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 การระบุสายพันธุ์หน้าวัวโดยใช้ดีเอ็นเอบาร์โค้ด

Identification of Anthurium andreanum cultivars by using DNA barcodes
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บทคัดย่อ: การศึกษาครั้งนี้มีวัตถุประสงค์เพื่อ ศึกษาล�ำดับนิวคลีโอไทด์ของยีน Maturase K (matK) ซึ่งเป็นยีนที่ได้รับ
การเสนอให้เป็น “บาร์โค้ด” ส�ำหรบัพชืบก แล้วสร้างเป็นเครือ่งหมายดเีอน็เอแบบบาร์โค้ดทีจ่�ำเพาะต่อหน้าววั (Anthurium  
andreanum) แต่ละสายพันธุ์ แล้วใช้จ�ำแนกสายพันธุ์ของหน้าวัวที่ยังไม่ทราบชื่อ โดยใช้หน้าวัวที่ทราบชื่อสายพันธุ์  
10 ตัวอย่าง และที่ไม่ทราบชื่อสายพันธุ์ 2 ตัวอย่าง พบว่า ล�ำดับนิวคลีโอไทด์ของยีน matK มีความยาวเฉลี่ยเท่ากับ 753.3 
คู่เบส และอยู่ในช่วง 535 – 956 คู่เบส เมื่อเปรียบเทียบความคล้ายคลึงกับสิ่งมีชีวิตต่างๆ พบว่า มีหน้าวัวเพียง 3 สาย
พันธุ์เท่านั้นที่ล�ำดับนิวคลีโอไทด์ของยีน matK มีความคล้ายคลึงกับพืชชนิดอื่น ได้แก่ ขาวปทุมวัน เรดฮอท และเชอรี่พิงค์ 
และเมื่อศึกษาความสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการ พบว่า ค่าความแตกต่างทางพันธุกรรมมีค่าเฉลี่ยเท่ากับ 0.52 โดยมีค่าต�่ำ
ที่สุด (0.18) ระหว่างสายพันธุ์เชอรี่พิงค์ กับ เรดฮอท และมีค่าสูงที่สุด (0.62) ระหว่างสายพันธุ์ชมพูนพพร กับ เมอร์ริงเก้  
การทดสอบระบุสายพันธุ์หน้าวัวที่ไม่ทราบชื่อ 2 ตัวอย่าง สามารถระบุได้ว่า ตัวอย่างที่ 1 คือ สายพันธุ์ซันเรด ซึ่งสอดคล้อง
กับลักษณะและสีของจานรองดอกของสายพันธุ์ซันเรดมาตรฐาน แต่อย่างที่ 2 ยังไม่สามารถระบุสายพันธุ์ได้ ทั้งนี้เพราะ
เครื่องหมายดีเอ็นเอแบบบาร์โค้ดที่สร้างขึ้นนั้นมาจากหน้าวัวเพียง 10 สายพันธุ์ ไม่ใช่สายพันธุ์ต่างๆ ทั้งหมดที่มีจ�ำหน่าย
ในท้องตลาด จ�ำเป็นอย่างยิ่งที่ต้องมีการศึกษาเพิ่มเติม
ค�ำส�ำคัญ: ดีเอ็นเอบาร์โค้ด, หน้าวัว, ระบุสายพันธุ์, matK

ABSTRACT: The chloroplast maturase K (matK) gene is one of the most variable coding genes of angiosperms 
and has been suggested to be a “barcode” for land plants. Therefore, the matK sequences were used as the DNA 
barcode for identification of Anthurium andreanum by using 10 standard cultivars and 2 unknown samples. The 
length of matK sequences from these cultivars ranged from 535 to 956 bp and the average length was 753.3 bp. The 
alignment results showed that the matK sequence of only 3 cultivars, Koa Pathumwan, Red Hot and Cherry Pink, 
were similar to matK sequence of other plants. The phylogenetic analysis indicated that the genetic distance had an 
average of 0.52. The lowest value (0.18) was between Cherry Pink and Red Hot and the highest value (0.62) was 
between Chompoo Nopon and Meringue. Identification of 2 unknown samples, clearly identify one sample as Sun 
Red and identification result was consistent with the morphology and color of spathe. Since the DNA barcode from 
this study was not cover for all cultivar available, further research should be conducted.
Keywords: DNA barcode, Anthurium andreanum, Identification, matK
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บทน�ำ

หน้าวัว (Anthurium andreanum) เป็นพืชดอกที่

จัดอยู่ในสกุล Anthurium วงศ์ Araceae (Arum fam-

ily) มีชื่อสามัญว่า Flamingo flower หรือ Tail flower 

เป็นไม้ตัดดอกที่มีสีสดใส และมีอายุการใช้งานที่

ยาวนาน นิยมใช้ประโยชน์ทั้งในด้านการตัดดอก การ

จัดสวน และการใช้เป็นไม้กระถาง (Buldewo et al., 

2012) จึงมีการพัฒนาปรับปรุงพันธุ์มาอย่างยาวนาน 

จงึเกดิความหลากหลายของสายพนัธุเ์ป็นอย่างมาก มี

การตั้งชื่อสายพันธุ์ลูกผสมที่ได้อย่างหลากหลาย ตาม

แต่ผู้พัฒนาสายพันธุ์ต้องการ ท�ำให้หากไม่ใช่เจ้าของ

หรือผู้พัฒนาสายพันธุ์จะไม่สามารถบอกได้ว่าหน้าวัว

แต่ละต้นคือสายพันธุ์ใด ในกรณีที่เกษตรกรหรือผู้มี

ความสนใจในการพัฒนาสายพันธุ์หน้าวัวจะคัดเลือก

หน้าวัวต้นพ่อพันธุ ์และแม่พันธุ ์ที่มีลักษณะตามที่

ต้องการ และต้องการทราบชื่อของต้นพ่อพันธุ์และแม่

พนัธุด์งักล่าว ผูจ้�ำหน่ายกไ็ม่สามารถให้ชือ่ทีถ่กูต้องได้ 

เนือ่งจากเป็นการซือ้ขายแบบรบัต่อมาอกีท ีดงันัน้หาก

ต้องการระบุสายพันธุ์หน้าวัวให้ถูกต้องจ�ำเป็นต้อง

อาศัยผู้ที่มีความเชี่ยวชาญเกี่ยวกับหน้าวัวโดยเฉพาะ

ซึ่งในปัจจุบันยังไม่มีบุคคลหรือองค์กรใดที่สามารถ

จัดการเรื่องดังกล่าวได้

การระบชุนดิของสิง่มชีวีติด้วยเครือ่งหมายดเีอน็เอ

แบบบาร์โค้ด (DNA barcode) มแีนวคดิมาจากการท�ำ

บาร์โค้ดในสินค้าต่างๆ แล้วน�ำมาประยุกต์ใช้ในการ

ระบชุนดิและจ�ำแนกสิง่มชีวีติเพือ่ลดความผดิพลาด มี

ความรวดเร็วในการจ�ำแนกสิ่งมีชีวิตชนิดต่างๆ โดย

เลอืกล�ำดบันวิคลโีอไทด์ของดเีอน็เอทีแ่สดงความแตก

ต่างระหว่างชนดิสงูแต่มคีวามต่างระหว่างชนดิเดยีวกนั

ต�่ำมาใช้เป็นเครื่องหมายดีเอ็นเอแบบบาร์โค้ดในการ

จ�ำแนกสิ่งมีชีวิต (พรรษา และคณะ, 2556) Chase  et  

al. (2007) ได้เสนอให้มีการศึกษาเปรียบเทียบล�ำดับ

นิวคลีโอไทด์บางส่วนของยีนและบริเวณที่ไม่ถอดรหัส

ของพชื 3 บรเิวณต่อพชื 1 ชนดิ โดยเสนอทางเลอืกเป็น 

2 แนวทาง คือ rpoC1, matK และ trnH-psbA inter-

genic spacer หรือ matK,  rpoB  และ rpoC1 ส่วน 

Hollingsworth et al. (2009) ได้เสนอบรเิวณมาตรฐาน 

2 บริเวณ คือ rbcL และ matK เป็น core barcode 

regions ในการสร้างเครือ่งหมายดเีอน็เอแบบบาร์โค้ด

ของพชื จากนัน้จงึมกีารน�ำเทคนคิการสร้างเครือ่งหมาย

ดเีอน็เอแบบบาร์โค้ดไปใช้ประโยชน์ในการจ�ำแนกชนดิ

ของพืชระดับสปีชีส์เป็นส่วนใหญ่ อย่างไรก็ตาม มีงาน

วิจัยบางส่วนที่น�ำไปใช้จ�ำแนกระดับสายพันธุ์ (culti-

vars) เช่น การจ�ำแนกสายพันธุ์องุ่น (Galbács et al., 

2009) ส้มโอ (Wu et al., 2014) ฝ้าย (Zhao et al., 

2012) และละหุ่ง (Enan  et al., 2012) เป็นต้น ดังนั้น 

งานวิจัยนี้จึงมีวัตถุประสงค์เพื่อศึกษาเปรียบเทียบล�ำ

ดบันวิคลโีอไทด์ของยนี Maturase K (matK) ซึง่องค์กร 

The Consortium for the Barcode of Life (CBOL) 

แนะน�ำให้ใช้เป็นเครือ่งหมายดเีอน็เอแบบบาร์โค้ดของ

พืช เนื่องจากมีอัตราการเกิดวิวัฒนาการเพียงพอที่จะ

ท�ำให้เกดิความแตกต่างของล�ำดบันวิคลโีอไทด์ช่วยให้

จ�ำแนกพืชคนละชนิดออกจากกันได้ (พรรษา และ

คณะ, 2556) ซึ่งดีเอ็นเอแบบบาร์โค้ดนี้จะใช้ระบุสาย

พันธุ์หน้าวัวให้ถูกต้องรวดเร็ว และรวบรวมไว้เป็นฐาน

ข้อมูลดีเอ็นเอบาร์โค้ดของหน้าวัวต่อไป

วิธีการศึกษา

การรวบรวมสายพนัธ์หน้าววัและการสกดัดเีอน็เอ 

เก็บตัวอย่างหน้าวัวสายพันธุ์ต่างๆ 10 สายพันธุ์ 

(Table 1) และตัวอย่างหน้าวัวที่ไม่ทราบชื่อสายพันธุ์ 

2 ตัวอย่าง ท�ำการสกัดดีเอ็นจากตัวอย่างใบอ่อนหน้า

วัว (Dolye and Dolye, 1987) โดยน�ำใบพืชมาหั่นเป็น

ชิ้นเล็กๆ บดใบพืชที่หั่นแล้วประมาณ 0.2 กรัม ใน

ไนโตรเจนเหลวจนละเอียด จากนั้นเติม Extraction 

buffer (0.1 M Tris - HCl, 0.05 M EDTA, 0.1 M NaCl, 

0.5% SDS) ปริมาตร 500 ul บ่มที่อุณหภูมิ 65 oC เป็น

เวลา 1 ชั่วโมง แล้วเติมสารละลาย Phenol : Chloro-

form : Isoamyl alcohol (25 : 24 : 1) ปริมาตร 500 ul 

น�ำไปปั่นเหวี่ยงที่ความเร็ว 13,000 รอบต่อนาที เป็น

เวลา 10 นาท ีจากนัน้ดดูสารละลายส่วนใสใส่ในหลอด

ใหม่ แล้วเติม Isopropanol ที่แช่เย็นจัด 500 ul ปล่อย
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ให้ดีเอ็นเอตกตะกอนที่อุณหภูมิ -20 oC เป็นเวลา 20 

นาที แล้วปั่นเหวี่ยงที่ความเร็ว 13,000 รอบต่อนาที 

เป็นเวลา 10 นาท ีเทสารละลายทิง้ จากนัน้ล้างตะกอน

ด้วย 70% Ethanol 500 ul ปล่อยให้แห้งในโถดูด

ความชื้น 15 นาที ละลายดีเอ็นเอด้วย TE buffer 40 ul 

ตรวจสอบคุณภาพของดีเอ็นเอที่สกัดได้โดยวิธี 0.8% 

agarose gel electrophoresis

การเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอของยีน matK ด้วย

ปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรส  

น�ำดเีอน็เอทีส่กดัได้ไปเพิม่ปรมิาณดเีอน็เอของยนี 

matK ด้วยปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรส  (polymerase 

chain reaction; PCR) โดยมีปริมาตรรวมทั้งหมด 25 

ul ประกอบด้วย 1xPCR buffer, 0.4 mM dNTP, 2.0 

mM MgCl
2
, 0.5 uM primer, 0.5 unit Taq polymer-

ase (Vivantis) และดีเอ็นเอต้นแบบ 20 ng โดยคู่ไพร

เมอร์ที่ใช้ส�ำหรับเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอ คือ 5′-CGTA-

CAGTACTTTTGTGTTTACGAG-3′ และ 5′-AC-

CCAGTCCATCTGGAAATCTTGGTTC-3′ (Costion 

et al., 2011) แล้วท�ำการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอในเครื่อง 

PCR ซึ่งโปรแกรมที่ใช้ในปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรส

ประกอบด้วยขั้นตอนต่างๆ ดังนี้ pre-denaturation ที่ 

94°C (1 นาที) 1 รอบ denaturation ที่ 94°C (30 

วินาที) annealing 50°C (20  วินาที) และ extension 

ที่ 72°C (50  วินาที) เป็นจ�ำนวน 35 รอบ และ final 

extension ที่ 72°C (5  นาที) 1 รอบ

การวิเคราะห์ล�ำดับนิวคลีโอไทด์

	 น�ำผลผลิต PCR ส่งวิเคราะห์หาล�ำดับนิวคลีโอ

ไทด์ของยนี matK (Gibthai Co., Ltd.) น�ำล�ำดบันวิคลี

โอไทด์ทีไ่ด้ไปเปรยีบเทยีบความคล้ายคลงึกบัล�ำดบันวิ

คลีโอไทด์ของสิ่งมีชีวิตต่างๆ ในฐานข้อมูล GenBank 

โดยใช้โปรแกรม BLASTn (NCBI; www.ncbi.nlm.nih.

gov) (Altschul et al., 1990) ท�ำการเปรียบเทียบล�ำ

ดับนิวคลีโอไทด์ของยีน matK ในหน้าวัวแต่ละสาย

พันธุ์โดยใช้โปรแกรม ClustalW และวิเคราะห์ความ

สัมพันธ์ทางวิวัฒนาการโดยการสร้างแผนภูมิแสดง

ความสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการ (Phylogenetic tree) 

ด้วยวธิ ีUnweighted Pair Group Method with Arith-

metic Mean (UPGMA) โดยใช้โปรแกรม MEGA 6.0 

(Tamura et al., 2013) 

การทดสอบการระบุสายพันธุ ์หน ้ าวั วด ้วย

เครื่องหมายดีเอ็นเอแบบบาร์โค้ด

น�ำตัวอย่างหน้าวัวที่ไม่ทราบชื่อสายพันธุ ์จาก

แหล่งจ�ำหน่าย จ�ำนวน 2 ตัวอย่าง น�ำมาสกัดดีเอ็นเอ

และเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอของยีน matK แล้วเปรียบ

เทียบกับล�ำดับนิวคลีโอไทด์กับหน้าวัวสายพันธุ ์

มาตรฐานที่สร้างไว้ เพื่อระบุว่าตัวอย่างหน้าวัวนั้น คือ

หน้าววัสายพนัธุใ์ด โดยพจิารณาลกัษณะทางสณัฐาน

วิทยาประกอบด้วย

ผลการศึกษาและวิจารณ์

การสกัดดีเอ็นเอตามวิธีของ Dolye and Dolye 

(1987) พบว่า ดีเอ็นเอที่สกัดได้มีแถบของจีโนมิค

ดเีอน็เอ (genomic DNA) ขนาดใหญ่ทีช่ดัเจน (Figure 

1A) สามารถน�ำไปใช้ในการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอของ

ยนี matK ต่อไปได้ด้วยปฏกิริยิาลกูโซ่พอลเิมอเรส จาก

การน�ำผลของการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอ (amplification 

product) 5 ul ไปตรวจสอบโดยเทคนคิ electrophore-

sis ด้วย 1.5% agarose gel เปรยีบเทยีบขนาดของชิน้ 

DNA กับ 1kb DNA ladder marker (Vivantis) และ

ย้อมด้วย ethidium bromide ถ่ายภาพแถบดีเอ็นเอที่

ปรากฏ พบว่า ผลผลติทีไ่ด้มขีนาดประมาณ 900 คูเ่บส 

(Figure 1B) และเมื่อเปรียบเทียบล�ำดับนิวคลีโอไทด์

ของยนี matK ของหน้าววัแต่ละสายพนัธุด้์วยโปรแกรม 

ClustalW พบว่า แต่ละสายพนัธุม์คีวามยาวของล�ำดบั

นวิคลโีอไทด์ยนี matK ไม่เท่ากนั โดยมคีวามยาวอยูใ่น

ช่วง 539 – 956 คู่เบส และความยาวเฉลี่ยเท่ากับ 

753.3 คู่เบส (Table 1) ใกล้เคียงกับความยาวของล�ำ

ดับนิวคลีโอไทด์ของยีน matK ของหน้าวัว Accession 

number FN668824 แต่ไม่ทราบชื่อสายพันธุ์ ซึ่งมี

ความยาวเท่ากับ 789  คู่เบส ซึ่งเป็นรายงานเดียวที่มี
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ในฐานข้อมูล GenBank จากการเปรียบเทียบความ

คล้ายคลงึของล�ำดบันวิคลโีอไทด์ยนี matK ของหน้าววั 

10 สายพันธุ์ดังกล่าวกับฐานข้อมูล GenBank พบว่า 

มีเพียง 3 สายพันธุ์เท่านั้นที่ล�ำดับนิวคลีโอไทด์ของ 

PCR product มคีวามคล้ายคลงึกบัล�ำดบันวิคลโีอไทด์

ของยีน matK ของพืชชนิดอื่น ได้แก่ ขาวปทุมวัน 

เรดฮอท และเชอรีพ่งิค์ ซึง่มคีวามคล้ายคลงึกบั Aletris 

spicata, Epipremnum pinnatum, และ Steudnera 

assamica ตามล�ำดบั ทัง้นีอ้าจเนือ่งมากจากล�ำดบันวิ

คลีโอไทด์ของยีน matK ของหน้าวัวสายพันธุ์ต่างๆ ที่

ใช้ในงานวิจัยนี้ ยังไม่มีการรายไว้ในระบบฐานข้อมูล

ดังกล่าว 

Figure 1 Agarose gel electrophoresis of genomic DNA from various cultivars of Anthurium andreanum (A) and 

PCR products (B). Lanes are numbered according to the taxon list shown in Table 1.

Table 2 Summary of matK sequences of 10 cultivars of Anthurium andreanum.

No. Taxon Thai name
Sequences

Length (bp)

Genetic distance

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10

1. Sang Tien แสงเทียน 719 0.00

2. Plewtien Lampang เปลวเทียนล�ำปาง 778 0.59 0.00

3. Chompoo Nopon ชมพูนพพร 910 0.45 0.54 0.00

4. Koa Pathumwan ขาวปทุมวัน 919 0.59 0.41 0.57 0.00

5. Red Bar เรดบาร์ 902 0.22 0.57 0.48 0.57 0.00

6. Red Strong เรดสตรอง 956 0.59 0.33 0.56 0.38 0.57 0.00

7. Red Hot เรดฮอท 641 0.51 0.58 0.55 0.57 0.51 0.57 0.00

8. Sun Red ซันเรด 615 0.58 0.56 0.60 0.54 0.57 0.57 0.51 0.00

9. Cherry Pink เชอรี่พิงค์ 535 0.50 0.58 0.56 0.57 0.49 0.57 0.18 0.52 0.00

10. Meringue) เมอร์ริงเก้ 558 0.58 0.57 0.62 0.55 0.59 0.57 0.54 0.20 0.53 0.00

Average 753.3 0.52 

	 ค่าความแตกต่างทางพนัธกุรรมระหว่างหน้าววัทัง้ 

10 สายพันธุ์จากวิธี p-distance method มีค่าเฉลี่ย

เท่ากบั 0.52 โดยมค่ีาต�่ำทีส่ดุเท่ากบั 0.18 ระหว่างสาย

พันธุ์เชอรี่พิงค์ กับ เรดฮอท และมีค่าสูงที่สุดเท่ากับ 

0.62 ระหว่างสายพันธุ์ชมพูนพพร กับ เมอร์ริงเก้ จาก

การพิจารณาลักษณะของปลีและสีของจานรองดอก 

หรือ ใบประดับ พบว่า หน้าวัวสายพันธุ์เชอรี่พิงค์และ

เรดฮอทมลีกัษณะปลแีละสขีองจานรองดอกเป็นสชีมพู

อ่อนคล้ายคลึงกันในระยะแรก แต่อย่างไรก็ตาม จาน

รองดอกของสายพันธุ์เรดฮอทจะมีสีเข้มขึ้นในช่วงที่

ดอกแก่จัด ส่วนสายพันธุ์ชมพูนพพรและเมอร์ริงเก้มีสี

ของจานรองดอกแตกต่างกนัอย่างชดัเจนคอืสชีมพแูละ

สีขาว ตามล�ำดับ

4 
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ลําดบันิวคลีโอไทด์ของยีน matK ของหน้าววัสายพนัธุ์ตา่งๆ ที�ใช้ในงานวิจยันี � ยงัไมมี่การรายไว้ในระบบฐานข้อมลูดงักลา่ว  

 

  
Figure 1 Agarose gel electrophoresis of genomic DNA from various cultivars of Anthurium andreanum (A) and 
PCR products (B). Lanes are numbered according to the taxon list shown in Table 1. 
 
 ค่าความแตกต่างทางพนัธุกรรมระหว่างหน้าววัทั �ง 10 สายพนัธุ์จากวิธี p-distance method มีค่าเฉลี�ยเท่ากบั 
0.52 โดยมีค่าตํ�าที�สดุเท่ากบั 0.18 ระหว่างสายพนัธุ์เชอรี�พิงค์ กบั เรดฮอท และมีค่าสงูที�สดุเท่ากบั 0.62 ระหว่างสายพนัธุ์
ชมพนูพพร กบั เมอร์ริงเก้ จากการพิจารณาลกัษณะของปลีและสีของจานรองดอก หรือ ใบประดบั พบว่า หน้าววัสายพนัธุ์
เชอรี�พิงค์และเรดฮอทมีลกัษณะปลีและสีของจานรองดอกเป็นสีชมพอู่อนคล้ายคลงึกนัในระยะแรก แต่อย่างไรก็ตาม จาน
รองดอกของสายพนัธุ์เรดฮอทจะมีสีเข้มขึ �นในช่วงที�ดอกแก่จดั สว่นสายพนัธุ์ชมพนูพพรและเมอร์ริงเก้มีสีของจานรองดอก
แตกตา่งกนัอยา่งชดัเจนคือสีชมพแูละสีขาว ตามลําดบั 
 
Table 2 Summary of matK sequences of 10 cultivars of Anthurium andreanum. 

No. Taxon Thai name Sequences 
Length (bp) 

Genetic distance 
1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 

1. Sang Tien แสงเทียน 719 0.00          
2. Plewtien Lampang เปลวเทียนลําปาง 778 0.59 0.00         
3. Chompoo Nopon ชมพนูพพร 910 0.45 0.54 0.00        
4. Koa Pathumwan ขาวปทมุวนั 919 0.59 0.41 0.57 0.00       
5. Red Bar เรดบาร์ 902 0.22 0.57 0.48 0.57 0.00      
6. Red Strong เรดสตรอง 956 0.59 0.33 0.56 0.38 0.57 0.00     
7. Red Hot เรดฮอท 641 0.51 0.58 0.55 0.57 0.51 0.57 0.00    
8. Sun Red ซนัเรด 615 0.58 0.56 0.60 0.54 0.57 0.57 0.51 0.00   
9. Cherry Pink เชอรี�พิงค์ 535 0.50 0.58 0.56 0.57 0.49 0.57 0.18 0.52 0.00  
10. Meringue) เมอร์ริงเก้ 558 0.58 0.57 0.62 0.55 0.59 0.57 0.54 0.20 0.53 0.00 

Average 753.3 0.52  
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 แผนภมิูแสดงความสมัพนัธ์ทางวิวฒันาการ (Figure 2) แสดงให้เห็นว่า หน้าววัทั �ง 10 สายพนัธุ์ แบ่งออกเป็น 2 
กลุ่ม คือ กลุ่มที� 1 ประกอบด้วยสายพันธุ์ เปลวเทียนลําปาง เรดสตรอง ขาวปทุมวนั เมอร์ริงเก้ และซันเรด กลุ่มที� 2 
ประกอบด้วยสายพนัธุ์แสงเทียน ชมพนูพพร เรดบาร์ เรดฮอท และเชอรี�พิงค์ โดยการจดักลุม่ดงักลา่วเป็นการจดักลุม่ตาม
ความใกล้ชิดทางพนัธุกรรม ซึ�งสอดคล้องกบัการศึกษาความหลากหลายทางพนัธุกรรมของหน้าววัโดยการสร้างลายพิมพ์
เอเอฟแอลพี (ณฐัพงษ์ และคณะ, 2558) โดยสมาชิกในแตล่ะกลุม่จะมีสีของจานรองดอกที�คล้ายคลงึกนั แต่จะแตกต่างกนั
ในสว่นของสีปลี และลกัษณะการเปลี�ยนสีของทั �งปลีและจานรองดอกเมื�ออายมุากขึ �น (ณฐัพงษ์ และคณะ, 2558)  
 การทดสอบการระบุสายพนัธุ์หน้าววัที�ไม่ทราบชื�อสายพนัธุ์ 2 ตวัอย่างด้วยเครื�องหมายดีเอ็นเอแบบบาร์โค้ดที�
สร้างขึ �นนี � พบว่า ตวัอย่างที� 1 (Unknown01) ถกูจัดอยู่ใกล้ชิดกับหน้าววัสายพนัธุ์ซนัเรดบนแผนภูมิแสดงความสมัพนัธ์
ทางวิวฒันาการ ด้วยค่า Bootstrap 100% (Figure 2) ซึ�งค่า Bootstrap มีความสมัพนัธ์กบัความเชื�อมั�นในผลการ
วิเคราะห์สายสมัพนัธ์ทางวิวฒันาการ โดยค่า Bootstrap 85-100% แสดงถึงความเชื�อมั�นระดบัสงู ค่า Bootstrap 71-84% 
แสดงถึงความเชื�อมั�นระดับปานกลาง ค่า Bootstrap 50-70% แสดงถึงความเชื�อมั�นระดับตํ�าของสายสัมพันธ์ทาง
วิวัฒนาการที�ได้ (ดวงกมล และคณะ, 2548) จากการพิจารณาลักษณะทางสัณฐานวิทยาของตัวอย่างที� 1 พบว่า มี
ลกัษณะของใบเป็นรูปหวัใจยาวปลายเรียวแหลม จานรองดอกสีแดงสดแต่เมื�ออายมุากขึ �นจะเปลี�ยนเป็นสีเขียว และปลีสี
เขียวเหมือนกับสายพันธุ์ซันเรดมาตรฐาน แสดงว่าตัวอย่างที� 1 เป็นหน้าวัวสายพันธุ์ซันเรดจริง ส่วนตัวอย่างที� 2 
(Unknown02) ถกูแยกออกจากหน้าววัสายพนัธุ์ต่างอย่างชดัเจน (Figure 2) ด้วยค่า Bootstrap 100% แสดงว่า DNA 
barcode ในงานวิจยันี � ยงัไม่ครอบคลมุกบัหน้าววัสายพนัธุ์ต่างๆที�มีจําหน่ายในท้องตลาด ซึ�งเคยมีการรวมรวมสายพนัธุ์
ตา่งๆ ที�มีในประเทศไทยไว้ได้ถงึ 33 สายพนัธุ์  (ณฐัพงษ์ และคณะ, 2558) จงึจําเป็นอยา่งยิ�งที�ต้องมีการศกึษาเพิ�มเติม 
 

 
Figure 2 The phylogenetic tree of various cultivars of Anthurium  andreanum was inferred using the UPGMA 
method. Evolutionary analyses were conducted in MEGA 6.0 (Tamura et al., 2013). 
 

สรุป 
ลําดบันิวคลีโอไทด์ของยีน matK มีความยาวเฉลี�ยเท่ากบั 753.3 คู่เบส ค่าความแตกต่างทางพนัธุกรรมค่าเฉลี�ย

เท่ากบั 0.52 โดยมีค่าตํ�าที�สดุเท่ากบั 0.18 ระหว่างสายพนัธุ์เชอรี�พิงค์ กบั เรดฮอท และมีค่าสงูที�สดุเท่ากบั 0.62 ระหว่าง

แผนภมูแิสดงความสมัพนัธ์ทางววิฒันาการ (Fig-

ure 2) แสดงให้เห็นว่า หน้าวัวทั้ง 10 สายพันธุ์ แบ่ง

ออกเป็น 2 กลุ่ม คือ กลุ่มที่ 1 ประกอบด้วยสายพันธุ์

เปลวเทียนล�ำปาง เรดสตรอง ขาวปทุมวัน เมอร์ริงเก้ 

และซันเรด กลุ่มที่ 2 ประกอบด้วยสายพันธุ์แสงเทียน 

ชมพนูพพร เรดบาร์ เรดฮอท และเชอรีพ่งิค์ โดยการจดั

กลุ่มดังกล่าวเป็นการจัดกลุ่มตามความใกล้ชิดทาง

พนัธกุรรม ซึง่สอดคล้องกบัการศกึษาความหลากหลาย

ทางพนัธกุรรมของหน้าววัโดยการสร้างลายพมิพ์เอเอฟ

แอลพ ี(ณฐัพงษ์ และคณะ, 2558) โดยสมาชกิในแต่ละ

กลุม่จะมสีขีองจานรองดอกทีค่ล้ายคลงึกนั แต่จะแตก

ต่างกันในส่วนของสีปลี และลักษณะการเปลี่ยนสีของ

ทัง้ปลแีละจานรองดอกเมือ่อายมุากขึน้ (ณฐัพงษ์ และ

คณะ, 2558) 

	 การทดสอบการระบสุายพนัธุห์น้าววัทีไ่ม่ทราบชือ่

สายพันธุ์ 2 ตัวอย่างด้วยเครื่องหมายดีเอ็นเอแบบบาร์

โค้ดที่สร้างขึ้นนี้ พบว่า ตัวอย่างที่ 1 (Unknown01) ถูก

จัดอยู่ใกล้ชิดกับหน้าวัวสายพันธุ์ซันเรดบนแผนภูมิ

แสดงความสมัพนัธ์ทางววิฒันาการ ด้วยค่า Bootstrap 

100% (Figure 2) ซึง่ค่า Bootstrap มคีวามสมัพนัธ์กบั

ความเชื่อมั่นในผลการวิเคราะห์สายสัมพันธ์ทาง

วิวัฒนาการ โดยค่า Bootstrap 85-100% แสดงถึง

ความเชือ่มัน่ระดบัสงู ค่า Bootstrap 71-84% แสดงถงึ

ความเชื่อมั่นระดับปานกลาง ค่า Bootstrap 50-70% 

แสดงถึงความเชื่อมั่นระดับต�่ำของสายสัมพันธ์ทาง

วิวัฒนาการที่ได้ (ดวงกมล และคณะ, 2548) จากการ

พิจารณาลักษณะทางสัณฐานวิทยาของตัวอย่างที่ 1 

พบว่า มีลักษณะของใบเป็นรูปหัวใจยาวปลายเรียว

แหลม จานรองดอกสีแดงสดแต่เมื่ออายุมากขึ้นจะ

เปลี่ยนเป็นสีเขียว และปลีสีเขียวเหมือนกับสายพันธุ์

ซนัเรดมาตรฐาน แสดงว่าตวัอย่างที ่1 เป็นหน้าววัสาย

พันธุ์ซันเรดจริง ส่วนตัวอย่างที่ 2 (Unknown02) ถูก

แยกออกจากหน้าววัสายพนัธุต่์างอย่างชดัเจน (Figure 

2) ด้วยค่า Bootstrap 100% แสดงว่า DNA barcode 

ในงานวจิยันี ้ยงัไม่ครอบคลมุกบัหน้าววัสายพนัธุต่์างๆ

ทีม่จี�ำหน่ายในท้องตลาด ซึง่เคยมกีารรวมรวมสายพนัธุ์

ต่างๆ ทีม่ใีนประเทศไทยไว้ได้ถงึ 33 สายพนัธุ ์(ณฐัพงษ์ 

และคณะ, 2558) จึงจ�ำเป็นอย่างยิ่งที่ต้องมีการศึกษา

เพิ่มเติม

Figure 2 The phylogenetic tree of various cultivars of Anthurium  andreanum was inferred using the UPGMA 

method. Evolutionary analyses were conducted in MEGA 6.0 (Tamura et al., 2013).
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ล�ำดบันวิคลโีอไทด์ของยนี matK มคีวามยาวเฉลีย่

เท่ากับ 753.3 คู่เบส ค่าความแตกต่างทางพันธุกรรม

ค่าเฉลี่ยเท่ากับ 0.52 โดยมีค่าต�่ำที่สุดเท่ากับ 0.18 

ระหว่างสายพันธุ์เชอรี่พิงค์ กับ เรดฮอท และมีค่าสูง

ที่สุดเท่ากับ 0.62 ระหว่างสายพันธุ์ชมพูนพพร กับ เม

อร์รงิเก้ Phylogenetic tree แบ่งหน้าววัออกเป็น 2 กลุม่ 

คือ 1) เปลวเทียนล�ำปาง เรดสตรอง ขาวปทุมวัน เมอร์

รงิเก้ และซนัเรด และ 2) แสงเทยีน ชมพนูพพร เรดบาร์ 

เรดฮอท และเชอรี่พิงค์ ตัวอย่างที่ไม่ทราบชื่อสายพันธุ์

ตวัอย่างที ่1 คอื หน้าววัสายพนัธุซ์นัเรด โดยมลีกัษณะ

ทางสณัฐานวทิยาตรงกนั คอื ลกัษณะใบ จานรองดอก 

และปล ีเหมอืนกนั ส่วนตวัอย่างที ่2 ยงัไม่สามารถระบุ

ได้
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ที่เอื้อเฟื้ออาคารสถานที่และเครื่องมือในการท�ำวิจัย
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