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บทคัดย่อ 
 กำรศึกษำนี้มีวัตถุประสงค์เพื่อวิเครำะห์ควำมสัมพันธ์ทำงพันธุกรรมของไผ่ 12 ชนิด โดยใช้เครื่องหมำยโมเลกุล  
ISSR (Inter-Simple Sequence Repeats) เพื่อสร้ำงลำยพิมพ์ดีเอ็นเอและวิเครำะห์ควำมใกล้ชิดเชิงวิวัฒนำกำรของชนิด 
จำกกำรสกัดดีเอ็นเอจำกตัวอย่ำงใบไผ่จ ำนวน 36 ตัวอย่ำง ด้วยชุดสกัดส ำเร็จรูป RBC Genomic DNA Kit Genomic 
DNA Extraction Mini Kit บริษัท RBC Bioscience ดีเอ็นเอที่ได้มีปริมำณเฉลี่ย 6.5 นำโนกรัมต่อไมโครลิตร มีค่ำควำม
บริสุทธิ ์เฉลี ่ยที่ 1.8 ท ำปฏิกิริยำ PCR ด้วยเครื ่องหมำยโมเลกุล ISSR จ ำนวน 5 เครื ่องหมำย โดยเครื่องหมำย UBC807  
ให้ผลแถบดีเอ็นเอชัดเจนที่สุด วิเครำะห์ค่ำดัชนีควำมคล้ำยคลึง และใช้วิธี UPGMA เพื่อสร้ำง dendrogram ผลกำรวิเครำะห์
พบว่ำค่ำสัมประสิทธิ์ควำมคล้ำยคลึงอยู่ระหว่ำง 0.63 - 1.00 และสำมำรถจ ำแนกไผ่ทั้ง 12 ชนิดออกเป็น 5 กลุ่มหลัก ได้แก่  
กลุ่มที่ 1 ไผ่ซำง  ไผ่คะมะ และไผ่บงด ำ กลุ่มที่ 2 ไผ่บง  ไผ่จีน และไผ่หลอด  กลุ่มที่ 3 ไผ่เป๊ำะ  ไผ่ไร่ และไผ่น ้ำเต้ำ กลุ่มที่  4  
ไผ่สีสุกและไผ่เหลือง และกลุ่มที่ 5 ไผ่คำยด ำ ผลกำรจ ำแนกกลุ่มดังกล่ำวสะท้อนควำมหลำกหลำยทำงพันธุกรรมและ  
ควำมใกล้ชิดระหว่ำงชนิด โดยบำงกลุ่มมีค่ำสัมประสิทธ์ิสูงกว่ำ 0.80 ซึ่งแสดงถึงควำมใกล้เคียงกันมำก ในขณะที่บำงกลุ่ม เช่น  
ไผ่คำยด ำ แสดงกำรแยกตัวชัดเจน ผลกำรศึกษำนี้จึงชี้ให้เห็นถึงศักยภำพของกำรใช้เครื่องหมำยโมเลกุล ISSR ในกำรศึกษำ
ควำมสัมพันธ์เชิงพันธุกรรมของไผ่ ซึ่งเป็นประโยชน์ต่อกำรปรับปรุงพันธุ์ กำรอนุรักษ์ควำมหลำกหลำยทำงชีวภำพ และกำรใช้
ประโยชน์ทำงเศรษฐกิจของไผ่ต่อไป 
 

ABSTRACT 
 This study aimed to analyze the genetic relationships among 12 bamboo species using Inter-Simple 
Sequence Repeat (ISSR) markers to generate DNA fingerprinting and assess their evolutionary relatedness. 
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Genomic DNA was extracted from 36 bamboo leaf samples using the RBC Genomic DNA Extraction Mini Kit 
(RBC Bioscience). The extracted DNA showed an average concentration of 6.5 ng/µL and an average purity 
value of 1.8. Polymerase Chain Reaction (PCR) amplification was performed using five ISSR primers, of which 
primer UBC807 produced the most distinct and clear DNA banding patterns. Genetic similarity indices were 
calculated based on the method and a dendrogram was constructed using the Unweighted Pair Group 
Method with Arithmetic Mean (UPGMA). The results revealed that the similarity coefficients ranged from 
0.63 to 1.00, allowing the classification of the 12 bamboo species into five major groups: Group 1 included 
Dendrocalamus strictus, D. asper and Bambusa tulda. Cupulata; Group 2 consisted of Bambusa nutans, 
Arundinaria suberecta and Neohouzeaua mekongensis; Group 3 included Dendrocalamus giganteus, 
Gigantochloa albociliata and Bambusa ventricosa; Group 4 comprised Bambusa blumeana and Bambusa 
vulgaris; and Group 5 contained Gigantochloa compressa. The clustering revealed both close genetic 
affinities (similarity > 0.80) among certain species and clear differentiation in others, such as G. compressa, 
which formed a distinct group. These findings demonstrate the effectiveness of ISSR markers in distinguishing 
bamboo species and elucidating their genetic relationships. The results provide valuable insights for 
bamboo breeding, conservation of genetic diversity, and sustainable utilization of bamboo resources. 
 

ค าส าคัญ: ไผ่  ควำมสัมพันธ์ทำงพันธุกรรม ISSR  ลำยพิมพ์ดีเอ็นเอ  เดนโดแกรม 
Keywords: Bamboo, Genetic Relationship, ISSR, DNA Fingerprinting, Dendrogram 
 

บทน า 
ไผ่ (Bamboo) เป็นพืชในวงศ์ Poaceae ที่มีควำมส ำคัญทั้งด้ำนเศรษฐกิจ สังคม และระบบนิเวศ โดยเฉพำะใน

ภูมิภำคเอเชียตะวันออกเฉียงใต้ซึ่งมีควำมหลำกหลำยของไผ่สูง โดยพบประมำณ 120 สกุล และมำกกว่ำ 1,600 ชนิดทั่วโลก 
(Vorontsova et al., 2016; Clark et al., 2015) เอเชียตะวันออกเฉียงใต้เป็นศูนย์กลำงควำมหลำกหลำยของไผ่ (Canavan 
et al., 2017) ในประเทศไทยเอง มีกำรรำยงำนว่ำ พบไผ่ประมำณ 15 - 20 สกุล และมำกกว่ำ 60 ชนิด กำรส ำรวจใน 
ภำคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทยพบไผ่อย่ำงน้อย 5 สกุล 13 ชนิด ซึ ่งสะท้อนควำมหลำกหลำยระดับท้องถิ่น 
(Sudchaleaw et al., 2023) ควำมหลำกหลำยของไผ่มีควำมส ำคัญต่อระบบนิเวศและกำรใช้ประโยชน์ทำงเศรษฐกิจ 
(Lobovikov et al., 2007) และมีกำรใช้ประโยชน์อย่ำงกว้ำงขวำงตั้งแต่อำหำร ที่อยู่อำศัย วัสดุก่อสร้ำง งำนหัตถกรรม  
ไปจนถึงอุตสำหกรรมชีวภำพ (Liese and Kohl, 2015; Banik, 2015) ประเทศไทยพบควำมหลำกหลำยของไผ่มำกกว่ำ 50 
ชนิดใน 13 สกุล (กรมป่ำไม้, 2545) โดยจังหวัดเพชรบูรณ์ซึ่งตั้งอยู่ในภำคเหนือตอนล่ำง เป็นพื้นที่ท่ีมีควำมอุดมสมบูรณ์เหมำะ
ต่อกำรกระจำยของไผ่หลำยชนิด เช่น ไผ่บงหวำน (Bambusa burmanica)  ไผ่รวก (Thyrsostachys siamensis)  ไผ่ซำง 
(Dendrocalamus strictus) และไผ่ตง (D. asper) ในเชิง morphological character กำรจ ำแนกชนิดของไผ่ในงำนวิจัย
ปัจจุบัน ตั้งแต่ปี ค.ศ. 2000 เป็นต้นมำ ยังคงอำศัยลักษณะทำงสัณฐำนวิทยำ (morphological characters) เป็นพื้นฐำน
ส ำคัญ โดยใช้ทั้งลักษณะทำงพืชพรรณ (vegetative) และลักษณะสืบพันธุ์ (reproductive) ร่วมกัน เช่น ลักษณะของล ำ 
(culm) ได้แก่ ควำมสูง  เส้นผ่ำนศูนย์กลำง  ควำมยำวปล้อง และพื้นผิว ลักษณะกำรแตกกิ่ง (branching pattern) ซึ่งมี
ควำมส ำคัญในระดับสกุล ลักษณะเหง้ำ (rhizome) แบบ sympodial หรือ monopodial ลักษณะกำบหุ้มล ำ (culm sheath) 
เช่น รูปร่ำง  ขนำด  ปลำยกำบ  หูใบ และขน ซึ่งถือเป็นลักษณะส ำคัญในกำรจ ำแนกชนิด ลักษณะใบ เช่น รูปร่ำง  ขนำด และ
เส้นใบ รวมถึงลักษณะช่อดอก และ spikelet เช่น รูปแบบช่อ จ ำนวนดอกย่อย และเกสร ซึ่งใช้จ ำแนกในระดับที่ละเอียดมำก
ขึ้น (Triplett and Clark, 2003; Bhattacharya et al., 2006; Das et al., 2007) โดยงำนวิจัยพบว่ำ มีกำรใช้ตัวแปรทำง
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สัณฐำนวิทยำจ ำนวนมำก เช่น 10 - 32 ลักษณะ ทั้งเชิงปริมำณและคุณภำพเพื่อแยกชนิดไผ่ และมีกำรใช้ลักษณะ culm และ 
culm sheath มำกถึง 15 - 17 ลักษณะในกำรจ ำแนก (Bhattacharya et al., 2006; Das et al., 2007) ขณะเดียวกัน  
นักอนุกรมวิธำนร่วมสมัย เช่น Clark et al. (2015) ได้ใช้ข้อมูลสัณฐำนวิทยำร่วมกับกำรวิเครำะห์เชิงสถิติและสำยวิวัฒนำกำร
ในกำรอธิบำยชนิดใหม่ของไผ่ ขณะที่ Walter Liese และ Michael Widjaja มีบทบำทส ำคัญในกำรศึกษำลักษณะโครงสร้ำง
และอนุกรมวิธำนของไผ่ในเขตร้อน อย่ำงไรก็ตำม งำนวิจัยจ ำนวนมำกชี้ว่ำกำรใช้ morphological characters เพียงอย่ำง
เดียวอำจไม่เพียงพอในกำรแยกชนิดที่มีควำมใกล้ชิดกัน เนื่องจำกลักษณะเหล่ำนี้ได้รับอิทธิพลจำกสิ่งแวดล้อม จึงมักต้อง ใช้
ข้อมูลโมเลกุลร่วมด้วยในกำรจ ำแนกที่แม่นย ำยิ่งขึ้น ไผ่ นอกจำกมีบทบำทด้ำนนิเวศแล้ว ยังเป็นแหล่งรำยได้ส ำคัญของ
ครัวเรือนชนบทที่พ่ึงพำกำรเก็บหน่อไม้และกำรแปรรูปผลิตภัณฑ์ไผ่เพื่อจ ำหน่ำย (Nirmala et al., 2018; Lobovikov et al., 
2007) กำรขยำยตัวของกำรใช้ประโยชน์ไผ ่กำรบุกรุกพื้นท่ีป่ำ และกำรปลูกชนิดจำกภำยนอกโดยขำดกำรจัดกำรเชิงพันธุกรรม 
ได้ก่อให้เกิดควำมเสี่ยงต่อกำรปะปนและกำรสูญเสียควำมหลำกหลำยทำงพันธุกรรมในประชำกรไผ่พื้นเมือง (Banik, 2015)  
อีกทั้งกำรจ ำแนกชนิดไผ่โดยใช้เพียงลักษณะสัณฐำนวิทยำยังมีควำมคลำดเคลื่อนสูงเนื่องจำกหลำยชนิดมีลักษณะใกล้เคียงกัน 
กำรวิจัยระดับโมเลกุลจึงมีควำมส ำคัญยิ่งในกำรระบุชนิดและประเมินควำมสัมพันธ์ของไผ่อย่ำงแม่นย ำ เครื่องหมำยโมเลกุล 
เ ช ่ น  Random Amplified Polymorphic DNA ( RAPD)  Inter- Simple Sequence Repeats (ISSR)  แ ล ะ  Amplified 
Fragment Length Polymorphism (AFLP) ได้ร ับกำรพัฒนำเพื ่อใช้ตรวจสอบควำมหลำกหลำยทำงพันธุกรรมของพืช 
หลำยชนิด (Williams et al., 1990) ในจ ำนวนนี้เครื ่องหมำยโมเลกุล ISSR เป็นเทคนิคที่มีควำมสำมำรถในกำรตรวจจับ 
ควำมแปรผันของดีเอ็นเอได้สูง ให้ผลท ำซ ้ำได้ดี (Zietkiewicz et al., 1994; Bornet and Branchard, 2001) เป็นเทคนิคที่
ไม่จ ำเป็นต้องมีข้อมูลล ำดับนิวคลีโอไทด์ล่วงหน้ำ จึงเหมำะส ำหรับพืชที่ยังมีข้อมูลพันธุกรรมจ ำกัด เช่น ไผ่ ( Ng and Tan, 
2015) นอกจำกนี้ยังสำมำรถตรวจจับควำมหลำกหลำยทำงพันธุกรรมได้ดีในระดับประชำกร เนื่องจำกให้จ ำนวนแถบดีเอ็นเอ
หลำยต ำแหน่งต่อหนึ่งไพร์เมอร์ ท ำให้สำมำรถประเมิน polymorphism ได้อย่ำงมีประสิทธิภำพ (Zietkiewicz et al., 1994) 
อีกทั้ง เครื่องหมำยโมเลกุล ISSR มีควำมไวสูงและให้ควำมสำมำรถในกำรแยกควำมแตกต่ำงระหว่ำงตัวอย่ำงได้ดี โดยเฉพำะ
เมื่อเลือกไพร์เมอร์ที่เหมำะสม (Reddy et al., 2002) นอกจำกนี้ วิธีกำรยังมีต้นทุนต ่ำ ใช้อุปกรณ์พื้นฐำนในห้องปฏิบัติกำร
ทั่วไป และสำมำรถด ำเนินกำรได้รวดเร็วเมื่อเทียบกับเทคนิคขั้นสูง เช่น SNP หรือ Next-Generation Sequencing (NGS)  
จึงเหมำะส ำหรับกำรศึกษำควำมหลำกหลำยเบื้องต้นหรือกำรคัดกรองชนิดจ ำนวนมำก จึงได้รับควำมนิยมอย่ำงกว้ำงขวำงใน
กำรจ ำแนกประชำกรพืชที ่มีข้อมูลพันธุกรรมจ ำกัด รวมถึงงำนวิจัยไผ่ในหลำยประเทศ ( Ramanayake et al., 2007)  
โดยภำพรวม เครื่องหมำยโมเลกุล ISSR จึงเป็นเครื่องมือท่ีมีควำมสมดุลระหว่ำงประสิทธิภำพ ควำมคุ้มค่ำ และควำมสะดวกใน
กำรใช้งำน ท ำให้ยังคงเป็นทำงเลือกที่เหมำะสมส ำหรับกำรศึกษำควำมสัมพันธ์ทำงพันธุกรรมของไผ่ในงำนวิจัยนี้ เพื่อจัดท ำ
ฐำนข้อมูลพันธุกรรมสนับสนุนกำรอนุรักษ์และกำรพัฒนำศักยภำพในด้ำนกำรค้ำ กำรปรับปรุงพันธุ์ของไผ่พื้นเมืองต่อไป 
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เก็บตัวอย่ำงใบอ่อนของไผ่ทั้งหมด 12 ชนิด ได้แก่ ไผ่ซำง (D. strictus (Roxb.) Nees.)  ไผ่บง (B. nutans Wall. Ex 
Munro)  ไผ่เป๊ำะ (D. giganteus Munro)  ไผ่คะมะ (D. asper (Schult.) Backer)  ไผ่ไร่ (G. albociliata (Munro) Kurz)  
ไผ่เหลือง (B. vulgaris Schrad)  ไผ่บงด ำ (B. tulda Roxb.)  ไผ่สีสุก (B. blumeana Schult. & Schult.f.)  ไผ่หลอด  
(N. mekongensis (A.Camus) K.M.Wong & Sungkaew)  ไผ่คำยด ำ (G. compressa R. Parker)  ไผ่น ้ำเต้ำ (B. ventricosa 
McClure) และไผ่จีน (D. suberectum (Munro) R.B.Majumdar จำกสวนไผ่เฉลิมพระเกียรติ อ ำเภอเมือง จังหวัดเพชรบูรณ์ 
ตัวอย่ำงถูกเก็บรักษำที่ -20 องศำเซลเซียส ก่อนด ำเนินกำรสกัด ดีเอ็นเอ กำรสกัดดีเอ็นเอท ำโดย ใช้ชุดสกัดส ำเร็จรูป RBC 
Bioscience (Taiwan) ตำมคู่มือบริษัทผู้ผลิต โดยใช้ใบสดใช้ส่วนของใบอ่อนจำกปลำยยอด ใบที่ 1 - 3 จ ำนวน 5 ซ ้ำ แต่ละ
ตัวอย่ำงชั่งน ้ำหนัก 100 mg น ำไปบดบดด้วยไนโตรเจนเหลวจนละเอียด ท ำขั้นตอนสกัดและท ำให้บริสุทธิ์ผ่ำนคอลัมน์กรอง 
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และท ำกำรชะล้ำงจนได้สำรละลำยดีเอ็นเอที่มีควำมบริสุทธ์ ตรวจสอบปริมำณและควำมบริสุทธิ์ของดีเอ็นด้วย 1%  agarose 
gel electrophoresis เปรียบเทียบกับดีเอ็นเอมำตรฐำน 100 bp DNA Ladder Marker ส่วนคุณภำพและควำมบริสุทธิ ์วัด
ด้วยเครื่อง spectrophotometer โดยอ่ำนค่ำกำรดูดกลืนแสงที่ 260/280 nm และค ำนวณควำมบริสุทธิ์ของดีเอ็นเอจำกค่ำ 
A260/A280 โดยค่ำอยู่ที่ 1.8 เพื่อเหมำะสมส ำหรับกำรเพิ่มปรมิำณดีเอ็นเอด้วยปฏกิิริยำ PCR และไพรเมอร์ กำรวิเครำะห์ลำย
พิมพ์ดีเอ็นเอใช้เทคนิค ISSR-PCR โดยเลือกใช้ไพรเมอร์ทั้งหมด 5 ชนิด ได้แก่ UBC807 ((AG)8T) (Viehmannová et al., 
2014) UBC808 ((AG)8C) (Ravanfar et al., 2013)  UBC823 ((TC)8C) (Viehmannová et al., 2014)  UBC827 ((AC)8G) 
(Luz et al., 2020) และ UBC847 ((CA)8RC) (Viehmannová et al., 2014) ดังตำรำงที่ 1 ปฏิกิริยำ PCR มีปริมำตร 50 µL 
ประกอบด้วย DNA template 50 ng MgCl2 2.5 mM  dNTPs 200 µM  primer 2.0 µM  Taq Master Mix 2× และ 
ddH2O ตำมปริมำตรรวม กำรตั้งโปรแกรม PCR คือ pre-denaturation ที่ 94 องศำเซลเซียส เป็นเวลำ 2 นำที จ ำนวน  
1 รอบ ตำมด้วยขั้นตอน denaturation 94 องศำเซลเซียส เป็นเวลำ 1 นำที annealing 37 องศำเซลเซียส เป็นเวลำ 1 นำที 
และ extension 72 องศำเซลเซียส เป็นเวลำ 1 นำที เป็นจ ำนวน 35 รอบ และขั้นตอน final extension 72 องศำเซลเซียส 
เป็นเวลำ 5 นำที ตรวจสอบผลผลิตจำกปฏิกิริยำ PCR ด้วย agarose gel electrophoresis 1.5% ที่แรงดันไฟฟ้ำ 75 โวลต์
เป็นเวลำ 30 นำที เปรียบเทียบขนำดชิ ้นดีเอ็นเอกับ 100 bp DNA Ladder Marker จำกนั ้นบันทึกผลด้วยเครื ่อง UV 
Transilluminator เพื่อใช้ส ำหรับวิเครำะห์แถบดีเอ็นเอของแต่ละชนิด 

 

ตำรำงที่ 1 ไพรเมอร์เครื่องหมำยโมเลกุล 5 ชนิดในกำรทดสอบกำรเพิ่มปริมำณดีเอ็นเอ 
 ID Sequence repeat motif (5′ - 3′) Reference 
1 UBC807 [(AG)8T] Viehmannová et al., 2014  
2 UBC808 [(AG)8C] Ravanfar et al., 2013 
3 UBC823 [(TC)8C] Viehmannová et al., 2014 
4 UBC827 [(AC)8G] Luz et al., 2020 
5 UBC847 [(CA)8RC] Viehmannová et al., 2014 

 

กำรวิเครำะห์ข้อมูลทำงพันธุกรรม ข้อมูลแถบดีเอ็นเอจะถูกแปลงเป็น binary matrix และวิเครำะห์ค่ำควำม
หลำกหลำยทำงพันธุกรรมตำมวิธีของ Yeh et al. (1999) และ Nei (1978) สร้ำง dendrogram โดยวิเครำะห์ระยะสัมพันธ์
ทำงพันธุกรรมของ Nei (1978) และสร้ำง dendrogram ด้วยวิธี UPGMA และ Neighbor-Joining (NJ) โดยใช้โปรแกรม 
MEGA เพื่อแสดงควำมสัมพันธ์เชิงวิวัฒนำกำรระหว่ำงชนิด  
 

ผลการวิจัยและวิจารณ์ผล 
 สกัดดีเอ็นเอจำกใบไผ่จ ำนวน 12 ชนิด รวม 36 ตัวอย่ำง ผลดีเอ็นเอที่ได้มีควำมเข้มและปริมำณเพียงพอต่อกำร 
น ำไปท ำปฏิกิริยำ PCR ตรวจสอบด้วย agarose gel electrophoresis 1% แถบดีเอ็นเอมีควำมคมชัด มีค่ำควำมบริสุทธิ์ 
A260/A280 อยู่ในช่วง 1.6 - 1.8 จำกนั้นเพิ่มปริมำณดีเอ็นเอด้วยเทคนิคเครื่องหมำยโมเลกุล ISSR โดยใช้ไพรเมอร์ 5 ชนิด 
และพบว่ำไพรเมอร์ UBC807 ให้ผลลำยพิมพ์ดีเอ็นเอที่ดี มีควำมควำมผันแปรทำงพันธุกรรมที่ชัดเจน จ ำแนกตัวอย่ ำงได้ 
อย่ำงมีประสิทธิภำพ ขนำดผลิตภัณฑ์ที่ได้อยู่ในช่วง 300 - 800 bp สำมำรถตรวจสอบควำมแตกต่ำงของชนิดได้อย่ำงชดัเจน  
ดังรูปที่ 1 
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รูปที่ 1 แถบดีเอ็นเอที่สังเครำะห์ได้จำกดเีอ็นเอของไผ่โดยใช้ไพรเ์มอร ์UBC807 โดย M คือ ดีเอ็นเอมำตรฐำน 100 bp ladder 
ล ำดับที่ 1 ไผ่ซำง  2 ไผ่บง  3 ไผ่เป๊ำะ  4 ไผ่คะมะ  5 ไผ่ไร่  6 ไผ่เหลือง  7 ไผ่บงด ำ  8 ไผ่สีสุก  9 ไผ่หลอด 10 ไผ่คำยด ำ  
11 ไผ่น ้ำเต้ำ และ 12 ไผ่จีน 
 

 จำกกำรศึกษำควำมใกล้ชิดทำงพันธุกรรมของไผ่ทั้งหมด 12 ชนิด โดยใช้ไพรเมอร์ที่สำมำรถเพิ่มปริมำณดีเอ็นเอได้
ส ำหรับเทคนิคเครื่องหมำยโมเลกุลเอสเอสอำร์จ ำนวน 3 คู่ไพรเมอร์ คือ UBC807  UBC823 และ UBC827 แต่จำกกำร
วิเครำะห์แถบดีเอ็นเอจำกไพรเมอร์ทั้ง 3 ชนิด พบว่ำ UBC807 ให้ลำยพิมพ์ดีเอ็นเอที่มีลักษณะแถบดีเอ็นเอที่มีควำมแตกตำ่ง
กันระหว่ำงไผ่แต่ละชนิดมำกที่สุด โดยให้แถบดีเอ็นเอทั้งหมด 65 แถบ มีแถบที่แสดงควำมแตกต่ำงกัน จ ำนวน 27 แถบ 
(41.53 %) จึงใช้แถบดีเอ็นเอที่ได้จำกปฏิกิริยำ PCR ด้วยไพรเมอร์ UBC807 มำวิเครำะห์โครงสร้ำงควำมสัมพันธ์ทำง
พันธุกรรมระหว่ำงประชำกร ด้วยวิธี unweighted pair-group method with arithmetic averaging (UPGMA) จำกกำร
วิเครำะห์จำกควำมต่ำงกันของลำยพิมพ์ดีเอ็นเอ ได้ค่ำดัชนีควำมเหมือน มีค่ำอยู่ที่ช่วง 0.63 -  1.00 จัดกลุ่มได้ 5 กลุ่ม คือ 
กลุ่มที่ 1 ได้แก่ ไผ่ซำง ไผ่คะมะ และไผ่บงด ำ มีค่ำดัชนีควำมเหมือน 0.89 กลุ่มที่ 2 ได้แก่ ไผ่บง ไผ่จีน และไผ่ มีค่ำดัชนีควำม
เหมือน 0.85 กลุ่มที่ 3 ได้แก่  ไผ่เป๊ำะ ไผ่ไร่ และไผ่น ้ำเต้ำ มีค่ำดัชนีควำมเหมือน 0.89 กลุ่มที่ 4 ได้แก่ ไผ่สีสุกและไผ่เหลือง  
มีค่ำดัชนีควำมเหมือน 0.78 กลุ่มที่ 5 ได้แก่ ไผ่คำยด ำ มีค่ำดัชนีควำมเหมือน 0.63 ตำมล ำดับ ดังตำรำงที่ 2 
 

ตำรำงที่ 2 ค่ำดัชนีควำมสัมพันธ์ทำงพันธุกรรม (Genetic similarity index) ของไผ่ 12 ชนิด ด้วยเครื่องหมำยโมเลกุล ISSR 
ชนิด UBC807 

 ไผ่ซำง  ไผ่บง ไผ่เป๊ำะ ไผ่คะมะ ไผ่ไร่ ไผ่เหลือง ไผ่บงด ำ ไผ่สีสุก ไผ่หลอด ไผ่คำยด ำ ไผ่น ้ำเต้ำ ไผ่จีน 

ไผ่ซำง  1.00            
ไผ่บง 0.67 1.00           
ไผ่เป๊ำะ 0.67 0.82 1.00          
ไผ่คะมะ 0.89 0.67 0.67 1.00         
ไผ่ไร่ 0.67 0.82 1.00 0.67 1.00        
ไผ่เหลือง 0.67 0.74 0.74 0.67 0.74 1.00       
ไผ่บงด ำ 0.89 0.67 0.67 1.00 0.67 0.67 1.00      
ไผ่สีสุก 0.67 0.74 0.74 0.67 0.74 0.78 0.67 1.00     
ไผ่หลอด 0.67 0.85 0.82 0.67 0.82 0.74 0.67 0.74 1.00    
ไผ่คำยด ำ 0.63 0.63 0.63 0.63 0.63 0.63 0.63 0.63 0.63 1.00   
ไผ่น ้ำเต้ำ 0.67 0.82 0.89 0.67 0.89 0.74 0.67 0.74 0.82 0.63 1.00  
ไผ่จีน 0.67 0.89 0.82 0.67 0.82 0.74 0.67 0.74 0.85 0.63 0.82 1.00 



474 KKU Science Journal Volume 54 Number 2  Research 
 

 
 

รูปที่ 2 แผนภำพแสดงควำมสัมพันธ์ของไผ่ทั้ง 12 ชนิด จำกกำรวิเครำะห์กำรจัดกลุ่ม ด้วยวิธี unweighted pair-group 
method with arithmetic averaging (UPGMA) 
 

ผลกำรศึกษำควำมสัมพันธ์ทำงพันธุกรรมของไผ่ทั ้ง 12 ชนิด โดยใช้เครื ่องหมำยโมเลกุล ISSR สะท้อนถึง 
ควำมแตกต่ำงทำงพันธุกรรมที่สัมพันธ์กับลักษณะทำงสัณฐำนวิทยำและกำรกระจำยตัวทำงภูมิศำสตร์อย่ำงมีนัยส ำคัญ  
ผลกำรวิเครำะห์ในครั้งนี้สอดคล้องกับรำยงำนของ Yeasmin et al. (2015) ซึ่งพบว่ำเครื่องหมำยทำงพันธุกรรมร่วมกับ 
กำรสร้ำง dendrogram สำมำรถใช้จ ำแนกและอธิบำยควำมสัมพันธ์ของชนิดไผ่ได้อย่ำงมีประสิทธิภำพ อีกทั้งยังสนับสนุน 
ผลกำรศึกษำโดย Amom et al. (2018) ที่รำยงำนว่ำควำมแปรผันทำงพันธุกรรมในระดับปำนกลำงถึงสูงเป็นลักษณะปกตขิอง
ไผ่ในภูมิภำคเอเชียตะวันออกเฉียงใต้ จำกกำรศึกษำ จ ำแนกกลุ่มของไผ่ออกได้เป็น 5 กลุ่ม ดังนี้ กลุ่มที่ 1 ประกอบด้วยไผ่ซำง  
ไผ่คะมะ และไผ่บงด ำ ซึ่งมีค่ำดัชนีควำมเหมือนทำงพันธุกรรมสูงที่สุดในบรรดำกลุ่มทั้งหมด แสดงถึงควำมใกล้ชิดเชิงพันธุกรรม
อย่ำงชัดเจน ลักษณะเด่นของกลุ่มนี้คือกำรมีเหง้ำแบบ sympodial ล ำต้นใหญ่แข็งแรง และกำรแตกกิ่งแบบกระจุก ซึ่งเป็น
ลักษณะร่วมที่ใช้จ ำแนกกลุ่ม Bambusa และ Dendrocalamus มำยำวเป็นเวลำ ผลกำรจัดกลุ่มนี้สอดคล้องกับงำนวจิัยของ 
Amom et al. (2018) ซึ่งใช้เครื่องหมำยโมเลกุล ISSR ศึกษำควำมสัมพันธ์ทำงพันธุกรรมของไผ่ในภูมิภำคเอเชียตะวันออก
เฉียงใต้ พบว่ำกำรจ ำแนกกลุ่มทำงพันธุกรรมสอดคล้องกับลักษณะทำงสัณฐำน เช่น รูปแบบของเหง้ำ กำรแตกกิ่ง และลักษณะ
ของล ำต้น โดยเฉพำะไผ่ที่มีลักษณะกำรเจริญแบบ sympodial มักมีพื้นฐำนทำงพันธุกรรมคล้ำยกัน นอกจำกนี้ Guo et al. 
(2022) ที่ใช้เครื่องหมำย AFLP ศึกษำไผ่ในประเทศจีน ยังรำยงำนว่ำกลุ่ม Bambusa และ Dendrocalamus มีพื้นฐำนทำง
พันธุกรรม (genetic background) ที่ใกล้ชิดกัน ซึ่งอธิบำยได้ว่ำไผ่ซำงและไผ่คะมะ (ในสกุล Dendrocalamus) มักจัดกลุ่ม
ใกล้กับไผ่บงด ำ เนื่องจำกมีบรรพบุรุษร่วมทำงวิวัฒนำกำรในภูมิภำคเอเชียตะวันออกเฉียงใต้ ทั้งนี้ งำนศึกษำด้วย cpDNA 
(chloroplast DNA) ของ Zhang et al. (2011) ยังพบว่ำ haplotype ของ Bambusa และ Dendrocalamus หลำยชนิดมี
ควำมใกล้ชิดกันอย่ำงมีนัยส ำคัญทำงสถิติ ซึ่งสนับสนุนแนวคิดเรื่องบรรพบุรุษร่วมในกลุ่ม Bambuseae กำรจัดกลุ่มของไผ่ทั้ง
สำมชนิดในครั้งนี้จึงมีควำมสอดคล้องกับข้อมูลทำงโมเลกุลและสัณฐำนวิทยำอย่ำงชัดเจน และสำมำรถใช้เป็นข้อมูลสนับสนุน
กำรจ ำแนกอนุกรมวิธำนในระดับสกุลได้อย่ำงถูกต้อง ส ำหรับกลุ่มที่ 2 ซึ่งประกอบด้วยไผ่บง ไผ่จีน และไผ่หลอด ผลกำร
วิเครำะห์ พบว่ำ มีค่ำดัชนีควำมเหมือนทำงพันธุกรรมสูงถึง 0.83 บ่งบอกถึงควำมใกล้ชิดทำงพันธุกรรมในระดับสูงเมื่อเทียบกับ
กลุ่มอื่น ๆ ในแง่สัณฐำนวิทยำ ไผ่ทั้งสำมชนิดนี้มีลักษณะเด่นที่ใกล้เคียงกัน ได้แก่ ล ำต้นขนำดปำนกลำงถึงเล็ก เหง้ำแบบ 
sympodial ปล้องสั ้นและมีกำรแตกกิ่งย่อยจ ำนวนมำก ซึ ่งเป็นลักษณะร่วมที ่พบได้ทั ่วไปในไผ่สกุล Bambusa และ 
Dendrocalamus ผลกำรวิเครำะห์นี้สอดคล้องกับ Yeasmin et al. (2015) ที ่รำยงำนว่ำควำมคล้ำยคลึงทำงสัณฐำนมัก
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สัมพันธ์กับควำมใกล้ชิดทำงพันธุกรรมในกลุ่มไผ่ที ่มีโครงสร้ำงเหง้ำแบบ sympodial นอกจำกนี้ ข้อมูลจำก Guo et al. 
(2022) ที่ศึกษำควำมหลำกหลำยทำงพันธุกรรมของไผ่จีนโดยใช้เครื่องหมำยโมเลกุล ISSR และ AFLP ยังระบุว่ำไผ่บำงชนิด
จำกประเทศจีนมีรูปแบบทำงพันธุกรรมที่ใกล้เคียงกับชนิดพื้นเมืองในเอเชียตะวันออกเฉียงใต้ ซึ่งอธิบำยได้ว่ำไผ่จีน ถูกจัดให้
อยู่ใกล้กับไผ่บงและไผ่หลอด เนื่องจำกมีกำรสืบทอดยีนบำงส่วนจำกบรรพบุรุษร่วมในภูมิภำคเดียวกัน กำรศึกษำของ  Nayak 
et al. (2003) ที่ใช้เครื่องหมำยโมเลกุล RAPD และ เครื่องหมำยโมเลกุล ISSR ศึกษำไผ่หลำยชนิด พบว่ำไผ่ในสกุล Bambusa 
ที่มีเหง้ำแบบ sympodial เช่น ไผ่บงและไผ่หลอด มีควำมใกล้ชิดทำงพันธุกรรมกันมำกในระดับโมเลกุล และสำมำรถจ ำแนก
ออกจำกสกุลอื่นได้อย่ำงชัดเจน ซึ่งยืนยันทำงวิวัฒนำกำรจำกบรรพบุรุษร่วม และจำกข้อมูลกำรศึกษำ cpDNA ของ Zhang et 
al. (2011) ยังชี้ว่ำ haplotype ของ Bambusa และ Phyllostachys บำงกลุ่มมีควำมใกล้ชิดกันในระดับภูมิภำค ซึ่งสะทอ้น
ถึงกำรเกิด gene flow ระหว่ำงภูมิภำคเอเชียตะวันออกกับเอเชียตะวันออกเฉียงใต้ กำรมีลักษณะทำงสัณฐำนและทำงโมเลกุล
ที่สอดคล้องกันจึงเป็นหลักฐำนสนับสนุนว่ำกลุ่มไผ่บง ไผ่จีน และไผ่หลอด มีพื้นฐำนทำงพันธุกรรมร่วมกัน และอำจมีต้นก ำเนิด
ร่วมในสำยวิวัฒนำกำรเดียวกัน ในส่วนของกลุ่มที่ 3 ซึ่งประกอบด้วย ไผ่เป๊ำะ ไผ่ไร่ และไผ่น ้ำเต้ำ พบว่ำ มีระดับควำม
หลำกหลำยทำงพันธุกรรมสูงที่สุดในบรรดำกลุ่มทั้งหมด โดยเฉพำะไผ่เป๊ำะและไผไ่รท่ี่เป็นชนิดเศรษฐกิจส ำคัญ ซึ่งผลกำรศึกษำ
โดย Das et al. (2007) พบว่ำกลุ่มไผ่เศรษฐกิจมี polymorphism สูงและสำมำรถแบ่งออกเป็น sub-clusters ได้อย่ำงชัดเจน 
สะท้อนถึงกำรคัดเลือกตำมธรรมชำติและกำรคัดเลือกโดยมนุษย์ที่ต่อเนื่องเป็นเวลำยำวนำน นอกจำกน้ีงำนของ Nayak et al. 
(2003) ที ่ใช้เครื ่องหมำยโมเลกุล AFLP และ RAPD ยังรำยงำนว่ำไผ่ในสกุล Dendrocalamus มีควำมหลำกหลำยทำง
พันธุกรรมสูงกว่ำ Bambusa บำงชนิด ซึ่งอำจเป็นผลจำกกำรปรับตัวต่อสภำพแวดล้อมที่หลำกหลำย ในกรณีของไผ่น ้ำเต้ำ  
แม้จะจัดอยู่ในกลุ่มที่ใช้ปลูกเพื่อประดับ แต่จำกข้อมูลกำรศึกษำ cpDNA haplotype analysis ของ Zhang et al. (2011) 
พบว่ำ ไผ่น ้ำเต้ำมีควำมใกล้ชิดกับไผ่บงและไผ่หนำม มำกกว่ำกับในสกุล Dendrocalamus ซึ่งสอดคล้องกับ dendrogram  
ที่แสดงให้เห็นว่ำไผ่น ้ำเต้ำถูกจัดอยู่ใกล้กับไผ่เป๊ำะและไผ่ไร่มำกที่สุด ควำมสัมพันธ์ดังกล่ำวสะท้อนถึงบรรพบุรุษร่วมในเผ่ำ 
Bambuseae ที่อำจมีกำรแลกเปลี่ยนยีนระหว่ำงสกุลในอดีต โดยในเชิงสัณฐำนวิทยำ ไผ่กลุ่มนี้มีล ำต้นขนำดกลำงถึงใหญ่  
เหง้ำแบบ sympodial ซึ่งเป็นลักษณะร่วมที่สอดคล้องกับกำรจ ำแนกกลุ่มทำงพันธุกรรม ส ำหรับกลุ่มที่ 4 ประกอบด้วย 
ไผ่เหลืองและไผ่สีสกุ ทั้งสองชนิดอยู่ในสกุลเดียวกัน จำกกำรวิเครำะห์ด้วยเครื่องหมำยโมเลกุล RAPD และ SSR markers โดย 
Das et al. (2007) พบว่ำท้ังสองมีลักษณะทำงโมเลกุลที่ใกล้กันในบำง primer combinations จึงถูกจัดให้อยู่ในกลุ่มเดียวกัน 
ควำมคล้ำยคลึงนี้บ่งช้ีถึงกำรมีบรรพบุรุษร่วม หรือกำรคงอยู่ของยีนบำงชุดที่เหมือนกันระหว่ำงสกุล ซึ่งสอดคล้องกับกำรศึกษำ 
nrDNA ITS sequences ของ Triplett and Clark (2003) ที ่ระบุว่ำควำมแตกต่ำงระหว่ำงสกุล Dendrocalamus และ 
Bambusa ในระดับ ribosomal DNA มีเพียงเล็กน้อย และไม่เพียงพอที่จะแยกทั้งสองสกุลออกจำกกันได้อย่ำงชัดเจน 
ลักษณะสัณฐำนของไผ่เหลืองและไผ่สีสุกก็สนับสนุนผลนี้ โดยไผ่เหลืองมีล ำปล้องสีเหลืองสลับเขียว ส่วนไผ่สีสุกมีล ำต้นขนำด
ใหญ่แข็งแรง ควำมใกล้ชิดทำงพันธุกรรมของสองชนิดนี้มีนัยส ำคัญต่อกำรคัดเลือกพันธุ์ลูกผสม เพื่อพัฒนำไผ่เศรษฐกิจที่มีทั้ง
คุณค่ำเชิงใช้งำนและควำมสวยงำม กลุ่มที่ 5 คือไผ่คำยด ำ ซึ่งถูกจัดให้อยู่เดี่ยวจำกชนิดอื่น ผลกำรวิเครำะห์ด้วยเครื่องหมำย
โมเลกุล AFLP และ เครื่องหมำยโมเลกุล ISSR ตำมรำยงำนของ Loh et al. (2000) รำยงำนว่ำ กำรวิเครำะห์ควำมหลำกหลำย
ทำงพันธุกรรมด้วยเครื ่องหมำย AFLP สำมำรถแยกไผ่ในสกุล Gigantochloa ออกจำกกลุ ่มของ Bambusa ได้ โดย 
Gigantochloa จ ำนวน 6 ชนิด รวมทั้ง G. atroviolacea (ไผ่คำยด ำ) มีแนวโน้มรวมกลุ่มเป็นกลุ่มเฉพำะ ขณะที่ควำมสัมพันธ์
ระหว่ำง G. atroviolacea กับ Bambusa lako มีค่ำควำมคล้ำยคลึงทำงพันธุกรรมสูงที่สุดในชุดตัวอย่ำง แต่ยังคงอยู่ในเผ่ำ 
(tribe) เดียวกันคือ Bambusinae ซึ่งบ่งชี้ถึงกำรมีบรรพบุรุษร่วมกัน และข้อมูลจำก chloroplast DNA ของ Goh et al. 
(2013) รำยงำนว ่ ำ  Gigantochloa, Dendrocalamus และ  Bambusa จัดอย ู ่ ในกล ุ ่ ม Bambusa-Dendrocalamus-
Gigantochloa (BDG) complex และมีควำมสัมพันธ์ทำงวิวัฒนำกำรที่ซับซ้อน โดยผลกำรวิเครำะห์จำก chloroplast DNA 
และ nuclear DNA มีควำมไม่สอดคล้องกัน ซึ่งอำจเกี่ยวข้องกับกำรเกิด introgressive hybridization และ incomplete 
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lineage sorting จำกข้อมูลกำรแยกตัวของไผ่คำยด ำในกำรวิเครำะห์จำก dendrogram จึงเป็นไปตำมหลักวิวัฒนำกำรและ
ข้อมูลทำงโมเลกุลอย่ำงสมเหตุสมผล ในด้ำนสัณฐำนวิทยำ ไผ่คำยด ำ มีล ำต้นสีม่วงเข้มถึงด ำ แตกกอสวยงำม นิยมปลูกประดับ
และใช้ในงำนสร้ำงสรรค์ผลิตภัณฑ์จำกไม้ไผ่ กำรแยกกลุ่มของไผ่คำยด ำอย่ำงชัดเจนนี้ชี้ให้เห็นถึงควำมเฉพำะตัวของชนดิและ 
มีคุณค่ำทำงพันธุกรรมสูง ซึ่งควรได้รับกำรอนุรักษ์เพื่อป้องกันกำรกลำยพันธุ์และกำรสูญพันธุ์ของพันธุ์แท้ในธรรมชำติ กำรใช้
เครื ่องหมำยโมเลกุล ISSR นอกจำกกำรจัดกลุ่มของไผ่ทั ้ง 12 ชนิดแล้ว ลำยพิมพ์ดีเอ็นเอจำกเครื่องหมำยโมเลกุล ISSR  
ยังแสดงศักยภำพในกำรจ ำแนกชนิดของไผ่ได้ โดยพบว่ำเครื่องหมำยโมเลกุล ISSR แต่ละชนิดมีรูปแบบแถบดีเอ็นเอ (banding 
pattern) ที ่แตกต่ำงกันในบำงต ำแหน่ง ซึ ่งสำมำรถใช้เป็นลักษณะเฉพำะ (species-specific bands) ในกำรแยกชนิดได้ 
โดยเฉพำะไผ่บำงชนิด เช่น ไผ่เหลือง และไผ่คำยด ำ แสดงรูปแบบแถบที่แตกต่ำงจำกชนิดอื่นอย่ำงชัดเจน สอดคล้องกับ  
กำรแยกกลุ่มใน dendrogram ในขณะที่บำงชนิด เช่น ไผ่ซำง และไผ่คะมะ มีควำมใกล้เคียงกันสูง (similarity > 0.80) ส่งผล
ให้รูปแบบแถบดีเอ็นเอมีควำมคล้ำยคลึงกัน จึงอำจจ ำแนกได้ยำกในระดับชนิด ผลกำรศึกษำนี้จึงแสดงให้เห็นว่ำ เครื่องหมำย
โมเลกุล ISSR ไม่เพียงแต่สำมำรถใช้ในกำรวิเครำะหค์วำมสมัพันธ์ทำงพันธุกรรมเท่ำน้ัน แต่ยังมีศักยภำพในกำรจ ำแนกชนิดของ
ไผ่ได้ในระดับหนึ่ง โดยพิจำรณำจำกควำมแตกต่ำงของรูปแบบแถบดีเอ็นเอที่ปรำกฏในแต่ละชนิด 
 อย่ำงไรก็ตำม ควำมสำมำรถในกำรจ ำแนกชนิดขึ้นอยู่กับระดับควำมแตกต่ำงทำงพันธุกรรมของแต่ละชนิด โดยชนิด
ที่มีควำมใกล้ชิดกันสูงจะแสดงรูปแบบแถบท่ีคล้ำยคลงึกัน ท ำให้กำรจ ำแนกชนิดด้วยเครื่องหมำยโมเลกุล ISSR เพียงอย่ำงเดียว
อำจมีข้อจ ำกัด ผลกำรจัดกลุ่มในงำนวิจัยนี้มีควำมสอดคล้องกับลักษณะทำงสัณฐำนวิทยำในบำงชนิด แต่ในบำงกรณีพบควำม
แตกต่ำง ซึ่งอำจสะท้อนถึงควำมแปรผันทำงพันธุกรรมภำยในชนิด หรือข้อจ ำกัดของกำรใช้ marker ชนิดเดียว ดังนั้น กำรใช้ 
ISSR ควรใช้ร่วมกับข้อมูลทำงสัณฐำนวิทยำ หรือเครื่องหมำยโมเลกุลชนิดอื่น เช่น RAPD หรือ SSR เพื่อเพิ่มควำมแม่นย ำใน
กำรจ ำแนกชนิดของไผ่ต่อไป 
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ใกล้ชิดและควำมแตกต่ำงทำงพันธุกรรมระหว่ำงชนิดไผ่ 12 ชนิด จำกกำรศึกษำดังกล่ำว สำมำรถวิเครำะห์ควำมสัมพันธ์ทำง
พันธุกรรมและประเมินศักยภำพในกำรจ ำแนกชนิดของไผ่ในจังหวัดเพชรบูรณ์ โดยใช้เครื่องหมำยโมเลกุล ISSR ผลกำรศึกษำ
พบว่ำไผ่ทั้ง 12 ชนิดมีควำมแปรผันทำงพันธุกรรมในระดับปำนกลำงถึงสูง ซึ่งสะท้อนให้เห็นถึงควำมแตกต่ำงทำงพันธุกรรม
ระหว่ำงชนิด และสำมำรถน ำข้อมูลดังกล่ำวมำใช้ในกำรจัดกลุ่มตำมควำมใกล้ชิดทำงพันธุกรรมได้อย่ำงมีประสิทธิภำพ โดย
สำมำรถจ ำแนกออกเป็นหลำยกลุ่มหลักตำมค่ำควำมคล้ำยคลึงทำงพันธุกรรม นอกจำกกำรจัดกลุ่มดังกล่ำวแล้ว รูปแบบลำย
พิมพ์ดีเอ็นเอที่ได้จำกเครื่องหมำยโมเลกุล ISSR ยังแสดงให้เห็นถึงศักยภำพในกำรใช้เป็นเครื่องมือในกำรจ ำแนกชนิดของไผ่ใน
ระดับหนึ่ง โดยพบว่ำบำงชนิดมีรูปแบบแถบดีเอ็นเอที่แตกต่ำงอย่ำงชัดเจน สำมำรถใช้เป็นลักษณะเฉพำะในกำรแยกชนิดได้ 
ในขณะที่บำงชนิดที่มีควำมใกล้ชิดทำงพันธุกรรมสูงยังคงแสดงรูปแบบแถบที่คล้ำยคลึงกัน ซึ่งสะท้อนถึงข้อจ ำกัดในกำรจ ำแนก
ชนิดด้วยเครื่องหมำยโมเลกุล ISSR เพียงอย่ำงเดียวในกรณีของชนิดที่มีควำมสัมพันธ์ใกล้ชิดกันมำก เครื่องหมำยโมเลกุล ISSR 
จึงมีควำมเหมำะสมในกำรใช้ศึกษำควำมสัมพันธ์ทำงพันธุกรรมและสำมำรถใช้เป็นข้อมูลประกอบในกำรจ ำแนกชนิดของไผ่ได้
ในระดับหนึ่ง ผลกำรศึกษำนี้จึงมีควำมส ำคัญในกำรเป็นข้อมูลพื้นฐำนส ำหรับกำรอนุรักษ์ทรัพยำกรพันธุกรรมของไผ่ กำร
คัดเลือกและปรับปรุงพันธุ์ รวมถึงกำรสนับสนุนกำรศึกษำทำงอนุกรมวิธำนในอนำคต นอกจำกน้ียังสำมำรถน ำไปประยุกต์ใช้ใน
กำรจัดกำรทรัพยำกรไผ่ในระดับพื้นท่ีได้อย่ำงมีประสิทธิภำพมำกยิ่งข้ึน 
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