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         การศึกษานี� มีวตัถุประสงคเ์พื�อศึกษาลายพิมพดี์เอน็เอของมะม่วงพนัธ์ุไทย พนัธ์ุต่างประเทศ และ
พนัธ์ุลูกผสม �� พนัธ์ุ/สายพนัธ์ุ โดยใชเ้ครื�องหมายไมโครแซทเทลไลท ์ จาํนวน �� ไพรเมอร์ สามารถ
เพิ�มปริมาณดีเอน็ เอได ้�� ไพรเมอร์ พบแถบดีเอน็เอที�ใหค้วามแตกต่าง ��� แถบ หลงัจากนั�นนาํขอ้มูล
ที�ไดไ้ปวเิคราะห์หาค่า similarity coefficient แลว้สร้างเดนโดรแกรมดว้ยโปรแกรม NTSYS pc 2.1    
เพื�อศึกษาหาความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรม และศึกษาโครงสร้างภายในของลายพิมพดี์เอน็เอของมะม่วง
สายพนัธ์ุต่างๆ ดว้ยโปรแกรม Structure v.2.3 สามารถจดักลุ่มมะม่วงเป็น � กลุ่ม กลุ่มที� � ประกอบดว้ย
นํ�าดอกไม ้ ศก.���� ออสเตรเลีย นํ�าดอกไมสี้ทองและออนซอน กลุ่มที� � ประกอบดว้ย Aroomanis
ศก.���� อกร่องตาเปรื�อง นํ�าดอกไมต้าเลี�ยบ ศก.���� ศก.����A ศก.����B ศก.���� ศก.���� และ
Sensation กลุ่มที� � คือ India เลก็ และ Keitte กลุ่มที� � คือ Salam กลม Kensington และ R2E2 กลุ่มที� �
คือ Kent และ Lippen กลุ่มที� � และ กลุ่มที� � มีเพียงพนัธ์ุเดียว คือ Salam ยาว และ India ใหญ่ ตามลาํดบั
โดยพบวา่ มะม่วงลูกผสมเป็นลูกผสมในกลุ่มนํ�าดอกไมท้ั�งหมด                                             

บทคดัย่อ
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       This study aimed to study on DNA fingerprint of Thai, introduced and hybrid mangos.
DNAfingerprint was analyzed in 24 mangos with 50 microsatellite primers.The experiments were
studied in 24 Thai, introduced and hybrid mangos. The DNA was amplified by 48 primer pairs which
showed 185 polymorphic DNA bands. The DNA bands were analyzed for similarity coefficient and
clustering using NTSYS pc 2.1. The genetic analysis and DNA structure were analyzed                      
by STRUCTURE v2.3. According to the dendrogram, mango samples were divided into 7 groups.
Group 1 included ‘Namdokmai’, ‘SK0072’, ‘Australia’, ‘Namdokmai Sithong’ and ‘On Son’. Group
2 were ‘Aroomanis’, ‘SK0083’, ‘Okrong Taprueang’, ‘Namdokmai Taliab’, ‘SK0080’, ‘SK0005A’,
‘SK0005B’, ‘SK0082’, ‘SK0095’ and ‘Sensation’. Group 3 included ‘India (small)’ and ‘Keitte’.
Group 4 were ‘Salam (round)’, ‘Kensington’ and ‘R2E2’. Group 5 were ‘Kent’ and ‘Lippen’. Group 6
and 7 had only one cultivar as ‘Salam (long)’ and ‘India (big)’, respectively. It was found that hybrid
mango varieties were in the entire ‘Namdokmai’ group. 

Abstract

Keywords: Mango variation, DNA fingerprint, Genetic analysis 



บทนํา (Introduction) 
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          มะม่วงจดัเป็นไมผ้ลเศรษฐกิจที�สาํคญัอีกชนิดหนึ�ง เนื�องจากปลูกง่าย โตเร็ว รับประทานได ้          
ทั�งผลสุกและผลดิบ สาํหรับมะม่วงในประเทศไทย มีรายงานไวถึ้ง ��� พนัธ์ุ บางพนัธ์ุมีลกัษณะคลา้ย
บางพนัธ์ุมีลกัษณะแตกต่างกนั บางพนัธ์ุอาจจะมีชื�อเรียกหลายชื�อแตกต่างกนัตามสภาพภูมิประเทศที�

วสัดุ อปุกรณ์ และวธีิการ  (Material and Methodology) 
           เกบ็ตวัอยา่งใบมะม่วงสายพนัธ์ุไทยและพนัธ์ุต่างประเทศ จาํนวน �� พนัธ์ุ ไดแ้ก่ นํ� าดอกไม้
indiaเลก็ indiaใหญ่ Salamกลม Salamยาว Kent Aroomanis นํ�าดอกไมสี้ทอง ออนซอน ออสเตรเลีย
Keitte KensingtonSensation Lippen R2E2 อกร่องตาเปรื�อง และนํ�าดอกไมต้าเลี�ยบ มะม่วงลูกผสมใน
กลุ่มนํ�าดอกไม ้ จาํนวน � สาย พนัธ์ุ ไดแ้ก่ ศก.���� ศก.���� ศก.���� ศก.���� ศก.���� ศก.����A
และ ศก.����B นาํมาสกดัดีเอน็ดว้ยวธีิ CTAB วดัปริมาณและคุณภาพดีเอน็เอ หลงัจากนั�นเพิ�มปริมาณ
ดีเอน็เอโดยใชไ้พรเมอร์ Microsatellite จาํนวน �� ไพรเมอร์ (Begun et al., 2012) ดว้ยเครื�อง PCR      
ตามวธีิการของ Willams et al. (1990) ในองคป์ระกอบพีซีอาร์ ปริมาตร �� ไมโครลิตร ประกอบดว้ย
ดีเอน็เอ �� นาโนกรัม �X PCR buffer MgCl   2 มิลลิโมลาร์ dNTP 0.1 มิลลิโมลาร์ primer 0.2 ไมโคร
โมลาร์ และ Taq DNA polymerase (Promega) 0.5 ยนิูต ใชอุ้ณหภูมิในการทาํปฏิกิริยา พีซีอาร์ดงันี�      
Pre-denaturation ที�อุณหภูมิ �� องศาเซลเซียส นาน � นาที ตามดว้ย Denaturation ที�อุณหภูมิ �� องศา
เซลเซียส นาน � นาที Annealing ที�อุณหภูมิที�เหมาะสมของแต่ละไพรเมอร์ (ตารางที� �) นาน � นาที
และ Extension ที�อุณหภูมิ �� องศาเซลเซียส นาน � นาที ทาํปฏิกิริยาจาํนวน �� รอบ และ Final
extension ที�อุณหภูมิ �� องศาเซลเซียส นาน � นาที หลงัจากนั�นนาํผลผลิตพีซีอาร์ที�ได ้(PCR product)
มาทาํการแยกขนาดดีเอน็เอ ตรวจสอบผลการปรากฎของแถบดีเอน็เอ ดว้ยเทคนิคโพลีอะคริลาไมดเ์จล   
อิเลก็โตรโฟเรซีส ที�ความเขม้ขน้ �.�% ยอ้มเจลดว้ยซิลเวอร์ไนเตรท (AgNO  ) แลว้นาํไปวเิคราะห์แถบ
ดีเอน็เอที�ปรากฏบนแผน่เจลภายใตแ้สงยวู ี เปรียบเทียบขนาดของแถบดีเอน็เอที�ไดก้บัดีเอน็เอมาตรฐาน
วเิคราะห์ลกัษณะลายพิมพดี์เอน็เอของมะม่วงสายพนัธ์ุต่าง ๆ  โดยบนัทึกการปรากฎหรือไม่ปรากฎของ
ดีเอน็เอ โดยบนัทึกการปรากฎของแถบดีเอน็เอเท่ากบั � หรือการไม่ปรากฎของแถบดีเอน็เอเท่ากบั �
วเิคราะห์ขอ้มูลโดยโปรแกรม NTSYS pc2.1 วเิคราะห์ค่าสมัประสิทธิ� ความเหมือน 
จดักลุ่มดว้ยวธีิ Unweighted pair group arithmetic average (UPGMA) และศึกษาโครงสร้างภายในของ
ลายพิมพดี์เอน็เอของมะม่วงพนัธ์ุต่างๆ ดว้ยโปรแกรม Structure v.2.3

กนั
เป็น

(สาํนกัคุม้ครองพนัธ์ุพืชแห่งชาติ, ����) 
                การศึกษาลกัษณะประจาํพนัธ์ุตามหลกัเกณฑข์อง IPGRI ของมะม่วงที�รวบรวมไว ้ และ                
การวเิคราะห์ลกัษณะภายนอก พบวา่มีบางลกัษณะที�คลา้ยคลึงกนั จึงไดจ้ดัแบ่งกลุ่มมะม่วงพนัธ์ุต่างๆ
โดยศึกษาจากลกัษณะทรงพุม่ตน้ ใบ ช่อดอก และผล โดยใชล้กัษณะใบและทรงผลเป็นหลกั และ
ลกัษณะอื�นๆ เป็นองคป์ระกอบ ซึ�งสามารถจาํแนกกลุ่มไดเ้ป็น � กลุ่ม ไดแ้ก่ กลุ่มแกว้ กลุ่มเขียวเสวย
กลุ่มนํ�าดอกไม ้ กลุ่มหนงักลางวนั กลุ่มอกร่อง กลุ่มพราหมณ์ กลุ่มผลกลม และกลุ่มเบด็เตลด็          
(สาํนกัคุม้ครองพนัธ์ุพืชแห่งชาติ, ����)  ซึ� งการศึกษาลกัษณะประจาํพนัธ์ุโดยใช ้ลกัษณะสณัฐานวทิยา

 แหล่งปลูก จากการที�มีชื�อเรียกแตกต่างกนั ก็เป็นสาเหตุให้เกิดความสับสนในการจาํแนกพนัธ์ุไดง่้าย 

ไม่แตกต่างกนั ลกัษณะบางลกัษณะอาจเกิดจากสภาพแวดลอ้มที�แตกต่างกนั ดงันั�น การทราบขอ้มูล
ความแตกต่างในระดบัดีเอน็เอ  เพื�อใชส้นบัสนุนลกัษณะทางสัณฐานวิทยา จะทาํใหก้ารจาํแนกพนัธ์ุ
รวดเร็วและถูกตอ้งมากขึ�นการทราบความใกลชิ้ดทางพนัธุกรรมจะเป็นประโยชน์ต่อการปรับปรุง
มะม่วง โดยเฉพาะการสร้างมะม่วงพนัธ์ุใหม่จากพนัธ์ุลูกผสม ซึ� งตอ้งการพ่อแม่ที�มีความแตกต่างกนั
ทางพนัธุกรรมมาก 

(เพียงอย่างเดียว อาจเกิดความผิดพลาดไดง่้าย เนื�องจากลกัษณะบางลกัษณะแยกจากกนัไดย้ากหรือ

พนัธ์ุ

2

3

(Similarity coefficient)



         การสร้างลายพิมพดี์เอน็เอของมะม่วงพนัธ์ุไทย พนัธ์ุต่างประเทศ และมะม่วงลูกผสมในกลุ่ม       
นํ� าดอกไม ้ ดาํเนินการโดยใชเ้ครื�องหมายโมเลกลุ Microsatellite พบวา่สามารถเพิ�มปริมาณดีเอน็เอใน
ปฏิกิริยาพีซีอาร์ไดแ้ละใหแ้ถบดีเอน็เอที�แตกต่าง จาํนวน ��� แถบ จาก �� ไพรเมอร์ ไดแ้ก่ SSR1,
SSR2, SSR3, SSR4, SSR5, SSR6, SSR7, SSR8, SSR9, SSR11, SSR12, SSR13, SSR14, SSR15,
SSR16, SSR17, SSR18, SSR19, SSR20, SSR21, SSR22, SSR23, SSR24, SSR25, SSR26, SSR27,
SSR28, SSR29, SSR30, SSR31, SSR32, SSR33, SSR34, SSR35, SSR36, SSR37, SSR38, SSR39,
SSR40, SSR40, SSR42, SSR43, SSR44,SSR45, SSR46, SSR48, SSR49 และ SSR50 และแถบดีเอน็เอ
ที�ไม่แตกต่างจาํนวน � แถบ จาก � ไพรเมอร์ ไดแ้ก่ SSR10 และ SSR47 หลงัจากนั�นนาํแถบดีเอน็เอ       
ที�ปรากฏจากไพรเมอร์ต่างๆ (ภาพที� �) ไปวเิคราะห์ ความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรม 
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ตารางที� �  ไพรเมอร์เบสคู่และอุณหภูมิ Annealing ของไพรเมอร์ Microsatellite 50 ตวั 

ผลและอภปิราย (Result and Discussion) 
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      ผลการวเิคราะห์ทางพนัธุกรรม พบวา่ มะม่วงที�มีค่าสมัประสิทธิ� ความเหมือนมากที�สุด คือพนัธ์ุอกร่อง
ตาเปรื�องและนํ�าดอกไมต้าเลี�ยบ โดยมีค่าสมัประสิทธิ� ความเหมือนเท่ากบั �.�� หรือ �� เปอร์เซ็นต ์ และ
พนัธ์ุที�มีค่าสมัประสิทธิ� ความเหมือนนอ้ยที�สุด คือ Salamยาว และ ศก.����A อกร่องตาเปรื�อง นํ�าดอกไม้
ตาเลี�ยบ โดยมีค่าเท่ากบั �.�� หรือ �� เปอร์เซ็นต ์(ภาพที� �) หลงัจากนั�นจดักลุ่มดว้ยวธีิ Unweighted pair
group arithmetic average (UPGMA) และศึกษาโครงสร้างภายในของลายพิมพดี์เอน็เอของมะม่วง        
สายพนัธ์ุต่างๆ ดว้ยโปรแกรม Structure v.2.3 (ภาพที� �) สามารถจดักลุ่มมะม่วงเป็น � กลุ่ม ดงันี�  
       กลุ่ม � ไดแ้ก่ นํ� าดอกไม ้ศก.���� ออสเตรเลีย นํ�าดอกไมสี้ทอง และออนซอน 
       กลุ่ม � ไดแ้ก่ Aroomanis ศก.���� อกร่องตาเปรื�อง นํ�าดอกไมต้าเลี�ยบ ศก.���� ศก.����A ศก.����B
ศก.���� ศก.���� และ Sensation 
       กลุ่ม � ไดแ้ก่ India เลก็ และ Keitte 
       กลุ่ม � ไดแ้ก่ Salam กลม Kensington และ R2E2 
       กลุ่ม � ไดแ้ก่ Kent และ Lippen 
       กลุ่ม � ไดแ้ก่ Salam ยาว 
       กลุ่ม � ไดแ้ก่ India ใหญ่ 

ภาพที� �  Microsatellite ของมะม่วง � genotypes กบั SSR 4 ไพรเมอร์ 
               M = 100 bp marker, 1 = ‘นํ�าดอกไมต้าเลี�ยบ’, � = ‘ออนซอน’, � = ‘ศก.����’,
               � = ‘ศก.����’, � = ‘ศก.����’, � = ‘Salamยาว’, � = ‘Lippen’, 8 = ‘Kent’ 
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ภาพที� �  ค่าสมัประสิทธิ� ความคลา้ยคลึงของมะม่วง �� พนัธ์ุ

Remark: 1 = ‘นํ�าดอกไม’้, � = ‘India เลก็’, � = ‘Salam กลม’, � = ‘Kent’, 5 = ‘Aroomanis’, 6 = ‘นํ�าดอกไมสี้ทอง’, 
               � = ‘ออนซอน’, � = ‘ออสเตรเลีย’, � = ‘India ใหญ่’,�� = ‘Salam ยาว’, �� = ‘Keitte’, 12 = ‘Kensington’,
              13 = ‘Sensation’, 14 = ‘Lippen’, 15 = ‘R2E2’, 16 = ‘ศก.����’, �� = ‘ศก.����’,�� = ‘ศก.����’, � = ‘ศก.����’, 
              �� = ‘ศก.����’, �� = ‘ศก.����A’, 22 = ‘ศก.����B’, 23 = ‘อกร่องตาเปรื�อง’, �� = ‘นํ�าดอกไมต้าเลี�ยบ’ 

ภาพที� �  ความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมระหวา่งมะม่วง �� พนัธ์ุ โดยใช ้Microsatellite markers 
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        มะม่วง เป็นพืชที�มีการผสมขา้มไดง่้ายตามธรรมชาติ ทาํใหมี้ความหลากหลายของสายพนัธ์ุ มะม่วง
พนัธ์ุดี หลายพนัธ์ุเกิดจากการขยายพนัธ์ุดว้ยเมลด็ และเกิดการคดัเลือกโดยเกษตรกรผูป้ลูก ซึ� งพนัธ์ุ    
ส่วนใหญ่เหมาะกบัการบริโภคภายในประเทศ การปรับปรุงพนัธ์ุมะม่วงเพื�อใหส้ามารถแข่งขนักบัตลาด
ต่างประเทศ จึงตอ้งมีการคดัเลือกพนัธ์ุพอ่แม่ เพื�อใหไ้ดม้ะม่วงพนัธ์ุใหม่ที�มีลกัษณะตรงตาม
ของตลาดต่างประเทศ การจาํแนกพนัธ์ุมะม่วงจึงตอ้งการเทคนิคที�มีความแม่นยาํ เพื�อใชใ้นการคดัเลือก
พนัธ์ุพอ่แม่สาํหรับปรับปรุงพนัธ์ุ ดงันั�น จึงมีการนาํเครื�องหมายโมเลกลุชนิด Microsatellite หรือ SSR
มาตรวจสอบและจาํแนกพนัธ์ุมะม่วง เนื�องจาก SSR มีความถี�และกระจายอยูท่ ั�วจีโนม SSR เป็นบริเวณ   
ที�มีความแปรปรวนสูง ทาํใหส้ามารถตรวจพบความแตกต่างได ้ ง่ายในแต่ละตาํแหน่งของ SSR ซึ�งพบ
การใชเ้ครื�องหมาย SSR ในการจาํแนกพนัธ์ุมะม่วงโดย Kumar et al. (2013) ใชเ้ครื�องหมายโมเลกลุ SSR
จาํนวน �� ไพรเมอร์ ศึกษาความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมของมะม่วง �� พนัธ์ุ สามารถ จดักลุ่มมะม่วงได้
� กลุ่ม กลุ่มที�� มีมะม่วง � พนัธ์ุและมีความหลากหลายมากที�สุด คือ “Kalepad”, “Neelum” และ
“Swarnarekha” กลุ่มที� � มีมะม่วง � พนัธ์ุ คือ “Alphonso” และกลุ่มที� � ประกอบดว้ย “Rumani”,
“Sendura”, “Bangnapalli”, “Himayuddin”, “Mulgoa” and “Bangalora” 
        Begum et al. (2013) ศึกษาความแปรปรวนของมะม่วงพนัธ์ุ “Cherukurasam” โดยเกบ็รวบรวมผล
และใบจาก �� แหล่งในรัฐ Andhra Pradesh ผลการตรวจสอบดว้ยเครื�องหมาย SSR จาํนวน ��� 
พบวา่ มี �� ไพรเมอร์ที�มี Polymorphic สูง แสดงใหเ้ห็นวา่มะม่วงพนัธ์ุ “Chinnarasam” ที�ปลูกในรัฐ
Andhra Pradesh ไม่ไดเ้ป็นโคลนบริสุทธิ�  แสดงใหเ้ห็นวา่ เครื�องหมายโมเลกลุไมโครแซทเทลไลท์
สามารถใชศึ้กษาความแปรปรวน ทางพนัธุกรรมของมะม่วงไดน้อกจากนี�  ยงัมีการศึกษาความ
ทางพนัธุกรรมในมะม่วงจาํนวน �� สายพนัธ์ุ ทาํใหไ้ดเ้ครื�องหมายทางพนัธุกรรม �,��� เครื�องหมาย
เมื�อแยกวเิคราะห์ตามโครงสร้างประชากร แบ่งเป็น � กลุ่ม คือ กลุ่มที� � มะม่วงอินเดีย ซึ� งแบ่งเป็น         
� กลุ่มยอ่ย คือ กลุ่มยอ่ยที� � ไดแ้ก่ “Alphonso”, “Kensington” และ “Zill” กลุ่มยอ่ยที� � ไดแ้ก่ “Keitt”
และ “Books” กลุ่มที� � คือ มะม่วงอินโดจีน แบ่งเป็น � กลุ่ม กลุ่มที� � ไดแ้ก่ “แกว้ขมิ�น”, “Carabao” และ
“Aroomanis” กลุ่มที� � ไดแ้ก่ มะม่วงที�มีแหล่งกาํเนิดในไทย เช่น “ตลบันาค” “นํ�าดอกไม ้ เบอร์ �”    
“เขียวเสวย” “หนองแซง” เป็นตน้ (หทยัภทัร วงษไ์ทวรรณ, ����) ซึ� งการใชข้อ้มูลดีเอน็เอและขอ้มูล
สณัฐานวทิยา จะทาํใหเ้กิดประโยชนต่์อการปรับปรุงพนัธ์ุมะม่วงในอนาคต 

สรุปผล (Conclusion) 

          การศึกษาความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมของมะม่วงพนัธ์ุไทย พนัธ์ุต่างประเทศ และพนัธ์ุลูกผสม
ในมะม่วงจาํนวน �� สายพนัธ์ุ ประกอบดว้ย มะม่วงพนัธ์ุไทยกลุ่มนํ�าดอกไม ้ มะม่วงต่างประเทศ และ
มะม่วงลูกผสมที� มีลกัษณะคลา้ยนํ�าดอกไม ้ การวเิคราะห์ความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมสามารถแบ่งกลุ่ม
มะม่วงไดเ้ป็น � กลุ่ม โดย พบวา่ในกลุ่มที� � และ � เป็นกลุ่มใหญ่ที�สุด ประกอบดว้ยมะม่วงพนัธ์ุไทย  
ในกลุ่มนํ�าดอกไมแ้ละมะม่วงลูกผสมจาก แม่นํ�าดอกไม ้และมะม่วงพนัธ์ุต่างประเทศ คือ Sensation และ
Aroomanis แสดงใหเ้ห็นถึงความใกลชิ้ดทางพนัธุกรรมของมะม่วงทั�ง � พนัธ์ุกบัมะม่วงกลุ่มนํ�าดอกไม้
ในขณะที�กลุ่มที� � ถึง � ประกอบดว้ยมะม่วงพนัธ์ุ ต่างประเทศทั�งหมด 

ความตอ้งการ

ไพรเมอร์

หลากหลาย
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