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บทคัดย่อ 
 การศึกษาครั้งนี้มีวัตถุประสงค์เพื่อประเมินความหลากหลายทางพันธุกรรมของพะยูงในแปลงปลูกที่มีการจัดการดูแลอย่างดี  
5 แห่ง ได้แก่ สถานีวิจัยและฝึกนิสิตวนศาสตร์วังน้ำเขียว สวนป่าคลองตะเกรา สวนป่าท่ากุ่มโนโบรุอุเมดะ สถานีวนวัฒนวิจัยดงลาน 
และสถานีวนวัฒนวิจัยหมูสี โดยทำการเก็บตัวอย่างใบแห่งละ 30 ต้น มาศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมโดยใช้เคร่ืองหมาย Inter 
Simple Sequence Repeat (ISSR) ผลการศึกษาพบว่า ตัวอย่างพะยูงที่เก็บมาทั้งหมด 150 ต้นตัวอย่าง โดยใช้ไพรเมอร์ที่เหมาะสม
จำนวน 10 ไพรเมอร์ ให้จำนวนแถบดีเอ็นเอที่ใช้ในการตรวจสอบ 76 แถบ โดยในระดับชนิดพบว่าความหลากหลายทางพันธุกรรมท่ี
ประเมินจากค่า percentage of polymorphic loci (% P), heterozygosity (He) และ Shannon’s information index (I) มีค่าสูง 
(P = 81.58 % He = 0.2904 I = 0.4336) ซึ่งพะยูงจากแปลงปลูกสถานีวิจัยและฝึกนิสิตวนศาสตร์วังน้ำเขียวมีความหลากหลายทาง
พันธุกรรมสูงที ่สุด รองลงมาได้แก่ สถานีวนวัฒนวิจัยดงลาน สวนป่าคลองตะเกรา สถานีวนวัฒนวิจัยหมูสี และสวนป่าท่ากุ ่ม- 
โนโบรุอุเมดะ ตามลำดับ และจากการจัดกลุ่มความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมโดยวิธี Unweighted pair group method of arithmetic 
average (UPGMA) สามารถแบ่งออกได้เป็น 2 กลุ่ม โดยสวนป่าท่ากุ่มโนโบรุอุเมดะมีลักษณะทางพันธุกรรมที่ถูกแยกออกมาจากอีก 4 
แห่งอย่างชัดเจน ผลจากการศึกษาคร้ังนี้แสดงให้เห็นว่า การปลูกพะยูงในลักษณะแปลงปลูกหรือสวนป่าเป็นวิธีการหนึ่งท่ีดีท่ีจะสามารถ
รักษาความหลากหลายทางพันธุกรรมไว้ได้ ดังนั้นหน่วยงานที่เกี่ยวข้องจึงต้องรีบดำเนินการอย่างเร่งด่วนในการเก็บรวบรวมพันธุกรรม
ของพะยูง ไม่ว่าจะเป็นเมล็ดหรือกิ ่งพันธุ ์จากแหล่งต่าง ๆ มาปลูกรวมกัน (ex situ gene conservation) เพื ่อช่วยรักษาความ
หลากหลายทางพันธุกรรมของไม้ชนิดนี้ไว้ 
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ABSTRACT 
The objective of this study was to assess genetic diversity of Dalbergia cochinchinensis in five intensively 

managed plantations, including Wang Nam Khiao Forestry Research and Student Training Station (WK), Klongtakao 
Plantation (KK), Tagum Noboru Umeda Plantation (TU), Dong Lan Silvicultural Research Station (DL), and Mu Si 
Silvicultural Research Station (MS). Leaves of 30 individual trees in each plantation were collected for genetic 
diversity study using Inter Simple Sequence Repeat (ISSR) markers technique. From total 150 samples, 10 primers 
were appropriate to yield 76 amplified bands. At species level, the percentage of polymorphic loci (% P), mean 
expected heterozygosity (He), and the Shannon’s information index of diversity (I) were high (81.58 %, 0.2904, and 
0.4336, respectively). Among the investigated of five populations, population from WK contained the highest genetic 
diversity, followed by population from DL, KK, MS and TU. Unweighted pair group method of arithmetic average 
(UPGMA) cluster analysis divided the populations into two main groups, which TU was separated from the other 4 
plantations (WK, KK, DL and MS). The result of this study confirmed that D. cochinchinensis plantation is one of a 
good practices to maintain a high level of genetic diversity. Therefore, germplasm collection as seed or scion from 
various sources (ex situ gene conservation) should be the urgent tasks of the related organizations in order to 
maintain a high level in genetic diversity. 
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บทนำ 
 พะย ู ง  (Dalbergia cochinchinensis Pierre) ม ี ชื่ อ
สามัญว่า Siam Rosewood หรือ Thailand Rosewood อยู่ใน
ว ง ศ ์  Fabaceae - Faboideae (Papilionoideae) (Niyom-
dham, 2002) เนื้อไม้โดยเฉพาะส่วนของแก่นนิยมนำมาทำเคร่ือง
เรือน เครื่องตกแต่ง เนื่องจากมีสีสันและลวดลายที่สวยงามเป็นท่ี
ต้องการของตลาด พะยูงถูกจัดอยู่ในบัญชีชนิดพันธุ์ที่ถูกคุกคาม
ขององค์การระหว่างประเทศเพื่อการอนุรักษ์ทรัพยากรธรรมชาติ 
( The IUCN Red List of Threatened Species: IUCN Red 
List) โดยมีสถานะมีแนวโน้มใกล้สูญพันธุ ์ (Vulnerable: VU) 
(Asian Regional Workshop, 1998) สำหร ับในประเทศไทย
พะยูงจัดเป็นไม้หวงห้ามประเภท ก. ตามพระราชบัญญัติป่าไม้ 
พ.ศ. 2484 และยังถูกจัดอยู่ในบัญชีหมายเลข 2 ของอนุสัญญาว่า
ด้วยการค้าระหว่างประเทศซึ่งชนิดสัตว์ป่าและพืชป่าที่ใกล้สูญ
พันธุ์ (อนุสัญญาไซเตส) แม้ว่าพะยูงจะเป็นชนิดไม้ที่ถูกคุ้มครอง
ตามกฎหมาย มีนโยบายและมาตราการในการป้องกันอนุรักษ์
แล้วก็ตาม แต่ว่าในป่าธรรมชาตินั้นพะยูงยังคงถูกลักลอบตัดอย่าง
ต่อเนื่อง และเป็นการยากสำหรับเจ้าหน้าที่ในการดูแลป้องกัน 
เนื่องจากมีพื ้นที ่กว้างขวางจึงเป็นการเปิดโอกาสให้ขบวนการ

ลักลอบตัดไม้สามารถที่หลบหลีกได้ โดยการตัดไม้พะยูงออกจาก
ป่าธรรมชาติซึ่งถือว่าเป็นแหล่งอนุรักษ์พันธุกรรมตามธรรมชาติ 
(in situ gene conservation area) เป็นการลดความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมของไม้ชนิดนี้ให้น้อยลง โดยความหลากหลายทาง
พันธุกรรมมีความสำคัญต่อการอยู่รอดของสิ่งมีชีวิต โดยเฉพาะ
เมื่อสิ่งแวดล้อมมีการเปลี่ยนแปลงไป นอกจากนี้ยังมีประโยชน์ใน
ด้านของการปรับปรุงพันธุ ์เพื ่อให้ได้ผลผลิตที ่มีปริมาณและ
คุณภาพตรงตามความต้องการใช้ประโยชน์ รวมถึงความทนทาน
ต่อโรคและแมลง ดังนั้นจึงมีความจำเป็นอย่างยิ่งที่จะต้องรักษา
ฐานพันธุกรรมของสิ่งมีชีวิตชนิดหนึ่ง ๆ ให้มีความหลากหลายสูง
นั ่นเอง โดยแนวทางหนึ ่งในการรักษาความหลากหลายทาง
พันธุกรรมคือ การรวบรวมชนิดไม้นั้น ๆ จากแหล่งต่าง ๆ มาปลูก
ในแปลงปลูกหรือในลักษณะของสวนป่า ซึ่งจัดเป็นการอนุรักษ์
พันธุกรรมนอกถิ่นกำเนิด (ex situ gene conservation) แบบ
หนึ่ง โดยมีข้อดีคือ ขนาดพ้ืนท่ีท่ีไม่ใหญ่มาก ทำให้สามารถจัดการ
ดูแลและป้องกันการลักลอบตัดไม้ได้ดีกว่าในป่าธรรมชาติ สำหรับ
กรณีของพะยูงนั ้น จากการประเม ินความหลากหลายทาง
พันธุกรรมจากแหล่งธรรมชาติในภาคตะวันออกเฉียงเหนือและ
ภาคกลางของประเทศไทยพบว่า พะยูงในป่าธรรมชาติมีความ
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หลากหลายทางพันธุกรรมอยู่ในระดับต่ำ (ราตรี, 2556) ดังนั้น
การรวบรวมพันธุกรรมของพะยูงมาปลูกในลักษณะของแปลง
ปลูกหรือสวนป่าจึงเป็นสิ่งที่ต้องเร่งดำเนินการและต้องมีแผนท่ี
ชัดเจนเกี่ยวกับการรักษาความหลากหลายทางพันธุกรรมด้วย 
โดยในปัจจุบันมีแปลงปลูกพะยูงท่ีมีอายุมากกว่า 10 ปี และมีการ
จัดการเป็นอย่างดีที่อยู่ภายใต้การดูแลของกรมป่าไม้และองค์การ
อุตสาหกรรมป่าไม้ (อ.อ.ป.) ประมาณ 20 แห่ง โดยแต่ละแห่งนั้น
ยังไม่มีรายงานเกี่ยวกับการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม 
ซึ่งเป็นข้อมูลสำคัญที่จะนำไปใช้ในการวางแผนจัดการเพื่อการ
อนุรักษ์พันธุกรรมและการปรับปรุงพันธุ์เพื่อการใช้ประโยชน์เนื้อ
ไม้ในอนาคต ดังนั้นในการศึกษาครั้งนี้จึงมีวัตถุประสงค์เพื่อศึกษา
ความหลากหลายทางพันธุกรรมของพะยูงในแปลงปลูกบางแห่ง
ในประเทศไทยที่มีศักยภาพในด้านการจัดการดูแลพื้นที่ ได้แก่ 
แปลงปลูกที่สถานีวิจัยและฝึกนิสิตวนศาสตร์วังน้ำเขียว สวนป่า
คลองตะเกรา สวนป่าท่ากุ ่มโนโบรุอุเมดะ สถานีวนวัฒนวิจัย 
ดงลาน และสถานีวนวัฒนวิจัยหมูสี โดยใช้เครื ่องหมาย Inter 
Simple Sequence Repeat (ISSR) ซึ่งมีข้อดีคือ ไม่จำเป็นต้อง
ทราบข้อมูลลำดับเบส ทำได้ง่าย รวดเร็ว และต้นทุนไม่สูงมากนัก 
 

วิธีการดำเนินการวิจัย 
1. การเก็บตัวอย่างใบและการสกัดดีเอ็นเอ 
 ทำการเก็บตัวอย่างใบพะยูงจากแปลงปลูกที ่ม ีการ
จัดการป้องกันดูแลพ้ืนท่ีเป็นอย่างดีภายใต้ 3 หน่วยงาน ได้แก่ (1) 
คณะวนศาสตร์ มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร์ จำนวน 1 แห่ง คือ 
สถานีวิจัยและฝึกนิสิตวนศาสตร์วังน้ำเขียว จังหวัดนครราชสีมา 
(2) องค์การอุตสาหกรรมป่าไม้ (อ.อ.ป.) จำนวน 2 แห่ง คือ  
สวนป่าคลองตะเกรา จังหวัดฉะเชิงเทรา และสวนป่าท่ากุ่มโนโบ-
รุอุเมดะ จังหวัดตราด และ (3) กรมป่าไม้ จำนวน 2 แห่ง คือ 
สถานีวนวัฒนวิจัยดงลาน จังหวัดขอนแก่น และสถานีวนวัฒน-
วิจัยหมูสี จังหวัดนครราชสีมา (ตารางท่ี 1) ซึ่งแต่ละแห่งทำการ
เก็บตัวอย่างใบจำนวน 30 ต้นตัวอย่าง รวมตัวอย่างทั้งหมด 150 
ต้นตัวอย่าง จากนั้นนำใบที่เก็บได้มาบดแล้วจึงทำการล้างตะกอน
พอลิแซ็กคาไรด์ออกก่อนด้วยสารละลาย Sorbital โดยใส่
สารละลายลงในหลอดทดลองที่มีตัวอย่างใบที่บดแล้ว และนำไป
ปั่นเหวี่ยงท่ีอุณหภูมิ 4 องศาเซลเซียส แรงเหวี่ยง 10,000 รอบต่อ
นาที เป็นเวลา 10 นาที เทสารละลายในหลอดทดลองออกเหลือ
ไว้แต่ตะกอน และทำซ้ำอีก 2-3 ครั้ง จากนั้นทำการสกัดดีเอ็นเอ

ด้วย Cetyltrimethylammonium bromide (CTAB) ดัดแปลง
ตามวิธีการของ Tel-Zur et al. (1999) และทำการตรวจสอบ
คุณภาพดีเอ็นเอด้วยวิธีอะกาโรสเจลอิเล็กโตรโฟเรซิส (agarose 
gel electrophoresis) 
2. การเพิ ่มปร ิมาณดีเอ ็นเอด้วยปฏิก ิร ิยาพีซ ีอาร ์โดยใช้
เครื่องหมาย Inter Simple Sequence Repeat (ISSR) 
 ทำการหาไพรเมอร์ที ่เหมาะสมโดยการนำตัวอย่าง 
ดีเอ็นเอที ่สกัดได้มาทดสอบการเพิ ่มปริมาณดีเอ็นเอ โดยใช้
เครื่องหมาย ISSR ซึ่งไพรเมอร์ที่นำมาทดสอบได้จากการศึกษา
ของ  Arif et al. (2009); Phong et al. (2011) และ Hien and 
Phong (2012) จำนวน 20 ไพรเมอร์ ได้แก่ ไพรเมอร์ ISSR-02, 
ISSR-03, ISSR-08, ISSR-10, ISSR-11, ISSR-46, ISSR-49, ISSR-
51, ISSR-52, ISSR-54, ISSR-55, ISSR-56, ISSR-59, ISSR-61, 
ISSR-62, ISSR-63, ISSR-64, ISSR-65, ISSR-67 และ  ISSR-69 
สำหร ับการเตร ียมสารละลายเพ ื ่ อทำปฏ ิก ิ ร ิ ยาพ ีซ ี อา ร์
ประกอบด้วยสารละลายดีเอ็นเอ (25 นาโนกรัม) 1 ไมโครลิตร 
Dream Taq Green PCR Master Mix (ThermoScientific, 
U.S.) 5.4 ไมโครลิตร ไพรเมอร์ 0.4 ไมโครลิตร และน้ำกลั่น 5.2 
ไมโครลิตร จากนั้นนำสารละลายไปเข้าเครื่องควบคุมอุณหภูมิ
อ ัตโนม ัต ิ C100TM Thermal Cycler (BIORAD) โดยม ีสภาวะ 
การทำปฏิกิริยาพีซีอาร์ดังนี้ ขั้นที่หนึ่ง 94 องศาเซลเซียส 5 นาที 
ขั้นที่สอง 94 องศาเซลเซียส 1 นาที ขั้นที่สาม 50 องศาเซลเซียส 
1 นาที ข้ันท่ีสี่ 72 องศาเซลเซียส 2 นาที ทำซ้ำข้ันท่ีสองถึงข้ันท่ีสี่ 
จำนวน 34 รอบ และขั้นที่ห้า 72 องศาเซลเซียส 5 นาที และทำ
การตรวจสอบดีเอ ็นเอท ี ่ ได ้จากปฏิก ิร ิยาพ ีซ ีอาร ์ด ้วยว ิ ธี 
อะกาโรสเจลอิเล็กโตรโฟเรซิสที่ความเข้มข้น 1.5 เปอร์เซ็นต์ โดย
ใ ช ้  100 bp plus DNA ladder ( Fermentas) เ ป ็ น ด ี เ อ ็ น เ อ
มาตรฐานเปรียบเทียบ จากนั ้นย้อมด้วยเอธิเด ียมโบรไมด์ 
(ethidium bromide) และตรวจสอบแถบดีเอ็นเอภายใต้แสง
อัลตราไวโอเลต พร้อมทั้งบันทึกภาพเพื่อนำไปใช้ในการวิเคราะห์
ข้อมูลต่อไป 
3. การวิเคราะห์ข้อมูล 
 ทำการแปลงข้อมูลแถบดีเอ็นเอจากตัวอย่างทั้งหมด 
โดยให้ข้อมูลแบบ binary และทำการเปรียบเทียบความเหมือน
และความแตกต่างของแถบดีเอ็นเอที่เกิดขึ้น โดยตัวอย่างที่พบ
แถบดีเอ็นเอท่ีตำแหน่งหนึ่ง ๆ ให้สัญลักษณ์เป็น 1 ส่วนตัวอย่างท่ี
ไม่พบแถบดีเอ็นเอที่ตำแหน่งเดียวกันให้สัญลักษณ์เป็น 0 จากนั้น
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คำนวณค่าความหลากหลายทางพันธุกรรมโดยใช้ค่าตัวชี้วัดต่าง ๆ 
ได้แก่ ค่า percentage of polymorphic loci (% P), the mean 
expected heterozygosity (Nei, 1973) หรือ gene diversity 
(He) และ Shannon’s information index (Lewontin, 1972) 
(I) โดยใช้โปรแกรม POPGENE version 1.31 (Yeh et al., 1999) 
และคำนวณค่าระยะห ่างทางพ ันธ ุกรรม  (Nei’s unbiased 

genetic distance) โ ด ย ใ ช ้ โ ป ร แก รม  TFPGA version 1.3 
(Miller, 1997) พร้อมทั้งจัดแผนผังความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม 
(dendrogram) โ ด ย ว ิ ธี  UPGMA (unweighted pair group 
method of arithmetic average) (Sneath and Sokal, 1973) 
 

 

ตารางท่ี 1 รายละเอียดแปลงปลูกพะยูงท่ีใช้เป็นตัวอย่างในการศึกษา 
แปลงปลูก ที่ตั้ง ปีที่ปลูก ประเภทการปลูก หมายเหตุ 

1. สถานีวิจัยและฝึกนิสิตวนศาสตร์
วังน้ำเขียว คณะวนศาสตร์ 
มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร์ 

ตำบลอุดมทรัพย์ 
อำเภอวงัน้ำเขียว จังหวัดนครราชสีมา 

ไม่ระบ ุ แปลงอนุรักษ์พันธกุรรม ไม่ทราบประวัติกล้าไม้ที่ปลูก 

2. สวนป่าคลองตะเกรา 
องค์การอุตสาหกรรมป่าไม ้

ตำบลท่าตะเกียบ 
อำเภอท่าตะเกียบ จังหวัดฉะเชงิเทรา 

2520 แปลงอนุรักษ์พันธกุรรม ไม่ทราบประวัติกล้าไม้ที่ปลูก 

3. สวนป่าทา่กุ่มโนโบรุอุเมดะ 
องค์การอุตสาหกรรมป่าไม ้ 

ตำบลท่ากุ่ม อำเภอเมือง 
จังหวัดตราด 

2522 แปลงอนุรักษ์พันธกุรรม ไม่ทราบประวัติกล้าไม้ที่ปลูก 

4. สถานีวนวัฒนวิจัยดงลาน 
กรมป่าไม ้

ตำบลนาหนองทุ่ม 
อำเภอชุมแพ จังหวดัขอนแก่น 

2542 แปลงอนุรักษ์พันธกุรรม กล้าไม้ได้จากแหล่งเมล็ดไม้ 24 
แหล่งในภาคตะวันออกเฉียงเหนือ 

5. สถานีวนวัฒนวิจัยหมูสี 
กรมป่าไม ้

ตำบลหมูสี 
อำเภอปากช่อง จังหวัดนครราชสีมา 

2530 แปลงอนุรักษ์พันธกุรรม
และสวนผลิตเมล็ด 

กล้าไม้ได้จากแหล่งเมล็ดไม้ 7 
แหล่งในภาคตะวันออกเฉียงเหนือ 

 

ผลการวิจัย 
1. ลักษณะของดีเอ็นเอท่ีสกัดได้จากใบพะยูง 
 จากการสกัดดีเอ็นเอใบพะยูงจำนวนทั้งสิ้น 150 ต้น
ตัวอย่างจากแปลงปลูก 5 แห่ง ด้วยสารละลาย CTAB ดัดแปลง
ตามวิธีการของ Tel-Zur et al. (1999) และล้างตะกอนพอลี- 
แซคาไรด์ด้วยสารละลาย Sorbital พบว่า ดีเอ็นเอที่สกัดได้ส่วน
ใหญ่มีการแตกหัก ทำให้แถบดีเอ็นเอท่ีปรากฏมีลักษณะไม่ชัดเจน 
(รูปท่ี 1) แต่อย่างไรก็ตามเมื ่อนำไปเพิ ่มจำนวนดีเอ็นเอโดย
เทคนิคพีซีอาร์พบว่า สามารถเพิ่มจำนวนได้ดีและมองเห็นได้

ค่อนข้างชัดเจน (รูปท่ี 2) นอกจากนี้พบว่า การใช้ใบอ่อนมาสกัด
ดีเอ็นเอจะทำให้ได้ดีเอ็นเอที่มีคุณภาพดีกว่าการใช้ใบแก่ เช่น
ตัวอย่างดีเอ็นเอที่สกัดได้จากใบอ่อนที่เก็บมาจากสถานีวิจัยและ
ฝึกนิสิตวนศาสตร์วังน้ำเขียวที่ส่วนใหญ่เป็นใบเพิ่งผลิออกมาใหม่ 
โดยจะเห็นได้ว่าแถบดีเอ็นเอมีการปรากฏอย่างชัดเจน ซึ่งแสดง
ถึงดีเอ็นเอที่สกัดได้มีลักษณะที่ดี พบการแตกหักน้อย (รูปท่ี 1ก) 
ในขณะที่ดีเอ็นเอที่สกัดได้จากใบแก่ที่เก็บมาจากสถานีวนวัฒน
วิจัยดงลานและสถานีวนวัฒนวิจัยหมูสีมีการปรากฎของแถบดี
เอ็นเอไม่ชัดเจน (รูปท่ี 1ข) 
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รูปที่ 1 ตัวอย่างดีเอ็นเอที่สกัดได้จากใบพะยูง (Dalbergia cochinchinensis); (ก) ตัวอย่างดีเอ็นเอที่สกัดจากใบอ่อนพะยูง เก็บจาก
สถานีวิจัยและฝึกนิสิตวนศาสตร์วังน้ำเขียว (ข) ตัวอย่างดีเอ็นเอท่ีสกัดจากใบแก่พะยูง เก็บจากสถานีวนวัฒนวิจัยดงลาน 

 

 
 

รูปที่ 2 รูปแบบลายพิมพ์ดีเอ็นเอของพะยูง (Dalbergia cochinchinensis) ที่ได้จากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอด้วยปฏิกิริยาพีซีอาร์ 
โดยใช้เครื่องหมาย Inter Simple Sequence Repeat (ISSR) ไพรเมอร์ ISSR-08 (M คือ 100 bp DNA ladder) 

 

2. ไพรเมอร์ท่ีเหมาะสมในการศึกษา 
จากการทดสอบไพรเมอร ์จำนวน  20 ไพรเมอร์   

ที ่มีรายงานว่ามีการนำมาใช้เพื ่อศึกษาความหลากหลายทาง
พันธ ุกรรมของต ้นไม ้ในสกุล Dalbergia (Arif et al., 2009; 
Phong et al., 2011; Hien and Phong, 2012) พบ ว ่ า  มี  
ไพรเมอร์ที่เหมาะสมสำหรับการศึกษาในครั้งนี้เพียง 10 ไพรเมอร์ 
ได้แก่ ไพรเมอร์ ISSR-08, ISSR-46, ISSR-49, ISSR-52, ISSR-56, 
ISSR-59, ISSR-61, ISSR-63, ISSR-65 และ  ISSR-67 ซ ึ ่ ง เ ป็ น 
ไพรเมอร์ที่ทำให้เกิดแถบดีเอ็นเอได้จำนวนมาก มีความชัดเจน
ของแถบดีเอ็นเอ และมีความแตกต่างของแถบดีเอ็นเอที่ตำแหน่ง
เดียวกัน (polymorphism) ในสัดส่วนที่สูง โดยพบว่าให้จำนวน
แถบดีเอ็นเอตั ้งแต่ 3-10 แถบ และมีขนาดตั ้งแต่ 250-2,500 

base pair (bp) ซึ่งไพรเมอร์ ISSR-46 และ ISSR-61 ให้จำนวน
แถบดีเอ็นเอมากที่สุด (10 แถบ) ในขณะที่ไพรเมอร์ ISSR-52 ให้
จำนวนแถบดีเอ็นเอน้อยที่สุด (3 แถบ) สำหรับไพรเมอร์ที่ใช้ใน
การศึกษาครั้งนี้มีค่า % polymorphic เฉลี่ยเท่ากับ 81.58 %  
ม ีค ่ าอย ู ่ ระหว ่าง  57.14-100 % และไพรเมอร ์ท ี ่ ม ีค ่ า  % 
polymorphic สูงสุดคือ ไพรเมอร์ ISSR-49 มีค่าเท่ากับ 100 % 
รองลงมาได้แก่ ISSR-46 และ ISSR-61 (90.00 %) ISSR-08 และ 
ISSR-56 (85.71 %) ISSR-59 และ ISSR-65 (75.00 %) ISSR-67 
(71.43 %) ISSR-52 (66.67 %) แ ล ะ  ISSR-63 (57.14 %) 
ตามลำดับ (ตารางท่ี 2) 
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3. ความหลากหลายทางพันธุกรรมของพะยูงในแปลงปลูก 

ความหลากหลายทางพันธุกรรมในการศึกษาครั ้งนี้
พ ิจารณาจากค ่า  percentage of polymorphic loci (% P), 
heterozygosity หร ื อ  gene diversity (He) และ  Shanon’s 
information index (I) โดยพบว ่ า  ความหลากหลายทาง
พันธุกรรมของพะยูงทั ้ง 5 แปลงปลูกในระดับชนิด (species 
level) มีค่า P = 81.58 % He = 0.2904 และ I = 0.4336 ในขณะ
ที่ค่าเฉลี ่ยความหลากหลายทางพันธุกรรมของทั้ง 5 แปลงปลูก 
(population level) มีค่าน้อยกว่า โดยมีค่า P = 59.21 % He = 
0.2172 และ I = 0.3213 ซึ ่งพะยูงจากสถานีวิจ ัยและฝึกนิสิต 
วนศาสตร์วังน้ำเขียวมีความหลากหลายทางพันธุกรรมมากที่สุด  
(P = 65.79 % He = 0.2567 I = 0.3754) รองลงมาได้แก่ สถานี
วนว ัฒนว ิจ ัยดงลาน (P = 63.16 % He = 0.2333 I = 0.3460) 
สวนป่าคลองตะเกรา (P = 60.53 % He = 0.2213 I = 0.3271) 
สถานีวนวัฒนวิจัยหมูสี (P = 55.26 % He = 00.1964 I = 0.2925) 

และสวนป่าท่ากุ่มโนโบรุอุเมดะ (P = 51.32 % He = 0.1784 I = 
0.2657) ตามลำดับ (ตารางท่ี 3) 
4. ความคล้ายคลึงทางพันธุกรรมระหว่างแปลงปลูก 

จากการศึกษาความคล้ายคลึงทางพันธุกรรมพบว่า 
พะยูงในสถานีวิจัยและฝึกนิสิตวนศาสตร์วังน้ำเขียวมีความ
คล้ายคลึงทางพันธุกรรมกับพะยูงในสวนป่าคลองตะเกรามาก
ที่สุด (0.9398) ในขณะที่พะยูงในสวนป่าท่ากุ่มโนโบรุอุเมดะมี
ความคล้ายคลึงทางพันธุกรรมกับพะยูงในแหล่งอื่น ๆ น้อยท่ีสุด 
(ตารางที่ 4) และจากการจัดกลุ่มความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม
สามารถแบ่งกลุ่มพะยูงในแปลงปลูกที่ทำการศึกษาออกได้เป็น 2 
กลุ่ม ได้แก่ กลุ่มที่ 1 ประกอบด้วย พะยูงในแปลงปลูกสถานีวิจัย
และฝึกนิสิตวนศาสตร์วังน้ำเขียว สวนป่าคลองตะเกรา สถานี
วนวัฒนวิจัยดงลาน และสถานีวนวัฒนวิจัยหมูสี และกลุ่มที่ 2 
ได้แก่ พะยูงจากสวนป่าท่ากุ่มโนโบรุอุเมดะ (รูปท่ี 3) 

 

ตารางท่ี 2 ขนาดและจำนวนแถบดีเอ็นเอของพะยูง (Dalbergia cochinchinensis) ที่ได้จากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอด้วยปฏิกิริยา
พีซีอาร์โดยใช้เคร่ืองหมาย Inter Simple Sequence Repeat (ISSR) 

ไพรเมอร์ 
ลำดับเบส 
(5’-3’) 

ขนาดของแถบ 
ดีเอ็นเอ 

(base pair, bp) 

จำนวนแถบ 
ดีเอ็นเอทั้งหมด 

จำนวนแถบ 
ดีเอ็นเอ 

ที่เหมือนกัน 

จำนวนแถบ 
ดีเอ็นเอ 

ที่แตกต่างกัน 
% Polymorphic 

ISSR-08 (GAA)6 450-2,000 7 1 6 85.71 
ISSR-46 (AG)8T 300-1,700 10 1 9 90.00 
ISSR-49 (GA)8T 300-2,500 9 0 9 100.00 
ISSR-52 (CT)8G 750-1,350 3 1 2 66.67 
ISSR-56 (AC)8G 700-2,200 7 1 6 85.71 
ISSR-59 (GA)8CT 250-1,600 8 2 6 75.00 
ISSR-61 (AC)8TG 500-2,500 10 1 9 90.00 
ISSR-63 CTC(GA)7 400-1,350 7 3 4 57.14 
ISSR-65 CAC(TG)7 400-1,300 8 2 6 75.00 
ISSR-67 (ATG)6 700-2,000 7 2 5 71.43 

ผลรวม 76 14 62  
ค่าเฉลี่ย 7.60 1.4 6.20 81.58 

ส่วนเบ่ียงเบนมาตรฐาน 2.01 0.84 2.30  
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ตารางท่ี 3 ความหลากหลายทางพันธุกรรมของพะยูง (Dalbergia cochinchinensis) ในแปลงปลูก 5 แห่งของประเทศไทย โดยใช้

เคร่ืองหมาย Inter Simple Sequence Repeat (ISSR) 
สถานที ่ P (%) He I 

สถานีวิจัยและฝึกนิสิตวนศาสตร์วังน้ำเขียว จังหวัดนครราชสีมา 65.79 0.2567 0.3754 
สวนป่าคลองตะเกรา จังหวัดฉะเชิงเทรา 60.53 0.2213 0.3271 
สวนป่าท่ากุ่มโนโบรุอุเมดะ จังหวัดตราด 51.32 0.1784 0.2657 

สถานีวนวัฒนวิจัยดงลาน จังหวัดขอนแก่น 63.16 0.2333 0.3460 
สถานีวนวัฒนวิจัยหมูสี จังหวัดนครราชสีมา 55.26 0.1964 0.2925 

ค่าเฉลี่ยของแปลงปลูก (population level) 59.21 0.2172 0.3213 
ระดับชนิด (species level) 81.58 0.2904 0.4336 

 

ตารางท่ี 4 ความคล้ายคลึงทางพันธุกรรมและความแตกต่างทางพันธุกรรมของพะยูง (Dalbergia cochinchinensis) ในแต่ละ
แปลงปลูก 

สถานที ่ วข คก ทก ดล มส 
สถานีวิจัยและฝึกนิสิตวนศาสตร์วังน้ำเขียว (วข) **** 0.9398 0.8851 0.9372 0.9011 

สวนป่าคลองตะเกรา (คก) 0.0621 **** 0.8350 0.9333 0.8983 
สวนป่าท่ากุ่มโนโบรุอุเมดะ (ทก) 0.1220 0.1803 **** 0.8385 0.8187 
สถานีวนวัฒนวิจัยดงลาน (ดล) 0.0649 0.0691 0.1761 **** 0.8975 
สถานีวนวัฒนวิจัยหมูสี (มส) 0.1041 0.1072 0.2000 0.1081 **** 

หมายเหตุ: ด้านบน = ความคล้ายคลึงทางพันธุกรรม (genetic identity) ด้านล่าง = ความแตกต่างทางพันธุกรรม (genetic distance) 
 

 
รูปท่ี 3 การจัดกลุ่มความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของพะยูง (Dalbergia cochinchinensis) จากแปลงปลูก 5 แห่งในประเทศไทย โดยวิธี 

Unweighted pair group method of arithmetic average (UPGMA) 
 

วิจารณ์ผลการวิจัย 
ในขั้นตอนการสกัดดีเอ็นเอสังเกตได้ว่า เมื่อนำใบแก่บด

ให้ละเอียดแล้วเติม CTAB จะเกิดปัญหาตัวอย่างมีลักษณะเป็น
ยางเหนียว ทำให้ไม่สามารถดำเนินการสกัดดีเอ็นเอต่อไปได้ ซ่ึง
สอดคล้องก ับที ่ Ribeiro and Lovato (2007) ได ้กล ่าวไว ้ ว่า  
ใบของต้นไม้ในสกุล Dalbergia มีสารทุติยภูมิเป็นจำนวนมาก  
ทำให้เป็นอุปสรรคในการสกัดดีเอ็นเอ และดีเอ็นเอที่สกัดได้ไม่

สะอาด ทำให้ไม่สามารถเพิ ่มปริมาณดีเอ็นเอได้ตามต้องการ 
ดังนั ้นในการศึกษาครั ้งนี ้จึงได้ทำการแก้ไขปัญหาโดยการเพ่ิม
จำนวนครั้งในการล้างตัวอย่างด้วยสารละลาย Sorbital 2-3 คร้ัง 
ซึ่งพบว่าตัวอย่างมีความเหนียวน้อยลง สามารถสกัดดีเอ็นเอให้มี
คุณภาพท่ีดีข้ึน และนำไปเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอได้ 

ไพรเมอร์ท่ีเหมาะสมในการศึกษาคร้ังนี้มีบางไพรเมอร์ท่ี
แตกต่างจากการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของพะยูง

กลุ่มที่ 2 

กลุ่มที่ 1 
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ในประเทศเวียดนาม (Hien and Phong, 2012) เช่น ไพรเมอร์ 
ISSR-08 ที ่แสดงความแตกต่างของแถบดีเอ ็นเอที ่ตำแหน่ง
เดียวกันอย่างชัดเจน ในขณะที ่ไพรเมอร์ ISSR-02, ISSR-03, 
ISSR-10, ISSR-11, ISSR-51, ISSR-55 และ  ISSR-62 ไม ่ แสดง
ความแตกต่างอย่างชัดเจน จึงไม่ถูกนำมาใช้ในการศึกษา ดังนั้น
แม้จะเป็นพรรณไม้ชนิดเดียวกัน แต่ต้องมีการคัดเลือกไพรเมอร์
ให้เหมาะสมในแต่ละพ้ืนท่ี 

ความหลากหลายทางพันธุกรรมของพะยูงในระดับชนิด 
(species level) ในการศึกษาครั้งนี้มีค่าสูงเมื่อเปรียบเทียบกับ
การศึกษาในป่าธรรมชาติของประเทศเวียดนามที่ใช้เครื่องหมาย 
ISSR เหมือนกัน (Hien and Phong, 2012) อย่างไรก็ตามยังไม่มี
การใช้เครื่องหมายนี้ในการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม
ของพะยูงในป่าธรรมชาติของประเทศไทย มีเพียงการศึกษาโดย
ใช้ข้อมูลดีเอ็นเอของคลอโรพลาสต์จีโนม ซึ่งได้เก็บตัวอย่างพะยูง
มาจากป่าธรรมชาติในภาคตะวันออกเฉียงเหนือ (ราตรี, 2556) 
ดังนั้นจึงจำเป็นอย่างยิ่งที่จะต้องมีการศึกษาความหลากหลายทาง
พันธุกรรมของพะยูงในป่าธรรมชาติและในสวนป่าควบคู่กันไปโดย
ใช้เทคนิคในการศึกษาเดียวกัน เพื ่อจะได้มีการวางแผนการ
จัดเก็บรวบรวมพันธุกรรมได้อย่างเหมาะสม 

ความหลากหลายทางพันธุกรรมของพะยูงแต่ละแปลง
ปลูกมีค่าแตกต่างกัน ทั้งนี้ขึ้นอยู่กับลักษณะพันธุกรรมของกล้าไม้
ที่นำมาปลูก โดยพะยูงในแปลงปลูกของสถานีวิจัยและฝึกนิสิต 
วนศาสตร์วังน้ำเขียว สวนป่าคลองตะเกราและสวนป่าท่ากุ่ม- 
โนโบรุอุเมะไม่ทราบประวัติของกล้าไม้ที่นำมาปลูก ส่วนที่สถานี
วนวัฒนวิจัยดงลานและสถานีวนวัฒนวิจัยหมูสีเป็นกล้าไม้ท่ีได้มา
จากต้นแม่ไม้ที่กระจายอยู่ในภาคตะวันออกเฉียงเหนือ โดยพะยูง
ที่สถานีวนวัฒนวิจัยดงลานมีค่าความหลากหลายทางพันธุกรรม
สูงกว่าสถานีวนวัฒนวิจัยหมูสี เนื่องจากกล้าไม้ที่นำมาปลูกได้มา
จากเมล็ดที ่เก็บจากต้นแม่ไม้ที ่ข ึ ้นอยู ่ใน 25 แหล่งเก็บเมล็ด 
ในขณะที่สถานีวนวัฒนวิจัยหมูสีเป็นกล้าไม้ท่ีได้มาจากแม่ไม้ท่ีเก็บ
มาจาก 7 แหล่งเก็บเมล็ดเท่านั้น จากข้อมูลนี้ยืนยันได้ว่า การ
รวบรวมพันธุกรรมจากแหล่งต่าง ๆ มีผลต่อค่าความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมของชนิดไม้ และเนื่องจากแปลงปลูกทั้ง 5 แห่งมี
การจัดการดูแลป้องกันเกี่ยวกับการลักลอบตัดไม้ ดังนั้นค่าความ
หลากหลายทางพันธุกรรมจึงขึ้นอยู่กับลักษณะทางพันธุกรรมของ
กล้าไม ้ท ี ่รวบรวมมาปลูก ซึ ่งแตกต่างจากในป่าธรรมชาติ  
ท่ีนอกเหนือจากลักษณะทางพันธุกรรมแล้ว ปัญหาการลักลอบตัด

ไม้และการบุกรุกพื้นที่ป่าทำให้ประชากรของพะยูงถูกแบ่งเป็น
ประชากรย่อย และมีระยะทางระหว่างประชากรห่างกันมากข้ึน
ทำให้โอกาสในการถ่ายเทยีนลดลง ส่งผลให้ความหลากหลายทาง
พันธุกรรมลดลง (ราตรี, 2556) 

จากการจัดกลุ่มความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมแสดงให้
เห็นว่า พะยูงในแปลงปลูกสถานีวิจัยและฝึกนิสิตวนศาสตร์ 
วังน้ำเขียว สวนป่าคลองตะเกรา สถานีวนวัฒนวิจัยดงลาน และ
สถานีวนวัฒนวิจัยหมูสีถูกจัดอยู่ในกลุ่มเดียวกัน ซึ่งจากข้อมูล
ประว ัต ิการปล ูกพะยูงของสถานีวนว ัฒนว ิจ ัยดงลานและ 
สถานีวนวัฒนวิจัยหมูสีระบุว่า กล้าไม้ที่นำมาปลูกทั้งหมดได้จาก
เมล ็ดท ี ่ เก ็บมาจากแม่ไม ้ท ี ่ข ึ ้นอย ู ่ ในแหล่งต ่าง ๆ ในภาค
ตะวันออกเฉียงเหนือ ในขณะที่พะยูงในแปลงปลูกสวนป่าท่ากุ่ม
โนโบรุอุเมดะถูกแยกกลุ่มออกมาอย่างชัดเจน ซึ่งแสดงถึงลักษณะ
ทางพันธุกรรมที่แตกต่างออกไป โดยในระหว่างการเก็บข้อมูลพบ
พะยูงกระจายอยู่ตามธรรมชาติในพื้นที่ป่าใกล้เคียง ดังนั้นพะยูงท่ี
ปลูกในสวนป่าท่ากุ่มโนโบรุอุเมดะอาจเป็นเมล็ดท่ีเก็บมาจากพื้นท่ี
จังหวัดตราดหรือจังหวัดใกล้เคียง ทั้งนี้หากต้องการยืนยันข้อ
สันนิษฐานของผู ้ว ิจ ัยควรต้องเก็บตัวอย่างใบพะยูงจากป่า
ธรรมชาติในพื้นที่จังหวัดตราด หรือแหล่งการกระจายพันธุ์ตาม
ธรรมชาติในภาคตะวันออกมาทำการศึกษาเปรียบเทียบ พร้อมท้ัง
ศึกษาลักษณะทางสัณฐานวิทยา และลักษณะเนื้อไม้พะยูงในสวน
ป่าท่ากุ่มโนโบรุอุเมดะเพิ่มเติม เพื่อใช้เป็นข้อมูลเกี่ยวกับความ
หลากหลายและการใช้ประโยชน์ทางด้านเนื้อไม้ต่อไป 

จากผลการศึกษาในครั้งนี้แสดงให้เห็นว่า การนำพะยูง 
ซึ่งเป็นชนิดไม้ที่มีความเสี่ยงต่อการสูญพันธุ์มารวบรวมปลูกไว้ใน
ล ักษณะแปลงปลูกหร ือสวนป่า ซึ ่งจ ัดว ่าเป ็นการอนุร ักษ์
พันธุกรรมนอกถิ่นกำเนิด (ex situ gene conservation) เป็นสิ่ง
ที่ต้องเร่งดำเนินการเป็นอย่างยิ่งสำหรับหน่วยงานที่เกี่ยวข้อง ท้ัง
การเก็บรวบรวมเมล็ดหรือกิ่งพันธุ ์ เพราะนอกจากจะเป็นการ
อนุรักษ์ความหลากหลายทางพันธุกรรมแล้ว ยังสามารถใช้เป็น
ฐานพันธุกรรมในการปรับปรุงพันธุ์เพื่อพัฒนาส่งเสริมปลูกเป็นไม้
เศรษฐกิจ โดยแต่ละแปลงปลูกควรต้องมีการตรวจพิสูจน์ทาง
พันธุกรรมเพื่อให้สามารถจัดการวางแผนการอนุรักษ์หรือการใช้
ประโยชน์ได้อย่างเหมาะสม แต่อย่างไรก็ตาม การปลูกต้นไม้ใน
แต่ละพื้นที่ แต่ละหน่วยงานย่อมมีวัตถุประสงค์หรือเป้าหมายท่ี
แตกต่างกัน ดังนั้นการจัดการแปลงปลูกต้องพิจารณาถึงสิ่งเหล่านี้
ด้วย เช่น แปลงปลูกของกรมป่าไม้ท่ีสถานีวนวัฒนวิจัยดงลานและ
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สถานีวนวัฒนวิจัยหมูสีที่มีวัตถุประสงค์เพื่อทำการรวบรวมแม่ไม้
ที่มีลักษณะทางสัณฐานวิทยาดี มีการเติบโตดี และให้เนื้อไม้ใน
ส่วนของแก่นมาก 
 

สรุปผลการวิจัย 
จากการเก็บตัวอย่างใบพะยูงจาก 5 แหล่งปลูก มาสกัด

ดีเอ ็นเอพบว่า การเพิ ่มจำนวนครั ้งในการล้างตะกอนด้วย
สารละลาย Sorbital เป็นวิธีการที่เหมาะสมในการสกัดดีเอ็นเอ
จากใบแก่ และจากการวิเคราะห์ความหลากหลายทางพันธุกรรม
ของพะยูงทั้ง 5 แหล่งปลูกมีความหลากหลายทางพันธุกรรมใน
ระด ับชน ิด  (species level) ส ู ง  ในขณะท ี ่ค ่ า เฉล ี ่ ยความ
หลากหลายทางพันธุกรรมในแปลงปลูก (population level) มี
ค่าต่ำกว่า โดยพะยูงในแปลงปลูกสถานีวิจัยและฝึกนิสิตวนศาสตร์
วังน้ำเขียวมีความหลากหลายทางพันธุกรรมมากที่สุด รองลงมา
ได้แก่ สถานีวนวัฒนวิจัยดงลาน สวนป่าคลองตะเกรา สถานี
วนวัฒนวิจัยหมูสี และสวนป่าท่ากุ ่มโนโบรุอุเมดะ ตามลำดับ 
นอกจากนี ้พบว ่าพะย ูงจากสวนป ่าท ่าก ุ ่มโนโบร ุอ ุ เมดะมี
ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมแตกต่างจากแหล่งอ่ืน ๆ อย่างชัดเจน 
 

กิตติกรรมประกาศ 
ขอขอบคุณทุนสนับสนุนการวิจัยจากสถาบันวิจัยและ

พัฒนาแห่งมหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร์ และขอขอบคุณกรมป่าไม้ 
องค์การอุตสาหกรรมป่าไม ้ (อ .อ .ป .) และคณะวนศาสตร์ 
มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร์ สำหรับตัวอย่างท่ีนำมาใช้วิเคราะห์ใน
การศึกษาคร้ังนี้ 
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