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การพัฒนาเคร่ืองหมาย DNA บริเวณ Simple Sequence Repeats (SSRs) เพื่อการจําแนกและทํามาตราฐาน
พันธุกลวยไทย 
จามร สมณะ1, ทิวา โรจนปรีดา1, สิรภพ วงษเนียม2, ศศิวิมล แสวงผล3, ปยรัฎษ เจริญทรัพย4, ฐิตาพร ภูมิชัย4 

1 ภาควิชาชีวเคมี คณะวิทยาศาสตร มหาวิทยาลัยมหิดล 
2 หนวยเครื่องมือกลาง คณะวิทยาศาสตร มหาวิทยาลัยมหิดล 
3 ภาควิชาพฤษศาสตร คณะวิทยาศาสตร มหาวิทยาลัยมหิดล 
4 โครงการอนุรักษพันธุกรรมพืชในพระราชดําริ สมเด็จพระเทพรัตนราชสุดาสยามบรมราชกุมารี 
 
บทคัดยอ 
กลวย (Musa L) เปนพืชเศรษฐกิจและแหลงอาหารท่ีสําคัญในเขตรอนและกึ่งรอนของโลก การดูแลและปรับปรุงแหลง
พันธุกรรมกลวยเปนส่ิงสําคัญในดานความมั่นคงทางการผลิตอาหารและการใชประโยชนในรูปแบบอื่นๆ แตวาการ
จําแนกชนิดและพันธุกลวยไมแนนอนและบางสวนยังเปนปญหา โดยฉพาะในกลุมกลวยปลูกท้ังนี้เพราะมีความ
หลากหลายของแหลงกําเนิดท่ีซับซอนและไมทราบแนชัด ไดมีการคนหาและตรวจสอบความหลากหลายของกลวย
บางแลวแตก็ยังไมไดความกระจาง และกลวยในไทยมีสวนรวมดวยนอยมาก จากปญหาเหลานี้จึงจําเปนตองมีการใช
เครื่องหมายทาง DNA ท่ีมีความละเอียดมากขึ้นเพ่ือใหมีขอมูลท่ีชัดเจนขึ้นเพ่ือการจัดการทรัพยากรทางพันธุกรรม 
Simple Sequence Repeats (SSRs) หรือ microsatellite DNA marker เปนหนึ่งในเคร่ืองหมายทางพันธุกรรมท่ีมี
ความสามารถในการจําแนกสูงสุดไมใชแคพันธุหรือหรือสายพันธุกลวยแตยังบอกสายตนและความสัมพันธกับพอแม
พันธุตนกําเนิดในลูกผสมได การพัฒนา microsatellite marker ในกลวยไทยในการศึกษานี้ใช genomic DNA library 
ของ Musa balbisiana กลวยตานีปาตาดหลวง (BB genome) ซึ่งเพ่ืมความเขมขนในสวนของเบสซ้ํา (CT)n, (GT)n, 
(AAC)n และ (GAA)n ดวยการจับกับเม็ดแมแหล็กแลวเลือกประมาณ 100 โคลนที่มีชิ้น DNA เหลานี้เพ่ือสรางอยาง
นอย 50 microsatellite loci ในจํานวนนี้ 28 คู primer ท่ีใชไดดีนํามาทดสอบกับกลวย 95 ตัวอยางท่ีเปนตัวแทนกลวย
ปาชนิดตางๆ และกลวยปลูกจีโนม AA, AAA, AAB, ABB และ BBB ลายพิมพ DNAท่ีเกิดขึ้นจากแตละตัวอยางจะ
นํามาประเมินคาความหลากหลายของรูปแบบเฉล่ีย (PIC) คาคาดการณความหลากหลายเฉล่ียของยีนตอตําแหนง 
(Hi) จํานวนอัลลีลเฉล่ียและความถี่อัลลีลตอตําแหนง ซึ่งคาท่ีไดและรูปแบบสามารถนํามาใชเปนตัวอางอิงพันธุกลวย
สําหรับการจัดการทรัพยากรพันธุกลวยท้ังในระดับประเทศและระดับโลก 

 
คําสําคัญ: Simple Sequence Repeats (SSRs), รูปแบบความหลากหลายของ DNA, เครื่องหมายโมเลกุล, พันธุกลวย
ปลูก, Musa, multiplex PCR, fluorescence probe, capillary fragment analysis 
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Abstract 
Banana (Musa L.) is an economically and nutritionally important tropical and subtropical food crops in many 
countries. Maintenance and improvement banana germplasm are important to ensure the safety for food crop 
production and other uses. However, identification of banana species and cultivars is not very precise and some 
still problematic. This usually happens especially in cultivars due to the origin and diversity of edible banana 
genetic backgrounds are not well known and rather complex. Banana biodiversity and genetic relationships have 
been evaluated with respect to many parameters but still not very decisive. Little contribution of studies has been 
done on characterization of Thai bananas. From these problems, it is important to employ more powerful DNA 
markers to clarify and utilize that knowledge to manage our genetic resources. Simple Sequence Repeats 
(SSRs) or microsatellite DNA markers are among the most powerful markers, not only to clarify banana samples 
in clone, variety or cultivar group levels but also able to identify parental relationship in hybrids. Development of 
microsatellite markers for Bananas in Thailand will be done by using genomic library of Musa balbisiana ‘Tani Pa 
Tadluang’ (BB genome), which will be enrich for (CT)n, (GT)n, (AAC)n  and (GAA)n repeats using magnetic 
particles then clone and select. About 100 positive clones will be selected and designed for at least 50 of 
microsatellites loci. Of which, at least effective 28 primer pairs will be tested for about 95 represent Musa species 
and cultivars (AA, AAA, AAB, ABB, and BBB genome). The DNA fingerprint patterns form each sample will be 
evaluated for the average polymorphism information content (PIC) value, the average expected gene diversity 
per loci (Hi), the average numbers of allele and allele frequency of each loci in the test population of wild and 
cultivated bananas. Those values and fingerprinting patterns will be standardized and set as references for Thai 
bananas for further genetic resource management of the nation and worldwide. 
 
Keywords: Simple Sequence Repeats (SSRs), DNA polymorphisms, molecular markers, Musa cultivars, 
multiplex PCR, fluorescence probe, capillary fragment analysis 
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Executive summary 
ความสําคัญและที่มาของปญหา 
กลวยเปนพืชพ้ืนเมืองของไทย ท่ีพบเห็นไดท่ัวไป และมีอยูหลายสายพันธุ ท้ังกลวยปาและกลวยปลูก แตดวยความเจริญ
ของบานเมือง การพัฒนาการเกษตรสมัยใหมท่ีเนนการปอนผลผลิตสูตลาดดวยพืชเชิงเดี่ยวเปนปริมาณมาก แตกลับขาด
องคความรูพ้ืนฐานและความสนใจของสิ่งด้ังเดิมท่ีเรามีอยู ทําใหทุกวันนี้มีการนํากลวยเพียงไมกี่พันธุมาใชประโยชน ไดแก 
กลวยน้ําวา กลวยหอม กลวยไข และกลวยหักมุก ซึ่งกลวยเหลานี้ก็ไมทราบความเปนมาชัดเจนและกลวยเปนพืชท่ีตอง
อาศัยความชํานาญและการสังเกตอยางมากท้ังจากลักษณะตน ใบ ปลี เครือ ผล และรสชาติท่ีจะระบุพันธุท่ีแนนอนซึ่งใน
หลายโอกาสดวยประสบการณของคนทั่วไปไมสามารถระบุไดชัดเจน ทําใหเสียโอกาสอันดีท่ีจะเขาถึง ตรวจสอบและใช
ประโยชนจากความหลากหลายทางพันธุกรรมเหลานั้นอยางสมบูรณ และทําใหกลวยท่ีมีลักษณะดีแตไมรูพันธุแนชัด
เหลานั้นมีโอกาสสูญพันธุเพราะไมมีผูใดสนใจรักษาแหลงพันธุเอาไว หรือสับสน หลงลืมและถูกทอดท้ิงเมื่อเวลาผานไป 
ท้ังนี้จากการสํารวจโดยกลุมของผูวิจัยในชวงเวลา 3 ปท่ีผานมาพบวามีกลวยปาและกลวยปลูกท่ีมีลักษณะนาสนใจและจะ
เปนประโยชนในดานตางๆ อยูมากมาย เทาท่ีพบประเทศไทยมีกลวยปา (Musa spp. และ Ensete spp.) อยูประมาณ 12 
ชนิด และกลวยปลูกท่ีไมมีเมล็ดไมตํ่ากวา 150 พันธุ การอนุรักษและคนควาหาวิธีตรวจสอบขอมูลท่ีถูกตองของพันธุกลวย
จึงเปนส่ิงท่ีจําเปนตองทํา แตจะไมย่ังยืนและไมยังประโยชนเทาท่ีควร หากไมมีการศึกษาวิจัยเพ่ือเปนขอมูลพ้ืนฐานอยาง
เปนระบบ เผยแพรและนํามาใชประโยชนอยางจริงจัง การพัฒนาเคร่ืองหมาย DNA บริเวณ Simple Sequence Repeats 
(SSRs) เพ่ือการจําแนกและทํามาตราฐานพันธุกลวยไทย เปนโครงการหนึ่งซึ่งทําใหเกิดการศึกษาและใชประโยชนจาก
ความหลากหลายทางพันธุกรรมของกลวยปาและกลวยปลูก ซึ่งผลการวิจัยในครั้งนี้จะสามารถนาํไปใชประโยชนในดาน
ตางๆ ไดอยางชัดเจนเชน 
1. ขอมูลท่ีไดสามารถใชกําหนดมาตราฐานพันธุกลวยท่ีเปนแหลงพันธุกรรมท่ีอางอิงไดของทั้งพันธุกลวยปาและกลวย

ปลูกท่ีพบในแหลงตางๆ ท่ีนาสนใจท่ัวประเทศและใชเปนฐานขอมูลพันธุกรรมสําหรับพัฒนา วิจัยหรือปรับปรุงพันธุ
กลวยในอนาคต 

2. นําไปใชประโยชนดานการคา เชน เพ่ือการรับรองมาตราฐาน คุมครองสิทธิพันธุพืช การตรวจสอบการปลอมปนของกลวย
และผลิตภัณฑจากกลวยได 

3.  ความรูและขอมูลดานเครื่องหมายทางชีวโมเลกุลและวิธีการวิเคราะหท่ีเหมาะสมท่ีพัฒนาขึ้น สามารถนําไปประยุกตใช
กับกลวยพันธุใหม พันธุตางประเทศหรือพืชชนิดอ่ืนๆ ได 

4. ชวยเสริมความเขาใจเกี่ยวกับการเกิดขึ้นและวิวัฒนาการของกลวยท่ีเกิดตามธรรมชาติและท่ีเปล่ียนไปเมื่ออยูรวมกับ
มนุษยซึ่งใชอางอิงขอมูลเชิงนิเวศนวิทยา สังคมวัฒนธรรมและ มานุษยวิทยาได 

 
วัตถุประสงคของโครงการ 
1. เพ่ือพัฒนาเคร่ืองหมาย DNA บริเวณ Simple Sequence Repeats (SSR) ท่ีมีประสิทธิภาพใหสามารถตรวจสอบ

พันธุจําเพาะของกลวยในกลวยทุกอายุ ทุกสภาพทั้งพันธุกลวยปาและกลวยปลูกซึ่งครอบคลุมกลวยจากแหลงตางๆ 
ท่ัวประเทศและบางสวนจากตางประเทศ 

2. เพ่ือเพ่ิมขอมูลในรายละเอียดของกลวยพันธุตางๆ รวมกับขอมูลอื่นท่ีไดมีการศึกษามากอนหนานี้เพ่ือกําหนดกลุมสาย
พันธุของกลวยรวมกับลักษณะปรากฏตางๆ ท่ีนาสนใจในแตละพันธุท้ังกลวยปาและกลวยปลูกใหไดอยางชัดเจน
แมนยําย่ิงขึ้น 

3. เพ่ือนําผลการศึกษาไปใชเพ่ือเปนสวนหนึ่งในการกําหนดมาตราฐานการตรวจสอบพันธุกลวยหรือประยุกตใชกับกลวย
จากท่ีอ่ืนหรือพืชไดอยางเหมาะสม 

4. เพ่ือเพ่ิมผลงานวิจัยเกี่ยวกับเคร่ืองหมายทางชีวโมเลกุลของพืชในวงศกลวย (Musaceae) ในประเทศไทย 
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วิธีการทดลอง 
1. เก็บขอมูลและลักษณะโดยละเอียดจากตัวอยางของกลวยปาและกลวยปลูกบางสายพันธุอีกครั้งหลังจากท่ีไดรวบรวม

มาแลวจากแหลงธรรมชาติ พ้ืนบาน หรือแปลงปลูกรวบรวมพันธุท่ัวประเทศ ประมาณ 300 ตัวอยาง กลวยปลูก
จะตองยืนยันความแตกตางและความถูกตองของแตละพันธุไดอยางแนนอนและไดผานการตรวจสอบลักษณะประจํา
พันธุกับชื่อโดยผูเชี่ยวชาญรวมกับขอมูลดานอื่นๆ ท่ีทํามาแลวกอนหนานี้วาถูกตองสอดคลองกัน ซึ่งจะครอบคลุม
กลวยปลูกเกือบทุกพันธุ ชนิดและชนิดยอยของกลวยปาทุกชนิดในประเทศไทย 

2. เก็บตัวอยาง DNA กลวยตานีปาจากสายตน (clone) ท่ีมี polymorphic bands ใน genome มากท่ีสุดท่ีผานการ
ทดสอบแลวดวย AFLP (Wongniam et al., 2008) ซึ่งถือวาเปนกลวยสายตนปกติท่ีมีความหลากหลายทางพันธุกรรม
ในจีโนมสูงสุดเทาท่ีมี 

3. สราง genomic DNA library จากกลวยสายตนนั้นโดยใชวิธีดัดแปลงจาก Travis C. Glenn and Nancy A. Schable 
(2005) โดยการยอย genomic DNA ดวยเอ็นไซม Tru91 และเชื่อมตอกับ MS adaptor ดวย DNA ligase และเพ่ิม
ปริมาณ DNA ดวย PCR โดยใช primers ท่ีจําเพาะกับ MS adaptor PCR product ท่ีไดจะจับกับ SSR probe ท่ีเปน 
5’-biotinylated (GT)15 , (CT)15, (AAC)8, และ (GAA)8 oligonucleotide ชิ้น DNA ท่ีผานการคัดเลือกดวย probe 
binding enrichment กับ streptavidin paramagnetic beats จะถูก clone เขาสู pJET vector (Fermentas) แลว
นําเขาสู E. coli เพ่ือสุมเลือก colony ท่ีมี plasmid และ SSR region ใหไดอยางนอยประมาณ 50 colonies/probe 

4. นํา colony ท่ีสุมมาขยายเชื้อเพ่ือเพ่ิมปริมาณ plasmid แลวสกัด plasmid DNA นั้นมาทําการ sequencing เพ่ือนํา
ขอมูล DNA sequence จากแตละ clone นั้นมาออกแบบ SSR specific primers ใหไดอยางนอยประมาณ 10 primer 
pairs/probe/genome ตอไป 

5. สังเคราะห  primers จากขอมูล DNA sequence เพ่ือทดสอบกับกลวยตัวแทนกลุมตางๆ (ประมาณ 20 ตัวอยางเปน
อยางนอย) ท่ีเลือกใหสามารถแสดงลายพิมพ DNA ท่ีมีความหลากหลายเชิงขนาดที่ปรากฏและคงตัวคือใหผลท่ี
ชัดเจนเหมือนเดิมทุกครั้งกับกลวยจากสายตนเดียวกันและแสดงความตางเมื่อเทียบกับท่ีใชในกลวยตางกลุม  

6. นํา primers ท่ีผานการทดสอบในกลวยตัวแทนแตละกลุมแลววาใชงานไดมาทดสอบกับกลวยปลูกสวนใหญและกลวย
ปาบางตัวท่ีตองการทดสอบดวยวิธี multiplex PCR และ Probe labeled fragment analysis เพ่ือใหไดผลการอานท่ี
แมนยํา ทําซ้ําได  

7. ประมวลผลเปนคา average polymorphism information content (PIC), average expected gene diversity per loci 
(Hi), average numbers of alleles, allele frequency of each loci และวิเคราะหหากลุมโดย cluster analysis ดวย
วิธีท่ีเหมาะสมโดยรวมขอมูลกับกลวยปา 

8. นําผลที่ไดจากการประมวลขอมูลนั้นมาวิเคราะหรวมกับขอมูลอื่นท่ีไดทํามากอนเพ่ือกําหนด SSR primers ท่ีใหผล
การจําแนกดีท่ีสุดประมาณไมเกิน 20 คูมานําเสนอเปนวิธีทดสอบและเปนขอมูลมาตราฐานพันธุกลวยในประเทศไทย
และระดับสากลตอไป 

 
ผลการศึกษาทดลอง 
3.1 Sequencing และออกแบบ SSR specific primers 

ไดทําการสกัด genomic DNA จาก Musa balbisiana SS & JS 012 ตานีปาตาดหลวงดวย plant genomic DNA 
extraction kit เพ่ือใหได genomic DNA คุณภาพดีเพียงพอสําหรับทํา DNA library เพ่ือการทําเปน genomic DNA library 
โดยใชวิธีดัดแปลงจาก Travis C. Glenn and Nancy A. Schable (2005) โดยการยอย genomic DNA ดวยเอ็นไซม Tru9I 
และเชื่อมตอกับ MS adaptor (5'-GATGAGTCCTGAGTAA-3') ดวย DNA ligase และเพ่ิมปริมาณ DNA ดวย PCR โดยใช 
primers ท่ีจําเพาะกับ MS adaptor PCR product ท่ีไดนํามาจับกับ SSR probe ท่ีเปน 5’-biotinylated (GT)15 , (CT)15, 
(AAC)8, และ (GAA)8 oligonucleotide ชิ้น DNA ท่ีผานการคัดเลือกดวย probe binding enrichment กับ streptavidin 
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paramagnetic beats จะถูก clone เขาสู pJET1.2/blunt vector (Fermentas) แลวนําเขาสู E. coli DH5α เพ่ือสุมเลือก 
colony ท่ีมี genomic DNA fragment พรอมท้ัง SSR region แทรกอยูในยีน Eco47IR ซึ่งเปน negative selection ของ 
pJET vector โดยไดจาก probe GT15 257 colony,  CT15 270 colony, AAC8 122 colony และ GAA8 23 colony จากนั้น
จึงตรวจสอบการมีอยูของชิ้น genomic DNA ใน vector ดวยการทํา colony PCR ถาไดชิ้น PCR product เปนแถบเขม
เพียงอันเดียวตอ colony โดยมีขนาดตางๆ กันในแตละ colony ซึ่งไดมาท้ังหมด 107 colony (รูปท่ี 1) ท่ีจึงขยายปริมาณ
และสกัด plasmid นั้น เพ่ือทํา sequencing ขอมูลลําดับเบสท่ีไดจากการทํา sequencing จะอานดวยโปรแกรม Prophet 
5.0 (BBN systems and technologies, 1996) ขอมูลการอานท่ีชัดเจนมีคุณภาพดีจะนําไปหา repeating motifs ดวย
โปรแกรม SSRIT (Temnykh et al., 2001) (http://www.gramene.org/db/markers/ssrtool) เพ่ือหาบริเวณ microsatellite 
จาํเพาะบน genome ซึ่งในจํานวนนี้มีอยู 53 colony ท่ีมี microsatellite ของกลวย (รูปท่ี 2) เพ่ือออกแบบคู primer จําเพาะ
แตละบริเวณดวยโปรแกรม Primer3 (Rosen and Skaletsky, 2000) ( http://frodo.wi.mit.edu/) โดยมีหลักการออกแบบ 
primer คือ มีจาํนวนเบส 18-27 ตัว % GC ≥ 50 และ annealing temp. อยูในชวง 55–60 °C ซึ่งได primer ท่ีจะมา
ทดสอบในรอบแรกนี้ 29 คู (ตารางที่ 1) 
3.2 ตรวจสอบและคัดเลือก primers กับกลวยตัวแทนกลุม 
 เมื่อได microsatellite primers แลวตองทําการทดสอบรูปแบบ และความจําเพาะโดยใชกลวยปาชนิดตางๆ และ
กลวยปลูกทุกกลุมจีโนมในขั้นตนท้ังส้ิน 28 ตัวอยาง โดยวิเคราะหรูปแบบและขนาด DNA band ท่ีเกิดขึ้นบน 4.5% 
denaturating polyacrylamide gel electrophoresis แลวยอมดวย silver nitrate staining (Bassam et al., 1991) แลวทํา
ใหเจลแหงบนกระจก (รูปท่ี 3) ขนาดชิ้น DNA ท่ีเกิดขึ้นจะวัดเทียบกับ standard DNA marker โดยวิเคราะหการมีอยูของ 
DNA band ท่ีตําแหนงหนึ่งๆ ถามี =1 ไมม ี=0 เพ่ือนาํคา binary ท่ีได ไปวิเคราะหหา number of allele per locus (NA), 
allele frequency, polymorphism information content (PIC), size of alleles groups of phenotype และ average 
expected gene diversity (HI) (Anderson et al, 1993) เพ่ือหาวา microsatellite primer คูใดสามารถใชจําแนกความ
แตกตางของกลวยแตละตัวออกจากกันไดดีในเบ้ืองตนได 383 allele/29 loci, 493 genotype polymorphic patterns, ขนาด 
bands 118-331 bp, allele frequency 0.037-0.500, PIC 0.408-0.964 ซึ่งไดคัดเลือก primer ท่ีใหคา PIC, HI สูง และคา 
NA ตํ่ามาในการทดสอบกับกลวยจํานวนมากตอไป 
3.3 ทดสอบ primers ท่ีเลือกไวกับตัวอยางกลวยสวนใหญ 
 microsatellite primer ท่ีผานการคัดเลือกในรอบแรกมี 28 คู ซึง่นํามาทดสอบท่ีทําไปแลวในขณะนี้กบักลวยปา 10 
ชนิด 11 ตัวอยาง และกลวยปลูก genome แบบตางๆ อีก 84 ตัวอยาง (ตารางที่ 2) ใหอยูในรูปของ microtiter plate รอบ
แรกกอน เพ่ือการทดสอบทั้งจํานวนคูท่ีมากและจํานวนตัวอยางท่ีมากใหไดผลท่ีแมนยํา ประหยัดเวลาและเทียบเคียง
ระหวางการทดลองอื่นๆ ไดจึงไดพัฒนา multiplex PCR ท่ีใชปริมาณตัวอยางและชุดน้ํายานอย และ primer ท่ีตอกับ 
univesal probe sequence ซึ่งสามารถติดฉลากตอดวยการทํา PCR กับ fluoresense labelling probes ส่ีสี เพ่ือการอาน
ขนาดชิ้น DNA ท่ีไดพรอมกันส่ีคู primer ในการทํา PCR ครั้งเดียว (ตารางที่ 3) ซึ่งไดทําการทดสอบสภาวะท่ีเหมาะสม
สําหรับทํา multiplex PCR และการสงตัวอยางเพ่ือทํา fragment analysis ท่ีดีและการวิเคราะหคาท่ีอานไดตอไปซึ่งขณะนี้
ไดทํา multiplex PCR และสงตัวอยางไปวิเคราะหขนาดชิ้น PCR product ท่ีมี probe สีตางๆ ติดอยู (รูปท่ี 4) เสร็จแลว 
3.4 ประมวลและวิเคราะหผล 
 จากการทดสอบ microsatellite 28 คู พบวาท่ีสามรถใชอาน microsatellite ใหผลท่ีดีคือ ไมใหจํานวนชิ้นมาก อาน
ไดสม่ําเสมอและมีรูปแบบคอนขางตายตัวแตตางกันชัดเจนในกลวยแตละตัวประมาณ 24 คู ซึ่งมีความแตกตางระหวางผล
การวิเคราะหดวย PAGE และ fragment analysis โดย fragment analysis มักจะใหจํานวนชิ้น DNA นอยกวาและขนาด
เล็กกวา PAGE เล็กนอย (5-10 bp) แตคา PIC และคา HI ใกลเคียงกับการช็ PAGE แตตองวิเคราะหในรายละเอียดตอไป 
สวนขอดีของการใช fragment analysis คือมีความแมนยําในการวัดขนาดชิ้น DNA และใหผลทําซ้ําเหมือนเดิมแมวาจะมี
ความยุงยากมากกวาบางในการอานขอมูล จาก primer 28 คู พบวามีอยางนอย 17 คูสามารถจําแนกความแตกตางของ A 
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กับ B genome และกลวยเฉพาะกลุมไดนอกจากนี้ยังจําแนกตนกําเนิดทางแมของกลวยปลูกได (ตารางที่ 3) ซึ่งเมื่อรวมกับ
ขอมูลขนาดชิ้น DNA ท่ีแตกตางแบบไมจําเพาะตามกลุมของกลวยแตละพันธุจากแตละคู primer แลวสามารถจําแนกกลวย
จําเพาะเปนรายพันธุได และจําแนกกลวยชนิดอ่ืนท่ีไมไดเกี่ยวของเปนตนกําเนิดของกลวยปลูกอีกดวย และเมื่อนําผลรวม
ความเหมือนและความแตกตางของชิ้นท่ีจําเพาะและไมจําเพาะเหลานี้มาจัดกลุม cluster analysis จะสามารถจัดกลุม
เพ่ือใหเห็นระดับความใกลชิดทางพันธุกรรมระหวางกลวยแตละพันธุได (รูปท่ี5) ซึ่งถาไดวิเคราะหขอมูลท้ังหมดแลวคาดวา
จะเขียนสรุปเพ่ือตีพิมพในวารสารระดับนานาชาติเชน Molecular Ecology หรือเทียบเทาเปนตน  

 
รูปท่ี 1. แสดงผล colony PCR ของ E. coli จาก genomic DNA library ของกลวย Musa balbisiana SS & JS 012 ตานีปาตาดหลวงที่ enrich 

ผาน (CT)15 biotinylated oligonucleotide probe จํานวน 58 clone แถบท่ีปรากฏแสดงการมีอยูของช้ินสวน genomic DNA ที่แทรกอยู
ในยีน Eco47IR ของ pJET1.2/Blunt vector โดยใชคู primer ที่มีมากับชุด kit (pJET1.2F, pJET1.2R) : ชองที่ 1 ชวงบนและชองที่ 12 
ชวงลางคือ DNA marker 
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รูปท่ี 2. แสดงการนําผล sequencing จาก plasmid ที่ PCR พบชิ้นสวน genomic DNA ของกลวย ดังตัวอยางน้ีคือ Musa balbisiana SS & JS 

012 ตานีปาตาดหลวงที่ enrich ผาน (CT)15 biotinylated oligonucleotide probe แลว clone เขา plasmid คัดเลือกไดเปน colony ที่ 2 
(BBCT2) จากผลการอานลําดับเบส (บน) นํามาวิเคราะหหา repetitive region ดวย Gramene SSR tool 
(http://www.gramene.org/db/markers/ssrtool) ในกรณน้ีกําหนดใหหาลกัษณะซํ้าไมเกิน 2 เบส ไมนอยกวา 5 ซํ้า พบวามีเบส AG 10 
ซํ้าตําแหนงเบสที่ 246-265 ซ่ึงเขากันไดกับการคัดเลือกช้ินสวน genomic DNA ของกลวยดวย (CT)15 biotinylated oligonucleotide 
probe ซ่ึงผลท่ีไดสามารถใชในการหาบริเวณจําเพาะบน gemone กลวยเพือ่พัฒนา SSR region specific primer ตอไป 
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ตารางที่ 1 SSR primers ท่ีผานการคัดเลือกจาก genomic DNA library ท่ีผานการทดสอบกับกลวย 28 ตัวอยาง 
Marker name Primers Sequence (5’-3’) Number of 

Alleles (Na)
Number of 
Genotypes 

Allele Size 
(bp) 

Allele 
Frequency 

F: TGCCCTTCAATTCATGTCAA  BB_GT-34.1 

R: TGGTATGCAGCAAGCAAAAG 

25 25 331-125 0.037 

F: GATAGAGGTGCCCACTCCAA   BB_CT-40 

R: ATGCCTTCTGCCTCGTCTT   

12 15 292-219 0.067 

F: TACTCCCCCACCATAAGAGC  BB_CT-38.1 

R: CAGACACGCAAAGGAACG  

13 27 285-245 0.037 

F: TTGTTTTGCTGATGCTGACC  BB_CT-2 

R: GCGATAACATTCTCCGCAAT 

18 24 280-230 0.042 

F: GTTCAAGCATCCTCAGCACA  BB_CT-8 

R: CCGAAAGGAGAAACCAGTTG 

22 26 279-213 0.038 

F: GGGAGATAAAGGGCCAACTT  BB_CT-20 

R: GATACAACAGGATCCGAAGCA 

14 20 279-219 0.05 

F: TACTCCCCCACCATAAGAGC  BB_CT-38.2 

R: CAAATCCTTTGCGTTGTTCC 

12 25 269-226 0.04 

F: GAATGTGAGCCCTCTTCTCG  BB_GAA-7 

R: ACTGGACCCGTTTCAGTGAC 

7 16 260-220 0.063 

F: AGGAATTGCTAGTGGGCAGA  BB_CT-19 

R: ACCATTTTGACCACCGTCTC 

13 20 244-218 0.05 

F: GGCTGTACTCCTGTGGTGGT  BB_CT-11 

R: TGTCACCAATCCATGACCAG 

11 19 240-122 0.053 

F: CACCATTTGTGATGCCACTC  BB_CT-15 

R: TAGGCCACATACCCAGCTTC 

15 24 240-205 0.042 

F: GGCAATGTCTCATAAGAAAGAGAGBB_CT-33 

R: TTTTGCACCTTTGCAGAGAA 

20 24 240-175 0.042 

F: TGTGGTTCTTAGCCTTGCACT  BB_GT-47 

R: CCAAATACTAGGGACTCCCACA 

3 4 240-209 0.25 

F: GGGTTTTCACCCACCTCTTT  BB_GAA-35 

R: CGAAACCATTTCCCTCTGAT 

8 15 235-170 0.067 

F: ACGCAACGAGACACACAAAC  BB_CT-7 

R: GAACGAGAAACTGCCTTTGC 

6 8 230-211 0.125 

F: CTAATTTTCCGCTGCCACTG  BB_AAC-9 

R: CACGACTGGAAGACGAGTCA 

15 21 230-209 0.048 

F: TGTTGGATTGCCATGGTATG    BB_CT-37 

R: TCCGAGTCTACTCCCAAGGA  

14 21 209-164 0.048 

F: CTGCTTCAGTGAGACCCACA    BB_CT-35.1 

R: ACTAGCAGAAGCGCAGGAAA 

4 5 207-201 0.2 

F: TGCCACCACAATATATCACCA  BB_GAA-32 

R: CCAGTTGGTGTCCTTGTCCT 

8 7 205-180.5 0.125 

F: GATTGCTTGCAGATAATGAACTTT BB_GAA-4 

R: GTACCGAAGCTTCCACCAAA 

19 23 198-158 0.043 

F: GGAGCTTGTGATGTGGGAAT    BB_CT-36 

R: CCAAGATGTTGATGCTGACC   

11 18 197-173 0.056 

F: CACACCAACCTGTCTGCATC  BB_CT-18 

R: CTGAGCAGTTCCCCACTAGC 

25 23 192-165 0.043 
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ตารางที่ 1 SSR primers ท่ีผานการคัดเลือกจาก genomic DNA library (ตอ) 
Marker name Primers Sequence (5’-3’) Number of 

Alleles (Na)
Number of 
Genotypes 

Allele Size 
(bp) 

Allele 
Frequency 

F: ACCGAAGAAAACGAAGCAGA  BB_GAA-31 

R: GACCCTCGGATGTGTGTACC 

8 11 191-183 0.091 

F: TTGAGCCTATGATGGGGATG  BB_CT-39 

R: TTGGAGTTTGCCTCTCTCAC 

15 24 188-135 0.042 

F: AAATTCGGGGGTCAAAAAGT  BB_AAC-3 

R: GAGGGATTTATGGGACGACA 

9 6 186-150 0.167 

F: GAGTGATCCCACCTTGAGGA   BB_GT-10 

R: AGCCAACCATCATTGGAGAC  

9 12 184-151 0.083 

F: CAACATCACGTTGCCCATAA BB_GT-37 

R: ACATATGTTGGGGCATTGCT 

25 26 180-118 0.038 

F: GGCTTGGTCATCAGAGGAAG  BB_CT-6 

R: TGAAGCCAAACCTTTATTGC 

19 22 179-149 0.045 

F: CCCTACATGTCCCTGATTCC  BB_GT-14 

R: GCCCGACAATAAACGAGAAA 

3 2 218-212 0.5 
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รูปท่ี 3. แสดงการทดสอบ SSR primer กับกลวยปลูกกลุมตางๆ จํานวน 28 ตัวอยางบน polyacrylamide denaturation DNA gel 

electrophoresis ที่ยอมดวย silver stain ในที่น้ีคือคู primer BB_AAC-3 ซ่ึงจะมีขนาดแถบที่เกิดข้ึนเปนชุดๆ มีรูปแบบคลายกันใน
กลวยกลุมเดียวกันเชน lane 3-8, 11-15, 16-18 เปนตน โดยมีลักษณะเปนแถบเขมเด่ียว (เชนแถบเลขที่ 3,7) หรือแถบบางกวาซอน
กันเปนชุด (เชนแถบเลขที่ 1,2,6,9) ซ่ึงสามารถคํานวณขนาดชิ้น SSR ที่เกิดข้ึนโดยเทียบกับ 10 bp ladder standard DNA marker 
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ตารางที่ 2 จํานวนตัวอยางกลวยในกลุมตางๆ ท่ีใชในการตรวจลายพิมพ DNA บริเวณ SSR regions ดวย 28 คู 
primers ท่ีไดเลือกแลวในรอบแรกกับกลวย 95 ตัวอยาง 

Species Amount in the accession Accessions to be tested 
WILD 290 11 

Ensete glaucum 12 1 
Ensete superbum 11 1 
Musella larsiocarpa 1 1 
Musa acuminata 174 2 
Musa balbisiana 42 1 
Musa itinerans 21 1 
Musa serpentina1 6 1 
Musa gracilis 1 1 
Musa laterita 16 1 
Musa ornata 6 1 

CUTIVATED 148 84 
Musa AA 23 15 
Musa AAA 43 22 
Musa AAB 25 14 
Musa ABB 51 29 
Musa BBB 4 3 
Musa AABB 2 1 

TOTAL 438 95 
 

1 กลวยปาชนิดใหมของโลก (new species) Swangpol & Somana 2011 
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ตารางที่ 3 SSR primer สําหรับการทํา fluorescent labeling PCR product โดยแบงเปน 4 สี 7 ชุดเพื่อใชทํา 
fragment analysis ท่ีพัฒนาจาก 28 คู primer ท่ีคัดเลือกเพื่อทดสอบกับกลวย 95 ตัวอยางในรอบแรก 

Marked primer name Primers Sequence (5'-3')  Base Base 
extension

29M13fBB_GT-34.1F CGACGTTGTAAAACGACTGCCCTTCAATTCATGTCAA 37 17 

29M13fBB_CT-40F CGACGTTGTAAAACGACGATAGAGGTGCCCACTCCAA 37 17 

29M13fBB_CT-38.1R CGACGTTGTAAAACGACAGACACGCAAAGGAACG  34 16 

29M13fBB_CT-2F CGACGTTGTAAAACGACTTGTTTTGCTGATGCTGACC 37 17 

29M13fBB_CT-8R CGACGTTGTAAAACGACCGAAAGGAGAAACCAGTTG 36 16 

29M13fBB_CT-20F CGACGTTGTAAAACGACGGGAGATAAAGGGCCAACTT 37 17 

29M13fBB_CT-38.2R CGACGTTGTAAAACGACAAATCCTTTGCGTTGTTCC 36 16 

20M13fBB_GAA-7R AAAACGACGGCCAGTACTGGACCCGTTTCAGTGAC 35 15 

20M13fBB_CT-19R AAAACGACGGCCAGTACCATTTTGACCACCGTCTC 35 15 

20M13fBB_CT-11R AAAACGACGGCCAGTGTCACCAATCCATGACCAG 34 14 

20M13fBB_CT-15F AAAACGACGGCCAGTCACCATTTGTGATGCCACTC 35 15 

20M13fBB_CT-33R AAAACGACGGCCAGTTTTGCACCTTTGCAGAGAA 34 14 

20M13fBB_GT-47R AAAACGACGGCCAGTCCAAATACTAGGGACTCCCACA 37 15 

20M13fBB_GAA-35F AAAACGACGGCCAGTGGGTTTTCACCCACCTCTTT 35 15 

40M13fBB_CT-7F GTTTTCCCAGTCACGACGCAACGAGACACACAAAC 35 15 

40M13fBB_AAC-9F GTTTTCCCAGTCACGACTAATTTTCCGCTGCCACTG 36 16 

40M13fBB_CT-37F GTTTTCCCAGTCACGACTGTTGGATTGCCATGGTATG 37 17 

40M13fBB_CT-35.1F GTTTTCCCAGTCACGACTGCTTCAGTGAGACCCACA 36 16 

40M13fBB_GAA-32F GTTTTCCCAGTCACGACTGCCACCACAATATATCACCA 38 17 

40M13fBB_GAA-4R GTTTTCCCAGTCACGACGTACCGAAGCTTCCACCAAA 37 17 

40M13fBB_CT-36R GTTTTCCCAGTCACGACCAAGATGTTGATGCTGACC   36 16 

BGHrBB_CT-18F GGCACAGTCGAGGCACACCAACCTGTCTGCATC 33 13 

BGHrBB_GAA-31R GGCACAGTCGAGGCGACCCTCGGATGTGTGTACC 34 14 

BGHrBB_CT-39F GGCACAGTCGAGGCTTGAGCCTATGATGGGGATG 34 14 

BGHrBB_AAC-3F GGCACAGTCGAGGCAAATTCGGGGGTCAAAAAGT 34 14 

BGHrBB_GT-10R GGCACAGTCGAGGCCAACCATCATTGGAGAC  31 11 

BGHrBB_GT-37F GGCACAGTCGAGGCAACATCACGTTGCCCATAA 33 13 

BGHrBB_CT-6R GGCACAGTCGAGGCTGAAGCCAAACCTTTATTGC 34 14 

5' Fluorescent labeled primer 

FAM29M13f CGACGTTGTAAAACGAC 17   
HEX20M13f AAAACGACGGCCAGT 15   
TAMRA40M13f GTTTTCCCAGTCACGAC 17   
ROXBGHr GGCACAGTCGAGGC 14   
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รูปท่ี 4. แสดงการทํา fragment analysis ดวย fluorescent probe 4 สีรวมกับ multiplex และ nested PCR ในที่น้ีใช primer ชุดท่ี1 (BB_GT-

34.1, BB_GAA-7, BB_CT-7, BB_CT-18F ดังตารางที่3) กับกลวยงาชาง SS&JS186 ซ่ึงสามารถวัดขนาดชิ้น DNA ที่เกิดข้ึนไดอยาง
แมนยําทําซํ้าไดเหมือนเดิมและใชเปรียบเทียบโดยตรงกับตัวอยางอื่นๆ ไดในอนาคต 
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รูปท่ี 5. แสดงการทํา cluster analysis ดวยวิธี SAHN และ UPGAMA จากคาการอาน fragment ของ 5 SSR marker ไดแก BB_GAA35, 

BB_GT47, BB_GT10, BB_GAA32, BB_CT35.1 กับกลวย 92 ตัวอยาง ซ่ึงสามารถจัดกลุมกลวยเฉพาะแตละพันธุ สายพันธุ และกลุม 
genome ได กลุมสีดํา (ลาง) คือกลวยชนิดอ่ืนๆ กลุมสีแดง (กลาง) คือกลวย Musa acuminata genome (AA, AAA) กลุมสีนํ้าเงนิ 
(บน) คือกลวยที่มี Musa balbisiana genome ปน (AAB, ABB, AABB, BB, BBB) 
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ตารางท่ี 4 SSR primer ท่ีตรวจสอบแลวบางคูท่ีสามารถจําแนกกลุม genome เฉพาะของกลวยได 
No. Genotypic groups 

 ‘A’genome ‘B’genome ‘AAA’cultivars ‘AAB’cultivars ‘ABB’cultivars ‘BBB’cultivars 

1 BB_CT-35.1 BB_CT-7 BB_CT-19  BB_GT-34.1 BB_GT-34.1 

2 BB_AAC-3 BB_GAA-31 BB_AAC-9  BB_GAA-7 BB_CT-40 

3 BB_GAA-32* BB_CT-37 BB_GAA-31  BB_CT-40 BB_GAA-4 

4  BB_CT-35.1   BB_CT-8  

5  BB_AAC-3   BB_GAA-4  

6  BB_GAA-32*     

7  BB_GT-10     

8  BB_GT-47     

9  BB_CT-38.2     

10  BB_GAA-35     

* SSR primer คูที่สามารถจําแนกตนกําเนิดทางแม (maternal inheritance) ได 
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สรุปและวิจารณผลการทดลอง 
1. การทบทวนและสํารวจเก็บขอมูลกลวยเพิ่มเติม 

จากการสํารวจพันธุกลวยท่ัวประเทศพบวาประเทศไทยมีความหลากหลายของกลวยสูงมากโดยพบเปนกลวยปา
ท่ีพบในธรรมชาติ 9 ชนิด นําเขา 4 ชนิดในจํานวนนี้พบกลวยตานีปา Musa balbisiana Colla ซึ่งยังไมเคยมีการ
รายงานอยางเปนทางการวามีอยูในประเทศไทยแตการวิจัยครั้งนี้ทําใหสามารถบอกลักษณะความแตกตางและ
ขอบเขตการกระจายพันธุของกลวยตานีปาวาอยูบริเวณไหนและตางกับกลวยตานีปลูกอยางไร นอกจากนี้ยังพบวา
กลวยปา Musa acuminata Colla มีความหลากหลายมากท่ีสุดคือพบถึง 4 ชนิดยอย ดวยการสังเกตจากลักษณะ
ภายนอกและเทียบเคียงกับขอมูลอางอิงกอนๆ (De Langhe et al., 2000) ไดแก subspecies malaccensis, 
microcarpa, siamea, truncata ซึ่งอาจจะพบมากกวานี้ถาไดมีการตรวจสอบคนหาตอไป โดย subspecies truncata 
เปน new record คือไมเคยมีรายงานในประเทศไทยมากอนเชนเดียวกับกลวย Musa yunnanensis Häkkinen & H. 
Wang ซึ่งเพ่ิงมีการรายงานวาเปนชนิดใหมของโลกเมื่อ 5 ปท่ีแลว แตก็พบวามีการกระจายพันธุมาถึงภาคเหนือของ
ไทยดวย กลวยอีกชนิดซึ่งทางคณะผูวิจยัไดรายงานวาเปนชนิดใหมของโลกแลวคือกลวยนาคราช Musa serpentina 
(Swangpol & Somana 2011) และกลวยปาอีกชนิด Musa sp. ซึ่งนาจะวาเปนชนิดใหมอยูระหวางการตรวจสอบและ
กําหนดคําอธิบายกลวยแตละเพ่ือไวอางอิงตอไปและอาจกลาวไดวาการศึกษาวิจัยครั้งนี้นํามาซึ่งการเก็บสะสมขอมูล
และเชื้อพันธุกลวยปาท่ีสมบรูณท่ีสุดในประเทศไทยและจะพยายามใหเปนแหลงพันธุกลวยอางอิงท่ีสําคัญแหลงหนึ่ง
ของโลกในโอกาสตอไป 

ในสวนของกลวยปลูกนอกจากสํารวจจากแปลงรวมพันธุกลวยท่ีไดเคยมีผูสะสมไวมากอนแลว (Chomchalow 
and Silayoy 1984) ทางคณะผูวิจัยไดรวบรวมขอมูลเพ่ิมเติมไวอีกและไดพบกลวยปลูกพันธุใหมซึ่งไมเคยมีรายงาน
มากอนเชน กลวยขนุน กลวยนอนตั้ง รวมท้ังพบกลวยท่ีมีลักษณะแปลกๆ เชนมีปลีสีเหลือง มีปลีจํานวนมากแทงยอด
ออกมาแทนผลเปนตน 

2. การทํา microsatellite DNA library และการคัดเลือก 
ไดทําการสกัด genomic DNA จากกลวย Musa balbisiana SS & JS 012 ตานีปาตาดหลวงซึ่งใชเปนกลวยสาย

ตนมาตราฐาน ซึ่ง genomic DNA ท่ีไดมีคุณภาพดี จากนั้นนํา genomic DNA library มายอยดวย restriction 
เอ็นไซมและเชื่อมตอกับ MS adaptor ดวย DNA ligase และเพ่ิมปริมาณ DNA ดวย PCR คัดกรองชิ้น DNA ดวย 
SSR probe แลว clone เขาสู DNA library vector เพ่ือเก็บและขยาย ปริมาณใน E. coli ตอจากนั้นจึงสุมเลือก clone 
ใหไดขนาดตางๆ กัน ซึ่งไดตรวจสอบแลววามีชิ้นสวน genomic DNA ของกลวยขนาดตางๆ อยูใน vector จริง แลว
จึงขยาย clone สกัด plasmid เหลานั้น เพ่ือทํา sequencing เมื่อไดผลการอานลําดับเบสและประเมินความนาเชื่อถือ
ของผล sequencing จากแตละ colony แลวจึงนําผลการอานลําดับเบสท่ีใชไดจะนํามาหา repeating motifs เพ่ือหา
บริเวณที่สามารถนําไปออกแบบคู SSR specific primer โดยใชโปรแกรม Primer 3 ชวยออกแบบ primer ครอม
บริเวณที่มี SSR จํานวน 29 คูซึ่งไดเริ่มนําไปทดสอบความนาเชื่อถือและความสามารถในการจําแนกกลวยตัวแทนใน
แตละกลุมยอยกอนแลวจึงเลือก SSR specific primer ท่ีใหผลทดสอบดีไปตรวจในกลวยปลูกสวนใหญ และตัวแทน
กลวยปาบางชนิดเพ่ือวิเคราะหรายงานผลตอไป 

3. ประมวลผลการจําแนก 
เนื่องจากขอมูลท่ีไดจากการทํา fragment analysis จาก primer แตละคู ในกลวยแตละตนใหขอมูลจํานวนมาก

ซึ่งตองตรวจสอบความแมนยําของ peak ท่ีไดจริงดวยตาทีละตัวซึ่งตองอานท้ังหมดประมาณ 13,000 peak ซึ่งใชเวลา
มากแมขณะนี้การอานยังไมเสร็จส้ินท้ังหมดแตไดลองนําคาบางสวนมาวิเคราะหได การจัดกลุมดวยวิธี UPGMA 
สามารถแยกกลุมกลวยท่ีมี genome A ลวน ออกจากท่ีมี B ปนหรือ B ลวน โดยในกลวยกลุม A มีกลวยปลูกท่ีเปน 
AA, AAA genome มีความใกลชิดกับ Musa acuminata subsp. malaccensis สําหรับกลุม B แบงไดเปน 2 กลุมยอย
กลุมแรก เปนกลวยตานีและกลวยปลูก ABB, BBB สวนใหญกลุมนี้นาจะเปนกลวยท่ีสวนหนึ่งหรือท้ังหมดของ
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พันธุกรรมกําเนิดในบริเวณประเทศไทย กลุมยอยท่ี 2 ประกอบไปดวยกลวยกลุม AAB และ ABB บางสวนกลุมนี้
เขาใจวานําเขามาในประเทศตั้งแตโบราณ ในสวนความสามารถในการจําแนก พบวาไมมีกลวยตัวใดมีรูปแบบแถบ 
DNA เหมือนกันทุกประการในทุกคู primer ยกเวน ตานีกิ่วจันทรไรเมล็ด และ ตานีตาดหลวงไรเมล็ด ซึ่งเปนตัวท่ี
สงสัยวาเปนตัวเดียวกันหรือไม ซึ่งสอดคลองกับกลวยตัวอื่นท่ีคัดเลือกแลววาลักษณะคลายกันแตไมเหมือนกันทีเดียว 
สําหรับกลวยกลายและกลวยงาชางซึ่งลักษณะภายนอกเหมือนกันมาก แตรูปแบบแถบ DNA ตางกันเล็กนอย สําหรับ
การจําแนกกลุมพันธุและสายพันธุพบวาสามารถจัดกลุมพันธุยอยของกลวยปลูกไดชัดเจนขึ้นเชน กลุมกลวยน้ําวาแม
ดูคลายกันหมดแตสามารถแบงได 2 กลุมยอยคือกลุมตนเหลือง เชน น้ําวาไสเหลือง น้ําวาสวนทองมาเอง และกลุม
ตนเขียวเชนน้ําวาตะนาวศรี น้ําวาลูกไสดําเปนตน สวนพันธุกลวย ABB ท่ีไมเขากลุมกับใครเชน กลวยหิน กลวยนิ้ว
มือนาง กลวยนางพญา การจําแนกตนกําเนิดทางแมพบวา primer BB_AAC-3 สามารถใชจําแนกกลวยลูกผสมท่ีมี
ตนกําเนิดทางแมจากกลวยปา เชน กลวยหักมุกตางๆ กลวยนมหมี กลวยไขโบราณ และกลวยลูกผสมท่ีมีตนกําเนดิ
ทางแมจากกลวยตานีเชน กลวยน้ําวาตางๆ กลวยหิน กลวยนางพญา 

 

ความเห็นและขอเสนอแนะ 
ประเทศไทยเปนสวนหนึ่งของแหลงกําเนิดกลวยมีความหลากหลายของชนิดพันธุและรูปแบบการใชประโยชน

จากมนุษยอันเปนทรัพยากรและขอมูลอันมีคาย่ิง จึงควรมีการสงเสริมงานวิจัยเชน การจัดทํามาตราฐานพันธุ พัฒนา
พันธุเพ่ือใชประโยชนเฉพาะกิจโดยใหตานทานโรคและสามารถสงเสริมใหปลูกท้ังในและตางประเทศได การใช
ประโยชนทางเภสัชวิทยา การดูแลหลังเก็บเกี่ยว การประสานงานการใชประโยชนจากองคกรตางๆท่ีมีศักยภาพที่จะ
ทําไดใหมากขึ้น เพ่ือใหเกดิการพัฒนาและใชประโยชนไดเทาเทียมกับพืชเศษฐกิจอ่ืนๆ  

 
ขอเสนอแนะสําหรับงานวจิัยในอนาคต 

ขณะนี้ขอมูลทางพันธุกรรมท้ังหมดของกลวยปาตนแบบ (Musa acuminata subsp. malaccensis DH Pahang) 
ไดเผยแพรแลว แมจะยังไมสมบูรณเรียบรอยแตก็เปนจุดสําคัญท่ีจะขยายงานวิจัยเพ่ือใชประโยชนจากพันธุกรรม
กลวยและเขาใจปจจัยทางพันธุกรรมท้ังหมดท่ีกําหนดลักษณะของกลวยตางๆ ซึ่งสามารถนํามาพัฒนาพันธุไดรวดเร็ว
และแมนยําขึ้นเชนเดียวกับขาวท่ีไดทําแลวและไดรับการสนับสนุนอยางดี 

 
ผลงานที่ไดจากโครงการวิจัยที่ไดรับทุนจาก สกว. 
1. ผลงานตีพิมพในวารสารวิชาการนานาชาติ 

เรื่องแรกไดตีพิมพไปแลวไดแก Sasivimon Swangpol. and Jamorn Somana. Musa serpentina 
(Musaceae): a New Banana Species from Western Border of Thailand. Thai Forest Bulletin 2011, 39: 31-36 

สวนเรื่อง “Identification of Banana Streak Virus and its endogenous sequences in wild and cultivated 
Thai Bananas” ในวารสาร Virus Research และ Isolation and Characterization of Microsatellite Markers for 
Analysis Genotype Identification and Phylogenetic Relationships among Thai Banana (Musa) Cultivars ใน
วารสาร Biochemical Systematics and Ecology ยังอยูระหวางการเตรียมจัดพิมพคาดวาจะไดตีพิมพภายในปนี้หรือ
ตนปหนา 

2. การนําผลงานวิจัยไปใชประโยชน 
ไดมีการนําขอมูลเรื่องกลวยชนิดท่ีพบใหมของโลกไปนําเสนอตอสาธารณชนทางหนังสือพิมพไดแก  

มหดิลพบกลวยนาคราชพันธุใหมของโลก หนังสือพิมพกรุงเทพธุรกิจ ฉบับท่ี 8405 ปท่ี 24 ๒๖ ก.ย. พ.ศ. ๒๕๕๔ 
พบกลวยนาคราชพันธุใหมของโลก หนังสือพิมพไทยโพสต ๒๗ ก.ย. พ.ศ. ๒๕๕๔  
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หมวดขาว วิทยาศาสตร-ไอที-เกษตร ต้ังชื่อ'นาคราช'กลวยพันธุใหมของโลก หนังสือพิมพคม ชัด ลึก ๒๗ ก.ย. พ.ศ. 
๒๕๕๔  
หมวดขาวธรรมชาติพืชและสัตว “นาคราช” กลวยสปชีสใหมของโลก พรอมโชวในงาน วทท.37 ASTVผูจัดการ
ออนไลน ๒๗ ก.ย. พ.ศ. ๒๕๕๔ 

และทางโทรทัศนไดแก 
รายการสุรนันทนทูไนท เร่ือง นาคราช กลวยชนิดใหม ชอง 11 NBT ๑๔ ธันวาคม พ.ศ. ๒๕๕๔ 23.00 - 24.00 น. 
คนพบ “กลวยนาคราช” สายพันธุใหมของโลก รายการเชา-ขาว 7 สี สถานีโทรทัศนกองทัพบกชอง 7 ๒๗ ก.ย. พ.ศ. 
๒๕๕๔ 5.00-6.00 น. 

ไดมีการสรางนักวิจัยรุนใหมซึ่งกําลังศึกษาระดับปริญาโท 1 ราย และกําลังจะศึกษาตอในระดับปริญญาเอกอีก 1 
รายซึ่งคาดวาจะไดรบัทุน คปก. ดวย 

นอกจากนี้ยังไดมีเครือขายความรวมมือเชิงวิชาการกับโครงการอนุรักษพันธุกรรมพืชอันเนื่องมาจาก
พระราชดําริของสมเด็จพระเทพรัตนราชสุดาสยามบรมราชกุมารี โดยจะมีการประสานงานกับ ดร. ปยรัษฎ ปริญญา
พงษ ในการใชหองปฏิบัติการวิเคราะห DNA polymorphism รวมถึงการเก็บรักษาตัวอยางท่ีมีชีวิตในหลอดทดลอง 
ในดานการวิเคราะหขอมูลเชิงอนุกรมวิธานไดมีการประสานงานกับ ดร. ศศิวิมล แสวงผล ภาควิชาพฤกษศาสตร 
คณะวิทยาศาสตร มหาวิทยาลัยมหิดลและ ดร. ตอศักด์ิ สีลานันท ภาควิชาพฤกษศาสตร คณะวิทยาศาสตร 
จุฬาลงกรณมหาวิทยาลัย  

 
3. อ่ืนๆ 

มีการนําเสนอผลงานเชิงวิชาการภาคโปสเตอรในระดับชาติ 1 เรื่องคือ  

Identification of Genetic Abnormality in Curd Coconut (Cocos nucifera L.) (Poster Presentation) The 
37th Congress on Science and Technology of Thailand (STT 37) Centara Grand & Bangkok Convention 
Centre at CentralWorld, Bangkok, 10-12 October 2011: 243 

การนําเสนอผลงานเชิงวิชาการภาคบรรยายในระดับชาติ 1 เรื่องคือ  
Occurrence of Episomal Banana Streak Virus in Thailand (Oral Presentation) The 37th Congress on 

Science and Technology of Thailand (STT 37) Centara Grand & Bangkok Convention Centre at 
CentralWorld, Bangkok, 10-12 October 2011: 298  

การนําเสนอผลงานเชิงวิชาการภาคบรรยายในระดับนานาชาติ 7 เรื่องคือ  

A Survey on the Diversity of Wild Bananas in the Northwest Valley of Thailand (Oral presentation) The 
7th International Student Science Fair 2011, Mahidol Wittayanusorn School, Salaya, Nakhon Pathom, 
Thailand, 11-14 October 2011: 46 

A Comparative Study of the Microanatomy of Musa acuminata Colla subsp. siamea, and Musa sp. 
(Oral presentation) The 7th International Student Science Fair 2011, Mahidol Wittayanusorn School, Salaya, 
Nakhon Pathom, Thailand, 11-14 October 2011: 47 

Occurrence of Multiple Male Buds in Banana (Oral Presentation) The International Symposium on 
Banana, Royal Flora Ratchaphruek 2011, The Empress Hotel, Chiang Mai, Thailand, 23-26 January 2012: 3 

Record on the Occurrence of Banana Streak Virus in Thailand during the Survey from 2007 to 2011 
(Oral Presentation) The International Symposium on Banana, Royal Flora Ratchaphruek 2011, The 
Empress Hotel, Chiang Mai, Thailand, 23-26 January 2012 
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Treasure of the Land: Diversity of Banana Species and Cultivars in Thailand 2011 (Oral Presentation) 
The International Symposium on Banana, Royal Flora Ratchaphruek 2011, The Empress Hotel, Chiang Mai, 
Thailand, 23-26 January 2012: 37 

Isolation and Characterization of Microsatellite Markers for Analysis Genotype Identification and 
Phylogenetic Relationships among Thai Banana (Musa) Cultivars (Oral Presentation) The International 
Symposium on Banana, Royal Flora Ratchaphruek 2011, The Empress Hotel, Chiang Mai, Thailand, 23-26 
January 2012: 31 

Flavonoid Composition in Bananas (Oral Presentation) The International Symposium on Banana, Royal 
Flora Ratchaphruek 2011, The Empress Hotel, Chiang Mai, Thailand, 23-26 January 2012: 45 

 


