
บทท่ี 2 
ตรวจเอกสาร 

 
มะมวง จัดอยูในวงศ Anacardiaceae ช่ือสามัญ Mango Tree มีจํานวนโครโมโซม 2n = 40 

เปนวงศท่ีเปนไมตนขนาดกลางถึงขนาดใหญ สูง 10 - 40 เมตร ใบเปนแบบใบเดี่ยว ไมผลัดใบ รูป
ขอบขนานแกมรูปหอก ขอบใบเรียบ ฐานใบมน ปลายใบแหลม เนื้อใบหนาเขียวเปนมัน เรือนยอด
เปนพุมกลม ลําตนเปลาตรง เปลือกสีเทาหรือสีน้ําตาล คอนขางเรียบ ดอก เปนชอแบบแยกแขนง
รวมกันเปนชอใหญ ตามปลายก่ิงชอจะต้ังข้ึน และมีขนประปราย ดอกยอยมี 2 ประเภท คือ ดอกเพศ
ผู และดอกสมบูรณเพศ กลีบดอกมี 5 กลีบ ดอกออกชวงเดือนธันวาคมถึงเดือนกุมภาพันธ ผลเปน
แบบผลเมล็ดเดียวแข็ง ลูกดิบสีเขียว เม่ือสุกเปล่ียนเปนสีเหลือง หรือเหลืองสม มีเมล็ดภายใน 1 
เมล็ด           
 มะมวงท่ีปลูกกันอยูในปจจุบันถูกแบงออกเปน 2 ประเภท ตามลักษณะถ่ินกําเนิดและการ
กระจายพันธุ  คือ 

1. มะมวงกลุมอินเดีย  เปนมะมวงท่ีมีถ่ินกําเนิดทางตอนเหนือของประเทศอินเดีย 
ปากีสถานและมีการปลูกมากในรัฐฟลอริดา สหรัฐอเมริกา มะมวงกลุมนี้มีลักษณะเดน คือ เมล็ดท่ี
เพาะใหตนกลา 1 ตนตอเมล็ด ตนกลานั้นจะกลายพันธุไมตรงกับตนแม เพราะเปนตนกลาท่ีเกิดจาก
การปฏิสนธิ (zygotic หรือ gametic seedling) เทานั้น ผลของมะมวงในกลุมนี้มีสีสันสะดุดตา เชน มี
ผิวสีแดง สีมวงสม มีกล่ินข้ีไตแรงและตองการชวงแลงกอนออกดอกประมาณ 4 เดือน 

2. มะมวงกลุมอินโดจีน เปนมะมวงของประเทศแถบอินโดจีนและเอเชียตะวันออกเฉียงใต 
เชน ไทย ฟลิปปนส อินโดนีเซีย ฯลฯ เม่ือนําเมล็ดมาเพาะจะใหตนกลามากกวา 1 ตนตอเมล็ด คือ 
ตนกลาท่ีเกิดจากการปฏิสนธิ และตนกลาท่ีเกิดจากนิวเซลลัส (nucellar seedling) ตนกลาท่ีได
สวนมากจะตรงกับพันธุเดิม แตอาจมีการกลายพันธุบางในบางตน มะมวงในกลุมนี้มีผลสีเขียวหรือ
สีเหลือง เนื้อผลมีกล่ินไมแรง มีชวงพักตัวกอนออกดอกส้ันกวามะมวงอินเดีย 

ความหลากหลายทางพันธุกรรมในตนท่ีไดจากเมล็ด เปนโอกาสท่ีสามารถใชเปนวิธีการ
คัดเลือกในการปรับปรุงพันธุได  หลังจากมีการขยายพันธุเชิงการคาแบบไมอาศัยเพศ เชน การตอกิง่
จากตนใดตนหนึ่งท่ีมีลักษณะดีออกมาจํานวนมาก เรียกกิ่งพันธุท้ังหมดวาเปนสายตนเดียวกัน 
 มะมวงสามารถเจริญเติบโตไดในความสูงต้ังแตระดับน้ําทะเล จนถึงความสูงมากกวา 
1,250 เมตรเหนือระดับน้ําทะเล ความสูงท่ีเหมาะสําหรับการปลูกเปนการคา ควรอยูในความสูงไม
เกิน 600 เมตรเหนือระดับน้ําทะเล ถาเกินกวานี้ข้ึนไป การติดผลจะไมดี  
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ความเปนมาของมะมวงในประเทศไทยคลายกับแหลงอ่ืนของโลก คือ มีการขยายพันธุดวย
วิธีเพาะเมล็ด โดยเฉพาะจากตนท่ีมีลักษณะดี เชน รสหวาน มัน เม่ือระยะเวลาผานไปจึงเกิดมีพันธุ
มะมวงเพิ่มเติมมากข้ึน ปจจุบันนิยมขยายพันธุดวยวิธีการตอกิ่ง ซ่ึงทําใหไดตนพันธุท่ีเหมือนกับตน
แม มะมวงเปนพืชท่ีปลูกเพื่อรับประทานผล และผลที่ไดนั้น สามารถรับประทานไดท้ังดิบและสุก 
มะมวงสามารถปลูก และผลิดอกออกผลไดดีในพื้นท่ีทุกจังหวัด และทุกภาคของประเทศ แตใหผล
แตกตางกันไปตามสภาพของทองท่ี มะมวงหลายพันธุยังเปนผลไมท่ีตลาดตางประเทศตองการอีก
ดวย 
 

การแบงมะมวงเปนกลุมตามลักษณะการใชประโยชน คือ 
(1) มะมวงสําหรับรับประทานผลดิบ เชน พิมเสนมัน แรด เขียวเสวย มันหนองแซง ฟาล่ัน 

เปนตน  
(2) มะมวงสําหรับรับประทานผลสุก เชน อกรอง น้ําดอกไม หนังกลางวัน ทองดํา เปนตน  
(3) มะมวงท่ีปลูกเพื่ออุตสาหกรรมการแปรรูปผลไม  
-  มะมวงสําหรับดอง เชน มะมวงแกว เปนตน  
-  มะมวงสําหรับบรรจุกระปอง เชน ทําน้ําค้ัน มะมวงแชอ่ิม เชน มะมวงสามป เปนตน 

  
มะมวงเขียวมรกต ช่ือวิทยาศาสตร Mangifera indica L. cv. Kiew Morakot (กรมวิชาการ

เกษตร, 2547) เปนพนัธุท่ีเกดิจากการกลายพันธุมาจากพันธุแกว และพันธุสามปในตําบลเหลายาว
ของอําเภอบานโฮง จ. ลําพนู จัดเปนพันธุหนัก สามารถเก็บเกี่ยวไดประมาณเดือนกรกฎาคม มีเนื้อ
แนนเหมาะแกการแปรรูปไดดีและสามารถรับประทานสุกได รสชาติด ี เนื้อละเอียด มีสีเหลืองเขม 
กล่ินหอม (สุรินทร, 2549) ใบปอมโคนใบ ปลายใบเรียวแหลม ฐานใบแหลม ขอบใบเปนคล่ืน
เปลือกลําตนเรียบ ไมมีการเล้ือยของกิ่ง (กรมวิชาการเกษตร, 2547) เร่ิมแทงชอดอกต้ังแตกลางเดือน
ธันวาคม ถึง มกราคม กานชอดอกยาว ดอกสีขาวครีม มีกล่ินหอม อัตราดอกสมบูรณเพศสูง และมี
การออกดอกทะวาย (นิรนาม, 2549) 

มะมวงเขียวมรกต เปนมะมวงบานชนิดหนึ่งมีการปลูกมากในเขต อําเภอบานโฮง จังหวัด
ลําพูน ป พ.ศ. 2496 นาง นาง ใจมะสิทธ์ิ ชาวบานตําบลเหลายาว เปนผูนํามะมวงเขียวมรกตมาปลูก
เปนคร้ังแรก ตอมาในป พ.ศ. 2526 นายผัน จอมธัญ ไดขอยอดมะมวงพันธุนี้ไปเสียบกับตนมะมวง    
ตลับนาคท่ีปลูกไว ซ่ึงเปนคนท่ีนําพันธุมาขยายเปนคนแรก และไดนําผลผลิตออกสูตลาดในเวลา
ตอมา (กลุมผูปลูกมะมวงเขียวมรกต อ. บานโฮง, 2547) ซ่ึงเปนท่ีนิยมปลูกมากเนื่องจากมีลักษณะท่ี
ดี คือ มีการแทงชอดอกพรอมกับมะมวงบานท่ัวๆ ไป มีชอดอกใหญ ดอกสีขาว ใหผลดก ทนโรค
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และแมลง ผลสดมีเนื้อกรอบ น้ําหนักดีมาก ผลสุกรสหวาน หอม ผลผลิตท่ีเก็บเกี่ยวแลวสามารถอยู
ไดนานนับเดือนโดยไมเหี่ยวเฉา (กลุมผูปลูกมะมวงเขียวมรกต อ. บานโฮง, 2547)    

ตอมานักวิชาการเกษตรจากสํานักงานเกษตรบานโฮงไดต้ังช่ือพันธุเพื่อเปนเกียรติแกอําเภอ
บานโฮงและเปนการเฉลิมพระเกียรติเนื่องในวโรกาสที่พระบาทสมเด็จพระเจาอยูหัวทรงมีพระชน
มายุครบ 65 พรรษา จึงต้ังช่ือใหมวา มะมวงพันธุบานโฮง 65 (นิลปทม, 2538) และมีการขยายพ้ืนท่ี
การปลูกมะมวงเขียวมรกตเพิ่มข้ึนเร่ือยๆ อยางตอเนื่อง เพราะมะมวงเขียวมรกตสามารถยืดอายุการ
เก็บเกี่ยวออกไปไดอีก 2 เดือน โดยออกดอกชวงระยะเวลาเดียวกับมะมวงพันธุอ่ืนคือชวงเดือน
มกราคม แตจะแกชากวา เปนผลใหสามารถเก็บผลผลิตขายไดในชวงเดือนกรกฎาคม-สิงหาคม เปน
ชวงท่ีมะมวงในทองตลาดนอย ทําใหขายไดราคาดี (แมโจ 54, 2546) ผลออนและใบของมะมวง
พันธุนี้ยังมีกล่ินฉุน จึงไมมีแมลงมารบกวนใบและผิวของมะมวง นอกจากนี้มะมวงเขียวมรกตยังมี
ข้ัวผลเหนียว ปญหาการรวงจากลมพายุจึงมีนอย ผลดก เม่ือเร่ิมแกเนื้อมีลักษณะแข็งกรอบ  ผลสุก
รสหวานเนื้อไมเละ (นิลปทม, 2538) 

มะมวงเขียวมรกตเปนมะมวงท่ีราคาดี ผลผลิตเม่ือป พ.ศ. 2535 ของนายผัน จอมธัญ ขายท่ี
สวนราคากิโลกรัมละ 24-25 บาท (นิลปทม, 2538) ป พ.ศ. 2545 นายอดุลย พูนสุขสันติ ขายไดราคา
สูงสุด 20 บาทตอกิโลกรัม ตํ่าสุด 10 บาทตอกิโลกรัม (แมโจ 54, 2546) ซ่ึงเปนราคาท่ีสูงพอสมควร 
เพราะตนทุนการผลิตตํ่าเม่ือเทียบกับการทํามะมวงนอกฤดู การผลิตมะมวงเพื่อบริโภคสดใหมีมูลคา
สูงควรเปนมะมวงลาฤดู ท่ีมีเปาหมายการเก็บเกี่ยวชากวาฤดูการเก็บเกี่ยวมะมวงปกติของประเทศ
ไทย (ตารางท่ี 1) ซ่ึงจะมีราคาท่ีสวนเพิ่มสูงข้ึนไปเปนลําดับ (ธวัชชัย และคณะ, 2545) 
 
ตารางท่ี 1 ฤดูการเก็บเกี่ยวมะมวงของประเทศไทย 

ภาค ก.พ. มี.ค. เม.ย. พ.ค. มิ.ย. ก.ค. 
กลางตอนลาง       

กลาง       
ตะวนัออก       

กลางตอนบน       
อีสานตอนลาง       
อีสานตอนบน       
เหนือตอนบน       
ท่ีมา: ธวัชชัย และคณะ, 2545 
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เคร่ืองหมายท่ีใชในการบงบอกความแตกตางระดับของประชากร มี 2 ประเภท คือ 
           1. เคร่ืองหมายทางสัณฐานวิทยา (morphological marker) 
             เคร่ืองหมายทางสัณฐานวิทยาเปนเคร่ืองหมายท่ีใชเปรียบเทียบลักษณะภายนอกทาง
สัณฐานวิทยา หรือทางสรีรวิทยาของส่ิงมีชีวิต เปนเคร่ืองหมายท่ีมองเห็นไดทันที เชน ลักษณะสีตา
หรือสีผมในมนุษย ลักษณะสีกลีบดอกของดอกไม เปนตน เคร่ืองหมายพันธุกรรม (genetic marker) 
ชนิดนี้จัดวาเปนเคร่ืองหมายท่ีมีความตองการในวงการปรับปรุงพันธุพืช (อรรัตน, 2548) เพราะถา
เปนเคร่ืองหมายท่ีมีความสัมพันธกับลักษณะท่ีมีความสําคัญทางเศรษฐกิจ เชน ผลผลิตสูง หรือ
ตานทานโรคและแมลง สามารถนํามาใชประโยชนในการคัดเลือกได และขอไดเปรียบของ
เคร่ืองหมายชนิดนี้ คือ ไมจําเปนตองใชวิธีใดมาตรวจสอบ เพราะสามารถมองเห็นไดดวยตา แต
เคร่ืองหมายชนิดนี้มีขอจํากัดคือ ลักษณะท่ีนํามาใชเปรียบเทียบไดมีจํานวนนอย และท่ีสําคัญคือ
สภาพแวดลอมท่ีเปล่ียนแปลงมีอิทธิพลตอการแสดงออกของลักษณะภายนอก เชน ความสูงตน 
ผลผลิต หรือสีดอก ไดรับผลกระทบโดยตรงจากความอุดมสมบูรณของดินหรือปุย การตรวจสอบ
จึงอาจมีความคลาดเคล่ือน นอกจากนี้ลักษณะบางอยางท่ีมีการแสดงออกในบางระยะการ
เจริญเติบโตเทานั้น เชน ลักษณะสีดอก มีการแสดงออกในระยะท่ีตนพืชมีดอกเทานั้น จึงเปน
ขอจํากัดเร่ืองระยะเวลาท่ีใชในการตรวจสอบ แตการตรวจสอบลักษณะทางสัณฐานวิทยายังมีความ
จําเปนอันดับแรกเพราะสามารถแสดงความหมายไดทุกโอกาส สะดวกและรวดเร็ว หากใชลักษณะ
ทางสัณฐานควบคูกับความรูดานอ่ืนเพื่อใหไดขอมูลท่ีสมบูรณข้ึน หรือแกปญหาในกรณีท่ีไม
สามารถใชลักษณะทางสัณฐานวิทยาเพียงอยางเดียว ทําใหการจัดจําแนกพืชประสบผลสําเร็จมาก
ข้ึน 
 ลักษณะท่ีนิยมใชเปนเครื่องหมายทางสัณฐานวิทยามีหลายอยาง ผู ทําการศึกษาจึง
จําเปนตองศึกษาและเขาใจลักษณะโครงสรางของพืช และควรมีความรูพอท่ีจะเปรียบเทียบความ
แตกตางและความคลายคลึงกันของลักษณะตางๆ (เกศิณี, 2546) โดยลักษณะท่ีนิยมใชเปนเครื่อง 
หมายทางสัณฐานวิทยา ไดแก 
 สัณฐานวิทยาท่ัวไป  หมายถึง โครงสรางของพืชโดยรวม โดยไมผลสวนใหญเปน          
พืชบนดิน และสรางอาหารเองได ไมผลสวนนอยเปนพืชน้ําหรือพืชทนแลง 
 นิสัยการเจริญเติบโตของพืช หมายถึง พฤติกรรมในการดํารงชีพและสืบพันธุของชีพ 
ตลอดชีพจักร แบงพืชตามนิสัยการเจริญเติบโตได 4 แบบ คือ 
 -  พืชลมลุก (herb; herbaceous) คือพืชท่ีมีลําตนออน ไมมีเนื้อไม หรือมีเนื้อไมนอยมาก 
เม่ือครบฤดูปลูกแลวลําตนจะตาย และไมท้ิงซาก 
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 -  ไมพุม (shrub) คือพืชท่ีมีเนื้อไม ลําตนมีหลายอัน แตไมมีลําตนประธาน ลําตนขนาดเล็ก
ถึงขนาดกลาง มักสูงไมเกิน 3-4 เมตร  
 -  ไมยืนตน (tree) คือพืชท่ีลําตนมีเนื้อไม ลําตนประธานมีอันเดียว และมีขนาดใหญ 
 -  ไมเล้ือย (climber; lianes) คือ พืชท่ีมีลําตนออนหรือมีเนื้อไมก็ได ลําตนมีลักษณะเรียว
ยาว และมักเกาะพันกับส่ิงอ่ืนเสมอ ไมเล้ือยท่ีข้ึนบนพืชอ่ืนโดยมีหนามท่ีผิวของลําตน ชวยพยุงให
ลําตนติดกับพืชอ่ืน เรียกวา ไมพาดเล้ือย (scramble) พบมากในปาน้ําฝนเขตรอนซ่ึงมีพืชหนาแนน 
เชน หวายขม (เกศิณี , 2546) 
 ราก เปนสวนของพืชท่ีเจริญเติบโตอยูใตผิวดิน แบงออกตามกําเนิดและรูปรางลักษณะได
เปน 3 ชนิด คือ รากแกว รากฝอย และรากพิเศษ 
 ลําตน เปนสวนสําคัญของแกนหลักของพืช ลําตนเจริญมาจากยอดออน (plumule) ลําตนมี
รยางคท่ีเปนกิ่งกาน ใบ ดอก และผล  
 ตา เปนสวนของพืชท่ีอยูปลายยอดของกิ่งกาน หรือท่ีซอกของใบบนลําตน มีลักษณะเปน
กลุมของใบออนหรือดอกออนขนาดเล็กมาก ท่ีเรียงซอนกันแนน ตาอาจมีเกล็ดหุม (scaly bud; 
covered bud) หรือตาเปลือย (naked bud) ทําหนาท่ีเปนสวนท่ีจะเจริญเติบโตเปนกิ่งกาน ใบ หรือ
ดอกของพืช ตาแบงตามลักษณะโครงสรางท่ีอยูภายในได 3 ประเภท คือ ตาใบ ตาดอก และตาผสม 
โครงสรางของตามักใชในการจําแนกไมยืนตนในเขตหนาว 
 ใบ เปนสวนของพืชท่ีเจริญเติบโตออกมาจากตาบนขอของลําตน นับเปนรยางคท่ีสําคัญ
และปรากฏเดนชัดท่ีสุดของพืช ทําหนาท่ีสังเคราะหแสง พืชแตละชนิดมีใบท่ีมีความแตกตางกัน  
ในดานสวนประกอบของใบ การเรียงใบบนลําตนหรือกิ่ง การประกอบตัวของใบ การเรียงเสนใบ 
รูปรางใบ ลักษณะเน้ือใบ ผิวใบ และการปรากฏของขน ลักษณะดังกลาวของใบสามารถนํามา
ประกอบรวมกับลักษณะทางสัณฐานอ่ืนๆ ในการจัดจําแนกไดท้ังส้ิน 
 ชอดอก เปนกลุมของดอกท่ีเกิดบนกานรวมกัน ชอดอกประกอบดวยดอกยอย (floret) 
จํานวนนอยหรือมาก ดอกยอยอาจเรียงตัวกันอยางงายหรืออยางซับซอน การศึกษาสัณฐานของดอก
มักจะพิจารณาถึง ชนิดของชอ กานชอดอก ใบประดับ 
 ดอก เปนสวนยอดท่ีแปรรูปอยางมาก ทําหนาท่ีสืบพันธุ ดอกมีรยางคท่ีมีรูปรางลักษณะ
พิเศษ ทําหนาท่ีเฉพาะ ลักษณะท่ีนิยมใชเปนเคร่ืองหมายทางสัณฐานไดแก ฐานดอก (receptacle; 
thalamus) วงกลีบดอก (corolla) วงกลีบเล้ียง (calyx) วงเกสรเพศผู (androecium) วงเกสรเพศเมีย 
(gynoecium; pistil) ชนิดตามองคประกอบดอก (complete and incomplete flower) ชนิดตามเพศ
ดอก สมมาตรดอก การเรียงกลีบดอก เปนตน 
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 ผล เปนสวนท่ีเจริญและพัฒนามาจากสวนของดอก ประกอบดวยผนังผล (pericarp) ซ่ึง
พัฒนามาจากรังไขเดิม มักมี 3 ช้ัน คือ ผนังผลชั้นนอก (exocarp) ผนังผลช้ันกลาง (mesocarp) และ
ผนังผลชั้นใน (endocarp) การแบงกลุมของผลออกตามลักษณะของดอกท่ีใหกําเนิดแบงได 3 ชนิด 
คือ ผลเดี่ยว (simple fruit) ผลกลุม (aggregate fruit) และผลรวม (multiple fruit) นอกจากน้ียัง
สามารถแบงรูปแบบของผลตามลักษณะของผนังผล รูปรางผล ขนาดผล จํานวนชองในผล จํานวน
ตะเข็บบนผล ลักษณะการแตกของผล และจํานวนเมล็ดในผล 
 เมล็ด เปนโอวัมท่ีไดรับการปฏิสนธิและเจริญเต็มท่ีแลว ซ่ึงประกอบดวย เปลือกหุมเมล็ด 
ช้ันอาหารสะสม (endosperm) เอ็มบริโอ (embryo) การศึกษาสัณฐานของเมล็ดมักจะพิจารณาถึง 
รูปราง ขนาด สี และลักษณะการงอกของเมล็ด 
  
 สุรินทร (2529) ศึกษาลักษณะทางสัณฐานวิทยา กายวิภาควิทยา และการเจริญเติบโตของ
มะเดื่อฝร่ัง (Ficus carica.) ในสวนของการใชลักษณะทางสัณฐานวิทยาในการศึกษาพบวา ลักษณะ
ภายนอกของราก ลําตน ใบ เมล็ดหุมตายอด ดอก และเมล็ด มีความคลายคลึงกัน แตกตางกันบางใน
ดานขนาด ลักษณะท่ีแตกตางกันมากคือผล สามารถใชเปนลักษณะเฉพาะในแตละพันธุได ชินวัฒน 
(2541) ทําการศึกษาพันธุล้ินจี่ท่ีปลูกในแปลงรวบรวมพันธุของศูนยวิจัยพืชสวนเชียงราย จํานวน 19 
พันธุ โดยใชการจําแนกพันธุดวยวิธีสัณฐานวิทยา จากการสังเกตและวัดคาทางปริมาณและคุณภาพ 
พบความแตกตางระหวางพันธุ สามารถจัดทํารูปวิธานเพื่อจําแนกพันธุโดยใชลักษณะของสีใบ 
รูปรางใบ ฐานใบ ปลายใบ และขอบใบ สามารถจําแนกล้ินจี่บางพันธุท่ีมีลักษณะเฉพาะประจําพันธุ
ได ปฐมา (2543) ศึกษาลักษณะทางสัณฐานตามคุณสมบัติในการแปรรูป ท้ังคาทางปริมาณ และ
คุณภาพของมะมวงแกว ไดพบท้ังลักษณะท่ีมีความแปรปรวน และไมมีความแปรปรวนในสายตน 
ซ่ึงลักษณะสวนใหญท่ีเหมาะสมในการแปรรูปมีอยูในประชากร แตไมไดรวมอยูในตนใดตนหนึ่ง 
ลักษณะสัณฐานท่ีใชในการจําแนกไดแก รูปทรงตน มุมกิ่ง เปลือกลําตน และสีของกานชอดอก ซ่ึง
แยกสายตนมะมวงแกวออกได 11 สายตน และอีก 10 กลุม นอกจากนี้ปราโมทย (2544) จําแนกสาย
พันธุสตรอเบอรี่ลูกผสมท่ีไดจากการผสมพันธุ และการศึกษาความสัมพันธของพันธุ แม พอ และ
ลูกผสมช่ัวท่ี 1 โดยใชลักษณะทางสัณฐานวิทยา และการศึกษารูปแบบเอนไซม พบวาการใช
ลักษณะสัณฐานวิทยาดวยการสังเกต และการวัดคาทางปริมาณรวมท้ังคุณภาพของโครงสรางใบ 
ดอก และผล ทําใหแยกความแตกตางระหวางพันธุไดชัดเจน และเม่ือใชรูปแบบไอโซไซม พบวา
สามารถจําแนกลูกผสมบางหมายเลขออกจากพันธุแม พันธุพอ หรือระหวางลูกผสมออกจากกันได 
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 การจําแนกพันธุพืชโดยท่ัวไปพิจารณาจากลักษณะทางสัณฐานวิทยา แตในปจจุบัน
เนื่องจากมีลูกผสมเกิดข้ึนมาก ลักษณะสัณฐานท่ีแสดงออกมักมีความแตกตางจากตนพอแมเล็กนอย 
ทําใหเกิดความสับสน จึงไดมีการนําเทคนิคหรือวิธีการอ่ืนมาชวยในการจัดจําแนกลูกผสม และ/
หรือสายพันธุพืช ในป 1969 Larsen พบวาลักษณะทางสัณฐานวิทยาท่ีพืชแสดงออกใหเห็นใน
ธรรมชาติท่ีมีความแตกตางระหวางสายพันธุ ยอมมีความแตกตางกันในทางชีวเคมี แตความแตกตาง
กันทางชีวเคมีไมจําเปนเสมอไปท่ีพืชจะมีลักษณะแตกตางกันในทางสัณฐานวิทยา ซ่ึงสอดคลองกับ
การศึกษาลักษณะสัณฐานวิทยาและรูปแบบไอโซไซมของพืชสกุลรองเทานารีของไทย โดยพสุ 
(2546) พบวา การศึกษาลักษณะทางสัณฐานวิทยากลวยไมรองเทานารี 11 ชนิด มีความแปรผันทาง
สัณฐานวิทยาสูงท้ังในชนิดเดียวกันและระหวางชนิด การใชรูปแบบแถบสีของของไอโซไซมจาก
เอนไซม 6 ระบบ ท่ีแสดงรูปแบบไอโซไซมแตกตางกัน พบวาสามารถจัดกลุมรองเทานารี 5 ตน 
จากชนิดเดียวกันออกจากชนิดอ่ืนไดท่ีคาความแตกตาง 17.5เปอรเซ็นต เม่ือใชแถบสีท้ังหมดของไอ
โซไซมท่ีเกิดข้ึนมาวิเคราะหรวมกัน และหากใชเพียงแถบสีหลักมาวิเคราะหรวมกัน สามารถจําแนก
ชนิดออกจากกันไดท่ีคาความแตกตางเพียง 1เปอรเซ็นต แตการวิเคราะหความใกลชิดทาง
พันธุกรรมไมเปนไปในทํานองเดียวกับการจําแนกทางอนุกรมวิธาน 
 
             2. เคร่ืองหมายระดับโมเลกุล (molecular marker) 
 เคร่ืองหมายระดับโมเลกุล (molecular marker) เปนเคร่ืองหมายท่ีใชในการตรวจสอบหรือ
บอกตําแหนงโมเลกุลภายในเซลลของส่ิงมีชีวิต ท่ีใชกันท่ัวไปมี 2 ชนิดคือ โปรตีน (ในรูปไอโซ
ไซม) และกรดนิวคลีอิค (ในรูปของดีเอ็นเอ) ซ่ึงตรวจสอบความแตกตางของลําดับนิวคลีโอไทด ใน
โมเลกุลของ ดีเอ็นเอ (สุคนทิพย, 2546)  
 
              2.1 เคร่ืองหมายโปรตีน (protein marker) 

การตรวจสอบโดยแยกโมเลกุลของโปรตีนดวยเทคนิคอิเล็กโตรโฟรีซิสแลวยอมแถบ
โปรตีนจําเพาะโดยใชสารท่ีเหมาะสม ขอดี คือสามารถตรวจไดหลายตําแหนง คาใชจายไมสูง แตมี
ขอจํากัด คือจํานวนยีนท่ีตรวจสอบไดยังมี ไมมากนัก ไมกระจายครอบคลุมท้ังจีโนม และเกี่ยวของ
กับการแสดงออกของยีน จึงตองเลือกเนื้อเยื่อและระยะเวลาท่ีเหมาะสมในการวิเคราะห ผลท่ีได
ข้ึนอยูกับชนิดของเน้ือเยื่อ ระยะการเจริญเติบโต และส่ิงแวดลอม 
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ไอโซไซม หรือ ไอโซเอนไซม จัดเปนตัวระบุตําแหนงชนิด co-dominant marker ใชใน
ระยะแรกของงานวิจัยเพื่อจําแนกความแตกตางระหวางพันธุ การใชเทคนิคนี้ยังพบขอจํากัดในการ
ตรวจสอบเพื่อจําแนกพันธุและลูกท่ีเกิดจากการผสมขาม การศึกษาของ Gallacher และคณะในป 
ค.ศ. 1995 ยังพบดวยวาเคร่ืองหมายไอโซไซม ไมเปน polymorphic และมักใหผลแตกตางกันใน
หองปฏิบัติการที่แตกตางกัน (Glaszmann et al., 1988) การแปลผลทางพันธุกรรมของขอมูลท่ีได
จากการทําไอโซไซมในพืชท่ีเปน highly polyploid บอยคร้ังมีความซับซอน จึงไมสามารถท่ีจะแปล
ผลความผันแปรท่ีมีอยูมากน้ีได ซ่ึงเปนขอจํากัดในการใชไอโซไซมในการตรวจสอบระหวางพันธุ  
             

2.2 เคร่ืองหมายดีเอ็นเอ (DNA marker) 
ดีเอ็นเอเปนแหลงเก็บขอมูลทางพันธุกรรม และเปนตัวควบคุมกิจกรรมตางๆ ภายในเซลล 

รวมท้ังการถายทอดขอมูลจากเซลลหนึ่งไปเซลลหนึ่ง การเรียงตัวของนิวคลีโอไทดท่ีแตกตางกัน 
ทําใหเกิดความหลากหลาย และ สรางความแตกตางในพืชแตละชนิด (สุรีพร, 2545) การศึกษา
เคร่ืองหมายดีเอ็นเอ มีวัตถุประสงคเพื่อบงช้ีความหลากหลายทางพันธุกรรม (genetic diversity) 

การตรวจสอบพันธุกรรมในระดับดีเอ็นเอมีขอดีกวาการตรวจสอบในระดับโปรตีน 
เนื่องจาก โมเลกุลของดีเอ็นเอมีความเสถียรกวาจึงเก็บไดนานกวา สามารถวิเคราะหจากตัวอยางท่ี
ถูกเก็บไวเปนเวลายาวนานได เนื่องจากดีเอ็นเอเปนองคประกอบท่ีมีอยูในเซลลเกือบทุกเซลลใน
ปริมาณเทากัน จึงสามารถตรวจสอบจากเน้ือเยื่อ ระยะการเจริญเติบโตหรือสภาพทางสรีรวิทยาท่ี
ตางกันได โดยไมข้ึนกับสภาพแวดลอม การตรวจสอบครอบคลุมท้ังจีโนม ประกอบกับมีวิธีการ
ตรวจสอบเคร่ืองหมายดีเอ็นเอที่หลากหลาย ทําใหการใชดีเอ็นเอเปนเคร่ืองหมายทําไดอยาง
กวางขวางประยุกตใชในงานตางๆ ได (สุรินทร, 2545) 

 สําหรับการใชเคร่ืองหมายโมเลกุลในรูปของดีเอ็นเอไดพัฒนาไปมาก มีการดัดแปลง
เทคนิค ใหสามารถใชในการตรวจสอบพืช เคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีนํามาใชในงานดานการปรับปรุง
พันธุเพื่อบงช้ีลักษณะสําคัญ มีอยูหลายชนิด สามารถแบงออกเปน 2 ประเภทใหญ คือ single-locus 
markers และ multi-locus markers 

(1)   single-locus markers คือ เคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอที่สามารถตรวจสอบไดคร้ังละ
หนึ่งตําแหนง และใหผลเปน codominant markers สามารถจําแนกความแตกตางของจีโนไทป 
homozygous dominant, heterozygous และ homozygous recessive ออกจากกันได ซ่ึงเปน
เคร่ืองหมายทางพันธุกรรมท่ีนักปรับปรุงพันธุใหความสนใจมากกวา dominant markers (multi-
locus markers) เคร่ืองหมายโมเลกุลในประเภทนี้ไดแก 
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RFLPs (Restriction Fragment Length Polymorphisms) 
RFLP หมายถึง ความแตกตางหรือความหลากหลายของขนาดดีเอ็นเอที่เกิดจากการตัดดวย

เอนไซมตัดจําเพาะ (restriction enzyme) เนื่องจากขอมูลทางพันธุกรรมของส่ิงมีชีวิตจะเก็บอยูใน
นิวเคลียสและออรแกเนลลบางชนิดและมีคุณสมบัติในการจําลองตัวเองอยางถูกตองแมนยําไปสูรุน
ลูกตอๆ ไป แตในบางคร้ังอาจเกิดการเปล่ียนแปลงข้ึน อันเนื่องมาจากช้ินสวนของดีเอ็นเอหรือ
โครโมโซมหายไป (deletion) มีช้ินสวนของดีเอ็นเอบางสวนเพิ่มข้ึน (duplication) มีการจัดเรียงตัว
ใหมของดีเอ็นเอภายในโครโมโซม หรือจากตางโครโมโซม (transposition) ซ่ึงทําใหเกิดความ
หลากหลายของส่ิงมีชีวิตแตละชนิด   

RFLP เปนเคร่ืองหมายทางพันธุกรรม ท่ีมีในยุคเร่ิมแรกของการพัฒนาเคร่ืองหมายโมเลกุล
ดีเอ็นเอ กอนท่ีเทคนิค PCR (Polymerase chain reaction) จะถูกพัฒนาข้ึนมา และเม่ือเทคนิค PCR 
ถูกพัฒนาข้ึนมา RFLPs จึงถูกนํามาผนวกเขากับเทคนิค PCR รวมเรียกวา PCR-RFLPs โดยเพิ่ม
ปริมาณดีเอ็นเอ ในบริเวณท่ีมีจุดกลายพันธุต้ังอยูดวยเทคนิค PCR และใชเอนไซมตัดจําเพาะ
ตรวจสอบจุดกลายพันธุดังกลาว ปจจุบันเคร่ืองหมายโมเลกุลนี้ยังคงมีการใชงานกันอยางแพรหลาย 
 
Microsatellites  

Microsatellites  คือ ลําดับนิวคลีโอไทดบนสายดีเอ็นเอที่มีจํานวนซํ้าแตกตางกัน ต้ังแต 1-4 
bp เชน A, CA, GAG หรือ CCGG เปนตน และมีจํานวนซํ้ากัน (repeated) ประมาณ 10-50 คร้ัง ซ่ึง
กระจายตัวอยูท่ัวทั้งจีโนม โดยจํานวนซํ้าของ microsatellite ในส่ิงมีชีวิตแตละชนิด มีจํานวนซํ้าไม
เทากัน ทําใหเกิดความผันแปรในประชากร ซ่ึงสามารถตรวจสอบไดโดยการใชเทคนิค PCR เพิ่ม
ปริมาณดีเอ็นเอในบริเวณท่ีมี microsatellite ต้ังอยู ความยาวของช้ินสวน PCR ท่ีแตกตางกัน คือ ผล
สะทอนของจํานวนซํ้าของ microsatellite ท่ีไมเทากัน เคร่ืองหมายทางพันธุกรรมชนิดนี้มีการ
นําไปใชสรางแผนท่ีจีโนมกันอยางแพรหลาย เพื่อใชในการคนหาตําแหนงท่ีต้ังของยีนท่ีควบคุม
ลักษณะสําคัญท่ีตองการศึกษา 
 
SNPs (Single Nucleotide Polymorphisms) 

SNPs คือ นิวคลีโอไทดบนสายดีเอ็นเอท่ีเกิดการกลายพันธุ หรือเปล่ียนไป 1 ตําแหนง
โดยท่ัวไป ลําดับนิวคลิโอไทดในจีโนมท่ีความยาวทุกๆ 1 กิโลเบส จะมีนิวคลีโอไทดผันแปรไป 1 
ตําแหนง ปจจุบันนิยมเรียกนิวคลีโอไทดท่ีผันแปรนี้วา single nucleotide polymorphisms (SNPs) 
มากกวาจุดกลายพันธุ (point mutation) และ สามารถตรวจสอบไดโดย RFLPs หรือ PCR-RFLPs 
หรือใชการตรวจสอบจาก conformation ของดีเอ็นเอสายเด่ียว ในขณะวิ่งอยูในสนามไฟฟาของ 
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อิเล็กโตรโฟรีซิสดวยความเร็วแตกตางกัน เรียกวิธีการตรวจสอบนี้วา single stranded conformation 
polymorphism (SSCP) นอกจากน้ียังสามารถตรวจสอบไดโดยตรงลําดับนิวคลีโอไทด ดวยการ
วิเคราะหลําดับดีเอ็นเอ เปนตน 

 
(2) multi-locus markers  คือ เคร่ืองหมายทางพันธุกรรม ท่ีสามารถตรวจสอบได คร้ังละ

หลายตําแหนงในคราวเดียวกัน สวนมากใหผลเปน dominant markers (ปรากฏ/ไมปรากฏแถบ       
ดีเอ็นเอ) ไดแก 
 
Minisatellite / VNTR marker (Variable Number Tandem Repeat markers) 

Minisatellite หรือ เรียกอีกช่ือหนึ่งวา VNTR marker  คือ การศึกษารูปแบบลายพิมพดีเอ็น
เอ จากลําดับนิวคลีโอไทดบนสายดีเอ็นเอที่มีจํานวนซํ้าแตกตางกัน ซ่ึงมีขนาดต้ังแต 5-100 คูเบส 
(base pair, bp) กระจายตัวอยูท่ัวจีโนม โดยส่ิงมีชีวิตแตละชนิด มีจํานวนซํ้าของนิวคลีโอไทดไม
เทากัน สามารถตรวจสอบไดโดยเทคนิค Southern hybridization คือ การตัดดีเอ็นเอดวยเอนไซมตัด
จําเพาะ (restriction enzyme) แลวแยกขนาดของช้ินสวนดีเอ็นเอที่แตกตางกันดวยอิเล็กโตรโฟรีซิส
และยาย ดีเอ็นเอจากเจลไปยังแผนไนลอนเมมเบรน และนําดีเอ็นเอตัวติดตาม (DNA probe) ท่ีเปน 
repeated nucleotide sequence ไปจับกับ (hybridized) ดีเอ็นเอเปาหมาย และตรวจสอบดวย 
autoradiography รูปแบบของแถบดีเอ็นเอที่ปรากฏหรือไมปรากฏ โดยส่ิงมีชีวิตแตละชนิดมีรูปแบบ
เฉพาะตัว ซ่ึงไดรับการถายทอดทางพันธุกรรมมาจากพอและแม สวนมากวิธีการนี้ถูกนํามาใช
พิสูจนความเปนพอแมลูก หรือตรวจสอบความถูกตองของประวัติพันธุ รวมถึงศึกษาความ
หลากหลายทางพันธุกรรมดวยเชนกัน 
 
RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA fragments)  

RAPD คือ เคร่ืองหมายโมเลกุล ท่ีไดจากการใชไพรเมอรท่ีมีขนาดส้ันในการเพิ่มปริมาณ   
ดีเอ็นเอดวยปฏิกิริยา PCR ท่ีใชอุณหภูมิในข้ันตอน annealing ท่ีคอนขางตํ่า ซ่ึงไพรเมอรสามารถจับ
กับ ดีเอ็นเอไดอยางสุมท่ัวท้ังจีโนม และผลผลิต PCR มีจํานวนมากโดยมีขนาดความยาวแตกตางกัน 
สามารถแยกขนาดไดดวยเจลแบบ agarose ความผันแปรของแถบดีเอ็นเอท่ีปรากฏ/ไมปรากฏ 
(dominant markers) เปนผลสะทอนของการมีจุดกลายพันธุบนสายดีเอ็นเอในตําแหนงท่ีไพรเมอร
จับกับดีเอ็นเอแมแบบ เคร่ืองหมายโมเลกุลของ RAPD สามารถทําไดงาย และมีราคาถูก ไม
จําเปนตองทราบขอมูลลําดับของดีเอ็นเอมากอน แตมีขอจํากัดคือใหผลลัพธไมสมํ่าเสมอ และยากท่ี
จะตรวจสอบแถบดีเอ็นเอที่เกิดจากการปนเปอนได 
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RAPD เปนการพัฒนาเทคนิค PCR ในป 1990 โดยใชไพรเมอรแบบสุม (arbitrary primer) 
ขนาด 10 นิวคลีโอไทดเพียงชนิดเดียวเพิ่มปริมาณชิ้นสวนดีเอ็นเอ โดยไมจําเปนตองทราบลําดับ
เบสที่บริเวณใดเลย ในกรณีท่ีจีโนมมีการเรียงตัวของเบสซ่ึงเปนเบสคูสมกับไพรเมอร หลายบริเวณ
ท่ีอยูใกลกันมาก หรือมีทิศทางเดียวกัน แมจะมีไพรเมอรเขาไปจับ ก็จะไมเกิดผลผลิตของ PCR แต
ถาไพรเมอรเขาไปจับกับสายดีเอ็นเอในบริเวณท่ีใกลกัน และมีทิศทางเขาหากัน จะทําใหเกิดผลผลิต
ของ PCR (Weising et al., 1995) 

ในสวนของไมผลไทย สมจิต และคณะ (2550) ไดนําเทคนิค RAPD มาใชในการจําแนก
สายพันธุกลวยน้ําวา โดยใชไพรเมอรจํานวน 22 ชนิด ในการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอของกลวยน้ําวา
จํานวน 19 สายพันธุ โดยเทคนิค RAPD พบวา มีไพรเมอร 11 ชนิดเทานั้นท่ีสามารถเพิ่มปริมาณดี
เอ็นเอของกลวยน้ําวาท้ัง 19 สายพันธุได โดยใหแถบดีเอ็นเอท่ีสามารถตรวจสอบได 151 แถบ        
มีขนาดโดยประมาณต้ังแต 210 ถึง 2443 bp โดยมี polymorphic bands 114 แถบ นอกจากนี้ยังพบวา
มีไพรเมอร 5 ชนิด ท่ีใหแถบดีเอ็นเอที่เฉพาะในกลวยบางสายพันธุ คือ ไพรเมอร OPA13 ใหแถบดี
เอ็นเอที่เฉพาะขนาด 1404 และ 907 bp ในกลวยน้ําวามุกดาหาร และไพรเมอร OPC11, OPC15, 
OPD03 และ OPD13 ใหแถบดีเอ็นเอท่ีเฉพาะขนาด 1250, 473, 967 และ 742 bp ในกลวยน้ําวา
นครศรีธรรมราช น้ําวาไสเหลือง น้ําวาอองชัยภูมิ และนํ้าวาสุรินทร ตามลําดับ 

จุลภาค และเฉลิมพล (ไมระบุป) พบวา การจําแนกพันธุ มะมวงโดยอาศัยสัณฐานวิทยา ทํา
ไดในระดับท่ีมีความแตกตางกันมากในลักษณะของผล ใบ สี กล่ิน ฯลฯ แตในกรณีท่ีเปน ความ
แตกตางเล็กนอย วิธีการดังกลาวไมสามารถจะใชได  การใชดีเอ็นเอซ่ึงเปนสารพันธุกรรมของ
ส่ิงมีชีวิตตางๆ ในการจําแนกพันธุ เปนวิธีการซ่ึงมีความแมนยําสูง ไมมีอิทธิพลของส่ิงแวดลอม 
และขอจํากัดอ่ืนๆ ท่ีพบในวิธีทางสัณฐานวิทยา และไอโซไซม วธีิการจําแนกพันธุมะมวงท่ีนํามาใช
ในการศึกษานี้ คือ RAPD เปนวิธีท่ีไมยุงยาก และสามารถทําไดในหองทดลองซ่ึงมีอุปกรณไมมาก
นัก มีความเช่ือถือไดสูง  
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AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphisms) 
เทคนิค AFLP เปนการคนหาเคร่ืองหมายโมเลกุลแบบหลายตําแหนง (multi-locus 

markers) ในคราวเดียวกัน โดยพื้นฐานของ AFLP คือ การตรวจสอบช้ินสวนดีเอ็นเอท่ีตัดดวย
เอนไซมตัดจําเพาะโดยการเพ่ิมปริมาณดวยปฏิกิริยา PCR ดังนั้นจึงรวมเอาความนาเช่ือถือของ
เทคนิค RFLP, RAPD และประสิทธิภาพของ PCR เขาดวยกัน เทคนิค AFLP พัฒนาข้ึนโดย Zabeau 
และ Vos นักวิจัยของบริษัท Keygene N.V. ประเทศเนเธอรแลนด จดสิทธิบัตรในป ค.ศ. 1993 

เทคนิค AFLP อาศัยหลักการตัดจีโนมิกดีเอ็นเอดวยเอนไซมตัดจําเพาะ 2 ชนิด (มีตําแหนง
จดจํา 4 และ 6 bp) การเพิ่มปริมาณช้ินดีเอ็นเอที่มาจากการตัดดวยเอนไซมตัดจําเพาะ ทําไดโดยการ
เช่ือมตอ adapter เขาท่ีปลายของชิ้นดีเอ็นเอตอจากตําแหนงตัดจําเพาะของเอนไซม โดย adapter 
เปนดีเอ็นเอสายคูช้ินส้ันๆ ท่ีมีปลายดานหนึ่งเปนปลายเหนียว (sticky end) และมีลําดับนิวคลิโอ
ไทดท่ีเปนคูสมกับปลายโมเลกุลของดีเอ็นเอที่ตัดดวยเอนไซมตัดจําเพาะท่ีเลือกใช ดังนั้นจึงสามารถ
เช่ือมตอกับดีเอ็นเอที่ตัดไวโดยใชปลายเหนียว (sticky end ligation) และจะทําหนาท่ีเปนตําแหนงท่ี
จับกับไพรเมอรในการทํา PCR ตอไปดวย วิธีการดังกลาวนี้ช้ินดีเอ็นเอที่ไดจากการตัดดวยเอนไซม
ตัดจําเพาะก็สามารถเพิ่มปริมาณข้ึนได โดยใชไพรเมอรท่ีมีลําดับเบสตรงกับสวนของ adapter รวม
กับสวนของเบสท่ีตําแหนงตัดจําเพาะของเอนไซม อยางไรก็ตามจํานวนช้ินดีเอ็นเอที่สามารถเพิม่ใน
คราวเดียวกันมีมาก และไมสามารถแยกจากกัน หรือตรวจสอบโดยวิธีท่ัวไป เชน การทําอิเล็กโตร
โฟรีซิส ดังนั้นการสังเคราะหไพรเมอรในการทํา AFLP จึงเพิ่มเบสเพ่ือคัดเลือกเขาท่ีปลาย 3’ ตอ
จากเบสท่ีตําแหนงตัดจําเพาะ ของเอนไซม เพื่อใหเลือกจับกับช้ินดีเอ็นเอท่ีมีลําดับเบสสวนท่ีอยูตอ
จากบริเวณตัดจําเพาะสอดคลองกับเบสท่ีเพิ่มเขาไปท่ีปลาย 3' ของไพรเมอรเทานั้น ทําใหเกิดการ
เพิ่มปริมาณของช้ินดีเอ็นเอเพียงบางสวน และสามารถกําหนดจํานวนช้ินดีเอ็นเอที่ตองการเพิ่ม
ปริมาณ โดยจํานวนเบสที่เพิ่มเขาไป  ถาดีเอ็นเอของส่ิงมีชีวิตหรือจีโนมท่ีศึกษา มีสวนประกอบของ
เบสทั้ง 4 ชนิด (G, A, T, C) ในสัดสวนท่ีเทากัน  การเพิ่มเบสเขาท่ีปลาย 3' ของไพรเมอรท่ีคัดเลือก 
1 เบสจะชวยลดจํานวนช้ินดีเอ็นเอที่ชวยเพิ่มปริมาณเหลือเพียง 1 ใน 4 ของท้ังหมด ถาเพิ่มเบสเพ่ือ
คัดเลือก 2 เบส จํานวนช้ินดีเอ็นเอท่ีตรวจสอบได จะลดลงเหลือ (1/4 )2 หรือ 1 ใน 16 ของชิ้นดีเอ็น
เอท่ีตัดไดท้ังหมดเทานั้น  ดังนั้นจึงสามารถควบคุมใหเกิดปริมาณช้ินดีเอ็นเอลงเหลือ (1/4)n ของ
ท้ังหมด (n คือจํานวนเบสสําหรับคัดเลือกท่ีเพิ่มข้ึน) ในทางปฏิบัติ ตองการใหมีจํานวนช้ินดีเอ็นเอ
ในชวง 50-100 แถบ ซ่ึงเปนชวงท่ีสามารถตรวจสอบไดโดยวิธี denaturing polyacrylamide gel 
electrophoresis ในส่ิงมีชีวิตท่ีมีจีโนมขนาดเล็ก จะใชไพรเมอรท่ีมีการเพิ่มเบสเพ่ือคัดเลือกจํานวน
นอย  เพราะจํานวนช้ินดีเอ็นเอที่ไดจากการตัดดวยเอนไซมตัดจําเพาะมีจํานวนนอย  ในขณะท่ีการ
ตรวจสอบส่ิงมีชีวิตท่ีมีจีโนมขนาดใหญ หรือมีความซับซอนมากตองใช ไพรเมอรท่ีมีการเพิ่มเบส 
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เพื่อคัดเลือกจํานวนมากข้ึน เพื่อปรับจํานวนช้ินดีเอ็นเอท่ีจะเพ่ิมปริมาณ ใหมีจํานวนพอเหมาะ  
รูปแบบของแถบดีเอ็นเอที่เกิดจากการทํา PCRโดยใชไพรเมอรคูหนึ่งๆ เรียกวา ลายพิมพเอเอฟแอล
พี (AFLP fingerprint)   ดังนั้นเทคนิค AFLP จึงเปนการตรวจสอบลายพิมพดีเอ็นเอวิธีหนึ่ง แถบลาย
พิมพดีเอ็นเอของแตละตัวอยาง บงบอกถึงความแตกตางของช้ินดีเอ็นเอที่ตัดดวยเอนไซมตัดจําเพาะ
จึงสามารถใชเปนเคร่ืองหมายดีเอ็นเอ (DNA marker) ใชศึกษาความหลากหลายของส่ิงมีชีวิตได
เชนเดียวกับเคร่ืองหมายดีเอ็นเอแบบอ่ืน 
 

ขั้นตอนการทํา AFLP  
แมวา AFLP เปนเทคนิคแบบ PCR แตไมสามารถใชไพรเมอร ของ AFLP ทํา PCR ได

โดยตรงกับดีเอ็นเอที่ไดสกัดมา จึงจําเปนตองดัดแปลงดีเอ็นเอกอน โดยวิธีการดังนี้ 
การเตรียมดีเอ็นเอ คือ การนําดีเอ็นเอมาตัดดวยเอนไซมจําเพาะ 2 ชนิด นิยมใชเอนไซมท่ีมี

ตําแหนงจดจํา 6 คูเบส ซ่ึงจะตัดดีเอ็นเอท่ีตําแหนงหางกันประมาณ 46 (=4096) คูเบส เรียกวา rare 
cutter รวมกับเอนไซมท่ีมีตําแหนงจดจํา 4 คูเบส ซ่ึงจะตัดดีเอ็นเอที่ตําแหนงหางกันประมาณ 44 
(=256) คูเบส เรียกวา frequent cutter แลวเช่ือมตอช้ินดีเอ็นเอกับ adapter ของเอนไซมท้ังสอง 
เพื่อใหเปนท่ีจับของไพรเมอรในการเพิ่มปริมาณโดยวิธี PCR ในข้ันตอไป 

การใชเอนไซมตัดจําเพาะอาจใชชนิดท่ีเปน rare cutter ท้ัง 2 เอนไซม แตจะตรวจพบช้ินดี
เอ็นเอจํานวนนอย เนื่องจากเม่ือนําไปเพิ่มปริมาณโดยการทํา PCR จะไดผลผลิตเฉพาะช้ินท่ีมีขนาด
เล็กเทานั้น จึงไมคอยนิยม สวนการตัดดีเอ็นเอดวยเอนไซมตัดจําเพาะ 2 ชนิด จะทําใหไดขนาดของ
ช้ินดีเอ็นเอพอเหมาะ และมีขอดีอีกหลายประการ ดังนี้ 

1. เอนไซมตัดจําเพาะท่ีเปน frequent cutter จะตัดดีเอ็นเอไดช้ินขนาดเล็ก ซ่ึงจะเพิ่ม
ปริมาณไดดีในการทํา PCR และอยูในชวงท่ีเหมาะสมสําหรับแยกดวยวิธี denaturing polyacry- 
lamide gel electrophoresis  

2. เอนไซมตัดจําเพาะท่ีเปน rare cutter มีตําแหนงท่ีจะตัดดีเอ็นเอไดนอย จึงชวยลด
จํานวน ช้ินดีเอ็นเอท่ีจะเพิ่มปริมาณจากการทํา PCR ลง  เนื่องจากช้ินดีเอ็นเอที่เพิ่มปริมาณได
ท้ังหมด หรือ เกือบท้ังหมด เปนช้ินดีเอ็นเอที่ปลายดานหน่ึงเปนตําแหนงตัดของเอนไซมท่ีเปน rare 
cutter และอีกดานหนึ่งเปน frequent cutter สวนช้ินดีเอ็นเอท่ีมีปลายท้ัง 2 ดานเปนตําแหนงของ
เอนไซมแบบ frequent cutter เม่ือเช่ือมตอกับ adapter แลวจะเปนลําดับเบสซํ้า (inverted repeat) เม่ือ
ทําใหเกิดการเสียสภาพเปนสายเด่ียวจะสามารถจับกันเองโดยเบสคูสม  เกิดเปนโครงสรางแบบ 
stem – loop ทําใหไพรเมอรไมสามารถจับได สวนช้ินดีเอ็นเอที่ถูกตัดโดยเอนไซมท่ีเปน rare cutter 
ท้ังสองดานจะมีขนาดใหญมาก จึงไมสามารถเพ่ิมปริมาณไดในสภาวะท่ีใชทดลอง 
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3. การทํา PCR จะใชไพรเมอร 2 ชนิดเชนเดียวกัน ทําใหสามารถเลือกติดฉลากท่ี            
ไพรเมอรชนิดใดชนิดหนึ่ง ดังนั้นจึงมีดีเอ็นเอที่ติดฉลากเพียงสายเดียว เม่ือนําไปแยกขนาดโดย 
denaturing polyacrylamide gel จะตรวจพบดีเอ็นเอเพียงแถบเดียวทําใหวิเคราะหงายข้ึน 

4. การใชเอนไซมตัดจําเพาะ 2 ชนิด ชวยใหการปรับจํานวนช้ินดีเอ็นเอที่จะเพิ่มปริมาณ  
มีความยืดหยุนดี โดยปรับจํานวนเบสเพื่อคัดเลือกท่ีไพรเมอรท้ัง 2 ชนิดรวมกัน  

5. การตัดดีเอ็นเอดวยเอนไซมตัดจําเพาะ 2 ชนิด สามารถทําใหเกิดลายพิมพดีเอ็นเอท่ี
แตกตางกันไดจํานวนมาก โดยใชคูผสมของไพรเมอรท้ัง 2 ชนิดจํานวนนอย เชน มีไพรเมอรชนิด
ละ 5 แบบ จากการเพิ่มเบสเพ่ือคัดเลือก สามารถสรางลายพิมพดีเอ็นเอไดถึง 25 แบบ เปนตน  

เอนไซมตัดจําเพาะท่ีใชไดมีหลายชนิด เชน EcoRI, HindIII, PstI, BglII, XbaI (6-cutter) 
และ Sse 8387 (8-cutter) รวมกับ MseI หรือ TaqI ซ่ึงเปน 4-cutter เอนไซม MseI มีตําแหนงจด

จําเปน 5′-TTAA-3′  และ TaqI มีตําแหนงจดจําเปน 5′-TCGA-3′)  
ดีเอ็นเอของยูคาริโอตสวนใหญจะมีองคประกอบเปนเบส A และ T จํานวนมาก (AT rich) 

เอนไซม MseI จึงตัดดีเอ็นเอไดขนาดเล็กกวาเอนไซม TaqI นอกจากนั้นแลวยังพบวาการใชเอนไซม 
TaqI ทําใหช้ินดีเอ็นเอท่ีเพิ่มปริมาณไดมักไมคอยสม่ําเสมอ จะปรากฏเปนแถบขนาดใหญซ่ึงอยู
สวนบนของเจล ดังนั้นจึงนิยมใชเอนไซม MseI มากกวา  เพราะตัดดีเอ็นเอไดพอเหมาะสําหรับการ
เพิ่มปริมาณโดยวิธี PCR และ การแยกโดยใช denaturing polyacrylamide gel สวนเอนไซมท่ีเปน 
rare cutter ใชไดท่ัวไป แตท่ีใชเอนไซม EcoRI กันมากเน่ืองจากมีราคาถูก และการตัดดีเอ็นเอมี
ประสิทธิภาพดี โดยมีโอกาสพบการตัดไมสมบูรณไดนอย 

การตัดดีเอ็นเอดวยเอนไซมตัดจําเพาะและการเช่ือมตอดีเอ็นเอกับ adapter สามารถทํา
พรอมกันได เนื่องจาก adapter ท่ีสังเคราะหข้ึนมาน้ัน ออกแบบใหมีปลายท่ีเปนดีเอ็นเอสายเดี่ยว     
มีลําดับเบสเปนคูสมกับปลายเหนียวของดีเอ็นเอที่ตัดดวยเอนไซมตัดจําเพาะท่ีเลือกไช แตเบสคูท่ี
อยูในตําแหนงถัดมา เปนเบสคนละชนิดกับเบสท่ีบริเวณจดจําของเอนไซม ดังนั้นเม่ือ adapter เขา
ไปตอกับช้ินดีเอ็นเอแลว เอนไซมตัดจําเพาะน้ันจะไมสามารถตัดไดอีก แตถาช้ินดีเอ็นเอท่ีถูกเช่ือม
กลับไปใหมจะสามารถตัดไดอีก การเช่ือมตอ adapter โดยมีเอนไซมตัดจําเพาะอยูดวยจึงไมมีผลเสีย
ใดๆ และยังชวยใหการตัดดีเอ็นเอเกิดไดสมบูรณอีกดวย 
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การเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอ คือ การทํา PCR โดยใชไพรเมอรจําเพาะ ไพรเมอรท่ีใชมีลําดับเบส
ทางปลาย 5 ׳ เหมือนกับลําดับเบสของ adapter ตอดวยลําดับเบสบริเวณจดจําหรือบริเวณตัดจําเพาะ
ของเอนไซม และเพิ่มเบสเขาไปท่ีปลาย 3 ׳ อีกสวนหนึ่ง เพื่อการคัดเลือกช้ินสวนดีเอ็นเอที่เปน
ตนแบบ สวนของไพรเมอรท่ีเหมือนกับ adapter และบริเวณจดจําของเอนไซม เรียกวา common 
part สวนเบสท่ีเพิ่มเขาไปที่ปลาย 3 ׳ เรียกวา selective part จํานวนเบสท่ีเพิ่มเขาไปที่ปลาย 3 ׳    จะ
ชวยลดจํานวนช้ินดีเอ็นเอที่เพิ่มปริมาณลง โดยช้ินดีเอ็นเอที่เพิ่มปริมาณไดตองมีลําดับเบสท่ีอยูตอ
กับตําแหนงตัดจําเพาะของเอนไซม สอดคลองกับเบสท่ีเพิ่มเขาไป เชนถาใชไพรเมอร CCA/CCA 
ในการทํา PCR จะเห็นวาเฉพาะช้ินท่ีมีลําดับเบส ณ ตําแหนงท่ีตรงกับ selective base เปน GGT 
เทานั้นท่ีจะถูกเพิ่มปริมาณข้ึนมา เพิ่มเบสเพ่ือคัดเลือกมากข้ึนจํานวนช้ินสวนดีเอ็นเอท่ีจะเพ่ิม
ปริมาณจะลดลงประมาณ 4 เทา ตอทุกๆ เบสท่ีเพิ่มข้ึน เชน  การใชไพรเมอรท่ีเพิ่มเบสคัดเลือก 1 
เบสในแตละดาน จะลดช้ินสวนลงได 16 สวน ซ่ึงถาเร่ิมตนช้ินสวนดีเอ็นเอ 2,000,000 ช้ิน จะมีเพียง 
2,000,000 X 1/16 = 125,000 ช้ินท่ีถูกเพิ่มปริมาณ  เม่ือทํา PCR ซํ้าอีกคร้ังโดยการใชไพรเมอรท่ีเพิ่ม
เบสคัดเลือก 2 เบสในแตละดาน และใชผลผลิตท่ีไดจากการใชไพรเมอรท่ีเพิ่มเบสคัดเลือก 1 เบส
ในแตละดานเปนดีเอ็นเอตนแบบ จะลดช้ินสวนลงได 256 สวน ทําใหมีเพียง 125,000 X 1/256 = 
488 ชิ้นท่ีถูกเพิ่มปริมาณ  ถาใชไพรเมอรท่ีเพิ่มเบสคัดเลือก 3 เบสในแตละดาน ทํา PCR โดยใช
ผลผลิตท่ีไดจากการใชไพรเมอรท่ีเพิ่มเบสคัดเลือก 1 เบสในแตละดานเปนดีเอ็นเอตนแบบ จะลด
ช้ินสวนลงได 4096 สวน จะมีเพียง 125,000 X 1/4096 = 30 ช้ินท่ีถูกเพิ่มปริมาณ ในการศึกษาจีโนม
ขนาดเล็กหรือโคลนท่ีอยูในพลาสมิด คอสมิด หรือ BAC (Bacterial artificial chromosome) ไม
จําเปนตองเพ่ิมเบสเพ่ือคัดเลือก  เนื่องจากจํานวนช้ินดีเอ็นเอที่เกิดจากการตัดของเอนไซมตัดจําเพาะ 
มีจํานวนนอยอยูแลว ส่ิงมีชีวิตท่ีมีจีโนมขนาดไมใหญมาก เชน แบคทีเรียหรือเช้ือรา จะเพิ่มเบสเพ่ือ
คัดเลือก 1-2 เบส สวนพวกที่มีจีโนมขนาดใหญจะเพ่ิมเบสมากกวา 2 เบส ท่ีไพรเมอรท้ัง 2 ชนิด 
ไพรเมอรท่ีเพิ่มเบสเพ่ือคัดเลือกท่ีปลาย 3 ׳  จะเรียกวาเปนไพรเมอร +1, +2, +3 หรือ +4 เชน ไพร
เมอรทางปลาย EcoRI  adapter จะเรียกวา EcoRI+1, EcoRI+2, EcoRI+3 หรือ EcoRI+4 ตามลําดับ 

การทํา PCR โดยใชไพรเมอรท่ีเพิ่มเบสท่ีปลาย 3’ มากกวา 2 เบส จะทําปฏิกิริยาเพิ่ม 
ปริมาณ 2 คร้ัง คร้ังแรกจะเรียกวา preselective amplification และการทํา PCR คร้ังท่ี 2 เรียกวา 
selective amplification 

การทําปฏิกิริยา preselective amplification เปนการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอตนแบบใหมากข้ึน 
และชวยใหเกิดการคัดเลือกเพิ่มปริมาณช้ินดีเอ็นเอที่ถูกตอง  มีการทดลองเพ่ิมปริมาณเพียงครั้งเดียว 
โดยใชไพรเมอรท่ีเพิ่มเบสเพ่ือคัดเลือก +1, +2, +3 หรือ +4 เบส พบวาจํานวนช้ินดีเอ็นเอท่ีเพิ่ม
ปริมาณไดลดลงเปนลําดับ การใชไพรเมอรแบบ +1, +2 และ +3 พบวาประสิทธิภาพในการคัดเลือก
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ถูกตอง แตไพรเมอร +4 ใหผลไมสอดคลองกัน สามารถตรวจพบแถบดีเอ็นเอจํานวนมากท่ีไมตรง
กับแถบดีเอ็นเอที่เกิดจากการเพิ่มปริมาณโดยไพรเมอร +1, +2 และ +3 แสดงวาเกิดการจับคูของเบส
ท่ีไมจําเพาะ (mismatch) ในตําแหนงอยูหางจากปลาย 3 3  ׳ เบสหรือเบสคัดเลือกตัวแรกท่ีอยูติดกับ
ตําแหนงตัดจําเพาะน่ันเอง  ตอมาพบวา การเพิ่มปริมาณคร้ังเดียวโดยใชเบสคัดเลือก 3 เบส ก็ทําให
เกิดการจับคูท่ีไมจําเพาะของเบสที่เพิ่มข้ึนตัวแรกสุดไดเชนเดียวกัน  แตเกิดในความถ่ีตํ่า ดังนั้นถา
ตองการเพิ่มเบสเพ่ือคัดเลือกต้ังแต 3 เบสข้ึนไป จึงตองใชวิธีเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอ 2 คร้ัง โดยคร้ังแรก
ใชไพรเมอรท่ีเพิ่มเบสคัดเลือกเพียง 1-2 เบส และคร้ังท่ี 2 จึงใชไพรเมอรท่ีเพิ่มเบสคัด เลือกตอจาก
ไพรเมอรท่ีใชเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอในคร้ังแรก 1-2 เบส รวมเบสท่ีเพิ่มเพื่อการคัดเลือก 3-4 เบสตาม
ตองการ  

การทําปฏิกิริยาเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอเปน 2 ข้ัน นอกจากเปนการประกันวาการคัดเลือกเพ่ิม 
ปริมาณดีเอ็นเอของไพรเมอรท่ีใช เปนไปอยางถูกตองและมีประสิทธิภาพสูงสุดแลว ยังชวยลด 
background ท่ีเปนพื้นดําในลายพิมพดวย นอกจากน้ียังอาจทํา preselective amplification โดยใช 
ไพรเมอรท่ีไมมีเบสคัดเลือก (ไพรเมอร +0) ไดในกรณีวิเคราะหจีโนมขนาดเล็กท่ีตองใชไพรเมอร 
ท่ีเพิ่มเบสคัดเลือกจํานวนนอย เพื่อทําใหปริมาณดีเอ็นเอเพิ่มมากข้ึน และสามารถตรวจสอบแถบดี
เอ็นเอไดชัดเจนข้ึน 

การวิเคราะหลายพิมพดีเอ็นเอ เม่ือนําผลผลิต PCR ไปแยกขนาดโดยการทํา อิเล็กโตรโฟรี
ซิสใน denaturing polyacrylamide gel พบวา แถบดีเอ็นเอที่เหมาะสม ในการแยกดวยวิธีนี้อยูในชวง 
50-100 แถบ ในระยะแรกการตรวจสอบแถบดีเอ็นเอที่เกิดข้ึน โดยติดฉลากไพรเมอรชนิดใดชนิด
หนึ่งดวยสารกัมมันตรังสี หลังจากทําอิเล็กโตรโฟรีซิสเสร็จแลว ตรวจผลโดยการทําออโตเรดิโอ 
กราฟ (autoradiograft) หรืออาจใชวิธีติดฉลากดวยสารเรืองแสง (fluorescent dye)  แลวตรวจสอบ
ดวยเคร่ืองหาลําดับเบสแบบอัตโนมัติ (automated sequencer)  จากการท่ีตองตรวจสอบผลการทํา 
AFLP โดยใชสารกัมมันตรังสี หรือใชเคร่ืองหาลําดับเบสแบบอัตโนมัติ ทําใหเกิดขอจํากัดใน
หองปฏิบัติการหลายแหง เนื่องจากขาดประสบการณและระบบการปฏิบัติงานท่ีใชสารกัมมันตรังสี 
หรือไมสามารถซ้ือเคร่ืองหาลําดับเบสอัตโนมัติท่ีมีราคาแพงได  จึงมีการประยุกตใชวิธีตรวจสอบ 
AFLP ดวยการไฮบริไดเซช่ันดวยโพรบ (probe) ท่ีติดฉลากดวยสารปลอดรังสี (non radioactive 
label) หรือ วิธียอมเจลดวยซิลเวอรไนเตรท (silver staining) ซ่ึงใหเปนผลที่นาพอใจ และสามารถ
ทําไดในหองปฏิบัติการทางดีเอ็นเอทั่วไป 
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เทคนิคการตรวจวิเคราะหผลผลิต PCR ขั้นพื้นฐาน 
                 วิธีการตรวจหาผลผลิต PCR กระทําไดหลายวิธี เทคนิคท่ีใชแบงออกเปน 2 เทคนิค
ใหญๆ คือ 
1.  gel electrophoresis 
           การตรวจดูผลผลิต PCR จากการยอมดีเอ็นเอดวย ethidium bromide หลังจากผาน
กระบวนการอิเล็กโตรโฟรีซิสแลว วิธีนี้เปนวิธีท่ีงายและรวดเร็วท่ีสุดเหมาะสําหรับการตรวจสอบ
หาผลผลิต PCR ท่ีทราบขนาดแนนอน และไดผลผลิต PCR เพียงชนิดเดียวหรือจํานวนนอยชนิดท่ี
สามารถเห็นความแตกตางของขนาดไดชัดเจน หากเปนช้ินสวนดีเอ็นเอท่ีมีขนาดมากกวา 500 bp 
นิยมใช 1% agarose gel เปนเจลตรวจหา แตหากเปนดีเอ็นเอที่มีขนาดส้ันกวา 500 bp นิยมใช 2% 
agarose gel หรือ 5% polyacrylamide gel 
 
2.  Nucleic Acid Hybridization 
               วิธีการตรวจหาผลผลิต PCR ท่ีตองการในกรณีท่ีการดูผลจากเจล ไมชัดเจนหรือตองการ
เพิ่มความมั่นใจ วิธีการน้ีตองใชตัวติดตามท่ีมีเบสคูสม (complementary) กับผลผลิต PCR และจะ
จับเบสคูสมกันในสภาวะท่ีเหมาะสม ตัวติดตามอาจเปนดีเอ็นเอหรืออารเอ็นเอ แตตองติดฉลากดวย
สารรังสีหรือสารปลอดรังสี ซ่ึงมีการตรวจหาตัวติดตามนั้นอีกคร้ัง  
 
ความแตกตางระหวางลายพิมพดีเอ็นเอ 
 ลายพิมพดีเอ็นเอท่ีเกิดจากการทํา AFLP มีลักษณะเปนลายพิมพแบบสุม (random 
fingerprint) ซ่ึงใชไดกับดีเอ็นเอใดๆ ก็ได ไมข้ึนกับขนาดและความซับซอนของจีโนม สามารถปรับ

ใหเกิดลายพิมพท่ีเหมาะสมได โดยปรับจํานวนเบสคัดเลือกท่ีปลาย 3′ ของไพรเมอรท่ีใช แมวา
วิธีการทํา AFLP จะคอนขางยุงยาก แตผลท่ีได สามารถทําซํ้าไดผลคงเดิม (reproducible) และ
สามารถเลือกคูผสมของไพรเมอรไดหลายแบบ ทําใหเกิดลายพิมพท่ีแตกตางกันจํานวนมาก ในการ
เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอ โดยไพรเมอรคูหนึ่งนั้นจะเกิดแถบดีเอ็นเอจํานวนมากในเวลาเดียวกัน แบบของ
แถบดีเอ็นเอที่แตกตางกันในแตละตัวอยาง หรือ polymorphism ท่ีเกิดข้ึนมาจากการเปล่ียนแปลง
เบส (point mutation) ท่ีตําแหนงจดจําของเอนไซม ทําใหตําแหนงจดจําของเอนไซมหายไปหรือ
เกิดข้ึนใหม หรือการเปล่ียนแปลงของเบสท่ีตําแหนงติดกับตําแหนงจดจําของเอนไซมตรงสวนท่ีมี
การเพิ่มเบสเพ่ือคัดเลือกของไพรเมอรท่ีใช ทําใหสามารถหรือไมสามารถเพ่ิมปริมาณชิ้นดีเอ็นเอ
ดังกลาวแลวแตกรณี หรืออาจเกิดจากมีช้ินดีเอ็นเอส้ันๆ ขาดหายไป หรือสอดแทรกเขามาใน
ระหวางตําแหนงตัดจําเพาะของเอนไซมก็ได ผลท่ีเกิดข้ึนคือการมีแถบดีเอ็นเอ หรือไมมีแถบดีเอ็น
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เอท่ีตําแหนงนั้นๆ หรือช้ินดีเอ็นเอที่เพิ่มปริมาณไดมีขนาดเปล่ียนไป การถายทอดลักษณะของแถบ
ดีเอ็นเอจากการทํา AFLP จึงมีท้ังแบบท่ีแสดงขม (dominance) โดยปรากฏเปนการมีแถบหรือไมมี
แถบดีเอ็นเอ และแบบท่ีแสดงลักษณะขมรวมกัน (codominance) โดยปรากฏเปนแถบดีเอ็นเอที่มี
ขนาดตางกัน โดยท่ัวไปจะพบเคร่ืองหมาย AFLP แบบท่ีเปนลักษณะขมมากกวา 
 
ประโยชนของเทคนิค AFLP 

1. สามารถทําลายพิมพดีเอ็นเอไดโดยไมจําเปนตองรูขอมูลลําดับเบสของดีเอ็นเอของ
ส่ิงมีชีวิตนั้นมากอน เชน ทําลายพิมพดีเอ็นเอของสัตวหรือพืชแปลกๆ ท่ียังไมเคยมีใครศึกษาดานดี
เอ็นเอ และไมสามารถใชเคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอชนิดอ่ืนตรวจสอบได หรือทําลายพิมพดีเอ็นเอ
ของพืชและสัตวหายาก รวมท้ังพืชและสัตวท่ัวไป 

2.  ตรวจสอบความบริสุทธ์ิของสายพันธุ ยืนยันสายพันธุ หรือยืนยันความคงตัวของ
พันธุกรรม เพราะการใชเทคนิค AFLP ไดขอมูลมากในการทําแตละคร้ัง เหมาะสําหรับหนวยงาน
อนุรักษและข้ึนทะเบียนพันธุ เพราะลงทุนซ้ือไพรเมอรชุดเดียวใชไดกับสัตวและพืชทุกชนิด 

3. ชวยในการปรับปรุงพันธุ เชน ใชเปนเคร่ืองหมายชวยในการผสมกลับ (marker 
assisted backcrossing) ในกรณีนี้เทคนิค AFLP จะใชวิเคราะหหาความสัมพันธทางพันธุกรรม 
(genetic distance analysis) ในการตรวจสอบ genome background ของประชากร 

4. ทําแผนท่ีทางพันธุกรรม ขอมูลของ AFLP ใหลักษณะการถายทอดแบบเมนเดล
สามารถนําขอมูลท่ีไดจาก AFLP รวมกับขอมูลท่ีมีอยูแลวจากเคร่ืองหมายดีเอ็นเออ่ืน เพื่อท่ีจะวาง
ตําแหนงลงบนโครโมโซมในประชากรท่ีใชทําแผนท่ี ในกรณีนี้ AFLP สามารถใชในการหา
เคร่ืองหมายเพ่ิมเติมจากท่ีมีอยูแลวได  

5. ใชในการติดตามยีนท่ีสนใจ (gene tagging) โดยการหาความแตกตางเฉพาะตําแหนง
ของกลุมท่ีมีลักษณะแตกตางกันสองกลุม เชน กลุมขาวท่ีทนทานตอเพล้ียกระโดดสีน้ําตาลและกลุม
ขาวท่ีไมทนทาน แถบดีเอ็นเอที่ใหความแตกตางกันในกลุมท้ังสองนาจะเกี่ยวของกับยีนท่ีสนใจ 
กรณีการปรับปรุงพันธุพืชจะสามารถคัดเลือกพันธุไดต้ังแตระยะตนออน โดยท่ีไมตองทําการปลูก
พืชใหโตแลวรอสังเกตผลในแปลงทดลอง จึงชวยใหประหยัดเวลาและคาใชจาย  

6. สามารถทําไดในทุกระยะการเจริญเติบโตของพืช เม่ือเปรียบเทียบกับการตรวจหา
เอนไซมหรือโปรตีนซ่ึงตองมีการแสดงออกของยีน จึงตองเลือกชนิดของเน้ือเยื่อและระยะเวลาท่ี
เหมาะสมในการศึกษา เชน โปรตีนบางชนิดพบในสวนดอก หรือผล จึงทําไดในระยะท่ีพืช
เจริญเติบโตเต็มท่ีเทานั้น  
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7. เนื่องจากปริมาณดีเอ็นเอของส่ิงมีชีวิตชนิดหนึ่งมีเทากันในทุกเซลล จึงสามารถใชสวน
ใดของพืชในการศึกษาก็ได เชน ดอก ใบ เมล็ด และเหงา เปนตน 

8. ชวยในการคัดเลือกสายพันธุ เนื่องจากไมมีอิทธิพลของส่ิงแวดลอม สวนของพืชท่ีใช
ตรวจ หรือพื้นท่ีการเพาะปลูกมาเกี่ยวของ 
 
ขอดีของเทคนิค AFLP 
เทคนิค AFLP มีคุณสมบัติท่ีดีอยูหลายประการดวยกัน เชน  

1. การวิเคราะหดีเอ็นเอโดยใชเทคนิค AFLP ไมจําเปนตองทราบขอมูลลําดับเบสของดีเอ็น
เอมากอน เชนเดียวกับเทคนิค RAPD จึงทําไดอยางกวางขวาง 
 2. ทําไดรวดเร็วและใชปริมาณดีเอ็นเอจํานวนนอย โดยอาศัยการเพ่ิมปริมาณโดย วิธี PCR 
จึงมีประสิทธิภาพสูง 
 3. ในการทําปฏิกิริยาคร้ังหนึ่งๆ สามารถตรวจสอบดีเอ็นเอไดหลายตําแหนงพรอมกัน คือมี 
multiplex ratio สูง ในหนึ่งปฏิกิริยาจะใหแถบดีเอ็นเอ มากกวาเทคนิค RAPD ประมาณ 4 เทา 
 4. ทําใหเกิด polymorphism ไดจํานวนมาก จึงสามารถบอกความแตกตางของส่ิงมีชีวิต แต
ละตัวไดอยางดี  ใชในการศึกษาเอกลักษณของส่ิงมีชีวิต   การจดทะเบียนลิขสิทธ  การตรวจสอบ
การเปนลูกผสม เปนตน 
 5. ใชกับส่ิงมีชีวิตขนาดใดก็ได โดยการปรับจํานวนเบสที่ใชคัดเลือกสวนปลาย 3’ ของ 
ไพรเมอร หรือใชกับดีเอ็นเอที่โคลนไวได 
 6. ในบางกรณีสามารถแยกความแตกตางของแถบ ดีเอ็นเอบนโฮโมไซกัส และเฮเทอโร
ไซกัสได โดยดูจากความเขมขนของแถบ จึงวิเคราะหผลไดแบบ เดียวกับเคร่ืองหมายดีเอ็นเอท่ี
แสดงเคร่ืองหมายการขมแบบ codominance แตสวนใหญแลวถือวาเคร่ืองหมาย AFLP แสดงการ
ขมแบบ dominance  
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ขอเสียหรือปญหาท่ีอาจเกิดขึ้นเม่ือใชเทคนิค AFLP 
ปญหาเก่ียวกับทางดานเทคนิค 
1. คาใชจายคอนขางสูง เม่ือเปรียบเทียบกับการทํา PCR โดยท่ัวไป เพราะมีข้ันตอนใน

การทําท่ีซับซอนกวา ตองอาศัยความชํานาญ และระบบการวิเคราะหผลท่ีตองใชสารเคมีท่ีมีราคา
แพง 

2. การเลือกใชคูเอนไซมในการตัดดีเอ็นเอ และการเลือกคูไพรเมอรในข้ันตอนท่ีไพร
เมอรเขาเกาะกับดีเอ็นเอใหไดเหมาะสม และไดขอมูลพอเพียงในแตละการศึกษา ข้ึนอยูกับชนิดของ
ส่ิงท่ีมีชีวิตตองการศึกษา ซ่ึงอาจจะตองทําการทดลองมากคร้ังเพื่อใหไดตามท่ีตองการ 

3. ความสามารถในการทําซํ้าไดของเทคนิค AFLP ถึงแมวาไดรับการยืนยันวามี
ความสามารถในการทําซํ้าไดสูง ซ่ึงจะมากกวาเทคนิค RAPD แตมีหลายการศึกษาท่ีใหขอสังเกตถึง
ความสามารถในการทําซํ้าของ AFLP เชน มีรายงานถึงความแตกตางของรูปแบบแถบเม่ือทําซํ้า 
(Winfield et al., 1998) การอานผลแถบดีเอ็นเอ อาจไดผลไมเหมือนกันในการอานของแตละคนซ่ึง
ข้ึนอยูกับความชัดเจนของแถบดีเอ็นเอเปนสําคัญ  ข้ันตอนของการเตรียมจีโนมิกดีเอ็นเออาจมีผล
ตอรูปแบบของแถบ ความไมสมบูรณของการตัดดีเอ็นเอ อันเปนผลมาจากดีเอ็นเอมีคุณภาพต่ํา หรือ
ความดอยประสิทธิภาพของเอนไซม (Lin and Kuo, 1995)  

4. แถบดีเอ็นเอท่ีเกิดข้ึนสวนใหญแสดงการขมแบบ dominance ซ่ึงทําใหวิเคราะหไดยาก
กวาเคร่ืองหมายท่ีเปน codominance  เชน เทคนิค RFLP  
 5.  เนื่องจากการทําปฏิกิริยาคร้ังหนึ่งๆ เกิดแถบดีเอ็นเอจํานวนมากและมีขนาดใกลเคียงกัน  
บางคร้ังแถบดีเอ็นเอท่ีมีขนาดเทากันอาจมาจากช้ินดีเอ็นเอคนละตําแหนง ทําใหเกิดการวิเคราะห 
ผลผิดพลาดได 
 6. เทคนิค AFLP ไมเหมาะกับการใชเปรียบเทียบส่ิงมีชีวิตท่ีมีความแตกตางกันมาก คือมี
ลําดับเบสท่ีเหมือนกันตํ่ากวา 90 เปอรเซ็นต เพราะจะมีแถบดีเอ็นเอที่เหมือนกัน (common band) 
จํานวนนอย ทําใหการวิเคราะหผลในแงความสัมพันธทางวิวัฒนาการผิดพลาดได 
 7. สําหรับส่ิงมีชีวิตท่ีมีลําดับเบสท่ีใกลเคียงกันมาก ก็ไมเหมาะสมเชนกัน เพราะจะพบแถบ 
ดีเอ็นเอที่แตกตางกันจํานวนนอย แมวาในการทําปฏิกิริยาจะทําใหเกิดแถบดีเอ็นเอจํานวนมากก็ตาม 
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ปญหาเก่ียวกับขอมูล  
1. Dominance เคร่ืองหมาย AFLP เหมือนกับเคร่ืองหมาย RAPD ท่ี polymorphism สวน

ใหญจะเปนลักษณะ dominance ซ่ึงมาจากผลของแถบท่ีอานไดเปน ปรากฏ และ ไมปรากฏ ในแต
ละตําแหนง บางคร้ังก็พบตําแหนงท่ีปรากฏเปน co-dominance แตจํานวนมีนอยมากหรืออาจมี
มากกวาท่ีเห็นแตไมสามารถบงบอกไดอยางชัดเจนเนื่องจากความซับซอนของรูปแบบของแถบ 
 2. Homology ปญหาขอนี้เกิดข้ึนมาจากการท่ีไมสามารถบอกไดวาแถบท่ีเคล่ือนท่ีมาอยูใน
ตําแหนงเดียวกันบนเจลเปนแถบเดียวกัน หรือมาจากตําแหนงเดียวกันบนจีโนม (homologous) 
หรือไม เนื่องจากไพรเมอรของ AFLP ไมไดออกแบบโดยทราบลําดับมากอน ทอนดีเอ็นเอท่ีเพิ่ม
ปริมาณ ไดนั้นมีความจําเพาะกับ selective base เทานั้น ลําดับท่ีถัดเขาไปดานในจึงอาจมีความ
แตกตางกัน ช้ินท่ีมีขนาดเทากันจึงไมจําเปนจะตองเหมือนกัน ซ่ึงอาจจะมาจากคนละท่ีในจีโนม แต
จากหลายการศึกษาพบวาสวนใหญแลวแถบท่ีเคล่ือนท่ีมาอยูท่ีตําแหนงเดียวกัน (co-migration 
band) เหลานั้นจะเปน homologous band (Riesberg et al., 1996) 

จากการท่ีงานดานชีววิทยาโมเลกุล (molecular biology) ไดพัฒนากาวไปไกลมาก ซ่ึงมี
สวนชวยในงานดานการเกษตร โดยเฉพาะในงานดานการปรับปรุงพันธุพืชโดยวิธีมาตรฐาน 
(conventional breeding) เคร่ืองหมายโมเลกุลเขามาชวยในหลายดาน เชน การตรวจสอบความ
หลากหลายของเช้ือพันธุกรรม การคัดเลือกพันธุ และการตรวจสอบการตรงตามพันธุ เปนตน      
ในปจจุบันมีเคร่ืองหมายโมเลกุลหลายเทคนิคท่ีสามารถชวยนักปรับปรุงพันธุและนักพันธุศาสตร
แกปญหาไดหลากหลาย 

เค ร่ืองหมายดี เ อ็นเอที่นิยมนํามาใชในการปรับปรุงพันธุพืช  ไดแก  เค ร่ืองหมาย 
RAPD (William et al., 1990) เคร่ืองหมาย AFLP (Vos et al., 1995) และ Microsatellite หรือเคร่ือง 
หมาย SSR เปนตน การใชเคร่ืองหมายดีเอ็นเอในการปรับปรุงพันธุพืชมีขอไดเปรียบกวา
เคร่ืองหมายทางสัณฐานวิทยา (morphological markers) คือสามารถแยกความแตกตางของสายพันธุ
ไดแมนยํา เท่ียงตรง สวนเคร่ืองหมายทางสัณฐานวิทยา พบวาลักษณะสัณฐานของพืชมักผันแปรไป
ตามสภาพแวดลอมท่ีเปล่ียนแปลงไป อาจสงผลใหเกิดความผิดพลาดในการแยกความแตกตางของ
สายพันธุได (สุรีพร, 2548)  

เคร่ืองหมายดีเอ็นเอแตละตัวมีขอดีขอจํากัดและข้ันตอนในการตรวจสอบที่แตกตาง
กัน  พบวาการศึกษาความหลายหลายทางพันธุกรรมในพันธุพืช การสรางแผนท่ียีนในพืชหลาย
ชนิด  จะใชเคร่ืองหมาย AFLP เนื่องจากจัดเปนเคร่ืองหมายท่ีใหขอมูลมาก ประกอบกับขอจํากัด
ของเคร่ืองหมายดีเอ็นเอวิธีการอ่ืน เชน เทคนิค RAPD ใหผลไมแนนอน เทคนิค RFLP มีวิธีการท่ี
ยุงยาก ใชเวลานาน ใหแถบ polymorphic นอย สวนเทคนิคท่ีใชในการวิเคราะหลําดับเบสแมเปน
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เทคนิคท่ีมีความแมนยําสูง แตในการทดลองจําเปนตองทราบขอมูลของจีโนม และเปนวิธีการที่เสีย
คาใชจายสูง จึงทําใหมีการนําเอาเทคนิค AFLP มาใชศึกษาดานอณูวิทยามากข้ึน (Vos et  al., 1995) 

เทคนิค AFLP เปนเทคนิคในการตรวจสอบลายพิมพดีเอ็นเอ ช้ินสวนดีเอ็นเอที่แตกตางกัน
ในลายพิมพ AFLP สามารถใชเปนตัวแทนหรือเคร่ืองหมายโมเลกุล (molecular  marker) ใชสราง
แผนท่ียีน วิเคราะห linkage group ศึกษาการกระจายตัว หรือศึกษาการถายทอดของเคร่ืองหมายได
ดวย (Lanham et al., 1995) ปจจุบันไดมีการนําเทคนิค AFLP มาใชในการจําแนกพันธุพืชหลาย
ชนิด เชน มะมวง (Eiadthong et al., 1999)   สม (Ulubelde and Tan, 1986) ล้ินจี่ (Degani et al., 
1995) และลําไย (Ratchadaporn et  al., 2003) เปนตน  

อจลี และวีณัน (2546) ทําการวิเคราะหความหลากหลายของบัวช้ันโดยใชเคร่ืองหมาย 
AFLP โดยศึกษาความสัมพันธทางพันธุกรรมบัวช้ัน 28 ตัวอยาง ดวยไพรเมอร AFLP 4 คู พบวา 
เดนโดรแกรมแสดงความสัมพันธยังไมสามารถจําแนกบัวช้ันตามลักษณะสัณฐานวิทยาท่ีใชในการ
จัดกลุม คือ สีกลีบใบประดับ และลักษณะกลีบใบประดับสวนบน เม่ือนําลักษณะกลีบใบประดับ   
สีกลีบดอก สีกานดอก ความยาวชอ และระยะหางกลีบใบประดับมาวิเคราะหเพิ่มเติม พบวากลุมท่ี
จําแนกไดจากเดนโดรแกรมมีลักษณะรวมภายในกลุม หรือลักษณะเฉพาะท่ีแตกตางไปจากกลุมอ่ืน 

นอกจากนี้ยังไดมีการใชเทคนิค AFLP ในการศึกษาลายพิมพดีเอ็นเอ เพื่อศึกษาพันธุกรรม
ระหวางแหลงของกลวยไมรองเทานารีเหลืองกระบ่ี ซ่ึงมีการแพรกระจายพันธุอยูในบริเวณภาคใต
ของประเทศไทย โดยรวบรวมกลวยไมรองเทานารีเหลืองกระบ่ีจาก 6 แหลงในบริเวณจังหวัด
ตรัง  กระบ่ี  และพังงา การคัดเลือกไพรเมอร 64  คู  พบวา มีจํานวนไพรเมอร  13 คู ท่ีทําใหเกิดแถบ
ดีเอ็นเอที่มีความแตกตางระหวางตัวอยางท่ีศึกษา (จักรพันธ และสุจิตรา, 2550) 
             การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของไมผล พบวา Schnell et  al., (2001) ไดศึกษา      
การจําแนกความหลากหลายทางพันธุกรรมของขนุน  เม่ือใชเทคนิค AFLP  โดยใชไพรเมอร 12 คู 
จากจํานวนไพรเมอร 30 คู ใหแถบดีเอ็นเอ187 แถบ หรือ 187 เคร่ืองหมาย AFLP มี 92 เคร่ืองหมาย 
แสดง polymorphism คิดเปน 49.2 เปอรเซ็นตของเครื่องหมายท้ังหมด  คาความเหมือนทาง
พันธุกรรมมีคาระหวาง 0.569-0.950  เม่ือแบงตัวอยางขนุนโดยใชวิธี principle component analysis 
(PCA) พบวาในกลุมหลักขนุนมีถ่ินกําเนิดอยูในแถบเอเชียตะวันออกเฉียงใต Panie et  al. (2002) 
ศึกษาความแตกตางทางพันธุกรรมและความสัมพันธของล้ินจี่ไทย ดวยเทคนิค RAPD และ AFLP 
โดยเลือกใช 14 ไพรเมอร และ 7 ไพรเมอรตามลําดับ ผลการทดลองพบวา เม่ือใชเทคนิค RAPD ให
เคร่ืองหมายดีเอ็นเอท่ีมีความแตกตางกัน (polymorphic marker) 52 แถบ คิดเปน 34.6เปอรเซ็นต 
สวนเทคนิค AFLP ให 101 polymorphic markers คิดเปน 36.3 เปอรเซ็นต และพบวาเคร่ืองหมาย 
AFLP สามารถจําแนกไดมากกวา ในขณะท่ีเคร่ืองหมาย RAPD  ไมสามารถแสดงผลไดอยางมี
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ประสิทธิภาพ ยุคลธร (2542) วิเคราะหจีโนมของพืชโดยใชเทคนิค AFLP กับพืชในสกุล Garcinia 
จํานวน 22 ตัวอยาง ประกอบดวยมังคุด 11 ตัวอยาง และพืชสกุลใกลเคียงอีก 2 ชนิด รวม 24 
ตัวอยาง ใชไพรเมอรจํานวน 10 คู พบวาเกิดแถบดีเอ็นเอท่ีแตกตางของมังคุดกับพืชสกุล Garcinia 
ชนิดอ่ืน และสกุลใกลเคียง ซ่ึงสามารถใชเปนดีเอ็นเอเครื่องหมายทางโมเลกุลท่ีจําเพาะในการ
จําแนกชนิดของพืชได 

ภาณี และคณะ (2544) ศึกษาการใชดีเอ็นเอกํากับลักษณะพันธุไมไทย โดยไดศึกษา
เคร่ืองหมายโมเลกุลระดับดีเอ็นเอ เพื่อจัดทํามาตรฐานลายพิมพดีเอ็นเอ สําหรับใชเปนเอกลักษณ
ประจําพันธุพืช โดยไดเก็บรวบรวมดีเอ็นเอของพืชพื้นบาน 5 ชนิด จากจังหวัดลําพูน เชียงใหม 
เชียงราย ลําปาง นาน นครราชสีมา สมุทรสงคราม และนครปฐม ไดแก มะเกี๋ยง 450 สายตน หวา 
120 สายตน ชมพู 87 สายตน ล้ินจี่ 120 สายตน ลําไย 121 สายตน วิเคราะหดีเอ็นเอดวยเทคนิค 
RAPD และ AFLP พบวา เคร่ืองหมาย RAPD แสดงความหลากหลายภายในพันธุอยางเดนชัดใน
มะเก๋ียงและหวา บงช้ีวาสามารถใชเทคนิค RAPD ในการศึกษาความสัมพันธระหวางสายตน และ
ชวยคัดเลือกพอแมพันธุในการปรับปรุงพันธุมะเกี๋ยงและหวาได สวนเทคนิค AFLP มีประสิทธิภาพ
ดีกวา เทคนิค RAPD โดยท่ีเคร่ืองหมาย AFLP ของล้ินจี่ ลําไย ชมพูพันธุตางๆ มีความแตกตาง
ระหวางพันธุทุกพันธุ อีกท้ังใหความแตกตางระหวางสายตนภายในพันธุที่มีช่ือเดียวกันอีกดวย 
เทคนิคAFLP สามารถยืนยันเอกลักษณของดีเอ็นเอสายตนใดสายตนหนึ่งไดโดยเฉพาะไดชัดเจน 
และทําซํ้ายืนยันผลไดดังเดิม และตรวจสอบไดแมแตชมพูท่ีไดจากการเพาะเล้ียงเนื้อเยื่อแลวเกิด
ความแปรปรวนทางพันธุกรรม (somaclonal variation) 
              โครงการอนุรักษพันธุกรรมพืชอันเนื่องมาจากพระราชดําริฯ (2550) ไดทําการวิจัยเร่ืองการ
จัดจําแนกทุเรียน (Durio zibethinus Merr.) โดยใชเทคนิค AFLP กับทุเรียนพันธุตางๆ จํานวน 130 
ตัวอยางจากท่ัวประเทศ ไดแก นมสวรรค (จ. จันทบุรี, ระยอง),  กระปุกทองดี  (จ. จันทบุรี, ระยอง), 
กบสุวรรณ (จ. จันทบุรี, นนทบุรี, ระยอง), หาลูกไมถึงผัว (ไมทราบประวัติ), อาพร4 (จ. นครศรี 
ธรรมราช), พายุ1 (จ. สงขลา), สมหมาย (จ. สงขลา), สมะแอ (จ. ยะลา) จากการศึกษาเทคนิค AFLP 
โดยใชไพรเมอร 12 คู ใหแถบดีเอ็นเอท้ังหมด 361 แถบ เฉล่ีย 30 แถบตอหนึ่งคูไพรเมอร มีจํานวน
แถบท่ีแสดงความแตกตาง (polymorphic band) 349 แถบ ขนาดต้ังแต   66-500 คูเบส คิดเปน 96.68 
เปอรเซ็นต จากจํานวนแถบดีเอ็นเอท้ังหมด เม่ือนําขอมูลแถบดีเอ็นเอ ไปหาความสัมพันธของ
ทุเรียนท้ัง 130 ตัวอยาง โดยสรางเปนเดนโดรแกรม สามารถจัดไดเปน 2  กลุม พบวาทุเรียนในกลุม
ท่ี 1 และ 2 มีความหลากหลายทางพันธุกรรมคอนขางสูง เนื่องจากในกลุมใหญยังแยกเปนกลุมยอย
ไดอีกหลายกลุม ซ่ึงบางพันธุไมมีการจับกลุม เพราะชาวสวนมักเอาเมล็ดทุเรียนมาเพาะปลูกใหม
เนื่องจากกิ่งพันธุดีหายาก เม่ือนําทุเรียนพันธุหนึ่งๆ มาเพาะเมล็ดแลวไดลักษณะท่ีผิดแปลกไปจาก
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เดิมและมีคุณลักษณะท่ีดีจะนํามาต้ังเปนพันธุใหม ดังนั้นจะเห็นไดวาถึงแมจะมีความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมสูง แตยังมีความใกลชิดกันทางพันธุกรรมคอนขางสูงเชนเดียวกัน เนื่องจาก
เปอรเซ็นตความแตกตางอยูระหวาง 50-70 เปอรเซ็นต โดยการทําการวิจัยนี้พบวา การวิเคราะหดี
เอ็นเอดวยเทคนิค AFLP ใหลายพิมพดีเอ็นเอที่เปน polymorphism จํานวนมาก ทําใหทราบถึงขอมูล
ความหลากหลายทางพันธุกรรมของทุเรียน อยางไรก็ตามการจําแนกพันธุจะชัดเจนยิ่งข้ึนถามีขอมูล
ทางสัณฐานวิทยามาพิจารณาประกอบกัน  

Kashkush and Jinggui (2001) ทําการจัดจําแนกพันธุปลูก (cultivars) และแผนที่พันธุกรรม 
(genetic linkage map) ของมะมวง (Mangifera indica L.) โดยใชเทคนิค AFLP ในการจัดจําแนก
พันธุปลูกมะมวง 16 พันธุ และ ตนตอมะมวง (rootstocks) 7 ตน  สําหรับสรางแผนท่ีพันธุกรรม
พบวา ไพรเมอร 6 คู ใหแถบดีเอ็นเอที่ชัดเจน 204 แถบ เฉล่ีย 34 แถบตอคูไพรเมอร เฉล่ียแถบดีเอ็น
เอท่ีเปน polymorphic ท้ังหมดคือ 81เปอรเซ็นต ความนาจะเปนของรูปแบบความคลายคลึงกันของ
มะมวงแตละชนิด คือ 6x10 -3 และ 2x10-3 ตามลําดับ แผนท่ีพันธุกรรมของจีโนมมะมวงถูกสรางข้ึน
โดยอาศัยลูกผสมขามระหวางพันธุ Keitt และพันธุ Tommy-Atkins แผนท่ีประกอบดวย 13 กลุม 
และครอบคลุม 161.5 เซนติเมตร ท่ีไดจาก 34 เคร่ืองหมาย AFLP  

Yamanakai et al., (2003) ศึกษาความสัมพันธทางพันธุกรรม ความแตกตางระหวาง และ
ภายในสปชีสของมะมวง โดยอาศัยลักษณะภายนอก เชน ใบ ผล และเมล็ด แตวิธีนี้ใชเวลาการ
เพาะปลูกนาน และปจจัยทางส่ิงแวดลอมมีผลกระทบตอลักษณะท่ีแสดงออกไดงาย การวิเคราะห 
AFLP จะทําใหการบงบอกเอกลักษณของมะมวงไดชัดเจนข้ึน โดยทําการทดลองกับมะมวง 4     
สปชีส จํานวน 35 ตัวอยาง ประกอบดวย M. indica L. 11 ตัวอยาง (8 cultivars และ 3 landraces),       
M. odorata Griff. 11 ตัวอยาง (landraces), M. foetida Lour. 7 ตัวอยาง (landraces), และ M. caesia 
Jack.  6 ตัวอยาง (landraces) โดยใชไพรเมอร 8 คู ใหแถบดีเอ็นเอทั้งหมด 518 แถบ เฉล่ีย 64.8 แถบ 
ตอหนึ่งคูไพรเมอร เปนแถบ polymorphic จํานวน 499 แถบ คิดเปน 96.3 เปอรเซ็นต ของแถบ
ท้ังหมด เม่ือวิเคราะหการจัดกลุมพบวา มะมวง 35 ตัวอยางสามารถแยกไดเปน 4 กลุม ตรงกับ         
4 สปชีส แต Mi3 ซ่ึงอยูใน M. indica L. ถูกจัดใหอยูนอกกลุม แตรวมอยูในกลุม M. odorata Griff. 
และถึงแมวาตัวอยางในกลุม M. odorata Griff. จะแสดงความแตกตางกันเล็กนอยเมื่อเปรียบเทียบ
กับตัวอยาง มะมวงกลุมอ่ืน แตเทคนิค AFLP คือวิธีท่ีเหมาะสมสําหรับการจัดจําแนกมะมวงในกลุม
ของ M. caesia Jack. ยกเวน Mc5 ท่ีถูกจัดใหอยูนอกกลุม และ M. caesia Jack. ถูกจัดแยกกลุมออก
จาก สปชีสอ่ืน  


