งชาติและเขตรักษาพันธุ์สัตว์ป่าที่เป็นพื้นที่อนุรักษ์
และมีไม้สักขึ้นอยู่ตามธรรมชาติอยู่แล้วทกุแห่งเป็นแหลง่อนุรักษ์พันธุกรรมในถิ่นกำเนดิของไม้สัก จากผลการศึกษาดังกลา่ว
นั้นจะเห็นว่าไม้สักมีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูง ซึ่งมีสถานภาพเป็นแหล่งทรัพยากรทางพันธุกรรมของไม้สักของ
ประเทศไทยที่หลากหลาย ดังนั้นควรที่จะมีอย่างน้อย 1 แหล่ง (ประชากร) ในแต่ละจังหวัดที่เป็นพื้นที่อนุรักษ์อยู่แล้ว ให้
เป็นแหล่งอนุรักษ์ในถิ่นกำเนิด โดยเฉพาะภาคเหนือ อย่างไรก็ตามจังหวัดลำปางที่มีความหลากหลายทางพันธุกรรมค่อนข้าง
สูงจึงควรเลือกมากกว่า 1 แหล่ง (ประชากร) เช่น อุทยานแห่งชาติถ้ำผาไทย จังหวัดลำปาง และอีกแหล่งที่อยู่นอกพื้นที่
อนุรักษ์ แต่มีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูงที่สดุ คือ หมู่บ้านบ้านใหม่ อำเภอแม่ทะ จังหวัดลำปางและจังหวัดอ่ืน  ๆเช่น 
อำเภอเทพนิมิต จังหวัดอุตรดิตถ์  อุทยานแห่งชาติลานสาง จังหวัดตาก  อำเภอฮอด จังหวัดเชียงใหม่ อุทยานแห่งชาติแมย่ม 
จังหวัดแพร่ และอำเภอแม่สะเรียง จังหวัดแม่ฮ่องสอน ในกรณีของอุทยานแห่งชาติแม่ยม จังหวัดแพร่นั้น สมควรที่จะเป็น
แหล่งอนุรักษ์พันธุกรรมในถิ่นกำเนิดของไม้สักในประเทศไทยด้วย ถ้าจะมีการพิจารณาสร้างเขื่อนบริเวณดังกล่าวก็ควร
ไตร่ตรองให้รอบคอบ หากเป็นนโยบายของประเทศ ที่ให้ดำเนินและหลีกเลี่ยงไม่ได้ ก็ควรเก็บเมล็ดและท่อนพันธุ์จากพื้นที่
อุทยานแห่งชาติแม่ยม โดยควรเก็บอย่างน้อย 100 ต้นขึ้นไป ที่สามารถเป็นตัวแทนฐานพันธุกรรมของแหล่ง (ประชากร) 
ดังกล่าวได้ และนำมาอนุรักษ์นอกถิ่นกำเนิดโดยปลูกทั้งแบบธนาคารยีน (Gene bank) และเพาะกล้าไม้แบบแยกต้น 
(Families) ก่อนการคัดเลือกต้นกล้าที่เป็นตัวแทนของแต่ละต้นเพื่อเป็นตัวแทนของแหล่งดังกล่าวในที่เหมาะสมและ
ปลอดภัยต่อการถูกคุกคาม 
 อย่างไรก็ตามหากแหล่งใดล่อแหลมต่อการบุกรุกทำลายป่าก็สมควรที่จะนำมาอนุรักษ์นอกถิ่นกำเนิดด้วย จากพื้น
ฐานข้อมูลการประเมินอัตราการผสมข้ามที่พบในไม้สัก พบว่ามีอัตราการผสมข้ามสูง แต่ก็ยังมีบางต้นที่มีอัตราการผสม
ตัวเองสูงเช่นกัน  ดังนั้นในการเก็บเมล็ดไม้สักเพื่อนำมาปลูกเพื่อการอนุรักษ์ควรเก็บแบบแยกต้นและแยกแหล่ง (ประชากร) 
และควรระบุปีที่เก็บด้วย เพื่อเป็นข้อมูลในการคัดเลือกเมล็ดก่อนการปลกูนอกถิ่นกำเนิดเพราะเมล็ดที่มีอัตราการผสมตัวเอง 
หรือในหมู่เครือญาติจะทำให้โอกาสการรอดตายมีต่ำและมีความต้านทานต่อโรคและแมลงต่ำกว่าเมล็ดไม้ที่มีอัตราการผสม
ข้ามสูง และควรคัดเลือกเมล็ดไม้ที่มีอัตราการผสมข้ามสงูเท่านัน้ไปปลูกเป็นแหล่งพันธุกรรมของไม้สักของแหล่ง (ประชากร) 
นั้นๆ (Changtragoon and Szmidt, 1999; Changtragoon, 2001a) ส่วนในไม้สักที่อยู่นอกพื้นที่อนุรักษ์ เช่น หมู่บ้านเก่ง
ประลอม และหมู่บ้านวังน้ำวน จังหวัดกาญจนบุรี ที่อยู่นอกพื้นที่อนุรักษ์ มีอยู่ปะปนกับชุมชน หมู่บ้าน และยังมีความ
หลากหลายทางพันธุกรรมต่ำกว่าที่อื่น ควรเก็บเมล็ดและท่อนพันธุ์ที่เป็นตัวแทนของแหล่งดังกล่าวแหล่ง (ประชากร) ของ
จังหวัดกาญจนบุรีมาปลูกเป็นแหล่งอนุรักษ์พันธุกรรมนอกถิ่นกำเนิดที่สามารถดูแลได้ง่าย และปลอดภัยต่อการบุกรุก
ทำลาย (Changtragoon and Szmidt, 2000) 
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บทท่ี 6 
การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของไม้ยางนา (Dipterocarpus alatus) 

  
6.1 การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของไม้ยางนาในป่าธรรมชาติเทียบกับป่าปลูกโดยใช้
เครื่องหมายไอโซเอนไซม์ยีน 
 
คำนำ 

ไม้ยางนา (Dipterocarpus alatus) เป็นพันธุ์ไม้ที่ชอบขึ้นเป็นกลุ่มตามที่ราบชายลำธารในป่าดิบ
ทั่วไป ที่สูงจากระดับน้ำทะเลปานกลางเฉลี่ย 200-600 เมตร มีลักษณะการกระจายพันธุ์อย่างกว้างขวาง
ตั้งแต่ประเทศบังคลาเทศตอนใต้ของพม่า ไทย ลาว กัมพูชา และเวียดนาม สำหรับการกระจายพันธุ์ใน
ประเทศไทยนั้น ไม้ยางนาสามารถขึ้นอยู่ทุกภาคของประเทศ ได้แก่ ภาคเหนือในจังหวัดเชียงราย เชียงใหม่ 
ลำพูน และกระจัดกระจายทั่วไปในป่าสองข้างถนนสายลำพูน - ตาก- กำแพงเพชร และจากกำแพงเพชร - 
นครสวรรค์ ยางนาสามารถกระจัดกระจายอยู่ทั้งสองฝั่งถนน และมีมากในจังหวัดนครสวรรค์และอุทัยธานี 
ปัจจุบันนี้มีปริมาณลดน้อยลงอย่างมากเนื่องมาจากการจัดสรรที่ดิน ในภาคตะวันออกเฉียงเหนือพบทั่วไปใน
จังหวัดเลย ขอนแก่น และนครราชสีมา ในภาคกลางขึ้นอยู่ทั่วไปแถบจังหวัดสระบุรีและกาญจนบุรี  ในภาค
ตะวันออกสามารถขึ้นอยู่ได้ในพื้นที่จังหวัดปราจีนบุรี ชลบุรี จันทบุรี และตราด ในภาคใต้พบที่จังหวัด
ประจวบคีรีขันธ์  สุราษฎร์ธานี นครศรีธรรมราช และตรัง (ธิติ และคณะ, 2536) 
 อย่างไรก็ตามข้อมูลพื้นฐานทางพันธุกรรมของไม้ยางนายังไม่มีมาก่อน ดังนั้นการศึกษาคร้ังนี้ สุจิตรา
และบุญชุบ (2542) ศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของไม้ยางนาในเบื้องต้น โดยใช้ Isoenzyme gene 
markers เพื่อเป็นฐานข้อมูลในการวางแผนการอนุรักษ์แหล่งพันธุกรรมและการปรับปรุงพันธุ์ ไม้ยางนาของประเทศ
ไทยในอนาคตต่อไป 
 
วัสดุและวิธีการศึกษาวิจัย  
 สุจิตราและบุญชุบ (2542) ได้เก็บเมล็ดไม้ยางนาจาก 4 แหล่งในประเทศไทย โดยมีจากป่าธรรมชาติ 2 
แหล่ง คือจากจังหวัดประจวบคีรีขันธ์ และจังหวัดศรีสะเกษ ส่วนป่าปลูกจากจังหวัดกำแพงเพชรและจังหวัดตรัง 
ดังแสดงในตารางที่ 6.1.1 ได้ถูกเก็บมาศึกษา โดยนำเอา Embryo หรือ ใบอ่อนจากกล้าไม้ที่เพาะจากเมล็ดของ
แต่ละแหล่งมาสกัด Crud enzyme เพื่อศึกษา Isoenzyme 13 Systems ดังแสดงในตารางที่ 6.1.2 โดยวิธี 
Horizontal starch gel electrophoresis ซึ ่งด ัดแปลงมาจากวิธ ีการของ Changtragoon and Finkeldey 
(1995b) และ Changtragoon et al. (1996a) เมื ่อได้ข้อมูลทางพันธุกรรมของไม้ยางนาแต่ละแหล่งจาก 
Isoenzyme gene แต่ละตำแหน่งแล้วจึงนำมาคำนวณหาความถี ่ของยีน (Allelic frequency), ความ
แตกต่างและหลากหลายทางพันธ ุกรรม  (Genetic differentiation and diversity) โดยว ิธ ีการของ          
Nei (1978) และ BIOSYS-1 Computer program ของ Swofford and Selander (1981) 
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ตารางที่ 6.1.1 ชื่อแหล่ง (ประชากร) ที่ศึกษา  
 

จำนวนประชากร 
(Population no.) 

ชื่อประชากร(แหล่ง) 
(Population name) 

จำนวนเมล็ดเพาะกล้าไม้และ
จำนวนตัวอย่างกล้าไม้  

(Investigated seed and 
seedlings) 

1      จ. ประจวบคีรีขันธ์ (ป่าธรรมชาติ) 40 
2      จ. ศรีสะเกษ (ป่าธรรมชาติ) 40 
3      จ. กำแพงเพชร (ป่าปลูก) 18 
4      จ. ตรัง (ป่าปลูก) 39 

ที่มา: สุจิตราและบญุชบุ, 2542 
 
ตารางที่ 6.1.2 รายชื่อของระบบไอโซเอนไซม์ที่ใช้ในการศึกษา  
 

ระบบของไอโซเอนไซม์ 
( Isoenzyme system ) 

อักษรย่อ 
( Abbreviation ) 

รหัสของเอนไซม์ 
( Enzyme 

code ) 
1. Leucine  aminopeptidase 
2. Glutamate-oxaloacetate transaminase 
3. Glutamate dehydrogenase 
4. Isocitrate dehydrogenase 
5. 6-Phosphogluconate dehydrogenase 
6. Phosphoglucomutase 
7. Malate dehydrogenase 
8. Glucose 6-phosphate dehydrogenase 
9. Diaphorase 
10. Formate dehydrogenase 
11. Shikimate dehydrogenase 
12. NDH-dehydrogenase 
13. Phosphoglucose-isomerase 

LAP 
GOT 
GDH 
IDH 

6-PGDH 
PGM 
MDH 

G-6PDH 
DIA 
FDH 
SKDH 
NDH 
PGI 

3.4.11.1 
2.6.1.1 
1.4.1.3 
1.1.1.42 
1.1.1.44 
2.7.5.1 
1.1.1.37 
1.1.1.49 
1.1.4.3 
1.6.99.3 
1.1.1.25 
1.6.99.1 
5.3.1.9 

ที่มา: สุจิตราและบญุชบุ, 2542 
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ผลการทดลองและวิจารณ ์
 จากการศึกษาครั ้งนี ้ส ุจ ิตรา และบุญชุบ (2542) พบว่าสามารถวินิจฉัย  Isoenzyme gene                 
ได้ 8 ตำแหน่ง  และหาความถี่ของยีนแต่ละตำแหน่งจากไม้ยางนาทั้ง 4 แหล่ง โดยแสดงในตารางที่ 6.1.3 
ส่วนความหลากหลายทางพันธุกรรมพบว่าไม้ยางนาจังหวัดประจวบคีรีขันธ์  มีจำนวนของ Alleles ต่อ
ตำแหน่งของ Gene สูงที่สุด คือมี 3.3 Alleles  ส่วนไม้ยางนาที่จังหวัดตรังมีจำนวน Alleles ต่อตำแหน่ง
ของ Gene ต่ำที่สุดคือมี 2.1 Alleles ส่วนค่า Percentage of polymorphic loci จาก Isoenzyme gene              
8 ตำแหน่ง มีค่าสูงสุดในจังหวัดประจวบคีรีขันธ์คือมีค่า 100 เปอร์เซ็นต์ และมีค่าต่ำสุดที่จังหวัดตรัง คือมีค่า    
62.5 เปอร์เซ็นต์ ดังแสดงรายละเอียดในตารางที่ 6.1.4 สำหรับค่าความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างแหล่ง 
Genetic differentiation among populations (Fst) ของไม้ยางนาทั้ง 4 แหล่ง พบว่ามีค่า 0.182 หรือ
ประมาณ 18 เปอร์เซ็นต์  ส่วนความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างแหล่ง (Genetic distance) โดยการ
เปรียบเทียบแหล่ง แต่ละแหล่งได้แสดงในตารางที่ 6.1.5 และภาพที่ 6.1.1 ซึ่งพบว่าความแตกต่างทาง
พันธุกรรมของไม้ยางนาในจังหวัดตรังจากจังหวัดอ่ืนมีมาก ในขณะที่ความแตกต่างทางพันธุกรรมของจังหวัด 
ประจวบคีรีขันธ์ จังหวัดศรีสะเกษ และจังหวัดกำแพงเพชรมีไม่มากนัก 

การที่ความหลากหลายทางพันธุกรรมของไม้ยางนาที่จังหวัดประจวบคีรีขันธ์ มีมากที่สุดรองลงมา
คือจังหวัดศรีสะเกษและจังหวัดกำแพงเพชร และจังหวัดตรังมีน้อยลงมาตามลำดับ อาจเนื่องมาจากไม้ยางนา
ที่จังหวัดประจวบคีรีขันธ์และจังหวัดศรีสะเกษเป็นป่าธรรมชาติ  จึงมีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูงกว่า
ป่าในจังหวัดกำแพงเพชร และจังหวัดตรัง ซึ่งเป็นป่าปลูก ผลการทดลองครั้งนี้แสดงให้เห็นเป็นเบื้องต้นว่า 
การรักษาสภาพป่าไม้ยางนาให้คงอยู่ตามธรรมชาติในลักษณะ In situ gene conservation จะเป็นการช่วย
รักษาความหลากหลายทาง พันธุกรรมเอาไว้ หากจะนำมาปลูกเพื่อการอนุรักษ์พันธุกรรมและการปรับปรุง
พันธุ์จะต้องมีการจัดการในการเก็บเมล็ดไม้ที่นำมาปลูกให้คงความหลากหลายทางพันธุกรรมให้มากที่สุด
เท่าที่จะมากได้ 
 อย่างไรก็ตามการศึกษาครั้งนี้นับว่ายังเป็นการศึกษาเบื้องต้น ในอนาคตควรที่จะมีการศึกษาความ
หลากหลายทางพันธุกรรมไม้ยางนาให้ทั ่วประเทศเพื ่อเป็นฐานข้อมูลที ่จะวางแผนการอนุรักษ์แหล่ง
พันธุกรรมและปรับปรุงพันธุ์ไม้ยางนาได้อย่างถูกต้องและมีประสิทธิภาพต่อไป  ดังที่ได้มีการศึกษามาแล้ว   
ใ น ไ ม ้ ส นสอ ง ใ บ (Changtragoon and Finkeldey, 1995a; Changtragoon and Finkeldey, 1995b; 
(Changtragoon and Finkeldey, 2000; Szmidt et al., 1996a) และกำลังจะนำไปประยุกต์ใช้เพื่อการ
จัดการอนุรักษ์พันธุกรรมของไม้ดังกล่าว (สุจิตราและบุญชุบ, 2542) 
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ตารางที่ 6.1.3 ความถี่ของอัลลลีใน 4 ประชากรของยางนา (Dipterocarpus alatus) 
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ตารางที่ 6.1.4   ความผันแปรทางพนัธุกรรมของไม้ยางนา (Dipterocarpus alatus) ทีไ่อโซเอนไซม์ยีน  
          8 ตำแหน่ง (Standard errors in parentheses)  

 
 

ประชากร 
 

ค่าเฉลี่ยของขนาด
ตัวอยา่งต่อตำแหน่ง 

ค่าเฉลี่ยของ
จำนวนอัลลีลต่อ

ตำแหน่ง 

% ของตำแหน่ง 
polymorphic* 

ค่าเฉลี่ยของ Heterozygosity 

Directcount HdyWbg 
expected** 

1. จ. ประจวบคีรีขันธ ์ 40.0 
(0.0) 

3.3 
(0.3) 

100.0 0.466 
(0.141) 

0.340 
(0.071) 

2. จ. ศรีสะเกษ 40.0 
(0.0) 

2.9 
(0.4) 

100.0 0.400 
(0.149) 

0.298 
(0.079) 

3. จ. กำแพงเพชร 18.0 
(0.0) 

2.3 
(0.4) 

75.0 0.486 
(0.162) 

0.299 
(0.087) 

4. จ. ตรัง 39.0 
(0.0) 

2.1 
(0.4) 

62.5 0.413 
(0.153) 

0.312 
(0.098) 

 * A locus is considered polymorphic if more than one allele was detected 
 ** Unbiased estimate (Nei, 1978) 

ที่มา: สุจิตราและบญุชบุ, 2542 
 
ตารางที่ 6.1.5 ความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างประชากรไม้ยางนา (Dipterocarpus alatus)  
 

ประชากร 1 2 3 4 
     1. จ. ประจวบคีรีขันธ์ *****    
     2. จ. ศรีสะเกษ 0.008 *****   
     3. จ. กำแพงเพชร 0.000 0.001 *****  
     4. จ. ตรัง 0.218 0.320 0.237 ***** 

ที่มา: สุจิตราและบญุชบุ, 2542 
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ภาพที่ 6.1.1 ความแตกต่างทางพันธุกรรมและความสัมพันธท์างพันธุกรรมของไม้ยางนา (Dipterocarpus 

alatus) 4 แหล่ง (ประชากร) (ที่มา: สุจิตราและบญุชบุ, 2542) 
 
6.2 การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของไม้ยางนาในประเทศไทยโดยใช้ เครื่องหมาย 

ไอโซเอนไซม์ยีน 
คำนำ 

ไม้ยางนาเป็นไม้ป่าเขตร้อนที่กระจายพันธุ์ตามธรรมชาติทั่วทุกภูมิภาคของประเทศไทย ซึ่งมีค่าทาง
เศรษฐกิจ และระบบนิเวศซึ ่งได้กล่าวรายละเอียดไปในหัวข้อ 6.1 ในการศึกษาความหลากหลายทาง
พันธุกรรมครั้งนี้ Changtragoon (2001b) ได้ทำการศึกษาเพิ่มเติมจากหัวข้อ 6.1 โดยศึกษาในไม้ยางนา   
16 แหล่ง (ประชากร) ดังตารางที่ 6.2.1  ในภาคเหนือ ภาคตะวันออกเฉียงเหนือ ภาคกลาง และภาคใต้ ของ
ประเทศไทย โดยการใช้เครื ่องหมายไอโซเอนไซม์ยีน ( Isoenzyme gene markers) ซึ ่งว ิธ ีการศึกษา
ดำเนินการเช่นเดียวกับหัวข้อ 6.1 

ผลการศึกษาวิจัยและวิจารณ์  
Changtragoon (2001b) พบว่าผลการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมเฉลี่ยมีค่าระดับปาน

กลาง (He=0.092) เมื่อเทียบกับการศึกษาในไม้ป่าชนิดอื่น โดยแต่ละแหล่งมีความหลากหลายทางพันธุกรรม
แตกต่างกัน ดังแสดงในตารางที ่ 6.2.2 และมีความแตกต่างระหว่างแหล่ง (ประชากร) ค่อนข้างสูง 
(Fst=0.128) อย่างไรก็ตาม ความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างแหล่งนั้นมีค่าน้อยกว่าการศึกษาของสุจติรา
และบุญชุบ (2542) ที่ได้กล่าวไว้ในหัวข้อ 6.1 ทำให้เห็นว่าความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างป่าธรรมชาติ
และป่าปลูกมีสูงกว่า (Fst=0.182)  ซึ่งแสดงว่าป่าธรรมชาติมีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูงกว่าป่าปลูก 
ดั้งนั ้นการอนุรักษ์ไม้ยางนาในถิ่นกำเนิดจึงมีความสำคัญโดยเฉพาะ ไม้ยางนาที่มีความหลากหลายทาง
พันธุกรรมสูง ที่น่าสังเกตคือเมื่อดูผลการศึกษาในครั้งแรกในหัวข้อ 6.1 นั้น จะมีความหลากหลายทาง
พันธุกรรมสูงกว่าในการศึกษาในครั้งนี้ ที่ได้ทำการศึกษาใน 16 แหล่ง (ประชากร) ทั้งนี้อาจเป็นไปได้ว่าใน
การศึกษาในครั้งแรก (หัวข้อ 6.1) นั้น ส่วนใหญ่ใช้ตัวอย่างใบอ่อนจากกล้าไม้ แต่การศึกษาในครั้งนี้ได้ใช้ใน
ส่วนของตัวอย่างที่เป็น Embryo ดังนั้นทำให้ผลการศึกษามีความหลากหลายทางพันธุกรรม ในภาพรวมต่ำ
กว่าการศึกษาในชุดแรก ซึ่งเป็นไปได้ว่า Embryo จากเมล็ดไม้ยางนาบางเมล็ดที่ศึกษาอาจมียีนด้อยอยู่  ซึ่ง
เมื่อถ้านำมาเพาะเป็นกล้าไม้อาจจะไม่งอกก็เป็นไปได้ ดังนั้นจึงมีผลให้การศึกษาครั้งนี้ ได้ค่าของความ



66 
 

หลากหลายทางพันธุกรรมต่ำกว่าตัวอย่างที่ใช้ในการศึกษาแรกที่ตัวอย่างเป็นกล้าไม้ ซึ่งการที่เมล็ดสามารถ
งอกเป็นต้นได้ย่อมมียีนที่หลากหลายเพียงพอให้เติบโตเป็นกล้าไม้ได้ 
ข้อเสนอแนะในการอนุรักษ์ไม้ยางนา 
 จากผลการศึกษาดังกล่าวข้างต้น จึงได้ข้อมูลเป็นแนวทางได้ว่าไม้ยางนาแต่ละแหล่ง (ประชากร) มี
ความหลากหลายทางพันธุกรรมแตกต่างกัน  แม้ลักษณะภายนอกของไม้ยางนาโดยทั่วไปไม่แตกต่างกันนัก  
โดยมีความสูงเปลาตรง หากดูเผินๆ แล้วคิดว่าแต่ละแหล่ง (ประชากร) ไม่มีความแตกต่างกัน ดังนั้นจึงควรให้
ความสำคัญแหล่งพันธุกรรมของไม้ยางนาในแต่ละภูมิภาคโดยควรจัดให้มีการอนุรักษ์ในถิ่นกำเนิดทุกภูมิภาค 
และให้ความสำคัญในการอนุรักษ์แหล่งที่มีความหลากหลายทางพันธุกรรมที่สูงและและมีความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมสูงกว่าค่าเฉลี่ยของไม้ยางนา จาก 16 แหล่ง (ประชากร) ที่ทำการศึกษาทั้งหมด เช่น หมู่บ้าน 
ดงฟ้าห่วน จังหวัดอุบลราชธานี ตำบลห้วยเขย่ง อำเภอทองผาภูมิ จังหวัดกาญจนบุรี อำเภอหาดใหญ่ จังหวัด
สงขลา และ อำเภอลอง จังหวัดแพร่ เป็นต้น 
 อย่างไรก็ตามควรมีการศึกษาเพิ่มเติมในการใช้เครื ่องหมายโมเลกุลที่มีความผันแปรในแต่ละ
ตำแหน่งสูง เช่นเครื่องหมายดีเอ็นเอไมโครเซทเทลไลท์ (Microsattelite markers: SSR) ในอนาคตเพื่อจะ
ได้ข้อมูลพื้นฐานทางพันธุกรรมมากขึ้น (Changtragoon, 2001b) 
ตารางที่ 6.2.1 แหล่งที่มาของตวัอย่างไม้ยางนา (Dipterocarpus  alatus)  

ที่มา: Changtragoon, 2001b

ชื่อแหล่ง ( Population name ) 
ค่าพิกัดทางภูมิศาสตร ์

( Longitude  and   Latitude ) 

ความสูงจาก
ระดับน้ำทะเล 
( Altitude ) 

1. อ.คีรีมาศ จ.สุโขทัย 
2. อ.ลอง จ.แพร ่
3. อ.สามเงา จ.ตาก 
4. อ.โพทะเล จ.พจิิตร 
5. อ.โกสุมพิสัย จ.มหาสารคาม 
6. วัดกู่พระโกนา ต.สระคู อ.สุวรรณภูม ิจ.ร้อยเอ็ด 
7. หมู่บ้านดงฟ้าหว่น ต.ขามใหญ่ อ.เมือง จ.อุบลราชธาน ี
8. พื้นที่สงวนชีวมณฑลสะแกราช อ.ปักธงชัย จ.นครราชสีมา 
9. วัดจันทรังษี ต.หัวไผ่ อ.เมือง จ.อ่างทอง 
10. ป่าเขาพระฤษ ี จ.กาญจนบุร ี
11. ต.ห้วยเขย่ง อ.ทองผาภูมิ จ.กาญจนบุรี 
12.ต.เกาะสำโรง อ.เมือง จ.กาญจนบุร ี
13. อ.เมือง จ.ราชบุรี 
14. อ.บางสะพานน้อย จ.ประจวบคีรีขันธ์ 
15. อ.ไชยา จ.สุราษฎร์ธาน ี
16. อ.หาดใหญ่ จ.สงขลา 

E 99° 42' 18"         N 16° 52' 24" 
E 99° 50'              N 18°3' 
E 99° 3'                N 17° 20' 30" 
E 100° 36'             N 16° 48' 
E 103° 2'               N 16° 15' 
E 103° 50' 26"        N 15° 34' 
E 104° 52'             N 15° 14' 
E 101° 54'             N 14° 27' 57" 
E 100° 18'             N 14° 7' 
E 98° 47'               N 14° 43' 
E 98° 34'               N 14° 37' 
E 99° 31'               N 13° 57' 
E 99° 48'               N 13° 32' 
E 99° 33'               N 11° 12' 
E 99° 16'               N 9° 23' 
E 100° 26' 36''        N 7° 28' 

200 
100 
120 
26 
144 
141 
113 
224 
6 

100 
100-200 

30 
56 
90 
8 
5 
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บทท่ี 7 
การประเมินสถานภาพแหล่งพันธุกรรมของไมโ้กงกางใบเล็ก 

(Rhizophora apiculata) และโกงกางใบใหญ่ (R. mucronata)  
ในประเทศไทยโดยการใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอและไอโซเอนไซม์ยีนเพ่ือเป็นแนวทางใน

การอนุรักษ์และการฟื้นฟูป่า 
 
คำนำ 

เนื่องจากผลของการบุกรุกทำลายป่าในอัตราที่สูงทั้งในอดีตและในปัจจุบันได้ส่งผลให้พื้นที่ป่าชาย
เลนลดลงจากอดีตเป็นอย่างมาก  อย่างไรก็ตามขณะนี้ได้มีการตื่นตัวทั้งภาครัฐและเอกชนได้เห็นความสำคัญ
ของป่าไม้และได้ร่วมมือกันช่วยในการปลูกป่าเพื่อฟื้นฟูพื้นที่ป่าชายเลนให้อยู่ในสภาพเดิมเพื่อรักษาความ
หลากหลายทางพันธุกรรมของพันธุ์ไม้ป่าและสภาวะแวดล้อม 
             ในการที่จะวางแผนการปลูกป่าไม้โกงกาง (Rhizophora sp.) ซึ่งต้องอาศัยกำลังทั้งงบประมาณ 
แรงงานและเวลาอย่างมาก  จึงต้องมีการวางแผนอย่างรอบคอบเพื่อให้ได้ผลที่คุ ้มค่า  และเป็นไปตาม
วัตถุประสงค์ที่วางไว้ ในที่นี้ได้ชี้ให้เห็นถึงความสำคัญของข้อมูลพื้นฐานทางพันธุกรรมของพันธุ์ไม้ป่า ซึ่งมี
ความสำคัญมากต่อการช่วยประกอบการพิจารณาที่จะวางแผนการปลูกป่าให้บรรลุจุดประสงค์  ไม่ว่าจะเพื่อ
การอนุรักษ์แหล่งพันธุกรรม รักษาความหลากหลายทางพันธุกรรม และการฟื้นฟูป่า เพื่อพัฒนาสิ่งแวดล้อม 
ซึ่งการที่จะเตรียมเมล็ดและกล้าไม้ และพื้นที่ที่จะปลูกต้องคำนึงถึงด้วยว่าเมล็ดและกล้าไม้ที่จะนำมาปลูกมา
จากแหล่งไหน  มีคุณภาพดีพอหรือไม่และจะสามารถมีชีวิตอยู่รอดภายใต้สภาพแวดล้อมที่ผันแปรตลอดเวลา
ได้หรือไม่ ตลอดจนจะให้ผลผลิตสูงตามคาดหวังไว้หรือไม่ 
 เนื่องจากข้อมูลการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของไม้โกงกางใบเล็ก  และไม้โกงกาง
ใบใหญ่มีอยู่น้อยมาก ดังนั้นสุจิตรา (2550) จึงได้ประเมินสถานภาพแหล่งพันธุกรรมของไม้โกงกางใบเล็กและ
ไม้โกงกางใบใหญ่ในประเทศไทย  โดยการใช้เครื ่องหมายดีเอ็นเอ (DNA markers) และไอโซเอนไซม์ยีน 
(Isoenzyme gene markers) เพื่อเป็นแนวทางในการพิจารณาวางแผนอนุรักษ์แหล่งพันธุกรรมตลอดจน
การปลูกและฟื้นฟูป่าของไม้โกงกางทั้งสองชนิดให้มีประสิทธิภาพมากยิ่งขึ้น  ซึ่งรายละเอียดในการศึกษา
ดังกล่าวมีดังนี้ 
วัสดุและวิธีการศึกษาวิจัย 
 สุจิตรา (2550) ได้เก็บใบของไม้โกงกางใบเล็ก (Rhizophora apiculata) และไม้โกงกางใบใหญ่ 
(R. mucronata) 11- 40 ต้นต่อแหล่ง (Population) จาก 20 และ 16 แหล่ง (ประชากร) ดังแสดงในตาราง
ที่ 7.1 และ ตารางที่ 7.2 ตามลำดับ ในบริเวณอ่าวไทยและชายฝั่งทะเลฝั่งอ่าวไทยและฝั่งอันดามันของ
ประเทศไทย  
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การสกัด DNA 
สกัด DNA ของไม้โกงกางใบเล็กและไม้โกงกางใบใหญ่ โดยสกัดจากใบอ่อนของไม้โกงกาง ใบเล็ก

และไม้โกงกางใบใหญ่แต่ละต้นโดยใช้ CTAB buffer  ซึ่งขั้นตอนการสกัดได้ดัดแปลงมาจาก Doyle and 
Doyle (1990) และ Changtragoon  et al. (1996b) ซึ่ง DNA ที่สกัดได้ ได้นำมาละลายและ เก็บรักษาใน 
TE buffer 0.1 mM EDTA 
ตารางที่ 7.1  แหล่ง (ประชากร) และขนาดของตัวอย่างของไมโ้กงกางใบเล็ก (Rhizophora apiculata)  

       ในประเทศไทย  

ลำดับ 
(Number)  

ชื่อแหล่ง (ประชากร) 
(Population Name) 

จำนวนของตัวอย่าง 
(Sample size) 

1 หมู่บ้านแสมชยั จ.เพชรบุรี (Samaechay, Petchaburi ) 40 

2 หมู่บ้านบางขุนไทร อ.บา้นแหลม จ.เพชรบุรี(Bangkunsai, Pechaburi) 17 

3 เขตบางขุนเทียน กรุงเทพ (Bangkuntien, Bangkok ) 30 

4 อ่าวคุ้งกระเบนอ.ท่าใหม ่จ.จันทบุร ี(Kungkraben, Chantaburi ) 37 

5 อ. เมือง จ.ตราด (Amphoe Muang, Trat ) 28 

6 อ.คลองพร้าว เกาะช้าง จ.ตราด (Klong Prao, Chang Island, Trat) 27 

7 หมู่บ้านสลักคอก เกาะช้าง จ.ตราด (Salak Kok, Chang Island, Trat) 25 

8 อ.ขลุง จ.จันทบุรี (Klung, Chantaburi) 30 

9 ต.ทุ่งคา อ.เมือง จ.ชุมพร (Thungka, Chumporn) 40 

10 อ.สวี  จ.ชุมพร (Sawee, Chumporn) 12 

11 อ. เมือง จ.สตูล (Amphur Muang, Satoon) 19 

12 อ. เมือง จ.ระนอง (Amphur Muang, Ranong) 28 

13 อ.ดอนสัก จ.สุราษฏร์ธานี (Donsak, Suratthani) 19 

14 อ.ขนอม จ.สุราษฎร์ธานี (Kanom, Suratthani) 11 

15 จ.สงขลา (Songkhla) 28 

16 เกาะภูเก็ต (Phuket Island) 35 

17 อ.กันตัง จ.ตรัง (Kantang, Trang) 17 

18 อ. เมือง จ.สุราษฏรธ์านี (Amphur Muang, Suratthani) 30 

19 ต.ท่าแดง จ.กระบี่ (Tha Dang, Krabi) 29 

20 ต.ท่าพรุ จ.กระบ ี(Tha Pru, Krabi) 40 

ค่าเฉลี่ย (Average) 27.1 

    ที่มา: สุจิตรา, 2550 
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ตารางที่ 7.2   แหล่ง (ประชากร) และ ขนาดของตัวอย่างของไม้โกงกางใบใหญ่  (Rhizophora mucronata)  
                         ในประเทศไทย  
 

ลำดับ 
(Number)  

ชื่อแหล่ง (ประชากร) 
(Population Name) 

จำนวนของตัวอย่าง 
(Sample size) 

1 หมู่บ้านแสมชยั จ.เพชรบุรี (Samaechay, Petchaburi ) 20 

2 หมู่บ้านบางขุนไทร อ.บา้นแหลม จ.เพชรบุรี (Bangkunsai, Pechaburi ) 40 

3 เขตบางขุนเทียน จ.กรุงเทพ (Bangkuntien, Bangkok ) 40 

4 อ. เมือง จ.ตราด (Amphoe Muang, Trat ) 35 

5 หมู่บ้านสลักคอก เกาะช้าง จ.ตราด (Salak Kok, Chang Island, Trat) 25 

6 อ.ขลุง จ.จันทบุรี (Klung, Chantaburi) 37 

7 อ. เมือง จ.สตูล (Amphur Muang, Satoon) 20 

8 อ. เมือง จ.ระนอง (Amphur Muang, Ranong) 40 

9 อ.ดอนสัก จ.สุราษฏร์ธานี (Donsak, Suratthani) 18 

10 อ.ขนอม จ.สุราษฎร์ธานี (Kanom, Suratthani) 20 

11 ทะเลสาบสงขลา จ.สงขลา(Songkla Lake, Songkhla) 23 

12 เกาะภูเก็ต (Phuket Island) 27 

13 อ.กันตัง จ.ตรัง (Kantang, Trang) 16 

14 อ. เมือง จ.สุราษฏรธ์านี (Amphur Muang, Suratthani) 17 

15 อ.ละอุ่น จ.ระนอง(La Aun, Ranong) 34 

16 ต.ท่าพรุ จ.กระบี ่(Tha Pru, Krabi) 10 

ค่าเฉลี่ย (Average) 26.37 

ที่มา: สุจิตรา, 2550 
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การวิเคราะห์ดีเอ็นเอโดยเทคนิคเอเอฟแอลพี (Amplified Fragment Length 
Polymorphism) 
 นำสารละลายดีเอ็นเอที่สกัดได้มาวิเคราะห์โดยเทคนิคเอเอฟแอลพีตามวิธีของ Vos et al. (1995) และ
แยกชิ้นดีเอ็นเอโดยใช้เครื ่องแยกขนาดแบบ Non-denaturing polyacrylamide ด้วยเครื่อง Gel-scan 
3000 (Corbett research, Australia) ที่ความเข้มข้นของโพลีอะคริลาไมด์ 6 เปอร์เซ็นต์ ใน 0.6 X TBE 
buffer ที่ผสมด้วยเอธิเดียมโบรไมด์ผ่านกระแสไฟฟ้า 800 โวลต์ นาน 60 นาที เปรียบเทียบกับดีเอ็นเอ
มาตรฐานขนาด 50 bp แล้ววิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม โดยแปรผลข้อมูลจากแถบดีเอ็นเอที่
สามารถใช้แยกความแตกต่างของไม้โกงกางใบเล็กและไม้โกงกางใบใหญ่แต่ละชนิดเปรียบเทียบจากความ
เหมือนและความแตกต่างของรูปแบบของดีเอ็นเอที่เกิดขึ้น และคำนวณความหลากหลายทางพันธุกรรมโดย
ใช้ TFPGA computer program (Miller, 1998) ส่วนค่าความเหมือนทางพันธุกรรมคำนวณด้วยวิธ ีSimple 
matching (Sneath and Sokal, 1973) นำมาเข้าสู่ตาราง Matrix โดยใช้ Nei and Li (1979) Similarity 
index เพื ่อใช้ในการจัดกลุ ่มศึกษาความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมด้วยเทคนิค Unweigthed Pair Group 
Method of Arithmetic Average (UPGMA) (Sneath and Sokal, 1973) โดยใช ้โปรแกรม NTSYS-pc 
version2.01e (Rohlf, 1993) และแสดงผลในรูปแบบของ Phylogenetic tree  
 

ระบบการสืบพันธุ์ (Mating system) 
การศึกษาระบบการสืบพันธุ์โดยนำใบอ่อนจากกล้าไม้ของไม้โกงกางใบเล็กที่ได้จากการเพาะแบบ

แยกต้นที่เก็บฝักจากแต่ละแม่ไม้จำนวน 20 กล้าไม้ต่อแม่ไม้ วิเคราะห์ไอโซเอนไซม์ยีน ที่ยีนแต่ละตำแหน่ง
และคำนวณทางสถิติเพื่อคำนวณหาอัตราผสมข้าม (Outcrossing rate) และอัตราผสมตัวเอง (Selfing) หรือ
อัตราผสมระหว่างต้นที่มีลักษณะทางพันธุกรรมใกล้ชิดกัน (Inbreeding rate) 
 สำหรับไม้โกงกางใบใหญ่ได้เก็บฝักมาจากแต่ละแหล่งและเพาะกล้าไม้ไว้เช่นกันแต่ไม่สามารถ
วิเคราะห์ผลด้วยไอโซเอนไซม์ยีนได้ จึงไม่ได้วิเคราะห์อัตราผสมข้ามได้ 
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ผลการศึกษาวิจัยและวิจารณ์ 
               จากการวิเคราะห์เครื่องหมายดีเอ็นเอโดยใช้เทคนิค AFLP (Amplified Fragment Length 
Polymorphism) ดังแสดงในภาพที่ 7.1 และภาพที่ 7.2 ตามลำดับ ในการศึกษาความหลากหลายทาง
พันธุกรรม สุจิตรา (2550) พบว่าไม้โกงกางใบเล็กและไม้โกงกางใบใหญ่มีความหลากหลายทางพันธุกรรม
ค่อนข้างสูง กล่าวคือความหลากหลายทางพันธุกรรมในไม้โกงกางใบเล็กและไม้โกงกางใบใหญ่มีค่าแต่ละ
แหล่งแตกต่างกันไป โดยมีค่าเฉลี่ย 0.31 และ 0.38 ตามลำดับดังรายละเอียดในตารางที่ 7.3 และตารางที่ 
7.4 ตามลำดับ และความแตกต่างระหว่างแหล่งของไม้โกงกางใบเล็กและไม้โกงกางใบใหญ่มีค่า 0.25 (Theta 
P = 0.25) และ 0.21 (Theta P = 0.21) ตามลำดับ อย่างไรก็ตามแหล่งที่มีความหลากหลายทางพันธุกรรม
ต่ำในไม้โกงกางใบเล็กและไม้โกงกางใบใหญ่เมื่อเทียบกับแหล่งอ่ืน คือ จากแหล่งอำเภอคลองพร้าว เกาะช้าง
และหมู่บ้านแสมชัย  จังหวัดเพชรบุรีตามลำดับ และแหล่งที่เหมาะสมต่อการอนุรักษ์ในถิ่นกำเนิดคือแหล่งที่
มีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูง เช่น แหล่งอำเภอกันตัง จังหวัดตรัง ดังรายละเอียดในตารางที่ 7.3 และ
ตารางที่ 7.4 ตามลำดับส่วนแหล่งที่มีความหลากหลายทางพันธุกรรมต่ำควรมีการฟื้นฟูฐานพันธุกรรมโดย
ปลูกฟื้นฟูป่า  โดยควรมีการคัดเลือกฝักจากต้นจากแหล่งเดียวกันที่มีอัตราผสมข้ามสูงโดยรวบรวมมาจาก
หลากหลายต้นมาปลูก 
            จากผลการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมข้างต้นแม้พบว่าทั้งไม้โกงกางใบเล็กและ          
ไม้โกงกางใบใหญ่  มีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูงแต่จากค่าความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของแต่ละ
แหล่งของไม้โกงกางใบเล็กและไม้โกงกางใบใหญ่ดังภาพที่ 7.3 และภาพที่ 7.4 ตามลำดับ จะเห็นว่ามีบาง
แหล่งไม่สอดคล้องกับที่ตั้งทางภูมิศาสตร์ ซึ่งอาจจะสันนิษฐานได้ว่าการปลูกป่าทดแทนจากการทำสัมปทาน
ในอดีตอาจนำฝักไม้โกงกางจากแหล่ง (Population) อื่นที่ไม่ใช่แหล่งกำเนิดเดิมของแต่ละแหล่งมาปลูก
ปะปนกัน  
 เป็นที่น่าสังเกตว่า ในไม้โกงกางใบเล็กมีความหลากหลายทางพันธุกรรมโดยเฉลี่ยต่ำกว่าไม้โกงกาง
ใบใหญ่ เนื่องจากผลของการบุกรุกทำลายป่าและทำให้ป่าเสื่อมโทรมโดยการจัดทำโรงแรมและรีสอร์ทใน  
บริเวณอำเภอคลองพร้าว เกาะช้าง จังหวัดตราด เมื่อเปรียบเทียบกับบริเวณ หมู่บ้านสลักคอก เกาะช้าง 
จังหวัดตราด ซึ่งอยู่ในบริเวณพื้นที่อนุรักษ์ของเกาะดังกล่าว โดยจากผลการศึกษาพบว่ามีการลดลงของความ
หลากหลายทางพันธุกรรม (Genetic erosion) อย่างเด่นชัด กล่าวคือบริเวณอำเภอคลองพร้าว เกาะช้าง 
จังหวัดตราด  มีความหลากหลายทางพันธุกรรม (He) = 0.150 ในขณะที่พื้นที่ป่าชายเลน หมู่บ้านสลักคอก 
เกาะช้าง จังหวัดตราด มีความหลากหลายทางพันธุกรรม (He) = 0.318 ซึ่งมีความแตกต่างกันถึง 1 เท่าตัว 
จึงแสดงให้เห็นว่าผลของการบุกรุกทำลายป่าทำให้ป่าเสื่อมโทรมมีผลต่อความหลากหลายทางพันธุกรรม  ซึ่ง
ในกรณีของเกาะช้างพบว่าลดลงถึง 1 เท่าตัว ดังนั้นจึงต้องมีมาตรการในการป้องกันปัญหาดังกล่าวในอนาคต
อย่างเป็นรูปธรรม (สุจิตรา, 2550) 
               ส่วนการศึกษาระบบการสืบพันธุ์ในไม้โกงกางใบเล็กใน 3 แหล่ง พบว่ามีอัตราผสมข้ามแตกต่าง
กันไป กล่าวคือที่เขตบางขุนเทียน กรุงเทพฯ  มีอัตราผสมข้ามต่ำที่สุดคือมีค่า 0.24 (24 เปอร์เซ็นต์) แสดงว่า
มีอัตราผสมตัวเองหรือในหมู่เครือญาติ 76 เปอร์เซ็นต์ ส่วนอัตราผสมข้ามของไม้โกงกางใบเล็กจากอำเภอขลุง 
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จังหวัดจันทบุรีและอำเภอกันตัง จังหวัดตรังมีค่าสูงถึง 1.00 (100 เปอร์เซ็นต์) และ 0.97 (97 เปอร์เซ็นต์) 
ตามลำดับ รายละเอียดตามตารางที่ 7.5  ซึ่งจะเห็นว่า อัตราการผสมข้ามของแหล่งที่มีการบุกรุกทำลายสูง
และมีจำนวนต้นอยู่น้อยกว่า เช่น ในเขตบางขุนเทียน กรุงเทพฯ ส่งผลให้มีอัตราผสมตัวเองและในหมู่     
เครือญาติสูง ซึ ่งจะมีผลกระทบต่อการอยู่รอดของไม้โกงกางใบเล็กของกรุงเทพฯ ในอนาคต ส่วนกล้า        
ไม้โกงกางใบเล็กจากอำเภอขลุง จังหวัดจันทบุรี และอำเภอกันตัง จังหวัดตรัง เหมาะสมต่อการนำไปปลูก
ฟื้นฟูป่า เพราะมีอัตราผสมข้ามสูงทำให้มีโอกาสอยู่รอดและเจริญเติบโตตลอดจนสามารถปรับตั วให้เข้ากับ
สภาพแวดล้อมที่ผันแปรในอนาคตได้ดีกว่าจากแหล่งเขตบางขุนเทียน กรุงเทพฯ   
 อย่างไรก็ตามแม้แต่ต้นไม้แหล่งเดียวกันอัตราการผสมข้ามของไม้โกงกางใบเล็ก แต่ละต้นก็ไม่เท่ากัน  
ดังตัวอย่างอัตราการผสมข้ามของไม้โกงกางใบเล็กบางต้นของอำเภอกันตัง จังหวัดตรัง มีค่าอัตราผสมข้าม 
ตั้งแต่ 0.27 (27 เปอร์เซ็นต์) จนถึง 1.0 (100 เปอร์เซ็นต์) ดังแสดงในตารางที่ 7.6 
 ดังนั้นสามารถคัดเลือกแหล่งเพาะกล้าไม้ของไม้โกงกางใบเล็กได้ว่าจะเก็บเลือกได้ที่ไหนและต้นใด 
โดยประเมินอัตราผสมข้ามในระยะกล้าไม้ก่อนการนำไปปลูกป่า โดยเลือกจากแหล่งและต้นที่มีอัตราผสม
ข้ามสูง เพื่อให้มั ่นใจว่าต้นไม้จะรอดตายและเจริญเติบโตได้ดีและมีความสามารถในการปรับตัวเข้ากับ
สภาพแวดล้อมที่ผันแปรในอนาคตได้ (Changtragoon, 2001a;  Changtragoon, 2005; Changtragoon 
and Szmidt, 1993). 
 แม้ว่าไม้โกงกางใบใหญ่ไม่สามารถวิเคราะห์ไอโซเอนไซม์ยีนได้ เนื่องมาจากสารบางอย่างที่ใบของ 
ไม้โกงกางใบใหญ่ ทำให้ Enzyme ไม่ทำปฏิกิริยากับ Substrate อย่างไรก็ตามการศึกษาลักษณะฝักและ  
กล้าไม้ที ่เพาะ ทำให้เห็นว่าไม้โกงกางใบใหญ่มีการผสมกันเองในหมู่เครือญาติซึ ่งทำให้เกิดลักษณะด้อย      
ดังแสดงในภาพ 7.5 (สุจิตรา, 2550) 
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ภาพที่ 7.1  DNA profile ของเครื่องหมายเอเอฟแอลพีของไม้โกงกางใบเล็ก (Rhizophora apiculata)  

ในประเทศไทย (ที่มา: สุจิตรา, 2550) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ภาพที่ 7.2  DNA profile ของเครื่องหมายเอเอฟแอลพีของไม้โกงกางใบใหญ่ (Rhizophora    

muconata) ในเกาะภูเก็ต (ที่มา: สุจิตรา, 2550) 
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ตารางที่ 7.3  ความหลากหลายทางพันธุกรรมของโกงกางใบเล็ก (Rhizophora apiculata) ในประเทศไทย  

ที่มา: สุจิตรา, 2550 
 
 
 
 
 

ลำดับ
(Number) 

 

ชื่อแหล่ง(ประชากร) 
(Population Name) 

ตำแหน่งที่มีความผันแปรทางพันธุกรรม
(Polymorphic loci in %) 

ความหลากหลายทาง
พันธุกรรม 

(Gene Diversity) 

99% criterion 95 % criterion 
Unbiased 

(expected) 
heterozygosity 

1 Samaechay, Petchaburi 63.5135 63.5135 0.1938 

2 Bangkunsai, Pechaburi 63.5135 63.5135 0.2699 

3 Bangkuntien, Bangkok 94.7368 92.1053 0.3557 

4 Kungkraben, Chantaburi 94.1176 91.1765 0.3813 

5 Amphur Muang, Trat 90.5405 90.5405 0.3764 

6 Klong Prao, Chang Island, Trat 41.8919 40.5405 0.1502 

7 Salak Kok, Chang Island, Trat 76.7857 71.4286 0.3181 

8 Klung, Chantaburi 89.1892 89.1892 0.3714 

9 Thung Ka, Chumporn 85.1351 83.7838 0.3507 

10 Sawee, Chumporn 47.2973 47.2973 0.2060 

11 Amphur Muang, Satoon 47.2973 47.2973 0.1974 

12 Amphur Muang, Ranong 48.6487 48.6478 0.1715 

13 Donsak, Suratthani 71.6216 70.2703 0.2997 

14 Kanom, Suratthani 43.2432 43.2432 0.1895 

15 Songkhla 100.00 97.2973 0.4491 

16 Phuket Island 91.8033 91.8033 0.4061 

17 Kantang, Trang 90.5405 90.5405 0.4121 

18 Amphur Muang, Suratthani  100.00 96.6667 0.4316 

19 Tha Dang, Krabi 93.2432 91.8919 0.3903 

20 Tah Pru, Krabi 93.7500 92.1875 0.4183 

ค่าเฉลี่ย (Average) 76.3434 75.1467 0.31695 



76 
 

 

ตารางที่ 7.4  ความหลากหลายทางพันธุกรรมของโกงกางใบใหญ่ (Rhizophora mucronata) ในประเทศไทย      

ที่มา: สุจิตรา, 2550 
 
 
 
 
 
 
 
 

ลำดับ
(Number) 

 

ชื่อแหล่ง (ประชากร) 
Population Name 

ตำแหน่งที่มีความผันแปรทางพันธุกรรม
(Polymorphic loci in %) 

ความหลากหลายทาง
พันธุกรรม 

(Gene Diversity) 

99% criterion 95 % criterion 
Unbiased 

(expected) 
heterozygosity 

1 Samaechay, Petchaburi 57.1429 57.1429 0.2425 

2 Bangkunsai, Petchaburi 98.2143 98.2143 0.4042 

3 Bangkuntien, Bangkok 91.0714 89.2857 0.3722 

4 Amphur Muang, Trat 96.4286 96.4286 0.4209 

5 Salak Kok, Chang Island, 
Trat 

86.5385 86.5385 0.3813 

6 Klung, Chantaburi 91.0714 89.2857 0.3556 

7 Amphur Muang, Satoon 100 100 0.3414 

8 Amphur Muang, Ranong 94.6429 94.6429 0.4161 

9 Donsak, Suratthani 79.5918 79.5918 0.3347 

10 Kanom, Suratthani 84.0909 84.0909 0.3982 

11 Songkla Lake, Songkhla 98.2143 96.4286 0.4315 

12 Phuket Island 98.2143 98.2143 0.4202 

13 Kantang, Trang 96.4286 96.4286 0.4482 

14 Amphur Muang, 
Suratthani 

92.8571 92.8571 0.4421 

15 La Aun, Ranong 96.4286 96.4286 0.4117 

16 Tah Pru, Krabi 85.7143 85.7143 0.3473 

ค่าเฉลี่ย (Average) 90.411 90.075 0.3818 
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Bangkunsai, Pechaburi, Gulf of Thailand 

Donsak, Suratthani, East Coast 

Amphur Muang, Trat, Gulf of Thailand 

La Aun, Ranong, West(Andaman) Coast 

Kantang, Trang, West(Andaman)  Coast 

Salak Kok, Chang Island, Trat, Gulf of Thailand 

Amphur Muang, Ranong, West(Andaman) Coast 

Amphur Muang, Suratthani 

Samaechay, Petchaburi, Gulf of Thailand 

Klung, Chantaburi, Gulf of Thailand 

Bangkuntien, Bangkok, Gulf of Thailand 

Kanom, Suratthani, East Coast 

 

Amphur Muang, Satoon,West(Andaman) Coast 

Tah Pru, Krabi, West(Andaman) Coast 

Songkhla Lake, Songkhla, East Coast 

Phuket Island, West(Andaman) Coast 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ภาพที่ 7.3  ความสัมพันธ์ของลกัษณะการจัดกลุ่มแสดง Genetic distance และความสัมพนัธร์ะหว่าง

ประชากรของไม้โกงกางใบเล็ก (Rhizophora apiculata) ในประเทศไทย (ที่มา: สุจิตรา, 2550) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ภาพที่ 7.4  ความสัมพันธ์ของลักษณะการจัดกลุ่มแสดง Genetic distance และความสัมพันธ์ระหว่าง  
                ประชากรของไม้โกงกางใบใหญ่ (Rhizophora mucronata) ในประเทศไทย (ที่มา: สุจิตรา, 2550) 
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ตารางที่ 7.5  การประเมินอัตราการผสมข้ามในแต่ละประชากรของไม้โกงกางใบเล็ก  
                  (Rhizophora apiculata) ในประเทศไทย  
 
 
 
 
 
 
ที่มา: สุจิตรา, 2550 
 
ตารางที่ 7.6  การประเมิน อัตราการผสมข้าม ในแตล่ะประชากรของไม้โกงกางใบเล็ก    
                  (Rhizophora apiculata) ในประเทศไทย 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ที่มา: สุจิตรา, 2550 
 
 
 
 
                
 
 

ชื่อประชากร 
(Population names) 

จังหวัด 
(Provinces) 

Multilocus 
t estimate  

อ.กันตัง ตรัง 0.9780.189  
อ.ขลุง จันทบุร ี 1.000.109  

เขตบางขุนเทียน กรุงเทพ 0.2410.091  

หมายเลขของต้น  
(Family numbers) 

อัตราการผสมข้าม 
(Outcrossing rate) Multilocus t estimate 

02 0.750.11 
03 0.270.09 
04 1.000.00 
06 0.510.14 
12 0.260.13 
15 1.000.00 
16 1.000.00 
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ภาพที่ 7.5  การผสมกันเองในหมู่เครือญาติ (ซึ่งรวมถึงการผสมตัวเองด้วย) ในไม้โกงกางใบใหญ่ที่เรียกว่า

การเกิด Inbreeding depression (ความเสื่อมถอยของการผสมกันในหมู่เครือญาติ) ทำให้กล้า
ไม้มีลักษณะด้อยและความสามารถในการอยู่รอดลดลง อัตราการเจริญเติบโตลดลง โดย; ภาพ 
ก แสดงการเปรียบเทียบ ลักษณะฝักที่ปรกติ (ด้านบน) กับฝักที่เกิด Inbreeding depression  
(ด้านล่าง) ซึ่งมีสีขาวและสีเหลือง; ภาพ ข แสดงฝักที่เกิด Inbreeding depression ทำให้ไม่
เกิดการงอกขึ ้น ; ภาพ ค แสดงการเปรียบเทียบต้นกล้าที ่ปรกติกับต้นที ่เกิด Inbreeding 
depression ที่มีสีขาวและมีการเจริญเติบโตต่ำกว่าปกติ  เพราะว่าไม่มีคลอโรฟิลล์สำหรับ
สังเคราะห์แสง (ที่มา: สุจิตรา, 2550) 

 
 
 
 
 
 
 

ก                    ข 

 

 

ค 
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สรุป 
ไม้โกงกางใบเล็กและไม้โกงกางใบใหญ่ได้มีการถูกสำรวจในบริเวณอ่าวไทยและตามชายฝั่ง

ตะวันออกและฝั่งตะวันตกของประเทศไทย โดยมีการเก็บตัวอย่างไปศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม
โดยการใช้เครื ่องหมายดีเอ็นเอ (DNA markers) จากการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมจาก          
ไม้โกงกางใบเล็กและไม้โกงกางใบใหญ่ 20 และ 16 แหล่ง พบว่าความหลากหลายทางพันธุกรรมในไม้โกงกาง
ใบเล็กและไม้โกงกางใบใหญ่มีค่าแต่ละแหล่ง แตกต่างกันไป โดยมีค่าเฉลี่ย 0.31 และ 0.38 ตามลำดับ และ
ความแตกต่างระหว่างแหล่งของไม้โกงกางใบเล็กและไม้โกงกางใบใหญ่มีค่า 0.25 และ 0.21 ตามลำดับ    
ส่วนการศึกษาระบบการสืบพันธุ์ในไม้โกงกางใบเล็กใน 3 แหล่ง พบว่ามีอัตราผสมข้ามแตกต่างกันไปกล่าวคอื
ที่เขตบางขุนเทียน จังหวัดกรุงเทพฯ มีอัตราผสมข้ามต่ำที่สุดคือมีค่า 0.24 (24 เปอร์เซ็นต์) ส่วนอัตราผสม
ข้ามของไม้โกงกางใบเล็กจากอำเภอขลุง จังหวัดจันทบุรีและอำเภอกันตัง จังหวัดตรังมีค่าสูงถึง 1.00      
(100 เปอร์เซ็นต์) และ 0.97 (97 เปอร์เซ็นต์) ตามลำดับ  
           ผลการศึกษาดังกล่าวสามารถนำเป็นแนวทางในการพิจารณาวางแผนอนุรักษ์แหล่งพันธุกรรม
ตลอดจนการปลูกและฟื้นฟูป่าของไม้โกงกางทั้งสองชนิดให้มีประสิทธิภาพมากยิ่งขึ้น (สุจิตรา, 2550) 
 
ข้อเสนอแนะในการอนุรักษ์แหล่งพันธุกรรมและฟื้นฟูไม้โกงกางใบเล็กและไม้โกงกางใบใหญ ่
ไม้โกงกางใบเลก็ 

1. ควรจัดทำแหล่งอนุรักษ์พันธุกรรมในถิ่นกำเนิดในแหล่ง (ประชากร) ที่มีความหลากหลายทาง
พันธุกรรมสูง  มีอัตราผสมข้ามสูงและเป็นตัวแทนของฝั่งอันดามันและฝั่งอ่าวไทย  ดังนั้นในไม้โกงกางใบเล็ก
ควรอนุรักษ์แหล่งพันธุกรรมที่จังหวัดสงขลา  อำเภอกันตัง จังหวัดตรัง  อำเภอเมือง จังหวัดสุราษฎร์ธานี  
เกาะภูเก็ต  หมู่บ้านสลักคอก เกาะช้าง และอ่าวคุ้งกระเบน จังหวัดจันทบุร ี

2. แหล่ง (ประชากร) ของไม้โกงกางใบเล็กที่ควรฟื้นฟูป่า คืออำเภอคลองพร้าว เกาะช้าง จังหวัดตราด 
อำเภอเมือง จังหวัดระนอง อำเภอเมือง จังหวัดสตูล หมู่บ้านแสมชัย จังหวัดเพชรบุร ีและอำเภอสวี จังหวัดชุมพร 
เพราะมีความหลากหลายทางพันธุกรรมค่อนข้างต่ำกว่าค่าความหลากหลายทางพันธุกรรมเฉลี่ย 

3. ควรมีการจัดทำฐานข้อมูลการเก็บฝักโกงกางใบเล็กว่าเก็บมาจากที่ใด เมื่อใด ปลูกเมื่อใดและ     
มีป้ายปักอย่างชัดเจนที่ระบุรายละเอียดดังกล่าวข้างต้น 

4. การเก็บฝักไม้โกงกางใบเล็กเพื่อการอนุรักษ์นอกถิ่นกำเนิด หรือการปลูกฟื้นฟูป่า หรือปลูกป่า
ควรมีการประเมินอัตราผสมข้ามของฝักไม้โกงกางใบเล็กก่อนนำไปปลูก โดยควรเก็บแบบแยกต้นโดยใหเ้ป็น
ตัวแทนของแหล่ง (ประชากร) นั้นๆ และนำมาเพาะกล้าแบบแยกต้น แยกแหล่งแล้วนำตัวอย่างใบมาทำการ
วิเคราะห์ประเมินอัตราผสมข้าม โดยใช้เครื่องหมายไอโซเอนไซม์ที่กล่าวมาข้างต้น ว่าต้นใด แหล่งใด มีอัตรา
การผสมข้ามเท่าไร  และควรเลือกฝักที่มาจากต้นและแหล่งที่มีอัตราผสมข้ามสูงเพื่อเพิ่มโอกาสในการรอด
ตายและการเจริญเติบโตที่ดี  เมื่อคัดเลือกแล้วจึงนำกล้าไม้ที่คัดเลือกจากแหล่ง (ประชากร) มาคละกนัแบบ
สุ่มให้ทั่วถึงโดยให้อัตราส่วนของแต่ละต้นเท่าๆ กันซึ่งควรเก็บ 30 ต้นต่อแหล่งและจำนวนกล้าไม้ขึ้นอยู่กับ
ความต้องการที่จะปลูกในพื้นที่ 
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5. การเก็บฝักเพื่อการปลูกฟื้นฟูป่าโกงกางใบเล็กควรเก็บหลาย  ๆต้น อย่างน้อย 30 ต้นต่อแหล่ง โดยให้จำนวน
ฝักจากแต่ละต้นมีจำนวนพอๆ กัน และควรเอาฝักที่ได้จากแหล่งเดียวกันมาปลูกในพื้นที่ป่าเดียวกันไม่ควรเอาฝักจาก
แหล่งอ่ืนมาปลูกปะปนกันโดยเฉพาะไม่ควรเก็บข้ามฝั่งทะเล (ฝั่งอันดามันและฝั่งอ่าวไทย)  เพราะไม้โกงกางแต่ละพื้นที่จะ
มีการปรับตัวเข้ากับสิ่งแวดล้อมเฉพาะมาเป็นเวลานาน  ไม่ว่าจะเป็นสภาพการขึ้นลงของน้ำทะเล  ความเค็มของน้ำทะเล  
ความลึกของดินเลน เป็นต้น หากไม่สามารถประเมินอัตราการผสมข้ามได้ตามข้อ 4 ควรเก็บฝักโกงกางใบเล็กแยกต้นและ
เพาะกล้าไม้แยกกัน และสังเกตดูว่าฝักและต้นกล้าจากต้นใดมีลักษณะด้อย เช่น มีฝักสีขาวหรือสีเหลือง  กล้าไม้มีสีขาว
หรือสีเหลือง  ถ้าพบไม่ควรเอากล้าไม้จากต้นนั้นไปปลูก เพราะมีลักษณะด้อย อันเกิดจากการผสมกันเองในหมู่      
เครือญาติและกล้าไม้กล้าอ่ืนแม้เป็นสีเขียวก็มีแนวโน้มที่จะมียีนด้อยสูงเพราะมาจากต้นแม่ต้นเดียวกัน 

6. เนื่องจากผลการศึกษาพบว่ามีการทำให้ป่าโกงกางใบเล็กเสื่อมโทรมโดยการบุกรุกพื้นที่ป่า เช่น  
กรณีที่อำเภอคลองพร้าว เกาะช้าง จังหวัดตราดดังกล่าวข้างต้น  มีผลทำให้ความหลากหลายทางพันธุกรรม
ลดลง  ดังนั้นควรเร่งปลูกจิตสำนึกให้ประชาชนเห็นประโยชน์ของการอนุรักษ์และบริหารจัดการไม่ให้มีการ
ปลูกสร้างโรงแรม รีสอร์ท และการทำนากุ้งในบริเวณพื้นที่ป่าชายเลน (สุจิตรา, 2550) 
 
ไม้โกงกางใบใหญ ่

1. ควรอนุรักษ์พันธุกรรมในถิ่นกำเนิดของไม้โกงกางใบใหญ่โดยใช้ข้อพิจารณาเช่นเดียวกับไม้โกงกาง   
ใบเล็ก จากพื้นฐานข้อมูลความหลากหลายทางพันธุกรรมของไม้โกงกางใบใหญ่จากแหล่ง (ประชากร) ที่มีความ
หลากหลายทางพันธุกรรมที ่สูง และเหมาะสมต่อการอนุรักษ์  คือ อำเภอเมือง จังหวัดตราด อำเภอกันตัง     
จังหวัดตรัง จังหวัดภูเก็ต หมู่บ้านสลักคอก เกาะช้าง จังหวัดตราด อำเภอละอุ่น จังหวัดระนอง 

2. พื ้นที ่ป่าที ่ควรฟื ้นฟู คือ พื ้นที่หมู ่บ้านแสมชัย จังหวัดเพชรบุรี เพราะเป็นพื้นที ่ที ่มีความ
หลากหลายทางพันธุกรรมค่อนข้างต่ำกว่าที่อื่น แนวทางการจัดการเก็บฝักเพื่อการฟื้นฟูป่าควรดำเนินการ
ตามขั้นตอนที่กล่าวไว้แล้วในหัวข้อไม้โกงกางใบเล็ก 

3. ส่วนแนวทางในการดำเนินการเก็บฝักไม้โกงกางใบใหญ่เพื่อการฟื้นฟูป่า ปลูกป่า ทำตามขั้นตอน
เช่นเดียวกับไม้โกงกางใบเล็กที่ได้กล่าวไว้แล้วข้างต้น 
 4. ไม้โกงกางใบใหญ่ถูกคุกคามค่อนข้างสูงจึงทำให้ไม่สามารถเก็บตัวอย่างมาศึกษาได้ในบางแหล่ง 
เช่น บริเวณอำเภอคลองพร้าว เกาะช้าง จังหวัดตราด ซึ่งแสดงให้เห็นภัยคุกคามฐานพันธุกรรมของไม้โกงกาง
ใบใหญ่ในบางพื ้นที ่ ดังนั ้นการสร้างจิตสำนึกและความตระหนักถึงการอนุร ักษ์ไม้โกงกางใบใหญ่              
ให้แก่ประชาชนเข้าใจและมีส่วนร่วมจึงเป็นสิ่งสำคัญ (สุจิตรา, 2550) 
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บทท่ี 8 
การประเมินความหลากหลายทางพันธุกรรมของไผ่บางชนิดในประเทศไทยโดยใช้

เครื่องหมายเอเอฟแอลพีและไมโครแซทเทลไลท์ 
 
คำนำ 

ไผ่เป็นพืชที่จัดอยู่ในวงศ์ Gramineae พบกระจายอยู่เกือบทั่วโลก มีการค้นพบและรายงานไว้
ประมาณ 77 สกุล 1,030 ชนิด (Dransfield and Widjaja, 1995) สำหรับในประเทศไทยนั้นมีรายงานไว้
ประมาณ 15 สกุล 82 ชนิด มีบางชนิดที่หลงเหลือจากการสำรวจอยู่บ้าง เนื่องจากอยู่ในป่าลึกและขาด
ผู้เชี่ยวชาญในการจัดจำแนกพันธุ์ (รุ่งนภา และคณะ, 2544)  ไผ่เป็นพืชที่มีความสำคัญทางเศรษฐกิจและการ
ดำรงชีวิตของชาวเอเชีย แอฟริกา และอเมริกา (McClure, 1966; Farrelly, 1984) โดยเฉพาะคนไทยมีการ
ใช้ประโยชน์จากทรัพยากรไม้ไผ่เพื่อตอบสนองความต้องการขั้นพื้นฐานอย่างกว้างขวางทั้งทางตรงและ
ทางอ้อม แทบทุกส่วนของไผ่สามารถนำมาใช้ประโยชน์ได้ทั้งสิ้น  ซึ่งในปัจจุบันมีอุตสาหกรรมรองรับ และ
นับวันก็ยิ่งจะมีความสำคัญทางเศรษฐกิจมากขึ้น โดยสามารถนำไผ่มาใช้เป็นวัตถุดิบในการผลิตสินค้างาน
ต่างๆ มากมาย อาทิ งานด้านศิลปหัตถกรรม เครื่องจักสานเฟอร์นิเจอร์เครื่องเรือน อุตสาหกรรมกระดาษ 
ไหมเทียม กระดาษแก้ว แผ่นไม้อัด ที่มีความนิยมสูงในการใช้ตกแต่ง หรือทำไม้แบบในงานก่อสร้าง ซึ่งใช้ได้
มากครั้งกว่าไม้แบบที่ใช้กันอยู่ในปัจจุบัน (ธนาคารกสิกรไทย, 2528) ส่วนหน่อใช้ในการบริโภคมีคุณค่าทาง
อาหาร นอกจากนี้ยังมีการนำมาปรุงในตำรับยาสมุนไพร (Guo, 1989) และอุตสาหกรรมการผลิตหน่อไม้
กระป๋อง หน่อไม้แห้ง (สุทัศน์, 2544) ซึ่งผลิตภัณฑ์จากไผ่ในรูปหน่อไม้กระป๋องเป็นสินค้าส่งออกที่ทำรายได้
ในประเทศไทยอย่างหนึ่ง ในปี พ.ศ. 2548 มีมูลค่าการส่งออก 482.3 ล้านบาท (กระทรวงพาณิชย์, 2549)  
รากยังช่วยยึดหน้าดินและสร้างความอุดมสมบูรณ์ให้แก่หน้าดิน เนื่องจากเป็นไม้โตเร็ว โรคแมลงน้อยจึงใช้ใน
การปรับปรุงสภาพป่าเสื่อมโทรม  เหมาะสมกับสภาพภูมิประเทศของไทย (รุ่งนภา และคณะ, 2544)  แม้
ประโยชน์ของไผ่มีอยู่มากมายดังกล่าวข้างต้น แต่ก็ยังมีปัญหาในการจำแนกพันธุ์ของไผ่อยู่ นอกจากนี้ยังไม่มี
ข้อมูลสถานภาพแหล่งพันธุกรรมของไผ่ป่ามาก่อน (รังสัน และ สุจิตรา, 2548) 

ดังนั้นรังสัน และ สุจิตรา (2548) จึงได้ศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของไผ่บางชนิดโดยใช้
เครื่องหมายเอเอฟแอลพี (AFLP; Amplified Fragment Length Polymorphism) และไมโครแซทเทลไลท์ 
(Microsatellite) ในครั้งนี้มีวัตถุประสงค์เพื่อศึกษาความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของไผ่ชนิดต่างๆ และ
ประเมินความหลากหลายทางพันธุกรรมของไผ่ป่า (Bambusa bambos) เพื่อให้ได้มาซึ่งข้อมูลพื้นฐาน
ทางพันธุกรรมในด้านความแปรปรวนทางพันธุกรรม (Genetic variation) โดยข้อมูลความแปรปรวน
ทางพันธุกรรมทำให้ทราบถึงโครงสร้างทางพันธุกรรม  (Genetic structure) และพื้นฐานทางพันธุกรรม
ของไผ่ที่ศึกษาได้อย่างชัดเจนยิ่งขึ้น ซึ่งสามารถนำไปใช้เป็นแนวทางในการอนุรักษ์ และปรับปรุงพันธุ์ไผ่  
ตลอดจนใช้เป็นแนวทางในการจัดจำแนกชนิดพันธุ์ของไผ่ที่กำลังมีปัญหาไม่สามารถจำแนกได้อย่างชัดเจน  
และเพื่อจัดการการใช้ประโยชน์ทรัพยากรไผ่อย่างยั่งยืนต่อไป 
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วัสดุและวิธีการศึกษาวิจัย 
การศึกษาได้ลายพิมพ์ดีเอ็นเอและความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของไผ่ชนิดต่าง ๆ 
รังสัน และ สุจิตรา (2548) ได้เก็บใบอ่อนของไผ่ จำนวน 26 ชนิดๆ ละ 1 ตัวอย่าง จากสถานีทดลอง

ปลูกพรรณไม้หินลับ อำเภอ   บ่อพลอย จังหวัดกาญจนบุรี  ดังแสดงในตารางที่ 8.1 
ตารางที่ 8.1 ไผช่นิดตา่ง ๆ ที่ใช้ในการศึกษา  

 
ที่มา: รังสัน และ สุจติรา, 2548 
 
 

 
                             
1.              Bambusa tulda 
2.               Thyrsostachys oliveri 
3.                 Cephalostachyum pergracile 
4.             Bambusa bambos 
5.             Thyrsostachys siamensis 
6.                         Dendrocalamus asper 
7.              Schizostachyum brachycladum 
8.               Bambusa vulgaris Shrader ex. H. Wendland 
9.             Bambusa sp. 
10.               Dendrocalamus brandisii 
11.               Dendrocalamus membranaceus 
12.               Bambusa vulgaris (Green variety) 
13.             Dendrocalamus asper 
14.                                                      
15.               Bambusa multiplex 
16.             Vietnamosasa pusilla 
17.             Neohouzeaua mekongensis 
18.           Dendrocalamus hamiltonii 
19.                                                    
20.              Bambusa blumeana 
21.                                                       
22.              Gigantochloa albociliata 
23.                 Bambusa vulgaris Shrader cv. Wamin (Brandis) 
24.            Gigantochloa densa 
25.                 Bambusa longispiculata 
26.                                                    
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การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของประชากรไผ่ปา่ 
ใบอ่อนของไผ่ป่า (Bambusa bambos) ที่เก็บจากปา่ธรรมชาติทั่วทุกภาคของประเทศไทยจำนวน 

9 แหล่ง แหล่งละ 30 ต้น (ตัวอย่าง) (ตารางที่8. 2) ซึ่งห่างกันอย่างน้อย 100 เมตร 
 

ตารางที่ 8. 2   แหล่งเก็บตัวอย่างไผ่ปา่ (Bambusa bambos) จากแหล่งธรรมชาติของประเทศไทย  

หมายเหตุ: oN คือ ตำแหน่ง Latitude 
                    oE คือ ตำแหน่ง Longitude 
ที่มา: รังสัน และ สุจิตรา, 2548 
 

การสกัด วัดคุณภาพ และปริมาณดีเอ็นเอ 
การเตรียมดีเอ็นเอเพื่อใช้ในการวิเคราะห์ด้วยเทคนิคเอเอฟแอลพี  (AFLP; Amplified Fragment 

Length Polymorphism) และไมโครแซทเทลไลท์ (Microsatellite) ต้องได้ดีเอ็นเอที่มีคุณภาพดี  
ไม่มีการปนเปื้อนจากสิ่งต่างๆ  เพื่อป้องกันการตัดดีเอ็นเอที่ไม่สมบูรณ์และการวิเคราะห์ผลที่ผิดพลาด โดย
การทดลองนี้ได้นำตัวอย่างใบอ่อนของไผ่แต่ละชนิดมาล้างเพื่อกำจัดสิ่งสกปรกที่ติดอยู่บริเวณผิวใบ   
ตามวิธีของ Zhang et al. (1997) แล้วนำมาสกัดดีเอ็นเอ ตามวิธีที่ประยุกต์มาจากวิธีการสกัดของ Doyle 
and Doyle (1990) และ Changtragoon et al. (1996b) แล้วนำมาละลาย ใน 1X TE buffer (10 mM 
Tris –HCl, 1 mM EDTA, pH 8.0) 50-100 ไมโครลิตร เก็บสารละลาย ดีเอ็นเอไว้ที่ ตู้ –20 องศาเซลเซียส        
วัดคุณภาพและปริมาณของสารละลายดีเอ็นเอ  ด้วยวิธีอะกาโรสเจลอีเล็กโตรโฟริซีส  (Agarose gel 
electrophoresis) โดยใช้อะกาโรสเจลที่มีความเข้มข้น 0.8 เปอร์เซ็นต์ และนำแผ่นเจลไปส่องดูภายใต้แสง
อัลตราไวโอเลต เปรียบเทียบความเข้มข้นกับดีเอ็นเอมาตรฐานขนาด 1 kb แล้วบันทึกภาพ 
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การวิเคราะห์ดีเอ็นเอโดยเทคนิคเอเอฟแอลพี 
รังสัน และ สุจิตรา (2548) ได้นำสารละลายดีเอ็นเอที่สกัดได้มาวิเคราะห์โดยเทคนิคเอเอฟแอลพีตาม

วิธีของ Vos et al. (1995) และแยกชิ้นดีเอ็นเอโดยใช้เครื่องแยกขนาดแบบ Non-denaturing polyacrylamide 
ด้วย เครื่อง Gel-scan 3000 (Corbett research, Australia)  ที่ความเข้มข้นของโพลีอะคริลาไมด์ 6 เปอร์เซ็นต์ 
ใน 0.6X TBE Buffer ที่ผสมด้วยเอธิเดียมโบรไมด์ผ่านกระแสไฟฟ้า 800 โวลต์ นาน 60 นาที เปรียบเทียบกับ 
ดีเอ็นเอมาตรฐานขนาด 50 bp แล้ววิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม โดยแปลผลข้อมูลจากแถบดีเอ็นเอ
ที่สามารถใช้แยกความแตกต่างของไผ่แต่ละชนิด  เปรียบเทียบจากความเหมือนและความแตกต่างของรูปแบบ
ของดีเอ็นเอ ที่เกิดขึ้นและคำนวณค่าความเหมือนทางพันธุกรรมด้วยวิธี Simple matching (Sneath and 
Sokal, 1973) นำมาเข้าสู่ตาราง Matrix โดยใช้ Nei and Li (1979) Similarity index เพื่อใช้ในการจัดกลุ่ม
ศึกษาความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมด้วยเทคนิคUnweigthed Pair Group Method of Arithmetic Average 
(UPGMA) (Sneath and Sokal, 1973) โดยใช้โปรแกรม NTSYS-pc version 2.01e (Rohlf, 1993) และแสดงผล
ในรูปแบบของ Phylogenetic tree 
การวิเคราะห์ดีเอ็นเอโดยเทคนิคไมโครแซทเทลไลท์ 

รังสัน และ สุจิตรา (2548) ได้นำสารละลายดีเอ็นเอที่เจือจางให้มีความเข้มข้น  50 นาโนกรัมต่อ
ไมโครลิตร มาวิเคราะห์ด้วยไพรเมอร์ 2 ชนิด คือ Forward และ Reverse ดังตารางที่8. 3 โดยใช้ Taq DNA 
polymerase kit (Qiagen, Germany) นำสารละลายทั้งหมดเข้าเครื่องเพิ่มปริมาณชิ้นดีเอ็นเอ  โดยใช้
โปรแกรมดังนี้ 94 องศาเซลเซียส 3 นาที 94 องศาเซลเซียส 30 วินาที ที่อุณหภูมิ 50 หรือ 55 หรือ 60 
องศาเซลเซียส ตามอุณหภูมิของ Annealing ของไพรเมอร์ 30 วินาที และ 72 องศาเซลเซียส 1 วินาที
จำนวน 35 รอบ จากนั ้นแยกชิ ้นดีเอ็นเอ โดยใช้ตัวกลางชนิด Non-denaturing polyacrylamide gel  
ภายใต้เครื่อง Gel-scan 3000 ที่ความเข้มข้นของโพลีอะคริลาไมด์ 6 เปอร์เซ็นต์ ใน 0.6X TBE Buffer ที่
ผสมด้วยเอธิเดียมโบรไมด์ ผ่านกระแสไฟฟ้า 1,000 โวลต์ นาน 45 นาที เปรียบเทียบกับดีเอ็นเอมาตรฐาน 
หลังจากนั้นวิเคราะห์จำนวนอัลลีลเฉลี่ยต่อตำแหน่ง (Number of allele per locus, N) จำนวนอัลลีลต่อ
ตำแหน่งที่แท้จริง (Effective number of allele, ne) ค่าเฮเทอโรไซโกซิตี  (heterozygosity) การ
ทดสอบสมดุลฮาร์ดี -ไวน์เบิร์ก (Hardy-Weinberg Equilibrium) ค่าสัมประสิทธิ์เอฟ (F-coefficient) และ
การจัดแผนผังความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมโดยใช้โปรแกรม POPGENE version 1.31 (Yeh et al., 1999) 
และ TFPGA version 1.3 (Miller, 1997)



 
86 

ตา
รา

งท
ี่ 8

.3
  ล

ำด
บัน

วิค
ลีโ

อไ
ทด

์ ล
ำด

บัเ
บส

แก
น 

อุณ
หภู

มิใ
นก

าร
จับ

เก
าะ

 (A
nn

ea
lin

g t
em

pe
ra

tu
re

, T
A) 

ขน
าด

ผล
ผล

ิตข
อง

พซี
ีอา

ร์ แ
ละ

คว
าม

เข้
มข

้นแ
มก

นีเ
ซีย

มค
ลอ

ไร
ด์ 

(M
gC

l 2)
 ข

อง
คู่ไ

พร
เม

อร
์ที่ใ

ช้ใ
นก

าร
ศึก

ษา
  

              ที่ม
า: 

รัง
สัน

 แ
ละ

 ส
ุจติ

รา
, 2

54
8 

   
   

     
       

   
   

  
  

   
   

   
  

   
  
   

  

(5
→

3
) 

   
   

  
  

  
 

T A 
(C

o ) 
  

  
   
  

   
  

   
   

  
  

  
  
  (m

M
) 

  
  
  

  
  

   
   

 
  
   (

bp
) 

Ge
ne

 B
an

k A
cc

ess
ion

 
nu

mb
er

 
1 

DT
LB

b1
 

F: 
GT

GC
GC

TG
AT

GT
TG

TT
TG

TG
 

(G
TT

) 2T
GT

(G
TT

) 2 
55

 
2.5

 
20

0 
- 

 
 

R:
 C

GG
CC

AA
TA

TC
CA

TA
TT

TC
CA

TC
 

 
 

 
 

 
2 

DT
LB

b8
 

F: 
AG

GT
TG

AC
CA

AT
TT

GG
GG

AA
AG

 
(C

T)
3
 

50
 

2.5
 

16
0 

- 
 

 
R:

 TT
TG

TG
TA

TG
GT

TG
TA

GG
AA

GT
CG

 
 

 
 

 
 

3 
DT

LB
b1

5 
F: 

GC
C 

TA
A 

AA
 T 

TT
C 

GG
G 

TG
A 

TC
C 

(C
AA

) 19
 

55
 

2.5
 

28
0 

- 
 

 
R:

 C
AG

 C
CG

 TC
A 

CA
G 

CT
C 

AC
A 

AC
 

 
 

 
 

 
4 

DT
LB

b2
0 

F: 
CT

G 
CC

A 
TG

G 
TG

A 
CA

C 
TA

G 
AA

C 
G 

(G
T)

9
A(

TA
) 3(

GA
) 10

 
60

 
1.5

 
29

0 
- 

 
 

R:
 C

CT
 C

AA
 A

CA
 C

AG
 G

AA
 TT

T C
AA

 G
C 

 
 

 
 

 
5 

DT
LB

b2
9 

F: 
TT

AC
AA

CC
AA

GA
GA

GC
GC

GA
TA

C 
(G

A)
5
 G

G(
CA

) 8 
60

 
1.5

 
16

0 
- 

 
 

R:
 G

CA
GA

CA
CT

TT
AC

CG
AC

TT
CA

GC
 

 
 

 
 

 
6 

DT
LB

b4
7 

F: 
GA

TC
AG

AC
TT

CA
AC

AC
AA

AC
GT

AC
 

(C
T)

16
AT

(C
T)

7 
60

 
1.5

 
14

0 
- 

 
 

R:
 TG

TG
TC

AA
CT

GT
CA

AG
TC

CT
CT

TC
 

 
 

 
 

 
7 

DT
LB

b5
0 

R:
 G

AT
AA

AT
AA

CT
GC

AT
CG

TT
GG

T 
(C

T)
1
6
 

60
 

1.5
 

15
0 

- 
 

 
R:

 C
AG

AA
GT

TA
CT

GT
CA

GA
GA

GA
CG

 
 

 
 

 
 

8 
AJ

50
74

91
 

F: 
TT

C 
GT

T G
CT

 C
CT

 G
CA

 A
GG

 
(C

A)
7
 

50
 

2.5
 

15
0 

AJ
50

74
91

 
 

 
R:

 C
TG

 TG
G 

TT
C 

TA
C 

TA
T G

CG
 C

 
 

 
 

 
 

9 
AJ

50
74

92
 

F: 
CT

A 
GC

A 
AA

C 
GC

A 
CA

G 
TG

 
(A

C)
3C

(A
C)

2G
C(

AC
) 4 

50
 

2.5
 

20
6 

AJ
50

74
92

 
 

 
R:

 C
AG

 TG
T  

GA
T A

CA
 C

GT
 C

C 
 

 
 

 
 

 



87 

 

ผลการศึกษาวิจัยและวิจารณ์ 
การศึกษาลายพิมพ์ดีเอ็นเอและความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของไผ่ชนิดต่าง ๆ 

การศึกษาลายพิมพ์ดีเอ็นเอและความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม โดยเครื่องหมายเอเอฟแอลพีพบ    
ไพรเมอร์ที่เหมาะสมจำนวน 14 คู่ ให้แถบดีเอ็นเอจำนวนทั้งหมด 642 แถบ จำนวนแถบดีเอ็นเอเฉลี่ยต่อคู่ 
ไพรเมอร์ มีค่าเท่ากับ 45.86 แถบ เมื่อคิดเป็นสัดส่วนค่าโพลีมอร์ฟิซึมที่เกิดขึ้นมีค่าสูงถึง  93.13 เปอร์เซ็นต์ 
แสดงว่ากลุ่มไผ่ที่ทำการศึกษามีความหลากหลายทางพันธุกรรมค่อนข้างสูงรูปแบบลายพิมพ์ดีเอ็นเอที่ได้จาก
ไพรเมอร์ 14 คู่ มีรูปแบบที่แตกต่างกัน เมื่อวิเคราะห์หาจำนวนแถบดีเอ็นเอจำเพาะที่ปรากฏในแต่ละคู่    
ไพรเมอร์ของไผ่แต่ละชนิดจากทั้งหมด 26 ชนิด โดยพบว่าคู่ไพรเมอร์ที่ปรากฎแถบดีเอ็นเอจำเพาะมากที่สุด
ได้แก่คู่ไพรเมอร์ E-AAC/M-CAA, E-ACC/M-CTTและ E-AGC/M-CTC ดังแสดงในภาพที่ 8.1 ซึ่งให้จำนวน
แถบดีเอ็นเอจำเพาะจำนวน 4 แถบ และไผ่ที่ปรากฏแถบดีเอ็นเอจำเพาะมีจำนวน 18 ชนิด และไม่ปรากฏ 8 
ชนิด โดยชนิดไผ่ที่ให้แถบดีเอ็นเอจำเพาะมากที่สดุ คือไผ่ไร่ (Gigantochloa albociliata) พบจำนวน 4 แถบ 
ข้อมูลดังกล่าวสามารถนำมาช่วยสนับสนุนการจัดจำแนกชนิดพันธุ์ไผ่ได้ ในอนาคต การศึกษาความสัมพันธ์
ทางพันธุกรรมโดยวิธี UPGMA แสดงผลในรูปแบบของ Phylogenetic tree พบว่า สามารถแบ่งกลุ่มของไผ่
ออกเป็น 5 กลุ่ม ตามความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมที่ปรากฏดังแสดงในภาพที่ 8.2 อย่างไรก็ตามในการศกึษา
แถบดีเอ็นเอจำเพาะต่อชนิดพันธุ์สำหรับไผ่แต่ละชนิดนั้นจะต้องมีการศึกษาและทดลอง โดยใช้ตัวอย่างต่อ
ชนิดพันธุ์ไผ่ในจำนวนที่มากข้ึน ซึ่งตัวอย่างที่นำมาศึกษาจะต้องมาจากแหล่งกระจายพันธุ์หลายๆ แหล่ง แล้ว
นำแถบดีเอ็นเอจำเพาะนั้นมาหาลำดับเบสเพื่อพัฒนาแถบดีเอ็นเอ   ที่จำเพาะที่สัมพันธ์กับชนิดพันธุ์ไผ่แต่ละ
ชนิดและมีประสิทธิภาพต่อการใช้ประโยชน์อย่างแท้จริง และในการศึกษาความใกล้ชิดทางพันธุกรรมที่มี
ประสิทธิภาพนั้นควรมีการศึกษาทางด้านพฤกษศาสตร์ควบคู่กันไป (รังสัน และ สุจิตรา, 2548) 
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ภาพที่ 8.1  ลายพิมพ์ดีเอ็นเอที่เกิดจากคู่ไพรเมอร์ E-AGG/M-CTC ของไผ่ 26 ชนิด (ที่มา: รังสัน และ สุจิตรา, 2548) 
 

ภาพที่ 8.2  การจัดกลุ่มความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของไผ่ 26 ชนิด ในลักษณะ Phylogenetic tree  
(ที่มา: รังสัน และ สุจิตรา, 2548) 
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ความหลากหลายทางพันธุกรรมในประชากรไผ่ป่า 
การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของประชากรไผ่ป่า 9 ประชากร โดยเครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท์  

9 ตำแหน่ง รังสัน และ สุจิตรา (2548) พบว่ามีจำนวนอัลลีลทั้งหมด 55 รูปแบบ ดังแสดงในตัวอย่างบางส่วนใน
ภาพที่ 8.3  จำนวนอัลลีลเฉลี่ยต่อตำแหน่งเท่ากับ 6.11 โดยประชากรไผป่่าจังหวัดสระแก้ว กาญจนบุรี1 (อ.บ่อพลอย) 
และ สุราษฎร์ธานี มีค่าเฮเทอโรไซโกซิตีจากการสังเกตมากที่สุด (0.333 , 0.332 และ 0.318 ตามลำดับ)  และ
ประชากรจังหวัดกาญจนบุรี 3  (อ. ทองผาภูมิ)  มีค่าเฮเทอโรไซโกซิตีจากการสังเกตต่ำที่สุด (0.263)  ค่าเฉลี่ยทุก
ประชากรมีค่าเท่ากับ 0.294  ส่วนค่าเฮเทอโรไซโกซิตีจากค่าคาดหมาย  ซึ่งเป็นค่าที่แสดงถึงความหลากหลายทาง
พันธุกรรมพบว่าประชากรไผป่่าจังหวัดสระแก้วมีค่าเฮเทอโรไซโกซิตีจากค่าคาดหมายมากทีสุ่ด (0.440) และประชากร
ไผ่ป่าจังหวัดกาญจนบุรี 3 (อ.ทองผาภูมิ)  มีค่าเฮเทอโรไซโกซิตีจากค่าคาดหมายต่ำที่สุด (0.314)  ค่าเฉลี่ยทุก
ประชากรมีค่าเท่ากับ 0.369 โดยประชากรส่วนใหญ่มีแนวโน้มที่มีความถี่จีโนไทป์อยู่ในสมดุลฮาร์ดี-ไวนเ์บิร์ก และทุก
ประชากรมีค่าเปอร์เซ็นต์โพลีมอร์ฟิกสูง (66.67 - 88.89 เปอร์เซ็นต์) โดยเฉลี่ยทุกประชากรเท่ากับ 76.54 เปอร์เซ็นต์ 
(ตารางที่ 8.4) แสดงให้เห็นว่าประชากรไผ่ป่าที่ศึกษามีความหลากหลายทางพันธุกรรมภายในประชากรค่อนข้างสูง  
จากค่าระยะห่างทางพันธุกรรมระหว่างประชากรไผ่ป่า 9 ประชากร เมื่อนำมาจัดกลุ่มความสมัพันธ์ทางพันธุกรรมด้วย
วิธี UPGMA (ภาพที่ 8.4)  พบว่าประชากรของไผ่ปา่ที่นำมาศึกษาสามารถแบง่ออกเป็น 4  กลุ่ม ซึ่งผลการจัดกลุ่มทีไ่ด้
มีบางประชากรที่ไม่สอดคล้องกับถิ่นกำเนิดและสภาพภูมิศาสตร์  ค่าความแตกต่างทางพันธุกรรมภายในประชากร 
(Fis)  ค่าความแตกต่างทางพันธุกรรมของประชากรทั้งหมด (Fit) และค่าความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างประชากร 
(Fst)  ของไผ่ป่าเฉลี่ยทุกตำแหน่งมีค่าเท่ากับ 0.2060 0.4007 และ 0.2432  ตามลำดับ เมื่อพิจารณาค่าความแตกตา่ง
ทางพันธุกรรมระหว่างประชากร (Fst) ซึ่งมีค่าเท่ากับ 0.2432  แสดงให้เห็นว่าประชากรแต่ละแหล่งมีความแตกต่างทาง
พันธุกรรมค่อนข้างสูง 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ภาพที่ 8.3 รูปแบบอัลลีลของประชากรไผ่ป่า (Bambusa bambos) จังหวัดเชียงใหม่จากเครื่องหมาย      

ไมโครแซทเทลไลท์ที่ตำแหน่ง DTLBb 47 (ที่มา: รังสัน และ สุจิตรา, 2548) 
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ตารางที่ 8.4 จำนวนตัวอย่างเฉลี่ย ค่าเฉลี่ยอัลลีลต่อตำแหน่ง ค่าเฉลี่ยเฮเทอโรไซโกซิตีจากการสังเกต (H0) 

และค่าเฉลี่ยเฮเทอโรไซโกซิตีจากการคาดหมาย (He) ในประชากรไผ่ป่า (Bambusa bambos)  
 

ที่มา: รังสัน และ สุจิตรา, 2548 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
ภาพที่ 8.4  แผนผังความสัมพนัธ์ทางพันธุกรรมระหว่างประชากรไผ่ปา่ (Bambusa bambos)   

9 ประชากรจากการจัดกลุ่มโดยวิธี UPGMA (ที่มา: รังสนั และ สุจิตรา, 2548) 
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สรุปผลการศึกษาวิจัย 

ผลการศึกษาความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของไผ่แต่ละชนิดได้แนวทางที่จะต้องศึกษาพัฒนา
เครื่องหมายโมเลกุล (Markers)  ที่จำเพาะต่อการวินิจฉัยชนิดของไผ่ที่มีปัญหาในการจำแนกพันธุ์ และมี
ลักษณะภายนอกที่ไม่คงที่ซึ่งผันแปรตามสิ่งแวดล้อม จากการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของไผ่ป่า 
(B. bambos)  แสดงให้เห็นว่าไผ่ป่ามีความหลากหลายทางพันธุกรรมค่อนข้างสูง ซึ่งมีความแตกต่างระหว่าง
แหล่งประมาณ 24 เปอร์เซ็นต์ จากการสุ ่มตัวอย่างในการศึกษาในแต่ละภาค โดยใช้ Microsatellite 
markers ในการประเมินลักษณะความหลากหลายทางพันธุกรรมภายในแต่ละแหล่ง และแต่ละภาคจะเห็น
ว่าไผ่ป่ามีความผันแปรทางพันธุกรรมค่อนข้างสูง  ดังนั้นจึงควรดำเนินการจัดการแหล่งอนุรักษ์ทางพันธุกรรม
ของไผ่ป่าที่ขึ้นอยู่ในพื้นที่คุ้มครองอยู่แล้วเป็นแหล่งอนุรักษ์พันธุกรรมในถิ่นกำเนิด   ส่วนไผ่ป่าที่พบอยู่นอก
พื้นที่อนุรักษ์ เช่น แหล่งที่ได้จากจังหวัดสุราษฎร์ธานี ในการศึกษาครั้งนี้ควรเผยแพร่ข้อมูลให้เจ้าหน้าที่ใน
ท้องที่ดำเนินการขยายพันธุ์และจัดทำเป็นแหล่งพันธุกรรมนอกถิ่นกำเนิดทั้งนี้เพราะว่า แหล่งพันธุกรรมที่
จังหวัดสุราษฎร์ธานี อยู่ปะปนกับชุมชนและหมู่บ้านซึ่งมีโอกาสที่จะถูกทำลายแหล่งพันธุ์ได้ง่ายกว่าแหล่งอ่ืน 
นอกจากนี้จากการที่ความหลากหลายทางพันธุกรรมของไผ่ป่าในแต่ละแหล่งค่อนข้างสูงจึงควรดำเนินการ
คัดเลือกแหล่งพันธุ์และต้นพันธุ์เพื่อใช้ในการปรับปรุงพันธุ์และขยายพันธุ์ไผ่ป่าให้ได้ผลผลิตสูงเพื่อประโยชน์
ต่อการพัฒนาเศรษฐกิจชมุชนและระดับประเทศในการใชป้ระโยชน์จากไผใ่ห้ยั่งยืนต่อไป (รังสัน และ สุจิตรา 2548) 
ข้อเสนอแนะในการอนุรักษ์พันธุกรรมไผ่ป่า 

1. ควรจัดตั้งแหล่งอนุรักษ์พันธุกรรมไผ่ป่าในถิ่นกำเนิดทุกภาคของประเทศไทยโดยเฉพาะแหล่ง 
(ประชากร) ที่มีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูงในพื้นที่ที่มีอยู่ในพื้นที่อนุรักษ์ เช่น จังหวัดสระแก้ว จังหวัด
ลำปาง และจังหวัดกาญจนบุรี 

2. ควรจัดตั้งแหล่งพันธุกรรมไผ่ป่านอกถ่ินกำเนิดในแหล่ง (ประชากร) ที่มีอยู่ใกล้ชุมชนและ      
ที่ล่อแหลมต่อการบุกรุกทำลาย เช่น ที่จังหวัดสุราษฎร์ธานี 

3. ควรจัดตั้งแปลงปลูกไผ่ป่าเพื่อเป็นธนาคารอาหารชุมชน (Food bank) เพื่อลดความกดดันใน 
การเข้าไปตัดเอาหน่อและกล้าไผ่ป่าอย่างเกินกำลังไผ่ป่าตามธรรมชาติ (รังสัน และ สุจิตรา, 2548) 
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บทท่ี 9 
การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของกล้วยไมร้องเท้านารีเหลืองกระบี่ 
(Paphiopedilum exul) โดยใช้เครื่องหมายเอเอฟแอลพ ี(AFLP markers) 

คำนำ 
กล้วยไม้รองเท้านารีเหลืองกระบี่ (Paphiopedilum exul) มีกระจายพันธุ์อยู่ตามภูเขาหนิปูนและ    

หมู่เกาะทางภาคใต้ของประเทศไทย (อบฉันท์, 2543) เป็นกล้วยไม้ที ่ได้รับความนิยมในการปลูกเลี ้ยง        
เพื่อการค้ากันอย่างแพร่หลายทั้งในประเทศและต่างประเทศ (ระพี, 2535)  กล้วยไม้รองเท้านารีเหลืองกระบี่ 
มีจำนวนประชากรในธรรมชาติลดลงอย่างรวดเร็ว จัดเป็นพืชที่มีสถานภาพใกล้สูญพันธุ์ของโลก (อุไร, 2545) 
ในขณะที่ข้อมูลทางด้านความหลากหลายทางพันธุกรรมของกล้วยไม้ชนิดนี้ยังมีอยู่น้อยและไม่มีความชัดเจน 
เครื่องหมายดีเอ็นเอเป็นอีกเครื่องมือหนึ่งที่มีประสิทธิภาพสูงในการศึกษาความหลากหลายและความใกล้ชิด
ทางพันธุกรรมของสิ ่งมีช ีว ิต  (สุรินทร์, 2545)  ซึ ่งจักรพันธ์และสุจิตรา (2548) ได้ใช้เทคนิค Amplified 
Fragment Length Polymorphism (AFLP) (Vos et al., 1995) เพื่อศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม
ของกล้วยไม้รองเท้านารีเหลืองกระบี่เพื่อประเมินสถานภาพแหล่งพันธกุรรมของกล้วยไม้ชนิดดงักล่าวสำหรบั
เป็นแนวทางในการอนุรักษ์ในอนาคต ซึ่งรายละเอียดในการศึกษามีดังนี้ 
วัสดุและวิธีการศึกษาวิจัย 

การเก็บรวบรวมตัวอย่างกล้วยไม้รองเท้านารีเพ่ือใช้ในการศึกษา 
จักรพันธ์ และสุจิตรา (2548) ได้มีการเก็บตัวอย่างใบของกล้วยไม้รองเท้านารีเหลืองกระบี่จาก

แหล่งต่างๆ 6 แหล่ง ในภาคใต้ของประเทศไทย ซึ่งตัวอย่างดังกล่าวได้มีการเก็บรวบรวมไว้จากที่โครงการ
อนุรักษ์พันธุกรรมกล้วยไม้รองเท้านารี ในพระราชดำริ ศูนย์วิจัยข้าวกระบี่ ตำบลเหนือคลอง อำเภอเหนือ
คลอง จังหวัดกระบี่ ดังตารางที่ 9.1 
ตารางที่ 9.1 ตัวอย่างกล้วยไม้รองเท้านารีเหลืองกระบี่ (Paphiopedilum exul) แหลง่ต่างๆ ที่ใช้ใน   
                การศึกษาความหลากหลายทางพนัธุกรรม  

ที่มา: จักรพันธ์ และสุจิตรา, 2548  
 
 
 

ลำดับ แหล่งที่มาของตัวอย่าง จำนวนตัวอย่าง แหล่งที่มา 
1 อ.เขาพนม จ.กระบี ่ 7 โครงการอนุรักษ์พันธุกรรม 

กล้วยไม้รองเท้านาร ี
ในพระราชดำริ ศูนย์วิจัยข้าวกระบี่ 

ต.เหนือคลอง อ.เหนือคลอง 
จ.กระบี ่

2 อ.ปะเหลยีน จ.ตรัง 10 
3 อ.ปลายพระยา จ.กระบี ่ 20 
4 เกาะนัก อ.เมือง จ.กระบี ่ 4 
5 เกาะน้อย อ.อ่าวลึก จ.กระบี ่ 8 
6 บ.คลองเตย อ.ทับปุด จ.พังงา 21 
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การสกัดดีเอ็นเอกล้วยไม้รองเท้านารี 
จักรพันธ์ และสุจิตรา (2548) ได้นำส่วนใบของกล้วยไม้รองเท้านารีเหลืองกระบี่จากตารางที่  9.1 

นำมาสกัดดีเอ็นเอ โดยใช้วิธี CTAB คัดเลือกใบกล้วยไม้รองเท้านารีที่เป็นใบอ่อน นำมาบดในไนโตรเจนเหลว
ในโกร่งบดยาให้ละเอียด แล้วนำมาบดซ้ำอีกครั้งร่วมกับสารละลาย 2X CTAB จากนั้นทำตามการสกัด        
ดีเอ็นเอด้วยวิธี CTAB ซึ่งได้มีการประยุกต์จาก Changtragoon et al. (1996b) หลังจากนั้นนำตะกอน      
ดีเอ็นเอมาละลายใน TE Buffer 50-100 ไมโครลิตร เก็บสารละลายดีเอ็นเอไว้ที่ –20 องศาเซลเซียส ทำการ
วัดคุณภาพและปริมาณของสารละลาย ดีเอ็นเอ ด้วยวิธีอะกาโรสเจลอิเล็กโตรโฟริซีส (จักรพันธ์และ     
สุจิตรา, 2548) 

การวิเคราะห์เอเอฟแอลพีแสดงการคำนวณทางสถิติ 
จากการตัดดีเอ็นเออย่างสมบูรณ์ด้วยเอนไซม์ 2 ชนิด (Digestion) นำดีเอ็นเอที่ได้จากการตัดมา

เชื่อมต่อกับ Adapter (Ligation)   เพื่อใช้เป็นดีเอ็นเอต้นแบบสำหรับการเพิ่มปริมาณโดยปฏิกิริยาพีซีอาร์  
(PCR, Polymerase Chain Reaction) โดย Adapter ที่ต่อเข้าที ่ปลายของชิ ้นดีเอ็นเอจะทำหน้าที ่เป็น
ตำแหน่งจับเกาะของไพรเมอร์ในการทำพีซีอาร์   ซึ่งจะใช้ EcoRI Adapter และ MseI Adapter ที่สามารถ
ต่อเข้ากันได้กับดีเอ็นเอที่ถูกตัดโดยเอนไซม์ EcoRI และ MseI มาแล้ว  เมื ่อนำผลที่ได้มาทำพีซีอาร์เพื่อ
คัดเลือกคู่ไพรเมอร์ที่เหมาะสมจะได้เอเอฟแอลพีโพรไฟด์ (AFLP Profile) ซึ่งเป็นรูปแบบ AFLP Fingerprint 
ของแต่ละตัวอย่างและแต่ละแหล่ง (สุรินทร์, 2545)  จากนั้นนำข้อมูลที่ได้มาคำนวณทางสถิติ เพื่อให้ทราบ
ข้อมูลโครงสร้างทางพันธุกรรม ความหลากหลายทางพันธุกรรมและความแตกต่างทางพันธุกรรมของแต่ละ
แหล่งด้วย TFPGA (Tool for Population Genetic Analysis) Computer software, Version 1.3 (Miller, 1997) 
ผลการศึกษาวิจัยและวิจารณ์ 

ผลการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของรองเท้านารีเหลืองกระบี ่โดยใช้เทคนิค            
เอเอฟแอลพ ี

ผลการศึกษาคัดเลือกคู่ไพรเมอร์ที่เหมาะสม จากการคัดเลือกคู่ไพรเมอร์คอมบิเนชั่นทั้งสิ้น 64 คู่
โดยสุ่มตัวอย่างกล้วยไม้รองเท้านารีเหลืองกระบี่จากทั้ง  6 แหล่งดังที่กล่าวมาแล้วจำนวน 10 ตัวอย่าง     
(ภาพที่ 9.1) โดยพบว่ามีคู่ไพรเมอร์ที่เหมาะสมต่อกล้วยไม้รองเท้านารีเหลืองกระบี่ทั้งสิ้นจำนวน 13 คู่ไพรเมอร์ 
(ตารางที่ 9.2) โดยสามารถทำให้เกิดแถบดีเอ็นเอจำนวนมาก มีความแตกต่างของแถบดีเอ็นเอที่ตำแหน่ง
เดียวกัน (Polymorphism) ในสัดส่วนที่สูง และทำให้เกิดแถบดีเอ็นเอที่มีความคมชัด (ภาพที่ 9. 2) 

จากคู่ไพรเมอร์ที่คัดเลือกได้ทั้งหมดนี้ เมื่อนำมาทดสอบกับตัวอย่างที่ใช้ศึกษาทั้งหมดแล้ว พบว่า
สามารถคัดเลือกตำแหน่งของแถบดีเอ็นเอที่มีความแตกต่าง  (Polymorphism) ได้ทั ้งสิ ้น 126 ตำแหน่ง 
(Loci) มีค่าเฉลี่ยเท่ากับ 9.63 ตำแหน่งต่อหนึ่งคู่ไพรเมอร์ 
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ภาพที่ 9.1  ตัวอย่างการคัดเลือกคู่ไพรเมอร์ที่เหมาะสม 4 คู่ จากทั้งหมด 64 คู่ โดยใช้เครื่องหมายเอเอฟแอลพี  

(M คือ ดีเอ็นเอ มาตรฐานเพื่อใช้ในการเปรียบเทียบขนาดของชิ้นดีเอ็นเอตำแหน่งตา่งๆ 
ตัวอย่างดีเอ็นเอที่ใช้ได้จากการสุ่มมาจำนวน 10 ตัวอย่าง ในภาพแสดงการทดสอบคู่ไพรเมอร์ 4 
คู ่คือ ตั้งแต่หมายเลข  1 ถึง 10 หมายเลข 11 ถึง 20 หมายเลข 21 ถึง 30 และหมายเลข 31 
ถึง 40 ตามลำดบั) (ที่มา: จักรพันธ์และสุจิตรา, 2548) 

 
ตารางที่ 9.2 คู่ไพรเมอร์จำนวน 13 คู ่ที่คัดเลือกได้จากจำนวนคู่ไพรเมอร์ทั้งหมด 64 คู่คอมบิเนชั่น  

 
 
 
 
 
 
 
 
 

หมายเหตุ เครื่องหมาย (*) หมายถึงคู่ไพรเมอร์ที่คัดเลือกได้ 
ที่มา: จักรพันธ์ และสุจิตรา, 2548 
 

 
 

คู่ไพรเมอร์ 
E/M 

M-CAA M-CAC M-CAG M-CAT M-CTA M-CTC M-CTG M-CTT 

E-AAC      *   
E-AAG   *      
E-ACA *  *   *  * 
E-ACC  *       
E-ACG        * 
E-ACT      *   
E-AGC *  * *  *   
E-AGG         
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ภาพที่ 9.2  ภาพลายพิมพ์เอเอฟแอลพีของกล้วยไม้รองเท้านารีเหลืองกระบี่ที่ได้จากการทำ electrophoresis 

โดยใช้เครื่อง Gel-Scan 2000 ในภาพเป็นตวัอย่างลายพิมพ์เอเอฟแอลพี จากการใช้คู่ไพรเมอร์
ที่ E-AGC / M-CTC จากแหล่ง อำเภอปะเหลียน จังหวัดตรัง (ทีม่า: จักรพันธ์และสุจิตรา, 2548) 

 
ผลการวิเคราะห์ค่าความหลากหลายทางพันธุกรรม (Genetic diversity) และค่าความแตกต่างทาง

พันธุกรรม (Genetic differentiation) ของประชากรกล้วยไม้รองเท้านารีเหลืองกระบี่ เมื่อนำคู่ไพรเมอร์ทั้ง 
13 คู่มาวิเคราะห์เอเอฟแอลพีกับตัวอย่างกล้วยไม้รองเท้านารี เหลืองกระบี่ทั ้ง 6 แหล่ง ทำให้ได้ข้อมูล     
ลายพิมพ์ดีเอ็นเอจำนวนมากสามารถคัดเลือกตำแหน่งของแถบดีเอ็นเอที่มีความแตกต่าง (Polymorphism) 
ได้ทั้งสิ้น 126 ตำแหน่ง (Loci) จากการวิเคราะห์ด้วยโปรแกรม TFPGA พบว่ากล้วยไม้รองเท้านารีเหลือง
กระบี่ทั้ง 6 แหล่ง มีค่าเปอร์เซ็นต์ Polymorphism อยู่ในช่วง 62.70 ถึง 91.27 ที่ค่าเฉลี่ย 80.03 แหล่งของ
กล้วยไม้รองเท้านารีเหลืองกระบี่ที่มีค่าเปอร์เซ็นต์ Polymorphism สูงที่สุดคือแหล่งอำเภอปลายพระยา 
จังหวัดกระบี่ มีค่าสูงถึง 91.27 แหล่งที่มีค่าเปอร์เซ็นต์ Polymorphism สูงเป็นอันดับต่อมาคือแหล่งเกาะ
น้อย อำเภออ่าวลึก จังหวัดกระบี่ มีค่าเท่ากับ 88.33 ลำดับต่อมาคือแหล่งบ้านคลองเตย  อำเภอทับปุด 
จังหวัดพังงา  และแหล่งอำเภอปะเหลียน จังหวัดตรัง มีค่าเท่ากันคือ 82.54 ลำดับต่อมาคือแหล่งอำเภอ  
เขาพนม จังหวัดกระบี่ มีค่า 77.78 และแหล่งที่มีค่าต่ำเปอร์เซ็นต์ Polymorphism ต่ำสุดคือแหล่งเกาะนัก 
อำเภอเมือง จังหวัดกระบี่ ซึ่งมีค่าเท่ากับ 62.69 ดังแสดงในตารางที่ 9.3  ส่วนตารางที่ 9.4 แสดงให้เห็นถึง
ค่าความหลากหลายทางพันธุกรรมอยู่ในช่วง 0.263 ถึง 0.334 โดยมีค่าความหลากหลายทางพันธุกรรมรวม
ทุกแหล่งเท่ากับ 0.338 ที่ค่าเฉลี่ย 0.301 แหล่งของกล้วยไม้รองเท้านารีเหลืองกระบี่ที่มีค่าความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมสูงที่สุดคือแหล่งเกาะน้อย อำเภออ่าวลึก จังหวัดกระบี่ มีค่าเท่ากับ 0.338 และแหล่งอื่นๆ มี
ค่าความหลากหลายทางพันธุกรรมลดลงมาตามลำดับ ส่วนแหล่งเกาะนัก อำเภออ่าวลึก จังหวัดกระบี่  มีค่า
ความหลากหลายทางพันธุกรรมน้อยที่สุดคือมีค่าเท่ากับ 0.263 นอกจากนี้ค่าความแตกต่างทางพันธุกรรม
ของกล้วยไม้รองเท้านารีเหลืองกระบี่ระหว่างแหล่ง (Fst) ที่ทำการศึกษามีค่าเท่ากับ 0.082 
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ตารางที่ 9.3  ค่าเปอร์เซ็นต์ Polymorphic Loci ของกล้วยไม้รองเท้านารีเหลืองกระบี่ทั้ง 6 แหล่ง          
 

ลำดับ ช่ือแหล่ง จำนวนตัวอย่าง Polymorphic Loci 
(%) 

95% Criterion 
1 อ.เขาพนม จ.กระบี ่ 7 77.7778 
2 อ.ปะเหลยีน จ.ตรัง 10 82.5397 
3 อ.ปลายพระยา จ.กระบี ่ 20 91.2698 
4 เกาะนัก อ.เมือง จ.กระบี ่ 4 62.6984 
5 เกาะน้อย อ.อ่าวลึก จ.กระบี ่ 8 83.3333 
6 บ.คลองเตย อ.ทับปุด จ.พังงา 21 82.5397 
 Average  80.0265 

ที่มา: จักรพันธ์และสุจิตรา, 2548 
 
ตารางที่ 9.4  ค่า Genetic diversity ของกล้วยไม้รองเท้านารีเหลืองกระบี่ทั้ง 6 แหล่ง  
 

ลำดับ ช่ือแหล่ง จำนวนตัวอย่าง Expected 
Heterozygosity 

Fst 

1 อ.เขาพนม จ.กระบี ่ 7 0.2949  
2 อ.ปะเหลยีน จ.ตรัง 10 0.2873  
3 อ.ปลายพระยา จ.กระบี ่ 20 0.3155  
4 เกาะนัก อ.เมือง จ.กระบี ่ 4 0.2634  
5 เกาะน้อย อ.อ่าวลึก จ.กระบี ่ 8 0.3341  
6 บ.คลองเตย อ.ทับปุด จ.พังงา 21 0.3128  
 Average 11.67 0.3013  
 Total 70 0.3384 0.0821 

ที่มา: จักรพันธ์และสุจิตรา, 2548 
ผลการวิเคราะห์ความใกล้ชิดทางพันธุกรรมระหว่างแหล่งของกล้วยไม้รองเท้านารีเหลืองกระบี่ จาก

การวิเคราะห์ค่าการกระจายตัวทางพันธุกรรม  (ตารางที่9.5)  ด้วยเทคนิค Unweigthed Pair Group 
Method of Arithmetic Average (UPGMA) โดยใช้โปรแกรม TFPGA พบว่าดัชนีความเหมือนอยู่ในช่วง
ระหว่าง 0.0406 ถึง 0.1015 และสามารถจัดกลุ ่มของกล้วยไม้รองเท้านารีเหลืองกระบี ่ทั ้ง  6 แหล่ง 
ตามลำดับความสัมพันธ์กันซึ ่งแสดงไว้ในภาพที่ 3 กล่าวคือแหล่ง อำเภอปะเหลียน จังหวัดตรัง มี
ความสัมพันธ์กับ อำเภอปลายพระยา จังหวัดกระบี่มากที่สุด โดยมีค่า Genetic Distance รวมเท่ากับ
0.0406  ลำดับถัดมาคือแหล่งบ้านคลองเตย อำเภอทับปุด จังหวัดพังงา ซึ่งมีความสัมพันธ์ห่างออกมาโดยมี
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ค่า Genetic distance รวมกับ 2 แหล่งแรกเท่ากับ 0.0482 ลำดับต่อมาคือแหล่งอำเภอเขาพนม จังหวัด
กระบี่ มีค่า Genetic distance รวมกับทั้ง 3 แหล่งแรกเท่ากับ 0.0579 ลำดับต่อมาคือแหล่งเกาะน้อย 
อำเภออ่าวลึก จังหวัดกระบี่ มีค่า Genetic distance รวมกับทั้ง 4 แหล่งที่ผ่านมาเท่ากับ 0.0689 และลำดบั
สุดท้ายซึ่งเป็นแหล่งที่มีความสัมพันธ์กับแหล่งอื่นๆ น้อยที่สุดคือแหล่งเกาะนัก อำเภอเมือง จังหวัดกระบี่    
มีค่า Genetic distance รวมทั้งหมดเท่ากับ 0.1015 (จักรพันธ์ และ สุจิตรา, 2548) 
 
ตารางที่ 9.5 ค่า Genetic distances และ Identities distance (Nei's, 1973; 1978) ของกล้วยไม้

รองเท้านารีเหลืองกระบี่ทั้ง 6 แหล่ง 
 

I \ D 1 2 3 4 5 6 
1 – 0.0373 0.0259 0.0736 0.0549 0.0452 
2 0.9634 – 0.0249 0.0760 0.0428 0.0346 
3 0.9744 0.9754 – 0.0786 0.0371 0.0353 
4 0.9291 0.9268 0.9244 – 0.0529 0.0660 
5 0.9466 0.9581 0.9635 0.9484 – 0.0434 
6 0.9558 0.9660 0.9653 0.9361 0.9575 – 

ที่มา: จักรพันธ์ และสุจิตรา, 2548 
 

 
ภาพที่ 9.3 ความสัมพันธ์ทางพนัธุกรรมของกล้วยไม้รองเท้านารีเหลืองกระบี่ทั้ง 6 แหล่ง (ที่มา: จักรพันธ์

และสุจิตรา, 2548) 
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สรุปผลการศึกษาวิจัยและวิจารณ์ 
จากการศึกษากล้วยไม้รองเท้านารีเหลืองกระบี่ทั้ง  6 แหล่ง โดยวิเคราะห์ลายพิมพ์เอเอฟแอลพี

สามารถคัดเลือกตำแหน่งของแถบดีเอ็นเอที่มีความแตกต่าง  (Polymorphism) ได้ทั ้งสิ ้น 126 ตำแหน่ง 
(Loci) เมื่อวิเคราะห์ด้วยโปรแกรม TFPGA ทำให้ทราบถึงสถานภาพทางพันธุกรรมโดยพบว่ากล้วยไม้รองเทา้
นารีเหลืองกระบี่ทั้ง 6 แหล่งมีค่าเปอร์เซ็นต์ Polymorphism เฉลี่ยเท่ากับ 80.03 โดยพบว่าแหล่งอำเภอ
ปลายพระยา จังหวัดกระบี่ มีค่าเปอร์เซ็นต์ Polymorphism สูงที ่สุดโดยมีค่าเท่ากับ 91.27 ค่าความ
หลากหลายทางพันธุกรรมโดยเฉลี่ยของทุกแหล่งมีค่าเท่ากับ 0.301 ซึ่งแหล่งที่มีความหลากหลายทาง
พันธุกรรมสูงสุดคือแหล่งเกาะน้อย อำเภออ่าวลึก จังหวัดกระบี่ ซึ่งมีค่าเท่ากับ 0.334 ในขณะที่แหล่งที่มีค่า
เปอร์เซ็นต์ Polymorphism ต่ำที่สุดคือแหล่งเกาะนัก อำเภอเมือง จังหวัดกระบี่ มีค่าเท่ากับ 62.70 ซึ่ง
สอดคล้องกับค่าความหลากหลายทางพันธุกรรมที่ต่ำที่สุดด้วย คือมีค่าเท่ากับ 0.263 อย่างไรก็ตามเมื่อ
พิจารณาแล้วพบว่าตัวเลขที่ได้จากการวิเคราะห์นี้ ได้มาจากการประเมินตัวอย่างจากแหล่งเกาะนัก อำเภอ
เมือง จังหวัดกระบี่ ซึ่งมีจำนวนเพียง 4 ตัวอย่าง เป็นผลมาจากการที่กล้วยไม้รองเท้านารีเหลืองกระบี่พบเจอ
ในธรรมชาติได้ยากโดยจะพบเจอได้ในบางพื้นที่เท่านั้น การเก็บรวบรวมตัวอย่างในเบื้องต้นจึงเก็บรวบรวม
จากศูนย์รวบรวมพันธุ์กล้วยไม้ดังกล่าวและจำนวนตัวอย่างที่น้อยนี้เองอาจะส่งผลต่อโอกาสในการตรวจพบ
ความแตกต่างของชิ้นดีเอ็นเอหรือโอกาสที่จะพบการเกิดหรือไม่เกิดลายพิมพ์ดีเอ็นเอที่ตำแหน่งใดตำแหน่ง
หนึ่ง เนื่องจากข้อมูลแถบดีเอ็นเอของแต่ละตัวอย่างที่ได้มาจากเทคนิคเอเอฟแอลพีนั้น  เกิดขึ้นจากผลของ
การตัดชิ้นดีเอ็นเอด้วยเอนไซม์ตัดจำเพาะ โพลีมอร์ฟิซึมที่เกิดขึ้นจึงเป็นผลมาจากการเกิดการกลายพันธุ์ของ
ลำดับเบสแล้วเกิดการหายไปของตำแหน่งจดจำของเอนไซม์ตัดจำเพาะหรืออาจจะเกิดจากการขาดหายไป
หรือเพิ่มเข้ามาของชิ้นส่วนดีเอ็นเอทำให้ชิ้นดีเอ็นเอที่ตัดโดยเอนไซม์ตรงตำแหน่งเดียวกันมีขนาดที่แตกต่าง
กันก็ได้  และปริมาณความผันแปรของตำแหน่งตัดจำเพาะของเอนไซม์ดังกล่าวมีอยู่มากมายแม้ว่าว่าจะเป็น
สิ่งมีชีวิตที่คล้ายคลึงกันหรือเป็นชนิดเดียวกันก็ตาม ดังนั้นหากทำการศึกษากับจำนวนตัวอย่างที่ยิ่งมากข้ึน
เท่าใดก็จะยิ่งเพิ่มโอกาสในการพบความผันแปรของตำแหน่งตัดจำเพาะของเอนไซม์มากขึ้นเท่านั้น  ทำให้
แหล่งที่มีตัวอย่างจำนวนน้อยอาจตรวจพบความแตกต่างของลายพิมพ์ดีเอ็นเอที่เกิดจากการตัดของเอนไซม์
ตำแหน่งต่างๆ ได้น้อยกว่าความเป็นจริง (จักรพันธ์ และสุจิตรา, 2548) 

การศึกษาครั้งนี ้ทำให้ได้ข้อมูลเบื้องต้นเกี่ยวกับสถานภาพความหลากหลายทางพันธุกรรมของ
กล้วยไม้รองเท้านารีแหล่งต่างๆ โดยแหล่งอำเภอปลายพระยา จังหวัดกระบี่ และแหล่งเกาะน้อยอำเภอ    
อ่าวลึก จังหวัดกระบี่ ซึ่งเป็นแหล่งที่มีค่าความหลากหลายทางพันธุกรรมสูง จึงควรใช้พื้นที่ดังกล่าวเป็นแหล่ง
อนุรักษ์พันธุกรรมของกล้วยไม้รองเท้านารีเหลืองกระบี่ในถิ่นกำเนิด และควรให้มีการฟื้นฟูความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมในพื้นที่อื่นๆ ที่มีค่าความหลากหลายทางพันธุกรรมที่ต่ำ เช่น แหล่งเกาะนัก อำเภอเมือง 
จังหวัดกระบี่ได้  อย่างไรก็ตามการพิจารณาการอนุรักษ์พันธุกรรมนอกถิ่นกำเนิด  ควรมีการดำเนินการขึ้น
ด้วย หากแหล่งกระจายพันธุ์ทางธรรมชาติล่อแหลมต่อการบุกรุกและลักลอบใช้ประโยชน์ในทางมิชอบ  
นอกจากนั ้นค่าความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างแหล่งต่างๆ  (Fst = 0.082) แสดงให้เห็นว่ามีความ
แตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างประชากรในกล้วยไม้รองเท้านารีเหลืองกระบี่ทั ้ง  6 แหล่งอยู่ประมาณ 8 
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เปอร์เซ็นต์  ซึ่งอยู่ในระดับที่ไม่สูงนัก ทั้งนี้อาจเนื่องมาจากกล้วยไม้รองเท้านารีเหลืองกระบี่มีการกระจาย
พันธุ์แบบเฉพาะถิ่นอยู่ทางภาคใต้บริเวณจังหวัดตรัง กระบี่ พังงา และบริเวณอื่นๆ ที่มีความใกล้เคียงกัน 
อย่างไรก็ตามความแตกต่างระหว่างประชากรทั้ง 6 แหล่งของกล้วยไม้รองเท้านารีเหลืองกระบี่นี้ พบว่ามีค่า
สูงกว่าค่าความแตกต่างที่ได้จากการศึกษาของ Sharma et al. (2003) โดยได้ศึกษาความหลากหลายทาง
พันธุกรรมของกล้วยไม้ดิน Pterostylis aff. picta ซึ ่งเป็นกล้วยไม้เฉพาะถิ ่นใกล้สูญพันธุ ์ของประเทศ
ออสเตรเลีย จากการศึกษา Allozyme polymorphism พบว่าค่าความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่าง
ประชากร (Gst) ของกล้วยไม้ดิน Pterostylis aff. picta ทั้ง 9 ประชากร มีค่าเพียง 0.05 ทั้งนี้อาจเพราะว่า 
Allozyme มีจำนวนตำแหน่งและ Allele ที่จำกัด และอาจเป็นเพราะพื้นฐานทางพันธุกรรมของกล้วยไม้
ชนิดนี้เองด้วย เนื่องจากเป็นกล้วยไม้เฉพาะถิ่นที่ใกล้สูญพันธุ์ (จักรพันธ์และสุจิตรา, 2548) 
 
ข้อเสนอแนะในการอนุรักษ์พันธุกรรมกล้วยไม้รองเท้านารีเหลืองกระบี่ 

การศึกษาดังกล่าวข้างต้นทำให้ได้ข้อมูลเบื้องต้นเกี่ยวกับสถานภาพความหลากหลายทางพันธุกรรม
ของกล้วยไม้รองเท้านารีแหล่งต่างๆ โดยแหล่งอำเภอปลายพระยา จังหวัดกระบี่ และแหล่งเกาะน้อย อำเภอ
อ่าวลึก จังหวัดกระบี่  ซึ่งเป็นแหล่งที่มีค่าความหลากหลายทางพันธุกรรมสูง  จึงควรใช้พื้นที่ดังกล่าวเป็น
แหล่งอนุรักษ์พันธุกรรมของกล้วยไม้รองเท้านารีเหลืองกระบี่ในถิ่นกำเนิด  และควรให้มีการฟื้นฟูความ
หลากหลายทางพันธุกรรมในพื้นที่อื่นๆ ที่มีค่าความหลากหลายทางพันธุกรรมที่ต่ำ เช่น แหล่งเกาะนัก 
อำเภอเมือง จังหวัดกระบี่ได้ อย่างไรก็ตามการพิจารณาการอนุรักษ์พันธุกรรมนอกถิ่นกำเนิด  ควรมีการ
ดำเนินการขึ้นด้วย หากแหล่งกระจายพันธุ์ทางธรรมชาติล่อแหลมต่อการบุกรุกและลักลอบใช้ประโยชน์
ในทางมิชอบ นอกจากนั้นค่าความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างแหล่งต่างๆ (Fst = 0.082)  แสดงให้เห็นว่า
มีความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างประชากรในกล้วยไม้รองเท้านารีเหลืองกระบี่ทั้ง 6 แหล่งอยู่ประมาณ 
8 เปอร์เซ็นต์ ซึ่งอยู่ในระดับที่ไม่สูงนัก ทั้งนี้อาจเนื่องมาจากกล้วยไม้รองเท้านารีเหลืองกระบี่มีการกระจาย
พันธุ์แบบเฉพาะถิ่นอยู่ทางภาคใต้บริเวณจังหวัดตรัง กระบี่ พังงา และบริเวณอื่นๆ ที่มีความใกล้เคียงกัน  
อย่างไรก็ตามความแตกต่างระหว่างประชากรทั้ง 6 แหล่งของกล้วยไม้รองเท้านารีเหลืองกระบี่นี้ พบว่ามีค่า
สูงกว่าค่าความแตกต่างที่ได้จากการศึกษาของ Sharma et al. (2003) โดยได้ศึกษาความหลากหลายทาง
พันธุกรรมของกล้วยไม้ดิน Pterostylis aff. picta ซึ ่งเป็นกล้วยไม้เฉพาะถิ ่นใกล้สูญพันธุ ์ของประเทศ
ออสเตรเลีย จากการศึกษา Allozyme polymorphism พบว่าค่าความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่าง
ประชากร (Gst) ของกล้วยไม้ดิน Pterostylis aff. picta ทั้ง 9 ประชากร มีค่าเพียง 0.05 ทั้งนี้อาจเพราะว่า 
Allozyme มีจำนวนตำแหน่งและ Allele ที่จำกัด และอาจเป็นเพราะพื้นฐานทางพันธุกรรมของกล้วยไม้
ชนิดนี้เองด้วย เนื่องจากเป็นกล้วยไม้เฉพาะถิ่นที่ใกล้สูญพันธุ์ (จักรพันธ์ และ สุจิตรา, 2548) 
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บทท่ี 10 
การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของไม้พะยูง (Dalbergia 

cochinchinensis) ในประเทศไทยโดยใช้เคร่ืองหมายดีเอ็นเอชนิดไมโครแซทเทลไลท์ 
 

คำนำ 
ไม้พะยูง (Dalbergia cochinchinensis) เป็นไม้มีค่าทางเศรษฐกิจที่สำคัญของประเทศไทยมีการใช้

ประโยชน์ของไม้พะยูง (D. cochinchinensis) อย่างแพร่หลาย ทั้งในรูปของการใช้ประโยชน์จากเนื้อไม้ที่มี
สีสันและลวดลายสวยงามจนถือได้ว่าเป็นไม้ที ่มีราคาแพงที ่สุดชนิดหนึ ่งในตลาดโลก  ทำให้ไม้พะยูง           
(D. cochinchinensis) ในประเทศไทยกำลังเผชิญกับสภาวะที่ล่อแหลมต่อการสูญพันธุ์และมีผลกระทบต่อ
ความหลากหลายทางพันธุกรรม ในปัจจุบันมีการลักลอบตัดไม้พะยูง (D. cochinchinensis) ในพื้นที่อุทยาน
แห่งชาติ เขตรักษาพันธุ์สัตว์ป่า และป่าสงวน มากขึ้น (น้าชาติ , 2551) ซึ่ง IUCN (2006) ได้จัดไม้พะยูง      
(D. cochinchinensis) อยู่ในสถานภาพมีแนวโน้มใกล้สูญพันธุ์ (Vulnerable) และได้บรรจุบัญชีแนบท้าย
ของอนุสัญญาการค้าระหว่างประเทศซึ่งชนิดสัตว์ป่าและพืชป่าที่ใกล้สูญพันธุ์ Annex II (CITES) COP 16 ปี 
2556  ดังนั้นการอนุรักษ์พันธุกรรมของไม้พะยูง (D. cochinchinensis) จึงเป็นกิจกรรมที่สำคัญและเร่งด่วน 
อย่างไรก็ตามในการอนุรักษ์พันธุกรรมของไม้พะยูง (D. cochinchinensis) อย่างมีประสิทธิภาพจำเป็นต้อง
ทราบสภาพความหลากหลายทางพันธุกรรมของไม้พะยูง (D. cochinchinensis) ซึ่งทั้งนี้ไมโครแซทเทลไลท์ 
ดีเอ็นเอ หรือที่เรียกว่า simple sequence repeat (SSR) เป็นเครื่องหมายทางพันธุกรรมอย่างหนึ่งซึ่งเป็น 
ดีเอ็นเอที่มีลำดับเบสซ้ำเรียงตัวกันประมาณ 1-6 นิวคลีโอไทด์ โดยมีการซ้ำติดต่อกันไปเรื่อยๆ เป็นช่วงยาว
ต ั ้งแต ่ 2 ซ ้ำข ึ ้นไป ม ีกระจายอยู ่ท ั ่วไปในจีโนม (Litt and Luty, 1989; Handcock, 1999) ปัจจุบัน            
ไมโครแซทเทลไลท์เป็นดีเอ็นเอมาร์กเกอร์ ที่นิยมในในการประเมินความหลากหลายทางพันธุกรรม เพราะให้
ความแตกต่างทางพันธุกรรมสูงและแสดงให้เห็นสภาพข่มร่วมกัน จึงมีประโยชน์ในการศึกษาโครงสร้างทาง
พันธุกรรม ระบบการสืบพันธุ์ การเคลื่อนย้ายและการถ่ายเทของยีนระหว่างประชากร 

ในการศึกษาไม้พะยูง (D. cochinchinensis) ครั้งนี้ สุจิตรา และคณะ (2561) มีวัตถุประสงค์เพื่อ
ศึกษาความหลากหลายของไม้พะยูง  (D. cochinchinensis) ในประเทศไทยและเปรียบเทียบความ
หลากหลายทางพันธุกรรมของ   ไม้พะยูง (D. cochinchinensis) จากแหล่งต่างๆในประเทศไทย เพื่อใช้เป็น
ข้อมูลพื้นฐานในการพิจารณาการอนุรักษ์พันธุกรรมของไม้พะยูง  (D. cochinchinensis) ในประเทศไทย 
ตลอดจนเป็นฐานข้อมูลลายพิมพ์ดีเอ็นเอในการพิสูจน์เอกลักษณ์ของไม้พะยูง (D. cochinchinensis) เพื่อใช้
ประโยชน์ในการวินิจฉัยต้นพันธุ์และแหล่งที่มาเพื่อป้องกันการลักลอบตัดไม้พะยูง  (D. cochinchinensis) 
และเพิ่มประสิทธิภาพในการอนุรักษ์ไม้พะยูง (D. cochinchinensis) ในอนาคต 
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วิธีการศึกษาวิจัย 
1. การเก็บตัวอย่างใบของไม้พะยูง (D. cochinchinensis) ในแหล่งต่างๆ  

     สุจิตรา และคณะ (2561) ได้ทำการสำรวจและเก็บตัวอย่างใบของไม้พะยูง (D. cochinchinensis) จาก
ป่าธรรมชาติและป่าปลูก 12 แหล่ง ดังแสดงในตารางที่ 10.1 

ตารางที่ 10.1 ตัวอย่างไม้พะยูง (Dalbergia cochinchinensis) จากแหล่งต่างๆ ที่ใช้ในการศึกษาความ
หลากหลายทางพันธุกรรม 

 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ที่มา: สุจิตราและคณะ, 2561 

2. การสกัด วัดคุณภาพและปริมาณดีเอ็นเอ  
สุจิตรา และคณะ (2561) ได้นำตัวอย่างใบอ่อนของไม้พะยูง (D. cochinchinensis) ตามตาราง      

ที่ 10.1 มาล้างเพื่อกำจัดสิ่งสกปรกที่ติดอยู่บริเวณผิวใบแล้วนำมาสกัดดีเอ็นเอตามวิธีที่ประยุกต์มาจากวิธีการ
สกัดของ (Doyle and Doyle, 1990) และ (Changtragoon et al., 1996a) แล้วนำมาละลายใน 1X TE buffer 
(10 mM Tris–HCl, 1 mM EDTA, pH 8.0) 50-100 ไมโครลิตร เก็บสารละลายดีเอ ็นเอไว ้ท ี ่ตู้  –20         
องศาเซลเซียส วัดคุณภาพและปริมาณของสารละลายดีเอ็นเอด้วยวิธีอะกาโรสเจลอีเล็กโตรโฟริซีส (agarose 
gel electrophoresis) โดยใช้อะกาโรสเจลที่มีความเข้มข้น 0.8% และนำแผ่นเจลไปส่องดูภายใต้แสง    
อัตราไวโอเลต เปรียบเทียบความเข้มข้นกับดีเอ็นเอมาตรฐานขนาด 1 kb แล้วบันทึกภาพ 
3. การวิเคราะห์ดีเอ็นเอโดยเทคนิคไมโครแซทเทลไลท์ 

สุจิตรา และคณะ (2561) ได้นำสารละลายดีเอ็นเอที่เจือจางให้มีความเข้มข้น  50 นาโนกรัมต่อ
ไมโครลิตรมาวิเคราะห์ด้วยไพรเมอร์ 2 ชนิด (สุจิตราและคณะ, 2552; Hartvig et al., 2017) คือ forward 
และ reverse โดยใช้ Taq DNA polymerase (Qiagen, Germany) นำสารละลายทั้งหมดเข้าเครื่องเพิ่ม
ปริมาณชิ้นดีเอ็นเอ โดยใช้โปรแกรมดังนี้ 94 องศาเซลเซียส 3 นาที 94 องศาเซลเซียส 30 วินาที ที่อุณหภูมิ 

แหล่งที่มา จังหวัด จำนวนตัวอย่าง 
อุทยานแห่งชาติผาแตม้   อุบลราชธาน ี 29 
อุทยานแห่งชาติภูจองนายอย อุบลราชธาน ี 23 
อุทยานแห่งชาติภูผาเหล็ก สกลนคร 28 
อุทยานแห่งชาติภูพาน สกลนคร 28 
อุทยานแห่งชาติภูผายล สกลนคร 29 
เขตรักษาพันธุ์สตัว์ป่าภูวัว บึงกาฬ 32 
อุทยานแห่งชาติภูเก้า-ภูพานคำ หนองบัวลำภ ู 29 
อุทยานแห่งชาติภูเวียง ขอนแก่น 30 
อุทยานแห่งชาติตาดโตน ชัยภูม ิ 32 
พื้นที่ป่าปลูกไม้พะยูง ตรัง 31 
หน่วยป้องกันรักษาป่าที่ สบ. 1 (ท่ามะปราง) สระบรุ ี 32 
เขตรักษาพันธุ์สตัว์ป่าดงใหญ ่ บุรีรัมย ์ 30 
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50 หรือ 55 หรือ 60 องศาเซลเซียส ตามอุณหภูม ิของ annealing ของไพรเมอร์ 30 วินาที และ 72       
องศาเซลเซียส 1 วินาที จำนวน 35 รอบ จากนั้นแยกชิ้นดีเอ็นเอโดยใช้ตัวกลางชนิด  non-denaturing 
polyacrylamide gel ภายใต้เครื่อง Gel-scan 3000 ที่ความเข้มข้นของโพลีอะคริลาไมด์ 6 เปอร์เซ็นต์ ใน 
0.6X TBE buffer ที่ผสมด้วยเอธิเดียมโบรไมด์ ผ่านกระแสไฟฟ้า 1,000 โวลต์ นาน 45 นาที เปรียบเทียบกับ
ดีเอ็นเอมาตรฐาน  

หลังจากนั้นวิเคราะห์จำนวนอัลลีลเฉลี่ยต่อตำแหน่ง (number of allele per locus, N) จำนวน 
อัลลีลต่อตำแหน่งที่แท้จริง (effective number of allele, ne) ค่าเฮเทอโรไซโกซิตี (heterrozygosity) การ
ทดสอบสมดุลฮาร์ดี – ไวน์เบิร์ก (Hardy-Weinberg  Equilibrium) ค่าสัมประสิทธิ์เอฟ (F-coefficient) 
และการจัดแผนผังความสัมพันธ ์ทางพันธุกรรมโดยใช้โปรแกรม POPGENE version 1.31 (Yeh et 
al.,1999) และ TFPGA version 1.3 (Miller, 1997) 
ผลการศึกษาวิจัยและวิจารณ์ 

จากที ่ สุจิตราและคณะ (2561) ศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของประชากรไม้พะยูง       

(D. cochinchinensis) โดยใช้เครื่องหมาย DNA ชนิด microsatellite จำนวน 11 ตำแหน่ง ซึ่งตัวอย่างของ

ความแตกต่างลักษณะทางพันธุกรรมในตัวอย่างที่ศึกษาได้แสดงใน ภาพที่ 10.1 พบว่าความหลากหลายทาง

พันธุกรรมของไม้พะยูง (D. cochinchinensis) จากหน่วยป้องกันรักษาป่าที่ สบ.1 (ท่ามะปราง) จ.สระบุรี มี

ความหลากหลายทางพันธุกรรมมากที ่สุด กล่าวคือ  มีค่า He = 0.63 ในขณะที่ความหลากหลายทาง

พันธุกรรมของไม้พะยูง (D. cochinchinensis) จากอุทยานแห่งชาติภูพานจังหวัดสกลนคร มีค่าต่ำกว่าแหล่ง

อ่ืนโดยมีค่า He = 0.29 โดยที่ค่าเฉลี่ยของความหลากหลายทางพันธุกรรมของไม้พะยูง (D. cochinchinensis) ทั้ง 

12 แหล่งมีค่า He = 0.39 รายละเอียดดังแสดงใน ตารางที่ 10.3 ค่าความแตกต่างทางพันธุกรรมภายใน

ประชากร (Fis) ค่าความแตกต่างทางพันธุกรรมของประชากรทั ้งหมด  (Fit) และค่าความแตกต่างทาง

พันธุกรรมระหว่างประชากร (Fst) ของไม้พะยูง (D. cochinchinensis) เฉลี่ยทุกตำแหน่งมีค่าเท่ากับ 0.17, 

0.31 และ 0.18 ตามลำดับ รายละเอียดแสดงใน ตารางที่ 10.4 

 

ภาพที่ 10.1 รูปแบบความผันแปรของลักษณะทางพันธุกรรมตัวอย่างประชากรไม้พะยูง  (Dalbergia 

cochinchinensis) จากเครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท์ ที่ตำแหน่ง DELB_18, COC_6 และ 

COC_18 (ที่มา: สุจิตรา และ คณะ, 2561) 

COC_18 
DELB_18 

COC_6 
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ตารางที่ 10.3 แสดงค่าเฉลี่ยเฮเทอโรไซโกซิตีจากการสังเกต (Ho)  ค่าเฉลี่ยเฮเทอโรไซโกซิตีจากการ

คาดหมาย (He) ในประชากรไม้พะยูง (Dalbergia cochinchinensis) 

ที่มา: สุจิตราและคณะ, 2561 

ตารางที่ 10.4 แสดงค่าสัมประสิทธิเ์อฟ (F-coefficient) ในแต่ละตำแหน่งของไม้พะยูง (Dalbergia cochinchinensis) 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ที่มา: สุจิตราและคณะ, 2561 

ประชากร 
ค่าเฉลี่ย 

(Heterozygosity) 
Polymorphic loci 

(%) 
Ho He 

1. อุทยานแห่งชาติผาแต้ม จ.อุบลราชธานี 0.3574 0.3634 81.82 

2. อุทยานแห่งชาติภูจองนายอย จ.อุบลราชธานี 0.3515 0.4592 90.91 

3. อุทยานแห่งชาติภูผาเหลก็ จ.สกลนคร 0.2715 0.3461 81.82 

4. อุทยานแห่งชาติภูพาน จ.สกลนคร 0.2726 0.2944 90.91 

5. อุทยานแห่งชาติภูผายล จ.สกลนคร 0.2888 0.3349 81.82 

6. เขตรักษาพันธุ์สัตว์ป่าภูววั จ.บึงกาฬ 0.2707 0.3019 81.82 

7. อุทยานแห่งชาติภูเกา้-ภูพานคำ จ.หนองบัวลำภ ู 0.2703 0.3329 81.82 

8. อุทยานแห่งชาติภูเวยีง จ.ขอนแก่น 0.3939 0.3869 81.82 

9. อุทยานแห่งชาติตาดโตน จ.ชัยภูม ิ 0.3701 0.4008 90.91 

10.พื้นที่ป่าปลูกไม้พะยูง จ.ตรัง 0.2353 0.3158 72.73 

11.หน่วยป้องกันรักษาปา่ที่ สบ. 1 (ทา่มะปราง) จ.สระบุร ี 0.3381 0.6251 90.91 

12.เขตรักษาพันธุ์สัตว์ปา่ดงใหญ่ จ.บุรีรัมย์ 0.3712 0.4867 81.82 

เฉลี่ย 0.3160 0.3873 77.27 

ตำแหน่ง Fit Fst Fis 
COC_05 0.1920 0.1035 0.0987 
COC_06 0.1947 0.1604 0.0409 
COC_07 0.3666 0.1985 0.2098 
COC_08 0.2685 0.1632 0.1258 
COC_11 0.1786 0.1413 0.0433 
COC_13 0.2156 0.1115 0.1171 
COC_18 0.1439 0.1131 0.0347 
DL4 0.9729 0.3862 0.9559 
DELB_18 0.4417 0.2442 0.2613 
Delb_57 0.0000 0.0000 0.0000 
Delb_120 0.3687 0.2011 0.2099 
ค่าเฉลี่ย 0.3118 0.1750 0.1659 
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สรุปผลการศึกษาวิจัย 
จากผลการศึกษาพบว่า ไม้พะยูง (D. cochinchinensis) จากหน่วยป้องกันรักษาป่าที ่ สบ.1       

(ท่ามะปราง) จ.สระบุรี มีความหลากหลายทางพันธุกรรมมากที่สุด กล่าวคือ  มีค่าความหลากหลายทาง
พันธุกรรม (He = 0.63) ในขณะที่ความหลากหลายทางพันธุกรรมของไม้พะยูง (D. cochinchinensis) จาก
อุทยานแห่งชาติภูพานจังหวัดสกลนคร มีค่าต่ำกว่าแหล่งอื่นโดยมีค่าความหลากหลายทางพันธุกรรม (He = 
0.29) โดยที่ค่าเฉลี่ยของความหลากหลายทางพันธุกรรมของไม้พะยูง (D. cochinchinensis) ทั้ง 12 แหล่งมี
ค่าความหลากหลายทางพันธุกรรม (He = 0.39) และความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างแหล่ง (Fst) ของ 
ไม้พะยูง (D. cochinchinensis) พบว่ามีค่า Fst = 0.18 (สุจิตรา และคณะ, 2561) 
ข้อเสนอแนะ 

เมื่อพิจารณาจากประชากรของไม้พะยูง (D. cochinchinensis) ทั้ง 12 ประชากร พบว่าประชากร
ของไม้พะยูง (D. cochinchinensis) จากหน่วยป้องกันรักษาป่าที่ สบ. 1 (ท่ามะปราง) จังหวัดสระบุรี (ภาค
กลาง) ม ีความเหมาะสมในการเล ือกเป็นต ัวแทนสำหรับการอนุร ักษ์ในถ ิ ่นกำเนิด (In situ gene 
Conservation) เนื่องจากมีค่าความหลากหลายทางพันธุกรรมสูงกว่าค่าเฉลี่ยและสูงกว่าประชากรไม้พะยูง
(D. cochinchinensis) จากแหล่งอื่นๆ ไม้พะยูง (D. cochinchinensis) จากอุทยานแห่งชาติภูจองนายอย 
จังหวัดอุบลราชธานี (ภาคอีสานตอนบน) อุทยานแห่งชาติตาดโตน จังหวัดชัยภูมิ (ภาคอีสานตอนบน) และ 
เขตรักษาพันธุ์สัตว์ป่าดงใหญ่ จังหวัดบุรีรัมย์ (ภาคอีสานตอนล่าง) ควรได้รับการพิจารณาเป็นแหล่ งอนุรกัษ์
ในถิ ่นกำเนิดเช ่นกัน เน ื ่องจากมีค ่าความหลากหลายทางพันธุกรรมสูงกว่าค่าเฉลี ่ยของไม้พะยูง                 
(D. cochinchinensis) ที่ศึกษา โดยมีค่า He = 0.46, 0.40 และ 0.49 ตามลำดับ ผลการศึกษาวิจัยครั้งนี้จึง
มีข้อเสนอแนะให้จัดทำแหล่งอนุรักษ์ไม้พะยูง (D. cochinchinensis) ในถิ่นกำเนิดในพื้นที่ภาคกลาง 1 แหล่ง 
ภาคอีสานตอนบน 2 แหล่ง และภาคอีสานตอนล่าง 1 แหล่ง ตามแหล่งดังกล่าวข้างต้นตามลำดับ 

นอกจากนี้ไม้พะยูง (D. cochinchinensis) ที่มีค่าความหลากหลายทางพันธุกรรมต่ำกว่าค่าเฉลี่ย
คือ แหล่งไม้พะยูง (D. cochinchinensis) จากอุทยานแห่งชาติผาแต้มในจังหวัดอุบลราชธานี อุทยาน
แห่งชาติภูผาเหล็ก อุทยานแห่งชาติภูพาน อุทยานแห่งชาติภูผายล ในจังหวัดสกลนคร เขตรักษาพันธุ์สัตว์ป่า
ภูวัว จังหวัดบึงกาฬ อุทยานแห่งชาติภูเก้า-ภูพานคำ จังหวัดหนองบัวลำภู อุทยานแห่งชาติภูเวียง จังหวัด
ขอนแก่น ควรมีการพิจารณาการจัดการอนุรักษ์นอกถิ่นกำเนิดและมีการฟื้นฟูป่าไม้ในอุทยานดังกล่าว 
อย่างไรก็ตามจะต้องมีการพิจารณาข้อมูลด้านอื่นร่วมด้วย เช่น ภัยคุกคามของการบุกรุกทำลายป่าแต่ละ
แหล่งอาจจะมีความล่อแหลมและความรุนแรงแตกต่างกัน ตลอดจนจำนวนต้นของไม้พะยูงที่เหลืออยู่ในป่า
แต่ละแห่ง และการออกดอกออกผลของไม้พะยูงที่มีความแตกต่างกัน ซึ่งจะต้องนำมาร่วมพิจารณาก่อนการ
ดำเนินการอนุรักษ์นอกถ่ินกำเนิดและการฟื้นฟูป่า (สุจิตราและคณะ 2561) 
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บทท่ี 11 

การพัฒนาเครื่องหมายดีเอ็นเอที่จำเพาะกับแหล่งที่มาของไม้พะยูง  

(Dalbergia cochinchinensis) ในประเทศไทย 

คำนำ 

ไม้พะยูง (Dalbergia cochinchinensis) เป็นไม้มีค่าทางเศรษฐกิจที่สำคัญชนิดหนึ่งของประเทศ

ไทย ปัจจุบันไม้พะยูง (D. cochinchinensis) ในประเทศไทยกำลังเผชิญกับสภาวะที ่ล่อแหลมต่อการ       

สูญพันธุ์ เพราะมีความต้องการสูงจึงทำให้การลักลอบตัดไม้พะยูง (D. cochinchinensis) มากข้ึน ดังนั้นการ

ประเมินสภาพแหล่งพันธุกรรมของไม้พะยูง (D. cochinchinensis) จึงมีความสำคัญต่อการวางแผนการ

อนุรักษ์ทรัพยากรทางพันธุกรรมของไม้พะยูง (D. cochinchinensis)  ข้อมูลความความแตกต่างจากรูปแบบ

บดีเอ็นเอในแต่ละพื้นที่ จากการศึกษาด้วยส่วนของคลอโรพลาสต์จีโนม สามารถใช้เป็นแนวทางในการระบุ

แหล่งที่มาของไม้พะยูง (D. cochinchinensis) ลักลอบได้ ซึ่งมีบทบาทสำคัญต่อผลการพิสูจน์ไม้ลักลอบเพื่อ

ใช้เป็นหลักฐานในการดำเนินคดี ทั้งนี้เพื่อให้สอดคล้องกับมาตรการป้องกันรักษาทรัพยากรป่าไม้และสัตว์ป่า

ของกรมอุทยานแห่งชาติ สัตว์ป่า และพันธุ์พืช ในด้านการใช้เครื่องมือและเทคโนโลยีที่ทันสมัย ให้สามารถ

ตรวจสอบหลักฐานและสถานการณ์ได้รวดเร็ว แม่นยำ เพื่อนำผลการพิสูจน์มาใช้เป็นหลักฐานการดำเนินคดี

ได้ ในการตรวจสอบชนิดพันธุ์ของพืชป่าด้วยข้อมูลด้านดีเอ็นเอ ในอดีต สุจิตรา (2552) มีประสบการณ์ใน

การจำแนกไม้ยมหิน (Chukrasia tabularis และ C. velutina) ด ้วยยีนฟอสโฟกลูโคสไอโซเมอเรส 

(phosphoglucose isomerase) ซึ่งสามารถจำแนกแหล่งไม้ยมกินในจังหวัดเชียงใหม่และลำปางออกจาก

แหล่งไม้ยมหินที่มีการกระจายพันธุ์ในพื้นที่อื่นๆ เช่น จังหวัดขอนแก่น จังหวัดประจวบคีรีขันธ์ จังหวัดราชบุรี 

และจังหวัดอุตรดิตถ ์

การจัดทำฐานข้อมูลพันธุกรรมของความแตกต่างจากรูปแบบบดีเอ็นเอของคลอโรพลาสต์จีโนมใน

แต่ละพื้นที่เพื่อใช้ในการระบุแหล่งที่มาของไม้พะยูง(D. cochinchinensis) การหาความแตกต่างของรูปแบบ

ดีเอ็นเอในพื้นที่ต่างๆ สามารถใช้เป็นข้อมูลด้านพันธุกรรมเบื้องต้นในการแสดงความเป็นเอกลักษณ์ของ      

ไม้พะยูง (D. cochinchinensis) ในแต่ละต้นและสามารถแสดงแหล่งกำเนิดของไม้ ซึ่งจะช่วยในการพิสูจน์

หลักฐานเพื่อพิจารณาคดีต่อผู้กระทำผิดได้อย่างถูกต้องและมีประสิทธิภาพ (สุจิตรา และคณะ 2562) 

วิธีการศึกษาวิจัย 

          สุจิตรา และคณะ (2562) ได้สกัดดีเอ็นเอจากตัวอย่างใบและเปลือกตามตารางที่ 11.1 ด้วยวิธี Doyle 
and Doyle (1990) แล้วนำมาเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอ (PCR) ในส่วนที่ไม่ใช่ยีน (non-coding region) จากไพรเมอร์
ที่มีโพลิมอร์ฟิซึม จำนวน 3 คู่ได้แก่ trnS-trnG (trnS: 5´ GCC GCT TTA GTC CAC TCA GC 3´ trnG: 5´ GAA 
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CGA ATC ACA CTT TTA CCA C 3´) จาก Halmilton (1999),   trnV-trnM (trnV: 5´ TAC CTA CTA TTG GAT 
TTG AAC C 3´ trnM: 5´ GCT ATA CGG GCT CGA ACC 3´) จาก Demesure et al. (1995) และ trnC-petN1R 
(trnC: 5´ CCA GTT CAA ATC TGG GTG TC 3´ petN1R: 5´ CCC AAG CAA GAC TTA CTA TAT CC 3´) จาก 
Kress et al. (2005) ของคลอโรพลาสต์จีโนม บริเวณของอินทรอนและอินเทอจินิกสเปเซอร์ โดยคัดเลือกไพร
เมอร์ที่เป็นสากล (universal primer) เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอ โดยใช้สารละลายดีเอ็นเอที่ความเข้มข้นประมาณ 20-
50  นาโนกรัมต่อไมโครลิตร ปริมาตร 1 ไมโครลิตรสารละลายไพรเมอร์ทั้งฟอเวิร์ดไพรเมอร์ (forward primer) 
และ   รีเวิร์ดไพรเมอร์ (reverse primer) ความเข้มข้น 10 พิโคโมลต่อไมโครลิตร ปริมาตรอย่างละ 1 ไมโครลิตร 
บัฟเฟอร์ที่มีความเข้มข้น 10 เท่า (10x reaction buffer : 100mM Tris-HCL pH8.3, 15mM MgCl2, 500mM 
KCl) ปริมาตร 2.5 ไมโครลิตร ดีเอ็นทีพี (dNTP mix: dATP dCTP dGTP และ dTTP ความเข้มข้นอย่างละ 2 
มิลลิโมลาร์) ปริมาตร 1.5 ไมโครลิตร และเอนไซม์ Taq DNA polymerase 1 ยูนิตต่อไมโครลิตร (RBC Taq DNA 
Polymerase) ปรับปริมาตรด้วยน้ำกลั่นให้ครบ 25 ไมโครลิตร ผสมให้เข้ากัน และเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอด้วย
เครื ่องพีซีอาร์ และตรวจสอบขนาดชิ ้นดีเอ็นเอโดยใช้วิธีอะกาโรสเจลอิเล็กโตรโฟรีซีส และย้อมเจลด้วย             
เอธิเดียมโบรไมด์ เพื่อดูผ่านแสงอัลตราไวโอเลต โดยเปรียบเทียบขนาดดีเอ็นเอกับดีเอ็นเอมาตรฐาน (1 kb DNA 
ladder) นำดีเอ็นเอที่เพิ่มปริมาณเรียบร้อยแล้วมาวิเคราะห์รหัสพันธุกรรมจากเครื่อง ABI PRISM® 3100-Avant 
Genetic Analyzer (Applied) Biosystem, USA และนำมาวิเคราะห์ผลลำดับนิวคลีโอไทด์ เพื่อเปรียบเทียบ
รูปแบบดีเอ็นเอ (haplotype) ในแต่ละพื้นที่ ประชากรของไม้พะยูง (D. cochinchinensis) ที่ใช้ศึกษา  
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ตารางที่ 11.1 ตัวอย่างใบและเปลือกไม้พะยูง (Dalbergia cochinchinensis) ที่ใช้ในการศึกษา 

แหล่ง/ประชากร ที่ใช้ศึกษา ภูมิภาค ชื่อแหล่ง/ประชากร 
ขนาดของตัวอย่างต่อ

แหล่ง/ประชากร 
1.อ.มวกเหล็ก, จ.สระบุร ี ภาคกลาง MN/SB 10 
2.อช.ตาพระยา จ.บุรีรัมย ์ อีสานตอนล่าง TP/BR 11 
3.ป่าดงนาทาม, จ.อุบลราชธาน ี อีสานตอนล่าง DT/UB 10 
4.อช.ภูผาเทิบ, จ.มุกดาหาร ภาคอีสานตอนบน PPT/MD 11 
5.อช.ภูผาเหล็ก, จ.สกลนคร ภาคอีสานตอนบน PL/SK 11 
6.ป่าโคกคาม อ.ชื่นชม จ.มหาสารคาม ภาคอีสานตอนบน PKK/MK 11 
7.ป่าโคกดงเต็ง อ.นาดูล จ.มหาสารคาม  ภาคอีสานตอนบน ND/MK 12 
8.อช.ภูแลนคา จ.ชัยภูม ิ อีสานตอนล่าง PLK/CP 12 
9.สถานีวัฒนวิจยั,  จ.กำแพงเพชร ภาคกลาง VK/KP 10 
10.อช.ภูเก้าภูพานคำ จ.หนองบัวลำภู ภาคอีสานตอนบน PK/NP 10 
11.บ้านหูโตน จ.ตรัง (ป่าปลกู) ภาคใต้ BT/T 10 
12.อช.ผาแต้ม จ.อุบลราชธาน ี อีสานตอนล่าง PT/UB 11 
13.อช.ภูจองนายอย, จ.อบุลราชธาน ี อีสานตอนล่าง PJ/UB 10 

14.อ.แก่งคอย ,จ.สระบุร ี ภาคกลาง KK/SB 10 
15.อช.ภูเวียง จ.ขอนแก่น ภาคอีสานตอนบน PV/KK 9 
16.อช.ภูผายล จ.สกลนคร ภาคอีสานตอนบน PY/SK 10 
17.อช.ภูพาน จ.สกลนคร ภาคอีสานตอนบน PP/SK 7 
18.ขสป. ภูวัว จ.บึงกาฬ ภาคอีสานตอนบน PW/BK 7 
19.ขสป. ดงใหญ่ จ.บุรีรัมย์ อีสานตอนล่าง BD/BR 9 
20.อช.ตาดโตน จ.ชัยภูม ิ อีสานตอนล่าง TT/CP 7 

รวม 198 

ที่มา: สุจิตรา และ คณะ, 2562 
 
ผลการศึกษาวิจัย 

จากการศึกษาครั้งนี้ สุจิตรา และคณะ (2562) ได้พบว่ารูปแบบดีเอ็นเอที่พบมีทั้งหมด 13 รูปแบบ 
ดังแสดงในตารางที่ 11.2 และภาพที่ 11.1 โดยรูปแบบดีเอ็นเอในไม้พะยูง (D. cochinchinensis) ในแหล่ง
ธรรมชาติของมีภาคกลางมีรูปแบบ ดีเอ็นที่แตกต่างจากรูปแบบดีเอ็นเอของไม้พะยูง (D. cochinchinensis) 
ในภาคอีสานอย่างสินเชิง และพบว่ารูปแบบดีเอ็นเอในไม้พะยูง (D. cochinchinensis) ที่เป็นป่าปลูกในเขต
ภาคกลางคือที่จังหวัดกำแพงเพชรและในภาคใต้ที่จังหวัดตรังมีรูปแบบดีเอ็นเอสอดคล้องประชากรพะยูง    
(D. cochinchinensis) ในจังหวัดทางภาคอีสาน  
 ในการศึกษาคร้ังนี้สามารถสรุปผลในเบื้องต้นได้ว่า พบรูปแบบดีเอ็นเอรูปแบบที่1 (H1) ในพื้นที่ภาค
อีสานทุกจังหวัดที่ทำการศึกษา รูปแบบดีเอ็นเอที่2 (H2) พบในจังหวัดมหาสารคามและมุกดาหาร รูปแบบ  
ดีเอ็นเอที่3 (H3) พบเฉพาะในจังหวัดสระบุรี รูปแบบดีเอ็นเอที่4 (H4) พบในจังหวัดทางภาคอีสานตอนบน
(ขอนแก่นม บึงกาฬ และมุกดาหาร) รูปแบบดีเอ็นเอที่5 (H5) พบเฉพาะในจังหวัดสระบุรี รูปแบบดีเอน็เอที่ 
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6 (H6) พบในจังหวัดบุรีรัมย์และมหาสารคาม รูปแบบดีเอ็นเอที่7 (H7) พบในจังหวัดบุรีรัมย์ รูปแบบดีเอ็นเอ
ที่ 8 (H8) พบในจังหวัดมหาสารคาม รูปแบบดีเอ็นเอที่ 9 (H9) พบในจังหวัดอุบลราชธานี รูปแบบดีเอ็นเอที่ 
10 (H10) พบในจังหวัดมหาสารคาม รูปแบบดีเอ็นเอที่ 11 (H11) พบในจังหวัดชัยภูมิ รูปแบบดีเอ็นเอที่ 12 
(H12) พบในจังหวัดบุรีรัมย์ และรูปแบบดีเอ็นเอที่13 (H13) พบในจังหวัดอุบลราชธานี จากข้อมูลเบื้องต้น
ทำให้ทราบได้ว่ารูปแบบดีเอ็นเอในไม้พะยูง (D. cochinchinensis) โดยเครื่องหมายดีเอ็นเอที่มีรูปแบบ      
ดีเอ็นเอจำเพาะกับจังหวัดและไม่พบในจังหวัดอื่นดังนี้ 
 1. ในจังหวัดสระบุรีคือ มีรูปแบบดีเอ็นเอที่ 3 (H3) และ รูปแบบดีเอ็นเอที่ 5 (H5) 
 2. ในจังหวัดมหาสารคาม มีรูปแบบดีเอ็นเอที่ 8 (H8) และ รูปแบบดีเอ็นเอที่ 10 (H10) 

3. ในจังหวัดชัยภูมิ มีรูปแบบดีเอ็นเอที่ 11 (H11) 
4. ในจังหวัดบุรีรัมย์ มีรูปแบบดีเอ็นเอที่ 12 (H12) และรูปแบบดีเอ็นเอที่ 7 (H7) 
5. ในจังหวัดอุบลราชธานี มีรูปแบบดีเอ็นเอที่ 9 (H9) และ รูปแบบดีเอ็นเอที่ 13 (H13) 
นอกจากนี้ยังพบว่ามีรูปแบบดีเอ็นเอที่ 4 (H4) พบในภาคอีสานตอนบน ที่จังหวัดกำแพงเพชรและ

จังหวัดตรังไม่ได้มาจากพะยูง (D. cochinchinensis) ในจังหวัดสระบุรีนั ้น ไม้ป่าปลูกที่ปลูกในจังหวัด
กำแพงเพชรมีรูปแบบของดีเอ็นเอ H9 ซึ่งเหมือนกับรูปแบบดีเอ็นเอของจังหวัดอุบลราชธานี ส่วนป่าปลูกใน
จังหวัดตรังนั้นมีรูปแบบดีเอ็นเอเหมือนกับจังหวัดบุรีรัมย์ มหามาสารคาม ขอนแก่นและบึงกาฬแสดงดัง 
ตารางที่ 11.2 และ ภาพที่ 11.1 ทั้งนี้ยังต้องมีการศึกษารูปแบบดีเอ็นของประชากรเพิ่มเติมเพื่อให้ได้ข้อมูลที่
แม่นยำมากข้ึน (สุจิตรา และ คณะ 2562) 
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ภาพที่ 11.1 รูปแบบดีเอ็นเอของไม้พะยงู (Dalbergia cochinchinensis) ที่พบในพื้นที่ต่างๆที่ใช้ใน

การศึกษา (ที่มา: สจุิตรา และ คณะ, 2562) 
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สรุปผลการศึกษาวิจัยและข้อเสนอแนะ 
1. จากผลการศึกษาสรุปได้ว่ารูปแบบดีเอ็นเอที่พบในไม้พะยูง  (D. cochinchinensis) ในแหล่ง

ธรรมชาติของมีภาคกลางมีรูปแบบดีเอ็นที่แตกต่างจากรูปแบบดีเอ็นเอของไม้พะยูง (D. cochinchinensis) 
ในภาคอีสานอย่างสินเชิง และพบว่ามีรูปแบบดีเอ็นเอที่พบเฉพาะถิ่นคือ รูปแบบดีเอ็นที่ 4 พบเฉพาะจังหวัด
ในภาคอีสานตอนบน รูปแบบดีเอ็นเอที่ 9 พบเฉพาะที่จังหวัดอุบลราชธานี รูปแบบดีเอ็นเอที่ 7 และ 12 พบ
เฉพาะที่จังหวัดบุรีรัมย์ รูปแบบดีเอ็นเอที่ 11 พบเฉพาะที่จังหวัดชัยภูมิ รูปแบบดีเอ็นเอที่  3 พบเฉพาะ
จังหวัดสระบุรี และรูปแบบดีเอ็นเอที่ 2 10 และ 8 พบเฉพาะที่จังหวัดมหาสารคาม ผลของรูปแบบดีเอ็นเอ
ดังกล่าวสามารถใช้แยกแหล่งที่มาของไม้พะยูง (D. cochinchinensis) ได้ 

2. รูปแบบของดีเอ็นเอของป่าปลูกในจังหวัดกำแพงเพชรเหมือนกับรูปแบบดีเอ็นเอในจังหวัด
อุบลราชธานีและรูปแบบดีเอ็นเอของป่าปลูกในจังหวัดตรังมีรูปแบบดีเอ็นเอเหมือนกับป่าในจังหวัด บุรีรัมย์ 
มหามาสารคาม ขอนแก่นและบึงกาฬ ผลการศึกษาครั ้งนี ้รองรับการพิสูจน์แหล่งที ่มาของไม้พะยูง                              
(D. cochinchinensis) ที่ถูกลักลอบตัดที่ผิดกฎหมายได้ในอนาคต 

3. ควรมีการขยายผลรูปแบบดีเอ็นเอ (Haplotype) เพื่อจัดทำเครื่องหมายดีเอนเอที่ระบุแหล่งที่มา
ของไม้พะยูง (D. cochinchinensis) ในประเทศเพื่อนบ้าน เช่น สาธารณะรัฐประชาธิปไตยประชาชนลาว 
กัมพูชา และเวียดนาม เพื่อการวินิจฉัยแหล่งที่มาของไม้ที่ผิดกฎหมายที่อาจถูกตัดจากประเทศไทย (สุจิตรา และ
คณะ, 2562) 
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บทที่ 12 
การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของไม้ชิงชัน (Dalbergia oliveri)      

ในประเทศไทยโดยใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดไมโครแซทเทลไลท์ 
คำนำ 

ปัจจุบันป่าไม้ในประเทศไทยถูกทำลายเป็นจำนวนมาก หนึ่งในต้นเหตุสำคัญมาจากการลักลอบตัด
ไม้ของนายทุน เห็นได้จากสถิติคดีของไม้พะยูงที่เพิ่มขึ้น เนื่องจากไม้พะยูงเป็นไม้มีค่าทางเศรษฐกิจที่สำคัญ
และสามารถนำไปใช้ประโยชน์ได้หลากหลายทำให้เป็นที่ต้องการของนายทุนเป็นจำนวนมาก ส่งผลให้        
ไม้พะยูงในธรรมชาติลดจำนวนลงและเหลือน้อยนายทุนจึงเริ่มเบนความสนใจไปในไม้ชิงชัน สาเหตุที่เป็น   
ไม้ชิงชันเพราะไม้ชิงชันมีลักษณะและสีของไม้คล้ายกับไม้พะยูง และอยู่ในระดับราคาที่สามารถทำให้ตลาด
เติบโตและทำกำไรได้มาก ทำให้ในอนาคตไม้ชิงชันในธรรมชาติอาจมีแนวโน้มที่จะลดจำนวนลงและเหลือ
น้อยเช่นเดียวกันไม้พะยูง อย่างไรก็ตามในการอนุรักษ์พันธุกรรมของไม้ชิงชันอย่างมีประสิทธิภาพจำเป็นต้อง
ทราบสภาพความหลากหลายทางพันธุกรรมของไม้ชิงชัน ทั้งนี้ไมโครแซทเทลไลท์ดีเอ็นเอ หรือที่เรียกว่า 
simple sequence repeat (SSR) เป็นเครื่องหมายทางพันธุกรรมอย่างหนึ่ง ซึ่งเป็นดีเอ็นเอที่มีลำดับเบสซ้ำ
เรียงตัวกันประมาณ 1-6 นิวคลีโอไทด์ โดยมีการซ้ำติดต่อกันไปเรื ่อยๆ เป็นช่วงยาวตั้งแต่ 2 ซ้ำขึ ้นไป           
มีกระจายอยู่ทั่วไปในจีโนม (Litt and Luty, 1989; Handcock, 1999) ปัจจุบันไมโครแซทเทลไลท์เป็นดีเอ็นเอ
มาร์กเกอร์ ที่นิยมในการประเมินความหลากหลายทางพันธุกรรม เพราะให้ความแตกต่างทางพันธุกรรมสูง 

Hartvig et al. (2017) ได้ทำการศึกษาโครงสร้างทางพันธุกรรมของประชากรไม้พะยูงและไม้ชิงชัน 
มีข้อมูลว่าไม้ชิงชันถูกพบในหลายจังหวัดของราชอาณาจักรกัมพูชา และในพื ้นที ่อนุรักษ์ทางใต้ของ
สาธารณรัฐสังคมนิยมเวียดนาม (CTSP, 2004) นอกจากนี้มีรายงานว่าพบในบางจังหวัดของประเทศสาธารณรัฐ
ประชาธิปไตยประชาชนลาวและเมียนมาร์ (Van Sam et al., 2004; USNH, 2003) ดังนั้นเพื่อเป็นการเตรียม
ความพร้อมในการวางแผนการอนุรักษ์พันธุกรรมและการฟื้นฟูไม้ชิงชันซึ่งพบว่ามีการกระจายพันธุ ์ของ      
ไม้ชิงชันโดยทั่วไปในป่าเบญจพรรณในแถบทางภาคเหนือ ภาคตะวันออกเฉียงเหนือ และภาคตะวันออกของ
ประเทศไทย สุจิตรา และคณะ (2564) จึงได้มีการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมเพื่อใช้ประเมิน
สภาพแหล่งพันธุกรรมของไม้ชิงชัน ช่วยเป็นแนวทางในการคัดเลือกแหล่งพันธุกรรม เพื่อการอนุรักษ์และ
ฟื้นฟูไม้ชิงชันได้อย่างมีประสิทธิภาพในอนาคต 
วัสดุและวิธีการศึกษาวิจัย 

     สุจิตรา และคณะ (2564) ได้สำรวจและเก็บตัวอย่างใบและเนื้อไม้ของไม้ชิงชันจากป่าธรรมชาติ 
ดังแสดงใน ตารางที่ 12.1 นำตัวอย่างใบและเนื้อไม้ของไม้ชิงชันมาสกัดดีเอ็นเอตามวิธีที ่ประยุกต์ของ 
(Doyle and Doyle, 1990) และ (Changtragoon et al., 1996a) วัดคุณภาพและปริมาณของสารละลาย
ดีเอ็นเอด้วยวิธีอะกาโรสเจลอีเล็กโตรโฟริซีส (agarose gel electrophoresis) และนำแผ่นเจลไปส่องดู
ภายใต้แสงอัตราไวโอเลต เปรียบเทียบความเข้มข้นกับดีเอ็นเอมาตรฐานขนาด 1 kb 



116 
 

สุจิตรา และคณะ (2564) ได้นำสารละลายดีเอ็นเอที่ได้มาวิเคราะห์ด้วยเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิด   
ไมโครแซทเทลไลท์ จำนวน 10 ตำแหน่ง ได้แก่ OLI5, OLI6, OLI14, OLI15, OLI16, OLI17, OLI19, COC6, 
COC7 (Hartvig et al., 2017) และ DL4 (สุจิตราและคณะ, 2552) แสดงใน ตารางที่12.2 โดยใช้ Taq DNA 
polymerase (Qiagen, Germany) นำสารละลายทั้งหมดเข้าเครื่องเพิ่มปริมาณชิ้นดีเอ็นเอ โดยใช้โปรแกรม
ดังนี้ 94 องศาเซลเซียส 3 นาที, 94 องศาเซลเซียส 1 นาที, ที่อุณหภูมิระหว่าง 55 ถึง 58 องศาเซลเซียส 
ตามอุณหภูมิของ annealing ของไพรเมอร์ 1 นาที และ 72 องศาเซลเซียส 1 นาที จำนวน 30 รอบ, 72 
องศาเซลเซียส 10 นาที จากนั้นแยกชิ้นดีเอ็นเอด้วยวิธี polyacrylamide gel electrophoresis  ย้อมเจลด้วย
ซิลเวอร์ไนเตรทเพื่อดูแถบดีเอ็นเอ นอกจากนี้ได้นำดีเอ็นเอที่เพิ่มปริมาณโดยใช้ไพรเมอร์ที่ติดฉลากด้วยสี    
ฟลูออเรสเซนต์ ซึ ่งเป็นสารเรืองแสงมาวิเคราะห์ขนาดของดีเอ็นเอโดยใช้เครื ่อง ABI 3500 Genetic 
Analyzer (Applied) Biosystem, USA หลังจากนั้นนำมาวิเคราะห์ผลโดยใช้โปรแกรม POPGENE version 
1.31 (Yeh et al.,1999) และ TFPGA version 1.3 (Miller, 1997) 

ตารางที่ 12.1 ตัวอย่างไมช้ิงชัน (Dalbergia oliveri) จากแหลง่ต่างๆ ที่ใช้ในการศึกษาความหลากหลาย
ทางพนัธุกรรม 

แหล่งที่มา  ภูมิภาค 
จำนวน
ตัวอยา่ง 

1.อุทยานแห่งชาติรามคำแหง จ. สุโขทยั RKH ภาคกลาง 29 
2.อุทยานแห่งชาติถำ้ผาไท จ.ลำปาง TPT 

ภาคเหนือ 

27 
3.อุทยานแห่งชาติศรีลานนา อ.เชียงดาว จ.เชียงใหม ่ LND 27 
4.อุทยานแห่งชาติศรีลานนา อ.แมแ่ตง จ.เชียงใหม่ LNM 28 
5.อุทยานแห่งชาตแิม่วาง จ.เชียงใหม่ MAV 26 
6.เขตรักษาพันธุ์สัตว์ปา่หว้ยศาลา จ.ศรีสะเกษ HSL 

ภาค
ตะวันออกเฉียงเหนือ 

23 
7.อุทยานแห่งชาตภิูหินจอมธาตุ - ภูพระบาท (เตรียมการ) จ.อุดรธาน ี PUD 30 
8.อุทยานแห่งชาตินายูง - น้ำโสม (เตรียมการ) จ.อุดรธาน ี NYN 27 
9.อุทยานแห่งชาตภิูจองนายอย จ.อบุลราชธาน ี PJ 30 
10.อุทยานแห่งชาตภิูแลนคา จ.ชัยภูม ิ PLC 30 
11.อุทยานแห่งชาตภิูสระดอกบวั จ.มุกดาหาร PSD 30 
12.อุทยานแห่งชาติน้ำตกคลองแก้ว จ.ตราด KTR ภาคตะวันออก 25 
Total 332 

ที่มา: สุจิตรา และคณะ, 2564 
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ตารางที่ 12.2 ตารางแสดงไพร์เมอร์ที่ใช้ในการหาความหลากหลายในไม้ชิงชัน (Dalbergia oliveri)  

Marker name Primer sequences (5´-3´) Remark 

OLI_05 
F: GGATCAATTGGAGCCATACG 
R: TTTGCGACTCTCGTGTAGTGA 

microsatellite markers for D. oliveri  
(Hatvig et al., 2017) 

OLI_06 
F: ACTGGTAGGCCGACTTAACG 
R: AAAATAGGCCATCATTAGTTTGC 

OLI_14 
F: TGAAATAAACCTAGCATCGACA 
R: TGTTAGCATGAAGACAGGGTT 

OLI_15 
F: TTCATCAATGGTGGAGTTGG 
R: CTGGCCAACCAGAATGATCT 

OLI_16 
F: TAGAGGAGGGAAAGGAAGGG 
R: AGCTGCCCTTCAGTTACAGTAT 

OLI_17 
F: ATCATTCCATGTGGCTTCCA 
R: TTTGATACTGATCTAACCACTGTCTT 

OLI_19 
F: TTGATCATTACCCTTATTAGCCTT 
R: CAGGAAGAAATTACAACCCCA 

COC_06  
F: CCTACGATGTTCTACGGGGA 
R: ACCGATGACTGATGAGGTGA  

COC_07 
F: AATAATCTTCCATTCCTTCTTTGC 
R: TGAAGGACCAAGAGACACGG 

DL4  
F: AAATCAAGAGCATTGGGTCAA  
R: TTCACAGGTTTCGTCGTTCC  

(สุจิตรา และคณะ, 2552) 

ที่มา: สุจิตรา และคณะ, 2564 
 

ผลการศึกษาวิจัยและวิจารณ์ 

การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของประชากรไม้ชิงชัน โดยใช้ เครื ่องหมายดีเอ็นเอชนิด          
ไมโครแซทเทลไลท์ จำนวน 10 ตำแหน่ง ซึ่งตัวอย่างของความแตกต่างลักษณะทางพันธุกรรมในตัวอย่างที่ศึกษา 
แสดงใน ภาพที่ 12.1 และ 2 จำนวนอัลลีลในแต่ละตำแหน่งของเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดไมโครแซทเทลไลท์ 
สำหรับทุกประชากรที่ศึกษามีค่าอยู่ระหว่าง 1-18 อัลลีล ดังแสดงใน ตารางที่ 12.3 
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ภาพที่ 12.1 ภาพแบบความผันแปรของลักษณะทางพันธุกรรมตัวอย่างประชากรไม้ชิงชัน (Dalbergia oliveri) 

จากเครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท์ ที่ตำแหน่ง OLI5  

 

ภาพที่ 12.2 แสดง Electropherogram ที่ผ่านการติดสฟีลูออเรสเซ็นและวิเคราะห์ด้วยเคร่ือง Genetic 
Analyzer 3500 ในไม้ชิงชนั ( Dalbergia oliveri ) (ที่มา: สุจติรา และคณะ, 2564) 

1    2    3    4     5    6     7    8   9   10   11  12  13  14   15  16  17  18   19  20   21  22  23  24   25  26   27   28  29  
30 
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จากการศึกษาครั้งนี้ สุจิตรา และคณะ (2564) ได้พบว่าไม้ชิงชันจากทั้ง 12 ประชากรมีความ
หลากหลายทางพันธุกรรมสูง โดยมีค่าเฉลี่ย He = 0.77 โดยไม้ชิงชันจากพื้นที่อุทยานแห่งชาติภูแลนคา 
จังหวัดชัยภูมิ   มีค่าความหลากหลายทางพันธุกรรมมากที่สุด กล่าวคือ มีค่า  He = 0.84 ในขณะที่ความ
หลากหลายทางพันธุกรรมของไม้ชิงชันจากเขตรักษาพันธุ์สัตว์ป่าห้วยศาลา จังหวัดศรีสะเกษ มีค่าต่ำกว่า
แหล่งอื่นโดยมีค่า He = 0.71 รายละเอียดดังแสดงใน ตารางที่ 12.4 ถึงแม้จะมีค่าความหลากหลายทาง
พันธุกรรมต่ำกว่าแหล่งอื่น แต่ถือว่ามีค่าใกล้เคียงกับค่าเฉลี่ยความหลากหลายทางพันธุกรรมของประชากร 
ไม้ชิงชัน (He = 0.77) และมีค่าสูงกว่าค่าเฉลี่ยความหลากหลายทางพันธุกรรมของไม้พะยูง  (He = 0.63)      
(สุจิตรา และคณะ, 2561)  

ค่าความแตกต่างทางพันธุกรรมภายในประชากร (Fis) ค่าความแตกต่างทางพันธุกรรมของประชากร
ทั้งหมด (Fit) และค่าความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างประชากร (Fst) ของไม้ชิงชันเฉลี่ยทุกตำแหน่งมคี่า
เท่ากับ 0.10 0.23 และ 0.13 ตามลำดับ รายละเอียดแสดงในตารางที่ 12.5 

เมื่อเปรียบเทียบความหลากหลายทางพันธุกรรมของไม้ชิงชัน และไม้พะยูงในประเทศไทยที่ศึกษา 
พบว่าไม้ชิงชันมีพื้นที่ในการกระจายพันธ์ตามธรรมชาติในภูมิภาคต่างๆมากกว่าไม้พะยูง กล่าวคือ ไม้ชิงชันมี
การกระจายพันธุ์ตามธรรมชาติในพื้นที่ภาคเหนือ ภาคตะวันออกเฉียงเหนือ ภาคกลาง และภาคตะวันออก 
ส่วนในไม้พะยูงนั้นส่วนใหญ่มีการกระจายพันธุ์ตามธรรมชาติในพื้นที่ภาคตะวันออกเฉียงเหนือ  และบาง
จังหวัดในภาคกลาง เปรียบเทียบความหลากหลายทางพันธุกรรมพบว่าไม้พะยูงที่มีความหลากหลายทาง
พันธุกรรมน้อยกว่า (สุจิตรา และคณะ, 2561) โดยจากการศึกษาความหลากหลายของไม้พะยูงในประเทศ
ไทยโดยใช้เครื ่องหมายดีเอ็นเอชนิดไมโครแซทเทลไลท์  พบว่ามีค่าเฉลี ่ย He = 0.63 นอกจากนี ้เมื่อ
เปรียบเทียบกับ Hartvig et al., 2017 ซึ ่งศึกษาตัวอย่างไม้ชิงชันจากประเทศสาธารณรัฐประชาธิปไตย
ประชาชนลาว ราชอาณาจักรกัมพูชา และสาธารณรัฐสังคมนิยมเวียดนามพบว่ามีค่า He = 0.73 ซึ่งใกล้เคียง
กับไม้ชิงชันในประเทศไทยที่ศึกษา (สุจิตรา และคณะ, 2564)    
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ตารางที่ 12.4 แสดงค่าเฉลี่ยเฮเทอโรไซโกซิตีจากการสังเกต (Ho)  ค่าเฉลี ่ยเฮเทอโรไซโกซิตีจากการ
คาดหมาย (He) ในประชากรไม้ชิงชัน (Dalbergia oliveri) 

ที่มา: สุจิตรา และคณะ, 2564 
ตารางที่ 12.5 แสดงคา่สัมประสิทธิ์เอฟ (F-coefficient) ในแตล่ะตำแหน่งของไม้ชิงชนั (Dalbergia oliveri) 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ที่มา: สุจิตรา และคณะ, 2564 

Populations Ho He 
Polymorphic 

loci (%) 

1.อุทยานแห่งชาติรามคำแหง จ. สุโขทัย 0.6814 0.7637 100 

2.อุทยานแห่งชาติถ้ำผาไท จ.ลำปาง 0.7068 0.7425 90 

3.อุทยานแห่งชาติศรีลานนา อ.เชียงดาว จ.เชียงใหม ่ 0.6694 0.7478 90 

4.อุทยานแห่งชาติศรีลานนา อ.แมแ่ตง จ.เชียงใหม่ 0.7339 0.7410 90 

5.อุทยานแห่งชาติแม่วาง จ.เชียงใหม ่ 0.6339 0.7281 90 

6.เขตรักษาพันธุ์สตัว์ป่าห้วยศาลา จ.ศรีสะเกษ 0.6329 0.7072 90 

7.อุทยานแห่งชาติภูหินจอมธาตุ - ภูพระบาท (เตรียมการ) จ.อุดรธาน ี 0.7315 0.8266 100 

8.อุทยานแห่งชาตินายูง - น้ำโสม (เตรียมการ) จ.อุดรธาน ี 0.6865 0.8150 100 

9.อุทยานแห่งชาติภูจองนายอย จ.อุบลราชธาน ี 0.6800 0.7614 90 

10.อุทยานแห่งชาติภูแลนคา จ.ชัยภูม ิ 0.6966 0.8409 100 

11.อุทยานแห่งชาติภูสระดอกบัว จ.มุกดาหาร 0.6808 0.7452 90 

12.อุทยานแห่งชาติน้ำตกคลองแก้ว จ.ตราด 0.7796 0.7916 90 

เฉลี่ย 0.6928 0.7676 93.33 

Primer name Fit Fst Fis 
OLI 5 0.2172 0.1256 0.1047 
OLI 6 0.2268 0.1349 0.1062 
OLI 14 0.2205              0.1375    0.0963 
OLI 15 0.2266                0.1331 0.1079 
OLI 16 0.2257                 0.1328 0.1072 
OLI 17 0.2236              0.1355    0.1020 
OLI 19 0.2237              0.1344    0.1032 
COC 6 0.2134                0.1313 0.0945 
COC 7 0.2265                0.1354 0.1054 
DL4 0.1353                 0.0594 0.0807 
Average 0.2129                0.1251 0.0989 
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ทั้งนี้ ตารางที่ 12.6 และ ภาพที่ 12.3 ได้แสดงระยะห่างทางพันธุกรรมระหว่างประชากร    
ไม้ชิงชัน 12 ประชากร เมื่อนำมาจัดกลุ่มความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมด้วยวิธี UPGMA พบว่าสามารถ
จัดกลุ่มไม้ชิงชันที่ศึกษาได้เป็น 5 กลุ่ม ได้แก่ กลุ่มที่ 1 จากพื้นที่อุทยานแห่งชาติภูแลนคา จ. ชัยภูมิ 
อุทยานแห่งชาตินายูง-น้ำโสม จ.อุดรธานี และเตรียมการอุทยานแห่งชาติภูหินจอมธาตุ - ภูพระบาท           
จ. อุดรธานี, กลุ่มที่ 2 จากพ้ืนที่อุทยานแห่งชาติ รามคำแหง จ. สุโขทัย, กลุ่มที่ 3 จากพื้นที่อุทยานแห่งชาติ
ศรีลานนา จ. เชียงใหม่ อุทยานแห่งชาติแม่วาง จ. เชียงใหม่ และอุทยานแห่งชาติถ้ำผาไท จ. ลำปาง, กลุ่มที่ 
4 จากพื้นที่อุทยานแห่งชาติภูสระดอกบัว จ. มุกดาหาร อุทยานแห่งชาติ ภูจอง-นายอย จ. อุบลราชธานี 
และเขตรักษาพันธุ์สัตว์ป่าห้วยศาลา จ. ศรีสะเกษ และกลุ่มที่ 5 จากพ้ืนที่อุทยานแห่งชาติน้ำตกคลอง
แก้ว จ. ตราด 

 
ตารางที่ 12.6 แสดงค่าระยะห่างระหว่างพนัธุกรรม (genetic distance) ของไม้ชิงชัน (Dalbergia oliveri)  

 
ที่มา: สุจิตรา และคณะ, 2564 

 

 RKH TPT LND LNM HSL PUD PJ KTR PLC PSD MAV NYN 
RKH *            
TPT 0.1607 *           
LND 0.1372 0.0421 *          
LNM 0.1515 0.0415 0.0242 *         
HSL 0.2272 0.2331 0.2310 0.2445 *        
PUD 0.0836 0.1342 0.1424 0.1425 0.1784 *       
PJ 0.1822 0.1859 0.1888 0.2017 0.0412 0.1452 *      
KTR 0.1666 0.1800 0.1718 0.1885 0.0875 0.1369 0.0701 *     
PLC 0.1097 0.1284 0.1269 0.1323 0.1665 0.0566 0.1415 0.1226 *    
PSD 0.1753 0.2037 0.1948 0.2083 0.0881 0.1470 0.0447 0.0880 0.1501 *   
MAV 0.1418 0.0419 0.0210 0.0379 0.2540 0.1416 0.1957 0.1917 0.1298 0.2037 *  
NYN 0.1065 0.1212 0.1220 0.1276 0.1766 0.0626 0.1414 0.1346 0.0181 0.1540 0.1134 * 
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ภาพที่ 12.3 แผนผังความสัมพนัธ์ทางพันธุกรรมระหว่างประชากรไม้ชิงชัน (Dalbergia oliveri) 12 ประชากร
ในประเทศไทยจากการจัดกลุ่มโดยวิธี UPGMA (ที่มา: สจุิตรา และคณะ, 2564) 

 
สรุปผลการศึกษาวิจัยและข้อเสนอแนะ 

จากผลการศึกษาพบว่า ไม้ชิงชันจากพื ้นที ่อุทยานแห่งชาติภูแลนคา จังหวัดชัยภูมิ มีความ
หลากหลายทางพันธุกรรมมากที่สุด กล่าวคือมีค่า He = 0.84 โดยที่ค่าเฉลี่ยของความหลากหลายทาง
พันธุกรรมของไม้ชิงชันทั้ง 12 ประชากรมีค่า He = 0.77 ความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างแหล่งของ     
ไม้ชิงชัน พบว่ามีค่า Fst = 0.13  

เมื ่อพิจารณาจากประชากรของไม้ชิงชันทั้ง 12 ประชากร พบว่าประชากรของไม้ชิงชันจาก
อุทยานแห่งชาติภูแลนคา จังหวัดชัยภูมิ มีความเหมาะสมในการเลือกเป็นตัวแทนสำหรับการอนุรักษ์ในถิ่น
กำเนิด (In situ gene conservation) เนื่องจากมีค่าความหลากหลายทางพันธุกรรมสูงกว่าค่าเฉลี่ยและสูง
กว่าประชากรไม้ชิงชันจากแหล่งอื่นๆ อย่างไรก็ตามจะต้องมีการพิจารณาข้อมูลด้านอื่นร่วมด้วย (สุจิตรา 
และคณะ, 2564) 

อย่างไรก็ตามนอกจากนี้ได้มีการศึกษาการพัฒนาเครื่องหมายดีเอ็นเอที่จำเพาะกับแหล่งพันธุกรรม
ของไม้ชิงชันในประเทศไทย พบรูปแบบดีเอ็นเอ (Haplotype) รวม 32 รูปแบบ สามารถแยกจังหวัดและ
กลุ่มประชากรใน ภาคกลาง ภาคตะวันออก และภาคอีสานได้ ยกเว้นประชากรในภาคเหนือยังไม่สามารถ
แยกความแตกต่างได้ (สุจิตรา และกิตติยา, 2564) รายละเอียดสามารถศึกษาได้จาก Changtragoon and 
Singthong (unpublished data) ที่กำลังเตรียมจัดพิมพ์เป็นบทหนึ่งของเอกสารตำราต่างประเทศอยู่    
คาดว่าจะตีพิมพ์ได้ปลายปีหรือต้นปีหน้า  
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บทท่ี 13 
ความสำคัญของข้อมูลทางพันธุกรรมของพันธุ์ไม้ปา่ 

ต่อการพิจารณาวางแผนการปลูกป่า 
คำนำ 

เนื่องจากผลของการบุกรุกทำลายป่าในอัตราที่สูงทั้งในอดีตและในปัจจุบันได้ส่งผลให้พื้นที่ป่าลดลง
จากอดีตเป็นอย่างมาก ซึ่งทำให้พันธุ์ไม้บางชนิดสูญพันธุ์และใกล้จะสูญพันธุ์  อย่างไรก็ตามขณะนี้ได้มีการ
ตื่นตัวทั้งภาครัฐและเอกชนได้เห็นความสำคัญของป่าไม้และได้ร่วมมือกันช่วยในการปลูกป่าเพื่อฟื้นฟูพื้นที่ป่า
ให้อยู่ในสภาพเดิมเพื่อรักษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของพันธุ์ไม้ป่าและสภาวะสิ่งแวดล้อม 
 ในการที่จะวางแผนการปลูกป่าซึ่งต้องอาศัยกำลังทั้งงบประมาณ แรงงานและเวลาอย่างมากจึงต้องมี
การวางแผนอย่างรอบคอบเพื่อให้ได้ผลที่คุ้มค่าและเป็นไปตามวัตถุประสงค์ที่วางไว้ 
 ในที่นี้ได้ชี้ให้เห็นถึงความสำคัญของข้อมูลพื้นฐานทางพันธุกรรมของพันธุ์ไม้ป่า ซึ่งมีความสำคัญมาก
ต่อการช่วยประกอบการพิจารณาที่จะวางแผนการปลูกป่าให้บรรลุจุดประสงค์ไม่ว่าจะเพื่อการอนุรักษ์แหล่ง
พันธุกรรม รักษาความหลากหลายทางพันธุกรรมและปรับปรุงพันธุ์ไม้ป่า เพื่อพัฒนาสิ่งแวดล้อมหรือเพื่อหวัง
ผลในเชิงการค้า  ซึ่งการที่จะเตรียมเมล็ดและกล้าไม้ และพื้นที่ที่จะปลูกจะต้องคำนึงถึงด้วยว่าเมล็ดและ     
กล้าไม้ที ่จะนำมาปลูกมาจากแหล่งไหน มีคุณภาพดีพอหรือไม่ และจะสามารถมีชีวิตอยู ่รอดภายใต้
สภาพแวดล้อมที่ผันแปรตลอดเวลาได้หรือไม่ ตลอดจนจะให้ผลผลิตสูงตามคาดหวังไว้หรือไม่ 
 เนื่องจากไม้ป่าเป็นพืชที่มีอายุยาวนานกว่าพืชเกษตรทั่วๆไป  ดังนั้นไม้ป่าจะต้องมีความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมค่อนข้างสูง เพื่อเป็นการประกันความมีชีวิตรอดภายใต้สภาวะแวดล้อมที่มีความผันแปร
ตลอดเวลา (Changtragoon and Szmidt, 1993) ไม่ว่าจะเกิดจากวงจรธรรมชาติของสิ ่งมีชีวิตคือ การ
ระบาดของโรคและแมลง หรือเกิดจากอิทธิพลของการพัฒนาเทคโนโลยีของมนุษย์ เช่น การสร้างโรงงาน
อุตสาหกรรม ทำให้อากาศและน้ำเสีย ตลอดจนสภาวะเรือนกระจก (Green house effect) และฝนกรด 
(Acid rain) สาเหตุดังกล่าวมีผลต่อความอยู่รอดของไม้ป่า ในทางกลับกันหากไม้ป่าสามารถมีชีวิตอยู่รอดได้
ยาวนานก็ย่อมสนับสนุนทำให้สภาวะแวดล้อมดีขึ้น ไม่ว่าจะเป็นอุณหภูมิ น้ำ และอากาศของโลกตลอดจนทำ
ให้ฝนตกถูกต้องตามฤดูกาลและสม่ำเสมอ 
 ดังนั้นหากพื้นฐานทางพันธุกรรมของไม้ป่าที่เรานำมาปลูก ไม่ว่าด้วยวัตถุประสงค์ใดก็ตามดัง กล่าว
ข้างต้นไม่ดีพอ คือมีความหลากหลายทางพันธุกรรมต่ำ ก็อาจจะทำให้ไม่สามารถอยู่รอดได้ภายใต้สภาวะ
แวดล้อมที่ผันแปรตลอดเวลาซึ่งยากต่อการควบคุมและคาดการณ์ล่วงหน้าได้ (สุจิตรา, 2535; สุจิตรา, 2536ก; 
สุจิตรา, 2536ข; สุจิตรา, 2536ค; Changtragoon, 2005) 
 สิ่งที่ต้องคำนึงอีกก็คือเมล็ดไม้ที่ได้จากหมู่ไม้ที่มีการผสมตัวเอง (Selfing) หรือผสมระหว่างต้นที่มี
ลักษณะทางพันธุกรรมใกล้ชิดกัน (Inbreeding) จะมีเปอร์เซ็นต์การงอกต่ำ กล้าไม้จะ Sensitive ต่อการถูก
ทำลายจากโรคและแมลงและเมื่อย้ายลงปลูกจะทำให้เปอร์เซ็นต์การรอดตายต่ำ นอกจากนี้ต้นที่รอดตายจะมี
การเจริญเติบโตไม่ดีเท่าที่ควร ส่งผลให้ผลผลิตและปริมาตรเนื้อไม้ต่ำกว่าปกติ ดังตัวอย่างที่พบ Inbreeding 
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Depression ในไม ้  Picea abies (Langlet, 1940 ; Eriksson et al., 1973; Hattemer and Bergmann, 
1987; Changtragoon, 2005) 
 นอกจากนี้การปลูกป่าโดยอาศัยการขยายพันธุ์แบบไม่อาศัยเพศ (Vegetative propagation) ไม่ว่า
จะใช้วิธีการติดตา ต่อกิ่ง หรือ เทคนิคการเพาะเลี้ยงเนื้อเยื่อ (Tissue culture) จะต้องมีการวางแผนและ
คัดเลือกว่าควรใช้กี่ Clone และ แต่ละ Clone ควรมีก่ี Ramet เพื่อไม่ให้ความหลากหลายทางพันธุกรรมและ
ฐานพันธุกรรม (Genetic base) ต่ำเกินไป (Lindgren, 1993) เพราะถ้าต่ำเกินไปจะมีผลต่อท่อนพันธุ์ที่นำมา
ปลูกเอง และต่อเมล็ดไม้ที่จะผลิตได้จากแปลงดังกล่าวในรุ่นต่อไปได้เพราะจะมีความอ่อนไหวต่อการถูก
ทำลายจากโรคและแมลง ซึ่งจะเจริญเติบโตไม่ดีเท่าที่ควร ดังมีตัวอย่างมาแล้วในการปลูก Paulownia 
taiwaniana ในประเทศไต้หวัน (Finkeldey, 1992) 
 นำเสนอข้อมูลพื้นฐานทางพันธุกรรมของพันธุ์ไม้ป่าเป็นกรณีศึกษาเพื่อมาประกอบการพิจารณาวาง
แผนการปลูกป่า  โดยสุจิตรา (2537) ได้นำเอาความรู้ทางชีวเคมีและพันธุศาสตร์ป่าไม้ระดับโมเลกุล 
(Biochemical and molecular genetics of forest trees) โดยประยุกต์ใช้เครื ่องหมายไอโซเอนไซม์ยีน 
(Isoenzyme gene marker) มาช่วยวินิจฉัยพื้นฐานทางพันธุกรรมของพันธุ์ไม้ปา่โดยในทีน่ี้ได้ศึกษาระบบการ
สืบพันธุ์ (Mating system ) โดยหาอัตราการผสมตัวเอง (Selfing rate) ในไม้สนสองใบ (Pinus merkusii) 
และความหลากหลายทางพันธุกรรม (Genetic diversity) ระหว่างหมู่ไม้ของไม้สะเดาไทย (Azadirachta 
indica var. siamensis) และไม้เสม็ดขาว (Melaleuca cajuputi) เพื ่อนำเอาข้อมูลทางพันธุกรรมของ    
พันธุ์ไม้แต่ละชนิดมาช่วยประกอบการพิจารณาและตัดสินใจว่าควรเลือกแหล่งของเมล็ดไม้ที่ใดในการผลิตกล้า
ไม้เพื่อปลูกป่าตามวัตถุประสงค์ต่างๆดังที่กล่าวมาข้างต้นได้อย่างมีประสิทธิภาพมากขึ้น ซึ่งวิธีการนำเสนอข้อมูล
ดังกล่าวสุจิตรา (2537) ได้อธิบายการดำเนินงานเพื่อให้ได้ข้อมูลดังกล่าวพอสังเขปดังนี้ 
วัสดุและวิธีการศึกษาวิจัย  

วัสดุ:  
 ไม้สนสองใบ 

สำรวจและเก็บ Cones ไม้สนสองใบ จากป่าธรรมชาติ 11 แหล่ง (ประชากร) จากภาคเหนือ (จังหวัด
เชียงใหม่ จังหวัดแม่ฮ่องสอน และ จังหวัดพิษณุโลก) และ ภาคตะวันออกเฉียงเหนือ (จังหวัดอุบลราชธานี จังหวัด
ศรีสะเกษและ จังหวัดสุรินทร์) โดยจะคัดเลือกต้นที่มี Cones สน ประชากรละ 8 - 30 ต้น ซึ่งขึ้นอยู่กับขนาดของ
ประชากร ดังรายละเอียดใน ตารางที่13.1 Cones สน ต้นละอย่างน้อย 5 Cones ได้ถูกนำมาแยกเอาเมล็ดออกจาก 
Cones สน แบบแยกต้น โดยที่เมล็ดจากแต่ละต้นจะไม่ปะปนกัน 
   

ไม้สะเดาไทย 
 สำรวจและเก็บใบอ่อนไม้สะเดาไทยจากป่าธรรมชาติ 4 ประชากร โดยเก็บใบอ่อนของไม้สะเดาไทย
ต ้นละประมาณ 20 กร ัม จำนวน 27 - 40 ต ้น ต ่อหน ึ ่ งประชากร จากป ่าธรรมชาต ิภาคกลาง                 
(จังหวัดกาญจนบุรี) และภาคใต้ (จังหวัดสุราษฎร์ธานี และ จังหวัดชุมพร) ดังรายละเอียดใน ตารางที่ 13.1 
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ตารางที่13.1   รายชื่อแหล่ง (ประชากร) ของพันธุ์ไม้ที่ศึกษา 

 
ที่มา: สุจิตรา, 2537 
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ไม้เสม็ดขาว 
 สำรวจและเก็บใบอ่อน ไม้เสม็ดขาวจากป่าธรรมชาติ 3 ประชากรๆละ 23 - 26 ต้น ในภาคใต้บริเวณ
ป่าพรุ จังหวัดนราธิวาส ดังรายละเอียดใน ตารางที่ 13.1 วิธีการเก็บใบอ่อนจะเหมือนกับการเก็บในไม้สะเดา
ไทย  อนึ่งใบอ่อนที่เก็บได้จากไม้ทั้งสองชนิดจะแช่ไว้ในกล่องรักษาความเย็นเพื่อรักษาสภาพเซลลแ์ละเอนไซม์
ของใบที่เก็บให้สดและไม่ถูกทำลายจากอุณหภูมิที่สูงเกินไปก่อนนำมาศึกษาในห้องปฏิบัติการ DNA และ 
Isoenzyme  

วิธีการศึกษาวิจัย 
การศึกษาระบบการสบืพันธุ์ (Mating system)   

 นำเอาเมล็ดสนสองใบจาก 11 ประชากรๆ ละ 8 - 30 ต้น มาแช่น้ำค้างคืนแบบแยกต้นและคัดแยก
เมล็ดที่ลอยน้ำซึ่งเป็นเมล็ดลีบ (Empty seed) ออก เอาแต่เมล็ดดี (Full seed) มาต้นละ 6 เมล็ด กรณีที่
ประชากรนั้นมี 8 ต้น จะใช้เมล็ดดี 15 เมล็ด นำเมล็ดแต่ละเมล็ดมาแยก Embryo และ Endosperm  แยก
สก ัด  Crude extraction ใน  Buffer ( 0.08 M Tris-HCl pH 7.2)  ในภาชนะท ี ่ เตร ี ยมไว ้  นำ  Crude 
extraction ที่ได้ไป Apply  บน Starch gel electrophoresis โดยศึกษาใน Enzymes 11 ระบบ (Systems)  
ตารางที่13.2   เพื่อหา Isoenzyme phenotype และ Genotype ของ Isoenzyme gene แต่ละตำแหน่ง 
(รายละเอียดในการศึกษา ศึกษาได้จาก สุจ ิตรา (2535), สุจิตรา (2536ก) และ Changtragoon and 
Finkeldey (1995b) นำเอาข้อมูลโครงสร้างทางพันธุกรรม (Genotypic structure) ของ Isoenzyme gene 
แต่ละตำแหน่งมาหาอัตราการผสมตัวเอง (Selfing rate) โดยใช้ Computer program ของ Ritland and 
Jain (1981) 

การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม (Genetic diversity) 
 นำเอาใบอ่อนแต่ละต้นจากแต่ละประชากรของไม้สะเดาไทยและไม้เสม็ดขาวมาสกัด Crude 
Extraction ใ น  Buffer (0.132M Tris, 0.003M Triplex II, 5เ ป อ ร ์ เ ซ ็ น ต์  PVP, 0.003 M DTT แ ล ะ  1 
เปอร์เซ็นต์ Merceptoethanol, pH 7.3)แล้วนำไปศึกษา Isoenzyme starch gel eletrophoresis โดยใช้ 
Enzymes 11 ระบบ (Systems) ดังแสดงใน ตารางที่ 13.2 แล้วนำเอาข้อมูล Isoenzyme phenotype มา
วิเคราะห์ความถี่ของยีน (Gene frequency) แต่ละตำแหน่ง ของไม้แต่ละชนิด รายละเอียดศึกษาได้จาก    
สุจิตรา (2536ก), สุจิตรา (2536ข) และ สุจิตรา (2536ค) นำข้อมูลดังกล่าวมาวิเคราะห์หาความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมระหว่างประชากรในไม้สะเดาไทยและไม้เสม็ดขาว โดยวัดค่า Genetic distance ในรูปของ 
Cluster analysis โดยใช้  Computer program ของ Swofford and Selander (1981) 
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ตารางที่ 13.2  ไอโซเอนไซม์ 11 ระบบที่ใช้ศึกษาในไมป้่า  

ที่มา: สุจิตรา, 2537 
 
ผลการศึกษาวิจัย  

ระบบการสบืพันธุ์ (Mating system) 
 จากการศึกษาอัตราการผสมตัวเอง (Selfing rate) ในไม้สนสองใบ 11 ประชากร (Populations)    
ดังแสดงใน ตารางที่ 13.3 สุจิตรา (2537) พบว่าอัตราการผสมตัวเองของหมู ่ไม้แต่ละประชากรมีความ
แตกต่างกัน ซึ่งมีค่าเฉลี่ย 47.10 เปอร์เซ็นต์ ซึ่งผลจากการทดลองครั้งนี้พบว่าเมล็ดไม้ที่เก็บจากป่าธรรมชาติ 
อำเภอขุนยวม จังหวัดแม่ฮ่องสอน มีค่าของอัตราการผสมตัวเองสูงที่สุด คือ 98.60 เปอร์เซ็นต์ รองลงมาคือ 
เมล็ดที่เก็บจากป่าธรรมชาติบริเวณ อำเภออมก๋อย จังหวัดเชียงใหม่ คือมีค่า 61.50 เปอร์เซ็นต์ ในทางตรงกัน
ข้าม เมล็ดไม้ที่เก็บจากป่าธรรมชาติ จากบริเวณ อำเภอโขงเจียม จังหวัดอุบลราชธานี มีอัตราการผสมตัวเอง
น้อยที่สุด คือมีค่าเฉลี่ย 13.70 เปอร์เซ็นต์  
 
 
 
 
 
 

ระบบของไอโซเอนไซม์ 
(Isoenzyme system) 

อักษรย่อ 
( Abbreviation ) 

รหัสของเอนไซม์ 
(Enzyme Code) 

1. Leucine aminopeptidase 
2. Glutamate-oxaloacetate transaminase 
3. Glutamate dehydrogenase 
4. Isocitrate dehydrogenase 
5. 6-Phosphogluconate dehydrogenase 
6. Phosphoglucomutase 
7. Malate dehydrogenase 
8. Glucose 6-phosphate dehydrogenase 
9. Diaphorase 
10. Formate dehydrogenase 
11. Shikimate dehydrogenase 
12. NDH-dehydrogenase 
13. Phosphoglucose-isomerase 

LAP 
GOT 
GDH 
IDH 

6-PGDH 
PGM 
MDH 

G-6PDH 
DIA 
FDH 
SKDH 
NDH 
PGI 

3.4.11.1 
2.6.1.1 
1.4.1.3 
1.1.1.42 
1.1.1.44 
2.7.5.1 
1.1.1.37 
1.1.1.49 
1.1.4.3 
1.6.99.3 
1.1.1.25 
1.6.99.1 
5.3.1.9 
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ตารางที่ 13.3  การประเมินอัตราผสมตัวเอง (Selfing rate) ของไม้สนสองใบ (Pinus merkusii)   

ที่มา: สุจิตรา, 2537  
 
              
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ชื่อประชากร สถานที ่ อัตราผสมตังเอง (%) 

1.หมู่บ้านวัดจันทร์1 (Ban Wat Chan)             
จ.เชียงใหม่   

เชียงใหม ่ 57.60+30.70 

2. หมู่บ้านวัดจันทร์2 (Ban Wat Chan)            
จ.เชียงใหม่ 

เชียงใหม ่ 42.90+20.40 

3. อ.ขุนยวม (Khun Yuam)จ.แมฮ่่องสอน เชียงใหม ่ 61.50+10.20 
4. อ.อมก๋อย (Omkoi)จ.เชียงใหม ่ แม่ฮ่องสอน 98.60+ 1.10 
5. จ.พิษณุโลก1 (Pitsanuloke1)  พิษณุโลก 40.00+13.40 
6. จ.พิษณุโลก2 (Pitsanuloke2) พิษณุโลก 62.80+ 9.90 
7. หมู่บ้านหนองคู(Nong Khu) อ.สังขะ            
จ.สุรินทร์  

สุรินทร ์ 56.70+11.40 

8. หมู่บ้านภูมินิยม(Poomniyom) อ.สังขะ       
จ.สุรินทร ์

สุรินทร ์ 23.30+14.50 

9. ห้วยทา (Huey Tha)จ.ศรสีะเกษ ศรีสะเกษ 60.50+ 6.80 
10. อ.โขงเจียม (Kong Chiam)                   
จ.อุบลราชธาน ี

อุบลราชธาน ี 13.70+ 6.80 

11. อ.บุณฑริก (Buntarik)จ.อุบลราชธาน ี อุบลราชธาน ี 60.40+ 8.90 
เฉลี่ย         47.10+27.30 



130 
 

 

ความหลากหลายทางพันธุกรรม (Genetic diversity) 
ไม้สะเดาไทย 

 ในการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมระหว่างประชากรในไม้สะเดาไทยพบว่าความ
หลากหลายทางพันธุกรรมระหว่างประชากรมีความแตกต่างกันอย่างเด่นชัดตามแหล่งกำเนิดและที่ตั้ง ของป่า  
กล่าวคือ สามารถแยกออกได้เป็น 3 กลุ่ม ดังแสดงใน ภาพที่ 13.1 ได้อย่างเด่นชัด กล่าวคือ กลุ่มที่ 1 คือ
ประชากร จาก จังหวัดกาญจนบุรี กลุ่มที่ 2 คือประชากร จากจังหวัดสุราษฎร์ธานี และกลุ่มที่ 3 คือประชากร 
จากจังหวัดชุมพร ส่วนความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างประชากรในจังหวัดสุราษฎร์ธานีมีไม่มากนัก หรือ
แทบจะไม่มีเลย ดังจะเห็นได้จาก ภาพที่ 13.1 ได้อย่างชัดเจน 

ภาพที่13.1   การวิเคราะห์ Cluster Analysis โดยใช้ Unweighted Pair Group Method โดยใช้ Nie’s 
(1978) Unbiased Genetic Distance ใน 4 แหล่ง (ประชากร) ของไม้สะเดา (Azadirachta 
indica var. siamensis) (ที่มา: สุจิตรา, 2537) 

ไม้เสม็ดขาว 
 ภาพที่ 13.2 แสดงให้เห็นถึงความหลากหลายทางพันธุกรรมระหว่างหมู่ไม้เสม็ดขาวจากจังหวัด
นราธิวาส  ซึ่งจะเห็นว่าความแตกต่างทางพันธุกรรม ระหว่างประชากรจากป่าพรุโต๊ะแดง และจากป่าบริเวณ 
อำเภอกูจำ มีไม่มากเมื่อเปรียบเทียบกับระหว่างประชากรบริเวณเขากำปัน 
 
สรุป วิจารณ์และข้อเสนอแนะ 
 การที่ไม้สนสองใบมีอัตราการผสมตัวเองค่อนข้างสูงคือเฉลี่ย 47.10 เปอร์เซ็นต์ ซึ่งเท่ากับว่าเมล็ด        
โดยเฉลี่ยประมาณครึ่งหนึ่งเกิดจากการผสมตัวเอง ซึ่งนับว่าเป็นอัตราที่ค่อนข้างสูง สิ่งที่น่าเป็นห่วงคือเมล็ด
จากบางประชากร กล่าวคือจาก อำเภอขุนยวม จังหวัดแม่ฮ่องสอน มีอัตราการผสมตัวเองสูงถึง 98.60 
เปอร์เซ็นต์ ซึ่งเท่ากับว่าเมล็ดไม้เกือบทั้งหมด เกิดจากการผสมตัวเอง แต่ในทางตรงกันข้ามเมล็ดไม้จาก
ประชากร อำเภอโขงเจียม จังหวัดอุบลราชธานี มีอัตราการผสมตัวเองแค่ 13.7 เปอร์เซ็นต์  ข้อมูลพื้นฐาน
ทางพันธุกรรมดังกล่าวเป็นภาพสะท้อนให้เห็นถึงความสำคัญของการคัดเลือกแหล่งของเมล็ดไม้ว่าเมล็ดไม้
จากแหล่งใดควรที่จะนำมาเพาะและเตรียมกล้าไม้เพื่อการปลูกสร้างสวนป่า หากมีการเลือกผิดก็จะส่งผลให้
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ผลิตกล้าไม้ไม่ได้ตามเป้าหมาย เพราะเมล็ดกล้าไม้ที่มียีนด้อย (Recessive alleles)  ซึ่งเป็นผลมาจากการ
ผสมตัวเอง (Selfing) หรือผสมจากต้นที่มีลักษณะทางพันธุกรรมใกล้ชิดกัน ( Inbreeding) จะเป็นเมล็ดลีบ 
(Empty seed) และกล้าไม้มีความอ่อนไหวต่อการถูกโรคและแมลงทำลาย ทำให้ตายก่อนนำไปย้ายลงปลูก
ในแปลง ดังพบปัญหาเสมอในการเพาะเมล็ดไม้สนสองใบ เพราะพบว่ามีเปอร์เซ็นต์การงอกต่ำและเมล็ดส่วน
หนึ่งเป็นเมล็ดลีบ (Empty seeds) และมีโรคระบาดระหว่างเตรียมกล้าไม้ในเรือนเพาะชำ (Changtragoon, 1984; 
Sa-ardavut et al., 1988) นอกจากนี้ กล้าไม้ที่นำไปย้ายลงแปลงปลูกจะมีเปอร์เซ็นต์การรอดตายต่ำ และ
ผลผลิตก็จะต่ำตามไปด้วยซึ่งทำให้ไม่คุ้มกับเวลาตลอดจนแรงงาน และงบประมาณที่เสียไป (Hattemer and 
Bergmann, 1987) 
 แต่ถ้าสามารถคัดเลือกแหล่งของเมล็ดไม้ได้อย่างถูกต้อง คือเลือกแหล่งที่เมล็ดไม้ที่มีค่าอัต ราการ
ผสมตัวเองน้อย ก็จะสามารถผลิตกล้าไม้ที่มีคุณภาพได้เพียงพอต่อการปลูกสร้างสวนป่า และไม่ต้องมีการ
ปลูกซ่อมบ่อยๆ เพราะสามารถมีชีวิตอยู่รอดได้ยืนยาวแม้สภาวะแวดล้อมจะผันแปรตลอดเวลาก็ตาม (ในที่นี้
ไม่ได้รวมผลกระทบจากการบุกรุกทำลายป่าและลักลอบการตัดไม้จากมนุษย์)  
 นอกจากนี้ค่า Standard deviation ของอัตราการผสมตัวเองของไม้สนสองใบจากแต่ละประชากร
มีค่าค่อนข้างสูง แสดงว่าอัตราการผสมตัวเองของไม้แต่ละต้นแม้ในประชากรเดียวกันก็มีค่าต่างกัน ดังนั้น
เวลาเก็บเมล็ดไม้สนสองใบควรจะเก็บแยกต้นและแยกแหล่งไม่ควรเก็บปะปนกัน 
 ผลของการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมในไม้สะเดาไทยครั้งนี้ แสดงให้เห็นว่าการที่จะ
คัดเลือกแหล่งเพื่อเก็บเมล็ดไม้สะเดาไทยเพื่อมาเตรียมกล้าไม้สำหรับการปลูกป่า ควรจะเก็บเมล็ดแยก
แหล่งที่มา ไม่ควรให้เมล็ดปะปนกัน เพราะความแตกต่างทางพันธุกรรมของแต่ละประชากรของแต่ละจังหวัด
แตกต่างกันอย่างเด่นชัด   ดังนั้นในการเตรียมกล้าไม้ และการปลูกป่าไม้สะเดาไทยควรแยกปลูกตามแหล่งให้
อย่างถูกต้อง เพื่อประโยชน์ต่อการอนุรักษ์แหล่งพันธุกรรมและรักษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของไม้
ชนิดนี้ไว้ 

ภาพที่13.2  การวิเคราะห์ Cluster analysis โดยใช้ Unwieghted pair group method โดยใช้ Nei’s (1978) 
Unbiased genetic dstance ใน 3 แหล่ง (ประชากร) ของไม้เสม็ดขาว  (Melalecuca cajuputi) 
(ที่มา: สุจิตรา, 2537) 
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ส่วนความแตกต่างทางพันธุกรรมของไม้สะเดาไทยในจังหวัดเดียวกันในที่นี้คือจังหวัดสุราษฎร์ธานี  
มีค่าน้อยมาก ดังนั้นควรเลือกเก็บเมล็ดไม้ ที่ใดที่หนึ่งเพื่อเตรียมกล้าไม้ก็พอไม่จำเป็นต้องเก็บทั้งสอง
ประชากร จากจังหวัดดังกล่าวหากมีงบประมาณจำกัด 
 ผลการทดลองในไม้เสม็ดขาวครั้งนี้แสดงให้เห็นว่า ไม้เสม็ดขาวแม้ขึ้นในท้องที่จังหวัดเดียวกันแต่ก็มี
ความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างประชากร จะมากหรือน้อยขึ ้นอยู ่กับพื ้นฐานทางพันธุกรรมและ
วิวัฒนาการของป่าไม้ในแต่ละประชากร เนื่องจากไม้ป่าพรุ ยังอยู่ในระยะเริ่มต้นของโครงการการปรับปรุง
พันธุ์ และอนุรักษ์แหล่งพันธุกรรม หากต้องการเลือกแหล่งเมล็ดไม้ของไม้เสม็ดขาวในจังหวัดนราธิวาส  
สำหรับการปลูกป่าเพื่ออนุรักษ์แหล่งพันธุกรรมและเป็น Genetic base สำหรับการปรับปรุงพันธุ์ในอนาคต 
ก็ควรจะเลือกป่าบริเวณเขากำปันเป็นอันดับแรก เพราะความหลากหลายทางพันธุกรรม สูงกว่า และมีความ
แตกต่างจากป่าบริเวณอื่นในจังหวัดเดียวกัน  การศึกษาครั้ งนี้ได้ประยุกต์ใช้เครื่องหมายไอโซเอนไซม์ยีน 
(Isoenzyme gene markers)  มาช่วยวินิจฉัยพื้นฐานทางพันธุกรรมของพันธุ์ไม้ป่า โดยในที่นี้ได้ศึกษาระบบ
สืบพันธุ ์ (Mating system ) โดยการศึกษาอัตราการผสมตัวเอง (Selfing rate) ในไม้สนสองใบ (Pinus 
merkusii) และความหลากหลายทางพันธุกรรม (Genetic diversity) ระหว่างประชากร (Populations) 
ของไม้สะเดาไทย (Azadirachta indica var. siamensis) และไม้เสม็ดขาว (Melaleuca cajuputi) เพื่อ
เป็นข้อมูลทางพันธุกรรมของพันธุ์ไม้แต่ละชนิดเป็นการศึกษาในการช่วยพิจารณาและตัดสินใจว่าคว รเลือก
แหล่งของเมล็ดไม้ที่ใดในการผลิต กล้าไม้ที่มีคุณภาพสูง โดยควรคัดเลือกแหล่งของเมล็ดไม้ที่มีอัตราการผสม
ตัวเองต่ำ และเลือกแหล่งที่มีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูง เพื่อมาเตรียมการปลูกป่าตามวัตถุประสงค์
ต่างๆ ไม่ว่าเพื่ออนุรักษ์แหล่งพันธุกรรม รักษาความหลากหลายทางพันธุกรรม ปรับปรุงพันธุ์ เพื่อพัฒนา
สิ่งแวดล้อมหรือหวังผลเชิงการค้าได้อย่างมีประสิทธิภาพมากยิ่งขึ้น 
การศึกษาคร้ังนี้แสดงให้เห็นถึงความสำคัญของข้อมูลพื้นฐานทางพันธุกรรมของไม้ป่าแต่ละชนิด ซึ่งมีพื้นฐาน
ทางพันธุกรรมแตกต่างกันไป ไม่ว่าไม้ต่างชนิดหรือแม้กระทั่งชนิดเดียวกัน ในแต่ละประชากรหรือท้องที่ก็มี
ความหลากหลายทางพันธุกรรมและโครงสร้างทางพันธุกรรมที่แตกต่างกันไป ทั้งนี้ย่อมขึ้นอยู่กับระบบการ
สืบพันธุ์ (Mating system) โครงสร้างทางพันธุกรรม (Genetic structure) และวิวัฒนาการ (Evolutional 
history) ของไม้แต่ละชนิดและแต่ละแหล่งนั่นเอง 
 การตระหนักถึงความสำคัญของข้อมูลทางพันธุกรรมของไม้ป่าแต่ละชนิดและนำข้อมูลดังกล่าวมา
ประกอบการพิจารณาในการวางแผนปลูกป่า ไม่ว่าวัตถุประสงค์ใดๆ ก็จะช่วยให้ได้เมล็ดและกล้าไม้ที ่มี
คุณภาพ ซึ่งก็จะทำให้การปลูกป่าในไม้แต่ละชนิดได้ผลและมีประสิทธิภาพมากยิ่งขึ้น (สุจิตรา, 2537) 
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บทท่ี 14 
การพัฒนาดีเอ็นเอบาร์โค้ด (DNA barcode) เพ่ือการคุ้มครองพันธุ์ไม้ป่าหวงห้ามและ

ไม้ป่าในบัญชี CITES ในประเทศไทย 
คำนำ 

ปัจจุบันป่าไม้ในประเทศไทยได้ถูกทำลายเป็นจำนวนมาก จนมีพื้นที่เหลือเพียงประมาณ 31.68% 
(สำนักแผนงานและสารสนเทศ กรมอุทยานแห่งชาติ สัตว์ป่า และพันธุ์พืช, 2563) โดยเฉพาะไม้ที่มีค่าซึ่งบาง
ชนิดเป็นไม้หวงห้าม บางชนิดเป็นไม้ที ่อยู ่ในบัญชีอนุสัญญา CITES : Convention on International 
Trade in Endangered Species of Wild Fauna and Flora เพื ่อเตรียมความพร้อมในการรองรับการ
บังคับใช้กฎหมายทางด้านนิติวิทยาศาสตร์จึงต้องมีการจัดทำฐานข้อมูลพันธุกรรมพืชที่จำเพาะแต่ละชนดิเพื่อ
ใช้ในการเปรียบเทียบวินิจฉัยชนิดพันธุ์ในการขยายผลการบังคับใช้กฎหมาย เนื่องจากประสบการณ์ในอดีต 
เช่น สำนักป้องกันและปราบปรามไฟป่า หัวหน้าอุทยานแห่งชาติ กรมอุทยานแห่งชาติ สัตว์ป่า และพันธุ์พืช 
และกรมป่าไม้ รวมทั้งสถานีตำรวจในท้องที่ได้มีการร้องขอให้มีการตรวจพิสูจน์เนื้อไม้จากตัวอย่างของกลาง
เนื้อไม้และขี้เลื่อยเพื่อต้องการพิสูจน์ว่า วัตถุของกลางเป็นไม้ชนิดเดียวกันหรือไม่ และวัตถุของกลางเป็นไม้
ชนิดใดเป็นไม้หวงห้ามหรือไม่ซึ่งของกลางดังกล่าวไม่สามารถพิสูจน์ลักษณะทางสัณฐานและกายภาพใน
รูปแบบที่แตกต่างกันไป เช่น ขี้เลื่อย ผลิตภัณฑ์รูปแบบต่างๆได้ นอกจากนี้การจำแนกชนิดทางด้านสัณฐาน
วิทยาทำได้ยากโดยเฉพาะไม้ป่าที่มีลักษณะทางกายภาพใกล้เคียงกัน ดังนั้นจึงจำเป็นต้องดำเนินการในการ
จัดทำฐานข้อมูลทางพันธุกรรมที่มีความจำเพาะ (ดีเอ็นเอบาร์โค้ด) ในไม้ที่มีความสำคัญ มีค่าทางเศรษฐกิจ
และไม้หวงห้ามแต่ละชนิด เพื่อเป็นฐานข้อมูลทางด้านพันธุกรรมใช้ในการคุ้มครองและป้องกันตลอดจนใน
การจำแนกชนิดของตัวอย่างของกลางว่าเป็นไม้หวงห้ามและไม้ในบัญชี CITES หรือไม่ ซึ่งสามารถนำมา
ขยายผลไปบังคับใช้กฎหมายได้อย่างถูกต้องและมีประสิทธิภาพในอนาคต (สุจิตรา , 2560) ไม้มีค่าที่เป็น    
ไม้หวงห้ามและไม้ที่อยู่ในบัญชี CITES หลายชนิด ได้ถูกลักลอบตัดโดยผิดกฎหมายเป็นจำนวนมาก การ
จัดทำดีเอ็นเอบาร์โค้ดจากไม้ป่าหวงห้ามและไม้ป่าในบัญชี CITES เพื่อจัดทำเป็นฐานข้อมูลด้านพันธุกรรม
และใช้ในการจำแนกชนิดพันธุ์และคุ้มครองพันธุ์ จากการศึกษาด้วยส่วนของคลอโรพลาสต์จีโนม สามารถใช้
ในการจำแนกชนิดของไม้ของกลางที่ถูกลักลอบได้ว่าเป็นไม้ที่ผิดกฎหมายหรือไม่ เพื่อใช้เป็นหลักฐานในการ
ดำเนินคดี ทั้งนี้เพื่อให้สอดคล้องกับมาตรการป้องกันรักษาทรัพยากรป่าไม้และสัตว์ป่าของกรมอุทยาน
แห่งชาติ สัตว์ป่า และพันธุ์พืช ในด้านการใช้เครื ่องมือและเทคโนโลยีที ่ทันสมัย ให้สามารถตรวจสอบ
หลักฐานและสถานการณ์ได้รวดเร็ว แม่นยำ เพื่อนำผลการพิสูจน์มาใช้เป็นหลักฐานการดำเนินคดีได้ ในการ
ตรวจสอบชนิดพันธุ์ของพืชป่าด้วยข้อมูลด้านดีเอ็นเอ ดังนั้นการจัดทำดีเอ็นเอบาร์โค้ดเพื่อเป็นฐานข้อมูลด้าน
พันธุกรรมโดยการถอดรหัสพันธุกรรมที่ตำแหน่งของยีนและที่ไม่ใช่ส่วนของยีนที่จำเพาะของชนิดพันธุ์นั้น จะ
เป็นการช่วยคุ้มครองพันธุ์และบังคับใช้กฎหมายในการลักลอบตัดไม้ป่ าของหวงห้ามและ ไม้ป่าในบัญชี 
CITES ในอนาคตได้ เนื่องจากพันธุ์ไม้ป่าต่างๆนั้นมีคุณค่าทางเศรษฐกิจเป็นอันมาก ได้มีนำเนื้อไม้มาใช้ในการ
ก่อสร้างอาคารบ้านเรือนและเครื่องใช้ต่างๆ นอกจากนั้นยังมีไม้บางชนิดให้ประโยชน์อย่างอื่นที่สูงกว่าเนื้อไม้ 
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เช่น น้ำมัน ชัน หรือให้ผลที่เป็นสมุนไพรใช้แก้โรคติดต่อร้ายแรงบางโรคได้ ดังนั้นทางการจึงต้องป้องกันมิให้    
สูญพันธุ์โดยออกพระราชกฤษฎีกา กำหนดไม้หวงห้าม พ.ศ. 2530 กำหนดไม้บางชนิดให้เป็นไม้หวงห้าม ไม้หวง
ห้ามที่ทางการกำหนดไว้ แบ่งออกเป็น 2 ประเภท คือ ไม้หวงห้ามประเภท ก. เป็นพันธุ์ไม้ที่ให้เนื้อไม้มีคุณภาพดี 
ซึ่งใช้ในการก่อสร้างอาคารบ้านเรือนได้นั้น ทางการจะยอมให้ตัดฟันและชักลากออกมาทำสินค้าได้ ทั้งนี้ต้องได้รับ
อนุญาตจากพนักงานเจ้าหน้าที่เสียก่อน ได้กำหนดให้อยู่ในประเภทนี้ มีจำนวนกว่า 250 ชนิด พร้อมทั้งกำหนด
อัตราค่าหลวงไว้ด้วย ตัวอย่าง เช่น ไม้มะค่าโมง (Afzelia xylocarpa) ประดู่ (Pterocarpus macrocarpus) 
อินทนิล (Lagerstroemia speciosa) อื่นๆ เช่น ตะแบกเปลือกหนา ตะแบกเปลือกบาง เสลา ตะเคียน สนทะเล 
เต็งหรือแงะ รังหรือเปา ยางกราด ยางพลวง นอกจากนี้ ในพระราชบัญญัติกฎหมายว่าด้วยการป่าไม้ พ.ศ. 2484 
ได้กำหนดว่า ไม้สักและไม้ตระกูลยางไม้ทั้งสองชนิดนี้ไม่ว่าจะขึ้นอยู่ที่ใดก็ตามให้ถือว่าเป็นไม้หวงห้ามทั้งสิ้น การ
ตัดฟันใช้สอยจะต้องได้รับอนุญาตจากรัฐมนตรีว่าการกระทรวงเกษตรและสหกรณ์ เว้นแต่ในกรณีที่ได้มอบหมาย
ให้เป็นอำนาจของอธิบดีกรม ป่าไม้หรือผู้ว่าราชการจังหวัด (พยงค์, 2550) ไม้หวงห้ามประเภท ข. ได้แก่ พันธุ์ไม้  
บางชนิดที่ทางการได้พิจารณาเห็นว่าเป็นไม้ชนิดดีมีค่าหายาก หรือ มีคุณค่าพิเศษอย่างอื่น เช่น เปลือกหรือเนื้อ
ไม้มีกลิ่นหอม เป็นสมุนไพรที่หายาก หรือเนื้อไม้มีน้ำมัน หรือชัน ซึ่งใช้ประโยชน์ในการอุตสาหกรรมที่จะหาของ
อ่ืนมาใช้แทนไม่ได้ หรือ มีผลที่เป็นสมุนไพร ใช้แก้โรคติดต่อร้ายแรงบางโรคได้ ทางการจะห้ามมิให้ตัดฟันโค่นล้ม 
เว้นแต่จะได้รับอนุญาตเป็นกรณีพิเศษ พันธุ์ไม้ที่ใช้ยางนำมากลั่นเป็นน้ำมันและชันก็คือ สนเขามีอยู่ด้วยกัน 2 
ชนิด คือ สนสองใบ (Pinus merkusii) สนสามใบ (Pinus khasya) ที่มีปริมาณน้อยและหายาก ได้แก่ พญาไม้    
(มีอยู่ 3 ชนิด คือ พญามะขามป้อมดง (Podocarpus imbricatus) ขุนไม้ (Podocarpus wallichii) พญาไม้หรือ
ซางจิง (Podocarpus neriifolia)) แปกลม (Colocedrus macrolepis) มะขามป้อมดง (Cephalotaxus griffithii)       
สามพันปี (Dacrydium elatum) อื่นๆเช่น กฤษณาหรือกระลำพัก หอม หรือ สบ หรือ กะตุก กระเบาใหญ่      
มะพอก หรือทะลอก หรือ มะมื่อ รักใหญ่ (สารานุกรม, 2523)  

DNA barcode เกี ่ยวข้องกับผลผลิตของการเพิ ่มจำนวน amplicons ในบริเวณที ่ต ้องการถอดลำดับ             
นิวคลีโอไทด์และข้อมูลถอดรหัสพันธุกรรมดังกล่าวจะถูกใช้ในการจำแนกหรือวินิจฉัยว่าชนิดพันธุ์นั้นๆ มีความ
แตกต่างจากชนิดพันธุ์อื่น (Lebonah et al., 2014) 
 วุฒิพงศ์ (2554) กล่าวว่า DNA barcode เป็นวิธีการทางชีววิทยาระดับโมเลกุลได้ถูกพัฒนาขึ้นมาเพื่อใช้ใน
การระบุชนิดหรือกลุ่มของสิ่งมีชีวิตภายในเวลาอันรวดเร็ววิธีการนี้อาศัยหลักการวิเคราะห์ลำดับนิวคลีโอไทด์ของสาย 
ดีเอ็นเอในบริเวณที่เรียกว่า “ดีเอ็นเอมาตรฐาน” จากตัวอย่างสิ่งมีชีวิตที่ยังไม่ทราบชือ่แล้วนำ ลำดับนิวคลีโอไทด์ที่
ได้ไปเปรียบเทียบกับฐานข้อมูลลำดับนิวคลีโอไทด์ของสิ่งมีชีวิตที่ทราบชื่อวิทยาศาสตร์แล้ว บริเวณดีเอ็นเอ
มาตรฐานที่นำมาใช้เปรียบเทียบนั้นอาจเป็นบริเวณเดียวหรือ 2-3 บริเวณ แต่ต้องมีความยาวไม่มากและ เป็น
บริเวณเดียวกับชนิดอื่นๆ ที่ต้องการใช้เปรียบเทียบกัน วิธีการสร้างระบบ DNA barcode จะช่วยให้ระบุชื่อ
สิ่งมีชีวิตได้จากทุกระยะของการเจริญ รวมถึงในสภาพที่เป็นชิ้นส่วนขนาดเล็ก ทั้งที่เป็นตัวอย่างสดและ
ตัวอย่างที่ถูกรักษาสภาพไว้ ซึ่งจะเป็นประโยชนอย่างมากต่อนักอนุกรมวิธานและบุคคลทั่วไปที่ไม่มีความ
ชำนาญทางด้านอนุกรมวิธานและ สามารถนำไปประยุกต์ใช้กับศาสตร์สาขาอื่นได้ เช่น การศึกษาทางด้าน
นิเวศวิทยาและนิติวิทยาศาสตร์  
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 มีหลายประเทศ เช่น ประเทศจีน ประเทศเเดนมาร์ก ประเทศมาเลเซีย และประเทศอินเดีย เป็นตน้ 
ได้มีการจัดทำ DNA barcode ในพืชหลายชนิด เพื่อใช้ในการจำแนกชนิดโดยใช้ส่วนของคลอโรพลาสต์จีโนม
ที ่ เป ็นทั ้งย ีน (coding genes) เช ่น rbcL matK rpoC1 atpF/H rps4 และที ่ไม่ใช่ส ่วนของยีน (noncoding 
spacers) เช่น trnH-psbA psbK/I ITS2 ndhF-rpl32 trnL trnV-trnM1 trnV-trnM2 trnC-petN trnS-trnG atpB-rbcL 
psbM-trnD trnD-trnE trnH-ITS (CBOL Plant Working Group, 200 ; Cowan et al., 2006 ; Pennisi, 2007 ; 
Hollingworth et al., 2011; Bhargava and Sharma, 2013; Kress, 2017; Jiao et al., 2018; Yu et al., 2017; Li 
et al., 2017; Jiao et al., 2013; Hartvig et al., 2015; Ng et al., 2020 และ Fatima et al., 2019) ดีเอ็นเอบาร์โค้ด
ยังมีประโยชน์ในการตรวจสอบดีเอ็นเอของไม้จากเฟอร์นิเจอร์หรือเครื่องเรือนและของแต่งบ้านที่ทำจากไม้
หรือไม้ท่อนซุง ไม้แปรรูป เพื่อการส่งออก เพื่อพิสูจน์ว่าเป็นไม้ชนิดใด และ เป็นไม้หวงห้ามและอยู่ในบัญชี
แนบท้าย CITES หรือไม่ ซึ่ง ดีเอ็นเอบาร์โค้ดก็ยังสามารถช่วยระบุชนิดได้จากการสกัดสารทางพันธุกรรมที่
หลงเหลืออยู่ในเนื้อไม้ ทั้งนี้ Changtragoon (2011) ได้ริเริ่มจัดทำดีเอ็นเอบาร์โค้ดในไม้ป่าบางชนิดระดับ
เบื ้องต้นซึ ่งจะต้องมีการดำเนินการต่อไปโดยเฉพาะในไม้ป่าหวงห้ามและไม้ป่าในบัญชี CITES ดังนั้น
การศึกษาครั้งนี้จึงมีวัตถุประสงค์เพื่อ 1. เพื่อจัดทำดีเอ็นเอบาร์โค้ดของพันธุไม้ป่าหวงห้ามและไม้ป่าที่อยู่ใน
บัญชี CITES และใช้เป็นข้อมูลพื้นฐานทางพันธุกรรมในระดับโมเลกุลในการจำแนกชนิดไม้ จากตัวอย่างที่ไม่
สามารถจำแนกทางสัณฐานและกายภาพได้  2. เพื ่อใช้ดีเอ็นเอบาร์โค้ดเป็นข้อมูลในการพิสูจน์เชิงน ิติ
วิทยาศาสตร์และขยายผลในการบังคับใช้กฎหมายและการป้องกันการลักลอบตัดไม้ในอนาคต  3. เพื่อ
คุ้มครองพันธุ์ไม้ป่าหวงห้ามและไม้ป่าที่อยู่ในบัญชีแนบท้าย CITES 
วัสดุและวิธีการศึกษาวิจัย 

เก็บตัวอย่างใบหรือเปลือกไม้ของ ไม้สัก ไม้ตระกูลยาง และพันธุ์ไม้ป่าหวงห้ามตามพระราชกฤษฎีกา พ.ศ. 
2530 (พยงค์, 2550) ดังตารางที่ 14.1 และตารางที่ 14.2 พันธุ์ไม้ของไทยที่อยู่ในบัญชี CITES ได้แก่ ไม้พะยูง และ      
ไม้กฤษณา จากพื้นที่อนุรักษ์ในประเทศไทยนำมาสกัดดีเอ็นเอตามวิธีที่ประยุกต์มาจากวิธีการสกัดของ (Doyle and  
Doyle, 1990) และ (Changtragoon  et  al., 1996a) แล้วนำมาละลายใน 1X TE buffer (10 mM Tris–HCl, 1 mM 
EDTA, pH 8.0) 50-100 ไมโครลิตร เก็บสารละลายดีเอ็นเอไว้ที่ตู้ –20 องศาเซลเซียส  วัดคุณภาพและปริมาณของ
สารละลายดีเอ็นเอด้วยวิธีอะกาโรสเจลอีเล็กโตรโฟริซีส (agarose gel electrophoresis) โดยใช้อะกาโรสเจลที่มีความ
เข้มข้น 0.8% และนำแผ่นเจลไปส่องดูภายใต้แสงอัตราไวโอเลต เปรียบเทียบความเข้มข้นกับดีเอ็นเอ
มาตรฐานขนาด 1 kb แล้วบันทึกภาพ แล้วนำดีเอ็นเอที่สกัดได้มาเพิ่มปริมาณยีนด้วยไพรเมอร์ในตำแหนง่ที่
ศึกษา คือ Maturase K ในตัวอย่างที่ต้องการศึกษา จากหลักการของวิธี Chain termination method ใช้ชุด 
Big Dye Terminator v3.1 Cycle Sequencing Kit (Applied Biosystems, USA)  โดยทำพีซีอาร์ซึ่งจะติดฉลากดว้ย
ฟลูออเรสเซนต์ จากนั้นนำ PCR product ที่ได้ ไป ทำให้บริสุทธิ์ และนำสารละลายที่ได้มาวิเคราะห์ลำดับนิวคลีโอไทด์ 
โดยใช้เครื่องวิเคราะห์ลำดับนิวคลีโอไทด์ ABI PRISM® 3100-Avant Genetic Analyzer (Applied Biosystems, USA) 
แล้วจึงวิเคราะห์ผลลำดับนิวคลีโอไทด์โดยการเปรียบเทียบความแตกต่างของลำดับนิวคลีโอไทด์ และนำไปจำแนกกลุ่มโดยการ
วิเคราะห์ phylogenetic tree  โดยใช้โปรแกรม MEGA 4 (Tamura et al., 2007) วิธี Neighbour Joining method แบบ Bootstrap. 
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ตารางที่ 14.1 ไม้ประเภท ก. ไมห้วงห้ามธรรมดา ตามพระราชกฤษฎีกา พ.ศ. 2530 

ลำดับ ประเภท ก. ไม้หวงห้ามธรรมดา ช่ือวิทยาศาสตร ์
1 กระเจา กระเชา  Holoptelea integrifolia  
2 กระโดน ปยุ  Careya sphaerica  
3 กระถินพิมาน กระถินปา่ แฉลบขาว แฉลบแดง ปี้มาน 

สีเสยีดแก่น สเีสียดเหลือง สีเสียดเหนือ สีเสียดขี้ช้าง 
Acacia spp 

4 กระท้อน สะท้อน ท้อน เตียน มะต้อง มะติ๋น สะท้อนนก  Sandoricum spp. 
5 กระท้อนรอก ท้อนรอก หมากมุ่น มะมุ่น มะมุ่นดง  Elaeocarpus spp. 
6 กระทุ่มหมู กระทุ่มขี้หมู กระทุ่มนา ตุ้มกว้าว  Mitragyna spp. 
7 กระบก หมากบก มะมื่น มะลื่น หลักกาย lrvingia malayana 
8 กระบาก บาก ตะบาก ปีก ช้าม่วง ปีงู Anisoptera spp. 
9 กระบากดำ มะรันตีสะตา Shorea spp. 
10 กระเบาลิง กระเบากลัก กระเบียน กระเบาดง หัวลิง

หัวค่าง ดูกช้างเบา 
Hydnocarpus spp. 

11 ก่อ มะก่อ กอ ค้อ Castanopsis spp. Lithocarpus spp. & 
Quercus spp.) 

12 กะเจียน ขะเจียน โมดดง สะบันงาป่า ยางอึ่ง ยางโดน 
ยางโอน 

Polyalthia spp. 

13 กะทังหัน กระทิง กังหัน ตังหัน ตังหน พะอง ชวด 
สารภีทะเล สารภีแนน เนาวกาน ตางอ ตาหงอ 

Calophyllum spp. 

14 กัดลิ้น ขี้อ้าย มะเฟืองป่า แก้วสาร ลำไยปา่ พญาไกเ่ถื่อน Walsura spp. 
15 กันเกรา ตำเสา มันปลา Fagraea fragrans Roxb. 
16 ก้านตอง ก้านทอง ขันทอง เปรียง Swintonia spp. 
17 ก้านเหลือง สะแกเหลือง ตุ้มคำ ขมิ้นทอง มินตอง Nauclea spp. 
18 กาลอ Shorea faguetiana 
19 กำลังเสือโคร่ง Betula alnoides 
20 กุ๊ก กอกกั๋น อ้อยช้าง Lannea coromandelica 
21 กุหลิม กระเทียมต้น Scorodocarpus borneensis 
22 เกด Manikara hexandra 
23 เกล็ดลิ่น คอแลน คอเหีย้ พรวน ตะกวดร้องไห้ แลน

บาน แลนง้อ แลนวา แลนไห ้
Xerospermum spp. 

24 เกว้า ขว้าว กาว กว้าว ตองเหลือง ขมิ้นต้น Haldina cordifolia, Metadenia spp. 
25 แกแล เข เหลือง แกล Maclura cochinchinensis 
26 โกงกาง พังกา ลาน โกงกางใบเล็ก โกงกางใบใหญ่ Rhizophora spp. 

ที่มา: พระราชกฤษฎีกา กำหนดไม้หวงห้าม, 2530 
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ตารางที่ 14.1 (ต่อ) 

ลำดับ ประเภท ก. ไม้หวงห้ามธรรมดา ช่ือวิทยาศาสตร ์
27 ไกรทอง เจตมลู เจด็หมุน เข็ดมูล แก่นแดง Erythroxylum cuneatum 
28 ขนาน จำปีแขก ลำป้าง ตากวาง หำม้า หำฮอก 

กะนวล ขะนวล สากกะเท้า สนานดง สร้อยพ้าว ข้าว
ตาก จ้าหลอด หำรอก ตองม่อม หำอาว 

Pterospermum spp. 

29 ขนุนปาน ขนุนป่า มะหาด หาด หาดหนุน ไสน หาดส้าน 
ตาปัง ตังเก ไฉน กะเอาะ เอาะ ออก มะออก 

Artocarpus spp. 

30 ขมิ้นดำ ไขเ่ขียว ไขไ่กเ่ขียว ปาด เขียว โดแหลม ตะเคียน
ซวย ส่วย เบ้เขยีง ชานอ้อย พุ่มเขียว ปาดหลังเขยีว 

Parashorea spp. 

31 ขะเจ๊าะ สาธร คำแมบ คะแมด จัน่ ค่าขี้หมู ข้ีหมู แซะ 
กาแซะ กะแซะ 

Millettia spp. 

32 ขะไต๋ ดู่ช้างย้อย กะไต๋ หมาเหนียว ลูบลีบ Ulmus lancifolia 
33 ขี้เหล็กป่า แสมสาร ขี้เหล็กสาร ขี้เหล็กแพะ ขี้เหล็กโคก Cassia garrettiana 
34 เขลง หมากเค็ง หยี นางดำ กาย ี Dialium spp. 
35 ค่าหด ดูกเน่า Engelhardtia spp. 
36 คาง คางแดง มะขามป่า มะขามผี พฤกษ์ ปันแถ ถ่อน 

ทิ้งถ่อน มะขามโคก 
Albizia spp. 

37 ค้างคาว ตะพุน กะพุน สะพุน ลางสาดเขา Aglaia spp. 
38 คูน ลมแล้ง ชัยพฤกษ์ ราชพฤกษ์ Cassia fistula 
39 เคี่ยม Cotylelobium melanoxylon 

40 เคี่ยมคนอง Shorea henryana 
41 แคหิน แคฝอย แคหวาย แคก้อง แคสี แคยอดดำ แคเขา 

แคทราย ฮังแฮ้ง 
Stereospermum spp. 

42 เงาะป่า หมักแวว Nephelium spp. 
43 จันทน์ดง จันทน์ป่า Myristica spp. 
44 จันทร์ทอง Fraxinus floribunda 
45 จำปีป่า จำปาซ้อน จำปา จำปาป่า จำปากอ Manglietia spp. Michelia spp. & 

Aromadendron spp. 
46 จิกนม จิกเขา ยางมะซาง ยางขนุนนก นาสี ศรีกระบี ่ Palaquium spp. & Aesandra 

krabiensis 
47 เฉียงพร้านางแอ เขียงพร้านางแอ คอแห้ง บงนั่ง บง

มัน สีฟันนางแอ สันพร้านางแอ 
Carallia brachiata 

48 ชะนูดต้น ชะนูด นูดต้น แตงช่ัง  Prunus spp. 

ที่มา: พระราชกฤษฎีกา กำหนดไม้หวงห้าม, 2530 
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ตารางที่ 14.1  (ต่อ) 

ลำดับ ประเภท ก. ไม้หวงห้ามธรรมดา ช่ือวิทยาศาสตร ์
49 ชัน ชันตก เต็งดง เต็งตานี ฮาว ยางหมอก Shorea thorelii 
50 ชันพู่ ตะเคียน เคียน แคน ตะเคียนทอง ตะเคียนใหญ่ 

ตะเคียนจง ตะเคยีนไพร ตะเคยีนขน ตะเคียนเขา 
หงอนไก่หลังขาว หลังขาว กระบกกรัง ตะเคียนหิน 
เหลาเตา อีแรต ตะเคยีนราก 

Hopea spp. 

51 ชาเรียน ทุเรียนปา่ ทุเรียนนก Durio spp. 
52 ช้างแหก ช้างแฮะ ช้างไห้ ทุเรียนผ ี Neesia spp. 
53 ชิงชัน เก็ดแดง อีเม่ง พะยุงแกลบ กระพี้ แดงจีน ขะ

ยุง ซิก กระซิก กระซิบ พะยูง หมากพลูตั๊กแตน 
กระพี้เขาควาย เกด็ดำ อีเฒ่า เกด็เขาควาย 

Dalbergia spp. 

54 ชุมแพรก เสยีดช่อ หงอนไก ่หงอนไกข่าว หงอนไก่ทะเล 
ไข่ควาย ดุหนุ 

Heritiera spp. 

55 ชุมแสง Xanthophyllum spp. 
56 ซ้อ ซ้องแมว ร่มม้า สันปลาซ่อน Gmelina arborea 
57 ซาก คราก สาตร พันชาด พันซาด Erythrophleum spp. 
58 แดง สกรอม Xylia spp. 
59 แดงน้ำ Acrocarpus fraxinifolius 
60 แดงแสม แดงสะแหง แดงดง แดงเหนียว Schoutenia spp. 
61 ตะคร้อ เคาะ โจ้ก มะเคาะโจ้ก Schleichera olcosa 
62 ตะคร้ำ คำ้ หวีด Garuga pinnata 
63 ตะเคียนชันตาแมว ตะเคียนชัน Balanocarpus heimii 
64 ตะเคียนทราย ซวย คันหอก ตะเคียนหอก ตะเคียนสามพอน Shorea gratissima 
65 ตะเคียนหนู เหว เบน ขี้หมากเปียก Anogeissus acuminata 
66 ตะบูน ตะบัน Xylocarpus spp. 
67 ตะแบก เปื๋อย เกรียบ เสลา อินทนิล Lagerstroemia spp. 
68 ตะแบกกราย ตะแบกเลือด เปื๋อยเลือด มะเกลือเลือด 

ปู่เจ้า หามกราย หนามกราย หอมกราย มะขามกราย 
แสนคำ รกฟ้า ฮกฟ้า เชือก สมอพิเภก สมอไทย สมอ
ดีงู สมอรัด สมอแหน มะนะ สมอชด อู่ชด 

Terminalia spp. 

69 ตาเสือ มะอ้า มะห่างก่าน มะอ้าแดง มะอ้ายาง Amoora spp. 
70 ตานเสีย้น นมฤาษี โพสัย โพอาศยั Planchonella spp. 
71 ติ้ว แต้ว ติ้วส้ม โงงงัง Cratoxylum spp. 

ที่มา: พระราชกฤษฎีกา กำหนดไม้หวงห้าม, 2530 
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ตารางที่ 14.1 (ต่อ) 

ลำดับ ประเภท ก. ไม้หวงห้ามธรรมดา ช่ือวิทยาศาสตร ์
72 ตีนนก นน สมอนน สวอง ผ่าเสี้ยน กาสามปีก สะพุนทอง Vitex spp. 
73 ตีนเปด็ พญาสตับรรณ สตับรรณ เทียะ ทุ้งฟ้า กระทุ้งฟ้า 

ตีนเปด็พร ุ
Alstonia spp. 

74 ตุ้มเต๋น ตุ้มลาง อ้า คอเหนียง สะบันงาช้าง ปีกอ้า 
ลำพูป่า ลำแพนเขา 

Duabanga grandiflora 

75 เต็ง แงะ จิก รัง ฮัง เปา Shorea obtuse S.siamensis  
Pentacme suavis 

76 เตยนะ เตยหนาม หนาม Pentaspadon velutinus 
77 เติม ประดูส่้ม Bischofia javanica 
78 เตียว สะเตียว Ganua spp. 
79 ทองบึ้ง ท้องบึ้ง ยวน อีแปะ Koompassia spp. 
80 ทัง ทังเขา หมีเหม็น ตานหก ตันหก ทำมัง กะทังใบ

ใหญ่ ทังใบใหญ่ 
Litsea spp. 

81 เทพทาโร จวง จวงหอม การบูรตน้ ข่าต้น ตะไคร้ต้น 
พลูต้น สมลุแว้ง 

Cinnamomum porrectum   
C.parthenoxylon &  C. ilicioides     
C. siamense 

82 นนทรี ทำเลง อะราง กระถินแดง Peltophorum spp 
83 น่อง ยางน่อง Antiaris toxicaria 
84 นางเลว หัวช้าง หำช้าง กล้วย มะกล้วย สาแหรก Platymitra siamensis, Cyathocalyx 

martabanicus 
85 บง ยางบง หมี่ ไก๋ Persea spp. 
86 บุนนาค นากบุด Mesua spp 
87 ประดู่ ดู ่ Pterocarpus spp 
88 ประสัก ประสักขาว พังกาหัวสุม ประสักแดง ขลัก 

ถั่วขาว รุ่ย รังกะได ถั่วดำ 
Bruguiera spp 

89 ปรู ปรู ๋ Alangium salviifolium 
90 ปอเลียง ปอเลยีงฝ้าย Kydia calycina 
91 โปง อีโปง Brownlowia helferiana 
92 โปรง โพรง Ceriops spp 
93 เผิง เนา สะแกแสง กระดังงาไทย กระดังงาใบใหญ ่ Canaga spp. 
94 ฝาหม้อ ฝาละมี ตะพง เบื้องถ้วย เบื้องไท Endospermum diadenum 

95 ฝาด ตำเสาหนู เม่าทะเล Lumnitzera spp. 

ที่มา: พระราชกฤษฎีกา กำหนดไม้หวงห้าม, 2530 

 



140 
 

ตารางที่ 14.1 (ต่อ) 

ลำดับ ประเภท ก. ไม้หวงห้ามธรรมดา ช่ือวิทยาศาสตร ์
96 พญาไม้ ขุนไม ้ Podocapus spp. 
97 พนอง เช่ือม Shorea hypochra 
98 พรมคต บงคต ขวัญข้าว เหมือดคน Helicia spp. 

99 พระเจ้าหา้พระองค ์ Dracontomelon mangiferum 
100 พลวง ตึง กุง เหียง กราด สะแบง ชาด Dipterocarpus spp. 
101 พลอง พลองกินลูก Memecylon ovatum 
102 พลับ มะพลับ ดำดง สังทำ เนียน ตะโก ดำ นางดำ 

ไหม้ นั่งจ้อย จัน ลำบดิ กล้วยฤาษ ี   เฮื้อนกวาง ตาน
ดำ กาจะ มะเกลือ มะริด ถ่านไฟผ ีเม่าเหล็ก ตะโก
พนม สาวดำ รเิภา ริบ ู

Diospyros spp. 

103 พะยอม ยอม ขะยอม พะยอมดง Shorea spp. 
104 พะวา ละวา วา ป้อง มะป่องต้น มงัคุดป่า ขวาด 

ขวากเหลือง ชะมวง ส้มมวง โมง หมากโมง มะดันป่า 
Garcinia spp. 

105 พันจำ สะเดาปัก สักน้ำ สักทะเล จันทน์กะพ้อ ซี ดำด่าง Vatica spp. 
106 พันตัน พันตาล มังตาล ทังคาย คา่ยโซ่ ทะโล ้ Schima wallichii 
107 พิกุลป่า พิกุล พิกุลเขา กุน ขากุน ตรน Mimusops spp. & Payena spp. 
108 พุด พุดหนอง ข่อยหิน ข่อยด่าน ไข่เน่า รักนา คม

ขวาน กระมอบ คำมอกหลวง 
Gardenia spp. 

109 ไพ ลิไพ มะกล่ำต้น มะกล่ำตาช้าง มะโหกแดง Adenanthera spp. 
110 มะเกิ้ม มะเหลี่ยม มะกอกเหลี่ยม มะจิ้ม มะกอกเลือด 

มะกอกเกลื้อน มะเลื่อม มะกอกเลือ่ม 
Canarium spp. 

111 มะค่าแต้ มะค่าลิง มะค่าหนาม กลิ้ง อ้ายกลิ้ง Sindora spp. 
112 มะค่าโมง มะค่าใหญ่ มะค่าดง เบง Afzelia xylocarpa 
113 มะคำไก่ เทียนขโมย สองกระดอง Drypetes spp. 
114 มะซาง ซาง หนามซาง ละมุดสีดา Madhuca spp. 
115 มะแฟน หมากแฟน แทน กะตีบ Protium serratum 
116 มะม่วงป่าทุกชนิด Mangifera spp. 
117 มังคะ มังคาก Cynometra spp. 
118 เมี่ยงอาน สอม กะอาม กระทงลอย Crypteronia spp. 
119 โมกมัน โมกน้อย มูกน้อย Wrightia tomentosa 
120 โมกหลวง โมกใหญ่ มูกหลวง ยางพุด Holarrhena antidysenterica 
121 ยมหอม สเุหรียน Toona spp. Cedrela spp. 

ที่มา: พระราชกฤษฎีกา กำหนดไม้หวงห้าม, 2530 
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ตารางที่ 14.1 (ต่อ) 

ลำดับ ประเภท ก. ไม้หวงห้ามธรรมดา ช่ือวิทยาศาสตร ์
122 ยมหิน มะยมหิน สะเดาช้าง สะเดาหิน Chukrasia spp. 
123 ยูง อีโต้ Dipterocarpus spp. 
124 รัก ฮัก รักใหญ ่ Melanorrhoea spp. 

125 รักเขา Semecarpus spp. 
126 รากเหลือง ฮากเหลือง Kokoona spp. 
127 ราชครูดำ Goniothalamus macrophyllus 
128 รายา สะระยา สยาแดง Shorea curtisii 
129 แร้ แหร แหรช่อ Dehaasia spp. 
130 เลียง เลยีงมัน ไย ไยด้าย Berrya spp. 
131 เลี่ยน แก่งแห้ง Melia spp. 
132 เลือดควาย เลือดม้า สีซวง Knema spp. 
133 สงแก สังแก เขยหลาย Peronema canescens 
134 สนเขา สน เกีย๊ะ จ๋วง ไต้ แปก Pinus spp. 
135 สนสามพันปี สนสร้อย สนพางกระรอก Dacrydium elatum 
136 สบ ปรก หอม Altingia spp. 
137 สมพง สมพุง กะปุง กะพง งุ้น Tetrameles nudiflora 
138 สยาขาว สยาเหลือง สยา มารันตี เมอรันต ี Shorea leprosula & S. parvifolia  
139 สองสลึง ยายบู่ เสมด็ทุ่ง Lophopetalum spp. 
140 สะเดา สะเลยีม กะเดา เดา เทียม Azadirachta indica 
141 สะทิต ตาทติ สะทิบทอง คางคก สะทิบ สไิหรคางคก Phoebe spp. 
142 สักข้ีไก่ กะเบยีด เบียด Premna tomentosa. & P.pyramidata 
143 ส้าน แส้น มะส้าน มะตาด Dillenia spp. 
144 สาย กาสาย แสนตาล้อม Pometia spp. 
145 สารภีป่า สารภี มะนาวก๋าน Mammea spp. 
146 สีเสยีดเปลือก ทองสุก หนานหิน เลือกนก Pentace spp. 
147 สีเสื้อ ผีเสื้อหลวง Casearia spp. 
148 หมักมื่อ ทะลอก มะพอก มะคลอก พอก ตะโลก เหลอะ Parinari anamense 
149 หลันตัน กะลันตัน ตะเคียนใบปด ยางดำ Shorea guiso 
150 หลุมพอ สลุมพอ กะลมุพอ หลุมพอทะเล หลุมพอเลือด Intsia spp. 
151 หว้า มะห้า ห้า แดงควน แดงเขา เมา ชมพู Eugenia spp. 
152 หัวเต่า ข้ีผึ้ง Donella lanceolata Chrysophyllum 

roxburghii  

ที่มา: พระราชกฤษฎีกา กำหนดไม้หวงห้าม, 2530 
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ตารางที่ 14.1 (ต่อ) 

ลำดับ ประเภท ก. ไม้หวงห้ามธรรมดา ชื่อวิทยาศาสตร์ 
153 หัวแมงวัน มะม่วงหัวแมลงวัน มะม่วงแมงวัน Buchanania spp. 
154 เหรียง เรยีง กะเหรีย่ง สะตอ ลูกดิง่ Parkia spp. 
155 อบเชย ฮางแกง ฮังไก๊ เชียด กะเชียด มหาปราบ Cinnamomum spp. 

156 เอียน เอี้ยน Neolitsea zeylanica 
157 แอ๊ก Shorea glauca 
158 โอบ ขานาง เปลือย เปื๋อยนาง กะปิ ข้าวสาร ดีหมี 

หมากดูก ตะเคียนเผือก 
Homalium spp. 

 

ตารางที่ 14.2 ไม้ประเภท ข. ไม้หวงห้ามพิเศษ 

ลำดับ ประเภท ข. ไม้หวงห้ามพิเศษ ช่ือวิทยาศาสตร ์
1 กระเบา กระเบาน้ำ กระเบาใหญ ่ Hydnocarpus anthelminthicus 
2 กำจัดต้น มะแข่น แขว่น มะข่วง ลูกระมาศ Zanthoxylum spp. 
3 กำยาน Styrax spp. 
4 จันทน์ชะมด Aglaia pyramidata 
5 จันทน์หอม Mansonia gagei 
6 จันทนา จันทน์ขาว Tarenna hoaensis 
7 ตีนเป็ดแดง เยลตูง Dyera costulata 
8 ประ กระ Elateriospermum tapos 
9 รง รงทอง Garcinia acuminata & G.hanburyi  
10 สนแผง สนใบต่อ แบกลม Calocedrus macrolepis 
11 สำรอง พุงทะลาย ท้ายเภา Scaphium spp. 
12 แสลงใจ แสลงโทน แสลงทม แสลงเบื่อ แสงเบื่อ มะตึ่ง 

ตึ่งต้น บึงกา ตูมกา ตึ่ง ตูมกาขาว 
Strychnos spp. 

13 แหลง แสลง ยวนผึ้ง ผึ้ง ลุง Ficus albipila 

ที่มา: พระราชกฤษฎีกา กำหนดไม้หวงห้าม, 2530 

 

ที่มา: พระราชกฤษฎีกา กำหนดไม้หวงห้าม, 2530 
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ผลการศึกษาวิจัย 

จากการเพิ่มปริมาณชิ้นดีเอ็นเอของตัวอย่างพันธุ์ไม้ป่าหวงห้ามและไม้ป่าในบัญชี CITES ในประเทศ

ไทย ด้วยคลอโรพลาสจีโนม 3 ตำแหน่ง คือ Maturase K, RBCL (Ribulose Bisphosphate Carboxylase 

large chain) และ trnH-psbA (intergenic spacer) ม ีความยาวน ิวคล ี โอไทด์  550 bp 450 bp และ

1,000bp พบว่าตำแหน่ง Maturase K จำนวน 168 ตัวอย่าง สามารถจำแนกออกได้เป็น 45 วงศ์ (families) 

90 สกุล (Genus) 126 ชนิด (speices) ดังภาพที่ 14.1 ตำแหน่ง RBCL จำนวน 278 ตัวอย่าง สามารถ

จำแนกออกได้เป็น 55 วงศ์ 100 สกุล 161 ชนิดดังภาพที่ 14.2 และ ตำแหน่ง trnH-psbA จำนวน 133 

ตัวอย่าง สามารถจำแนกออกได้เป็น 42 วงศ์ 75 สกุล 96 ชนิด ดังภาพที่ 14.3 ซึ่งผลจากการวิเคราะห์ทั้ง 3 

ตำแหน่ง สามารถจำแนกออกได้เป็น 65 วงศ์ 140 สกุล 214 ชนิด รายละเอียดแสดงดังตารางที่ 14.3  

นอกจากนี้ พบว่ามี 52 ตัวอย่าง ที่เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอได้ทั้ง 3 ตำแหน่ง ซึ่งจากการวิเคราะห์ลำดับนิวคลีโอไทด์

สามารถจำแนกออกได้เป็น 19 วงศ์ 34 สกุล 47 ชนิด ดังภาพที่ 14.4 และแสดงรายละเอียดการจำแนกดัง

ตารางที่ 14.3 ส่วนความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมโดยการวิเคราะห์ phylogenetic tree โดยวิธี UPGMA  
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ภาพที่ 14.1 แสดงความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของพันธุ์ไม้ป่าหวงห้ามและไม้ป่าในบัญชี CITES ในตำแหน่ง Maturase K 
 
 
 
 
 



145 

 

 
ภาพที่ 14.2 แสดงความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของพันธุ์ไม้ป่าหวงห้ามและไม้ป่าในบัญชี CITES ในตำแหน่ง RBCL 
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ภาพที่ 14.3 แสดงความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของพันธุ์ไม้ป่าหวงห้ามและไม้ป่าในบญัชี CITES ในตำแหน่ง trnH-psbA 
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ภาพที่ 14.4 แสดงความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของพันธุ์ไม้ป่าหวงห้ามและไม้ป่าในบัญชี  CITES ใน 3

ตำแหน่ง คือ Maturase K + RBCL + trnH-psbA 
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ตารางที่ 14.3 ตารางแสดงผลการถอดรหัสลำดับนวิคลีโอไทด์ในพันธุไ์ม้ปา่หวงห้ามและไม้ปา่ในบัญชี CITES 
ในประเทศไทย โดยใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอ 3 ตำแหน่ง ได้แก่ Maturase K, rbcl (Ribulose 
Bisphosphate Carboxylase large chain) และ trnH-psbA (intergenic spacer) 

ลำดับ วงศ ์ ชื่อพฤกษศาสตร์ ชื่อพื้นเมือง 

1 ACANTHACEAE 

Acanthus ilicifolius เหงือกปลาหมอทะเล 

Avicennia alba แสมขาว 

Avicennia marina แสมทะเล  
Avicennia officinalis แสมดำ 

2 ACHARIACEAE 
Hydnocarpus calvipetalus  กระเบา 

Hydnocarpus castaneas  กระเบาใหญ ่

3 ANACARDIACEAE 

Buchanania arborescens ยาร่วงพร ุ
Canaga odorata  กระดังงาไทย 
Dracontomelon dao  พระเจ้าห้าพระองค์ 
Mangifera gedebe  มะม่วงปาน 

Mangifera lagenifera  มะม่วงป่า 

Semecarpus curtisii รักป่า 

4 ANNONACEAE 

Canaga odorata  กระดังงาไทย 
Goniothalamus laoticus ข้าวหลามดง 
Melodorum fruticosum  ลำดวน 
Polyalthia viridi ยางโอน 

5 APOCYNACEAE 

Alstonia macrophylla  ทุ้งฟ้า 
Alstonia scholaris  พญาสัตบรรณ/ สัตบรรณ/ ตีนเป็ดดำ 
Cerbera odollam  ตีนเป็ดทะเล 
Holarrhena pubescens โมกหลวง 
Wrightia arborea  โมกมัน 

6 AQUIFOLIACEAE Ilex confertiflora เม็ดทับทิม 
7 ASPARAGACEAE Dracaena cochinchinensis จันทร์แดง 

8 BIGNONIACEAE 
Mayodendron igneum กาสะลองคำ 
Stereospermum fimbriatum  แคยอดดำ 

9 BURSERACEAE 
Canarium denticulatum  แลนบาน 
Canarium subulatum มะกอกเล่ือม 

10 CALOPHYLLACEAE 
Calophyllum inophyllum   สารภีทะเล 
Mammea siamensis  สารภ ี
Mesua ferrea บุนนาค 

11 CASUARINACEAE Casuarina equisetifolia  สนทะเล 
12 CHRYSOBALANACEAE Parinari anamensis มะพอก 

13 COMBRETACEAE 
Terminalia alata  รกฟ้า 
Terminalia citrina  สมอดีงู 

14 CORNACEAE Alangium kurzii ฝาละมี 
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ลำดับ วงศ ์ ชื่อพฤกษศาสตร์ ชื่อพื้นเมือง 

15 CUPRESSACEAE Calocedrus macrolepis  สนแผง 
16 CYPERACEAE Mapania cuspidata ใบเตย 

17 DILLENIACEAE 
Dillenia excelsa ส้านดำ 
Dillenia indica  มะตาด 
Dillenia scabrella  ส้าน 

18 DIPTEROCARPACEAE 

Anisoptera costata  กระบาก 

Cotylelobium melanoxylon  เค่ียม 
Dipterocarpus alatus ยางนา 
Dipterocarpus intricatus กราด 
Dipterocarpus kerrii  ยางมันหม ู
Dipterocarpus obtusifolius เหียง 
Hopea pierrei ตะเคียนราก 
Hopea odorata  ตะเคียนทอง 
Shorea gratissima  เคียนทราย 
Shorea hypochra  พนอง  
Shorea laevis  ตะเคียนสามพอน 
Shorea obtuse   เต็ง 
Shorea robusta  สาละ 
Shorea roxburghii พะยอม 
Shorea siamensis รัง 
Vatica diospyroides จันทน์กะพอ้ 
Vatica odorata  พันจำ 

19 EBENACEAE 

Diospyros areolata  มะพลับ 
Diospyros castanea ตานดำ 
Diospyros decandra  จัน 
Diospyros frutescens  พลับกล้วย 
Diospyros glandulosa  กล้วยฤาษ ี
Diospyros hasseltii  ตะโก 
Diospyros malabarica พลับป่า 
Diospyros mollis มะเกลือ 
Diospyros montana  ถ่านไฟผี 
Diospyros undulata  หม้าย 
Diospyros var.toposioides  เม่าเหล็ก 
Diospyros wallichii  ดำตะโก 

20 ELAEOCARPACEAE 
Elaeocarpus tectorius สะท้อนรอก 
Elaeocarpus rugosus  กระท้อนรอก 

21 EUPHORBIACEAE 
Cleidion javanicum  ดีหมี 
Endospermum diadenum  ฝาละมี 

22 FABACEAE Adenanthera pavonina   มะกล่ำต้น 



150 
 

ลำดับ วงศ ์ ชื่อพฤกษศาสตร์ ชื่อพื้นเมือง 

Afzelia xylocarpa มะค่าโมง 
Albizia saman จามจุร ี
Archidendron ellipticum เกล็ดจรเข้ 
Callerya atropurpurea แซะ 
Cassia bakeriana กัลปพฤกษ ์
Cassia fistula  ราชพฤกษ์/ คูณ 
Cynometra malaccensis มังคาก 
Dalbergia assamica  เก็ดดำ 

Dalbergia cochinchinensis  พะยูง 

Dalbergia oliveri  ชิงชัน/ เก็ดแดง 
Dalbergia parviflora  กระซิก 
Dalbergia sissoo  ประดู่แขก 
Intsia palembanica หลุมพอ 
Millettia leucantha  สาธร 
Parkia speciosa  สะตอ 
Peltophorum dasyrachis  อะราง 
Peltophorum pterocarpum นนทรีป่า 
Phyllocarpus septentrionalis  ประดู่แดง 
Pterocarpus indicus ประดู่บ้าน 
Pterocarpus macrocarpus ประดู่ 
Sindora siamensis มะค่าแต ้
Xylia xylocarpa  แดง 
Tamarindus indica  มะขาม 

23 FAGACEAE 

Castanopsis acuminatissima ก่อเดือย 
Castanopsis costata  ก่อริ้ว 
Castanopsis inermis ก่อข้าว 
Lithocarpus fenestratus  ก่อพวง 
Lithocarpus vestitus ก่อขี้หม ู
Quercus kingiana  ก่อแดง 

24 GENTIANACEAE Fagraea fragrans  กันเกรา 

25 GUTTIFERACEAE 
Garcinia atroviridis  ชะมวงช้าง 
Garcinia cowa  ชะมวง 
Garcinia eugenifolia  นวลดอกขาว 

26 HYPERICACEAE 
Cratoxylum cochinchinense  ติ้วเกลี้ยง 
Cratoxylum maingayi  ติ้วขน,แต้ว 

27 ICACINACEAE 
Apodytes dimidiata หมักฟักดง 
Platea latifolia มันหมู 

28 IRVINGIACEAE Irvingia malayana  กระบก 
29 LABIATAE Tectona grandis  สัก 
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ลำดับ วงศ ์ ชื่อพฤกษศาสตร์ ชื่อพื้นเมือง 

Tectona hamiltoniana  สักพม่า 
Tectona philippinensis  สักฟิลิปินส ์

30 LAMIACEAE 

Gmelina arborea  ซ้อ 
Vitex glabrata  ไข่เน่า 
Vitex pinnata  ตีนนก 
Beilschmiedia globularia มะเขือขื่น 

31 LAURACEAE 

Cinnamomum bejolghota  อบเชย 
Cinnamomum camphora  การบูร 
Cinnamomum ilicioides  ตะไคร้ต้น 
Cinnamomum iners เชียด 
Cinnamomum parthenoxylon  เทพทาโร 
Cinnamomum verum  อบเชยเทศ 
Litsea glutinosa  หมีเหม็น 
Neolitsea siamensis ตาทิบ 
Neolitsea zeylanica เอียน 
Phoebe lanceolata แหลบุก 

32 LECYTHIDACEAE 
Barringtonia acutangula จิกน้ำ 
Careya arborea กระโดน 

33 LYTHERACEAE 

Lagerstroemia calyculata ตะแบกแดง 
Lagerstroemia cuspidata  ตะแบก 
Lagerstroemia speciosa อินทนิลน้ำ 
Sonneratia alba ลำแพน 
Sonneratia caseolaris ลำพ ู

34 MAGNOLIACEAE 

Magnolia baillonii จำปีป่า 
Magnolia champaca  จำปา 
Magnolia sirindhorniae จำปีสิรินธร 
Magnolia thailandica จำปีศรีเมืองไทย 
Michelia alba  จำป ี

35 MALVACEAE 

Heritiera littoralis  หงอนไก่ทะเล 
Heritiera macrophylla หงอนไก่ใบใหญ่ 
Heritiera sumatrana  เสียดช่อ 
Hibiscus macrophyllus ปอจง (ปอหู) 
Neesia altissima  ทุเรียนผี 
Pterospermum diversiolium  ลำป้าง 
Pterospermum jackianum พลากวาง 

36 MELIACEAE 

Aglaia cucullata แดงน้ำ(แสมแดง) 
Aglaia grandis  ลางสาดป่า 
Azadirachta indica  สะเดา 
Chisocheton cumingianus ยมมะกอก 
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ลำดับ วงศ ์ ชื่อพฤกษศาสตร์ ชื่อพื้นเมือง 

Chukrasia tabularis  ยมหิน 
Lansium parasiticum  ลางสาดเขา 
Toona ciliata  ยมหอม 
Xylocarpus granatum  ตะบูนขาว 
Xylocarpus moluccensis ตะบูนดำ/ตะบัน 

37 MORACEAE 
Artocarpus thailandicus มะหาด 
Ficus benjamina ไทรย้อย 

38 MYRISTICACEAE 
Horsfieldia amygdalina เลือดนก 
Knema globularia  เลือดม้า 

39 MYRTACEAE 

Syzygium nervosa หว้าเขา 
Syzygium claviflora หว้าหิน 
Syzygium cumini หว้า 
Syzygium siamense ชมพู่น้ำ 

40 NEPENTHACEAE Nepenthes mirabilis  หม้อข้าวหม้อแกงลิง 
41 OCHANCEAE Ochna integerrima ช้างน้าว 

42 OLEACEAE 
Chionanthus ramiflorus อวบดำ 
Fraxinus floribunda จันทร์ทอง 

43 
PENTAPHYLACACEAE 

Adinandra integerrima พิกุลป่า 
Eurya acuminata ปลายสาน 

PHYLLANTHACEAE Phyllanthus emblica มะขามป้อม 

44 PINACEAE 
Pinus kesiya  สนสามใบ 
Pinus merkusii  สนสองใบ 

45 POACEAE Dendrocalamus pendulus ไผ่นวล 

46 PODOCARPACEAE 
Dacrydium elatum สามพันป ี
Podocarpus neriifolius  พญาไม้ 

47 POLYGALACEAE 
Xanthophyllum virens ขางขาว 
Coccoloba uvifera องุ่นทะเล 

48 PRIMULACEAE Ardisia nervosa กาลังกาสาตวัผู ้

49 RHIZOPHORACEAE 

Bruguiera cylindrica ถั่วขาว 
Bruguiera gymnorrhiza  พังกาหัวสุมดอกแดง 
Bruguiera parviflora  ถั่วดำ 
Carallia brachiata  เฉียงพร้านางแอ 
Ceriops decandra โปรงขาว 
Ceriops tagal โปรงแดง 
Ceriops zippeliana โปรงทอง  

50 ROSACEAE Prunus cerasoides นางพญาเสือโคร่ง 

51 RUBIACEAE 
Canthium parvifolium หนามมะเค็ด 
Gardenia sootepensis  คำมอกหลวง 
Morinda coreia  ยอป่า 
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ลำดับ วงศ ์ ชื่อพฤกษศาสตร์ ชื่อพื้นเมือง 

52 RUBIACEAE Ochreinauclea maingayi  กระทุ่มน้ำ 

53 RUTACEAE 
Acronychia pedunculata  กะอวม 
Limonia acidissima มะขวิด 

54 SALICACEAE Homalium tomentosum    ขานาง 

55 SAPINDACEAE 
Lepisanthes rubiginosa มะหวด 

Mischocarpus pentapetalus พะบ้าง 
Nephelium lappaceum  เงาะสีชมพู  

56 SAPOTACEAE 

Madhuca motleyana  สะเตียว 
Madhuca pierrei  ซาง 
Mimusops elengi  พิกุล 
Palaquium obovatum เตียวพร ุ
Sarcosperma arboretum  มะยาง,เหมือดหอม 

57 STENMONURACEAE Stemonurus malaccensis อ้ายบา่ว 
58 STERCULIACEAE Scaphium affine สำรอง 
59 STRYCHNACEAE Strychnos  nux-vomica  แสลงใจ 
60 STYRACACEAE Styrax apricus กำยาน 

61 SYMPLOCACEAE 
Symplocos lucida เหมือดสันนูน 
Symplocos longifolia เหมือดคนดำ 
Symplocos sumuntia เหมือดปลาซิว 

62 TETRAMELACEAE Tetrameles nudiflora  สมพง 
63 THYMELAEACEAE Aquilaria crassna  กฤษณา 
64 VERBENACEAE Gmelina arborea  ซ้อ 
65 ZINGIBERACEAE Alseodaphne birmanica ขมิ้นต้น 

 
สรุปผลการศึกษาวิจัย 

การศึกษาคร้ังนี้ได้จัดทำดีเอ็นเอบาโค้ดจากพันธุ์ไม้ป่าหวงห้ามและไม้ป่าในบัญชี CITES ในประเทศไทย 

โดยการสกัดดีเอ็นเอจากใบและเปลือกของพันธุ์ไม้แต่ละชนิด จำนวน 579 ตัวอย่าง และถอดรหัสพันธุกรรม

ของด ีเอ ็นเอในคลอโรพลาสจ ีโนม 3  ตำแหน่ง ค ือ Maturase K,  rbcl  (Ribulose Bisphosphate 

Carboxylase large chain) และ trnH-psbA (intergenic spacer) มีความยาวนิวคลีโอไทด์ 550 bp  450 

bp และ1,000bp ตามลำดับ สามารถถอดรหัสพันธุกรรมด้วยยีน Maturase K จากส่วนคลอโรพลาสต์จีโนม

ในไม้ป่าของประเทศไทยได้ จำนวน 168 ตัวอย่าง สามารถจำแนกออกได้เป็น 45 วงศ์ (families) 90 สกุล 

(Genus) 126 ชนิด (species) ยีน RBCL จำนวน 278 ตัวอย่าง สามารถจำแนกออกได้เป็น 55 วงศ์ 100 

สกุล 161 ชนิด และตำแหน่ง trnH-psbA จำนวน 133 ตัวอย่าง นอกจากนี้ได้วิเคราะห์รวมกัน 3 ตำแหน่ง 

พบว่าสามารถจำแนกได้ 65 วงศ์ (Family) 140 สกุล (Genus) และ 240 ชนิด (Species) ซึ่งสอดคล้องกับ



154 
 

การจำแนกทางอนุกรมวิธาน ข้อมูลดังกล่าวได้เป็นฐานข้อมูลที่ใช้ในการเปรียบเทียบชิ้นส่วนไม้ของกลาง ทั้ง

ในอดีตและในอนาคตได้ 

ข้อเสนอแนะ 
 ผลการศึกษาสามารถนำไปใช้ประโยชน์ในด้านการพิสูจน์หลักฐานในการวินิจฉัยชนิดพันธุ์ไม้ที่ถูก
ลักลอบตัดอย่างผิดกฎหมายเพื่อพิสูจน์ความบริสุทธิ์ของผู้ที่ถูกฟ้องร้องได้ทำผิดกฎหมายหรือไม่ 

ข้อเสนอแนะในการทำวิจัยครั้งต่อไป การจัดทำฐานข้อมูลพันธุกรรมของไม้ป่าในประเทศไทยโดย
การถอดรหัสพันธุกรรมกำลังต้องดำเนินการในพันธุ์ไม้ป่าที่ หายากใกล้สูญพันธุ์ พันธุ์ไม้ป่าที่มีความสำคัญ 
พันธุ์ไม้ป่าสมุนไพร และพันธุ์ไม้ที่สำคัญในประเทศเพื่อเป็นฐานข้อมูลทางด้านดีเอ็นของพันธุ์ไม้ในประเทศ
ไทย ซึ่งปัจจุบันพบว่าฐานข้อมูลทางด้านดีเอ็นเอและรหัสพันธุกรรมของพันธุ์ไม้ในประเทศไทยยังมีไม่มาก 
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บทท่ี 15 
การจำแนกไม้พะยูง (Dalbergia cochinchinensis) ออกจาก 

ไม้ประดู่ (Pterocarpus macrocarpus) ชิงชัน (Dalbergia oliveri)  
กระพี้เขาควาย (Dalbergia cultrata) เก็ดดำ (Dalbergia assamica)  

โดยการถอดรหัสพันธุกรรมจากยีน Maturase K 
คำนำ  

      พะย ู ง  (Dalbergia cochinchinensis) จ ัดอย ู ่ ว งศ ์ถ ั ่ ว  (Leguminosae-Papilionoideae) พะยู ง         
(D. cochinchinensis) เป็นไม้เศรษฐกิจที่สำคัญในเอเชียตะวันออกเฉียงใต้ พบได้ใน กัมพูชา ลาว และไทย 
สำหรับในประเทศไทยนั้นพบในแถบทางภาคตะวันออก ภาคตะวันออกเฉียงเหนือและภาคกลางของประเทศ  
มีการกระจายพันธุ์ตามธรรมชาติอยู่ในป่าผสมผลัดใบและป่าดิบแล้งที่สูงจากระดับน้ำทะเล 50-200 เมตร 
เป็น ไม ้ผล ัดใบท ี ่ ม ี ขนาดปานกลางถ ึ งขนาด ใหญ่ (Niyomdham, 2002) ล ักษณะเด ่นของไม ้พะยูง                          
(D. cochinchinensis) คือ เนื้อไม้พะยูง (D. cochinchinensis) โดยกระพี้ (sapwood) ส่วนใหญ่มีสีขาว มีความ
กว้าง 40-50 มิลลิเมตร ส่วนแก่น (heartwood) มีสีม่วงอ่อนกุหลาบ (light rose purple) ไปจนถึง สีม่วง
แดง (burgundy) โดยมีริ้วลายสีน้ำตาลดำหรือสีดำ เป็นไม้ที่ทนทานและแข็งแรง คุณสมบัติเหล่านี้ทำให้เป็น
ที ่สนใจและต้องการอย่างยิ ่ง ซึ ่งทำให้เป็นที ่ร ู ้จ ักกันในชื ่อของ Thailand rosewood หรือ Siamese 
Rosewood (Keating and Bolza, 1982) พะยูง (D. cochinchinensis) จัดไม้ยืนต้นที่มีคุณค่าในอันดับ
ต้นๆของไทย และถือเป็นไม้มงคลชั้นสูง เนื่องจากพะยูง (D. cochinchinensis) มีเนื้อไม้หรือแก่นไม้ที่มีสีสัน
ลวดลายงดงาม ชักเงาดี และคงทนแข็งแรงดังนั้นจึงมักถูกนำไปใช้ประโยชน์ ทั้งในลักษณะของไม้แปรรูปใน
การก่อสร้าง และทำเฟอร์นิเจอร์ เครื่องดนตรี เครื่องไม้เครื่องมือต่างๆ รวมถึงวัตถุมงคล ในปัจจุบันเนื้อไม้
พะยูง (D. cochinchinensis) เป็นที ่ต ้องการของตลาดทั ้งในประเทศและต่างประเทศเป็นอย่างมาก
โดยเฉพาะจีน ไต้หวัน และเวียดนาม และมีราคาค่อนข้างสูงด้วยเหตุดังกล่าวจึงเกิดขบวนการลักลอบตัดไม้
พะย ูง  (D. cochinchinensis) ในประเทศไทย นอกจากน ี ้ป ัจจ ุบ ันพบปัญหาการจำแนกไม ้พะยูง                 
(D. cochinchinensis) ออกจากไม้ท ี ่ม ีล ักษณะทางกายภาพใกล้เค ียงกัน เช ่น ประดู่  (Pterocarpus 
macrocarpus) ช ิ งช ัน  (Dalbergia oliveri)   กระพ ี ้ เขาควาย  (Dalbergia cultrata) และเก ็ดดำ 
(Dalbergia assamica) ทำได้ยากด้วยตาเปล่าจะต้องมีการเฉือนเนื้อไม้เพื่อดูจากแว่นขยายและผู้เชี่ยวชาญ
จึงจะสามารถจำแนกได้ ส่วนในการทวนสอบว่าเป็นไม้พะยูง (D. cochinchinensis) หรือไม่สามารถจำแนก
โดยรหัสพันธ ุกรรมจำเพาะ ในการจัดทำฐานข้อมูลทางพันธุกรรมที ่ม ีความจำเพาะของไม้พะยูง                  
(D. cochinchinensis) ในการจำแนกชนิดไม้ที่ไม่สามารถพิสูจน์ลักษณะทางสัณฐานและกายภาพในรูปแบบ
ที่แตกต่างกันไป เช่น ขี้เลื่อยที่ตกอยู่ในที่เกิดเหตุ หรือขี้เลื่อยที่ติดอยู่ที่ใบเลื่อยยนต์ ผลิตภัณฑ์รูปแบบตา่งๆ
ได้ ดังนั ้นจึงจำเป็นต้องดำเนินการในการจัดทำฐานข้อมูลทางพันธุกรรมที ่มีความจำเพาะในไม้พะยูง            
(D. cochinchinensis)  และไม้ที่มีความสำคัญ และมีค่าทางเศรษฐกิจ  
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วิธีการศึกษาวิจัย 

      Changtragoon and Singthong (2016) ได้สก ัดด ี เอ ็นเอจากตัวอย ่าง ใบไม ้และเน ื ้อไม้พะยูง              
(D. cochinchinensis) ชิงชัน (D. oliveri) เก็ดดำ (D. assamica) กระพี้เขาควาย (D. cultrata) และประดู่ 
(P. macrocarpus) ด้วยวิธ ี Doyle and Doyle (1990) และวัดปริมาณและคุณภาพดีเอ็นเอ ด้วยวิธี 
อิเล็กโตรโฟรีซีส แล้วนำดีเอ็นเอที ่สกัดได้มาเพิ ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยใช้ เทคนิค Polymerase Chain 
Reaction(PCR) ที่ยีน maturase K ขนาด 470 bp นำดีเอ็นเอที่เพิ่มปริมาณเรียบร้อยแล้วมาวิเคราะห์รหัส
พันธุกรรมจากเครื ่อง ABI PRISM® 3100-Avant Genetic Analyzer (Applied) Biosystem, USA และ
นำมาวิเคราะห์ลำดับนิวคลีโอไทด์ โดยการเปรียบเทียบความแตกต่างของลำดับ นิวคลีโอไทด์ กับฐานขอ้มูล 
genbank  และนำไปจำแนกกลุ่มโดยการวิเคราะห์ phylogenetic tree  โดยใช ้โปรแกรม MEGA 4 
(Tamura et al., 2007) วิธี Neighbour Joining method แบบ Bootstrap (Felsenstein, 1985). 

ผลการศึกษาวิจัย  

     ในการศึกษาคร ั ้งน ี ้ทำการจำแนกไม ้พะยูง (D. cochinchinensis) ออกจาก ช ิงช ัน (D. oliveri) เก ็ดดำ                   
(D. assamica) กระพี้เขาควาย (Dalbergia cultrata) และประดู่ (P. macrocarpus) โดยการถอดรหัสพันธุกรรมใน
ยีน Maturase K ขนาด 720 bp ดีเอ็นเอสกัดได้จากใบไม้และเนื้อไม้ของตัวอย่างชนิดไม้ดังกล่าวข้างต้นพบว่าไม้
พะยูง (D. cochinchinensis) มีลำดับนิวคลีโอไทด์ที่แตกต่างจากไม้ชิงชัน (D. oliveri) เก็ดดำ (D. assamica) กระพี้
เขาควาย (D. cultrata) และประดู่ (P. macrocarpus) ถึง 41 ตำแหน่ง โดยไม้พะยูง (D. cochinchinensis)  มีลำดับ
นิวคลีโอไทด์แตกต่างจาก ชิงชัน (Dalbergia oliveri)  19 ตำแหน่ง, กระพี้เขาควาย (D. cultrata) 19 ตำแหน่ง เก็ดดำ 
(D. assamica)   16 ตำแหน่ง และประดู่ (P. macrocarpus) 49 ตำแหน่ง ส่วนความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของ      
ไม้พะยูง (D. cochinchinensis) เปรียบเทียบกับ ประดู ่ (P. macrocarpus) ชิงชัน (D. oliveri) กระพี ้เขาควาย               
(D. cultrata) และเก็ดดำ (D. assamica) แสดงดังภาพที่ 15.1 ภาพที่ 15.2 แสดงความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของไม้ 
พะยูง (D. cochinchinensis)  ประดู่ (P. macrocarpus) ชิงชัน (D. oliveri) กระพี้เขาควาย (D. cultrata) และเก็ดดำ 
(D. assamica) (Changtragoon and Singthong, 2016) 
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ภาพที่ 15.1 แสดงตำแหน่งและชนิดของลำดับนิวคลีโอไทด์ที่มีความจำเพาะของไม้พะยูง (Dalbergia 
cochinchinensis) ที่แตกต่างจาก ไม้ชิงชัน (D. oliveri) กระพี้เขาควาย (D. cultrata) เก็ดดำ                 
(D. assamica) และ ประดู่ (Pterocarpus macrocarpus) ในยีน Mat K 

หมายเหตุ : พะยูง (Dalbergia cochinchinensis) มีลำดับนิวคลีโอไทด์แตกต่างจาก ชิงชัน (Dalbergia oliveri) 19 ตำแหน่ง 

             : พะยูง (D. cochinchinensis) มีลำดับนิวคลีโอไทด์แตกต่างจาก กระพี้เขาควาย (Dalbergia cultrata) 18 ตำแหน่ง 

             : พะยูง (D. cochinchinensis) มีลำดับนิวคลีโอไทด์แตกต่างจาก เกด็ดำ (Dalbergia assamica) 16 ตำแหน่ง 

             : พะยูง (D. cochinchinensis) มีลำดับนิวคลีโอไทด์แตกต่างจาก ประดู่ (Pterocarpus macrocarpus) 49 ตำแหน่ง 

 

 

 

 

 

 

ภาพที่ 15 .2  Phylogenetic tree แสดงความส ัมพ ันธ ์ทางพ ันธ ุกรรมของไม ้พะย ู ง  ( Dalbergia 
cochinchinensis) กระพี้เขาควาย (D. cultrata) เก็ดดำ (D. assamica) ชิงชัน (D. oliveri) 
และประดู ่ (Pterocarpus macrocarpus) ซึ ่งคำนวณตามวิธี Neighbour Joining แบบ 
Bootstrap โดยโปรแกรม MEGA4 

 

 

พะยูง 

กระพ้ีเขาควาย 

ประดู ่

 NLG11 Dalbergia cochinchinensis

 KPK Dalbergia cultrata

 NLG20 Dalbergia assamica

 chch Dalbergia oliveri

 NLG18 Pterocarpus macrocarpus

เก็ดดำ 

ชิงชัน 

10 20 30 40 50
....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|..

NLG11 Dalbergia cochinchinensi AACTTTACTG GTTTTGACGT ACGGGGTCCT CATTCTCCCG CTCATGGGGC CTGGAGT

chch Dalbergia oliveri ....G...A. ....CA.A.. .......A.. ---CA..T.A .....T.AAT A....A.

NLG20 Dalbergia assamica ....G...A. ....C..... .T.....A.. ---CA..T.. .....T.AA. A....A.

KPK Dalbergia cultrata ....G...A. ....C....C .......A.. ---CA..T.. .C...T.AA. A..T.A.

NLG18 Pterocarpus macrocarpus CCGGGCTTAT ACAGC.C.T. C.AATCCATA ---CACATA. A.AGGTAAA. ACA.GAC
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สรุปผลการศึกษาวิจัย 

1. ใ น ก า ร ถ อด ร ห ั ส พ ั น ธ ุ ก ร ร ม ท ี ่ ย ี น  Maturase K น ั ้ น ส า ม า ร ถ จ ำแ นก ไ ม ้ พ ะยู ง                                 
(D. cochinchinensis) ออกจากไม้ ไม้ประดู ่ (P. macrocarpus) ชิงชัน (D. oliveri) กระพี ้เขาควาย        
(D. cultrata) เก็ดดำ (D. assamica) โดยพบว่าไม้พะยูง (D. cochinchinensis) มีลำดับนิวคลีโอไทด์ที่
แตกต่างจากไม้ ชิงชัน (D. oliveri) เก็ดดำ (D. assamica) กระพี ้เขาควาย (D. cultrata)และประดู่          
(P. macrocarpus) ถึง 41 ตำแหน่ง โดยพะยูง (D. cochinchinensis) มีลำดับนิวคลีโอไทด์แตกต่างจาก 
ชิงชัน (D. oliveri) 19 ตำแหน่ง, กระพี้เขาควาย (D. cultrate) 19 ตำแหน่ง เก็ดดำ (D. assamica) 16 
ตำแหน่ง และประดู่ (P. macrocarpus) 49 ตำแหน่ง  

2. สามารถพิสูจน์ชนิดจากไม้ที่มีลักษณะทางสัณฐานและกายภาพในรูปแบบที่แตกต่างกันไป เช่น 
ขี้เลื่อย ผลิตภัณฑ์รูปแบบต่างๆได้โดยใช้การถอดรหัสพันธุกรรมยีนจาก Maturase K   

3. สามารถใช้ในการทวนสอบในการจำแนกจากทางสัณฐานวิทยาและทางกายภาพ 
4. สามารถเสริมศักยภาพและนำไปขยายผลต่อการปฏิบัติในการป้องกันและบังคับใช้กฎหมายของ

กองคุ้มครองพันธุ์สัตว์ป่าและพืชป่าตามอนุสัญญา (ไซเตส: อนุสัญญาว่าด้วยการค้าระหว่างประเทศซึ่งชนิด
สัตว์ป่าและพืชป่าที่ใกล้จะสูญพันธุ์) 

5. สามารถนำเสนอให้ ไซเตส: อนุสัญญาว่าด้วยการค้าระหว่างประเทศซึ่งชนิดสัตว์ป่าและพืชป่าที่
ใกล้จะสูญพันธุ์ ควบคุมการค้าระหว่างประเทศของผลิตภัณฑ์ของไม้พะยูง  (D. cochinchinensis) เพราะ
สามารถจำแนกไม้พะยูง (D. cochinchinensis) ออกจากไม้ชนิดอื่นๆ จากผลิตภัณฑ์ได้จากการวิเคราะห์
ทางดีเอ็นเอได้ (Changtragoon and Singthong, 2016) 
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บทท่ี 16 
การจำแนกไม้สะเดาไทย (Azadirachta indica var. siamensis) และไม้สะเดา

อินเดีย (Azadirachta indica) โดยยีน Maturase K ในคลอโรพลาสต์จีโนม 
คำนำ 

 ไม้สะเดา (Azadirachta spp.) เป็นไม้ต้นที่ถูกจัดอยู่ในวงศ์ Meliaceae และเป็นไม้ดั้งเดิมของเขตเอเชีย

อาคเนย์ ซึ ่งมีการกระจายพันธุ์อยู่ในเขตร้อนและกึ่งเขตร้อน พบในป่าเขตร้อนทั่วไปเช่น ในประเทศอินเดีย 

ปากีสถาน ศรีลังกา มาเลเซีย อินโดนีเซีย และพม่า (Forster and Moser, 2000) และนำไปปลูกในประเทศต่างๆ

ในเอเชียตะวันออกเฉียงใต้ หมู่เกาะแปซิฟิก ออสเตรเลีย อเมริกากลางและอเมริกาใต้  แคริเบียน และตะวันออก

กลาง (Stoney, 1997) สำหรับในประเทศไทยพบการกระจายพันธุ์เกือบทุกภาคของประเทศไทย (Gardner et al., 

2000) ไม้สะเดานอกจากจะใช้เป็นอาหารแล้วยังเป็นพืชที่มีคุณประโยชน์ทางด้านกำจัดแมลงศัตรูพืชทดแทนการ

ใช้สารเคมีที่เป็นอันตรายแก่ผู้ใช้และสิ่งแวดล้อม นอกจากนี้ยังใช้ผสมกับกากน้ำตาลเป็นอาหารสัตว์ ใช้ทำปุ๋ย เป็น

ยาฆ่าเชื้อ  เป็นต้น จากประโยชน์ที่กล่าวมานั้น ไม้สะเดาจึงเป็นที่รู้จักและศึกษากันอย่างกว้างขวางในด้านการ

นำไปใช้ประโยชน์ สำหรับการศึกษาลักษณะพันธุกรรมได้มีการศึกษามาบ้างแล้วเช่นการศึกษาของ Deshwal et 

al. (2005) และ Dhillon et al. (2007) เป็นต้น ทั้งนี้ Changtragoon et al. (1996b) และจันทร์เพ็ญ และสุจิตรา 

(2550) ได้ศึกษาความแตกต่างทางพันธุกรรมของไม้สะเดาไทย (Azadirachta indica var. siamensis) และ      

ไม้สะเดาอินเดีย (Azadirachta indica) โดยใช้ Isoenzyme gene และเครื่องหมาย ไมโครแซทเทลไลท์ (SSR 

markers) ซึ่งมีความแตกต่างชัดเจน อย่างไรก็ตามไม้สะเดาไทย (A. indica var. siamensis) ได้ถูกจัดให้เป็น 

variety ของไม้สะเดาอินเดีย (A. indica) โดยมีชื่อวิทยาศาสตร์ว่า A. indica var. siamensis ซึ่งลักษณะภายนอก

ไม่ว่าลักษณะใบ ลักษณะเปลือกมีความแตกต่างกันและช่วงเวลาการออกดอกออกผลก็ไม่ตรงกันด้วย (Sombatsiri   

et al., 1995) การศึกษาครั้งนี้เพื่อศึกษาลักษณะทางพันธุกรรมโดยการเปรียบเทียบรหัสพันธุกรรมจากยีน matK 

ที่มีอยู่ในคลอโรพลาสต์จีโนมและศึกษาความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของไม้สะเดาไทย  (A. indica var. siamensis) 

และไม้สะเดาอินเดีย (A. indica) จากแต่ละแหล่งและจากแต่ละประเทศที่มีการกระจายพันธุ์ตามธรรมชาติและที่

นำไปปลูกในประเทศต่างๆว่าจะมีความแตกต่างกันและมีความสอดคล้องกับการศึกษาของ Changtragoon et al. 

(1996b) และ จันทร์เพ็ญ และสุจิตรา (2550)  หรือไม่  

วัสดุและวิธีการศึกษาวิจัย 

สุจิตรา (2554) ได้เก็บใบอ่อนของไม้สะเดาไทย(A. indica var. siamensis) และไม้สะเดาอินเดีย (A. indica) 

จำนวน 24 แหล่งจาก 9 ประเทศต่างๆ แหล่งละ 2 ต้น จากสถานีทดลองปลูกนานาชาติ จ.กาญจนบุรี (ตารางที่ 16.1) 

นำตัวอย่างมาสกัดดีเอ็นเอตามวิธีที่ประยุกต์จากการสกัดของ Doyle and Doyle (1990) และ Changtragoon et al. 

(1996a) เมื่อได้สารละลายดีเอ็นเอแล้วนำไปตรวจสอบปริมาณและคุณภาพด้วยอะกาโรสเจล โดยวิธีอิเล็กโทรโฟริซิส
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และนำไปเพิ ่มปริมาณดีเอ็นเอที ่ยีน maturaseK (matK) โดยใช้ไพรเมอร์จาก Cuenoud  et al. (2002) และ 

Muellner et al. (2003) จากนั้นนำผลผลิตพีซีอาร์ไปเชื่อมต่อเข้ากับพลาสมิดโดยใช้ pGEM-T Easy Vector System 

I kit (Promega) และถ่ายยีนเข้าสู่แบคทีเรียเจ้าบ้าน (host) เพื่อเพิ่มปริมาณพลาสมิดสายผสม จากนั้นนำไปตรวจ

ยืนยันชิ้นดีเอ็นเอหรือยีนที่อยู่ในพลาสมิดสายผสมเพื่อตรวจสอบว่าโคโลนีที่เลือกมานั้นตรงกับขนาดหรือไม่  และนำ

โคโลนีที่ได้เลี้ยงในอาหาร LB เพื่อสกัดแยกพลาสมิดให้บริสุทธิ์  เมื่อได้สารละลายพลาสมิดสายผสมที่บริสุทธิ์แล้ว

นำมาทำการวิเคราะห์ลำดับนิวคลีโอไทด์โดยใช้ชุด Big Dye Terminator v3.1 Cycle Sequencing Kit (Applied 

Biosystems) และลำดับนิวคลีโอไทด์จะถูกนำมาตรวจสอบความถูกต้องโดยใช้โปรแกรม Bioedit เมื ่อได้ลำดับ          

นิวคลีโอไทด์แล้ว จึงนำไปจำแนกกลุ่มของไม้สะเดาไทย (A. indica var. siamensis) และไม้สะเดาอินเดีย (A. indica) 

โดยใช้โปรแกรม MEGA 4 ด้วยวิธี Neighbour Joining 

ตารางที่ 16.1 ไม้สะเดาไทย (Azadirachta indica var. siamensis) และไม้สะเดาอินเดีย (A. indica) จากแหล่ง
และประเทศต่างๆที่ใช้ในการศึกษาโดยเก็บรวบรวมจากสถานีทดลองปลูกนานาชาติ จ.กาญจนบุรี 

ลำดับ ชื่อวิทยาศาสตร์ ชื่อสามัญ ชื่อของแหล่ง 
พิกัด 

ละติจูด ลองติจูด 

1 A. indica A.Juss. 
var. siamensis 

สะเดาไทย  Ban Bo, Kalasin, Thailand 16 O17’N 103 O 35’N 

2 A. indica A.Juss. 
var. siamensis 

สะเดาไทย Ban Nong Hoi, 
Kanchanaburi, Thailand 

14 O 09’N 99 O 19’N 

3 A. indica A.Juss.  สะเดาอินเดีย  Sunyani, Republic of Ghana 04 O 21’N 02 O 21’N 

4 A. indica A.Juss. 
var. siamensis 

สะเดาไทย Doi Tao, Chiang Mai, 
Thailand 

17 O 57’N 98 O 41’N 

5 A. indica A.Juss. 
var. siamensis 

สะเดาไทย Vientiane, Lao People’s 
Democratic  

18 O 00’N 10 2 O 45’ N 

6 A. indica A.Juss. 
var. siamensis 

สะเดาไทย Tung Luang, Surat Thani, 
Thailand 

09 O 09’N 99 O 07’N 

7 A. indica A.Juss. สะเดาอินเดีย Ramannaguda, Orissa, 
Republic of India 

19 O 05 ’N 83 O 49’N 

8 A. indica A.Juss. สะเดาอินเดีย Yezin, Republic of the 
Union of Myanmar 

19 O 51’N 96 O 16’N 

9 A. indica A.Juss. 
var. siamensis 

สะเดาไทย Ban Nong Rong, 
Kanchanaburi, Thailand 

14 O 05’N 99 O 40’N 

10 A. indica A.Juss. สะเดาอินเดีย Myene, Republic of the 
Union of Myanmar 

22 O 03’N 95 O 13’N 

11 A. indica A.Juss. สะเดาอินเดีย Sagar, Chanatoria Madhya 
Pradesh, Republic of India 

21 O 51’N 78 O 45’N 

12 A. indica A.Juss. สะเดาอินเดีย Balharshah,Maharashtra, 
Republic of India 

19 O 51’N 79 O 25’N 
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ที่มา: สุจิตรา, 2554 

ผลการศึกษาวิจัย 

จากการเพิ่มปริมาณชิ้นดีเอ็นเอด้วยยีน matK ของไม้สะเดาจากแหล่งต่างๆพบว่าสามารถเพิ่ม

ปริมาณชิ้นดีเอ็นเอได้ทุกแหล่ง ชิ้นดีเอ็นเอที่เพิ่มปริมาณได้มีขนาดประมาณ 930 คู่เบส ซึ่งตรงกับขนาดของ

ชิ้นดีเอ็นเอเป้าหมาย (ภาพที่ 16.1) การวิเคราะห์ลำดับนิวคลีโอไทด์ที่ยีน matK ในไม้สะเดาไทย (A. indica 

var. siamensis) และไม้สะเดาอินเดีย (A. indica) (ภาพที่ 16.2) ในการเปรียบเทียบลำดับนิวคลีโอไทด์จาก

ตัวอย่างไม้สะเดาไทย (A. indica var. siamensis) และไม้สะเดาอินเดีย (A. indica) ที่ศึกษาทั้งหมดพบว่ามี

ลำดับนิวคลีโอไทด์จำนวน 10 ตำแหน่งที่มีความผันแปร (variable nucleotide site) ที่จำเพาะกับกลุ่มไม้สะเดา

ไทย (A. indica var. siamensis) และไม้สะเดาอินเดีย (A. indica) (ตารางที่ 16.2) 

ในการวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของไม้สะเดาในแหล่งต่างๆซึ่งวิเคราะห์ออกมาเป็น 

phylogenetic tree โดยวิธี Neighbour Joining นั้น สุจิตรา (2554) พบว่าไม้สะเดาจากแหล่งต่างๆ แบ่ง

ออกเป็น 2 กลุ่มใหญ่ (ภาพที่ 16.3) กล่าวคือกลุ่มที่ 1 เป็นไม้สะเดาอินเดีย (A. indica) ประกอบด้วย 7 

13 A. indica A.Juss. สะเดาอินเดีย Ghaati Subramanya, 
Karnataka, Republic of India 

13 O 22’N 77 O 34’N 

14 A. indica A.Juss. สะเดาอินเดีย Chitradurga, Karnataka, 
Republic of India 

14 O 02’N 76 O 04’N 

15 A. indica A.Juss. สะเดาอินเดีย Mandore, Jodhure, Republic 
of India 

26 O 18’N 73 O 01’N 

16 A. indica A.Juss. สะเดาอินเดีย Annur, Tamil Nadu, 
Republic of India 

11 O 17’N 77 O 07’N 

17 A. indica A.Juss. สะเดาอินเดีย Allahabad Town, Uttar Pradesh, 
Republic of India 

25 O 28’N 81 O 54’N 

18 A. indica A.Juss. 
var. siamensis 

สะเดาไทย Khao Laung, Nakhon Sawan, 
Thailand  

15 O 32’N 99 O 57’N 

19 A. indica A.Juss. สะเดาอินเดีย Lamahi, Federal Democratic 
Republic of Nepal  

27 O 52’N 82 O 31’N 

20 A. indica A.Juss. สะเดาอินเดีย Geta, Federal Democratic 
Republic of Nepal 

28 O 46’N 80 O 34’N 

21 A. indica A.Juss. สะเดาอินเดีย Tibbi Laran, Rahimyar Khan, 
Islamic Republic of Pakistan 

28 O 24’N 70 O 18’N 

22 A. indica A.Juss. สะเดาอินเดีย Multan, Cantonment Area, 
Islamic Republic of Pakistan 

30 O 11’N 71 O 29’N 

23 A. indica A.Juss. สะเดาอินเดีย Kuliyapitiya, Democratic 
Socialist Republic of Sri 
Lanka 

07 O 08’N 80 O 00’N 

24 A. indica A.Juss. สะเดาอินเดีย Bandia, Replubic of Senegal 14 O 30’N 17 O 02’N 
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ประเทศ คือ (1) ประเทศอินเดีย 8 แหล่ง ได้แก่ เมือง Tamil Nadu, Karnataka (Ghaati Subramanyu), 

Orissa, Chanatoria Madhya Pradesh, Maharashtra, Karnataka (Chitradurga), Jodhure และ Uttar 

Pradesh (2) ประเทศเมียนมาร์ 2 แหล่ง ได้แก่ เมือง Myene และ Yezin (3) ประเทศปากีสถาน 2 แหล่ง 

ได้แก่ เมือง Cantonment Area และ Rahimyar Khan  (4) ประเทศศรีล ังกา 1 แหล่ง ได้แก่ เมือง 

Kuliyapitiya (5) ประเทศเซเนกัล 1 แหล่ง ได้แก่ เมือง Bandia (6) ประเทศกาน่า 1 แหล่ง ได้แก่ เมือง 

Sunyani (7) ประเทศเนปาล  2 แหล่ง ได้แก่ เมือง Lamahi และ Geta  กลุ ่มที ่ 2 เป็นไม้สะเดาไทย          

(A. indica var. siamensis) ประกอบด้วย  2 ประเทศ คือ (1) ประเทศไทย 6 แหล่ง ได้แก่ บ้านหนองหอย

และบ้านหนองโรง จ.กาญจนบุรี ทุ่งหลวง จ.สุราษฎร์ธานี บ้านบ่อ จ.กาฬสินธุ์ ดอยเต่า จ.เชียงใหม่ และเขา

หลวง จ.นครสวรรค์ (2) สปป.ลาว 1 แหล่ง ได้แก่ เมืองเวียงจันทน์ จากผลการศึกษาดังกล่าวสามารถจำแนก

ไม้สะเดาออกได้เป็น 2 กลุ่มได้อย่างชัดเจน ซึ่งสอดคล้องกับการศึกษาของ Changtragoon et al. (1996a) 

ในการจำแนกไม้สะเดาไทย (A. indica var. siamensis)  ไม้สะเดาเทียม (A. excelca) และไม้สะเดาอินเดยี 

(A. indica)  โดยใช้ Isoenzyme genes  และจันทร์เพ็ญ และสุจิตรา (2550) ในการจำแนกไม้สะเดาไทย  

(A. indica var. siamensis) กับไม้สะเดาอินเดีย (A. indica) โดยใช้เครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท์ (SSR 

markers) ได้อย่างชัดเจน (ภาพที่ 16.4 และภาพที่ 16.5) และยังสอดคล้องกับการศึกษาของ Singh et al. 

(2002) ที่ศึกษาความแตกต่างทางพันธุกรรมของไม้สะเดาไทย (A. indica var. siamensis) และไม้สะเดา

อินเดีย(A. indica) โดยการใช้เครื่องหมายเอเอฟแอลพี (AFLP markers) และเครื่องหมายเอสเอเอ็มพีแอล 

(SAMPL markers)  ซึ่งแสดงให้เห็นว่าไม้สะเดาไทย (A. indica var. siamensis) ควรจะยกระดับจากระดับ

พันธุ์ (variety) ขึ้นเป็นระดับชนิด (species) อย่างไรก็ตามควรปรึกษากับผู้เชี่ยวชาญพฤกษศาสตร์ที่มีความรู้

ความชำนาญในการจำแนกไม้วงศ์ Meliaceae ถึงข้อสรุปในการปรับสถานภาพของไม้สะเดาไทย (A. indica 

var. siamensis)  อย่างไรก็ตามการที่สะเดาไทย (A. indica var. siamensis) มีความแตกต่างทางพันธุกรรม

อย่างชัดเจนจากสะเดาประเทศอินเดีย (A. indica) จึงควรให้ความสำคัญต่อการบริหารจัดการดูแลแหล่ง

พันธุกรรมของไม้สะเดาไทย (A. indica var. siamensis) ทั้งในถิ่นและนอกถิ่นกำเนิดเพื่อการใช้ประโยชน์

อย่างยั่งยืนในอนาคต 
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ภาพที่ 16.1 แสดงการตรวจวิเคราะห์ชิ้นดีเอ็นเอขนาด 930 คู่เบส ที่ได้จากการเพิ่มปริมาณดว้ยเทคนิค       

พีซีอาร์โดยใช้คู่ไพรเมอร์จากยีน matK (ที่มา: สุจิตรา, 2554) 

 

  

ภาพที่ 16.2 รูปแบบ electrophoregram บางตำแหนง่ที่เป็น single nucleotide polymorphism ของ

ไม้สะเดาไทย (Azadirachta indica var. siamensis) และไมส้ะเดาอินเดีย (A. indica) (ที่มา: 

สุจิตรา, 2554)    

 

 

 

 

 

1000 bp 

500 bp 
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ตารางที่ 16.2 ลำดบันิวคลีโอไทด์จำนวน 10 ตำแหน่งที่มีความผันแปรในยนี matK ที่มีขนาด 930 คู่เบส 

โดยมีความจำเพาะกบัไม้สะเดาไทย (Azadirachta indica var. siamensis) และไม้สะเดา

อินเดีย (A. indica)     

ช่ือสามญั        ช่ือแหล่ง ต าแหน่งล าดบันิวคลีโอไทดท่ี์มีความผนัแปร 

 
ที่มา: สุจิตรา, 2554 

* 

 
* 

 
* 

 

_ ____  

_ ____  

_ ____  
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ภาพที่ 16.3 Phylogenetic tree แสดงความสัมพนัธ์ทางพันธกุรรมของไม้สะเดาไทย (Azadirachta 

indica var. siamensis) และไม้สะเดาอินเดีย (A. indica) ในแหล่งต่างๆ โดยยีน Maturase K 

ซึ่งคำนวณตามวิธี Neighbour Joining แบบ Bootstrap โดยโปรแกรม MEGA4 (ที่มา: สุจิตรา, 2554) 

_______  ___ 
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 10 Myene Myanmar
 13 Ghaati Subramanya, Karnataka, India
 16 Annur, Tamil Nadu, India

 8 Yezin, Myanmar
 3 Sunyani, Ghana
 12 Balharshah,Maharashtra, India

 AY128180 Azadirachta indica(matK)
 11 Sagar, Chanatoria Madhya Pradesh, India

 AY128179 Azadirachta indica(matk)
 15 Mandore, Jodhpur, India
 17 Allahabad Town, Uttar Pradeah, India
 14 Chitradurga, Karnataka, India
 21Tibbi Laran, Rahimyer Khan, Pakistan

 20 Geta, Nepal
 EF489115 Azadirachta indica(matk)
 24 Bandia, Senegal
 22 Multan, Cantonment Area, Pakistan
 23 Kuliyapitiya, Sri Lanka
 7 Ramannaguda, Orissa, India
 19 Lamahi, Nepal

 5 Vientiane, Lao P.D.R
 1 Ban Bo,Kalasin, Thailand

 4 Doi Tao,Chiang Mai, Thailand
 6 Tung Luang, Surat Thani, Thailand
 2 Ban Nong Hoi,Kanchanaburi, Thailand
 9 Ban Nong Rong,Kanchanaburi, Thailand
 18 Khao Luang, Nakhon Sawan, Thailand

0.002
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ภาพที่ 16.4 การจัดกลุ่มไมส้ะเดาไทย (Azadirachta indica var. siamensis) ไม้สะเดาอินเดีย (A. indica) และ 

ไม้สะเดาช้างด้วย UPGMA แบบ unbiased genetic distance ด้วย Isoenzyme gene 

(Changtragoon et al., 1996b) หมายเหตุ: As (1)-(4) แทนไม้สะเดาไทย (A. indica var. 

siamensis) Ai แทนไม้สะเดาอินเดีย (A. indica) และ Ae แทนไม้สะเดาชา้ง  

 

ภาพที่ 16.5 การจำแนกไม้สะเดาไทย (Azadirachta indica var. siamensis) และไม้สะเดาอินเดีย (A. indica)    

24 แหล่งจากการวิเคราะห์ความแตกต่างของลักษณะทางพันธุกรรมด้วยเครื ่องหมาย            

ไมโครแซทเทลไลท์ (จันทร์เพ็ญ และ สุจิตรา, 2550) 
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สรุปผลการศึกษาวิจัย 

จากผลการศึกษาในการถอดรหัสพันธุกรรมด้วยยีน matK  ขนาด 930 คู่เบสในไม้สะเดาไทย       

(A. indica var. siamensis) และไม้สะเดาอินเดีย (A. indica) จาก 24 แหล่งใน 9 ประชากรพบว่าสามารถ

แยกกลุ่มของไม้สะเดาไทย (A. indica var. siamensis) และไม้สะเดาอินเดีย (A. indica) ได้อย่างชัดเจน 

โดยมีความแตกต่างของลำดับนิวคลีโอไทด์ที่จำเพาะ 10 ตำแหน่งและมีความแตกต่างทางพันธุกรรมที่แบ่ง

ออกกลุ่มออกเป็น 2 กลุ่มอย่างชัดเจนโดยสอดคล้องกับผลการศึกษาที่ผ่านมา ซึ่งข้อมูลดังกล่าวน่าจะนำไป

ช่วยสนับสนุนการจัดจำแนกไม้สะเดาไทย (A. indica var. siamensis) ให้เป็นอีกชนิดหนึ ่งโดยใช้ชื่อ

วิทยาศาสตร์ว่า Azadirachta siamensis แทน A. indica var. siamensis นอกจากนี้หน่วยงานที่เก่ียวข้อง

กับด้านป่าไม้ทั้งกรมอุทยานแห่งชาติ สัตว์ป่า และพันธุ์พืชและกรมป่าไม้ควรให้ความสำคัญในการดูแลรักษา

แหล่งทรัพยากรพันธุกรรมของไม้สะเดาไทย (A. indica var. siamensis) ทั้งในและนอกถิ่นกำเนิดไว้อย่าง

ยั่งยืนเพื่ออนุรักษ์การใช้ประโยชน์และวิจัยศึกษาพัฒนาขยายผลต่อยอด (สุจิตรา, 2554)    
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บทท่ี 17 
การพิสูจน์ไม้โกงกาง (Rhizophora spp.) ว่าเป็นไม้โกงกางลูกผสมหรือไม่  

โดยการใช้การถอดรหัสพันธุกรรมในนิวเคลียส และคลอโรพลาสต์ยีน 

คำนำ 

ไม้โกงกาง (Rhizophora spp.) มีอยู่ประมาณ 73 ชนิดและมีไม้โกงกางลูกผสมที่มีการกระจายพนัธุ์

อยู่ทั่วโลก (Spalding et al., 2010) ประเทศไทยมีไม้โกงกางอยู่ 34 ชนิด (สำนักอนุรักษ์ทรัพยากรป่าชายเลน 

กรมทรัพยากรทางทะเลและชายฝั่ง กระทรวงทรัพยากรธรรมชาติและสิ่งแวดล้อม , 2555) ลูกผสมตาม

ธรรมชาติในพืชเกิดขึ้นได้ตามธรรมชาติ โดยมีการรายงานว่าต้นที่คาดว่าเป็นลูกผสมของสกุลไม้โกงกาง 

(Rhizophora) ลำแพน (Sonneratia) สกุลฝาด (Lumnitzera) สกุลพังกา (Bruguiera) (Tomlinson, 1986; 

Duke and Ge, 2011) ในการวินิจฉัยไม้โกงกางใบเล็ก (Rhizophora apiculata)  ไม้โกงกางใบใหญ่ 

(Rhizophora mucronata)  และไม้โกงกางสไตโลซา (Rhizophora stylosa) ในประเทศมาเลเซียนั้น    

Ng et al. (2013)  และ Ng et al. (2015)  ได ้ ใช ้  single nucleotide polymorphisms (SNPs) จาก

นิวเคลียสจีโนมศึกษา 

ด้วยอุทยานสิ ่งแวดล้อมนานาชาติสิรินธร (อนส.) อำเภอชะอำ จังหวัดเพชรบุรี ได้ขอความ

อนุเคราะห์จากกรมอุทยานแห่งชาติ สัตว์ป่าและพันธุ์พืช ให้ผู ้เขียนช่วยศึกษาวิเคราะห์ทางพันธุกรรม        

ไม้โกงกางที ่คาดว่าเป็นไม้โกงกางลูกผสมระหว่างโกงกางใบเล็ก  (R. apiculata) และโกงกางใบใหญ่             

(R. mucronata) ที่เกิดขึ้นตามธรรมชาติในบริเวณอุทยานสิ่งแวดล้อมนานาชาติสิรินธรว่าเป็นไม้โกงกาง

ลูกผสมจริงหรือไม่ 

วัสดุและวิธีการศึกษาวิจัย 

Changtragoon et al. (2016) ได้ทำการเก็บตัวอย่างโกงกางใบใหญ่เล็ก (Rhizophora apiculata) 

โกงกางใบใหญ่ (R. mucronata ) และโกงกางลูกผสม (ภาพที่ 17.1) มาสกัด DNA ด้วยชุดสกัด DNeasy Plant 

Kit (QIAGEN) แล้วนำดีเอ็นเอที่สกัดได้มาเพิ่มปริมาณยีนในส่วนของนิวเคลียส (Nucleus) 3 ยีน คือ DLDH ขนาด 

1088 bp  SBE2 ขนาด 709 bp และ FMRrm11 ขนาด 540 bp และยีนในส่วนของคลอโรพลาสต์จีโนม คือ 

atpB-rbcL ขนาด 712 bp (ตารางที่ 17.1) แล้วจึงวิเคราะห์ลำดับนิวคลีโอไทด์ของยีนที่ศึกษา จากหลักการ

ของว ิ ธ ี  Chain termination method ใช ้ช ุ ด Big Dye Terminator v3.1 Cycle Sequencing Kit (Applied 

Biosystems, USA)  โดยทำพีซีอาร์ซึ่งจะติดฉลากด้วยฟลูออเรสเซนต์ จากนั้นนำ PCR product ที่ได้ไปทำให้

บริสุทธิ์ และนำสารละลายที่ได้มาวิเคราะห์ลำดับนิวคลีโอไทด์ โดยใช้เครื่องวิเคราะห์ลำดับนิวคลีโอไทด์ ABI 

PRISM® 3100-Avant Genetic Analyzer (Applied Biosystems, USA) แล้วจึงวิเคราะห์ผลลำดับนิวคลีโอไทด์
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โดยการเปรียบเทียบความแตกต่างของลำดับนิวคลีโอไทด์ในการเปรียบเทียบลำดับนิวคลีโอไทด์ของพืชแต่ละชนิด

โดยผ่านโปรแกรม Bioedit, DnaSP4.0 และ Mega 3.1 

 

 

ภาพที่ 17.1 ตัวอย่างใบโกงกางใบเล็ก (Rhizophora apiculata) โกงกางใบใหญ่ (Rhizophora 

mucronata) และ โกงกางลูกผสม (Putative hybrid) (ที่มา: Changtragoon et al., 2016) 

 

โกงกางใบเล็ก (Rhizophora apiculata) 

โกงกางใบใหญ่ (Rhizophora mucronata)  

โกงกางลูกผสม และ โกงกางใบเล็ก (R. apicurata)    

โกงกางลูกผสม (Putative hybrid)  

โกงกางใบใหญ่ (Rhizophora mucronata) 
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ตารางที่ 17.1 ไพร์เมอร์ที่ใช้ในการศึกษา 

ที่มา: Changtragoon et al., 2016 

ผลการศึกษาวิจัย 

1.การพิสูจน์ว่าไม้โกงกางลูกผสมว่าเป็นลูกผสมจริงหรือไม่   

การพิสูจนโกงกางลูกผสมว่าเกิดจากการผสมของโกงกางใบเล็ก (R. apiculata) กับโกงกางใบใหญ่ 

(R. mucronata) หรือไม่นั้นพิสูจน์โดยการถอดหรัสพันธุกรรมโดยยีนในนิวเคลียส 3 ยีน โกงกางทั้ง 3 คือ 

DLDH ขนาด 1088 bp SBE2 ขนาด 708 bp และ FMRrm11 ขนาด 540 ผลการศึกษาพบว่าโกงกาง

ลูกผสมดังกล่าวมียีนที่จำเพาะของทั้งโกงกางใบเล็ก (R. apiculate) และโกงกางใบใหญ่ (R. mucronata) 

จึงสรุปได้ว ่าโกงกางลูกผสมเป็นลูกผสมระหว่าง โกงกางใบเล็ก (R. apiculata) และโกงกางใบใหญ่                

(R. mucronata) จริง (ภาพที่ 17.2) 

2. การพิสูจน์ว่าโกงกางใบเล็ก (R. apiculata) หรือใบใหญ่เป็นต้นแม่ของโกงกางลูกผสมดังกล่าว 

การพิสูจน์ต้นแม่โดยการการถอดรหัสพันธุกรรมในคลอโรพลาสต์ยีนในโกงกางลูกผสมดังกล่าว โดย

เปรียบเทียบระหว่างโกงกางใบเล็ก (R. apiculata) และโกงกางใบใหญ่ (R. mucronata) พบว่าโกงกางใบใหญ่  

(R. mucronata) เป็นต้นแม่และยีนที่จำเพาะถูกถ่ายทอดโดยโกงกางใบใหญ่ (R. mucronata) (ภาพที่ 17.3) 

 

 

ตำแหน่งของดีเอ็น
เอที่ศึกษา 

ไพรเมอร์ (5′–3′) แหล่งที่มา 

cpDNA region 

atpB-rbcL spacer F: GAAATGGAAGTTAGCACTCG 
R: AAGATTCAGCAGCTACCGCA 

Inomata et al. (2009) Ng et al. 
(2015) 

nDNA region 

DLDH F: TGGATGGTCATATAGCTCT 
R: GAACAAGCTCCCCTGCATTAG 

Inomata et al. (2009) Ng et al. 
(2015) 

SBE2 F: CAAAGTTTGTGAGTCTTATC 
R: GTCCTGACATTAAAACAGCC 

Inomata et al. (2009) Ng et al. 
(2015) 

FMRrm11 F: TTTCTATTTATGATCCCATCATCTC 
R: GCGTTTAACTGCCACAATTC 

Cerón-Souza et al. (2010) Ng et al. 
(2015) 
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ภาพที่ 17.2 ความแตกต่างของลำดับนิวเคลียสที่จำเพาะกับไม้โกงกางใบใหญ่ (Rhizophora muconata) 

ไม้โกงกางใบเล็ก (R. apiculata) และไม้โกงกางที่คาดวา่เป็นลกูผสม (Putative hybrid) ที่

นิวเคลียส 3 ตำแหนง่ (DLDH SBE2 และ FMRrm11) (ที่มา: Changtragoon et al., 2016) 

 

ภาพที่ 17.3 ความแตกต่างของลำดับนิวเคลียสที่จำเพาะกับไม้โกงกางใบใหญ่ (Rhizophora muconata) 

ไม้โกงกางใบเล็ก (R. apiculata) และไม้โกงกางที่คาดวา่เป็นลกูผสม (Putative hybrid) ใน

ตำแหน่งคลอโรพลาสต์ (atpB-rbcL intergenic spacer) (ที่มา: Changtragoon et al., 2016) 

 

สรุปผลการศึกษาวิจัย 

1. การพิส ูจน์ไม ้โกงกางว่าเป็นลูกผสมหรือไม่และเกิดจากการผสมของไม้โกงกางใบเล็ก               

(R. apiculata) กับไม้โกงกางใบใหญ่ (R. mucronata) หรือไม่นั้นพิสูจน์โดยการถอดรหัสพันธุกรรมโดยยีน

ในนิวเคลียส 3 ยีน พบว่าไม้โกงกางลูกผสมดังกล่าวมียีนที่จำเพาะของทั้งไม้โกงกางใบเล็ก  (R. apiculata) 

และไม้โกงกางใบใหญ่ (R. mucronata) จึงสรุปได้ว่าไม้โกงกางลูกผสมเป็นลูกผสมระหว่างไม้โกงกางใบเล็ก 

(R. apiculata) และไม้โกงกางใบใหญ่ (R. mucronata) จริง  

 

 

ชนิดพันธ์ุที่ศึกษา ตำแหน่งคลอโรพลาสดีเอ็นเอที่ศึกษา 

ชนิดพันธ์ุที่ศึกษา ตำแหน่งคลอโรพลาสดีเอ็นเอที่ศึกษา 
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2. การพิสูจน์ว่าไม้โกงกางใบเล็ก (R. apiculata) หรือใบใหญ่เป็นต้นแม่ของไม้โกงกางลูกผสมดังกล่าว 

การพิสูจน์ต้นแม่โดยการการถอดรหัสพันธุกรรมในคลอโรพลาสต์ยีนในไม้โกงกางลูกผสมดังกล่าว โดย

เปรียบเทียบระหว่างไม้โกงกางใบเล็ก (R. apiculata) และไม้โกงกางใบใหญ่ (R. mucronata) พบว่าไม้โกงกาง

ใบใหญ่ (R. mucronata) เป็นต้นแม่และยีนที่จำเพาะถูกถ่ายทอดโดยไม้โกงกางใบใหญ่ (R. mucronata)  

3. การพิสูจน์ถึงสถานภาพที่จริงว่าไม้โกงกางดังกล่าวเป็นลูกผสมจริง สามารถกระตุ้นให้นักวิชาการ

ที่อุทยานสิ่งแวดล้อมนานาชาติสิริธรขยายผลต่อยอดต่อการขยายพันธุ์แบบไม่อาศัยเพศในอนาคต เพื่อใชใ้น

การฟื้นฟูป่าได้เนื่องจากไม้โกงกางลูกผสมดังกล่าวมีลักษณะการเจริญเติบโตและรากค้ำยันที่ใหญ่ ใบใหญ่

อย ่างช ัดเจน แข็งแรงกว ่าไม ้โกงกางใบเล ็ก  (R. apiculata) และโกงกางใบใหญ่  (R. mucronata)              

ผลการศึกษานี้อุทยานสิ่งแวดล้อมนานาชาติสิริธรได้มีการขยายผลในการติดป้ายให้ความรู้แก่ผู้รับการ

ฝึกอบรม ผู้ร่วมประชุมสัมมนานานาชาติ และนักท่องเที่ยวที่มาเยี่ยมชมป่าชายเลนที่ อุทยานสิ่งแวดล้อม

นานาชาติ สิรินธร ได้รับทราบข้อมูลทางวิชาการในการตรวจพิสูจน์ว่าเป็นลูกผสมจริง โดยใช้ดีเอ็นเอ

เทคโนโลยีจากกรมอุทยานแห่งชาติ สัตว์ป่าและพันธุ์พืช ทำให้สร้างภาพลักษณ์อันดีด้านวิชาการทางด้านงาน

พันธุกรรมไม้ป่าของกรมอุทยานแห่งชาติ สัตว์ป่าและพันธุ์พืช และความร่วมมือทางวิชาการของทั ้งสอง

หน่วยงาน (Changtragoon et al., 2016) 
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บทท่ี 18 

คดนีิติวิทยาศาสตร์โดยใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอ คดีที่ 1: การพิสูจน์ว่าไม้ขี้เลื่อยของกลาง

และไม้ของกลางในที่เกิดเหตุเป็นชนิดเดียวกัน และเป็นไม้หวงห้ามหรือไม ่

คำนำ 

ตามที่ได้รับหนังสือจากสำนักป้องกัน ปราบปราม และควบคุมไฟป่า ส่วนยุทธการด้านป้องกนัและ

ปราบปรามที่ ทส 0904.3/3263 ลงวันที่ 28 กันยายน 2553 เรื่องการตรวจพิสูจน์เนื้อไม้จากตัวอย่างของ

กลางเนื้อไม้และขี้เลื่อยจำนวน 4 ตัวอย่าง ดังนี้ ตัวอย่างที่ 1 คือ ตัวอย่างเนื้อไม้ตรวจเก็บจากจุดกองไม้ในป่า 

ตัวอย่างที่ 2 คือ ตัวอย่างขี้เลื่อยตรวจเก็บจากจุดกองไม้ในป่า ตัวอย่างที่ 3 คือ ตัวอย่างขี้เลื่อยตรวจเก็บจาก

พื้นดินข้างขนำที่พักผู้ต้องหา และตัวอย่างที่ 4 คือ ตัวอย่างขี้เลื่อยตรวจเก็บจากเลื่อยโซ่ยนต์ของกลางในขนำ

ที่พักผู้ต้องหาจากสถานที่เกิดเหตุคดีกระทำผิดเกี่ยวกับการป่าไม้ในเขตอุทยานแห่งชาติเขาสก ตำบลพะแสง 

อำเภอบ้านตาขุน จังหวัด สุราษฎร์ธานี โดยสำนักบริหารพื้นที่อนุรักษ์ 4  (สุราษฎร์ธานี) ส่วนอนุรักษ์และ

ป้องกันทรัพยากร เพื่อต้องการพิสูจน์ว่า วัตถุของกลางเป็นไม้ชนิดเดียวกันหรือไม่ และวัตถุของกลางเปน็ไม้

ชนิดใด จึงได้ทำการส่งตัวอย่างมาให้สำนักวิจัยการอนุรักษ์ป่าไม้และพันธุ์พืช เพื่อตรวจหารหัสพันธุกรรมนั้น 

ในการนี้สำนักวิจัยการอนุรักษ์ป่าไม้และพันธุ์พืชได้มอบหมายให้ผู้เขียนทำการศึกษาวิจัยพันธุกรรมของ

ตัวอย่างดังกล่าว  

วิธีการวินิจฉัยพันธุกรรม 
ได้มีสกัด DNA จากตัวอย่างเนื้อไม้ 1 ตัวอย่าง (ตัวอย่างที่ 1) และขี้เลื่อย 3 ตัวอย่าง (ตัวอย่างที่ 2 

3 และ 4) ด้วยชุดสกัด DNeasy Plant Kit (QIAGEN) แล้วนำดีเอ็นเอที ่สกัดได้มาเพิ ่มปริมาณยีนด้วย       

ไพรเมอร์ ซึ่งเป็นยีนในส่วนของคลอโรพลาสต์จีโนม คือ psbA-trnH  ในการวิเคราะห์ลำดับนิวคลีโอไทด์ของ

ยีนที่ศึกษา จากหลักการของวิธี Chain termination method ใช้ชุด Big Dye Terminator v3.1 Cycle 

Sequencing Kit (Applied Biosystems, USA)  โดยทำพีซีอาร์ซึ่งจะติดฉลากด้วยฟลูออเรสเซนต์ จากนั้น

นำ PCR product ที่ได้ ไป ทำให้บริสุทธิ์ และนำสารละลายที่ได้มาวิเคราะห์ลำดับนิวคลีโอไทด์ โดยใช้เครื่อง

วิเคราะห์ลำดับนิวคลีโอไทด์ ABI PRISM® 3100-Avant Genetic Analyzer (Applied Biosystems, USA)

แล้วจึงวิเคราะห์ผลลำดับนิวคลีโอไทด์โดยการเปรียบเทียบความแตกต่างของลำดับนิวคลโีอไทด์กับฐานข้อมลู

ด ีเอ ็นเอบาร ์โค ้ดที่ ได ้ทำการศ ึกษาไว ้และกับฐานข้อม ูล  gene bank ของโลกที ่ม ีอย ู ่ ในเว ็บไซด์  

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/ 

 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
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ผลการวินิจฉัยพันธุกรรม 

การศึกษาวิจัยตัวอย่างเนื้อไม้ 1 ตัวอย่าง (ตัวอย่างที่ 1) และขี้เลื่อยของกลางจำนวน 3 ตัวอย่าง 

(ตัวอย่างที่ 2 3 และ 4) ซึ่งได้ทำการวิเคราะห์โดยการหาลำดับนิวคลีโอไทด์ในตำแหน่งของดีเอ็นเอและยีน

ส่วนของคลอโรพลาสต์ดีเอ็นเอ คือ Maturase K ยีน และ trnH-psbA spacer region ผลการศึกษาในการ

หาลำดับนิวคลีโอไทด์ใน Maturase K ยีน พบว่าสามารถเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอได้เพียงตัวอย่างที่ 3 และ 4 

แล้ววิเคราะห์ผลลำดับนิวคลีโอไทด์โดยการเปรียบเทียบความแตกต่างของลำดับนิวคลีโอไทด์ กับฐานข้อมูล 

DNA barcode ของไม้ป่าในประเทศไทยที่ได้ทำการศึกษามาก่อนหน้านี้ พบว่าตัวอย่างที่ 3 และ  4 เป็นไม้

ชนิดเดียวกันและมีความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมใกล้เคียงกับไม้ในวงศ์ปอ (STERCULIACEAE) (ภาพที่ 18.1) 

ผลการศึกษาวิจัยในในการหาลำดับนิวคลีโอไทด์ใน trnH-psbA spacer region ของกลางทั้งหมด 

4 ตัวอย่าง พบว่า ตัวอย่างที่ 1 และ 2 เป็นไม้ชนิดเดียวกันและมีความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมใกล้เคียงกับ   

ไม้กฤษณา ส่วน ตัวอย่างที่ 3 และ 4 เป็นไม้ชนิดเดียวกันและมีความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมใกล้เคียงกับไม้ใน

วงศ์ปอ (STERCULIACEAE) ดังนั้นจึงพบว่าตัวอย่างที่ 1 และ 2 เป็นไม้คนละชนิดกับตัวอย่างที่ 3 และ 4 

(ภาพที่ 18.2) (สุจิตรา, 2560) 
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ภาพที่ 18.1 Phylogenetic tree แสดงความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมจากตัวอย่างขี้เลื่อยกับพรรณไม้ที่มีใน 

ฐานข้อมูล (genbank) ในยีน Maturase k (Mat K) (ที่มา: สุจิตรา, 2560) 
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ภาพที่ 18.2 Phylogenetic tree แสดงความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมจากตัวอย่างขี้เลื่อยกับพรรณไม้ที่มีใน

ฐานข ้อม ูล  (genbank) ใน  trnH–psbA ซ ึ ่ งคำนวณตามว ิ ธี  Neighbour Joining  แบบ 

Bootstrap โดยโปรแกรม MEGA4 (ที่มา: สุจิตรา, 2560) 

สรุปผลการวินิจฉัยพันธุกรรม 

1. การศึกษาวิจัยตัวอย่างเนื้อไม้ 1 ตัวอย่าง (ตัวอย่างที่ 1) และขี้เลื่อย 3 ตัวอย่าง (ตัวอย่างที่ 2 3 
และ 4) ซึ่งได้ทำการวิเคราะห์โดยการถอดรหัสพันธุกรรมยีนในส่วนของคลอโรพลาสต์จีโนม คือ psbA-trnH 
ผลการศึกษาจากตัวอย่างของกลางทั้งหมด 4 ตัวอย่าง สามารถถอดรหัสพันธุกรรมได้ 4 ตัวอย่าง พบว่า
ตัวอย่างที่ 1 และ 2 เป็นไม้ชนิดเดียวกันและมีความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมใกล้เคียงกับไม้กฤษณา ส่วน 
ตัวอย่างที่ 3 และ 4 เป็นไม้ชนิดเดียวกันและมีความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมใกล้เคียงกับไม้ในวงศ์ปอ ดังนั้นจึง
พบว่าตัวอย่างที่ 1 และ 2 เป็นไม้คนละชนิดกับตัวอย่างที่ 3 และ 4  

2. ผลการวินิจฉัยพันธุกรรมครั้งนี้ได้จัดส่งรายงานผลเป็นทางการจากกรมอุทยานแห่งชาติ สัตว์ป่า

และพันธุ์พืช ไปยังสำนักบริหารพื้นที่อนุรักษ์ที่ 4 (สุราษฎร์ธานี) ตามหนังสือที่ ทส 0907.7/152 ลงวันที่ 26 

มกราคม 2554 เพื่อดำเนินการต่อไป (สุจิตรา, 2560) 
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บทท่ี 19 

คดีนิติวิทยาศาสตร์โดยใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอ คดีที่ 2: การพิสูจน์ว่าไมม้ะม่วง 

(Mangifera sp.) ของกลางมาจากมะมว่งป่าที่เปน็ไม้หวงห้ามหรือไม่ 

คำนำ 

ตามที่ได้รับหนังสือจากสำนักป้องกัน ปราบปราม และควบคุมไฟป่า ส่วนยุทธการด้านป้องกนัและ

ปราบปราม ที่ ทส 0904.302/1963 ลงวันที่ 8 กรกฎาคม 2558 เรื่องขอให้ตรวจพิสูจน์ไม้ของกลางจาก

ตัวอย่างไม้ของกลาง 1 ตัวอย่าง ดังแสดงในภาพที่ 19.1 เพื่อต้องการพิสูจน์ว่า ไม้ของกลางว่าเป็นไม้หวงห้าม 

ตามบัญชีท้ายพระราชกฤษฎีกากำหนดไม้หวงห้าม พ.ศ. 2530 หรือไม่ อุทยานแห่งชาติรามคำแหงได้ตรวจ

พิสูจน์เบื้องต้น พบว่าเป็นไม้มะม่วง (Mangifera sp.) จึงได้จัดส่งตัวอย่างเนื้อไม้มะม่วงของกลาง ใบมะม่วง

ป่าในอุทยานแห่งชาติรามคำแหงและใบมะม่วงบ้านชนิดละ 1 ตัวอย่าง (มะม่วงน้ำดอกไม้ มะม่วงเขียวเสวย 

มะม่วงพิมเสน มะม่วงโชคอนันต์ มะม่วงเขียวใหญ่ มะม่วงฟ้าลั่น มะม่วงกะล่อนบ้าน มะม่วงเพชรบ้านลาด 

มะม่วงแก้ว และมะม่วงกล้วย) มาเพื่อการศึกษาเปรียบเทียบทางพันธุกรรม ดังแสดงในภาพที่ 19.2 ดังนั้น

เพื่อความถูกต้อง และชัดเจน อุทยานแห่งชาติรามคำแหง จึงได้ทำการส่งตัวอย่างมาให้กรมอุทยานแห่งชาติ 

สัตว์ป่า และพันธุ์พืช เพื่อตรวจหารหัสพันธุกรรม ซึ่งผู้เขียนได้รับมอบหมายตามสายงานในการตรวจวินิจฉัย

พันธุกรรมไม้ของกลางดังกล่าว 

วิธีการวินิจฉัยพันธุกรรม 

ได้มีการสกัด DNA จากตัวอย่างเนื้อไม้และใบไม้ จากตัวอย่างที่ส่งมาดังภาพที่ 19.1 และ 19.2 ด้วย

ชุดสกัด DNeasy Plant Kit (QIAGEN) แล้วนำ ดีเอ็นเอที่สกัดได้มาเพิ่มปริมาณยีนในส่วนของคลอโรพลาสต์

จีโนม คือ trnH-psbA (intergenic spacer) ดังภาพที่ 19.3 แล้วจึงวิเคราะห์ลำดับนิวคลีโอไทด์ของยีนที่

ศ ึกษา จากหล ักการของวิธ ี   Chain termination method ใช ้ช ุด Big Dye Terminator v3.1 Cycle 

Sequencing Kit (Applied Biosystems, USA)  โดยทำพีซีอาร์ซึ่งจะติดฉลากด้วยฟลูออเรสเซนต์ จากนั้น

นำ PCR product ที่ได้ไปทำให้บริสุทธิ์ และนำสารละลายที่ได้มาวิเคราะห์ลำดับนิวคลีโอไทด์ โดยใช้เครื่อง

วิเคราะห์ลำดับนิวคลีโอไทด์ ABI PRISM® 3100-Avant Genetic Analyzer (Applied Biosystems, USA) 

แล้วจึงวิเคราะห์ผลลำดับนิวคลีโอไทด์โดยการเปรียบเทียบความแตกต่างของลำดับนิวคลีโอไทด์ในการ

เปรียบเทียบลำดับนิวคลีโอไทด์ของพืชแต่ละชนิดโดยผ่านโปรแกรม Bioedit , DnaSP4.0 และ Mega 3.1 
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ผลการวินิจฉัยพันธุกรรม 

การศึกษาวิจัยตัวอย่างเนื้อไม้มะม่วงของกลาง 1  ตัวอย่าง ซึ่งได้ทำการวิเคราะห์โดยการหาลำดับ     
นิวคลีโอไทด์ในส่วนของคลอโรพลาสต์ดีเอ็นเอ คือ trnH-psbA spacer region ผลการศึกษาจากตัวอย่างเนื้อ
ไม้มะม่วงของกลาง 1 ตัวอย่างเปรียบเทียบกับไม้มะม่วงป่าที่อุทยานแห่งชาติรามคำแหง จ.สุโขทัย ส่งมา
เปรียบเทียบจำนวน 3 ตัวอย่างและไม้มะม่วงบ้าน ในบริเวณพื้นที่ชาวบ้านที่อยู่ในบริเวณอุทยานแห่งชาติ
ดังกล่าว 10 ตัวอย่างได้แก่ มะม่วงน้ำดอกไม้ มะม่วงเขียวเสวย มะม่วงพิมเสน มะม่วงโชคอนันต์ มะม่วงเขียว
ใหญ่ มะม่วงฟ้าลั่น มะม่วงกะล่อนบ้าน มะม่วงเพชรบ้านลาด มะม่วงแก้ว และมะม่วงกล้วย  พบว่าชิ้นส่วนของ
ดีเอ็นเอของชิ้นมะม่วงของกลางที่ได้จาก PCR product มีขนาดเท่ากับมะม่วงพันธุ์พื้นเมือง (380 bp.) แต่มี
ขนาดต่างจากมะม่วงป่า (680 bp.) และพบว่า Variable nucleotide sites ใน non-coding trnH-psbA 
spacer region ในคลอโรพลาสดีเอ็นเอของชิ้นไม้มะม่วงของกลางเหมือนกับของมะม่วงบ้านและต่างจาก
มะม่วงป่า นอกจากนี้ตัวอย่างไม้ของกลางมีความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมใกล้เคียงกับมะม่วงบ้านและพบว่า 
species specific variable nucleotide site ของมะม่วงป่า (Mangifera spp.) ในส่วนของคลอโรพลาสต์ 
จีโนม คือ trnH-psbA (intergenic spacer) มีทั้งหมด 44 ตำแหน่ง มีการเปลี่ยนแปลงลำดับเบสแบบ point 
mutation ในร ูปแบบ transitions คือม ีการแทนที ่ เบส purine ด้วย เบส purine หรือ แทนที ่ เบส 
pyrimidine ด้วยเบส pyrimidine เช่น A ↔ G และ C ↔ T และมีการเปลี่ยนแปลงลำดับเบสแบบ point 
mutation ในรูปแบบ transversion คือมีการแทนที่เบส purine ด้วย เบส pyrimidine หรือ แทนที่เบส 

ภาพที่ 19.1 ท่อนไม้ของกลางตอ้งสงสัย 

ภาพที่ 19.2 ตัวอย่างใบมะม่วงป่า (Mangifera spp.) จากอุทยานแห่งชาติรามคำแหง 
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pyrimidine ด้วยเบส purine เช่น  A ↔ T , C ↔ G, A ↔ C และ T ↔ G รายละเอียดผลการศึกษาความ
แตกต่างของลำดับนิวคลีโอไทด์และความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม ได้แสดงใน Changtragoon et al. (2017) 

สรุปผลการวินิจฉัยพันธุกรรม 

1. การศึกษาวิจัยตัวอย่างเนื้อไม้ของกลางต้องสงสัยจำนวน 1 ตัวอย่าง ซึ่งได้ทำการวิเคราะห์โดย
การถอดรหัสพันธุกรรมยีนในส่วนของคลอโรพลาสต์จีโนม คือ psbA-trnH พบว่าตัวอย่างเนื้อไม้ของกลางมี
ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมใกล้เคียงกับไม้มะม่วงที่เป็นมะม่วงบ้าน  

2. ได้จัดส่งรายงานผลการวินิจฉัยพันธุกรรมอย่างเป็นทางการจากกรม อุทยานแห่งชาติ สัตว์ป่า 
และพันธุ์พืช ไปยัง สำนักบริหารพื้นที่อนุรักษ์ที่ 14 (ตาก) ที่ ทส 0924.5/2232 ลงวันที่ 26 มิถุนายน 2558 
เพื่อดำเนินตามขั้นตอนต่อไป 
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บทท่ี 20 
คดีนิติวิทยาศาสตร์โดยใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอ คดีที่ 3: การพิสูจน์ตัวอย่างเนื้อไม้ของกลางว่า

เป็นไม้พะยูง (Dalbergia cochinchinensis) หรือไม้บุนนาค/นากบุด (Mesua ferrea)  

โดยใช้วิธีพิสูจน์ลักษณะทางกายวิภาคภายใต้กล้องสเตอริโอไมโครสโคป (Stereo 

Microscope) และถอดรหัสพันธุกรรม 

คำนำ 

ด้วยสำนักบริหารพื้นที่อนุรักษ์ที ่ 6 (สงขลา) มีหนังสือ ด่วนที่สุด ที่ ทส 0916.303/4961 ลงวันที่ 22 

มิถุนายน 2560 รายงานว่า คณะกรรมการตรวจสอบข้อเท็จจริง ตามคำสั่งสำนักบริหารพื้นที่อนุรักษ์ที่ 6 ที่ 140/2560 

ลงวันที่ 5 พฤษภาคม พ.ศ. 2560 ได้ทำการตรวจสอบไม้ของกลางที่เจ้าหน้าที่อุทยานแห่งชาติเขาปู่-เขาย่า ตรวจยึด

เมื่อวันที่ 29 พฤษภาคม 2556 คือไม้พะยูง (Dalbergia cochinchinensis) ท่อน จำนวน 9 ท่อน ปริมาตร 0.58 

ลูกบาศก์เมตร คดีอาญาที่ 287/2556 ยึดทรัพย์ที่ 109/2556 ของสถานีตำรวจภูธรนาโยงซึ่งเก็บรักษาไว้  ณ ที่ทำการ

หน่วยพิทักษ์อุทยานแห่งชาติ ที่ ขป.3 (บ้านน้ำราบ) และคณะกรรมการฯ ได้ลงความเห็นร่วมกันว่าไม้ของกลาง

ดังกล่าวไม่น่าจะเป็นไม้พะยูง (D. cochinchinensis) ตามที่เจ้าหน้าที่ตรวจยึดไว้ แต่น่าจะเป็นชนิดไม้นากบุด ดังนั้น 

เพื่อให้เกิดความชัดเจนเกี่ยวกับไม้ของกลางดังกล่าว เห็นควรให้ผู้เชี่ยวชาญทางด้านพิสูจน์เนื้อไม้ของกลางดังกล่าว มา

พิสูจน์เนื้อไม้ของกลางว่าเป็นไม้ชนิดใดจะได้แจ้งให้อุทยานเขาปู่ -เขาย่า ได้รายงานและดำเนินการต่อไป ซึ่งผู้เขียน

ได้รับมอบหมายตามสายงานให้ตรวจพิสูจน์ไม้ของกลางดังกล่าว 

วิธีการวินิจฉัยพันธุกรรม 

 เนื่องจากเนื้อไม้ที่ส่งมาวินิจฉัยชนิดพันธุ์มีลักษณะมียางเหนียวในเนื้อไม้ซึ่งยากต่อการสกัดดีเอ็นเอจึงได้

ทำการศึกษาลักษณะทางกายวิภาคของไม้ร่วมด้วยดังนี้ 

1. วิเคราะห์ลักษณะทางกายวิภาคของไม้ standard โดยเปรียบเทียบและอ้างอิงจาก อุทารัตน์ และ คณะ 

(2559) ได้แก่ ไม้พะยูง (D. cochinchinensis Pierre) และไม้บุนนาค/นากบุด (Mesua ferrea Linn.) ภายใต้

กล้องสเตอริโอไมโครสโคป (Stereo Microscope) ขนาด 500 µm พบว่า ลักษณะทางกายวิภาคของไม้พะยูง            

(D. cochinchinensis) พบว่าพอร์ส่วนมากเป็นพอร์เดี่ยว (solitary pore) พอร์แฝด (multiple pore) มีน้อย แบบ

ของการเรียงตัวไม่เด่นชัด การกระจายเป็นแบบ กระจัดกระจาย (diffuse pore) พอร์ใหญ่ทางภายในพอร์มีสาร

ตกค้าง (deposit) เป็นบางพอร์ เส้นเรย์เห็นไม่ค่อยชัด พาเรงคิมาเป็นแบบ พาเรงคิ มาแบบปีก (aliform 

parenchyma) และ พาเรงคิมาแบบปีกต่อ (confluent parenchyma) มีลายริ้ว (ripple mark) ดังภาพที่ 20.1 

ส่วนลักษณะทางกายวิภาคของไม้บุนนาค/นากบุด (Mesua ferrea) พบว่าพอร์ เป็นแบบพอร์เดี่ยว (solitary pore) 

ส่วนมากพอร์แฝด (multiple pore) มีน้อย การเรียงเป็นแบบพอร์เฉียง (pore oblique) การกระจายเป็นแบบ 

กระจัดกระจาย (diffuse pore) พอร์ใหญ่ทางภายในพอร์มีไทโลส (tylose) เกือบทุกพอร์ และ มีสารตกค้าง 
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(deposit) เป็นบางพอร์ เส้นเรย์เห็นชัด พาเรงคิมาเป็นแบบพาเรงคิมาไม่ติดพอร์ (metatracheal parenchyma) 

ดังภาพที่ 20.1 

 

ภาพที่ 20.1 ภาพถ่ายทางกายวิภาคภายใต้กล้องสเตอริโอไมโครสโคป (Stereo Microscope) กำลังขยาย 500 

µm ของไม้  standard ของไม ้พะย ูง (Dalbergia cochinchinensis) (ซ้าย) และไม ้บ ุนนาค/         

นากบุด (Mesua ferrea) (ขวา) 

2. ถอดรหัสพันธุกรรมในส่วนของคลอโรพลาสต์ดีเอ็นเอ คือ psbA-trnH spacer region  

สกัด DNA จากตัวอย่างเนื้อไม้ด้วยชุดสกัด DNeasy Plant Kit (QIAGEN) แล้วนำ ดีเอ็นเอที่สกัดได้มาเพิ่มปริมาณยีน

ในส่วนของคลอโรพลาสต์จีโนม คือ psbA-trnH (intergenic spacer) แล้วจึงวิเคราะห์ลำดับนิวคลีโอไทด์ของยีนที่

ศึกษา จากหลักการของวิธี Chain termination method ใช้ชุด Big Dye Terminator v3.1 Cycle Sequencing Kit 

(Applied Biosystems, USA) โดยทำพีซีอาร์ซึ่งจะติดฉลากด้วยฟลูออเรสเซนต์ จากนั้นนำ PCR product ที่ได้ ไปทำ

ให้บริสุทธิ์ และนำสารละลายที่ได้มาวิเคราะห์ลำดับนิวคลีโอไทด์ โดยใช้เครื ่องวิเคราะห์ลำดับนิวคลีโอไทด์ ABI 

PRISM® 3100-Avant Genetic Analyzer (Applied Biosystems, USA) แล้วจึงวิเคราะห์ผลลำดับนิวคลีโอไทด์โดย

การเปรียบเทียบความแตกต่างของลำดับนิวคลีโอไทด์ในการเปรียบเทียบลำดับนิวคลีโอไทด์ของพืชแต่ละชนิดโดยผ่าน

โปรแกรม Bioedit , DnaSP4.0 และ Mega 3.1 

ผลการวินิจฉัยพันธุกรรม 

1. ผลการพิสูจน์ตัวอย่างเนื้อไม้ของกลาง 9 ตัวอย่าง โดยการพิสูจน์ลักษณะทางกายวิภาคภายใต้กล้อง   

สเตอริโอไม-โครสโคป (Stereo Microscope) พบว่าลักษณะทางกายวิภาคของไม้ของกลางทั้ง 9 ตัวอย่าง มี

ลักษณะทางกายภาพตรงกับไม้บุนนาค/นากบุด (Mesua ferrea) คือ พอร์ เป็นแบบ พอร์เดี่ยว (solitary pore) 

ส่วนมาก พอร์แฝด (multiple pore) มีน้อย การเรียงเป็นแบบ พอร์เฉียง (pore oblique) การกระจายเป็นแบบ 

กระจัดกระจาย (diffuse pore) พอร์ใหญ่ ทางภายในพอร์มีไทโลส (tylose) เกือบทุกพอร์ และ มีสารตกค้าง 

(deposit) เป็นบางพอร์ เส้นเรย์เห็นชัด พาเรงคิมาเป็นแบบ พาเรงคิมาไม่ติดพอร์ (metatracheal parenchyma) 

ดังภาพที่ 20.2 
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ภาพที่ 20.2 ภาพถ่ายทางกายวิภาคภายใต้กล้องสเตอริโอไมโครสโคป (Stereo Microscope) กำลังขยาย       

500 µm ของตัวอย่างไม้ของกลาง 9 ตัวอย่าง 

2. ผลการศึกษาวิจัยตัวอย่างเนื้อไม้ของกลาง ซึ่งได้ทำการวิเคราะห์โดยการหาลำดับนิวคลีโอไทด์ในส่วน

ของคลอโรพลาสต์ดีเอ็นเอ คือ trnH-psbA spacer region ผลการศึกษาจากตัวอย่างเนื้อไม้ของกลาง 1 ตัวอย่าง

เปรียบเทียบกับลำดับนิวคลีโอไทด์ของไม้ฐานข้อมูลค ือ ไม้บ ุนนาค/นากบุด (Mesua ferrea) ไม้พะยูง                     

(D. cochinchinensis) ไม้ชิงชัน (Dalbergia oliveri) กระพี้เขาควาย พบว่า Variable nucleotide sites ใน non-

coding trnH-psbA spacer region ในคลอโรพลาสดีเอ็นเอของชิ้นไม้ของกลางเหมือนกับไม้บุนนาค/นากบุด 

(Mesua ferrea) (ภาพที่ 20.3) นอกจากนี้ตัวอย่างไม้ของกลางมีความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมตรงกับไม้บุนนาค/

นากบุด (Mesua ferrea) (ภาพที่ 20.4) 

ตัวอย่างที ่5 

ตัวอย่างที ่1  ตัวอย่างที ่2 

ตัวอย่างที ่4 

ตัวอย่างที ่7 

ตัวอย่างที ่6 

ตัวอย่างที ่8 ตัวอย่างที ่9 

ตัวอย่างที ่3 
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ภาพที่ 20.3 ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของไม้ป่าโดยแสดงความสัมพันธ์ที่จำเพาะกับดีเอ็นเอบาร์โค้ดของไม้ของ

กลาง  (MF7) ไม้บ ุนนาค/นากบุด (Mesua ferrea) ก ับไม ้พะย ูง  (Dalbergia cochinchinensis)         

ไม้ชิงชัน (D. oliveri) กระพี้เขาควาย (D. cultrata) ไม้ประดู่ (Pterocarpus macrocarpus) 

 

 

 

 

 

 

ภาพที่ 20.4 Phylogenetic tree แสดงความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของไม้ของกลางเทียบกับไม้ชิงชัน (Dalbergia 

oliveri) ไม้พะยูง (D. cochinchinensis) ไม้ประดู ่ (Pterocarpus macrocarpus) และไม้บุนนาค/

นากบุด (Mesua ferrea) ในส่วนของชิ้นดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH กับ psbA ซึ่งคำนวณตามวิธี 

Neighbour Joining แบบ Bootstrap โดยโปรแกรม MEGA4 ซึ ่งแสดงให้เห็นว่าไม้ของกลางมี

ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมตรงกับไม้บุนนาค/นากบุด (Mesua ferrea) 
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Dalbergia cultrata . T C - . . T T . C . T . . T G . . . C C C A . C C . . . C T . . - - - - - - - - - . . . - - . A . G . A A C G . G . . . . . - - . . . . .
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Dalbergia oliveri A G . . A G . . . . G A . A . A G A A . . . - . . . T . . C . . . - - - - - - -
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 Dalbergia oliveri

 Dalbergia cultrata

 Dalbergia cochinchinensis

 Pterocarpus indicus

 Mesua ferrea

 MF7 psbA+trnH

0.05

ชิงชัน (Dalbergia oliveri) 

กระพ้ีเขาควาย (Dalbergia cultrata) 
 

ชิ้นไม้ของกลาง  

ประดู ่(Pterocarpus macrocarpus) 

พะยูง (Dalbergia cochinchinesis) 
cochinchinensis) 

บุนนาค/นากบุด (Mesua ferrea) 
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สรุปผลการวินิจฉัยพันธุกรรม 

1. การศึกษาวิจัยตัวอย่างชิ้นไม้จำนวน 9 ตัวอย่าง ซึ่งได้ทำการวิเคราะห์ลักษณะทางกายวิภาคของไม้ 

standard โดยเปรียบเทียบและอ้างอิงจาก อุทารัตน์ และ คณะ (2559) ได้แก่ ไม้พะยูง (D. cochinchinensis) 

และไม้บุนนาค/นากบุด (Mesua ferrea) ภายใต้กล้องสเตอริโอไมโครสโคป (Stereo Microscope) ขนาด 500 

µm พบว่าเป็นไม้บุนนาค/นากบุด (Mesua ferrea) ไม่ใช่ไม้พะยูง (D. cochinchinensis) 

2. จากผลการศึกษาวิจัยตัวอย่างเนื้อไม้ของกลางจากการหาลำดับนิวคลีโอไทด์ในส่วน  trnH-psbA 

spacer region พบว่าดีเอ็นเอของชิ้นไม้ของกลางเหมือนกับไม้บุนนาค/นากบุด (Mesua ferrea) 

3. ผลการวินิจฉัยพันธุกรรมครั้งนี้ได้จัดส่งรายงานผลเป็นทางการจากกรมอุทยานแห่งชาติ สัตว์ป่าและ

พันธุ์พืช ไปยังสำนักบริหารพื้นที่อนุรักษ์ที่ 6 (สงขลา) ตามหนังสือที่ ทส 0907.7/2535 ลงวันที่ 18 ตุลาคม 2560 

เพื่อดำเนินในส่วนที่เก่ียวข้องต่อไป 
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บทท่ี 21 

คดีนิติวิทยาศาสตร์โดยใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอ คดีที่ 4: การพิสูจน์ว่าไม้สกั  
(Tectona grandis) ของกลางที่ถกูจับกุมเป็นไม้สกัที่ถูกตัดมาจากสวนป่าหรือไม่ 

คำนำ 
สำนักงานทรัพยากรธรรมชาติและสิ่งแวดล้อมจังหวัดพิจิตรเมื่อปี 2557 ได้มีการประสานและขอ

ความอนุเคราะห์มายังกรมอุทยานแห่งชาติ สัตว์ป่าและพันธุ์พืช พร้อมส่งเนื้อเยื่อไม้สัก จำนวน 6 ชิ้น และ
เก็บเนื้อเยื่อที่ตอไม้สักในสวนป่า จำนวน 5 ตอ มาเพื่อให้ทำการตรวจพิสูจน์ DNA เนื้อเยื่อไม้สัก ในการ
พัฒนาเทคนิคว่าสามารถดำเนินการได้หรือไม่ ซึ่งผู้เขียนได้รับมอบหมายตามสายงาน ให้ตรวจพิสูจน์ไม้ของ
กลางดังกล่าว 
วิธีการวินิจฉัยพันธุกรรม 

สกัดดีเอ็นเอจากชิ้นไม้สัก (Tectona grandis) ของกลางจำนวน 6 ชิ้นและเนื้อไม้จากตอที่ถูก
ลักลอบตัดจำนวน 5 ตอ ดังภาพที่ 21.1 ตามวิธีที ่ประยุกต์มาจากวิธีการสกัดของ Doyle and  Doyle 
(1990) และ Changtragoon  et  al. (1996a) แล้วนำมาละลายใน 1X TE buffer (10 mM Tris–HCl,     
1 mM EDTA, pH 8.0) 50-100 ไมโครลิตร เก็บสารละลายดีเอ็นเอไว้ที่ตู้ –20 องศาเซลเซียส วัดคุณภาพ
และปริมาณของสารละลายดีเอ็นเอ  ด้วยวิธีอะกาโรสเจลอีเล็กโตรโฟริซีส (agarose gel electrophoresis) 
โดยใช้อะกาโรสเจลที่มีความเข้มข้น 0.8%  และนำแผ่นเจลไปส่องดูภายใต้แสงอัตราไวโอเลต  เปรียบเทียบ
ความเข้มข้นกับดีเอ็นเอมาตรฐานขนาด 1 kb แล้วบันทึกภาพ แล้วนำดีเอ็นเอที่สกัดได้มาเพิ่มปริมาณยีนด้วย    
ไพรเมอร์มาวิเคราะห์โดยเครื ่องหมาย  ดีเอ็นเอชนิดไมโครแซทเทลไลท์ (microsatellite markers) 4 
เครื่องหมายดีเอ็นเอ โดยใช้ Taq DNA polymerase (Qiagen, Germany) นำสารละลายทั้งหมดเข้าเครื่อง
เพิ่มปริมาณชิ้นดีเอ็นเอ โดยใช้โปรแกรมดังนี้  94 องศาเซลเซียส 3 นาที 94 องศาเซลเซียส 30 วินาที ที่
อุณหภูมิ 50 หรือ 55 หรือ 60 องศาเซลเซียส ตามอุณหภูมิของ annealing ของไพรเมอร์ 30 วินาที และ 
72 องศาเซลเซียส 1 วินาที จำนวน 35 รอบ วิเคราะห์โดยวิธีการติดสีฟลูออเรสเซ็น หลังจากนั้นวิเคราะห์
จำนวนอัลลีลเฉลี่ยต่อตำแหน่ง (number  of  allele  per  locus, N) และวิเคราะห์ลักษณะพันธุกรรมของ
แต่ละตัวอย่าง การจัดแผนผังความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมโดยใช้โปรแกรม POPGENE  version 1.31 (Yeh 
et al., 1999) และ TFPGA version 1.3 (Miller, 1997) 



186 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ภาพที่ 21.1 ตัวอย่างชิ้นไม้สัก (Tectona grandis) ของกลางที่ทำการศึกษา  
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ผลการวินิจฉัยพันธุกรรม 

ผลการศึกษาโดยใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอไมโครเซทเทลไลท์ 4 ตำแหน่ง  โดยการหาค่าระยะห่าง
ระหว่างพันธุกรรมเพื่อเปรียบเทียบความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม ได้แสดงในตารางที่ 21.1 และภาพที่ 21.2 
ตามลำดับ พบว่า 

1.ไม้ท่อนหมายเลข 1491 และ 1507 มีความเหมือนทางพันธุกรรมกับตอที่ 1 

 2. ไม้ท่อนหมายเลข 1410 และ 1452 มีความเหมือนทางพันธุกรรมกับตอที่ 3    

3. ไม้ท่อนหมายเลข 1511 มีความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมกับตอที่ 2  

 4. ตอที่ 4 มีความเหมือนทางพันธุกรรมกับตอที่ 5  

 5. ไม้ท่อนหมายเลข 1418 มีความแตกต่างทางพันธุกรรมจากตอที่ 1 – 5 และไม้ท่อนที่เหลือ 
 
ตารางที่ 21.1 แสดงค่าระยะห่างระหว่างพนัธุกรรม (genetic distance) ของสัก (Tectona grandis)    

11 ประชากร 
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ภาพที่ 21.2 การเปรียบเทียบความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของไม้สัก (Tectona grandis) 

สรุปผลการวินิจฉัยพันธุกรรม 

1. การตรวจพิสูจน์ตรวจพิสูจน์ DNA เนื้อเยื่อไม้สัก โดยใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดไมโครแซทเทลไลท์ 

4 เครื่องหมายดีเอ็นเอ พบว่าท่อนไม้ของกลางมีลักษณะทางพันธุกรรมตรงกับตอไม้สัก (Tectona grandis) 

ในสวนป่า  

2. รายงานผลการวินิจฉัยพันธุกรรมได้จัดส่งอย่างเป็นทางการจากกรม อุทยานแห่งชาติ สัตว์ป่า 

และพันธุ์พืช ไปยังหน่วยงานที่ร้องขอเพื่อดำเนินตามขั้นตอนต่อไป 
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บทท่ี 22  

คดีนิติวิทยาศาสตร์โดยใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอ คดีที่ 5: การวินิจฉัยว่าชิ้นไม้ของกลาง 

142 ชิ้น ว่ามาจากต้นใดต้นหนึ่งของไม้พะยูง (Dalbergia cochinchinensis)            

ที่ถูกลักลอบตัดหรือไม ่

คำนำ 

ตามหนังสือสถานีตำรวจภูธรบ้านแท่น จังหวัดชัยภูมิ  ที ่ ตช.0018(ชย)(16)/1936 ลงวันที่ 21 
สิงหาคม 2558 เรื่อง ขอทราบผลการตรวจพิสูจน์เปรียบเทียบเนื้อเยื่อชิ้นไม้ของกลาง การพิสูจน์ตัวอย่าง  
ชิ้นไม้พะยูง (Dalbergia cochinchinensis) ของกลางที่เก็บรวบรวมได้จากบริเวณเถียงนาท้องที่ตำบล สระพัง 
อำเภอ บ้านแท่น จังหวัด ชัยภูมิ จำนวน 142 ชิ้น ดังแสดงในภาพ 22.1 โดยการวิเคราะห์ผลทางดีเอ็นเอ
เปรียบเทียบว่าเศษชิ้นไม้ของกลางดังกล่าวว่า เป็นต้นเดียวกับตอของไม้พะยูง (D. cochinchinensis) ซึ่งถูก
ลักลอบตัดจากอุทยานแห่งชาติน้ำพอง จ.ขอนแก่น ที่ปรากฏในบริเวณที่เกิดเหตุหรือไม่ ซึ ่งผู ้เขียนได้รับ
มอบหมายตามสายงานให้ตรวจพิสูจน์พันธุกรรมไม้ของกลางดังกล่าว 

วิธีการวินิจฉัยพันธุกรรม 

ได้มีการสกัดดีเอ็นเอจากชิ้นไม้พะยูง (Dalbergia cochinchinensis) ของกลางจำนวน 142 ชิ้น 
(ภาพที่ 22.1) เนื้อไม้จากตอที่ถูกลักลอบตัดจำนวน 3 ตอ และใบของไม้พะยูง  (D. cochinchinensis) จาก
อุทยานแห่งชาติน้ำพอง จ.ขอนแก่นจำนวน 15 ต้น สกัดดีเอ็นเอใช้ตามวิธีที่ประยุกต์มาจากวิธีการสกัดของ 
Doyle and  Doyle (1990) และ Changtragoon et al. (1996a) แล้วนำมาละลายใน 1X TE buffer (10 
mM Tris–HCl, 1 mM EDTA, pH 8.0) 50-100 ไมโครลิตรเก็บสารละลายดีเอ็นเอไว้ที่ตู้ –20 องศาเซลเซียส
วัดคุณภาพและปริมาณของสารละลายดีเอ็นเอด้วยวิธ ีอะกาโรสเจลอีเล็กโตรโฟริซีส ( agarose gel 
electrophoresis) โดยใช้อะกาโรสเจลที่มีความเข้มข้น 0.8% และนำแผ่นเจลไปส่องดูภายใต้แสงอัตราไวโอเลต  
เปรียบเทียบความเข้มข้นกับดีเอ็นเอมาตรฐานขนาด 1 kb แล้วบันทึกภาพ แล้วนำดีเอ็นเอที่สกัดได้มาเพิ่ม
ปริมาณยีนด้วยไพรเมอร์การวิเคราะห์ดีเอ็นเอโดยเทคนิคไมโครแซทเทลไลท์เพื่อพิสู จน์เอกลักษณ์ในชิ้น     
ไม้พะยูง (D. cochinchinensis) ของกลางเปรียบเทียบกับเนื้อไม้จาก 3 ตอ 

นำสารละลายดีเอ็นเอที่เจือจางให้มีความเข้มข้น 50 นาโนกรัมต่อไมโครลิตร มาวิเคราะห์โดยเครื่องหมาย  
ดีเอ็นเอชนิดไมโครแซทเทลไลท์ (microsatellite markers) 9 เครื่องหมายดีเอ็นเอ โดยใช้ Taq DNA polymerase 
(Qiagen, Germany) นำสารละลายทั ้งหมดเข้าเครื ่องเพิ ่มปริมาณชิ ้นดีเอ ็นเอ โดยใช ้โปรแกรมดังนี้  94              
องศาเซลเซียส 3 นาที 94 องศาเซลเซียส 30 วินาที ที่อุณหภูมิ 50 หรือ 55 หรือ 60 องศาเซลเซียส ตามอุณหภูมิ
ของ annealing ของไพรเมอร์ 30 วินาที และ 72 องศาเซลเซียส 1 วินาที จำนวน 35 รอบ วิเคราะห์โดยวิธีการติดสี
ฟลูออเรสเซ็น หลังจากนั้นวิเคราะห์จำนวนอัลลีลเฉลี่ยต่อตำแหน่ง (number  of  allele  per  locus, N) และ
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วิเคราะห์ลักษณะพันธุกรรมของแต่ละตัวอย่าง การจัดแผนผังความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมโดยใช้โปรแกรม 
POPGENE version 1.31 (Yeh et al., 1999) และ TFPGA version 1.3 (Miller, 1997) 

ภาพที่ 22.1 ตัวอย่างชิ้นไม้พะยูงที่ใช้ในการพิสูจน์ลายพิมพ์ดีเอ็นเอ 

ผลการศึกษาวินิจฉัยพันธุกรรม 

ผลการพิสูจน์ตัวอย่างไม้พะยูง (D. cochinchinensis) ของกลาง โดยการวิเคราะห์ผลทางดีเอ็นเอ
เปรียบเทียบว่าเศษชิ้นไม้ของกลางดังกล่าวว่า เป็นต้นเดียวกับตอที่ปรากฏในบริเวณที่เกิดเหตุหรือไม่  

จากการวิเคราะห์ผลทางดีเอ็นชิ้นไม้พะยูง (D. cochinchinensis) ของกลางจำนวน 142 ชิ้น มีตัวอย่าง
ชิ้นไม้ที่สามารถสกัดดีเอ็นเอและทำการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอใน 1-9 เครื่องหมายดีเอ็นเอได้มี 64 ตัวอย่าง 
และเมื่อนำตัวอย่างชิ้นไม้ทั้ง 64 ตัวอย่างมาทำการเปรียบเทียบลักษณะทางพันธุกรรมกับตัวอย่างตอไม้      
3 ตอที่อยู่ในบริเวณที่เกิดเหตุพบว่า  

1. จากการศึกษาในเคร่ืองหมายดีเอ็น 9 เครื่องหมายมี 5 เคร่ืองหมายดีเอ็นเอที่สามารถแยกตอไม้ทั้ง 
3  ตอออกจากกันได้ 

2. มีตัวอย่างชิ้นไม้ 2 ตัวอย่างคือ ตัวอย่างชิ้นไม้เลขที่ 29 และ 30 มีลักษณะทางพันธุกรรมที่
เหมือนกับตัวอย่างตอไม้ที่ 1 (ตารางที่ 22.1 และ ภาพที่ 22.1)  

3. ตัวอย่างชิ้นไม้ 61 ตัวอย่าง มีลักษณะทางพันธุกรรมไม่เหมือนตอไม้ทั้ง 3 ตอ คือชิ้นไม้หมายเลข  
3, 7, 8, 9, 10, 11, 12, 13, 14, 15, 16, 17, 24, 25, 27, 31, 32, 33, 34, 35, 39, 40, 41, 42, 47, 48, 
51, 53, 54, 55, 57, 60, 61, 62, 63, 64, 65, 66, 67, 71, 72, 73, 74, 75, 76, 77, 78,79, 81, 84, 90, 
91, 92, 103, 131, 133, 134, 137, 138, 140  

4. มีตัวอย่างชิ้นไม้ 3 ตัวอย่างที่มีลักษณะทางพันธุกรรมใกล้ชิดกับตอไม้ที่ 1 คือ ตัวอย่างชิ้นไม้
หมายเลข 43, 49, 36 และ93 (ตารางที่ 22.1 และ ภาพที่ 22.1) 
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ตารางที่ 22.1 แสดงลักษณะทางพันธุกรรมของชิ้นไม้พะยูง (Dalbergia cochinchinensis) ของกลาง 

และตอไม้พะยูง (D. cochinchinensis) จากการวิเคราะห์ไมโครแซทเทลไลท์ 9 ตำแหน่ง    

ตัวอย่าง 
Genotype in 9 loci 

(COC_011)  (COC_08)  (COC_06) (COC_05)  (DELB_18) (COC_018) (COC_07)  (DL4)  (DELB_120) 

stump 1 11 23 11 11 12 11 11 33 11 

stump 2 12 12 11 11 12 11 12 33 11 

stump 3 34 13 11 13 22 11 13 33 11 

3 11 23 11 11 22 11 11 33 11 

8 11 23 11 11 22 11 11 33 11 

9 11 23 11 11 22 11 11 33 11 

10 11 23 11 11 22 11 11 33 11 

11 11 23 11 11 12 11 11 13 11 

12 11 23 11 11 22 11 00 33 11 

13 11 23 11 00 11 22 00 00 00 

15 11 23 11 11 11 11 00 33 00 

16 11 23 11 11 22 11 11 33 11 

24 11 23 11 11 22 11 11 33 11 

25 11 23 11 11 11 11 12 33 11 

29 11 23 11 11 12 11 11 33 11 

30 11 23 11 11 12 11 11 33 11 

31 11 23 11 00 00 00 11 11 11 

32 11 23 11 11 12 00 11 00 11 

34 11 23 11 11 22 11 11 00 11 

35 11 23 11 11 22 11 11 00 11 

36 11 23 11 13 00 00 11 00 11 

39 11 23 11 11 22 11 11 33 11 

40 11 23 11 11 22 11 11 33 11 

41 11 23 11 00 00 00 11 23 11 

42 11 23 11 11 22 11 11 33 11 

43 11 23 11 00 00 16 11 33 11 

49 11 23 11 00 00 00 11 33 11 

51 11 23 11 00 00 00 11 23 11 

57 11 23 11 11 00 00 11 23 00 

60 11 23 11 11 00 00 11 23 00 

61 11 23 11 11 11 11 12 33 11 

63 11 23 11 11 12 00 11 23 00 

64 11 23 11 11 12 00 11 23 11 

65 11 23 11 11 12 00 11 22 00 

66 11 23 11 11 11 00 11 23 00 

67 11 23 11 11 12 00 11 22 00 

71 11 23 11 11 00 00 11 23 00 

73 11 23 11 11 22 00 00 22 00 

74 11 23 11 11 00 00 11 22 00 

92 11 23 11 11 12 00 11 22 11 

93 11 23 11 11 11 00 11 33 11 

 

ที่มา: สุจิตรา, 2560 



192 
 

ภาพที่ 22.2 การวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมมีเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดไมโครแซทเทลไลท์ 3 
ตำแหน่ง ในชิ้นไม้ของกลางของไม้พะยูง (Dalbergia cochinchinensis) เปรียบเทียบกับตอ
ไม้ 3 ตอ ที่ถูกลักลอบตัดอย่างผิดกฎหมาย และต้นพะยูง (D. cochinchinensis) 7 ต้นจาก 
อุทยานแห่งชาติน้ำพอง จ.ขอนแก่น ได้แสดงให้เห็นว่าไม้ชิ ้นที่  23 และ 30 มีลักษณะ
พันธุกรรมตรงกับ ตอไม้ที่ถูกลับลอบตัดตอที่ 1 (ที่มา: สุจิตรา, 2560) 
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สรุปผลการวินิจฉัยพันธุกรรม 
พิสูจนไ์ด้ว่าชิ้นไม้ของกลาง 2 ชิน้มีลักษณะทางพนัธุกรรมตรงกับไม้พะยูงต้นหนึ่งที่ถูกลักลอบตดั 

1. พิสูจน์ได้ว่าชิ้นไม้ของกลาง 2 ชิ้นมีลักษณะทางพันธุกรรมตรงกับไม้พะยูง (D. cochinchinensis) 
ต้นหนึ่งที่ถูกลักลอบตัด (สุจิตรา, 2560) 

2.ผลการวินิจฉัยพนัธุกรรมได้ส่งอย่างเป็นทางการโดย กรมอุทยานแห่งชาติ สัตวป์่า และพนัธุ์พชื 
ไปยัง สถานตีำรวจภูธรบา้นแทน่ เมื่อวันที่ 17 ธันวาคม 2558 เลขหนังสือ ที่ ทส 0907.7/26721 เพื่อ
ดำเนินการในส่วนที่เก่ียวข้องต่อไป 

3. เมื่อวันที่ 19 มกราคม 2564 ได้รับรายงานจาก นายอภิเดช หมื่นน้อย ผู้อำนวยการส่วนอนุรักษ์
และป้องกันทรัพยากร สำหรับบริหารพื้นที่อนุรักษ์ที่ 8 (ขอนแก่น)  ว่าคดีนี้ได้สิ้นสุดแล้ว และผู้ต้องหารับ
สารภาพในชั้นศาล ศาลจึงได้พิพากษาให้รอลงอาญาจำเลย ปรับผู้ต้องหา 5,000 บาท และริบของกลาง   
และหลังจากนั้นมาก็ไม่พบการตัดไม้พะยูงในพื้นอุทยานแห่งชาตินี้ที่อีกเลย 
          จะเห็นได้ว่าผลจากการศึกษาด้วยกระบวนการทางวิทยาศาสตร์สามารถนำไปขยายผลในการ
ดำเนินการทางกฎหมายและป้องปรามไม่ให้มีการทำผิดกฎหมายได้อีกในอนาคต 
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บทท่ี 23  

คดีนิติวิทยาศาสตร์โดยใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอ คดีที่ 6: กิ่งไม้พะยูง (Dalbergia 

cochinchinensis) ของต้นพะยูงต้องสงสยัมีพันธกุรรมตรงกับราก กิ่งที่งอกของ 

ไม้พะยูงที่คาดว่าถูกลักลอบล้อมต้นไปปลูกอีกที่หรอืไม่ 

คำนำ 

 ได้มีการประสานขอความร่วมมือจากสถานีตำรวจในต่างจังหวัดโดยให้มีการส่งของกลางตรวจ
พิสูจน์ ไม้ของกลางจากตัวอย่างไม้ของกลาง 4 รายการ  

รายการที่ 1. กิ่งไม้พะยูง (Dalbergia cochinchinensis) ที่เก็บจากต้นพะยูง (D. cochinchinensis) ต้อง
สงสัยที่พบปลูกอยู่ในบริเวณพื้นที่ของผู้ต้องหา จำนวน 6 ท่อน/ชิ้น (1.1, 1.2, 1.3, 1.4, 1.5, 1.6)  

รายการที่ 2. เนื้อไม้ส่วนลำต้นไม้พะยูง (D. cochinchinensis) ต้องสงสัยที่พบปลูกอยู่ในพื้นที่ของ
ผู้ต้องหาจำนวน 1 ชิ้น  

รายการที่ 3. รากของต้นไม้พะยูง (D. cochinchinensis) ที่ถูกลักไป ที่ถูกตัดเหลืออยู่ที่หลุมดินที่
เกิดเหตุจำนวน 1 ท่อน/ชิ้น  

รายการที่ 4. กิ่งไม้พะยูง (D. cochinchinensis) ที่งอกเกิดจากรากของต้นไม้พะยูง (D. cochinchinensis) 
ที่ถูกตัดไปส่วนที่เหลืออยู่ที่หลุมดินที่เกิดเหตุจำนวน 10 กิ่ง 

เพื่อตรวจพิสูจน์ว่า 1. วัตถุพยานรายการที่ 1, ที่ 2, ที่ 3 และ 4 เป็นไม้พะยูง (D. cochinchinensis) 
หรือไม่ 2. วัตถุพยานรายการที่ 1 และ 2 ที่พบและเก็บจากต้นพะยูง (D. cochinchinensis) ต้องสงสัยมี
ลักษณะทางพันธุกรรม (ดีเอ็นเอ) ตรงกันกับวัตถุพยานรายการที่ 3 และ ที่ 4 ที่เก็บจากบริเวณหลุมดินใน
บริเวณที่เกิดเหตุซึ่งเป็นส่วนของราก และกิ่งไม้พะยูง (D. cochinchinensis) ที่เกิดงอกจากส่วนรากของต้น  
ไม้พะยูง (D. cochinchinensis) ต้นที่ถูกลักขุดยกเอาไปหรือไม่ จึงได้ทำการส่งวัตถุพยานมาให้กรมอุทยาน
แห่งชาติ สัตว์ป่า และพันธุ์พืชเพื่อตรวจหารหัสพันธุกรรม ซึ่งผู้เขียนได้รับมอบหมายตามสายงานให้ตรวจ
พิสูจน์พันธุกรรมชิ้นส่วนไม้ของกลางดังกล่าว 
วิธีการวินิจฉัยพันธุกรรม 

1. ตรวจสอบวัตถุพยานรายการที่ 1, 2, 3 และ 4 เป็นไม้พะยูง (D. cochinchinensis) หรือไม่ 
โดยการถอดรหัสพันธุกรรม 

สกัด DNA จากตัวอย่างเนื้อไม้และใบด้วยชุดสกัด DNeasy Plant Kit (QIAGEN) แล้วนำดีเอ็นเอที่
สกัดได้มาเพิ่มปริมาณยีนด้วยไพรเมอร์ ซึ่งเป็นยีนในส่วนของคลอโรพลาสต์จีโนม คือ rbcL ในการวิเคราะห์
ลำดับนิวคลีโอไทด์ของยีนที ่ศ ึกษา จากหลักการของวิธี  Chain termination method ใช ้ช ุด Big Dye 
Terminator v3.1 Cycle Sequencing Kit (Applied Biosystems, USA) โดยทำพีซีอาร์ซึ ่งจะติดฉลากด้วย
ฟลูออเรสเซนต์ จากนั้นนำ PCR product ที่ได้ ไป ทำให้บริสุทธิ์ และนำสารละลายที่ได้มาวิเคราะห์ลำดับ       
น ิวคลีโอไทด์ โดยใช ้เครื ่องว ิเคราะห์ลำดับนิวคลีโอไทด์  ABI PRISM® 3100-Avant Genetic Analyzer 
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(Applied Biosystems, USA) แล้วจึงวิเคราะห์ผลลำดับนิวคลีโอไทด์โดยการเปรียบเทียบความแตกต่างของ
ลำดับนิวคลีโอไทด์กับฐานข้อมูล  

2. วัตถุพยานรายการที่ 1 และ 2 ที่พบและเก็บจากต้นพะยูง (D. cochinchinensis) ต้องสงสัยมี
ลักษณะทางพันธุกรรม (ดีเอ็นเอ) ตรงกันกับวัตถุพยานรายการที่ 3 และ ที่ 4 ที่เก็บจากบริเวณหลุมดินใน
บริเวณที่เกิดเหตุซึ่งเป็นส่วนของราก และกิ่งไม้พะยูง (D. cochinchinensis) ที่เกิดงอกจากส่วนรากของต้น  
ไม้พะยูง (D. cochinchinensis) ต้นที่ถูกลักขุดยกเอาไปหรือไม่ 

สกัดดีเอ็นเอจากชิ้นไม้พะยูง (D. cochinchinensis) ของกลางจำนวน 4 ชิ้น สกัดดีเอ็นเอใช้ตามวิธีที่
ประยุกต์มาจากวิธีการสกัดของ Doyle and  Doyle (1990) และ Changtragoon et al. (1996a) แล้ว
นำมาละลายใน 1X TE buffer (10 mM Tris–HCl, 1 mM EDTA, pH 8.0) 50-100 ไมโครลิตร เก็บสารละลายดีเอ็นเอ
ไว้ที่ตู้ –20 องศาเซลเซียส วัดคุณภาพและปริมาณของสารละลายดีเอ็นเอด้วยวิธีอะกาโรสเจลอีเล็กโตรโฟริซีส 
(agarose gel electrophoresis) โดยใช้อะกาโรสเจลที่มีความเข้มข้น 0.8% และนำแผ่นเจลไปส่องดูภายใต้
แสงอัตราไวโอเลต เปรียบเทียบความเข้มข้นกับดีเอ็นเอมาตรฐานขนาด 1 kb แล้วบันทึกภาพ แล้วนำดีเอ็น
เอที่สกัดได้มาเพิ่มปริมาณยีนด้วยไพรเมอร์ การวิเคราะห์ดีเอ็นเอโดยเทคนิคไมโครแซทเทลไลท์เพื่อพิสูจน์
เอกลักษณ์ในชิ้นไม้พะยูง (D. cochinchinensis) ของกลาง 

นำสารละลายดีเอ็นเอที่เจือจางให้มีความเข้มข้น 50 นาโนกรัมต่อไมโครลิตร มาวิเคราะห์โดย
เครื่องหมาย  ดีเอ็นเอชนิดไมโครแซทเทลไลท์ (microsatellite markers) 12 เครื่องหมายดีเอ็นเอ โดยใช้ 
Taq DNA polymerase (Qiagen, Germany) นำสารละลายทั้งหมดเข้าเครื่องเพิ่มปริมาณชิ้นดีเอ็นเอ โดย
ใช้โปรแกรมดังนี้  94 องศาเซลเซียส 3 นาที 94 องศาเซลเซียส 30 วินาที ที่อุณหภูมิ 50 หรือ 55 หรือ 60 
องศาเซลเซียส ตามอุณหภูมิของ annealing ของไพรเมอร์ 30 วินาที และ 72 องศาเซลเซียส 1 วินาที 
จำนวน 35 รอบ วิเคราะห์โดยวิธีการติดสีฟลูออเรสเซ็น หลังจากนั้นวิเคราะห์จำนวนอัลลีลเฉลี่ยต่อตำแหน่ง 
(number of allele per locus, N) และวิเคราะห์ลักษณะพันธุกรรมของแต่ละตัวอย่าง การจัดแผนผัง
ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมโดยใช้โปรแกรม POPGENE  version 1.31 (Yeh et al.,1999) และ TFPGA 
version 1.3 (Miller, 1997)  
ผลการวินิจฉัยพันธุกรรม 

1. ผลการพิสูจน์วัตถุพยานรายการที่ 1, 2, 3 และ 4 ว่าเป็นไม้พะยูง (D. cochinchinensis) หรือไม่ 
โดยการถอดรหัสพันธุกรรมยีนในส่วนของคลอโรพลาสต์จีโนม คือ rbcL ขนาด 520 bp แล้วจึงวิเคราะห์ผล
ลำดับนิวคลีโอไทด์ โดยการเปรียบเทียบความแตกต่างของลำดับนิวคลีโอไทด์ของพืชแต่ละชนิดโดยผ่าน
โปรแกรม Bioedit และ Mega 6 ผลการศึกษาพบว่าวัตถุพยานทั้ง 4 รายการเป็นไม้พะยูง (D. cochinchinensis) 
ดังภาพที่ 23.1 

2. ผลการพิสูจน์วัตถุพยานรายการที่ 1 และ 2 ที่พบและเก็บจากต้นพะยูง (D. cochinchinensis) 
ต้องสงสัยมีลักษณะทางพันธุกรรม (ดีเอ็นเอ) ตรงกันกับวัตถุพยานรายการที่ 3 และ ที่ 4 ที่เก็บจากบริเวณ
หลุมดินในบริเวณที่เกิดเหตุซึ่งเป็นส่วนของราก และกิ่งไม้พะยูง (D. cochinchinensis) ที่เกิดงอกจากส่วนราก
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ของต้นไม้พะยูง (D. cochinchinensis) ต้นที่ถูกลักขุดยกเอาไปหรือไม่ โดยใช้เครื ่องหมายดีเอ็นเอชนิด       
ไมโครแซทเทลไลท์ (microsatellite markers) 12 เครื่องหมายดีเอ็นเอพบว่า  

2.1 วัตถุพยานรายการที่ 1 และ 2 มีลักษณะทางพันธุกรรม (ดีเอ็นเอ) ไม่ตรงกัน แสดงดังตารางที่ 
23.1, ภาพที่ 23.2 และ ภาพที่ 23.3 

2.2 วัตถุพยานรายการที่ 3 และ ที่ 4 มีลักษณะทางพันธุกรรม (ดีเอ็นเอ) ตรงกัน แสดงดังตารางที่ 
23.1, ภาพที่ 23.2 และ ภาพที่ 23.3 

2.3 วัตถุพยานรายการที่ 1 และ 2 มีลักษณะทางพันธุกรรม (ดีเอ็นเอ) ไม่ตรงกันกับวัตถุพยานรายการ
ที่ 3 และ ที่ 4 แสดงดังตารางที่ 23.1, ภาพที่ 23.2 และ ภาพที่ 23.3 

 

 

 

 

 

 

 

ภาพที่ 23.1 Phylogenetic tree แสดงความสัมพนัธ์ทางพันธกุรรมของวัตถุพยานรายการที่ 1, 2, 3 และ 4 

เปรียบเทียบกับไม้พะยงู (Dalbergia cochinchinensis) ในยีน rbcl ซึ่งคำนวณตามวิธี 

Neighbour Joining แบบ Bootstrap โดยโปรแกรม MEGA 4 
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 NLG18 Pterocarpus marcocarpus

 NLG32 Phyllocarpus septentrionalis

0.005

ประดูแ่ดง 

เก็ดดำ 
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ตารางที่ 23.1 แสดงลักษณะทางพันธุกรรมของวัตถุพยานรายการที่ 1.1, 1.2, 1.3, 1.4, 1.5, 1.6, 2, 3 และ 

4 จากการวิเคราะห์ไมโครแซทเทลไลท์ 12 ตำแหน่ง     

 

 

 

 

 

ภาพที่ 23.2 แสดงตัวอย่างตำแหน่งลายพิมพ์ดีเอ็นเอ ที่ตำแหนง่ COC8, COC6 และ DELB_120 โดยใช้

เครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดไมโครแซทเทลไลทท์ี่สามารถแยกลักษณะลักษณะทางพนัธุกรรมของ

วัตถุพยานรายการที่ 1.1, 1.2, 1.3, 1.4, 1.5, 1.6, 2, 3 และ 4 ได ้

COC8 

COC6 

DELB_120 
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ภาพที่ 23.3 แผนภาพแสดงความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมจากการวิเคราะห์ไมโครแซทเทลไลท์ 12 ตำแหน่ง
ของวัตถุพยานรายการที่ 1.1, 1.2, 1.3, 1.4, 1.5, 1.6, 2, 3 และ 4 ที่แสดงให้เห็นว่าวัตถุพยาน
รายการที่ 1 และ 2 มีลักษณะทางพันธุกรรมไม่เหมือนกับวัตถุพยานรายการที่ 3 และ 4       

สรุปผลการวินิจฉัยพันธุกรรม 
1. การตรวจพิสูจน์วัตถุพยานรายการที่ 1, ที่ 2, ที่ 3 และ 4 ซึ่งได้ทำการวิเคราะห์โดยการถอดรหัส

พันธุกรรมยีนในส่วนของคลอโรพลาสต์จีโนม คือ rbcL พบว่าวัตถุพยานรายการที่ 1, ที่ 2, ที่ 3 และ 4 เป็น
ไม้พะยูง (D. cochinchinensis) และวัตถุพยานรายการที่ 1 และ 2 โดยใช้เครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท์มี
ลักษณะทางพันธุกรรมไม่เหมือนกับวัตถุพยานรายการที่ 3 และ 4  
 2. แสดงให้เห็นว่าไม้พะยูง (D. cochinchinensis) ที่ถูกลักลอบล้อมต้นในที ่เกิดเหตุมีลักษณะ
พันธุกรรมไม่ตรงกับต้นไม้พะยูง (D. cochinchinensis) ที่คาดว่านำไปปลูกที่พื้นที่หนึ่ง 
 3. รายงานผลการวินิจฉัยทางพันธุกรรมได้จัดส่งอย่างเป็นทางการจากกรมอุทยานแห่งชาติ สัตว์ป่า
และพันธุ์พืชไปยัง หน่วยงานที่ร้องขอความให้ตรวจวิเคราะห์ลักษณะพันธุกรรมของไม้พะยูงดังกล่าวเพื่อ
ทราบและดำเนินการต่อไป 
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บทท่ี 24 
คดีนิติวิทยาศาสตร์โดยใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอ คดีที่ 7: การพิสูจน์วัตถุพยาน           

ไม้ของกลางเป็นไม้พะยูง (Dalbergia cochinchinensis) หรือไม่ และขี้เลื่อย      
และเศษไม้ของกลางมีพันธุกรรมตรงกับตอไม้ทีถู่กตดัจากวัดหรือไม ่

คำนำ                      

ได้รับการประสานขอความร่วมมือจากสถานีตำรวจในจังหวัดหนึ่งเพื่อ ส่งของกลางตรวจพสิูจน ์    
ไม้ของกลางจากตัวอย่างไม้ของกลาง 3 รายการ เพื่อตรวจพิสูจน์ว่า  
1. วัตถุพยานรายการที่ 8.1, ที่ 8.2 และ 8.3 เป็นไม้พะยูง (Dalbergia cochinchinensis) หรือไม่อย่างไร  
2. วัตถุพยานรายการที่ 8.1, ที่ 8.2 และ 8.3 มีโครงสร้างทางพันธุกรรม (ดีเอ็นเอ) ตรงกันหรือไม่อย่างไร 
3. วัตถุพยานรายการที่ 8.3 เก็บจากเลื่อยโซ่ยนต์และบนกระบะรถพ่วงลากของรถไถที่ต้องสงสัยมีโครงสร้าง
ทางพันธุกรรม (ดีเอ็นเอ) ตรงกับวัตถุพยานรายการที่ 8.1 ที่เก็บจากตอไม้ที่เกิดเหตุหรือไม่อย่างไร  จึงได้ทำ
การส่งวัตถุพยานมาให้จึงได้ทำการส่งวัตถุพยานมาให้กรมอุทยานแห่งชาติ สัตว์ป่า และพันธุ์พืช เพื่อตรวจหา
รหัสพันธุกรรม ซึ่งผู้เขียนได้รับมอบหมายตามสายงานให้ตรวจพิสูจน์พันธุกรรมชิ้นส่วนไม้ของกลางดังกล่าว  
วิธีการวินิจฉัยพันธุกรรม 

วัตถุพยานที่รับมาทำการศึกษา 
รายการที่ 8.1. เศษขี้เลื่อย, เศษไม้, กิ่งไม้, เก็บจากบริเวณตอไม้ที่เกิดเหตุภายในวัด จำนวน 3 ซอง 

(ตามหมายเลขซองลำดับที่ 1.1, 1.2, 1.3) 
รายการที่ 8.2. เศษขี้เลื่อย, เศษไม้, เก็บจากบริเวณป่าทุ่งนาด้านทิศตะวันตกบ้านคำโพน จำนวน 2 

ซอง (ตามหมายเลขซองลำดับที่ 2.1, 2.2) 
รายการที่ 8.3. เศษไม้, เศษขี้เลื่อย เก็บจากอุปกรณ์เลื่อยโซ่ยนต์และบนกระบะล้อพ่วงลากของ   

รถไถ จำนวน 4 ซอง (ตามหมายเลขซองลำดับที่ 3.1, 3.2, 3.3, 3.4) 
1. สกัดดีเอ็นเอ สกัด DNA จากตัวอย่างเนื้อไม้และใบจากวัตถุพยานรายการที่ 8.1 (ตามหมายเลข

ซองลำดับที่ 1.1, 1.2, 1.3) วัตถุพยานรายการที่ 8.2 (ตามหมายเลขซองลำดับที่ 2.1, 2.2) วัตถุพยานรายการ

ที่ 8.3 (ตามหมายเลขซองลำดับที่ 3.1, 3.2, 3.3, 3.4) ด้วยชุดสกัด DNeasy Plant Kit (QIAGEN) พบว่า

สามารถสกัดดีเอ็นเอได้เพียง 3 ตัวอย่าง ได้แก่ วัตถุพยานตามหมายเลขซองลำดับที่ 1.3, 2.2 และ 3.1 และ

ตัวอย่างที่ไม่สามารถสกัดดีเอ็นเอได้ ทำให้ไม่สามารถนำมาวิเคราะห์ในขั้นตอนต่อไปได้ ได้แก่ วัตถุพยานตาม

หมายเลขซองลำดับที่ 1.1, 1.2, 2.1, 3.2, 3.3 และ 3.4 

2. ตรวจสอบวัตถุพยาน รายการที่ 8.1 (ตามหมายเลขซองลำดับที่ 1.3), ที่ 8.2 (ตามหมายเลข

ซองลำดับที่ 2.2) และที่ 8.3 (ตามหมายเลขซองลำดับที่ 3.1) เป็นไม้พะยูง (D. cochinchinensis) หรือไม่ 

โดยการ 
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3. ถอดรหัสพันธุกรรม 

นำดีเอ็นเอที่สกัดได้มาเพิ่มปริมาณยีนด้วยไพรเมอร์ ซึ่งเป็นยีนในส่วนของคลอโรพลาสต์จีโนม คือ  
trnH + psbA ขนาด 350 bp ในการวิเคราะห์ลำดับนิวคลีโอไทด์ของยีนที่ศึกษา จากหลักการของวิธี Chain 
termination method ใช้ชุด Big Dye Terminator v3.1 Cycle Sequencing Kit (Applied Biosystems, 
USA)  โดยทำพีซีอาร์ซึ่งจะติดฉลากด้วยฟลูออเรสเซนต์  จากนั้นนำ PCR product ที่ได้ ไปทำให้บริสุทธิ์ 
และนำสารละลายที่ได้มาวิเคราะห์ลำดับนิวคลีโอไทด์ โดยใช้เครื่องวิเคราะห์ลำดับนิวคลีโอไทด์ ABI PRISM® 
3100-Avant Genetic Analyzer (Applied Biosystems, USA) แล้วจึงวิเคราะห์ผลลำดับนิวคลีโอไทด์โดยการ
เปรียบเทียบความแตกต่างของลำดับนิวคลีโอไทด์กับฐานข้อมูลไม้พะยูง (D. cochinchinensis) ไม้ชิงชัน               
(D. Oliveri) กระพี้เขาควาย (D. cultrata) และประดู่ (P. macrocarpus) 3. วัตถุพยานรายการที่ 8.1 (ตาม
หมายเลขซองลำดับที่ 1.3), ที่ 8.2 (ตามหมายเลขซองลำดับที่ 2.2) และที่ 8.3 (ตามหมายเลขซองลำดับที่ 
3.1) มีโครงสร้างทางพันธุกรรม (ดีเอ็นเอ) ตรงกันหรือไม่อย่างไร และวัตถุพยานรายการที่ 8.3 เก็บจาก   
เลื่อยโซ่ยนต์และบนกระบะรถพ่วงลากของรถไถที่ต้องสงสัยมีโครงสร้างทางพันธุกรรม (ดีเอ็นเอ) ตรงกับวัตถุ
พยานรายการที่ 8.1 ที่เก็บจากตอไม้ที่เกิดเหตุหรือไม่อย่างไร 

นำดีเอ็นเอที่สกัดได้มาเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยใช้เครื ่องหมายไมโครแซทเทลไลท์ จำนวน 10 
ตำแหน่ง และเปรียบเทียบกับไม้พะยูง (D. cochinchinensis) จากอุทยานแห่งชาติภูเก้าภูพานคำ อุทยาน
แห่งชาติผาแต้ม และอุทยานแห่งชาติภูเวียง  
ผลการวินิจฉัยพันธุกรรม 

1. ผลการพิสูจน์วัตถุพยานรายการที่ 8.1 (ตามหมายเลขซองลำดับที่ 1.3), ที่ 8.2 (ตามหมายเลข
ซองลำดับที่ 2.2) และที่ 8.3 (ตามหมายเลขซองลำดับที่ 3.1) ว่าเป็นไม้พะยูง (D. cochinchinensis) หรือไม่ 
ซึ่งได้ทำการวิเคราะห์โดยการถอดรหัสพันธุกรรมยีนในส่วนของคลอโรพลาสต์จีโนม คือ trnH + psbA ขนาด 
350 bp โดยการเปร ียบเท ียบความแตกต ่างของลำด ับน ิวคล ี โอไทด์ ก ับฐานข ้อม ูล ไม ้พะยู ง                           
(D. cochinchinensis) ชิงชัน (D. Oliveri) กระพี้เขาควาย (D.cultrata) และประดู่ (P.macrocarpus) โดย
ผ่านโปรแกรม Bioedit  และ Mega 6 ผลการศึกษาพบว่าวัตถุพยานทั้ง 3 ตัวอย่างมีรหัสพันธุกรรมตรงกับ
ไม้พะยูง (D. cochinchinensis) ดังภาพที่ 24.1 

2. ผลการพิสูจน์วัตถุพยานรายการที่ 8.1 (ตามหมายเลขซองลำดับที่ 1.3), ที่ 8.2 (ตามหมายเลข
ซองลำดับที่ 2.2) และที่ 8.3 (ตามหมายเลขซองลำดับที่ 3.1) มีโครงสร้างทางพันธุกรรม (ดีเอ็นเอ) ตรงกัน
หรือไม่อย่างไร โดยใช้เครื ่องหมายดีเอ ็นเอชนิดไมโครแซทเทลไลท์ (microsatellite markers) 10 
เครื่องหมายดีเอ็นเอ เปรียบเทียบกับไม้พะยูง (D. cochinchinensis) จากอุทยานแห่งชาติภูเก้าภูพานคำ 
อุทยานแห่งชาติผาแต้ม และอุทยานแห่งชาติภูเวียง พบว่าวัตถุพยานตามหมายเลขซองลำดับที่ 1.3, 2.2 
และ 3.1 มีลักษณะทางพันธุกรรม (ดีเอ็นเอ) เหมือนกัน ดังตารางที่ 24.1 ภาพที่ 24.2 และภาพที่ 24.3 

3. ผลการพิสูจน์วัตถุพยานรายการที่ 8.3 (ตามหมายเลขซองลำดับที่ 3.1) เก็บจากเลื่อยโซ่ยนต์และ
บนกระบะรถพ่วงลากของรถไถที่ต้องสงสัยมีโครงสร้างทางพันธุกรรม (ดีเอ็นเอ) ตรงกับวัตถุพยานรายการที่ 
8.1 (ตามหมายเลขซองลำดับที่ 1.3) ที่เก็บจากตอไม้ที่เกิดเหตุหรือไม่อย่างไร พบว่าวัตถุพยานรายการที่ 8.3 
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ตามหมายเลขซองลำดับที่ 3.1 (ขี้เลื่อยบริเวณรถไถที่ต้องสงสัย) และวัตถุพยานรายการที่ 8.1 ตามหมายเลข
ซองลำดับที่ 1.3 (ใบไม้และกิ่งไม้ที่เก็บจากตอไม้ที่เกิดเหตุ) มีลักษณะทางพันธุกรรม (ดีเอ็นเอ) เหมือนกัน   
ดังตางรางที่ 24.1 ภาพที่ 24.2 และภาพที่ 24.3 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ภาพที่ 24.1 Phylogenetic tree แสดงความสัมพนัธ์ทางพนัธุกรรมวัตถพุยานตามหมายเลขซองลำดบัที่ 1.3, 2.2, 

และ 3.1 ในยนี trnH+psbA เปรียบเทียบกับฐานข้อมูลรหัสพนัธุกรรมไม้พะยูง (Dalbergia 

cochinchinensis) ไมช้ิงชัน (D. oliveri) กระพี้เขาควาย (D. cultrata) และ ไม้ประดู่ (Pterocarpus 

macrocarpus) ซึ่งคำนวณตามวธิ ีNeighbour Joining แบบ Bootstrap โดยโปรแกรม MEGA 4 

 

ตารางที่ 24.1 แสดงลักษณะทางพันธุกรรมของวัตถุพยานตามหมายเลขซองลำดับที่ 1.3, 2.2, 3.1 และ

ตัวอย่างไม้พะยูง (Dalbergia cochinchinensis) จากแหล่งอ่ืนที่ใช้เปรียบเทียบจากการ

วิเคราะห์เครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดไมโครแซทเทลไลท์ 10 ตำแหน่ง 

 

วัตถุพยาน 

ไพรเมอร์ของเครื่องหมายดีเอ็นเอ 10 ตำแหน่ง 

Coc 
11 

Coc 
8 

Coc 
6 

Coc 
5 

DELB 
18 

Coc 
18 

Coc 
7 

Coc 
13 

DL 
4 

DELB 
120 

1.3 (ใบไม้ที่เก็บจากบริเวณตอไม้ที่เกิดเหตุ) 11 11 22 12 11 33 11 22 11 22 
2.2 (เศษไม้จากที่แปรรูปไม้) 11 11 22 12 11 33 11 22 11 22 
3.1 (ขี้เลื่อยบริเวณรถไถ) 11 11 22 12 11 33 11 22 11 22 
ตัวอย่างไม้พะยงูจากอช. ภูเก้าภูพานคำ 12 24 11 22 11 35 11 22 11 22 
ตัวอย่างไม้พะยงูจาก อช. ผาแต้ม 11 33 23 22 11 12 11 13 11 12 
ตัวอย่างไม้พะยงูจาก อช. ภูเวยีง 11 12 11 22 11 34 12 22 11 22 
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ภาพที่ 24.2 แสดงตำแหน่งลายพิมพ์ดีเอ็นเอโดยใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดไมโครแซทเทลไลทท์ั้ง 10 

ตำแหน่ง ที่แสดงให้เห็นว่าวัตถุพยานตามหมายเลขซองลำดับที่ 1.3, 2.2 และ 3.1 มีลักษณะ

ทางพนัธุกรรมเหมือนกัน 

 

ลายพิมพ์ดีเอ็นเอที่ต าแหน่ง COC11 ลายพิมพ์ดีเอ็นเอที่ต าแหน่ง COC5 
  

ลายพิมพ์ดีเอ็นเอที่ต าแหน่ง COC6 ลายพิมพ์ดีเอ็นเอที่ต าแหน่ง COC18 
  

ลายพิมพ์ดีเอ็นเอที่ต าแหน่ง DL4 ลายพิมพ์ดีเอ็นเอที่ต าแหน่ง DELB_120 
  

ลายพิมพ์ดีเอ็นเอที่ต าแหน่ง DELB_18 ลายพิมพ์ดีเอ็นเอที่ต าแหน่ง COC8 

  

ลายพิมพ์ดีเอ็นเอที่ต าแหน่ง COC7 ลายพิมพ์ดีเอ็นเอที่ต าแหน่ง COC13 
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ภาพที่ 24.3 แผนภาพแสดงความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมจากการวิเคราะห์ไมโครแซทเทลไลท์ 10 ตำแหน่ง
ของวัตถุพยานตามหมายเลขซองลำดับที่ 1.3 วัตถุพยานตามหมายเลขซองลำดับที่ 2.2 วัตถุ
พยานตามหมายเลขซองลำดับที่ 3.1 และตัวอย่างไม้พะยูง (Dalbergia cochinchinensis) จาก
แหล่งอ่ืนที่ใช้เปรียบเทียบ ที่แสดงให้เห็นว่า วัตถุพยานตามหมายเลขซองลำดับที่ 1.3, 2.2 และ 
3.1 มีลักษณะทางพันธุกรรมเหมือนกัน 

สรุปผลการวินิจฉัยพันธุกรรม 
1. การตรวจพิสูจน์วัตถุพยานรายการที่ 8.1 (ตามหมายเลขซองลำดับที่ 1.3) ที่ 8.2 (ตามหมายเลข

ซองลำดับที่ 2.2) และที่ 8.3 (ตามหมายเลขซองลำดับที่ 3.1) ซึ ่งได้ทำการวิเคราะห์โดยการถอดรหัส
พันธุกรรมยีนในส่วนของคลอโรพลาสต์จีโนม คือ trnH + psbA พบว่าวัตถุพยานรายการทั้ง 3 ตัวอย่างมี
รหัสพันธุกรรมตรงกับไม้พะยูง (D. cochinchinensis)   

2. การตรวจพิสูจน์วัตถุพยานตามหมายเลขซองลำดับที่ 1.3, 2.2 และ 3.1 โดยใช้เครื่องหมาย      
ดีเอ็นเอชนิดไมโครแซทเทลไลท์ 10 เครื่องหมายดีเอ็นเอ พบว่าทั้ง 3 ตัวอย่างมีลักษณะทางพันธุกรรม
เหมือนกันและวัตถุพยานตามหมายเลขซองลำดับที่ 3.1 (ขี้เลื่อยบริเวณรถไถที่ต้องสงสัย) และวัตถุพยานตาม
หมายเลขซองลำดับที่ 1.3 (ใบไม้และกิ่งไม้ที่เก็บจากตอไม้ที่เกิดเหตุ) มีลักษณะทางพันธุกรรมเหมือนกัน 

3. ผลการวินิจฉัยพันธุกรรมครั้งนี้ได้จัดส่งรายงานผลเป็นทางการจากกรมอุทยานแห่งชาติ สัตว์ป่า
และพันธุ์พืช ไปยังสถานีตำรวจที่ร้องขอความร่วมมือวิเคราะห์พันธุกรรมในไม้ของกลางเพื่อให้ทางสถานี
ตำรวจได้รับทราบและดำเนินการต่อไป 
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บทท่ี 25   
คดีนิติวิทยาศาสตร์สัตว์ป่า: การใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอและการถอดรหัสพันธุกรรม 

ในไมโทคอนเดรียดีเอ็นเอ 
 
คำนำ 

บทนี้เป็นการประมวลประสบการณ์ของผู้เขียนในการดำเนินงานด้านนิติวิทยาศาสตร์สัตว์ป่าใน
ประเทศไทยเมื่อสิบกว่าปีก่อนซึ่งนับว่าเป็นงานที่ไม่เคยมีประสบการณ์ด้านนิติวิทยาศาสตร์สัตว์ป่ามาก่อน 
โดยได้ใช้รหัสพันธุกรรมในไมโทคอนเดรียดีเอ็นเอในการจำแนกชนิดพันธุ์ สายพันธุ์ และแหล่งที่มาของสัตว์
ป่าของกลางเพื่อการบังคับใช้กฎหมายทั้งภายในและภายนอกประเทศ ทั้งนี้อุรังอุตัง เสือ ช้าง และวัวแดง 
เป็นสัตว์ป่าคุ้มครองและใกล้สูญพันธุ์ในบัญชีไซเตส และใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดไมโครแซทเทลไลท์ในการ
วินิจฉัยจำนวนตัวของเสือของกลาง อย่างไรก็ตามสัตว์ป่าเหล่านี้และผลิตภัณฑ์ของสัตว์ป่าดังกล่าวได้ถูกล่า
และลักลอบอย่างผิดกฎหมายในเอเชียและแอฟริกา จากประสบการณ์ของผู้เขียนในคดีสัตว์ป่าของกลางที่มี
การวินิจฉัยตรวจสอบแหล่งที่มา ชนิดพันธุ์ สายพันธุ์ และจำนวนตัว 4 คดี ที่ถูกนำมาเสนอเป็นกรณีศึกษาใน
บทนี้ กล่าวคือได้มีการวินิจฉัยตรวจสอบแหล่งที่มาตามภูมิศาสตร์ในอุรังอุตังที่เป็นสัตว์ป่าของกลาง 53 ตัว 
การวินิจฉัยชนิดพันธุ์ของเนื้อเสือของกลาง 17 ชิ้น หนังเสือของกลาง 6 ชิ้น และจำนวนตัวของเสือของกลาง
และการวินิจฉัยชนิดของช้างจากผลิตภัณฑ์งาช้าง 7 ผลิตภัณฑ์และการวินิจฉัยว่าเนื้อของกลางเป็นวัวแดง
หรือไม่ ในการที่จะวินิจฉัยแหล่งที่มาของอุรังอุตังของกลาง สายพันธุ์ของชิ้นเนื้อเสือของกลาง ชนิดพันธุ์ของ
ช้างจากผลิตภัณฑ์จากงาช้าง และชิ้นเนื้อของกลาง คาดว่าในวัวแดงนี้ได้ทำการศึกษาโดยการถอดรหัส
พันธุกรรมที่ไมโตคอนเดรียดีเอ็นเอและจำนวนตัวของเสือด้วยเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดไมโครแซทเทลไลท์  
(Changtragoon, 2012) กรณีศึกษาทั้ง 4 นี้ สรุปพอสังเขปมีดังต่อไปนี้  

กรณีศึกษาที่ 1: อุรังอุตัง อุรังอุตังได้ถูกลักลอบเข้าประเทศอย่างผิดกฎหมาย ประเทศไทยได้มี
ความต้องการที่จะส่งอุรังอุตังกลับคืนถิ่นเดิม แต่ต้องการให้กลับให้ถูกแหล่งกำเนิดเดิม จึงได้มีการวินิจฉัย
แหล่งพันธุกรรมของอุรังอุตังดังกล่าวด้วยการถอดรหัสพันธุกรรมในไมโทคอนเดรียดีเอ็นเอที่ตำแหน่ง 
Control region เพื่อวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมเปรียบเทียบกับฐานข้อมูลแหล่งพันธุกรรมของ
อุรังอุตังระดับนานาชาติของ Genbank NCBI (National Center for Biotechnology Information)     
ผลการศึกษาดังกล่าวพบว่า อุรังอุตัง 53 ตัว เป็นสายพันธุ์บอร์เนียว (P. pygmacus pygmacus) อุรังอุตัง 
50 ตัว มีความเป็นไปได้ว่ามาจากตะวันตกเฉียงใต้และตอนกลางของกาลิมันตัน บนเกาะบอร์เนียว ประเทศ
อินโดนีเซีย ส่วนอีก 3 ตัว มีความเป็นไปได้ว่า มาจากตะวันออกของกาลิมันตัน เกาะบอร์เนียว ประเทศ
อินโดนีเซีย ผลการศึกษามีประโยชน์ต่อหน่วยงานบังคับใช้กฎหมายและหน่วยงานไซเตสของประเทศไทย   
ที่สามารถดำเนินส่งอุรังอุตังกลับสู่แหล่งกำเนิดเดิมได้ (Changtragoon, 2012) 

กรณีศึกษาที่ 2: เสือ (Panthera spp.) เสือที่ได้ถูกวินิจฉัยครั้งนี้เกิดจากการการลักลอบล่าและ
นำส่งไปตามเส้นทางชายแดนภาคเหนือของไทย สำหรับการค้าที่ผิดกฎหมายและได้ถูกจับกุมโดยหน่วยงาน
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ไซเตสของประเทศไทย ดังนี้ ชิ้นเนื้อของกลางเสือ 17 ชิ้น และมีหนังสือของกลาง 6 ชิ้น ถูกนำมาวินิจฉัยชนดิ
และสายพันธุ์ของเสือ การถอดรหัสพันธุกรรมในไมโทคอนเดรียยีนที่ตำแหน่ง [1] C1494F/T1936R (ND6; 
NADH dehydrogenase subunit 6) [2] C2339F/T2893R (CytB; cytochome b) [3] L14724/HCAT 
(CytB; cytochome b) Cracraft et al. (1998) [4] CR-UPF/CR-R2B (CR: control region) [5] C8276F/T8620R 
(ND1 ; NADH dehydrogenase subunit 1 )  [ 6 ]  T8 9 4 2 F/C9 3 8 4 R(ND2 ; NADH dehydrogenase 
subunit 2) และ [7] C9366F/T9882R (ND2; NADH dehydrogenase subunit 2) และประมวลผล 
วิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมเปรียบเทียบกับฐานข้อชนิดพันธุ์ สายพันธุ์เสือในระดับนานาชาติของ  
Genbank ใน NCBI (National Center for Biotechnology Information) ผลการศึกษาพบว่าจากตัวอยา่ง
ชิ้นเนื้อของกลาง 17 ตัวอย่าง ซึ่งเป็นเสือโคร่ง (Panthera tigris) 12 ตัวอย่าง ประกอบด้วย 3 สายพันธุ์ 
ดังนี ้ สายพันธุ ์ Indochinese tiger (Panthera tigris corbetti) Amur tiger (Panthera tigris altaica) 
และ Malayan tiger (Panthera tigris jacksoni) ส่วนอีก 3 ตัวอย่างนั้นเป็นเสือดาว (Panthera pardus) 
1 ตัวอย่าง และเสือลายเมฆ (Neofelis nebulosa) 2 ตัวอย่าง ส่วนหนังอีก 6 ชิ้นนั้นพบว่า 3 ตัวอย่างเป็น
เส ือ Indochinese (Panthera tigris corbetti) และอ ีก 3 ช ิ ้นเป ็น เส ือดาว (Panthera pardus) ผล
การศึกษานี้สามารถนำไปใช้ในการบังคับใช้กฎหมายและการป้องกันและอนุรักษ์พันธุ์เสือ  และขยายผล
จับกุมผู้กระทำผิดทั้งในประเทศไทยและสหรัฐอเมริกา (Changtragoon, 2012) 

กรณีศึกษาที่ 3: งาช้าง ผลจากการศึกษาการถอดรหัสพันธุกรรมในไมโทคอนเดรียที่ตำแหน่ง 
Cytochrome b ยีนเพื่อวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของช้างระดับนานาชาติและเปรียบเทียบกับ
ฐานข้อมูล Genbank ของ NCBI (National Center for Biotechnology Information) พบว่า มีตำแหน่ง
ที่จำเพาะนิวคลีโอไทด์กับชา้งเอเชีย (Elephas maximus) 15 ตำแหน่ง และมี 14 ตำแหน่งที่จำเพาะกับชา้ง
แอฟริกา (Loxodonta africana cyclotis) ผลการศึกษาพบว่า 5 ผลิตภัณฑ์งาช้างมาจากช้างเอเชีย 
(Elephas maximus) และอีก 2 ผลิตภัณฑ์งาช้างมาจากช้างแอฟริกาที่มาจากป่า (Loxodonta africana 
cyclotis) (Changtragoon, 2012) 

กรณีศึกษาที่ 4: เนื้อของกลางที่ต้องสงสัยได้ถูกส่งมาจากหน่วยปฏิบัติการของเครือข่ายการบังคับ
ใช้กฎหมายสัตว์ป่าและพันธุ์พืชแห่งภูมิภาคอาเซียน (ASEAN-Wildlife Enforcement Network: ASEAN-
WEN) และ ไซเตสของประเทศไทยกับกัมพูชาได้ให้ประเทศไทยช่วยวินิจฉัยว่าเป็นเนื้อของวัวแดงหรือไม่   
ผลจากการศึกษาวินิจฉัยรหัสพันธุกรรมของไมโทคอนเดรียที่ตำแหน่ง Cytochrome b ยีน เพื่อวิเคราะห์
ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของสัตว์ป่าระดับนานาชาติและเปรียบเทียบกับฐานข้อมูล Genbank ของ NCBI 
(National Center for Biotechnology Information) พบว่า ชิ้นเนื้อดังกล่าว เป็นเนื้อของควาย Water 
buffalo (Bubalus bubalis) เนื่องจากควายไม่ได้อยู่ในบัญชีไซเตสและไม่ได้ขัดต่อกฎหมายไซเตสจึงได้
รายงานให้หน่วยปฏิบัติการในประเทศกัมพูชาดำเนินการต่อไป  จากการนำเสนอกรณีศึกษาทั้ง 4 ดังกล่าว
แสดงให้เห็นว่าวิธีการวินิจฉัยสัตว์ป่าแต่ละชนิดไม่ว่าจำแนกชนิด สายพันธุ์ หรือแหล่งที่มานั้นต้องอาศัย
ฐานข้อมูล Genbank ของ NCBI (National Center for Biotechnology Information) ซึ่งแสดงให้เห็นว่า
ข้อมูลพันธุกรรมของการศึกษาระดับนานาชาติที่ได้รวบรวมอย่างเป็นระบบเพื่อใช้ในฐานข้อมูลกลางมี
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ความสำคัญอย่างยิ่งต่อการดำเนินการทางนิติวิทยาศาสตร์ที่ต้องการความรวดเร็วเพื่อนำไปใช้ในการบังคับใช้
กฎหมายได้ทันต่อเหตุการณ์  

รายละเอียดในการพิสูจน์ชนิดพันธุ์ของแต่ละกรณีศึกษามีดังต่อไปนี้ 
กรณีศึกษาที่ 1: อุรังอุตัง การวินิจฉัยแหล่งที่มาของอุรังอุตังทีเ่ป็นของกลางโดยการถอดรหัสพันธุกรรม 
คำนำ 

เนื่องจากการทำลายแหล่งที่อยู ่อาศัยและการรุกล้ำ ทำให้อุรังอุตัง (Pongo pygmaeus) ใกล้     
สูญพันธุ์และถูกคุกคามอย่างรุนแรงในพื้นที่เล็ก ๆ บนเกาะบอร์เนียวและสุมาตรา ประมาณห้าสิบปีที่แล้ว 
Van Bemmel (1968) และ Jones (1969) ได้จำแนกลิงอุรังอุตังตามอนุกรมวิธานออกเป็นสองสายพันธุ์
ย่อยที่แตกต่างกัน ได้แก่ บอร์เนียว (Pongo pygmaeus pygmaeus) และสุมาตรา (Pongo pygmaeus 
abelli) ในอดีตมีการศึกษาทางพันธุกรรมจำนวนมากเกี่ยวกับความแตกต่างของลิงอุรังอุตัง การแยกความ
แตกต่าง และสายพันธุ์ย่อยโดยใช้การวิเคราะห์ไอโซไซม์ (Janczewski et al., 1990) ความยาวที่แตกต่าง
กันของส่วน restriction ในไมโทคอนเดรียดีเอ็นเอ (Zhi et al., 1996) เครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท์ 
(Warren et al., 2000; Zhang et al., 2001; Kanthaswamy and Smith, 2002) nuclear minisattelite 
(Zhi et al., 1996) รวมถึงลำดับดีเอ็นเอของไมโตคอนเดรีย (Zhi et al., 1996; Xu and Arnason, 1996; 
Warren, et al., 2001; Zhang et al., 2001) Zhang et al. (2001) ประมาณจากข้อมูลของพวกเขาว่า
เวลาความแตกต่างระหว่างสองสายพันธุ์ย่อยนั้นอยู่ที่ประมาณ 2.3 +/- 0.5 ล้านปีก่อน (MYA) ซึ่งเร็วกว่า
การแยกการกระจายทางธรณีวิทยาของพวกมันมาก ไม่มีสายพันธุ์ย่อยใดที่ประสบปัญหาคอขวดเมื่อเร็ว ๆ นี้
แม้ว่า ชนิดย่อยของสุมาตราอาจมีการขยายตัวเมื่อประมาณ 82,000 ปีก่อน อย่างไรก็ตาม Warren et al. 
(2001) ได้เสนอแนะว่าทั้งสองชนิดย่อยถูกแยกออกจากกันทางภูมิศาสตร์เป็นเวลา 10,000–15,000 ปี และ
มีความแตกต่างทางสัณฐานวิทยาเพียงเล็กน้อยเท่านั้น Warren et al. (2001) ได้รายงานการวิจัย คาดว่า
อุรังอุตังบอร์เนียวและสุมาตราแยกจากกันเมื่อประมาณ 1.1 ล้านปีก่อน (MYA) และประชากรบอร์เนียวที่
แตกต่างกันสี่กลุ่ม (1. กาลิมันตันตะวันตกเฉียงใต้และกลางกาลิมันตัน 2. กาลิมันตันตะวันตกเฉียงเหนือและ
ซาราวัก 3. ซาบาห์และ 4. กาลิมันตันตะวันออก) แยกจากกันเมื่อ 860,000 ปีก่อน การค้นพบนี้มีนัยสำคัญ
สำหรับการจัดการ การผสมพันธุ์ และแนวทางปฏิบัติในการอนุรักษ์และคุ้มครองลิงอุรังอุตัง (Changtragoon, 
2012) 
 หลายปีผ่านมามีอุรังอุตังหลายตัวถูกนำเข้าประเทศไทยอย่างผิดกฎหมายโดยมีอุรังอุตัง 53 ตัว ดัง
แสดงในภาพที่ 25.1 ถูกยึดและดูแลโดยกรมอุทยานแห่งชาติ สัตว์ป่าและพันธุ์พืช อย่างไรก็ตาม รัฐบาล
ราชอาณาจักรไทยได้ตัดสินใจส่งลิงอุรังอุตังเหล่านั ้นกลับไปยังแหล่งกำเนิด ดังนั ้น การหาแหล่งทาง
ภูมิศาสตร์ของอุรังอุตังที่ไม่รู้จักจึงมีความจำเป็นสำหรับทั้งการจัดการโครงการนำลิงอุรังอุตังกลับคนืสู่สภาพ
เดิมและการวางแผนกลยุทธ์การอนุรักษ์ (Karesh et al., 1997) การส่งลิงอุรังอุตังที่ถูกยึดไปยังแหล่งกำเนิด
ที่ถูกต้องเป็นสิ่งสำคัญมาก การวิจัยทางพันธุกรรมก่อนหน้านี้ที่ทำโดย Warren et al. (2001) ได้จัดทำ
ฐานข้อมูลทางพันธุกรรมเพื ่อเปรียบเทียบกับลำดับดีเอ็นเอของลิงอุร ังอุตังที ่ไม่ทราบ ที ่มาและระบุ
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แหล่งกำเนิดทางภูมิศาสตร์ของพวกมัน ดังนั้นในการศึกษานี้จึงสามารถระบุที่มาของอุรังอุตังที่ถูกยึดได้โดยใช้
ลำดับดีเอ็นเอของไมโตคอนเดรีย 
 
 

 

 

 

 

 

ภาพที่ 25.1 แสดงภาพอุรังอุตังที่ถูกนำเข้าประเทศไทยอย่างผิดกฎหมาย 

วิธีการวินิจฉัยพันธุกรรม 

ได้นำตัวอย่างเลือดอุรังอุตังมาสกัดดีเอ็นเอด้วยชุดสกัด Qiagen© DNeasy blood extraction kit 
แล้วนำดีเอ็นเอที่สกัดได้มาเพิ่มปริมาณ (PCR, polymerase chain reaction ) ด้วยไพรเมอร์ซึ่งเป็นยีนใน 
ไมโทคอนเดรีย โดยการออกแบบไพร์เมอร์เพื่อใช้ในการเพิ่มจำนวนชิ้น DNA บริเวณ Control region ขนาด 
278 bp (F: 5’CAACATGAATATCACCC R:5’-TGTGCGGGATATTGATTTCAC) โดยใช้ข้อมูลลำดับเบส
ของบริเวณที่มีความผันแปร จากงานวิจัยอื่นๆที่ศึกษาในบริเวณ Control region ของอุรังอุตัง,ชิมแพนซี 
และมนุษย์ และเชื่อมต่อชิ้นดีเอ็นเอหรือยีนเข้ากับ พลาสมิดใช้ชุด pGEM-T Easy Vector System I kit 
(Promega, USA) ซึ ่งมาพร้อมกับพลาสมิด pGEM-Teasy vector และถ่ายยีนเข้าสู ่แบคทีเรียเจ้าบ้าน 
(host) เพื่อเพิ่มปริมาณพลาสมิดสายผสม โดยวิธี CaCl2 heat shock transformation (Sambrook et al., 
1989) หลังจากนั้นตรวจยืนยันชิ้นดีเอ็นเอหรือยีนที่อยู่ในพลาสมิดสายผสม และเพิ่มปริมาณในเซลล์เจ้าบ้าน
โดยใช้วิธีโคโลนีพีซีอาร์ จากนั้นสกัดแยกพลาสมิดให้บริสุทธิ์โดยใช้ชุดสกัด High Pure Plasmid Isolation 
Kit จาก Roche ในการวิเคราะห์ลำดับนิวคลีโอไทด์ของยีนทีศ่ึกษา จากหลักการของวิธี Chain termination 
method ใช้ชุด Big Dye Terminator v3.1 Cycle Sequencing Kit (Applied Biosystems, USA)  โดยทำ
พีซีอาร์  ซึ ่งจะติดฉลากด้วย ฟลูออเรสเซนต์  จากนั้นนำ PCR product ที่ได้ไปทำให้บริสุทธิ์ และนำ
สารละลายที่ได้มาวิเคราะห์ลำดับนิวคลีโอไทด์ โดยใช้เครื่องวิเคราะห์ลำดับนิวคลีโอไทด์ ABI PRISM® 3100-
Avant Genetic Analyzer (Applied Biosystems, USA) แล้วนำลำดับดีเอ็นเอของไมโตคอนเดรียที่ได้รับจาก
อุรังอุตังต้นกำเนิดที่ไม่รู้จักมาเปรียบเทียบกับลำดับ mtDNA ของลิงอุรังอุตังที่สอดคล้องกันจาก Warren et al. 
(2001) ใน NCBI GenBank (http://www.ncbi.nlm.nih.gov) จากนั้นวิเคราะห์ผลลำดับนิวคลีโอไทด์โดย
การเปรียบเทียบความแตกต่างของลำดับนิวคลีโอไทด์ กับฐานข้อมูล gene bank โดยใช้โปรแกรม
คอมพิวเตอร์ต่อไปนี้: BioEdit sequence aligment, DnaSP 4.0 (Rozas et al., 2003) และ Mega 3.1 
(Kumar et al., 2004)  
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ผลการวินิจฉัยพันธุกรรมและวิจารณ์ 

 ลำดับ DNA ของไมโทคอนเดรียที่บริเวณ Control region ของอุรังอุตังที่ถูกยึด 53 ตัว มีความยาว 
280-304 bp ในขณะที่ Warren et al. (2001) พบว่ามีความยาว 245-278 bp อ้างอิงจากการเปรียบเทียบ
ขนาดที่ผันแปรของลำดับนิวคลีโอไทด์ในลิงอุรังอุตัง กับ Warren et al. (2001) และการวิเคราะห์สาย
วิวัฒนาการชี้ให้เห็นว่าอุรังอุตังที่ถูกยึดเป็นสายพันธุ์ย่อยบอร์เนียว (Pongo pygmaeus pygmaeus) แสดง
ว่าลิงอุรังอุตังที่ถูกยึด 50 ตัว มีตำแหน่งตัวแปรจำเพาะของประชากร (A98) ที่สอดคล้องกับลำดับจากทาง
ตะวันตกเฉียงใต้และกาลิมันตันกลางซึ่งไม่พบในลำดับของประชากรอื่น ในทางกลับกันอุรังอุตังที่ถูกยึดอีก
สามตัวที่เหลือมีตำแหน่งมีความผันแปรจำเพาะของนิวคลีโอไทด์ที่ตำแหน่ง A78 สำหรับประชากรจากกาลิ
มันตันตะวันออกที่ตีพิมพ์โดย Warren et al. (2001) โดยสามารถศึกษาเพิ่มเติมได้จาก phylogenetic tree     
การจัดกลุ่มอุรังอุตัง โดยการถอดรหัสพันธุกรรมจา Control region รายละเอียดสามารถศึกษาได้จาก 
Changtragoon (2010) และ Changtragoon (2012) ลำดับดีเอ็นเอของอุรังอุตังห้าสิบตัวมีลำดับเบส
เดียวกันกับลำดับของประชากรทางตะวันตกเฉียงใต้และทางตอนกลางของกาลิมันตัน ขณะที่อุรังอุตังอีกสาม
ตัวมีลำดับชั้นของประชากรกาลิมันตันตะวันออก จากผลการศึกษาดังกล่าว ชี้ให้เห็นว่าอุรังอุตังห้าสิบตัวมา
จากกาลิมันตันตะวันตกเฉียงใต้และตอนกลาง บอร์เนียว และอุรังอุตังอีกสามตัว (หมายเลข 32, 44 และ 46) 
อาจมาจากกาลิมันตันตะวันออกบอร์เนียว ประเทศอินโดนีเซีย จากข้อมูลของผลลัพธ์นี ้ รัฐบาลของ
ราชอาณาจักรไทยได้ส่งอุรังอุตังที่ถูกยึดทั้งหมดไปยังประเทศอินโดนีเซียเพื่อพักฟื้นและนำตัวกลับคืนสู่
ประชากรบอร์เนียวที่เหมาะสม 
 ผลจากการวินิจฉัยพันธุกรรมครั้งนี้มีประโยชน์สำหรับผู้บังคับใช้กฎหมายและการดำเนินการตาม
กฎหมาย CITES (อนุสัญญาว่าด้วยการค้าระหว่างประเทศซึ่งชนิดสัตว์ป่าและพืชป่าที่ใกล้สูญพันธุ์) เพื่อส่งลิง
อุรังอุตังที่ถูกยึดกลับไปยังแหล่งกำเนิด ดังที่ได้กล่าวไว้ก่อนหน้านี้ อุรังอุตังในเกาะและประชากรต่าง ๆ ได้
แยกย้ายกันไปนานแล้ว    หากถูกส่งไปผิดที่อาจไม่ได้รับการต้อนรับจากกลุ่ม และไม่สามารถสื่อสารกับตัว
อื่นได้ หรืออาจไม่พบคู่ครองอย่างเหมาะสม ซึ่งอาจส่งผลต่อแหล่งพันธุกรรมของลิงอุรังอุตังตามธรรมชาติ
เหล่านั้น ดังนั้น ข้อมูลที่ได้รับในเรื ่องนี้และการศึกษาอื ่นๆ จึงมีความสำคัญมากสำหรับการวิจัยทาง           
นิติวิทยาศาสตร์สัตว์ป่าที่มีประสิทธิภาพ การบังคับใช้กฎหมาย CITES รวมถึงเครือข่ายการบังคับใช้สัตว์ป่า
อาเซียน (ASEAN-WEN) (Changtragoon, 2012) 
สรุปผลการวินิจฉัยพันธุกรรม 
 จากผลการเปรียบเทียบตำแหน่งที่ผันแปรของนิวคลีโอไทด์และการวิเคราะห์สายวิวัฒนาการ 
ชี้ให้เห็นว่าลิงอุรังอุตังที่ถูกยึดจำนวน 53 ตัวนั้นเป็นสายพันธุ์ย่อยของบอร์เนียว (Pongo pygmaeus 
pygmaeus) อุรังอุตังห้าสิบตัวอาจมาจากทางตะวันตกเฉียงใต้และทางตอนกลางของกาลิมันตัน บอร์เนียว 
และลิงอุรังอุตังอีก 3 ตัวที่อาจมาจากกาลิมันตันตะวันออก บอร์เนียว อินโดนีเซีย ผลลัพธ์นี้มีประโยชน์
สำหรับ CITES (อนุสัญญาว่าด้วยการค้าระหว่างประเทศซึ่งชนิดสัตว์ป่าและพืชป่าที่ใกล้สูญพันธุ์) และการ
ดำเนินการเพื ่อส ่งล ิงอุร ังอ ุต ังเหล ่าน ั ้นกลับไปย ังแหล ่งกำเน ิดท ี ่ถ ูกต ้อง  (Changtragoon, 2010 ; 
Changtragoon, 2012) 
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กรณีศึกษาที่ 2: เสือ (Panthera spp.) การจำแนกชนิดพันธุ์สายพันธุ์และจำนวนตัวของเสือจาก
ตัวอย่างชิ้นเนื้อและหนังเสือที่เป็น ของกลางโดยการถอดรหัสพันธุกรรมและการศึกษา DNA fingerprinting  
 
คำนำ 

เมื่อประมาณสิบกว่าปีก่อนกองคุ้มครองพันธุ์สัตว์ป่าและพืชป่าตามอนุสัญญาได้เคยส่งตัวอย่างชิ้นเนื้อสัตว์
ป่าของกลาง คือชิ้นเนื้อเสือ 17 ตัวอย่าง และสำนักงานอธิบดีกรมอุทยานแห่งชาติ สัตว์ป่าและพันธุ์พืช ได้ส่ง
ตัวอย่างหนังเสือ 6 ตัวอย่าง รายละเอียดแสดงดัง ตารางที่ 25.1 มาให้สำนักวิจัยการอนุรักษ์ป่าไม้และพันธุ์พืช 
เพื่อตรวจหารหัสพันธุกรรมนั้นในการนี้สำนักวิจัยการอนุรักษ์ป่าไม้และพันธุ์พืชได้มอบหมายให้ ข้าพเจ้าซึ่ง
ขณะนั ้นทำหน้าที ่หัวหน้ากลุ ่มงานพันธุกรรมไม้ป่าและเทคโนโลยีช ีวภาพ ซึ ่ง Changtragoon and 
Singthong (2012) และ Changtragoon (2012) ได้ทำการศึกษาวิจัยพันธุกรรมของตัวอย่างดังกล่าว ซึ่งได้
ทำการวิเคราะห์โดยถอดรหัสพันธุกรรมจากยีนในไมโตรคอนเดรีย 7 ชิ้นส่วนของยีนเพื่อจำแนกชนิดพันธุ์และ
กลุ่มของเสือ (subspecies) และ Changtragoon and Maklang (2010) และ สุจิตรา และพิษณุกร (2552) 
ใช้ไมโครแซทเทลไลท์มาร์คเกอร์ เพื่อวินิจฉัยจำนวนตัวของตัวอย่างแต่ละชนิด  
 
วิธีการวินิจฉัยพันธุกรรม 
การถอดรหัสพันธุกรรมมีวิธีการ ดังนี้ 

ได้มีการนำตัวอย่างเนื้อและหนังเสือมาสกัดดีเอ็นเอด้วยชุดสกัด  DNeasy Tissue Kit (QIAGEN) 

แล้วนำดีเอ็นเอที่สกัดได้มาเพิ่มปริมาณยีน (PCR, polymerase chain reaction) ด้วยไพรเมอร์ซึ่งเป็นยีนใน

ไมโทคอนเดรียจากการศึกษาของ Lou et al. (2004) ด้วย Primer ID [1] C1494F/T1936R (ND6; NADH 

dehydrogenase subunit 6) [2] C2339F/T2893R (CytB; cytochome b) [3] L14724/HCAT (CytB;cytochome 

b) Cracraft et al. (1998) [4] CR-UPF/CR-R2B (CR: control region)[5] C8276F/T8620R (ND1; NADH 

dehydrogenase subunit 1) [6] T8942F/C9384R (ND2; NADH dehydrogenase subunit 2) แ ล ะ                   

[7] C9366F/T9882R (ND2; NADH dehydrogenase subunit 2) และเชื ่อมต่อชิ ้นดีเอ็นเอหรือยีนเข้ากับ 

พลาสมิดใช้ชุด pGEM-T Easy Vector System I kit (Promega, USA) ซึ ่งมาพร้อมกับพลาสมิด pGEM-

Teasy vector และถ่ายยีนเข้าสู่แบคทีเรียเจ้าบ้าน (host) เพื่อเพิ่มปริมาณพลาสมิดสายผสม โดยวิธี CaCl2 

heat shock transformation (Sambrook et al., 1989) หลังจากนั้นตรวจยืนยันชิ้นดีเอ็นเอหรือยีนที่อยู่

ในพลาสมิดสายผสม หลังจากเพิ่มปริมาณในเซลล์เจ้าบ้านโดยใช้วิธีโคโลนีพีซีอาร์  และสกัดแยกพลาสมิดให้

บริสุทธิ์โดยใช้ชุดสกัด High Pure Plasmid Isolation Kit จาก Roche ในการวิเคราะห์ลำดับนิวคลีโอไทด์

ของยีนที ่ศ ึกษา จากหลักการของวิธี Chain termination method ใช้ช ุด Big Dye Terminator v3.1 

Cycle Sequencing Kit (Applied Biosystems, USA)  โดยทำพีซีอาร์ซึ ่งจะติดฉลากด้วย ฟลูออเรสเซนต์  

จากนั้นนำ PCR product ที่ได้ ไป ทำให้บริสุทธิ์ และนำสารละลายที่ได้มาวิเคราะห์ลำดับนิวคลีโอไทด์     
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โดยใช้เครื่องวิเคราะห์ลำดับนิวคลีโอไทด์ ABI PRISM® 3100-Avant Genetic Analyzer (Applied Biosystems, 

USA) แล้วจึงวิเคราะห์ผลลำดับนิวคลีโอไทด์โดยการเปรียบเทียบความแตกต่างของลำดับนิวคลีโอไทด์        

กับฐานข้อมูล gene bank ของโลกที่มีอยู ่ในเว็บไซด์ http://www.ncbi.nlm.nih.gov/ (Changtragoon 

and Singthong, 2010a และ Changtrafgoon, 2012) 

ตารางที่ 25.1 ตัวอย่างเสือที่รับมาศึกษา 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
การศึกษา DNA fingerprinting มีวิธีการดังนี้  

ได้มีการนำตัวอย่างเนื ้อและหนังเสือ มาสกัดดีเอ็นเอด้วยชุดสกัด DNeasy Tissue Kit (250) จาก 

QIAGEN แล้วนำดีเอ็นเอที่สกัดได้มาเพิ่มปริมาณยีน (Polymerase Chain Reaction ) โดยใช้ไมโครแซทเทลไลท์

ไพร์เมอร์ 9 คู ่จาก Menotti-Raymond et al. (1999) ดังนี ้  Fca032  Fca043  Fca044  Fca077  Fca094  

Fca212  Fca304  Fca441 และ Fca453  ต่อจากนั้นจึงแยกชิ้นดีเอ็นเอโดยใช้ตัวกลางชนิด non-denaturing 

polyacrylamide gel ภายใต้เครื่อง Gel-scan 3000 ที่ความเข้มข้นของโพลีอะคริลาไมด์ 6 เปอร์เซ็นต์  ใน 0.6X 

ตัวอย่างท่ีรับมา ลำดับของตัวอย่าง รหัสย่อของตัวอย่าง 

ชิ้นเนื้อหมายเลข 1 ตัวอย่างที่1 pan 1 
ชิ้นเนื้อหมายเลข 2 ตัวอย่างที่ 2 pan 2 
ชิ้นเนื้อหมายเลข 3 ตัวอย่างที่ 3 pan 3 
ชิ้นเนื้อหมายเลข 4 ตัวอย่างที่ 4 pan 4 
ชิ้นเนื้อหมายเลข 5 ตัวอย่างที่ 5 pan 5 
ชิ้นเนื้อหมายเลข 6 ตัวอย่างที่ 6 pan 6 
ชิ้นเนื้อหมายเลข 7 ตัวอย่างที่ 7 pan 7 
ชิ้นเนื้อหมายเลข 8 ตัวอย่างที่ 8 pan 8 
ชิ้นเนื้อหมายเลข 9 ตัวอย่างที่ 9 pan 9 
ชิ้นเนื้อหมายเลข 10 ตัวอย่างที่ 10 pan 10 
ชิ้นเนื้อหมายเลข 11 ตัวอย่างที่ 11 pan 11 
ชิ้นเนื้อหมายเลข 12 ตัวอย่างที่ 12 pan 12 
ชิ้นเนื้อหมายเลข 13 ตัวอย่างที่ 13 pan 13 
ชิ้นเนื้อหมายเลข 14 ตัวอย่างที่ 14 pan 14 
ชิ้นเนื้อหมายเลข 15 ตัวอย่างที่ 15 pan 15 
ชิ้นเนื้อหมายเลข 16 ตัวอย่างที่ 16 pan 16 
ชิ้นเนื้อหมายเลข 17 ตัวอย่างที่ 17 pan 17 
หนังเสือหมายเลข 18 ตัวอย่างที่ 18 pan 18 
หนังเสือหมายเลข 19 ตัวอย่างที่ 19 pan 19 
หนังเสือหมายเลข 20 ตัวอย่างที่ 20 pan 20 
หนังเสือหมายเลข 21 ตัวอย่างที่ 21 pan 21 
หนังเสือหมายเลข 22 ตัวอย่างที่ 22 pan 22 
หนังเสือหมายเลข 23 ตัวอย่างที่ 23 pan 23 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
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TBE buffer ที่ผสมด้วยเอธิเดียมโบรไมด์ ผ่านกระแสไฟฟ้า 1,000 โวลต์ นาน 45 นาที เปรียบเทียบกับ         

ดีเอ็นเอมาตรฐานขนาด 50 bp ในการวิเคราะห์ผลนั้นวิเคราะห์ข้อมูลไมโครแซทเทลไลท์  โดยคำนวณหา      

ค่าเฮตเตอโรไซโกซิตี (heterozygosity) โดยใช้โปรแกรม TFPGA (Miller, 1997) และจัดแผนผังความสัมพนัธ์

ทางพันธุกรรม (สุจิตรา และพิษณุกร, 2552 และ Changtragoon, 2012) 

ผลการศึกษาวิจัย : การถอดรหัสพันธุกรรม 
ผลที่ได้จากการวิเคราะห์โดยการถอดรหัสพันธุกรรมจากยีนในไมโตรคอนเดรีย จากตัวอย่างชิ้นเนื้อ 17 

ตัวอย่าง พบว่า 12 ตัวอย่างเป็นชิ้นเนื้อเสือโคร่ง (Panthera  tigris) 3 ตัวอย่าง เป็นเสือดาว (Panthera pardus)  

และ 2 ตัวอย่างเป็นเสือลายเมฆ (Neofelis nebulosa) รายละเอียดแสดงดังภาพที่ 25.2 โดยที่ชิ้นเนื้อเสือโคร่ง 

12 ตัวอย่าง ได้ถูกถอดรหัสพันธุกรรมจากยีนในไมโตรคอนเดรีย 7 ชิ้นส่วนของยีนโดยเปรียบเทียบกับฐานข้อมูลที่

ทำการศึกษาโดยรายงานของ Lou et al. (2004) และ Cracraft et al. (1998) ซึ่งสามารถแบ่งได้เป็น 3 กลุ่ม คือ 

Amur Tiger (Panthera tigris altaica), Indochinese Tiger (P. t. corbetti) และMalayan Tiger (P. t. jacksoni) 

รายละเอียดศึกษาเพิ่มเติมได้จาก Changtragoon and Singthong (2010a) และ Changtragoon (2012) 
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ภาพที่ 25.2 แสดงการจำแนกเสือโดยการถอดรหัสพันธุกรรมจากยีนในไมโทคอนเดรียโดยเปรียบเทียบกับ

ฐานข ้อม ูลท ี ่ทำการศ ึกษาโดยรายงานของ Cracraft et al. (1998) โดยการว ิ เคราะห์
ความสัมพันธ ์ทางพันธ ุกรรม โดยวิธ ี Neighbor-joining (NJ) tree และ Bootstrap test 
สามารถจำแนกเสือออกเป็น 3 ชนิด คือ เสือโคร่ง (Panthera tigris) เสือดาว (Panthera 
pardus) เสือลายเมฆ (Neofelis nebulosa) (ที่มา: Changtragoon and Singthong, 2010a; 
สุจิตรา และ กิตติยา, 2552)
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ผลการศึกษา DNA fingerprinting 
จากการศึกษาโดยวิธี ไมโครแซทเทลไลท์ มาร์คเกอร์ เพื่อศึกษา DNA fingerprinting ของชิ้นเนื้อเสือ  

17 ชิ้น ดังภาพที่ 25.3  และนำมาวิเคราะห์ลักษณะทางพันธุกรรม ( genotypes)  ด้วยวิธีการไมโครแซทเทลไลท์ 
มาร์คเกอร์ 9 ตำแหน่ง พบว่า ชิ้นเนื้อทั้ง 17 ชิ้น เม่ือนำมาวิเคราะห์ผลได้จำนวนเสือโคร่งทั้งหมด 9 ตัว โดย
ตัวอย่างชิ้นเนื้อเสือที่ 2 และตัวอย่างชิ้นเนื้อเสือที่ 3 เป็นเสือโคร่งตัวเดียวกัน  ตัวอย่างชิ้นเนื้อเสือที่ 7 และ
ตัวอย่างชิ้นเนื้อเสือที่ 9  เป็นเสือโคร่งตัวเดียวกัน  ตัวอย่างชิ้นเนื้อเสือที่ 10 ตัวอย่างเสือชิ้นเนื้อที่ 11 เป็นเสือ
โคร่งตัวเดียวกัน ตัวอย่างชิ้นเนื้อเสือดาว 3 ตัวอย่าง เมื่อมาวิเคราะห์ได้จำนวนเสือดาว 3 ตัว และตัวอย่าง   
ชิ้นเนื้อเสือลายเมฆ 2 ตัวอย่าง เมื่อนำมาวิเคราะห์ได้เสือลายเมฆ 2 ตัว ดังตารางที่ 25.2 และภาพที่ 25.4 
 

 
ภาพที่ 25.3 แสดงรูปจีโนไทป์ของดีเอ็นเอที่เกิดจากเครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท์ที่ตำแหน่ง FCA – 453 

ของตัวอย่างเสือ 23 ตัวอย่าง แถวที่ 1 – 12 คือ เสือโคร่ง แถวที่ 13 – 15 คือ เสือดาว แถวที่ 16 
– 17 คือ เสือลายเมฆ  แถวที่ 18 – 19 คือ เสือโคร่ง แถวที่ 21 – 23 คือ เสือดาว แถวที่ 20 คือ
ตัวอย่างที่ไมส่ามารถเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอได้ แถว M คือ แถบดีเอ็นเอมาตรฐานขนาด 50 ladder 
(ที่มา: สุจิตรา และพษิณุกร) 
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ภาพที่ 25.4 แผนผังความสัมพนัธ์ทางพันธุกรรมระหว่างประชากรเสือโคร่ง เสือดาว เสือลายเมฆ จากการ 
                 จัดกลุ่มโดยวิธี UPGMA ด้วยโปรแกรม TFPGA version 1.3 (ทีม่า: สุจติรา และ พษิณกุร, 2552) 
 
สรุปผลการวินิจฉัยพันธุกรรม 

ผลที่ได้จากการวิเคราะห์โดยการถอดรหัสพันธุกรรมจากยีนในไมโตรครอนเดรีย จากตั วอย่าง

หนังเสือ 6 ตัวอย่าง พบว่าเป็นหนังเสือเสือโคร่ง 3 ตัวอย่าง และหนังเสือดาว 3 ตัวอย่าง ซึ่งผลที่วิเคราะห์

ได้ไม่ตรงกับข้อมูลที่ได้รับตัวอย่างที่ได้รายงานว่าส่งตัวอย่างหนังเสือมา กล่าวคือ เป็นหนังเสือโคร่ง 5 

ตัวอย่าง และหนังเสือดาว 1ตัวอย่าง โดยที่หนังเสือโคร่ง 3 ตัวอย่าง ได้ถูกถอดรหัสพันธุกรรมจากยีน

ในไมโทคอนเดรีย 7 ชิ้นส่วนของยีน โดยเปรียบเทียบกับฐานข้อมูลที่ทำการศึกษาโดยรายงานของ  

Lou et al. (2004) ได ้เป ็นกลุ ่ม Indochinese Tiger (P. t. corbetti)  ส ่ วนผลที ่ได ้จากการวิเคราะห์โดย         

เครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท์ เพื่อศึกษา DNA fingerprinting เพื่อศึกษาความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของเสือ 

และนำมาวิเคราะห์ลักษณะทางพันธุกรรม (genotypes) ด้วยเครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท์ 9 ตำแหน่ง พบว่า 

ตัวอย่างของหนังเสือ 6 ตัวอย่าง เป็นหนังเสือโคร่ง 2 ตัว และหนังเสือดาว 2 ตัว โดยหนังเสือดาวตัวอยา่งที่ 

21 และ 23 เป็นหนังเสือดาวตัวเดียวกันแสดงรายละเอียดดังภาพที่ 5อย่างไรก็ตามในการศึกษาการถอดรหัส

พันธุกรรมชิ้นเนื้อเสือโคร่งตัวอย่างที่ 4 และหนังเสือโคร่งตัวอย่างที่ 20 มีลำดับนิวคลีโอไทด์เหมือนกัน ต้องรอ

การยืนยันในอนาคตต่อไปว่าทั้งสองตัวอย่างเป็นเสือโคร่งตัวเดียวกัน หรือคนละตัว  เนื่องจากตัวอย่างหนังที่ 20 ไม่
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สามารถเพิ่มจำนวนดีเอ็นเอด้วยกระบวนการ PCR (Polymerase Chain Reaction ) เพื่อศึกษา DNA fingerprinting 

ด้วยเครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท์ 

ผลจากการศึกษาทั้ง 2 วิธี โดยวิธีถอดรหัสพันธุกรรมและการทำลายพิมพ์ดีเอ็นเอได้ดังนี้ ชิ้นเนื้อ 17 
ตัวอย่างเป็น เสือโคร่ง (Panthera tigris) จำนวน 9 ตัวโดยแบ่งเป็น 3 กลุ่ม (subspecies) คือเสือโคร่งกลุ่ม 
Indochinese Tiger (Panthera tigris corbetti) 4 ตวั,  Amur Tiger (P. t. altaica) 2 ตัว , Malayan Tiger                     
(P. t. jacksoni) 3 ตัว เสือดาว (Panthera pardus) 3 ตัว และเสือลายเมฆ (Neofelis nebulosa) 2 ตัว  ส่วนหนัง
เสือ 6 ตัวอย่าง   เป็น เสือโคร่ง 2 ตัว คือ  subspecies   Indochinese  Tiger  (P. t. corbetti)  เสือดาว 2 ตัว 
(Panthera pardus)  ทั้งนี้เมื่อรวมตัวอย่างชิ้นเนื้อและหนังเสือที่รับมาทำการศึกษาวิจัย  สามารถสรุปได้ว่ามีเสือ
โคร่งทั้งหมด 11 ตัวเสือดาว 5 ตัว และเสือลายเมฆ 2 ตัว รายละเอียดแสดงดังตารางที่ 25.3 (สุจิตรา และ พิษณุกร
, 2552 ; Changtragoon and Maklang, 2010; Changtragoon and Singthong, 2010a; Changtragoon, 2012) 
 
ตารางที่ 25.3 สรุปผลการวิเคราะห์จำแนกชนิดเสือและกลุ่มของเสือโคร่งจากการถอดรหัสพันธุกรรมโดยใช้ 

7 ชิ้นส่วนของยีน  

ที่มา: สุจิตรา และ พิษณุกร, 2552 
 

จำนวนตวัอยา่งที่รับ จำนวนตวัที่วิเคราะห์ได ้ ชื่อวิทยาศาสตร์ common name 

ชิ้นเนื้อ 17 ตวัอยา่ง เสือโคร่ง 12 ตัวอย่าง เสือโคร่ง 9 ตัว 1. Panthera tigris altaica Amur Tiger 
 (Pan 1 – Pan 17)   2. P. t. altaica Amur Tiger 
    3. P. t. corbetti Indochinese Tiger 
    4. P. t. corbetti Indochinese Tiger 
    5. P. t. corbetti Indochinese Tiger 
    6. P. t. corbetti Indochinese Tiger 
    7. P. t. jacksoni Malayan Tiger 
    8. P. t. jacksoni Malayan Tiger 
    9. P. t. jacksoni Malayan Tiger 

  เสือดาว 3 ตวัอยา่ง เสือดาว 3 ตวั 1. P. pardus leopard 
    2. P. pardus leopard 
    3. P. pardus leopard 

  เสือลายเมฆ 2 ตวัอยา่ง เสือลายเมฆ 2 ตวั 1. Neofelis nebulosa Clouded Leopard 
    2. Neofelis nebulosa Clouded Leopard  

หนังเสือ 6 ตวัอยา่ง เสือโคร่ง 3 ตัวอย่าง เสือโคร่ง 2 ตัว 1. P. t. corbetti Indochinese Tiger 
 (Pan 18-Pan 23)   2. P. t. corbetti Indochinese Tiger 
    3. P. t. corbetti Indochinese Tiger 

  เสือดาว 3 ตวัอยา่ง เสือดาว 2 ตวั 1. P. pardus leopard 
    2. P. pardus leopard 
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กรณีศึกษาที่ 3: งาช้าง การจำแนกชนิดพันธุ์สายพันธุ์ของผลิตภัณฑ์งาช้างของกลางโดยการถอดรหัส
พันธุกรรม 
คำนำ 

ตามที่ ได้รับตัวอย่างผลิตภัณฑ์งาช้างของกลาง คือ ผลิตภัณฑ์งาช้างแกะสลัก 7 ตัวอย่างและรกช้าง
รายละเอียดแสดงดังตารางที่ 25.4 มาให้สำนักวิจัยการอนุรักษ์ป่าไม้และพันธุ์พืช เพื่อตรวจหารหัสพันธุกรรม
นั้นในการนี้สำนักวิจัยการอนุรักษ์ป่าไม้และพันธุ์พืชได้มอบหมายให้ ข้าพเจ้าทำหน้าที่หัวหน้ากลุ่มงาน
พันธุกรรมไม้ป่าและเทคโนโลยีชีวภาพในขณะนั้นทำการศึกษาวิจัยพันธุกรรมของตัวอย่างดังกล่าว             
ซ ึ ่ง  Changtragoon and Singthong (2010b) ได ้ทำการวิเคราะห์โดยถอดรหัสพันธุกรรมจากยีนใน          
ไมโทคอนเดรีย 4 ชิ้นส่วนของยีนเพื่อจำแนกชนิดพันธุ์และกลุ่มของงาช้าง (subspecies) 
 
วิธีการวินิจฉัยพันธุกรรม 
การถอดรหัสพันธุกรรมมีวิธีการดังนี้ 

ได้นำตัวอย่างผลิตภัณฑ์งาช้างมาทำการกำจัดแคลเซียม (decalcification) โดยเริ่มจากการบด
ตัวอย่างผลิตภัณฑ์งาช้างให้ละเอียด นำตัวอย่างผลิตภัณฑ์งาช้างที่บดละเอียด 200 mg+EDTA 1ml vortex 
จนละลาย (ประมาณ 2 นาที) เขย่าที่ 4 องศาเซลเซียส 24 ชั่วโมง หลังจากนั้น centrifuge 9000 g 10 นาที 
21 องศาเซลเซียสแล้วทิ้งส่วนใส ทำซ้ำอีก 2 รอบ จากนั้นเติม dH2O 1ml vortex centrifuge 9000 g 10 
นาที แล้วทิ้งส่วนใส ทำซ้ำ 2 ครั้ง จากนั้นนำตัวอย่างผลิตภัณฑ์งาช้างที่ผ่านการกำจัดแคลเซียมแล้วมาสกัด   
ดีเอ็นเอด้วยชุดสกัด DNeasy Tissue Kit (QIAGEN) แล้วนำดีเอ็นเอที ่สกัดได้มาเพิ ่มปริมาณยีน (PCR, 
polymerase chain reaction) ด้วยไพรเมอร์ ซึ่งเป็นยีนในไมโทคอนเดรียจาก การศึกษาของ Lei et al., 2008 
ดังแสดงในภาพที่ 25.5 และเชื ่อมต่อชิ ้นดีเอ็นเอหรือยีนเข้ากับ พลาสมิดใช้ชุด pGEM-T Easy Vector 
System I kit (Promega, USA) ซึ่งมาพร้อมกับพลาสมิด pGEM-Teasy vector และถ่ายยีนเข้าสู่แบคทีเรีย
เจ ้าบ ้าน (host)  เพ ื ่อเพ ิ ่มปร ิมาณพลาสม ิดสายผสม  โดยว ิธี  CaCl2 heat shock transformation 
(Sambrook et al., 1989) หลังจากนั้นตรวจยืนยันชิ้นดีเอ็นเอหรือยีนที่อยู่ในพลาสมิดสายผสม หลังจาก
เพิ่มปริมาณในเซลล์เจ้าบ้านโดยใช้วิธีโคโลนีพีซีอาร์ และสกัดแยกพลาสมิดให้บริสุทธิ์โดยใช้ชุดสกัด High 
Pure Plasmid Isolation Kit จาก Roche ในการวิเคราะห์ลำดับนิวคลีโอไทด์ของยีนที่ศึกษา จากหลักการ
ของวิธี Chain termination method ใช้ชุด Big Dye Terminator v3.1 Cycle Sequencing Kit (Applied 
Biosystems, USA) โดยทำพีซีอาร์ซึ่งจะติดฉลากด้วยฟลูออเรสเซนต์จากนั้นนำ PCR product ที่ได้ไปทำให้
บริสุทธิ์ และนำสารละลายที่ได้มาวิเคราะห์ลำดับนิวคลีโอไทด์ โดยใช้เครื่องวิเคราะห์ลำดับนิวคลีโอไทด์ ABI 
PRISM® 3100-Avant Genetic Analyzer (Applied Biosystems, USA) ภาพที่ 25.6 แล้วจึงวิเคราะห์ผลลำดบั
นิวคลีโอไทด์โดยการเปรียบเทียบความแตกต่างของลำดับนิวคลีโอไทด์ กับฐานข้อมูล gene bank ของโลกที่มีอยู่
ในเว็บไซด์ http://www.ncbi.nlm.nih.gov/ (Changtragoon and Singthong, 2010b; Changtragoon, 2012) 

 
 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
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ตารางที่ 25.4 ตัวอย่างผลิตภัณฑ์งาช้างจากที่รับมาศึกษา 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ผลการวินิจฉัยพันธุกรรม 

ผลที่ได้จากการวิเคราะห์โดยการถอดรหัสพันธุกรรมจากยีนในไมโทคอนเดรีย คือ cytochrome b 
,control region  และ ND5  พบว่า ในยีน control region  และ ND5 มี species specific variable site 
น้อยกว่าในยีน cytochrome b Changtragoon and Singthong (2010b) และ Changtragoon (2012) 
จึงเลือกใช้ยีน cytochrome b ในการวิเคราะห์ผล และพบว่า จากตัวอย่างผลิตภัณฑ์งาช้าง 7 ตัวอย่าง และ
รกช้างจาก จ. ประจวบคีรีขันธ์ ดังแสดงในภาพที่ 25.7 ได้แสดงรหัสพันธุกรรมของงาช้างที่ศึกษา โดยพบว่า 
5 ตัวอย่างเป็นงาช้างเอเชีย (Elephas Maximus) ซึ ่ง 5 ตัวอย่างประกอบไปด้วยพระพุทธรูป  1, 2         
พระพิฆเนศ สร้อยคอ กำไลข้อมือและ รกช้าง และ 2 ตัวอย่าง คือ ไม้กางเขน 1,2 เป็นงาช้างแอฟริกัน 
(Loxodonta cyclotis) และมี species specific variable site ของช้างเอเชียมีทั ้งหมด 15 ตำแหน่ง 
species specific variable site ของช ้างแอฟริกา (Forest  elephant)  Loxodonta africana 14 ตำแหน่ง 
species specific variable site ม ีการ เปล ี ่ ยนแปลงลำด ับ เบสแบบ point mutation ในร ูปแบบ 
transitions คือม ีการแทนที ่ เบส purine ด้วย เบส purine หรือ แทนที ่ เบส pyrimidine ด้วยเบส 
pyrimidine เช่น A ↔ G และ C ↔ T รายละเอียดสามารถศึกษาได้จาก (Changtragoon, 2012) 

 
 

 
 
 

ตัวอย่างที่รับมา ลำดับของตัวอยา่ง รหัสย่อของตัวอย่าง 
พระพุทธรูป(1) ตัวอย่างที่1 1 
พระพิฑเนศ ตัวอย่างที่ 2 2 
พระพุทธรูป(2) ตัวอย่างที่ 3 3 
สร้อยคอ ตัวอย่างที่ 4 4 
กำไลข้อมือ ตัวอย่างที่ 5 5 
ไม้กางเขน(1) ตัวอย่างที่ 6 6.1 
ไม้กางเขน(2) ตัวอย่างที่ 7 6.2 
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 ภาพที่ 25.5  PCR product  ขนาด 500 bp ของยีน Cytochrome b โดยใช้ 1% agarose gel 

electrophoresis 
 
 
 
 
 
 
                   
 ภาพที่ 25.6 ตัวอย่าง Electropherogram จากการหาลำดับเบสจาก PCR product ใน Cytochrome B 
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ภาพที่ 25.7  แสดงลำดับนิวคลโีอไทด์ที่เปน็ variable site ของผลิตภัณฑ์งาชา้งเอเชยี 15 ตำแหนง่ 

เปรียบเทียบกบัผลติภัณฑง์าชา้งแอฟริกา  
 
สรุปผลการวินิจฉัยพันธุกรรม 

ผลจากการศึกษาโดยวิธีถอดรหัสพันธุกรรม จากตัวอย่างผลิตภัณฑ์งาช้างแกะสลัก 7 ทั้งตัวอย่าง 
พบว่า 5 ตัวอย่างคือ พระพุทธรูป (1) พระพิฆเนศ,พระพุทธรูป (2) สร้อยคอและกำไลข้อมือเป็นช้างเอเชีย 
Elephas Maximus (Asiatic elephant) และอีก 2 ตัวอย่างคือ ไม้กางเขน 1 และ 2 เป็นช้างแอฟริกัน 
Loxodonta cyclotis (forest elephant) (Changtragoon and Singthong 2010b; Changtragoon, 2012)   
  
กรณีศึกษาที่ 4: การจำแนกชนิดพันธุ์ของตัวอย่างชิ้นเนื้อโดยการถอดรหัสพันธุกรรม  
บทนำ  

ด้วยกองคุ้มครองพันธุ์สัตว์ป่าและพืชป่าตามอนุสัญญา ที่ ทส 0902.3/1199 เรื ่อง ขอความ
อนุเคราะห์ตรวจพิสูจน์ทางพันธุกรรมชิ้นเนื้อสัตว์ป่าจากประเทศกัมพูชา ซึ่งได้รับการประสานจากสำนักงาน
เครือข่ายการป้องกันและปราบปรามการค้าสัตว์ป่าและพืชป่าที่ผิดกฎหมายในภูมิภาคอาเซียน (ASEAN-
WEN) ขอความอนุเคราะห์ตรวจชิ้นเนื้อสัตว์ป่าต้องสงสัยที่ Management Authority of Cambodia ส่ง
มายังสำนักงาน ASEAN-WEN ว่าเป็นชื้นเนื้อของสัตว์ป่าชนิดพันธุ์ใด และเพื่อความสัมพันธ์อันดีและเป็น
ความร่วมมือในการบังคับใช้กฎหมายระหว่างประเทศในการดำเนินการให้เป็นไปตามพันธะกรณีแห่ง
อนุสัญญาฯ CITES จึงได้ทำการส่งตัวอย่างชิ้นเนื้อสัตว์ป่าต้องสงสัย คือ ชิ้นเนื้อ 1 ตัวอย่างดังแสดงในภาพที่ 
25.8 มาให้สำนักวิจัยการอนุรักษ์ป่าไม้และพันธุ์พืช เพื่อตรวจหารหัสพันธุกรรมนั้น  ในการนี้สำนักวิจัยการ
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อนุรักษ์ป่าไม้และพันธุ์พืชได้มอบหมายให้ โดยข้าพเจ้าทำหน้าที่หัวหน้ากลุ่มงานพันธุกรรมไม้ป่าและ
เทคโนโลยีชีวภาพในขณะนั้น ทำการศึกษาวิจัยพันธุกรรมของตัวอย่างดังกล่าว ซึ่งได้ทำการวิเคราะห์โดย
ถอดรหัสพันธุกรรมจากยีนใน ไมโตรคอนเดรีย คือ cytochrome b ขนาด 650 bp และ D-loop ขนาด 
320 bp ในตัวอย่างชิ้นเนื้อได้สำเร็จ แล้วจึงวิเคราะห์ผลลำดับนิวคลีโอไทด์โดยการเปรียบเทียบความ
แตกต่างของลำดับ นิวคลีโอไทด์กับฐานข้อมูล gene bank อยู่ในเว็บไซด์ http://www.ncbi.nlm.nih.gov/ 
ในการเปรียบเทียบลำดับนิวคลีโอไทด์ในแต่ละสปีชีส์ของสัตว์แต่ละชนิดโดยผ่านโปรแกรม Bioedit, 
DnaSP4.0 และ Mega 3.1 ผลการศึกษาสามารถสรุปการศึกษาได้ดังนี้ ชิ้นเนื้อ 1 ตัวอย่าง เป็นควาย Water 
buffalo (Bubalus bubalis)  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
ภาพที่ 25.8 แสดงตัวอย่างชิ้นเนื้อสัตว์ปา่ต้องสงสัย 
 
วิธีการวินิจฉัยพันธุกรรม 

สกัด DNA จากตัวอย่างเนื้อสัตว์ป่า ด้วยชุดสกัด DNeasy Tissue Kit (QIAGEN) แล้วนำดีเอ็นเอที่
สกัดได้มาเพิ่มปริมาณยีนด้วยไพรเมอร์ ซึ่งเป็นยีนในไมโทคอนเดรีย  ในการวิเคราะห์ลำดับนิวคลีโอไทด์ของยีน
ที ่ศ ึกษา จากหลักการของวิธี  Chain termination method ใช ้ช ุด Big Dye Terminator v3.1 Cycle 
Sequencing Kit (Applied Biosystems, USA)  โดยทำพีซีอาร์ซึ่งจะติดฉลากด้วยฟลูออเรสเซนต์ จากนั้นนำ 
PCR product ที่ได้ ไป ทำให้บริสุทธิ์ และนำสารละลายที่ได้มาวิเคราะห์ลำดับนิวคลีโอไทด์ โดยใช้เครื่อง
วิเคราะห์ลำดับนิวคลีโอไทด์ ABI PRISM® 3100-Avant Genetic Analyzer (Applied Biosystems, USA) แล้ว
จึงวิเคราะห์ผลลำดับนิวคลีโอไทด์โดยการเปรียบเทียบความแตกต่างของลำดับ  นิวคลีโอไทด์ กับฐานข้อมูล 
gene bank ของโลกที่มีอยู่ในเว็บไซด์ http://www.ncbi.nlm.nih.gov/  

 
ผลการวินิจฉัยพันธุกรรม 

จากผลการศึกษาข้างต้นแสดงให้เห็นว่าห้องปฏิบัติการ DNA กลุ ่มงาน พันธุกรรมไม้ป่าและ
เทคโนโลยีชีวภาพ สำนักวิจัยการอนุรักษ์ป่าไม้และพันธุ์พืช กรมอุทยานแห่งชาติ สัตว์ป่าและพันธุพืชสามารถ
สกัด DNA และถอดรหัสพันธุกรรมจากตัวอย่างหนังสัตว์ป่าได้เป็นผลสำเร็จ ซึ่งผลการศึกษาดังกล่าวสามารถ

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
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นำไปศึกษาในการจำแนกชนิดของสัตว์ป่าที่ศึกษา และจากผลการศึกษาพบว่าจากการวิเคราะห์โดยการ
ถอดรหัสพันธุกรรมจากยีนในไมโทคอนเดรีย คือ cytochrome b ขนาด 650 bp และ D-loop ขนาด 320 
bp พบว่าจากตัวอย่างชิ้นเนื้อสัตว์ป่าต้องสงสัย 1 ตัวอย่าง เป็น ควาย Water buffalo (Bubalus bubalis) 
รายละเอียดแสดงดังภาพที่ 25.9 และ 25.11 และพบว่า species specific variable nucleotide site ของ
ควาย Water buffalo (Bubalus bubalis)ในยีน cytochrome b มีทั ้งหมด 14 ตำแหน่งแสดงดังภาพที่ 
25.10 และ D-loop มี species specific variable nucleotide site ของควาย Water buffalo (Bubalus 
bubalis) ทั้งหมด 28 ตำแหน่ง แสดงดังภาพที่ 25.12 species specific variable site มีการเปลี่ยนแปลง
ลำดับเบสแบบ point mutation ในรูปแบบ transitions คือมีการแทนที่เบส purine ด้วยเบส purine หรือ 
แทนที่เบส pyrimidine ด้วยเบส pyrimidine เช่น A ↔ G และ C ↔ T และมีการเปลี่ยนแปลงลำดับเบส
แบบ point mutation ในรูปแบบ transversion คือมีการแทนที่เบส purine ด้วย เบส pyrimidine หรือ 
แทนที่เบส pyrimidine ด้วยเบส purine เช่น  A ↔ T , C ↔ G, A ↔ C และ T ↔ G  
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ภาพที่ 25.9 แสดงการจำแนกโดยการถอดรหัสพันธุกรรมจากยีน Cytochrome B ในตัวอย่างของกลางและ

หาความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมกับควายและควายป่าจากฐานข้อมูล NCBI โดยวิธี Neighbor-
joining (NJ) tree และ Bootstrap test 
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ภาพที่ 25.10  ลำดับนิวคลีโอไทด์ ที่เป็น species specific variable nucleotide site ของควาย ในยีน 

cytochrome B 14 ตำแหน่ง (กรอบสีเขียว) 
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ภาพที่ 25.12  ลำดับนิวคลโีอไทด์ ที่เป็น species specific variable nucleotide site ของควาย  

ในยีน D-loop 
 
สรุปผลการวินิจฉัยพันธุกรรม 

ผลจากการศึกษา วิเคราะห์โดยการถอดรหัสพันธุกรรมจากยีนในไมโทคอนเดรีย คือ cytochrome b 
ขนาด 650 bp และ D-loop ขนาด 320 bp ในตัวอย่างชิ้นเนื้อได้สำเร็จ แล้วจึงวิเคราะห์ผลลำดับนิวคลีโอไทด์
โดยการเปรียบเทียบความแตกต่างของลำดับ นิวคลีโอไทด์ กับฐานข้อมูล gene bank อยู ่ในเว็บไซด์ 
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/ ในการเปรียบเทียบลำดับนิวคลีโอไทด์ในสัตว์แต่ละชนิดโดยผ่าน
โปรแกรม Bioedit , DnaSP4.0 และ Mega 3.1 ผลการศึกษาทั ้ง 2 ยีนสามารถสรุปการศึกษาได้ดังนี้        
ชิ้นเนื้อ 1 ตัวอย่าง เป็น ควาย Water buffalo (Bubalus bubalis) ไม่ใช่ควายป่าหรือสัตว์ป่า จะเห็นได้ว่า
ค่านิยมการบริโภคสัตว์ป่ายังมีอยู่ในแต่ละประเทศ จึงนำเอาควายมาย้อมสีและทำรูปลักษณ์ให้เหมือน
เนื้อสัตว์ป่า ซึ่งผลการศึกษาดังกล่าวข้างต้นสามารถนำไปเป็นแนวทางและขยายผลในการดำเนินการคุ้มครอง
และอนุรักษ์สัตว์ป่าโดยกองคุ้มครองพันธุ์สัตว์ป่าและพืชป่าตามอนุสัญญา และสำนักอนุรักษ์สัตว์ป่าต่อไป 
 
 

EF693806.1| Bos javanicus CKM4 T C T C A G T A T T A C C C C T T A A C A C A A A G A T A A G A T A A A T A A T T T A T A T A T A C C T C A A
EF693808.1| Bos javanicus CKM2 . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
EF693804.1| Bos javanicus  MNH . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
EF693807.1| Bos javanicus  CKM . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
EF693812.1| Bos sauveli . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
EF693814.1| Bos frontalis . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . G . . . . . . . . . A . . . . . . . . . . .
EF693813.1| Bos frontalis . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . G . . . . . . . . . A . . . . . . . . . . .
EF693809.1| Bos javanicus CERZ . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . C . . . . . . C C . . . . . . . . . . . A . .
EF693805.1| Bos javanicus  MNH . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . C . . . . . . C C . . . . . . . . . . . A . .
NC_006380.3| Bos grunniens . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . C . C . . . . . . .
EF693810.1| Bison bison . . . . . . . . . C G . . . . . . . G . T . . . . . . . . . A . . . . . . T . . . . . . . . . . . . . . . . .
EF693811.1| Bison bonasus . T C . . . C . . . . . . . . . . . . T . . . G . . . . T . . . . . . . . . . . . . . . G . . . . . . . . . .
EF693815.1| Bos taurus . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . C . . . . . . G T T . . . .
EF693816.1| Bos indicus D-loop . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . A . . . . . G . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
EF693817.1| Bos indicus CKM8 . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . A . . . . . G . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . . .
DQ658120.1| Bubalus bubalis  X C . . T T A . G C . . G T A A C C T . . . A G . C . G G . G . . . . G G C . C . . . G . . . G . . . . C . G G
DQ658114.1| Bubalus bubalis XY C . . T T A . G C . . G T A A C C T . . . A G . C . G G . G . . . . G G C . C . . . G . . . G . . . . C . G G
DQ658113.1| Bubalus bubalis  X C . . T T A . G C . . G T A A C C T . . . A G . C . G G . G . . . . G G C . C . . . G . . . G . . . . C . G G
EF053546.1| Bubalus bubalis  F C . . T T A . G C . . G T A A C C T . . . A G . C . G G . G . . . . G G C . C . . . G . . . G . . . . C . G G
EF053538.1| Bubalus bubalis  D C . . T T A . G C . . G T A A C C T . . . A G . C . G G . G . . . . G G C . C . . . G . . . G . . . . C . G G
EF053532.1| Bubalus bubalis  A C . . T T A . G C . . G T A A C C T . . . A G . C . G G . G . . . . G G C . C . . . G . . . G . . . . C . G G
EF053548.1| Bubalus bubalis  J C . . T T A . G C . . G T A A C C T . . . A G . C . G G . G . . . . G G C . C . . . G . . . G . . . . C . G G
EF053547.1| Bubalus bubalis  F C . . T T A . G C . . G T A A C C T . . . A G . C . G G . G . . . . G G C . C . . . G . . . G . . . . C . G G
Unknow C . . T T A . G C . . G T A A C C T . . . A G . C . G G . G . . . . G G C . C . . . G . . . G . . . . C . G G
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บทท่ี 26 
สรุปผลการศึกษาและข้อเสนอแนะแนวทางในการอนุรักษ์ทรัพยากร 

ทางพันธุกรรมป่าไม้ การฟ้ืนฟูป่าและปลูกป่า  
และนิติวิทยาศาสตร์ป่าไม้และสัตว์ป่า  

สรุปผลการศึกษาวิจัยและข้อเสนอแนะ 
ความหลากหลายทางพันธุกรรม  เป็นองค์ประกอบหนึ่งของความหลากหลายทางชีวภาพที ่มี

ความสำคัญต่อการดำรงอยู ่ของสิ ่งมีชีวิต ดังนั ้นในการอนุรักษ์ทรัพยากรทางชีวภาพด้านป่าไม้ที ่มี
ประสิทธิภาพ จึงควรจะต้องมีข้อมูลสถานภาพทรัพยากรทางพันธุกรรมป่าไม้ ซึ่งสามารถสำรวจและประเมิน
ได้โดยการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม ทั้งนี้ความหลากหลายทางพันธุกรรมภายในชนิดไม้ป่าและ
พืชป่าแต่ละชนิดเป็นองค์ประกอบสำคัญ  ซึ่งเป็นพื้นฐานที่จะทำให้เกิดการวิวัฒนาการและมีโอกาสในการอยู่
รอดและปรับตัวให้เข้ากับสภาวะแวดล้อมที่หลากหลายและผันแปร ดังนั้นการศึกษาความหลากหลายทาง
พันธุกรรม จึงเป็นหัวใจหลักหนึ่งในการพัฒนากลยุทธ์ เพื่อให้ได้ข้อมูลที่นำไปใช้เป็นแนวทางในการอนุรักษ์
ทรัพยากรทางชีวภาพด้านป่าไม้ให้มีประสิทธิภาพ 

จากผลการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมในไม้ป่าและพืชป่าที่เป็นตัวแทนสังคมป่าในระบบ
นิเวศที่หลากหลายโดยใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอและไอโซเอนไซม์ยีน ดังได้กล่าวในบทก่อนหน้านี้ สามารถสรุป
ให้เห็นเป็นภาพรวมในตารางที่ 26.1 จากข้อมูลการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม และระบบการ
สืบพันธุ์ของไม้ป่า และพืชป่าบางชนิด ดังกล่าวข้างต้นจะสามารถนำมาเป็นแนวทางในการวางแผนการ
อนุรักษ์แหล่งพันธุกรรมไม้ป่าและพืชป่าที่อยู่ตามระบบนิเวศของป่าชนิดต่างๆได้แตกต่างกันไป กล่าวคือหาก
แหล่ง (ประชากร) ใดของชนิดพันธุ์ที่ศึกษามีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูง ก็มีความเหมาะสมที่จะถูก
คัดเลือกให้เป็นแหล่งอนุรักษ์พันธุกรรมในถิ่นกำเนิด เป็นต้นซึ่งจากผลการศึกษาดังกล่าวสามารถสรุปผลการ
ประเมินสภาพความหลากหลายทางพันธุกรรมในไม้ป่าและพืชป่าเพื่อเป็นข้อเสนอแนะแนวทางในการ
อนุรักษ์และฟื้นฟูแหล่งพันธุกรรมไม้ป่าและพืชป่าที่ศึกษาดังนี้ 

1. ไม้สนสองใบ (Pinus merkusii) จากพื ้นฐานผลจากการศึกษาวิจัยดังกล่าวข้างต้น จึงได้
เสนอแนะให้มีการอนุรักษ์ทรัพยากรทางพันธุกรรมของไม้สนสองใบ (P. merkusii) อย่างมีประสิทธิภาพใน
การอนุรักษ์ในถิ่นกำเนิด (In situ conservation) ที่แหล่ง (ประชากร) ห้วยทา เนื่องจากมีความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมสูงที่สุดเมื่อเทียบกับแหล่งอื่น และควรคัดเลือกแหล่งสำหรับการอนุรักษ์ในถิ่นกำเนิดสำหรับ
ภาคตะวันออกเฉียงเหนือที่มีความหลากหลายทางพันธุกรรมที่สูงลดลงมาเช่น ที่แหล่ง(ประชากร)  หมู่บ้าน
หนองคู จังหวัดสุรินทร์และ อำเภอโขงเจียมจังหวัดอุบลราชธานีและแหล่ง (ประชากร) ที่อยู่ทางภาคเหนือ 
เช่น หมู่บ้านบ้านวัดจันทร์ จังหวัดเชียงใหม่  

นอกจากการอนุรักษ์พันธุกรรมในถิ่นกำเนิดควรมีการอนุรักษ์นอกถิ่นกำเนิดด้วย ข้อดีในการ
ดำเนินการดังกล่าวนั้น เนื่องจากการอนุรักษ์นอกถิ่นกำเนิดจะทำให้บริหารจัดการง่ายและช่วยทำให้มีการ
ปลูกป่าไม้สนสองใบนอกถ่ินกำเนิดที่มีอายุใกล้เคียงกันและมีความหนาแน่นของต้นสูง จึงทำให้เพิ่มโอกาสที่
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ทำให้มีการออกดอกพร้อมกัน ซึ่งจะทำให้อัตราการผสมตัวเองลดลงกว่าในพื้นที่ธรรมชาติดังเดิมที่มีอายุมาก
แล้ว ดังนั้นจึงขอแนะนำดังนี้คือ ควรจัดทำแปลงอนุรักษ์นอกถ่ินกำเนิด 3-6 แปลง อย่างน้อยควรมีหนึ่งแปลง
ในแต่ละภูมิภาคที่มีการกระจายพันธุ์ธรรมชาติของสนสองใบขึ้น กล่าวคือในภาคเหนือ ภาคกลางและ
ตะวันออกเฉียงเหนือในการเก็บเมล็ดไม้สนสองใบนั้นควรเก็บจากประมาณ 20 ต้นจาก 3 แหล่ง (ประชากร) 
ที่อยู่ในภูมิภาคเดียวกัน เนื่องจากไม้สนสองใบมีความหลากหลายทางพันธุกรรมค่อนข้างต่ำ ดังนั้นจำนวนที่
กล่าวจึงเพียงพอที่จะมีข้อมูลและฐานทางพันธุกรรมที่เพียงพอสำหรับการอนุรักษ์ไม้สนสองใบนอกถิ่นกำเนิด
ในประเทศไทย ซึ่งเมล็ดจากภูมิภาคเดียวกันควรเก็บโดยสุ่มที่เป็นตัวแทนของภูมิภาคและนำมารวมกันอย่าง
ทั่วถึง (Bulked) และปลูกเป็นแปลงปลูกนอกถิ่นกำเนิดที่มีขนาดแต่ละแปลง 6.25 ไร่ (1 เฮกเตร์) ซึ่งควรทำ 
2 แห่ง ที่ง่ายต่อการปกป้องดูแลในแต่ละภูมิภาค  ดังนั้นเมื่อรวมทุกภูมิภาคแล้วควรปลูก  (Changtragoon 
and Finkeldey, 1995a) 

2. ไม้สัก (Tectona grandis) จากพื้นฐานข้อมูลการศึกษาวิจัยดังกล่าวข้างต้นโดยใช้เครื่องหมาย
ดีเอ็นเอ (RAPD) ที่มีความผันแปรทางพันธุกรรมสูงกว่าการใช้ไอโซเอนไซม์ยีนศึกษานั้น จะเห็นว่าความ
หลากหลายทางพันธุกรรมของไม้สักมีค่อนข้างสูง และความแตกต่างระหว่างแหล่งก็มีค่อนข้างสูงเช่นกัน 
ดังนั้นควรคัดเลือกสนับสนุนให้อุทยานแห่งชาติและเขตรักษาพันธุ์สัตว์ป่าที่เป็นพื้นที่อนุรั กษ์และมีไม้สัก
ขึ้นอยู่ตามธรรมชาติอยู่แล้วทุกแห่งเป็นแหล่งอนุรักษ์พันธุกรรมในถิ่นกำเนิดของไม้สัก จากผลการศึกษา
ดังกล่าวนั้นจะเห็นว่าไม้สักมีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูง ซึ่งมีสถานภาพเป็นแหล่งทรัพยากรทาง
พันธุกรรมของไม้สักของประเทศไทยที่หลากหลาย ดังนั้นควรที่จะมีอย่างน้อย 1 แหล่ง (ประชากร) ในแต่ละ
จังหวัดที่เป็นพื้นที่อนุรักษ์อยู่แล้ว ให้เป็นแหล่งอนุรักษ์ในถิ่นกำเนิด โดยเฉพาะภาคเหนือ อย่างไรก็ตาม
จังหวัดลำปางที่มีความหลากหลายทางพันธุกรรมค่อนข้างสูงจึงควรเลือกมากกว่า 1 แหล่ง (ประชากร) เช่น 
อุทยานแห่งชาติถ้ำผาไทย จังหวัดลำปาง  และอีกแหล่งที่อยู่นอกพื้นที่อนุรักษ์ แต่มีความหลากหลายทาง
พันธุกรรมสูงที่สุด คือ หมู่บ้านบ้านใหม่ อำเภอแม่ทะ จังหวัดลำปาง และจังหวัดอื่นๆ เช่น อำเภอเทพนิมิต 
จังหวัดอุตรดิตถ์ อุทยานแห่งชาติลานสาง จังหวัดตาก  อำเภอฮอด จังหวัดเชียงใหม่ อุทยานแห่งชาติแมย่ม 
จังหวัดแพร่ และอำเภอแม่สะเรียง จังหวัดแม่ฮ่องสอน ในกรณีของอุทยานแห่งชาติแม่ยม จังหวัดแพร่      
นั้นสมควรที่จะเป็นแหล่งอนุรักษ์พันธุกรรมในถิ่นกำเนิดของไม้สักในประเทศไทยด้วย  ถ้าจะมีการพิจารณา
สร้างเข่ือนบริเวณดังกล่าวก็ควรไตร่ตรองให้รอบคอบ หากเป็นนโยบายของประเทศที่ให้ดำเนินและหลีกเลี่ยง
ไม่ได้ ก็ควรเก็บเมล็ดและท่อนพันธุ์จากพื้นที่อุทยานแห่งชาติแม่ยม โดยควรเก็บอย่างน้อย 100 ต้นขึ้นไป ที่
สามารถเป็นตัวแทนฐานพันธุกรรมของแหล่ง (ประชากร) ดังกล่าวได้ และนำมาอนุรักษ์นอกถิ่นกำเนิดโดย
ปลูกทั้งแบบธนาคารยีน (Gene bank) และเพาะกล้าไม้แบบแยกต้น (Families) ก่อนการคัดเลือกต้นกล้าที่
เป็นตัวแทนของแต่ละต้นเพื่อเป็นตัวแทนของแหล่งดังกล่าว ในที่เหมาะสมและปลอดภัยต่อการถูกคุกคาม 

อย่างไรก็ตามหากแหล่งใดล่อแหลมต่อการบุกรุกทำลายป่าก็สมควรที่จะนำมาอนุรักษ์นอกถิ่น       
กำเนิดด้วย จากพื้นฐานข้อมูลการประเมินอัตราการผสมข้ามที่พบในไม้สัก พบว่ามีอัตราการผสมข้ามสูง     
แต่ก็ยังมีบางต้นที่มีอัตราการผสมตัวเองสูงเช่นกัน ดังนั้นในการเก็บเมล็ดไม้สักเพื่อนำมาปลูกเพื่อการอนุรักษ์
ควรเก็บแบบแยกต้นและแยกแหล่ง (ประชากร) และควรระบุปีที่เก็บด้วย เพื่อเป็นข้อมูลในการคัดเลือกเมล็ด
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ก่อนการปลูกนอกถ่ินกำเนิดเพราะเมล็ดที่มีอัตราการผสมตัวเอง หรือในหมู่เครือญาติจะทำให้โอกาสการรอด
ตายมีต่ำและมีความต้านทานต่อโรคและแมลงต่ำกว่าเมล็ดไม้ที่มีอัตราการผสมข้ามสูง และควรคัดเลือกเมล็ด
ไม้ที่มีอัตราการผสมข้ามสูงเท่านั้นไปปลูกเป็นแหล่งพันธุกรรมของไม้สักของแหล่ง (ประชากร) นั้นๆ ส่วนใน
ไม้สักที่อยู่นอกพื้นที่อนุรักษ์ เช่น บริเวณหมู่บ้านเก่งประลอม และหมู่บ้านวังน้ำวน จัง หวัดกาญจนบุรี ที่อยู่
นอกพื้นที่อนุรักษ์ มีอยู่ปะปนกับชุมชน หมู่บ้าน และยังมีความหลากหลายทางพันธุ กรรมต่ำกว่าที่อ่ื น ควร
เก็บเมล็ดและท่อนพันธุ์ที่เป็นตัวแทนของแหล่งดังกล่าว แหล่ง (ประชากร) ของจังหวัดกาญจนบุรี มาปลูก
เป็นแหล่งอนุรักษ์พันธุกรรมนอกถิ ่นกำเนิดที ่สามารถดูแลได้ง่าย และปลอดภัยต่อการบุกรุกทำลาย  

(Changtragoon and Szmidt, 1999; Changtragoon 2001a) 
3. ไม้ยางนา (Dipterocarpus alatus) จากผลการศึกษาดังกล่าวข้างต้น จึงได้ข้อมูลเป็น

แนวทางได้ว่าไม้ยางนาแต่ละแหล่ง (ประชากร)มีความหลากหลายทางพันธุกรรมแตกต่างกัน แม้ลักษณะ
ภายนอกของไม้ยางนาโดยทั่วไปไม่แตกต่างกันนักโดยมีความสูงเปลาตรง หากดูเผินๆ แล้วคิดว่าแตล่ะแหล่ง  
(ประชากร)ไม่มีความแตกต่างกัน ดังนั้นจึงควรให้ความสำคัญแหล่งพันธุกรรมของไม้ยางนาในแต่ละภูมิภาค
โดยควรจัดให้มีการอนุรักษ์ในถิ ่นกำเนิดทุกภูมิภาค และให้ความสำคัญในการอนุรักษ์แหล่งที่มีความ
หลากหลายทางพันธุกรรมที่สูงและมีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูงกว่าค่าเฉลี่ย เช่น หมู่บ้านดงฟา้ห่วน 
จังหวัดอุบลราชธานี ตำบลห้วยเขย่ง อำเภอทองผาภูมิ จังหวัดกาญจนบุรี  อำเภอหาดใหญ่ จังหวัดสงขลา 
และอำเภอลอง จังหวัดแพร่ เป็นต้น  
 อย่างไรก็ตามควรมีการศึกษาเพิ่มเติมในการใช้เครื ่องหมายโมเลกุลที่มีความผันแปรในแต่ละ
ตำแหน่งสูง เช่น เครื่องหมายดีเอ็นเอไมโครแซทเทลไลท์ (Microsattelite markers: SSR) ในอนาคตเพื่อจะ
ได้ข้อมูลพื้นฐานทางพันธุกรรมมากขึ้น (สุจิตรา และบุญชุบ, 2542) 

4. ไม้โกงกาง 
4.1. ไม้โกงกางใบเล็ก (Rhizophora apiculata) จากผลการศึกษาข้างต้นมีข้อเสนอแนะดังนี้ 
1) ควรจัดทำแหล่งอนุรักษ์พันธุกรรมในถิ่นกำเนิดในแหล่ง (ประชากร) ที่มีความหลากหลายทา ง

พันธุกรรมสูงมีอัตราผสมข้ามสูงและเป็นตัวแทนของฝั่งอันดามันและฝั่งอ่าวไทย  โดยใช้การกระจายไปตาม
ระดับลองติจูด ดังนั้นในไม้โกงกางใบเล็กควรอนุรักษ์แหล่งพันธุกรรมที่  จังหวัดสงขลา, อำเภอกันตัง จังหวัด
ตรัง, อำเภอเมือง จังหวัดสุราษฎร์ธานี เกาะภูเก็ต หมู่บ้านสลักคอก เกาะช้าง และอ่าวคุ้งกระเบน จังหวัด
จันทบุรี 

2) แหล่ง (ประชากร) ของไม้โกงกางใบเล็กที่ควรฟื้นฟูป่า คือหมู่บ้านคลองพร้าว เกาะช้าง จังหวั ด
ตราด อำเภอเมือง จังหวัดระนอง  อำเภอเมือง จังหวัดสตูล  หมู่บ้านแสมชัย จังหวัดเพชรบุรี และอำเภอสวี 
จังหวัดชุมพร เพราะมีความหลากหลายทางพันธุกรรมค่อนข้างต่ำกว่าค่าความหลากหลายทางพันธุกรรมเฉลี่ย 

3) ควรมีการจัดทำฐานข้อมูลการเก็บฝักไม้โกงกางใบเล็กว่าเก็บมาจากที่ใด เมื่อใด ปลูกเมื่อใดและมี
ป้ายปักอย่างชัดเจนที่ระบุรายละเอียดดังกล่าวข้างต้น 

4) การเก็บฝักไม้โกงกางใบเล็กเพื่อการอนุรักษ์นอกถิ่นกำเนิด หรือการปลูกฟื้นฟูป่า หรือปลูกป่า
ควรมีการประเมินอัตราผสมข้ามของฝักไม้โกงกางใบเล็กก่อนนำไปปลูก โดยควรเก็บแบบแยกต้นกันโดยให้
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เป็นตัวแทนของแหล่ง (ประชากร) นั้นๆ และนำมาเพาะกล้าแบบแยกต้น แยกแหล่งแล้วนำตัวอย่างใบมาทำ
การวิเคราะห์ประเมินอัตราผสมข้าม โดยใช้เครื่องหมายไอโซเอนไซม์ที่กล่าวมาข้างต้นหรือเครื่องหมายดีเอ็นเอ
ชนิดไมโครแซทเทลไลท์ว่าต้นใด แหล่งใด มีอัตราการผสมข้ามเท่าไร และควรเลือกฝักที่มาจากต้นและแหล่ง
ที่มีอัตราผสมข้ามสูงเพื่อเพิ่มโอกาสในการรอดตายและการเจริญเติบโตที่ดี เมื่อคัดเลือกแล้วจึงนำกล้าไม้ที่
คัดเลือกจากแหล่ง (ประชากร) มาคละกันแบบสุ่มให้ทั่วถึงโดยให้อัตราส่วนของแต่ละต้นเท่าๆ กันซึ่งควรเก็บ 
30 ต้นต่อแหล่งและจำนวนกล้าไม้ขึ้นอยู่กับความต้องการที่จะปลูกในพื้นที่ 

5) การเก็บฝักในการปลูกฟื้นฟูป่าไม้โกงกางใบเล็กควรเก็บหลายๆ ต้น อย่างน้อย 30 ต้นต่อแหล่ง
โดยให้จำนวนฝักจากแต่ละต้นมีจำนวนพอๆ กัน และควรเอาฝักที่ได้จากแหล่งเดียวกันมาปลูกในพื้นที่ป่า
เดียวกันไม่ควรเอาฝักจากแหล่งอื่นมาปลูกปะปนกันโดยเฉพาะไม่ควรเก็บข้ามฝั่งทะเล (ฝั่งอันดามันและฝั่ง
อ่าวไทย) เพราะไม้โกงกางแต่ละพื้นที่จะมีการปรับตัวเข้ากับสิ่งแวดล้อมเฉพาะมาเป็นเวลานานไม่ว่าจะเป็น
สภาพการขึ้นลงของน้ำทะเล ความเค็มของน้ำทะเล ความลึกของดินเลน เป็นต้น หากไม่สามารถประเมิน
อัตราการผสมข้ามได้ตามข้อ 4 ควรเก็บฝักไม้โกงกางใบเล็กแยกต้นและเพาะกล้าไม้แยกกัน และสังเกตดูว่า
ฝักและต้นกล้าจากต้นใดมีลักษณะด้อย เช่น มีฝักสีขาวหรือสีเหลือง กล้าไม้มีสีขาวหรือสีเหลือง ถ้าพบไม่ควร
เอากล้าไม้จากต้นนั้นไปปลูก เพราะมีลักษณะด้อย อันเกิดจากการผสมกันเองในหมู่เครือญาติและกล้าไม้   
กล้าอ่ืนแม้เป็นสีเขียวก็มีแนวโน้มที่จะมียีนด้อยสูงเพราะมาจากต้นแม่ต้นเดียวกัน 

6) เนื่องจากผลการศึกษาพบว่ามีการทำให้ป่าไม้โกงกางใบเล็กเสื่อมโทรมโดยการบุกรุกพื้นที่ป่า 
เช่นกรณีที่หมู่บ้านคลองพร้าว เกาะช้าง จังหวัดตราดดังกล่าวข้างต้น มีผลทำให้ความหลากหลายทา ง
พันธุกรรมลดลง ดังนั้นควรเร่งปลูกจิตสำนึกให้ประชาชนเห็นประโยชน์ของการอนุรักษ์และบริหารจัดการ
ไม่ให้มีการปลูกสร้างโรงแรม รีสอร์ทและการทำนากุ้งในบริเวณพื้นที่ป่าชายเลน  

4.2 ไม้โกงกางใบใหญ่ (Rhizophora macunata) 
1) ควรอนุรักษ์พันธุกรรมในถิ่นกำเนิดของไม้โกงกางใบใหญ่ก็ใช้ข้อพิจารณาเช่นเดียวกับไม้โกงกาง

ใบเล็ก จากพื้นฐานข้อมูลความหลากหลายทางพันธุกรรมของไม้โกงกางใบใหญ่ที่มีความหลากหลายทาง
พันธุกรรมที่สูง และเหมาะสมต่อการอนุรักษ์คือ อำเภอเมือง จังหวัดตราด อำเภอกันตัง จังหวัดตรัง จังหวัด
ภูเก็ต หมู่บ้านสลักคอก เกาะช้าง จังหวัดตราด อำเภอละอุ่น จังหวัดระนอง 

2) พื้นที ่ป่าที ่ควรฟื ้นฟู คือพื ้นที ่หมู ่บ้านแสมชัย จังหวัดเพชรบุรี เพราะเป็นพื ้นที ่ที ่มีความ
หลากหลายทางพันธุกรรมค่อนข้างต่ำกว่าที่อ่ืน แนวทางการจัดการเก็บฝักเพื่อการฟื้นฟูป่าควรดำเนินการ
ตามขั้นตอนที่กล่าวไว้แล้วในหัวข้อไม้โกงกางใบเล็ก 

3) ส่วนแนวทางในการดำเนินการเก็บฝักไม้โกงกางใบใหญ่เพื่อการฟื้นฟูป่า ปลูกป่า ทำตามขั้นตอน
เช่นเดียวกับได้เสนอแนะในไม้โกงกางใบเล็กที่ได้กล่าวไว้แล้วข้างต้น (สุจิตรา, 2550) 

5. ไผ่ป่า (Bambusa bambos) จากพื้นฐานการศึกษาดังกล่าวข้างต้นมีข้อเสนอแนะ ดังนี้ 
1) ควรจัดตั้งแหล่งอนุรักษ์พันธุกรรมไผ่ป่าในถิ่นกำเนิดทุกภาคของประเทศไทยโดยเฉพาะแหล่ง

(ประชากร) ที่มีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูงในพื้นที่ที ่มีอยู่ในพื้นที่อนุรักษ์ เช่น จังหวัด สระแก้ว 
จังหวัดลำปาง และ จังหวัดกาญจนบุรี 
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2) ควรจัดตั้งแหล่งพันธุกรรมไผ่ป่านอกถิ่นกำเนิดในแหล่ง (ประชากร) ที่มีอยู่ใกล้ชุมชนและที่
ล่อแหลมต่อการบุกรุกทำลาย เช่น ที่จังหวัดสุราษฎร์ธานี 

3) ควรจัดตั้งแปลงปลูกไผ่ป่าเพื่อเป็นธนาคารอาหารชุมชน (Food bank) เพื่อลดความกดดันใน
การเข้าไปตัดเอาหน่อและกล้าไผ่ป่าอย่างเกินกำลังไผ่ป่าตามธรรมชาติ (รังสัน และสุจิตรา, 2548) 

6. กล้วยไม้รองเท้านารีเหลืองกระบี่ (Paphiopedilu exul) การศึกษาดังกล่าวขั้นต้นทำให้ได้
ข้อมูลเบื้องต้นเกี่ยวกับสถานภาพความหลากหลายทางพันธุกรรมของกล้วยไม้รองเท้านารีแหล่งต่างๆ โดย
แหล่งอำเภอปลายพระยา จังหวัดกระบี่ และแหล่งเกาะน้อย อำเภออ่าวลึก จังหวัดกระบี่ เป็นแหล่งที่มีค่า
ความหลากหลายทางพันธุกรรมสูง จึงควรใช้พื้นที่ดังกล่าวเป็นแหล่งอนุรักษ์พันธุกรรมของกล้วยไม้รองเท้า
นารีเหลืองกระบี่ในถิ่นกำเนิด และควรให้มีการฟื้นฟูความหลากหลายทางพันธุกรรมในพื้นที่อื่นๆ ที่มีค่าความ
หลากหลายทางพันธุกรรมที่ต่ำ เช่น แหล่งเกาะนัก อำเภอเมือง จังหวัดกระบี่ อย่างไรก็ตามการพิจารณา   
การอนุรักษ์พันธุกรรมนอกถิ่นกำเนิด ควรมีการดำเนินการขึ้นด้วย หากแหล่งกระจายพันธุ์ทางธรรมชาติ
ล่อแหลมต่อการบุกรุกและลักลอบใช้ประโยชน์ในทางมิชอบ (จักรพันธ์ และสุจิตรา, 2548) 

7. ไม้พะยูง (D. cochinchinensis)  
7.1 การศึกษาวิจัยความหลากหลายทางพันธุกรรมของไม้พะยูง (D. cochinchinensis) 

สามารถนำผลการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมมาใช้ในการวางแผนการอนุรักษ์ในถิ่นกำเนิดและ
นอกถิ ่นกำเนิด โดยการคัดเลือกแหล่งของประชากรที ่เหมาะสม ซึ ่งจากผลการศึกษาพบว่า ไม้พะยูง         
(D. cochinchinensis) จากหน่วยป้องกันรักษาป่าที่ สบ.1 (ท่ามะปราง) จ.สระบุรี มีความหลากหลายทาง
พันธุกรรมมากที่สุด กล่าวคือ มีค่าความหลากหลายทางพันธุกรรม (He = 0.63) ในขณะที่ความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมของไม้พะยูง (D. cochinchinensis) จากอุทยานแห่งชาติภูพานจังหวัดสกลนคร มีค่าต่ำกว่า
แหล่งอื่นโดยมีค่าความหลากหลายทางพันธุกรรม (He = 0.29) โดยที่ค่าเฉลี่ยของความหลากหลายทาง
พันธุกรรมของไม้พะยูง (D. cochinchinensis) ทั้ง 12 แหล่งมีค่าความหลากหลายทางพันธุกรรม (He = 
0.39) และความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างแหล่ง (Fst) ของไม้พะยูง (D. cochinchinensis) พบว่ามีค่า 
Fst = 0.18 เมื ่อพิจารณาจากประชากรของไม้พะยูง (D. cochinchinensis) ทั ้ง 12 ประชากร พบว่า
ประชากรของไม้พะยูง (D. cochinchinensis) จากหน่วยป้องกันรักษาป่าที่ สบ. 1 (ท่ามะปราง) จังหวัด
สระบุรี (ภาคกลาง) มีความเหมาะสมในการเลือกเป็นตัวแทนสำหรับการอนุรักษ์ในถิ่นกำเนิด (In situ gene 
Conservation) เนื่องจากมีค่าความหลากหลายทางพันธุกรรมสูงกว่าค่าเฉลี่ยและสูงกว่าประชากรไม้พะยูง
(D. cochinchinensis) จากแหล่งอื่นๆ ไม้พะยูง (D. cochinchinensis) จากอุทยานแห่งชาติภูจองนายอย 
จังหวัดอุบลราชธานี (ภาคอีสานตอนบน) อุทยานแห่งชาติตาดโตน จังหวัดชัยภูมิ (ภาคอีสานตอนบน) และ 
เขตรักษาพันธุ์สัตว์ป่าดงใหญ่ จังหวัดบุรีรัมย์ (ภาคอีสานตอนล่าง) ควรได้รับการพิจารณาเป็นแหล่งอนุรกัษ์
ในถิ ่นกำเนิดเช ่นกัน เน ื ่องจากมีค ่าความหลากหลายทางพัน ธุกรรมสูงกว่าค่าเฉลี ่ยของไม้พะยูง                  
(D. cochinchinensis) ที่ศึกษา โดยมีค่า He = 0.46, 0.40 และ 0.49 ตามลำดับ ผลการศึกษาวิจัยครั้งนี้จึง
มีข้อเสนอแนะให้จัดทำแหล่งอนุรักษ์ไม้พะยูง (D. cochinchinensis) ในถิ่นกำเนิดในพื้นที่ภาคกลาง 1 แหล่ง 
ภาคอีสานตอนบน 2 แหล่ง และภาคอีสานตอนล่าง 1 แหล่ง ตามแหล่งดังกล่าวข้างต้นตามลำดับ นอกจากนี้
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ไม้พะยูง (D. cochinchinensis) ที่มีค่าความหลากหลายทางพันธุกรรมต่ำกว่าค่าเฉลี่ยควรมีการพิจารณา
การจัดการอนุรักษ์นอกถ่ินกำเนิดและมีการฟื้นฟูป่าไม้ในอุทยานดังกล่าว (สุจิตรา และคณะ, 2561) 

7.2 การพัฒนาเครื่องหมายดีเอ็นเอที่จำเพาะกับแหล่งที่มาของไม้พะยูง (D. cochinchinensis) 
พบว่าได้ว่ารูปแบบดีเอ็นเอที ่พบในไม้พะยูง (D. cochinchinensis) ในแหล่งธรรมชาติของภาคกลางมี
รูปแบบดีเอ็นที่แตกต่างจากรูปแบบดีเอ็นเอของไม้พะยูง (D. cochinchinensis) ในภาคอีสานอย่างสิ้นเชิง  
และพบว่ามีรูปแบบดีเอ็นเอที่พบเฉพาะถิ่นคือ รูปแบบดีเอ็นที่ 4 พบเฉพาะจังหวัดในภาคอีสานตอนบน 
รูปแบบดีเอ็นเอที่ 9 พบเฉพาะที่จังหวัดอุบลราชธานี รูปแบบดีเอ็นเอที่ 7 และ 12 พบเฉพาะที่จังหวัดบุรีรัมย์ 
รูปแบบดีเอ็นเอที่ 11 พบเฉพาะที่จังหวัดชัยภูมิ รูปแบบดีเอ็นเอที่ 3 พบเฉพาะจังหวัดสระบุรี และรูปแบบ   
ดีเอ็นเอที่ 2 10 และ 8 พบเฉพาะที่จังหวัดมหาสารคาม ผลของรูปแบบดีเอ็นเอดังกล่าวสามารถใช้แยก
แหล่งที ่มาของไม้พะยูง(D. cochinchinensis) ได้นอกจากนี ้รูปแบบของดีเอ็นเอของป่าปลูกในจังหวัด
กำแพงเพชรเหมือนกับรูปแบบดีเอ็นเอในจังหวัดอุบลราชธานีและรูปแบบดีเอ็นเอของป่าปลูกในจังหวัดตรังมี
รูปแบบดีเอ็นเอเหมือนกับป่าในจังหวัด บุรีรัมย์ มหามาสารคาม ขอนแก่นและบึงกาฬ ผลการศึกษาครั้งนี้
รองรับการพิสูจน์แหล่งที่มาของไม้พะยูง (D. cochinchinensis) ที่ถูกลักลอบตัดที่ผิดกฎหมายได้ในอนาคต 
และกำลังจะดำเนินการขยายผลในการศึกษาในระดับภูมิภาคเพื่อการระบุแหล่งที่มาของไม้ที่ผิดกฎหมายใน
ภูมิภาค (สุจิตรา และคณะ, 2562) 

8. ไม้ชิงชัน (D. oliveri) 
8.1 การศึกษาวิจัยความหลากหลายทางพันธุกรรมของไม้ชิงชัน (D. oliveri) จากผลการศึกษา

พบว่า ไม้ชิงชันจากพื้นที่อุทยานแห่งชาติภูแลนคา จังหวัดชัยภูมิ มีความหลากหลายทางพันธุกรรมมากที่สุด 
กล่าวคือมีค่า He = 0.84 โดยที่ค่าเฉลี่ยของความหลากหลายทางพันธุกรรมของไม้ชิงชันทั้ง 12 ประชากรมี
ค่า He = 0.77 ความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างแหล่งของไม้ชิงชัน พบว่ามีค่า Fst = 0.13 เมื่อพิจารณา
จากประชากรของไม้ชิงชันทั้ง 12 ประชากร พบว่าประชากรของไม้ชิงชันจากอุทยานแห่งชาติภูแลนคา 
จังหวัดชัยภูมิ มีความเหมาะสมในการเลือกเป็นตัวแทนสำหรับการอนุรักษ์ในถิ่นกำเนิด ( In situ gene 
conservation) เนื่องจากมีค่าความหลากหลายทางพันธุกรรมสูงกว่าค่าเฉลี่ยและสูงกว่าประชากรไม้ชิงชัน
จากแหล่งอ่ืนๆ อย่างไรก็ตามจะต้องมีการพิจารณาข้อมูลด้านอ่ืนร่วมด้วย (สุจิตรา และคณะ, 2564) 

8.2 การพัฒนาเครื่องหมายดีเอ็นเอที่จำเพาะกับแหล่งที่มาของไม้ชิงชัน (D. oliveri) ตัวอย่างใน 
15 ประชากร 4 ภูมิภาค พบรูปแบบดีเอ็นเอในคลอโรพลาสต์จีโนมรวม 32 รูปแบบ พบรูปแบบดีเอ็นเอมีการ
ปรากฏในสัดส่วนที่แตกต่างกัน รูปแบบดีเอ็นเอที่พบมากที่สุดได้แก่ H25 ซึ่งพบใน 4 ประชากรจากทั้งหมด 
15 ประชากร โดยคิดเป็น 27.03 % และมีรูปแบบดีเอ็นเอ 29  รูปแบบ ที่พบเฉพาะประชากรใดประชากร
หนึ่ง โดยรูปแบบดีเอ็นเอของประชากรของไม้ชิงชันใน 4 ภูมิภาคมีความแตกต่างกันอย่างสิ้นเชิง นอกจากนี้
ยังพบรูปแบบดีเอ็นเอที่จำเพาะในแต่ละกลุ่มประชากรทำให้สามารถแยกจังหวัดและกลุ่มประชากรได้ยกเว้น 
4 ประชากรในภาคเหนือคือ จ.ลำปาง และ จ.เชียงใหม่ ยังไม่สามารถแยกความแตกต่างได้ ข้อมูลเหล่านี้
สามารถนำไปใช้เป็นแนวทางพัฒนาเครื่องหมายดีเอ็นเอเพื่อใช้ประโยชน์ในด้านการบ่งชี้แหล่งกำเนิดได้  เพื่อ
นำไปประยุกต์ใช้ ขยายผล งานปกป้องคุ้มครองพันธุ์ไม้ป่าและนิติวิทยาศาสตร์ป่าไม้ (สุจิตรา และกิตติยา, 2564) 
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ส่วนการจำแนกชนิดพันธุ์โดยดีเอ็นเอบาร์โค้ดและการถอดรหัสพันธุกรรมสรุปได้ดังนี้ 
1. การศึกษาดีเอ็นเอบาโค้ด ได้จัดทำดีเอ็นเอบาโค้ดจากพันธุ์ไม้ป่าหวงห้ามและไม้ป่าในบัญชี  

CITES ในประเทศไทย โดยการสกัดดีเอ็นเอจากใบและเปลือกของพันธุ์ไม้แต่ละชนิด จำนวน 579 ตัวอย่าง 

และถอดรหัสพันธุกรรมของดีเอ็นเอในคลอโรพลาสจีโนม 3 ตำแหน่ง คือ Maturase K,  rbcl  (Ribulose 

Bisphosphate Carboxylase large chain) และ trnH-psbA (intergenic spacer) พบว่าสามารถจำแนก

ได้ 65 วงศ์ (Family) 140 สกุล (Genus) และ 240 ชนิด (Speciese) ซึ่งสอดคล้องกับการจำแนกทาง

อนุกรมวิธาน 

2. การจำแนกไม้พะยูง (Dalbergia cochinchinensis) ออกจากไม้ที่มีลักษณะเนื้อใกล้เคียงกัน

สามารถทำได ้ โดยการศ ึกษาความแตกต ่างของลำด ับบ ิวคล ี โอไทด ์ท ี ่ จำ เพาะ พบว ่าไม ้พะยูง                         

(D. cochinchinensis) มีลำด ับนิวคล ีโอไทด ์ท ี ่แตกต ่างจากไม ้ประดู่  (Pterocarpus macrocarpus)         

ไม้ชิงชัน (D. oliveri) กระพี้เขาควาย (D. cultrata)  และเก็ดดำ (D. assamica) ถึง 41 ตำแหน่ง โดยไม้

พะยูง (D. cochinchinensis) มีลำดับนิวคลีโอไทด์แตกต่างจาก ชิงชัน (D. oliveri) 19 ตำแหน่ง, กระพี้เขา

ควาย (D. cultrata)  19 ตำแหน่ง เก็ดดำ (D. assamica) 16 ตำแหน่ง และประดู่ (P. macrocarpus)  49 

ตำแหน่งกับไม้แต่ละชนิดสามารถนำเสนอให้ ไซเตส: อนุสัญญาว่าด้วยการค้าระหว่างประเทศซึ่งชนิดสัตว์ป่า

และพืชป่าที่ใกล้จะสูญพันธุ์ ควบคุมการค้าระหว่างประเทศของผลิตภัณฑ์ของไม้พะยูง (D. cochinchinensis) 

เพราะสามารถจำแนกไม้พะยูง (D. cochinchinensis) ออกจากไม้ชนิดอื ่นๆจากผลิตภัณฑ์ไม้จากการ

วิเคราะห์ทางดีเอ็นเอ (Changtragoon and Singthong, 2016) 

3. การจำแนกพันธุกรรมของไม้สะเดาไทย (Azadirachta indica var siamensis) และ

สะเดาอินเดีย (Azadirachta indica) พบว่ามีความแตกต่างของลำดับนวิคลีโอไทด์ที่จำเพาะ 10 ตำแหนง่ 

อย่างชัดเจนจึงควรผลักดันให้มีการเปลี่ยนชื่อวิทยาศาสตร์ของไม้สะเดาไทยเป็น Azadirachta siamensis 

แทน Azadirachta indica var siamensis ซึ่งประเทศไทยควรจัดการอนุรักษ์ทรัพยากรทางพันธุกรรมของไม้

ชนิดนี้ทั้งในถิ่นและนอกถิ่นกำเนิดเนื่องจากมีความจำเพาะทางพันธุกรรมกับประเทศไทย และควรอนุรักษ์

แหล่งกำเนิดและเพื่อนำไปขยายผลพัฒนาต่อยอดด้านการใช้ประโยชน์ได้อย่างยั่งยืนในอนาคต (สุจิตรา, 2554) 

4. การพิสูจน์ไม้โกงกางว่าเป็นลูกผสมหรือไม่และเกิดจากการผสมของไม้โกงกางใบเล็ก 

(Rhizophora apiculata) กับไม้โกงกางใบใหญ่ (Rhizophora mucronata) หรือไม่นั้นพิสูจน์โดย

การถอดรหัสพันธุกรรมโดยยีนในนิวเคลียส 3 ยีน พบว่าไม้โกงกางลูกผสมดังกล่าวมียีนที่จำเพาะของทั้งไม้

โกงกางใบเล็ก (R. apiculata) และไม้โกงกางใบใหญ่ (R. mucronata)  จึงสรุปได้ว่าไม้โกงกางลูกผสมเป็น

ลูกผสมระหว่างไม้โกงกางใบเล็ก (R. apiculata) และไม้โกงกางใบใหญ่ (R. mucronata) จริง และการ

พิสูจน์ว่าไม้โกงกางใบเล็ก (R. apiculata) หรือใบใหญ่เป็นต้นแม่ของไม้โกงกางลูกผสมดังกล่าวทำโดยการ

การถอดรหัสพันธุกรรมในคลอโรพลาสต์ยีนในไม้โกงกางลูกผสมดังกล่าว โดยเปรียบเทียบระหว่างไม้โกงกาง
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ใบเล็ก (R. apiculata) และไม้โกงกางใบใหญ่ (R. mucronata)  พบว่าไม้โกงกางใบใหญ่ (R. mucronata) 

เป็นต้นแม่และยีนที่จำเพาะถูกถ่ายทอดโดยไม้โกงกางใบใหญ่ (R. mucronata) (Changtragoon et al., 2016)   

คดีนิติวิทยาศาสตร์ป่าไม้โดยการใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอและการถอดรหัสพันธุกรรม 

 กรมอุทยานแห่งชาติ สัตว์ป่าและพันธุ์พืช ได้แสดงภาพลักษณ์ให้เห็นว่าเป็นหน่วยงานของชาติที่

ช่วยเหลือผู้บริสุทธิ์ และขณะเดียวกันก็สามารถทำให้ผู้กระทำผิดกรณีลักลอบตัดไม้ได้รับโทษตามกฎหมาย 

ไม่ว่าจะอยู่ในกรมอุทยานแห่งชาติ สัตว์ป่า และพันธุ์พืช หรือนอกพื้นที่กรมอุทยานแห่งชาติ สัตว์ป่าและพันธุ์

พืช เช่น วัด สวนป่า เท่าที่ผ่านมาตำรวจได้ให้ความไว้วางใจและขอความอนุเคราะห์และขอความร่วมมือให้

กรมอุทยานแห่งชาติ สัตว์ป่า และพันธุ์พืช ช่วยตรวจสอบพันธุกรรมของ ขี้เลื่อยไม้ ชิ้นไม้ และต้นไม้ที่ต้อง

สงสัยอย่างต่อเนื่องจะเห็นได้ว่าจากการใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอและลำดับนิวคลีโอไทด์ของดีเอ็นเอสามารถ

นำมาใช้ในการระบุชนิดพันธุ์ของต้นไม้ได้ดังกรณีศึกษาของคดีนิติวิทยาศาสตร์ 7 คดี กล่าวคือ  

1. ไม้ขี้เลื่อยของกลางไม่ได้มาจากชิ้นไม้กฤษณา (Aquilaria crassna) (สุจิตรา, 2560) 

2. ในกรณีของไม้มะม่วง (Mangifera sp) ของกลางสามารถพิสูจน์ได้โดยการหาลำดับนิวคลีโอไทด์ใน
ดีเอ็นเอได้ว่ามาจากมะม่วงพันธุ์พื้นเมือง (มะม่วงบ้าน) ไม่ใช่ไม้มะม่วงป่า (Mangifera sp) ซึ่งเป็นไม้หวงห้าม 
Changtragoon et al. (2017) 

 3. ผลการศึกษาวิจัยตัวอย่างเนื้อไม้ของกลางการวิเคราะห์ลักษณะทางกายวิภาคของไม้ และจาก

การหาลำดับนิวคลีโอไทด์ในส่วน trnH-psbA spacer region พบว่าลักษณะทางกายภาพและดีเอ็นเอของ

ชิ้นไม้ของกลางเหมือนกับไม้บุนนาค/นากบุด (Mesua ferrea)  

4. ในกรณีการพิสูจน์ว่าไม้สัก (Tectona grandis) ของกลางที่ถูกจับกุมเป็นไม้สักที่ถูกตัดมาจาก

สวนป่าหรือไม่นั้นพบว่าท่อนไม้สักที่ถูกลักลอบตัดมีลักษณะทางพันธุกรรมเหมือนกับไม้สักที่ถูกตัดในสวนป่า  

5. ในกรณีการพิสูจน์ชิ้นไม้ของกลาง 142 ชิ้นพบว่ามีชิ้นไม้ของกลาง 2 ชิ้นมีลักษณะทางพันธุกรรม

เหมือนกับไม้พะยูงต้นหนึ่งที่ถูกลักลอบตัดจากอุทยานแห่งชาติ (สุจิตรา, 2560) 

6. กิ่งและเนื้อไม้พะยูงต้องสงสัยมีลักษณะทางพันธุกรรมไม่เหมือนกับต้นพะยูงที่ถูกลักขุดยกเอาไป  

7. วัตถุพยานไม้ของกลางเป็นไม้พะยูงและมีลักษณะทางพันธุกรรมเหมือนกับต้นพะยูงที่ถูกลักลอบ

ตัดภายในวัดที่เกิดเหตุ รายละเอียดวิธีการศึกษาและผลการศึกษาได้แสดงสรุปผลสังเขปไว้ดังตารางที่ 26.2
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คดีนิติวิทยาศาสตร์สัตว์ป่าโดยการใช้เคร่ืองหมายดีเอ็นเอและการถอดรหัสพันธุกรรม 

กรณีศึกษาที่ 1: อุรังอุตัง (Pongo pygmacus) อุรังอุตังได้ถูกลักลอบเข้าประเทสอย่างผิด

กฎหมาย ประเทศไทยได้มีความต้องการที่จะส่งอุรังอุตังกลับคืนถิ่นเดิม ผลการศึกษาดังกล่าวพบว่า อุรังอุตัง 

53 ตัว เป็นสายพันธุ์บอร์เนียว (P. pygmacus) อุรังอุตัง 50 ตัว มีความเป็นไปได้ว่ามาจากตะวันตกเฉียงใต้

และตอนกลางของกาลิมันตัน บนเกาะบอร์เนียว ส่วนอีก 3 ตัว มีความเป็นไปได้ว่า มาจากตะวันออกลางของ    

กาลิมันตัน เกาะบอร์เนียว ประเทศอินโดนีเซีย ผลการศึกษามีประโยชน์ต่อหน่วยงานบังคับใช้กฎหมายและ

หน่วยงานไซเตสของประเทศไทยที่สามารถดำเนินส่งอุรังอุตังกลับสู่แหล่งกำเนิดเดิมได้  (Changtragoon, 

2010; Changtragoon, 2012) 

กรณีศึกษาที่ 2: เสือ (Panthera spp.) เสือที่ได้ถูกวินิจฉัยครั้งนี้เกิดจากการการลักลอบล่าและ

นำส่งไปตามเส้นทางชายแดนภาคเหนือของไทย สำหรับการค้าที่ผิดกฎหมายและได้ถูกจับกุมโดยหน่วยงาน

ไซเตสของประเทศไทย ดังนี้ ชิ้นเนื้อของกลางเสือ 17 ชิ้น และมีหนังสือของกลาง 6 ชิ้น ผลการศึกษาพบว่า

จากตัวอย่างชิ้นเนื้อของกลาง 17 ตัวอย่าง ซึ่งเป็นเสือโคร่ง (P. tigris) 12 ตัวอย่าง ประกอบด้วย 3 สายพันธุ์ 

ดังนี้ สายพันธุ์ Indochinese tiger (P. t. corbetti) Amur tiger (P. t. altaica) และ Malayan tiger (P. t. 

jacksoni) ส่วนอีก 3 ตัวอย่างนั ้นเป็นเสือดาว (P. pardus) 1 ตัวอย่าง และเสือลายเมฆ (Neofelis 

nebulosa) 2 ตัวอย่าง ส่วนหนังอีก 6 ชิ้นนั้นพบว่า 3 ตัวอย่างเป็นเสือ Indochinese (P. t. corbetti) และ

อีก 3 ชิ้นเป็นเสือดาว (P. pardus) ผลการศึกษานี้สามารถนำไปใช้ในการบังคับใช้กฎหมายและการป้องกัน

และอนุรักษ์พันธุ์เสือ สามารถจับกุมผู้กระทำผิดโดยต้องเสียเงินค่าปรับ จำนวน 8,640,000 ล้านบาท  และ

ถูกจำคุก ทั้งนี้ผู้กระทำผิดยอมรับสารภาพจึงลดโทษให้กึ่งหนึ่ง นับว่าเป็นคดีที่ถูกปรับโดยทางขบวนการค้า

สัตว์ป่าที่ผิดกฎหมายที่สูงที่สุดในประเทศไทย (Changtragoon and Singthong, 2012; Changtragoon, 

2012; Changtragoon and Maklang, 2010) 

กรณีศึกษาที่ 3: งาช้าง ผลจากการศึกษาการถอดรหัสพันธุกรรมของไมโทคอนเดรียดีเอ็นเอใน   

ไมโทคอนเดรีย พบว่ามีตำแหน่งที่จำเพาะนิวคลีโอไทด์กับช้างเอเชีย (Elephas maximus) 15 ตำแหน่ง 

และมี 14 ตำแหน่งที ่จำเพาะกับช้างแอฟริกา (Loxodonta africana cyclotis) ผลการศึกษาพบว่า 5 

ผลิตภัณฑ์งาช้างมาจากช้างเอเชีย (Elephas maximus) และอีก 2 ผลิตภัณฑ์งาช้างมาจากช้างแอฟริกาที่มาจาก

ป่า (Loxodonta africana cyclotis) สามารถนำมาขยายผลจับกุมผู้ที่ทำการค้าผลิตภัณฑ์งาช้างแอฟริกันได้ทั้ง

ในประเทศไทยและสหรัฐอเมริกา (Changtragoon and Singthong, 2010b; Changtragoon, 2012) 

กรณีศึกษาที่ 4: เนื้อของกลางที่ต้องสงสัย ได้ถูกส่งมาจากหน่วยปฏิบัติการของเครือข่ายการ

บังคับใช้กฎหมายสัตว์ป่าและพันธุ์พืชแห่งภูมิภาคอาเซียน (ASEAN-Wildlife Enforcement Network: 

ASEAN-WEN) และ ไซเตสของประเทศไทยกับกัมพูชาได้ให้ประเทศไทยช่วยวินิจฉัยว่าเป็นเนื้อของวัวแดง

หรือไม่ ผลจากการศึกษาวินิจฉัยรหัสพันธุกรรมของ ไมโทคอนเดรียพบว่า ชิ้นเนื้อดังกล่าว เป็นเนื้อของควาย 

Water buffalo (Bubalus bubalis) เนื่องจากควายไม่ได้อยู่ในบัญชีไซเตสและไม่ได้ขัดต่อกฎหมายไซเตส
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จึงได้รายงานให้หน่วยปฏิบัติการในประเทศกัมพูชาดำเนินการต่อไป จากการนำเสนอกรณีศึกษาทั้ง 4 

ดังกล่าวแสดงให้เห็นว่าวิธีการวินิจฉัยสัตว์ป่าแต่ละชนิดไม่ว่าจำแนกชนิด  สายพันธุ์ หรือแหล่งที่มานั้นต้อง

อาศัยฐานข้อมูล Genbank ของ NCBI (National Center for Biotechnology Information) ซึ่งแสดงให้

เห็นว่าข้อมูลพันธุกรรมของการศึกษาระดับนานาชาติที่ได้รวบรวมอย่างเป็นระบบเพื่อใช้ในฐานข้อมูลกลางมี

ความสำคัญอย่างยิ่งต่อการดำเนินการทางนิติวิทยาศาสตร์ที่ต้องการความรวดเร็วเพื่อนำไปใช้ในการบังคับใช้

กฎหมายได้ทันต่อเหตุการณ์รายละเอียดวิธีการศึกษาและผลการศึกษาได้แสดงสรุปผลสังเขปไว้ดังตารางที่ดัง

ตารางที่ 26.3  

ตารางที่ 26.3 สรุปคดีนิติวิทยาศาสตร์สัตว์ป่า 

 

 
 
 

กรณีศึกษา เครื่องมือทางพันธุกรรม ผลลัพธ์ การนำสู่ปฏิบตัิและการบังคับ

ใช้กฎหมาย (CITES) 

1. อุรังอุตัง Mt DNA sequences at 

Control region 

50 ตัวอย่าง มาจากตะวันตกเฉียงใต้และตอนกลางของ   

กาลิมันตันบนเกาะบอร์เนียว 3 ตัวอย่างมาจากตะวันออก

ของกะลิมันเกาะบอร์เนียว ประเทศอินโดนีเซีย 

อุรังอุตังของกลางถูกส่งกลับไป

ยังอินโดนีเซีย 

2. เสือ Mt DNA sequences at 

cytochrome b gene 

และ microsatellite 

- จากชิ้นเนื้อ 17 ตวัอยา่ง พบว่า 12 ตัวอย่างเป็นเสือ

โคร่ง (Panthera tigris) ซ่ึงประกอบดว้ย 3 สายพันธุ์ 

(subspecies) คือ Indochinese tiger (P. t. 

corbetti), Amur tiger (P. t. altaica) และ 

Malayan tiger (P. t. jacksoni) ส่วนทีเ่หลืออีก 5 

ตัวอยา่งพบวา่เป็นเสือดาว (P. pardus) 3 ตัวอย่าง

และเสือลายเมฆ (Neofelis nebulosa) 2 ตัวอย่าง 

- ตัวอย่างหนังเสือ 6 ตวัอย่างพบว่า 3 ตัวอยา่งเป็น

เสือโคร่ง (Panthera tigris) และอีก 3 ตัวอยา่งคือ

เสือดาว (P. pardus) 

ผลการศึกษาที่ได้สามารถจับกุม

ผู้กระทำผิดโดยต้องเสียเงิน

ค่าปรับ จำนวน 8,640,000 ล้าน

บาท  และถูกจำคุก ทั้งนี้

ผู้กระทำผิดยอมรับสารภาพจึง

ลดโทษให้กึ่งหนึ่ง นับวา่เป็นคดีที่

ถูกปรับโดยทางขบวนการค้า

สัตว์ป่าที่ผิดกฎหมายที่สูงที่สุดใน

ประเทศไทย 

3. งาช้าง Mt DNA sequences at 

cytochrome b gene 

ผลิตภัณฑ์งาช้าง 5 ตัวอย่างพบว่ามาจากช้างเอเชีย 

(Elephas maximus) และ 2 ตัวอยา่งมาจากชา้งป่า

แอฟริกัน (Loxodonta africana cyclotis) 

ผลการศึกษาที่ได้สามารถนำมา

ขยายผลจับกุมผู้ที่ทำการค้า

ผลิตภัณฑ์งาช้างแอฟฟริกัน ได้

ทั้งในประเทศไทยและ

สหรัฐอเมริกา 

4. เนื้อวัวแดงที่

ต้องสงสัย 

Mt DNA sequences at 

cytochrome b gene 

เนื้อสัตว์ป่าที่ต้องสงสัยมาจากควาย (Bulalus 

bubalis) ไม่ได้มาจากวัวแดง (Bos javanicus) 

ผลการศึกษาครั้งนี้ทำให้สามารถ

คุ้มครองผู้ไม่กระทำผิดในการ

ลักลอบค้าสัตว์ปา่ 
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ข้อเสนอแนะในการบริหารจัดการตัวอย่างของกลางในระดับพื้นที่และงานในห้องปฏิบัติการดีเอ็นเอ 

• การบริหารจัดการในระดับพื้นที่ 
1. ควรมีคำสั่งแต่งตั้งคณะทำงาน ทุกภาคส่วนผู้ที่มีส่วนได้ส่วนเสียในระดับพื้นที่ ลงพื้นที่ที่เกิดเหตุเพื่อเก็บ
ตัวอย่างของกลาง (ไม่ควรเก็บตัวอย่างโดยพลการ ตามลำพัง โดยไม่มีการมอบหมายเป็นทางการ) 
2. ตั้งโจทย์ประเด็นปัญหาที่จะเก็บตัวอย่างว่า ต้องเก็บตัวอย่างตรงไหน อย่างไร กี่ตัวอย่างเพื่อตอบโจทย์
ปัญหาที่ต้องการพิสูจน์ลักษณะพันธุกรรมดังนี้ 

2.1 เป็นชนิดอะไร 
2.2 ชิ้นส่วนของกลางต้องสงสัยมาจากต้นไม้ที่คาดว่าอาจถูกลักลอบตัดหรือไม่ 
2.3 มาจากแหล่งไหน 

3. ควรมีการถ่ายภาพ และบันทึกวิดีโอหลักฐานการเก็บตัวอย่าง สภาพ สถานที่ ทำแผนที่ประกอบ ( lay 
out) ตารางจดบันทึกรายละเอียดของของกลาง วันเวลา ผู้จดบันทึก ผู้เก็บตัวอย่าง 
4. การเก็บตัวอย่าง 

 4.1 ไม้ป่า 
▪ เพราะมีเงื่อนไขของเวลา งบประมาณ และบุคลากรที่ดำเนินการ หากไม่สามารถดำเนินการพิสู จน์

คดีทางกายวิภาคและเทียบวงปีและหน้าตัดของไม้ที่ถูกตัดได้ ควรเก็บเนื้อไม้ในส่วนของไม้ท่อนและจากตอไม้
โดยเก็บเนื้อส่วนเปลือกเข้าไปในกระพี้ มีความหนาอย่างน้อย 1 นิ้ว กว้าง 3 นิ้ว ยาว 5 นิ้ว  

▪  ส่วนชิ้นไม้อ่ืนๆ ควรเก็บตัวอย่างตามขนาดดังกล่าวข้างต้นหรือตามความเหมาะสม ส่วนขี้เลื่อยนั้น
ควรมีปริมาณประมาณ 5-10 กรัม โดยนำใส่ถุงพลาสติกที่รูดซิปได้และมีสารดูดความชื้น เขียนสถานที่เก็บ 
หมายเลขและวันที่เก็บตัวอย่างให้ชัดเจนพร้อมรูปถ่าย และบันทึกวิดีโอหลักฐานการเก็บตัวอย่าง  
โดยระบุรายละเอียด รหัสหมายเลขตัวอย่างที่เก็บ วันเวลา สถานที่ ชื่อผู้เก็บตัวอย่าง 

 4.2 สัตว์ป่า 
▪  การเก็บเลือดจากสัตว์ที่มีชีวิต ควรมีสัตว์แพทย์เป็นผู้เก็บตัวอย่างมีหลอดบรรจุสารป้องกันการ

แข็งตัวของเลือด 
▪  ตัวอย่างเนื้อ ควรใส่ถุงพลาสติกที่แช่น้ำแข็งหรือที่เก็บความเย็น 
▪  ควรมี cotton bud ไว้เก็บตัวอย่างคราบเลือดด้วย หากต้องการใช้ในการวิเคราะห์ตามรูปคดี 
▪  ใส่ถุงมือยางที่ใช้แล้วทิ้ง ในการเก็บตัวอย่างของกลางเพื่อป้องกันการปนเปื้อนและโรคที่มาจากสตัว์ 

และใส่หน้ากากอนามัยหากจำเป็น จึงต้องมีวัสดุดังกล่าวพร้อมที่จะปฏิบัติงานในพื้นที่ 
-ระบุรายละเอียด รหัสหมายเลขตัวอย่างที่เก็บ วันเวลา สถานที่ ชื่อผู้เก็บตัวอย่าง 
5. การนำส่งตัวอย่างให้ห้องปฏิบัติการดีเอ็นเอ  

▪ มีหนังสือขอความร่วมมือว่าต้องการให้พิสูจน์พันธุกรรมของของกลางระดับใด ตั้งโจทย์ประเด็น
คำถามพร้อมขอคำแนะนำการเก็บตัวอย่าง 

▪ มีหนังสือนำส่งอย่างเป็นทางการที่มีรายละเอียดพร้อมตัวอย่างของกลาง 
▪ มอบหมายให้เจ้าหน้าที่มานำส่งตัวอย่างของกลางเป็นทางการ  



240 
 

• การบริหารจัดการในระดับห้องปฏิบัติการดีเอ็นเอ 
1. ลงทะเบียนเก็บวัตถุพยานให้เรียบร้อยเป็นระบบ 
2. ตัวอย่างของกลางไม่เพียงพอ ต้องรีบแจ้งเจ้าของคดีผู้นำส่งให้ส่งตัวอย่างเพิ่มเติมโดยทันทีหรือต้องการ
ตัวอย่างเพื่อเปรียบเทียบ 
3. วิเคราะห์ว่าจะนำวิธีการทางเครื่องหมายโมเลกุลชนิดใดมาตอบโจทย์ ประเด็นปัญหาที่ต้องการวินิจฉัย
พันธุกรรม 

3.1 พิสูจน์ว่าเป็นชนิดพันธุ์ใด 
 พืช/ไม้ป่า: ถอดรหัสพันธุกรรมในคลอโรพลาสต์จีโนม 
 สัตว์ป่า : ถอดรหัสพันธุกรรมในไมโทคอนเดรียจีโนม 

3.2 พิสูจน์อัตลักษณ์ลายพิมพ์ดีเอ็นเอหรือจำนวนตัวด้วยเคร่ืองหมายไมโครแซทเทลไลท์  
3.3 แหล่งที่มา 

 พืช/ไม้ป่า : ศึกษา haplotype diversity ในคลอโรพลาสต์จีโนม (ขณะนี้ทำได้เฉพาะไม้พะยูงและ
ไม้ชิงชัน) เทียบกับฐานข้อมูลรูปแบบของ SNPs ในคลอโรพลาสต์จีโนม 
 สัตว์ป่า : ถอดรหัสพันธุกรรมในไมโทคอนเดรียจีโนม (เช่น control region และ cytochrome B) 
และเทียบ variable nucleotide site กับฐานข้อมูล GenBank ใน NCBI 
4. การเขียนรายงาน 
 ควรเขียนรายงานผลการวินิจฉัยพันธุกรรมที่สั้นๆ ง่ายต่อความเข้าใจแม้ไม่มีพื้นฐานความรู้ด้านพันธุ
ศาสตร์ก็สามารถเข้าใจได้ชัดเจนว่าใช้วิธีการอะไรในการวินิจฉัยพันธุกรรม แจ้งผลการวินิจฉัยพันธุกรรมโดย
ตอบประเด็นคำถามเป็นข้อๆตามโจทย์ที่ตั้งคำถามมา ตามหลักฐานทางวิชาการ ชัดเจน แบบตรงไปตรงมา  
 - ไม่เขียนอะไรที่นอกเหนือจากที่ตั้งคำถาม 
 - ไม่สรุปชี้นำโดยใช้ความคิดของตน ต้องแสดงความเป็นกลาง 
 - ใช้ผลการศึกษาและวินิจฉัยพันธุกรรมเป็นตัวตอบและแสดงผล 
 - ควรมีรูปผลการวินิจฉัยพันธุกรรมประกอบเพื่อให้เข้าใจง่าย 
 - ควรมีรายงานผลทางวิชาการวินิจฉัยพันธุกรรมโดยละเอียดแนบท้ายไปด้วย 
หมายเหตุ: จากการปฏิบัติงานด้านวินิจฉัยพันธุกรรมในงานนิติวิทยาศาสตร์ป่าและสัตว์ป่ามากกว่า 10 ปี ไม่เคย
ถูกเรียกตัวโดยร้องขอให้ไปเป็นพยานในศาลเพื่อชี้แจงผลการวินิจฉัยพันธุกรรมไม้ป่าและสัตว์ป่าของกลาง  
5. ทำหนังสือนำส่งรายงานผลการวินิจฉัยพันธุกรรมอย่างเป็นทางการผ่านระดับสายงานราชการ 
6) หากถูกเรียกตัวให้เป็นพยานในศาล 
 6.1 ควรร้องขอให้ไปศาลแบบ Teleconference เพื่อหลีกเลี่ยงการเผชิญหน้าโดยตรงกับผู้ต้องหา 
(จำเลย) และทนายฝ่ายจำเลย หากศาลไม่สามารถจัดทำให้ได้ก็ต้องไปเป็นพยานในศาล เป็นสิ่งที่หลีกเลี่ยง
ไม่ได้และไม่สนใจไม่ได้ 
 6.2 เตรียมข้อมูลให้พร้อมและคาดการล่วงหน้าว่าจะถูกถามประเด็นอะไร 
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 6.3 อาจถามอัยการล่วงหน้าว่าประเด็นปัญหาที่ต้องการให้เป็นพยานในศาลคืออะไรเพื่อเตรียม
ข้อมูลให้พร้อม 
 6.4 แสดงความเป็นกลางและยึดหลักความรู้และผลการตรวจพิสูจน์ทางวิทยาศาสตร์ และทาง
วิชาการเป็นหลักไม่ใช้ความรู้สึกส่วนตัว ไม่คาดคะเนล่วงหน้า และไม่ชี้นำผลของรูปคดี 
ข้อเสนอแนะโดยภาพรวม  

ดังนั้นโดยภาพรวมแล้วในระหว่างแหล่ง (ประชากร) ของชนิดพันธุ์ไม้ป่าและพืชป่าที่ได้มีการศกึษา
ความหลากหลายทางพันธุกรรมแหล่งใดที่มีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูง ควรที่จะได้รับการเลือกเป็น
ลำดับแรกในการอนุรักษ์  เนื่องจากไม้ป่าและพืชป่าบางชนิดมีอายุที่ยืนยาว ซึ่งไม่เหมือนกับพืชล้มลุกและพืช
อายุสั้น  เนื่องจากความหลากหลายทางพันธุกรรมที่สูงและมีการอัตราการผสมข้ามสูงจะช่วยประกันโอกาส
ในการให้พันธุ์ไม้ป่านั้นมีโอกาสรอดตายสูงขึ้นอยู่รอดได้มีอายุที่ยืนยาวและมีความต้านทานต่อโรคและแมลง 
ท ั ้งในป ัจจ ุบ ันและในอนาคต ซ ึ ่งม ีส ิ ่ งแวดล ้อมผ ันแปรตลอดเวลาและไม ่สามารถคาดการณ์ได้  
(Changtragoon and Szmidt, 1997) หากพบแหล่ง (ประชากร) ใดมีความหลากหลายทางพันธุกรรมต่ำ ก็
ควรจะต้องมีการดำเนินการฟื้นฟูฐานพันธุกรรม โดยการฟื้นฟูป่าและปลูกป่า และหากล่อแหลมต่อการบุกรุก
ทำลายก็ควรดำเนินการจัดทำ การอนุรักษ์นอกถ่ินกำเนิด ที่สามารถดูแลให้ปลอดภัย 
 ทั้งนี้การเลือกใช้เครื่องหมายโมเลกุลมาใช้ในการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมนั้น ควรใช้
ชนิดที่สามารถศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมที่เก่ียวข้องกับความสามารถในการปรับตัวร่วมกับข้อมูล
ทางนิเวศวิทยาก็จะทำให้โครงการอนุรักษ์ไม้ป่าในแต่ละชนิดที่อยู่ในป่าชนิดต่างๆ ประสบความสำเร็จมาก
ยิ ่งขึ ้น เพื ่อหลีกเลี ่ยงการเกิดล ักษณะด้อย อันเนื ่องมาจากการผสมในหมู ่ เครือญาติ ( Inbreeding 
depression) ในแหล่งเมล็ดไม้ที่เก็บเพื่อใช้ในการอนุรักษ์นอกถิ่นกำเนิดและฟื้นฟูป่าตลอดจนปลูกป่านั้น 
ควรมีการคัดกรองและตรวจสอบก่อนโดยการประเมินอัตราผสมข้ามโดยการใช้เครื่องหมายไอโซเอนไซม์หรือ
ไมโครแซทเทลไลท์ หากไม่สามารถกระทำได้ ก็ควรที่จะเก็บเมล็ดไม้แบบแยกต้นโดยมีการบันทึกแบบแยก
ต้น เพื่อนำเมล็ดไม้มาเพาะและทดสอบการงอกและการเจริญเติบโตเพื่อคัดเลือกในการปลูกต่อไป ในการ
ปลูกโดยใช้ท่อนพันธุ์แบบไม่อาศัยเพศควรจะหลีกเลี่ยงการขยายพันธุ์แบบติดตาหรือเสียบยอด เพราะจะเพิ่ม
โอกาสที่ได้ต้นพันธุ์ที่ผิด เนื่องจากตาอาจจะเจริญมาจากเหง้า (Rootstock) ไม่ใช่มาจากตาจากต้นพันธุ์ที่
คัดเลือกไว้จึงควรขยายพันธุ์โดยวิธีปักชำ อย่างไรก็ตามหากไม่สามารถหลีกเลี่ยงได้ก็สามารถใช้เครื่องหมาย 
ดีเอ็นเอ หรือไอโซเอนไซม์ตรวจสอบความถูกต้องได้ 
 อย่างไรก็ตามการดำเนินการอนุรักษ์แหล่งพันธุกรรมป่าไม้ จะประสบความสำเร็จจะต้องให้ความรู้
ความเข้าใจแก่ประชาชน ในคุณค่าของทรัพยากรป่าไม้ และเสริมสร้างความตระหนัก ความร่วมมือ ทั้งนี้การ
แก้ปัญหาความยากจนให้แก่ประชาชนที่อยู่ในและรอบพื้นที่ป่า โดยการสร้างแรงจูงใจเชิงบวก  เพื่อให้
ช่วยกันดูแลรักษาป่าที่ชาวบ้านพึ่งพิงทรัพยากรอยู่ ก็จะเป็นอีกหนทางหนึ่ง จะทำให้การอนุรักษ์ป่าไม้เป็นไป
อย่างยั่งยืนและประสบความสำเร็จ (Changtragoon, 2003b) 
 ผลการพิสูจน์จากกระบวนการวิทยาศาสตร์ดังกล่าว สามารถนำมาใช้ในการบังคับใช้กฎหมาย ซึ่ง
เป็นที่ยอมรับในชั้นศาล โดยผู้ต้องหาก็ยอมจำนนต่อหลักฐานทางวิทยาศาสตร์ นอกจากนี้ยังช่วยให้ผู้บริสุทธิ์
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พ้นจากโทษ ขณะเดียวกันก็ทำให้ผู้กระทำผิดต้องรับโทษตามกฎหมาย จึงควรจะต้องมีการศึกษาวิจัย จัดทำ
ฐานข้อมูลพันธุกรรมไม้ป่าและไม้ป่าหวงห้าม รวมถึงบัญชี CITES เพื ่อนำไปใช้ระบุชนิดพันธุ ์ พิสูจน์
เอกลักษณ์และแหล่งที ่มาของไม้ของกลางและไม้ที ่ถูกลักลอบตัดในประเทศไทยในอนาคตได้อย่างมี
ประสิทธิภาพ 

กรมอุทยานแห่งชาติ สัตว์ป่าและพันธุ์พืช ควรสนับสนุนงบวิจัย การประเมินสถานภาพแหล่ง

พันธุกรรมของไม้หวงห้ามอย่างต่อเนื่องและยั่งยืนเพื่อเป็นฐานข้อมูลเปรียบเทียบกับไม้ที่ถูกลักลอบตัดได้ 

กรมอุทยานแห่งชาติ สัตว์ป่าและพันธุ์พืช ควรสนับสนุนให้งานนิติวิทยาศาสตร์ป่าไม้เพื่อช่วยในการ

บังคับใช้กฎหมายโดยเฉพาะเพื่อรองรับคดีนิติวิทยาศาสตร์ป่าไม้ที่ต้องการพิสูจน์ทางพันธุกรรมที่มีมาอย่าง

ต่อเนื่องจึงควรสนับสนุนทั้งงบประมาณและบคุคลากรให้สามารถดำเนินงานบริการด้านวชิาการแก่หน่วยงาน

ภายในและภายนอกได้อย่างต่อเนื่อง เพียงพอ มีประสิทธิภาพและยั่งยืน 

การที่หน่วยงานทั้งภายในและภายนอกสังกัดกรมอุทยานแห่งชาติ สัตว์ป่าและพันธุ์พืช จะส่ง

ตัวอย่างขี้เลื่อย เนื้อไม้ และท่อนไม้ ให้สำนักวิจัยการอนุรักษ์ป่าไม้และพันธุ์พืช กรมอุทยานแห่งชาติ สัตว์ป่า

และพันธุ์พืช ตรวจสอบและวินิจฉัยพันธุกรรมนั้น ควรแต่งตั้งกรรมการในการเก็บตัวอย่าง เพื่อให้การเก็บ

ตัวอย่างเป็นไปอย่างโปร่งใส และเป็นข้อปฏิบัติที่ดี ในการเก็บตัวอย่างเพื่อตรวจวินิจฉัยนั้น ควรพิจารณาก่อน

ว่าสามารถใช้เทคนิคทางกายวิภาคป่าไม้และการดูเทียบวงปขีองต้นไม้ในระดับพื้นที่ได้หรือไม่ก่อนตัดสินใจสง่

ตัวอย่างของกลางมาขอความช่วยเหลือทางวิชาการเพราะมีเงื่อนไขของเวลา งบประมาณ และบุคลากรที่

ดำเนินการ หากไม่สามารถดำเนินการตามวิธีการทางกายวิภาคได้และดูเทียบวงปีในระดับพื้นที่ได้ ควรเก็บ

เนื้อไม้ในส่วนของไม้ท่อนและตอไม้โดยเก็บเนื้อส่วนเปลือกเข้าไปในกระพี้ มีความหนาอย่างน้อย 1 นิ้ว กว้าง 

3 นิ้ว ยาว 5 นิ้ว ส่วนชิ้นไม้อื่นๆ ควรเก็บตัวอย่างตามขนาดดังกล่าวข้างต้นหรือตามความเหมาะสม ส่วนขี้

เลื่อยนั้นควรมีปริมาณประมาณ 5-10 กรัม โดยนำใส่ถุงพลาสติกที่รูดซิปได้และมีสารดูดความชื้น เขียนชื่อผู้

เก็บ สถานที่เก็บ หมายเลขและวันที่เก็บตัวอย่างให้ชัดเจนพร้อมรูปถ่าย หนังสือนำส่งเพื่อขอความช่วยเหลือ

ควรเขียนให้ชัดเจนว่าต้องการให้พิสูจน์พันธุกรรมระดับใด (ชนิด หรือพิสูจน์อัตลักษณ์ต้นไม้) มีกี่ตัวอย่าง 

เพื่อเปรียบเทียบกี่ตัวอย่าง มีงบประมาณที่จะใช้ดำเนินการพิสูจน์หรือไม่  

กรณีคดีนิติวิทยาศาสตร์สัตว์ป่านั ้นภายหลังได้มีการเสริมศักยภาพให้สำนักอนุรักษ์สัตว์ป่า

ดำเนินงานโดยตรงจึงไม่ขอกล่าวข้อเสนอแนะในรายละเอียดแต่ทุกคดีไม่ว่านิติวิทยาศาสตร์ป่าไม้หรือสัตว์ป่า

ผู้ปฏิบัติงานวิเคราะห์ข้อมูลทางพันธุกรรมในห้องปฏิบัติการดีเอ็นเอไม่ควรไปเก็บตัวอย่างในที่เกิดเหตุเองแต่

ควรแต่งตั้งคณะกรรมการในระดับพื้นที่ทุกภาคส่วนในการเก็บตัวอย่างให้ เพื่อความโปร่งใสและธรรมาภิบาล

และความเป็นกลาง โดยจะต้องมีการฝึกอบรมเจ้าหน้าที่ในระดับพื้นที่ รองรับไว้ให้ทราบว่าจะเก็บตัวอย่าง

อย่างไรให้ถูกต้องรัดกุมและมีหนังสือนำส่งให้วิเคราะห์พันธุกรรมอย่างเป็นทางการ พร้อมกับเจ้าหน้าที่ที่

ได้รับมอบหมายนำส่งตัวอย่างของกลางอย่างเป็นทางการ ไม่ควรนำส่งของกลางทางไปรษณีย์ 
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