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Abstract 

Fagaceae (beech family) includes 7–12 genera and 600–1000 species 

distributed worldwide. In Thailand, this family comprises four genera: Castanopsis (D. 

Don) Spach. (chestnut, mostly evergreen, 33 species); Lithocarpus Blume (stone oak, 

mostly evergreen, 56 species); Quercus L. (oak, mostly deciduous, 29 species); and 

Trigonobalanus Forman (evergreen, one species). In this study, twenty-four species 

were investigated: nine Castanopsis, six Lithocarpus, eight Quercus species and 

Trigonobalanus doichangensis. The plants understudy were from Khun Mae Kuong 

Forest in Doi Saket district, Chiang Mai province. All samples were collected in the field, 

representing three types of habitats, i.e. hill-evergreen forest and hill-evergreen forest 

with pine, both at relatively high elevation (1000–1800 m), and dry-deciduous forest at 

altitudes below 800 m. At each location, 5 – 30 m tall and 30 – 100 m apart, were 

randomly selected, marked with identification number, and local names recorded 

together with their position/map within the forest. Leaf buds, and flower buds if 

available, from individual trees were collected for chromosome isolation. Twigs with fully 

grown leaves, fruits (acorns) and flowers were collected for taxonomic identification and 

kept as voucher specimens. The species belonging to Castanopsis, Lithocarpus and 

Quercus were found to be generally diploid with the chromosome number 2n = 24, and 

the basic number x = 12 was confirmed in a number of species with meiosis. On the 

other hand, T. doichangensis was found, by both mitotic and meiotic analyses, to be 

diploid with 2n = 14 and x = 7. Chromosomal mapping of the highly repetitive 18S-25S 

and 5S ribosomal genes by fluorescence in situ hybridisation (FISH) was performed. 

Most species showed four 18S-25S rDNA sites (two pairs) and two 5S rDNA sites (one 

pair: para-centromeric locus).  On the other hand, two species, C. argentea and Q. 

brandisianus, had only one pair of 18S-25S rDNA genes.  In general, the ribosomal 

gene maps based on both sequences together can be used to support the taxonomic 

classification, at least at the genus level. In Castanopsis, the 18S-25S and the 5S 

genes were localized on three different chromosome pairs, and comprised species-

specific maps. On the other hand, the ribosomal genes in Lithocarpus and Quercus 

were found only on two chromosome pairs, because one of the two 18S-25S rDNA loci 

was localized on the same chromosome as the 5S rDNA locus. Based on this ribosomal 

FISH mapping, T. doichangensis appears to be closely related to the oak genera 

Lithocarpus and Quercus. The FISH markers may be used to clarify discrepancies 

arising from morphological assessments. 
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บทคดัย่อ 

ไม้วงศ์ก่อกระจายตัวอยู่ทัว่โลก ประกอบด้วย 7-12 สกุล 600-1000 ชนิด สําหรบัใน

ประเทศไทย มอียู่ 4 สกุล ไดแ้ก่ สกุลก่อหนาม (มอียู่ 33 ชนิด) สกุลก่อตาหม ู(มอียู่ 56 ชนิด) 

สกุลก่อตลบั (มอียู ่29 ชนิด) และสกุลก่อสามเหลีย่ม (มอียู ่1 ชนิด) ในการศกึษาครัง้น้ี ไดศ้กึษา

ไมว้งศ์ก่อจาํนวน 24 ชนิด ได้แก่ สกุลก่อหนาม 9 ชนิด สกุลก่อตาหมู 6 ชนิด สกุลก่อตลบั 8 

ชนิด และสกุลก่อสามเหลี่ยม 1 ชนิด โดยเก็บตวัอย่างพชืจากพื้นที่ป่าขุนแม่กวง อําเภอดอย

สะเกด็ จงัหวดัเชยีงใหม่ โดยเกบ็ตวัอย่างพชืจากป่า 3 แบบ ไดแ้ก่ ป่าดบิเขา ป่าดบิเขาผสมสน 

ซึ่งอยู่ ในพื้นที่สูง  (สูงจากระดับน้ําทะเล 1000-1800 เมตร )  และป่าดิบแล้ง ซึ่งสูงจาก

ระดบัน้ําทะเลน้อยกว่า 800 เมตร ในแต่ละสภาพป่าสุ่มเกบ็ตวัอย่างต้นไมท้ีม่คีวามสูงประมาณ 

5-30 เมตร และแต่ละต้นอยู่ห่างกนัประมาณ 30-100 เมตร ทําเครื่องหมายต้นไมท้ีเ่กบ็ตวัอย่าง 

และบนัทกึชื่อพืน้เมอืงและตําแหน่งของต้นไมล้งในแผนที่ เก็บตวัอย่างตาใบและตาดอก (ถ้าม)ี 

เพื่อศกึษาโครโมโซม เกบ็ตวัอยา่งกิง่ทีม่ใีบ ผล และดอก เพื่อใชจ้าํแนกชนิด และทําเป็นตวัอย่าง

แหง้ จากผลการศกึษาโครโมโซมพบว่า ไมว้งศก่์อในสกุลก่อหนาม สกุลก่อตาหม ูและก่อตลบั มี

จาํนวนโครโมโซมเป็นดพิลอยด ์คอื 2n = 24 และผลจากการศกึษาโครโมโซมจากการแบ่งเซลล์

แบบไมโอซสิ ทําใหย้นืยนัไดว้่ามจีาํนวนโครโมโซมพืน้ฐานเป็น x = 12 นอกจากน้ีในการศกึษา

การแบ่งเซลลแ์บบไมโทซสิและไมโอซสิของก่อสามเหลีย่มยงัพบว่ามจีาํนวนโครโมโซม 2n = 14 

และ x = 7  ผลจากการศกึษา 18S-25S และ 5S ไรโบโซมอลยนี ดว้ยเทคนิค fluorescence in 

situ hybridisation (FISH) พบว่าไมก่้อเกอืบทุกชนิดม ี18S-25S ไรโบโซมอลยนีอยู่ 4 ตําแหน่ง 

(2 คู่) และ 5S ไรโบโซมอลยนีอยู ่2 ตําแหน่ง (1 คู่ อยูใ่กลเ้ซนโทรเมยีร)์ อย่างไรกต็าม มไีมว้งศ์

ก่ออยู่ 2 ชนิดคอื C. argentea และ Q. brandisianus ซึ่งม ี18S-25S ไรโบโซมอลยนีอยู่ 2 

ตําแหน่ง นอกจากน้ีผลจากการศกึษาจํานวนและตําแหน่งของไรโบโซมอลยนีบนโครโมโซมยงั

ช่วยในการจําแนกไมว้งศ์ก่อในระดบัสกุลได ้โดยสกุลก่อหนาม ไรโบโซมอลยนีทัง้สามคู่อยู่บน

โครโมโซมคนละคู่ ส่วนในสกุลก่อตาหมูและก่อตลบัพบว่า 18S-25S ไรโบโซมอลยนี คู่หน่ึงอยู่

บนโครโมโซมแท่งเดยีวกบั 5S ไรโบโซมอลยนี จงึพบโครโมโซมทีม่ไีรโบโซมอลยนีอยู่เพยีง 2 คู่ 

ผลจากจาํนวนและตําแหน่งของไรโบโซมอลยนีแสดงใหเ้หน็ว่า ก่อสามเหลีย่มมคีวามสมัพนัธก์บั

ไมว้งศก่์อสกุลก่อตาหมแูละสกุลก่อตลบั และเทคนิค FISH อาจช่วยแก้ปญัหาในการจาํแนกชนิด

ในกรณทีีม่ลีกัษณะสณัฐานวทิยาคลา้ยกนัมากได ้

 

Keywords : Karyotype, Fluorescence in situ hybridization (FISH), Fagaceae, 

Castanopsis, Lithocarpus, Quercus, Trigonobalanus 
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บทนํา 

ไมว้งศ์ก่อ (family Fagaceae) เป็นไมย้นืต้นที่มกีารกระจายตวัอยู่ทัว่โลก ยกเวน้ในเขต

ทวปีแอฟรกิาใต้ ประกอบไปดว้ย 7-12 สกุล 600-1000 ชนิด (Soepadmo, 1972; Chengjiu et 

al., 1999) สําหรบัในประเทศไทยพบไมว้งศ์ก่อไดท้ัว่ทุกภาคของประเทศ โดยพบว่าเป็นไมเ้ด่น

ในป่าดบิเขา ซึง่จากงานสํารวจศกึษาพรรณไมว้งศ์ก่อทีพ่บในประเทศไทยพบว่ามอียู่ดว้ยกนั 4 

สกุล 119 ชนิด ไดแ้ก่ สกุลก่อหนาม (Castanopsis (D.Don) Spach.) จาํนวน 33 ชนิด สกุลก่อ

ตาหม ู(Lithocarpus Blume) จาํนวน 56 ชนิด สกุลก่อตลบั (Quercus L.) จาํนวน 29 ชนิด และ

สกุลก่อสามเหลี่ยม (Trigonobalanus Forman) จาํนวน 1 ชนิด (Phaengklai, 2006) และใน

จํานวนน้ีมกีารค้นพบชนิดใหม่ 3 ชนิด และสายพนัธุ์ใหม่ 1 สายพนัธุ์ (variaty) (Phengklai 

2004, Phenglkai 2006) นอกจากน้ียงัมบีางชนิดที่พบได้เฉพาะในประเทศไทย ได้แก่ 

Castanopsis pseudo-hystrix Phengklai,  C. thaiensis Phengklai และ Lithocarpus 

loratefolius Phengklai (Phengklai, 2004) จะเห็นได้ว่าไมว้งศ์ก่อในประเทศไทยมคีวาม

หลากหลายของชนิดอยู่ค่อนขา้งสูง รวมถงึความหลากหลายของชนิดของไมว้งศ์ก่อทัว่โลกกส็ูง

ด้วยเช่นกนั จงึมผีู้สนใจศกึษาด้านต่างๆ ของไมว้งศ์ก่ออยู่มาก แต่อย่างไรก็ตามปญัหาสําคญั

ของการศึกษาคือความยุ่งยากในการจดัจําแนกชนิด เน่ืองมาจากไม้วงศ์ก่อมคีวามแปรผัน

ทางด้านสณัฐานวทิยา (morphological variation) มกีารปรบัตัวทางด้านนิเวศ (ecological 

adaptation) มกีารเปลีย่นแปลงลกัษณะต่างๆ อย่างต่อเน่ือง (clinal differentiation) มกีารเกดิ

ลูกผสมในธรรมชาต ิ(hybridisation) มกีารถ่ายเทยนี (gene flow) และมกีารเกดิ introgression 

(Schwarz, 1964; Nixon, 1997) ซึ่งสาเหตุต่างๆ เหล่าน้ีได้รบัการยนืยนัจากขอ้มูลของ

การศกึษาพรรณไมว้งศก่์อในเขตอบอุ่น โดยเฉพาะอยา่งยิง่ไมท้ีม่คีวามสําคญัทางเศรษฐกจิ เช่น 

ไมส้กุลโอ๊ก (Quercus) สกุลบชี (Fagus) สกุลเกาลดั (Castania) ในแถบยุโรป อเมรกิาเหนือ 

และเอเชยีตะวนัออก (ดงัตวัอย่างงานวจิยัต่อไปน้ี Müller-Starck et al., 1992; Dumolin-

Lapegue et al., 1997; Wang, 2003; Kanno et al., 2004; Bellarosa et al., 2005; Chung et 

al., 2005; Lang et al., 2006) อย่างไรกต็ามการศกึษาความหลากหลายทางพนัธุกรรม และ

ความสมัพนัธร์ะหว่างชนิดของไมว้งศก่์อในแถบเอเชยีตะวนัออกเฉียงใต้รวมถงึประเทศไทยยงัมี

อยู่น้อย ทัง้ที่ไมว้งศ์ก่อบางสกุลนัน้พบการกระจายตวัเฉพาะในแถบน้ี เช่น สกุลก่อหนาม และ

สกุลก่อตาหม ู(Soepadmo, 1972) ซึง่ทัง้สองสกุลน้ีพบในประเทศไทย นอกจากน้ีไมว้งศ์ก่อสกุล

ก่อตลบัทีพ่บในประเทศไทยอยู่ในสกุลย่อย Cyclobalanopsis ซึง่ต่างจากสกุลก่อตลบัที่พบใน

แถบยโุรปทีอ่ยูใ่นสกุลยอ่ย Quercus (Manos et al., 2001) 

ความรูท้างดา้นเซลลพ์นัธุศาสตรร์ะดบัโมเลกุล (Molecular cytogenetics) ถูกนํามาใช้

เป็นเครือ่งมอืในการจดัจาํแนกชนิดของพชืทีเ่กดิมาจากลกูผสม และ ployploidy ใชช่้วยใน

การศกึษาความสมัพนัธข์อง genome ระหว่างชนิด และยงัสามารถใชช่้วยในการสบืหาบรรพ

บุรษุของลกูผสมทีเ่กดิในธรรมชาต ิ (Anamthawat-Jonsson et al., 1990;  Anamthawat-

Jonsson, 2001; Bennett, 2004, Kato et al., 2005) แต่อยา่งไรกต็ามการศกึษาทางดา้นเซลล์
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พนัธุศาสตร ์ โดยเฉพาะเซลลพ์นัธุศาสตรร์ะดบัโมเลกุลนัน้นิยมทาํในพชืใบเลีย้งเดีย่วซึง่มี

โครโมโซมขนาดใหญ่ สาํหรบัไมย้นืตน้ซึง่มโีครโมโซมขนาดเลก็นัน้มขีอ้มลูทางดา้นเซลลพ์นัธุ

ศาสตรค์่อนขา้งน้อย ในไมว้งศก่์อกเ็ช่นเดยีวกนั มรีายงานว่ามจีาํนวนโครโมโซม 2n = 24 เกอืบ

ทุกสกุล ยกเวน้สกุล Nothofagus ซึง่มจีาํนวนโครโมโซม 2n = 26 (Carr and McPherson, 

1986; Ohri and Ahuja, 1990; Ohri and Ahuja, 1991) จากรายงานจาํนวนโครโมโซมของไม้

วงศก่์อนัน้ ส่วนใหญ่ไดข้อ้มลูมาจากไมส้กุลโอ๊ก (Quercus) ในยโุรป (Mehra et al., 1972; Ohri 

and Ahuja, 1990; D’Emerico et al., 1995) ซึง่พบว่านอกจากจะมจีาํนวนโครโมโซมเท่ากนั

แลว้ แครโิอไทป์ของแต่ละชนิดยงัมคีวามใกลเ้คยีงกนัมาก จงึไดม้กีารศกึษาเพิม่เตมิเกีย่วกบั

ขนาดของ genome ของไมส้กุลโอ๊กแต่ละชนิด และทาํแผนทีข่อง ribosomal genes (18S-25S 

และ 5S rRNA genes) เพื่อตรวจสอบความสมัพนัธ ์และความแตกต่างระหว่างชนิดของไมส้กุล

น้ีในยโุรป (Zoldos et al., 1998; Zoldos et al., 1999) สาํหรบัในเขตทวปีเอเชยีมรีายงาน

จาํนวนโครโมโซมของไมว้งศก่์อ สกุลก่อหนาม 9 ชนิด สกุลก่อตาหม ู 5 ชนิด สกุลก่อตลบั 4 

ชนิด มจีาํนวนโครโมโซม 2n = 24 ส่วนสกุลก่อสามเหลีย่มมจีาํนวนโครโมโซม 2n = 14 

(Chokchaichamnankit et al., 2007; Chen et al., 2007) นอกจากน้ียงัมรีายงานการทําแผนที่

ยนี (ribosomal gene mapping) ในไมว้งศก่์อ สกุลก่อหนาม 8 ชนิด สกุลก่อตาหม ู4 ชนิด สกุล

ก่อตลบั 3 ชนิด ซึง่จากแผนทีย่นีน้ีน่าจะใชช่้วยในการจดัจาํแนกชนิดของไมว้งศ์ก่อได ้ และยงั

พบว่า C. calathiformis และ L. vestitus มจีาํนวนโครโมโซมเป็น polyploid รวมถงึจาํนวน

ตําแหน่งของ ribosomal gene กแ็สดงถงึลกัษณะของ polyploid และยงัพบอกีว่า L. leticellatus 

บางตน้มจีาํนวนโครโมโซมเป็น 2n = 14 (Chokchaichamnankit et al., 2008) จงึเป็นเรือ่ง

น่าสนใจทีจ่ะศกึษาความสมัพนัธร์ะหว่างชนิดของไมว้งศก่์อในประเทศไทย 

ในการศึกษาครัง้น้ีจึงสนใจนําความรู้ทางด้านเซลล์พันธุศาสตร์มาใช้ในการศึกษา

ความสมัพนัธร์ะหว่างชนิดของไมว้งศ์ก่อในประเทศไทย โดยจะศกึษาจาํนวนโครโมโซมของไม้

วงศ์ก่อแต่ละชนิด รวมถงึการทําแผนที่ยนีบนโครโมโซมดว้ย เพื่อเป็นประโยชน์ในการอนุรกัษ์

และพฒันาใหใ้ชป้ระโยชน์ไดอ้ยา่งยัง่ยนื 

 

วตัถปุระสงค ์

1. เพื่อศกึษารปูแบบแครโิอไทป์ของไมว้งศก่์อแต่ละชนิด 

2. เพื่อศกึษาจาํนวนและตําแหน่งของ ribosomal genes บนโครโมโซมของไมว้งศก่์อแต่ละชนิด 

3. เพื่อศกึษาความสมัพนัธท์างพนัธุกรรมระหว่างไมว้งศก่์อชนิดต่างๆ ในประเทศไทย โดยใช้

ความรูท้างดา้นเซลลพ์นัธุศาสตรร์ะดบัโมเลกุล (Molecular cytogenetics)  
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วิธีการทดลอง 

พืน้ทีศ่กึษา และตวัอยา่งพชืทีใ่ชใ้นการศกึษา 

ในการศึกษาครัง้น้ีเก็บตัวอย่างไม้วงศ์ก่อจากพื้นที่ป่าขุนแม่กวง อําเภอดอยสะเก็ด 

จงัหวดัเชยีงใหม ่โดยสุ่มเกบ็ตวัอย่างไมว้งศ์ก่อจาํนวน 76 ต้น แต่ละต้นอยู่ห่างกนัประมาณ 30-

100 เมตร และทาํเครือ่งหมายบนตน้ไมแ้ต่ละต้นทีเ่กบ็ตวัอย่างเพื่อประโยชน์ในการเกบ็ตวัอย่าง

ซํ้าในครัง้ต่อไป (ตอ้งเกบ็ตวัอย่าง อยา่งน้อย 2 ครัง้ เน่ืองจากไมก่้อแต่ละชนิดมช่ีวงเวลาในการ

ออกดอกและผลไมต่รงกนั) โดยจะเกบ็ตวัอยา่งกิง่ ใบ ดอก และผล เพื่อใชใ้นการจดัจาํแนกชนิด 

และเกบ็ตวัอยา่งตาใบ และดอกอ่อน (ถา้ม)ี เพื่อใชใ้นการศกึษาโครโมโซม 

การจดัจาํแนกชนิดของไมว้งศก่์อ 

ตวัอยา่งกิง่ ใบ ดอก และผล ของไมก่้อแต่ละตน้ นํามาใชใ้นการจดัจาํแนกชนิดตาม

ลกัษณะทางสณัฐานวทิยา โดยใชห้ลกัการจดัจาํแนกตาม Flora of Thailand ของไมว้งศก่์อ 

(Phengklai et al., 2006) 

การศกึษาโครโมโซมของไมว้งศก่์อ 

1. การเกบ็ตวัอยา่ง  

เกบ็ตวัอยา่งตาใบ และดอกอ่อน (ถา้ม)ี ใส่ในน้ํากลัน่ทีแ่ช่แขง็ เกบ็ทีอุ่ณหภมู ิ 0-4 C 

เป็นเวลา 23-27 ชัว่โมง จากนัน้ยา้ยรากหรอืตาใบลงใน fixative (absolute ethanol 3 ส่วน และ 

glacial acetic 1 ส่วน) แลว้เกบ็ไวท้ีอุ่ณหภมู ิ 4 องศาเซลเซยีส หรอืที ่ -20 องศาเซลเซยีส 

จนกระทัง่ทาํการเตรยีมโครโมโซม 

2. การเตรยีมโครโมโซม 

ใชว้ธิกีาร Protoplast dropping ตามวธิกีารของ Anamthawat-Jónsson (2003) ซึง่มี

ข ัน้ตอนสาํคญัคอื นําตวัอย่างตาใบ หรอืดอกอ่อนทีอ่ยู่ใน fixative มาลา้งดว้ยน้ํากลัน่แลว้ยอ่ย

ดว้ย enzyme mixture ซึง่ประกอบดว้ยเอนไซม ์ cellulase และ pectinase จากนัน้ทาํใหเ้ซลล์

พองดว้ยสารลาะลาย hypotonic ไดแ้ก่ สารละลาย 75 mM KCl แลว้จงึลา้งเซลลด์ว้ยสารละลาย 

fixative จากนัน้หยดเซลลล์งบนสไลด ์

3. การตรวจดโูครโมโซม 

นําสไลดท์ีเ่ตรยีมโครโมโซมไดม้ายอ้มส ี Giemsa แลว้ตรวจดดูว้ยกลอ้งจลุทรรศน์แบบ

ใชแ้สงธรรมดา หรอืนําสไลดท์ีเ่ตรยีมไดม้ายอ้มดว้ย DAPI (4',6-diamidino-2-phenylindole) ซึง่

เป็นสารเรอืงแสง แลว้ตรวจดดูว้ยกลอ้งจลุทรรศน์ฟลอูอเรสเซนต์ 

4. การจดัทําแครโิอไทป์ 

เมื่อตรวจดูโครโมโซมแล้วพบเซลล์ที่การกระจายตัวของโครโมโซมดี ทําการ

บนัทกึภาพแลว้นําภาพทีไ่ดม้าจดัทาํแครโิอไทป์ โดยการวดัขนาดของโครโมโซม และคํานวนค่า 

Relative length และค่า Arm ratio ตามวธิกีารของ Levan และคณะ (1964) 
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การศกึษาไรโบโซมอลยนี (ribosomal genes) บนโครโมโซม 

ในขัน้ตอนน้ีจะใชเ้ทคนิค fluorescence in situ hybridization (FISH) ตามวธิกีารของ 

Anamthawat-Jónsson (2003) และ Chokchaichamnankit และคณะ (2008) ซึง่มขี ัน้ตอนสําคญัดงัน้ี 

1. การเตรยีมโครโมโซม 

ใชว้ธิกีารเตรยีมโครโมโซมทีก่ล่าวขา้งตน้ เมือ่ไดโ้ครโมโซมทีม่คีุณภาพดบีนสไลดแ์ลว้ 

จะตอ้งเตรยีมสไลดส์ําหรบั hybridization โดยการนําสไลดไ์ปแช่ในสารละลาย RNase ความ

เขม้ขน้ 5 µg/ml  ทีอุ่ณหภูม ิ37 องศาเซลเซยีส ตามดว้ยสารละลาย proteinase K ความเขม้ขน้ 

4-10 µg/m และสารละลาย formamide ความเขม้ขน้ 4% แลว้จงึทาํสไลดใ์หแ้หง้ดว้ย

แอลกอฮอล ์

2. การเตรยีม ribosomal DNA probes  

ในการศกึษาครัง้น้ีจะใช ้ribosomal DNA 2 ชนิด คอื Clone pTa71 ซึง่เป็น ribosomal 

DNA ทีม่ขีนาดประมาณ 9 kb ประกอบไปดว้ยชิน้ส่วนของยนี 18S-rRNA 5.8S-rRNA และ 

25S-rRNA รวมทัง้ส่วนทีเ่ป็น non-transcribed spacers ซึง่ไดม้าจากขา้วสาล ี (Gerlach and 

Bedbrook, 1979) และ Clone pTa794 ซึง่เป็น ribosomal DNA ทีม่ขีนาด 410 bp ประกอบไป

ดว้ยชิน้ส่วนของยนี 5S rRNA และ spacer regions ซึง่ไดม้าจากขา้วสาล ี(Gerlach and Dyer, 

1980) นํา ribosomal DNA 2 ชนิดน้ีมาตดิฉลากดว้ยสารเรอืงแสงดว้ยวธิ ีnick translation 

เมือ่ได ้ probe ทีต่ดิฉลากแลว้ จะตอ้งเตรยีม probe สาํหรบั hybridization โดย

สารละลาย probe 20 µl ทีจ่ะใชต้อ้งมสี่วนผสมของ probe 50 ng สารละลาย formamide 50% 

สารละลาย dextran sulphate 20% สารละลาย 2xSSC และสารละลาย SDS 0.5% 

3. การทํา hybridization  

นําสารละลาย probe ทีเ่ตรยีมไวห้ยดลงบนสไลดท์ีเ่ตรยีมไวแ้ลว้นําไปไวท้ีอุ่ณหภมู ิ89 

องศสเซลเซยีส เป็นเวลา 20 นาท ี โดยใชเ้ครือ่งมอื Thermocycle chamber จากนัน้นํามาลา้ง 

probe ส่วนเกนิออก แลว้ยอ้มดว้ย DAPI (4',6-diamidino-2-phenylindole) จงึตรวจดดูว้ยกลอ้ง

จลุทรรศน์ฟลอูอเรสเซนต ์เพื่อบนัทกึภาพ และวเิคราะหผ์ลต่อไป 

 

ผลการทดลอง 

จากการสุ่มเกบ็ตวัอยา่งไมว้งศก่์อจาํนวน 76 ตน้ เมือ่จาํแนกชนิดตามลกัษณะทางสณัฐาน

วิทยา พบว่าเป็นไม้วงศ์ก่อทัง้สิ้น 4 สกุล จํานวน 24 ชนิด โดยอยู่ในสกุลก่อหนาม 

(Castanopsis) จาํนวน 9 ชนิด (29 ต้น) สกุลก่อตาหม ู(Lithocarpus) จาํนวน 6 ชนิด (22 ต้น) 

สกุลก่อตลบั (Quercus) จํานวน 8 ชนิด (23 ต้น) และสกุลก่อสามเหลี่ยม (Trigonobalanus) 

จาํนวน 1 ชนิด (2 ตน้) ดงัแสดงในตารางที ่1 

ผลจากการศกึษาจํานวนโครโมโซมของไมว้งศ์ก่อทัง้หมด 24 ชนิด พบว่าไมว้งศ์ก่อใน

สกุลก่อหนาม สกุลก่อตาหม ูและสกุลก่อตลบั ทุกชนิดมจีาํนวนโครโมโซม 2n = 24 แต่มรีปูแบบ

แครโิอไทป์แตกต่างกัน (ภาพที่ 1 และ 2) นอกจากน้ียงัพบว่าก่อบางชนิดที่สามารถศึกษา
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โครโมโซมจากดอกมจีาํนวนโครโมโซมเป็น 12 bivalents (ภาพที ่3)  ซึง่เป็นการสนับสนุนว่าไม้

ก่อทุกชนิดทัง้ 3 สกุลทีศ่กึษาเป็นดพิลอยด ์และม ีbasic number เป็น x = 12  ส่วนสกุลก่อ

สามเหลีย่ม พบว่ามจีํานวนโครโมโซม 2n = 14 และยงัพบว่าเมื่อศกึษาโครโมโซมจากดอก มี

จาํนวนโครโมโซมเป็น 7 bivalents (ภาพที ่3)  ซึง่สนับสนุนว่าก่อสามเหลีย่มเป็นดพิลอยด ์และ

ม ีbasic number เป็น x = 7 

ผลจากการศกึษาไรโบโซมอลยนี บนโครโมโซมของไมว้งศ์ก่อจาํนวน 16 ชนิด พบว่าไมว้งศ์ก่อ

จาํนวน 12 ชนิด มจีํานวน 5S rDNA เท่ากนัคอื 2 ตําแหน่ง และม ี1 ชนิด คอื Lithocarpus 

vestitus มจีาํนวน 5S rDNA อยู ่3 ตําแหน่ง (ภาพที ่4 และ 5) ส่วนอกี 3 ชนิด ผลการทดลองยงั

ไมช่ดัเจน จงึยงัสรปุไมไ่ด ้สาํหรบัการศกึษาจาํนวน 18S-25S rDNA พบว่าไมว้งศ์ก่อจาํนวน 11 

ชนิด มจีาํนวน 18S-25S rDNA อยู ่4 ตําแหน่ง ไมว้งศ์ก่อ 2 ชนิด มจีาํนวน 18S-25S rDNA อยู ่

2 ตําแหน่ง ไมว้งศ์ก่อ 1 ชนิด คอื Castanopsis calathiformis มจีาํนวน 18S-25S rDNA อยู่ 3 

ตําแหน่ง และไมว้งศ์ก่ออกี 1 ชนิด คอื Lithocarpus vestitus มจีาํนวน 18S-25S rDNA อยู่ 6 

ตําแหน่ง (ภาพที ่4 และ 5) 
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ตารางที ่1 แสดงผลการศกึษาจาํนวนโครโมโซม และไรโบโซมอลยนี บนโครโมโซม ของไมว้งศ์

ก่อ 24 ชนิด จาก 4 สกุล 
Species Number 

of trees 

Chromosome 

number (2n) 

Number of 

18S-25S 

rDNA sites 

Number of   

5S rDNA 

sites 

Castanopsis acuminatissima (Blume) A.DC. 6 24 4 2 

Castanopsis argentea (Blume) A.DC. 2 24 2  2 

Castanopsis armata (Roxb.) Spach. 2 24 4 2 

Castanopsis calathiformis (Skan.) Rehder & E.H. 

Wilson 

3 24 3 2 

Castanopsis cerabrina (Hickel & A. Camus) Barnett 2 24 4 2  

Castanopsis diversifolia (Kurz) King ex Hook.f. 4 24 4 2 

Castanopssis fissa (Champ. ex Benth.) Rehder & 

E.H. Wilson 

2 24 NA NA 

Castanopsis indica (Roxb.) A.DC. 4 24 4 2 

Castanopsis tribuloides (Sm.) A.DC. 4 24 4 NA 

Lithocarpus ceriferus (Hickel & A. Camus) A. 

Camus 

2 24 4 NA 

Lithocarpus elegans (Blume) Harus ex Soepodmo 4 24 4 2 

L. harmandii (Hickel & A. Camus) A. Camus  4 24 NA NA 

Lithocarpus polystachyus (A.DC.) Rehder 2 24 4 2 

L. recurvatus Barnett 1 24 NA NA 

Lithocarpus vestitus (Hickel & A. Camus) A. Camus 2 24 6 3 

Q. helferiana A.DC. 2 24 NA NA 

Quercus brandisianus Kurz 3 24 2 2 

Quercus kerrii Craib 8 24 4 2 

Q. kingiana Craib 3 24 NA NA 

Quercus lenticellatus Barnett 1 24 NA NA 

Q. lineata Blume 3 24 NA NA 

Q. myrsinaefolia Blume 1 24 NA NA 

Q. rex Hemsl. 2 24 NA NA 

Trigonobalanus doichangensis (A. Camus) 2 14 4 2 

*NA = ผลการทดลองยงัไมช่ดัเจน 
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ภาพที่ 2  แครโิอไทป็ของ Lithocarpus ceriferus, L. elegans, L. harmandianus, L. 

recurvatus, L. vestitus, Quercus brandisianus, Q. kerrii, Q. myrsinaefoius, Q. rex, 

Q. helferiana, Q. kingiana และ Q. lineate เสน้สขีาวแสดงขนาด 5 ไมโครเมตร 
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ภาพที่ 1  แครโิอไทป็ของ Castanopsis acuminatissima, C. argentea, C. armata, C. 

calathiformis, C. cerabrina, C. diversifolia, C. fissa, C. indica, C. tribuloides และ 

Trigonobalanus doichangensis เสน้สขีาวแสดงขนาด 5 ไมโครเมตร 

 

 
ภาพที ่3  โครโมโซมจากดอกของ Castanopsis indica แสดงใหเ้หน็ว่ามจีาํนวนโครโมโซม 12 

bivalents และโครโมโซมจากดอกของ Trigonobalanus doichangensis แสดงใหเ้หน็

ว่ามจีาํนวนโครโมโซม 7 bivalents เสน้สขีาวแสดงขนาด 5 ไมโครเมตร 
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ภาพที ่4  Fluorescence in situ hybridization (FISH) ของ 18S-25S rDNA และ 5S rDNA บน

โครโมโซมของ C. acuminatissima (a, b) C. Cerabrina (c, d) C. Argentea (e, f) C. 

Indica (g, h) C. armata (i, j, k) และ C. diversifolia (l, m, n) 

 

a b c d
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ภาพที ่5  Fluorescence in situ hybridization (FISH) ของ 18S-25S rDNA และ 5S rDNA บน

โครโมโซมของ Q. brandisianus (a, b) L. ceriferus (c, d) Q. kerrii (e, f) L. elegans 

(g, h) T. doichangensis (i, j, m, n) L. polystachyus (k, l) และ L. vestitus (o, p) 
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สรปุและวิจารณ์ผลการทดลอง 

 จากการศกึษาโครโมโซมของไมว้งศ์ก่อ 24 ชนิด จาก 4 สกุล พบว่าไมว้งศ์ก่อ 3 สกุล

ไดแ้ก่ สกุลก่อหนาม ก่อตลบั และก่อตาหม ูมจีาํนวนโครโมโซม 2n = 2x = 24 โดยมจีาํนวน

โครโมโซมพืน้ฐาน (basic number) เป็น x = 12 ซึง่ไดผ้ลเช่นเดยีวกนักบัการศกึษาจาํนวน

โครโมโซมที่มรีายงานมาก่อนหน้าน้ีในสกุลก่อตลบัที่พบในยุโรป (Ohri and Ahuja, 1990; 

D’Emerico et al., 1995; Zoldos et al., 1999; Chokchaichamnankit et al., 2007) ส่วนสกุลก่อ

สามเหลีย่ม มจีาํนวนโครโมโซมเป็น 2n = 2x = 14 และมจีาํนวนโครโมโซมพืน้ฐานเป็น x = 7 

เช่นเดยีวกบัการศกึษาจาํนวนโครโมโซมของก่อสามเหลีย่มทีพ่บในประเทศจนี (Chen, 2007) 

 จากการศกึษาไรโบโซมอลยนี บนโครโมโซมของไมว้งศ์ก่อ 16 ชนิด พบว่ามคีวามแปร

ผนัของตําแหน่งในแต่ละชนิด แต่สามารถแยกความแตกต่างระหว่างสกุลได้ โดยในสกุลก่อ

หนาม พบไรโบโซมอลยนีอยูบ่นโครโมโซม 3 คู่ โดย 5S rDNA อยู่บรเิวณใกลเ้ซนโทรเมยีรข์อง

โครโมโซมคู่หน่ึง ส่วน 18S-25S rDNA นัน้พบอยู่บรเิวณใกลเ้ซนโทรเมยีรข์องโครโมโซมคู่หน่ึง 

และบรเิวณใกล้ปลายของโครโมโซมอกีคู่หน่ึง แต่ในสกุลก่อตาหมูก่อตลบั และก่อสามเหลี่ยม 

พบไรโบโซมอลยนีอยูบ่นโครโมโซม 2 คู่ ถงึแมว้่าจาํนวนชนิดของก่อทัง้ 3 สกุล ทีศ่กึษาในครัง้น้ี

มจีาํนวนน้อย แต่กบ็อกไดว้่า ก่อสามเหลีย่มมคีวามสมัพนัธท์างพนัธุกรรมใกลก้บัสกุลก่อตาหมู

และสกุลก่อตลบัมากกว่าก่อหนาม  นอกจากน้ีเมื่อเปรยีบเทยีบผลการศกึษาไรโบโซมอลยนีของ

ก่อสกุลก่อตลบักบัผลการศกึษาทีพ่บในยโุรป พบว่ารปูแบบของจาํนวนและตําแหน่งของไรโบโซ

มอลยนีของก่อสกุลก่อตลบัในประเทศไทยมคีวามคลา้ยคลงึกบัสกุลก่อตาหมแูละก่อหนามทีพ่บ

ในประเทศไทยมากกว่าก่อตลบัที่พบในยุโรป ซึ่งสนับสนุนขอ้มูลว่าก่อตลบัที่พบในยุโรปอยูใน

สกุลย่อย Quercus ส่วนก่อตลบัที่พบในประเทศไทยอยู่ในสกุลย่อย Cyclobalanopsis (Manos 

et al., 2001) 
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