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บทคดัย่อ 

พืชสกลุ Allamanda หรือบานบุรีไดรั้บความนิยมในการปลูกประดบัเน่ืองจากออกดอกไดต้ลอดปี โดยมีทั้งชนิด

ของไทยและชนิดท่ีนําเขา้ งานวิจัยน้ีจึงมีวตัถุประสงค์เพ่ือวิเคราะห์พนัธุกรรมและสร้างเคร่ืองหมายดีเอ็นเอแบบ

บาร์โคด้ของพืชสกุลน้ี ได้สํารวจและระบุชนิดด้วยลกัษณะทางสัณฐานวิทยาได ้5 ชนิด ได้แก่ A. blanchetii, A. 

cathartica, A. neriifolia, A. schottii และ A. violacea จึงสร้างลายพิมพดี์เอ็นเอดว้ยวิธี Inter Simple Sequence Repeat 

(ISSR) และวเิคราะห์เพ่ือสร้างเดนโดรแกรม พบวา่พืชชนิดเดียวกนัและต่างชนิดมีค่าความเหมือนทางพนัธุกรรม 0.92-

0.93 และ 0.50-0.76 ตามลาํดบั ต่อมาไดส้ร้างเคร่ืองหมายดีเอ็นเอแบบบาร์โคด้จากบริเวณ matK, rbcL และ trnH-psbA 

spacer ให้ค่าความแตกต่างทางพนัธุกรรมระหวา่งชนิดเป็น 0.000-0.227, 0.000-0.041, 0.005-0.501 ตามลาํดบั ลาํดบันิ

วคลีโอไทดน้ี์ไดเ้ก็บไวใ้นฐานขอ้มูล GenBank ภายใต ้accession numbers KC110849-53, JX683834-38, JX244894-98 

ตามลาํดบั  

 

ABSTRACT 

Allamanda species, both native and imported species, are popular ornamental for their blooming throughout 

the year. This research aims to analyze genetics and provide DNA barcodes for the plants. From investigation and 

morphologically identification, five species including A. blanchetii, A. cathartica, A. neriifolia, A. schottii and A. 

violacea were found. DNA fingerprinting by Inter-Simple Sequence Repeat (ISSR) was done and fingerprints 

analyzed for dendrogram construction. The genetic similarity levels within and among species are 0.92-0.93 and 

0.50-0.76, respectively. DNA barcodes were done with matK, rbcL and trnH-psbA spacer regions yielding genetic 

distance values between species of 0.000-0.227, 0.000-0.041, 0.005-0.501, respectively. These tag sequences were 

deposited in GenBank database under accession numbers KC110849-53, JX683834-38, JX244894-98. 
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 BMP9-2 

บทนํา 

พืชสกุล Allamanda เป็นพืชดอกจัดอยู่ในวงศ ์

Apocynaceae มีรายงานพบในประเทศไทย 3 ชนิด คือ  

บานบุรีเหลือง A. cathartica L. บานพารา A. schottii  

Pohl และ  บานบุรีม่วงและบานบุรีสีกุหลาบ A. 

violacea  Gardner & Field (เต็ม, 2544) และพบอีก

หลายชนิดท่ีนํา เข้ามาจากต่ างประเทศได้แ ก่  A. 

blanchetii  A.DC. และ A. neriifolia Hook. ซ่ึงมีถ่ิน

กาํเนิดอยู่ท่ีทวีปอเมริกา แถบอเมริกาใต ้ และบราซิล  

นิยมปลูกเป็นไมป้ระดบัทัว่ไป เน่ืองจากมีสีสนัสวยงาม

และออกดอกได้ตลอดทั้ ง ปี  นอกจากน้ีย ัง เ ป็น ท่ี

น่าสนใจอย่างยิ่งเพราะมีสารท่ีมีความสําคญัทางดา้น

สมุนไพร มีรายงานวา่บานบุรีเหลือง  มีสรรพคุณเป็น

ยาระบายทาํใหก้ลา้มเน้ือของลาํไสห้ดเกร็ง  แกจุ้กเสียด  

ช่วยทาํให้อาเจียน (ลีนา, 2522) ซ่ึงสอดคลอ้งกบัตาํรา

ยาแผนโบราณและยงัพบฤทธ์ิทางเภสัชวิทยาของ

บานบุรีอีกวา่ มีฤทธ์ิยบัย ั้งการเกาะกลุ่มของเซลล์ ตา้น

เช้ือราและเช้ือแบคทีเรีย ตา้นเน้ืองอกซ่ึงฤทธ์ิดงักล่าว

ยงัตอ้งศึกษาวจิยัต่อไป 

ในปัจจุบันได้มีการใช้ขอ้มูลและวิธีการทางชีว

โมเลกุลในการระบุชนิด  จัดจําแนกหมวดหมู่  และ

วิเคราะห์สายสัมพันธ์ทางพันธุกรรม การใช้ข้อมูล

ระดบัโมเลกุลเป็นอีกทางเลือกหน่ึงท่ีสามารถช่วยระบุ

ชนิดของพืชได ้วิธีการสร้างเคร่ืองหมายทางโมเลกุลมี

หลากหลายวิธีเช่น  การใช ้ microsatellite DNA, DNA  

barcoding, DNA  fingerprinting แต่ละวิธีนั้นมีความ

เหมาะสมและขอ้จาํกัดแตกต่างกันไป การศึกษาด้วย

วิธีการ Inter-Simple Sequence Repeat (ISSR) เป็น

เทคนิคท่ีใชเ้พียง 1 ไพรเมอร์ ต่อ 1 ปฏิกิริยา  ISSR เป็น

การเพ่ิมปริมาณช้ินส่วนของดีเอ็นเอท่ีอยู่ระหว่างส่วน

ของไมโครแซทเทลไลต์สองบริเวณ ในจีโนมของ

ส่ิงมีชีวิตพวกยคูาริโอตทัว่ไปประกอบดว้ยส่วนของดี

เอน็เอท่ีมีลาํดบันิวคลีโอไทด์จาํเพาะ (unique sequence 

DNA) ซ่ึงพบเพียง 1 คร้ังต่อจีโนม (หรืออาจมากกวา่ 1 

แต่มีจํานวนไม่มาก) และส่วนของดีเอ็นเอท่ีมีลาํดับ            

นิวคลีโอไทด์ซํ้ า (repetitive sequence DNA) ซ่ึงพบ

หลายบริเวณต่อจีโนมในจีโนมของพืชโดยทัว่ไปพบ

ลาํดบันิวคลีโอไทด์ซํ้ าถึง 90% ส่วนท่ีเป็นลาํดบันิวคลี

โอไทดซ์ํ้ ามีหลายรูปแบบแตกต่างกนัดว้ยจาํนวนเบสท่ี

ซํ้ ากนัและจาํนวนชุดต่อจีโนม แต่การจาํแนกและการ

เรียกช่ือค่อนขา้งสับสน ลาํดบันิวคลีโอไทด์ซํ้ าแบบไม

โครแซทเทลไลต์ ประกอบดว้ย เบสซํ้ าสั้นๆ ตั้งแต่ 1 

ถึง 6 เบส (หรืออาจถึง 10 เบส) ในจีโนมของส่ิงมีชีวิต

แต่ละชนิดมีจาํนวนชุดซํ้ าแตกต่างกันไป พบกระจาย

อยูท่ัว่ไปทั้งจีโนมและมีความหลากหลายสูงมาก ซ่ึงทาํ

ให้มีประโยชน์มากในการใช้เป็นเคร่ืองหมายระดับ

โมเลกุล (molecular marker) ในการศึกษาส่ิงมีชีวิตทั้ง

พืชและสัตวห์ลายกลุ่ม นอกจากน้ีการใชว้ิธีการ ISSR 

ยงัมีประโยชน์ในการศึกษาความสัมพนัธ์ของส่ิงมีชีวิต

ท่ีมีความใกลชิ้ดกนัในระดบัประชากร การตรวจหาอลั

ลีลท่ีจาํเพาะต่อส่ิงมีชีวิตชนิดใดๆ เป็นวิธีการท่ีทาํได้

ง่าย รวดเร็ว และตน้ทุนไม่สูงมาก (อรุณรัตน์, 2552) 

DNA barcode นักวิทยาศาสตร์ได้นําแนวคิดการทาํ

บาร์โคด้ในสินคา้ต่างๆมาประยกุตใ์ชใ้นการระบุชนิด

และจาํแนกส่ิงมีชีวติ เพ่ือลดความผิดพลาด และมีความ

รวดเร็ว ง่ายต่อการนาํมาใช ้นกัวิทยาศาสตร์จึงไดเ้ลือก

ลาํดับนิวคลีโอไทด์สั้ นๆ  ของดีเอ็นเอท่ีแสดงความ

แตกต่างระหว่างชนิดสูงแต่มีความต่างระหว่างชนิด

เดียวกนัตํ่ามาใชเ้ป็นเคร่ืองหมายดีเอ็นเอแบบบาร์โคด้

ใ น ก า ร จํ า แ น ก ส่ิ ง มี ชี วิ ต  ปั จ จุ บั น อ ง ค์ ก ร  The 

Consortium for the Barcode of Life (CBOL), 

Canadian Centre for DNA Barcoding, Global 

Biodiversity Information Facility (GBIF) กาํลงัจดัทาํ

มาตรฐาน และคู่มือในการทาํดีเอน็เอบาร์โคด้ รวบรวม

และจดัทาํฐานขอ้มูลกลาง ของดีเอน็เอบาร์โคด้ท่ีแสดง

ความสัมพนัธ์ของลาํดับดีเอ็นเอในบาร์โค้ดกับชนิด

ต่างๆ ของส่ิงมีชีวิต มาตรฐานท่ีจัดทาํข้ึนใชส่้วนของ

ยนี cytochrome C oxidase I (COI) ของไมโทคอนเดรีย

เ ป็น บา ร์โ ค้ดสําห รับ สัตว์แล ะค่ อนข้าง ปร ะสบ

ความสาํเร็จมาก (Hebert et al., 2003) สาํหรับกลุ่มพืช

นั้นอยูใ่นขั้นตอนของการทดลองหาบริเวณท่ีเหมาะสม

สําหรับการใช้เ ป็นดี เอ็นเอบาร์โค้ดในพลาสติด 
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 BMP9-3 

เน่ืองจากเช่ือถือวา่น่าจะมีอตัราการเกิดววิฒันาการเพียง

พอท่ีจะทาํใหเ้กิดความแตกต่างของลาํดบันิวคลีโอไทด์

ช่วยให้จาํแนกพืชคนละชนิดออกจากกนัได ้คือ matK, 

rpoB, rpoC1, rpoC2, accD, ndhA, ndhJ, ndhK, 

YCF5, YCF9 และ rbcL ในปี ค.ศ. 2007 Chase et al. 

ไดเ้สนอใหมี้การศึกษาเปรียบเทียบลาํดบันิวคลีโอไทด์

บางส่วนของยีนและบริเวณท่ีไม่ถอดรหัสของพืช 3 

บริเวณต่อพืช 1 ชนิด โดยเสนอทางเลือกเป็น 2 

แนวทาง คือ rpoC1, matK และ trnH-psbA spacer 

หรือ matK, rpoB และ rpoC1 ล่าสุด Hollingsworth et 

al. (2009) ไดเ้สนอบริเวณมาตรฐาน 2 บริเวณ คือ rbcL 

และ matK เป็น core barcode regions  

ผูว้จิยัมีความสนใจและมุ่งท่ีจะศึกษาการวเิคราะห์

ทางพนัธุกรรมของพืชสกุล  Allamanda  แต่ละชนิดท่ี

พบ สร้างเคร่ืองหมายดีเอน็เอแบบบาร์โคด้ของพืชสกุล  

Allamanda  เพ่ือใชใ้นการระบุชนิดคร้ังต่อไปไดอ้ย่าง

รวดเร็วและถูกตอ้ง 

วตัถุประสงค์การวจิยั 

เพ่ือวิเคราะห์พนัธุกรรมและสร้างเคร่ืองหมายดี

เอน็เอแบบบาร์โคด้ของพืชสกลุ Allamanda 

วธีิการวจิยั 

1. การเกบ็ตวัอย่างและการระบุชนิดพชื 

สาํรวจและเก็บตวัอยา่งพืชสกุล Allamanda ชนิด

ท่ีมีรายงานพบในประเทศไทย รวมทั้งชนิดท่ีนาํเขา้มา

จากต่างประเทศเท่าท่ีหาได้  ระบุชนิดด้วยลักษณะ

สัณฐานวิทยาโดยใชเ้อกสารอา้งอิงต่างๆ ไดแ้ก่  Flora 

of  China (Pingtao, 1995) และ  Flora of  Thailand 

(Middleton, 1999)  

2. การสกดัดเีอน็เอ 

สกดัดีเอ็นเอจากตวัอย่างพืช (Porebski  et al., 

1997) อุ่น extraction buffer ท่ีอุณหภูมิ 65°C ประมาณ 

3-5 นาที ตดัตวัอยา่งใบพืชสดขนาด 0.5 cm2 ลงใน

โกร่ง เติม extraction buffer ปริมาตร 600 µl แลว้บด

จนละเอียด จากนั้นยา้ยตวัอยา่งท่ีบดเรียบร้อยแลว้ลงใน

หลอดทดลองขนาด 1.5 ml เติม RNase A 5 µl (10 

mg/ml) ลงในหลอดตัวอย่าง จากนั้ นนําไปอุ่นท่ี

อุณหภูมิ 65°C เป็นเวลา 1 ชัว่โมง  และกลบัหลอดทุกๆ 

10 นาที นาํหลอดตวัอยา่งมาป่ันเหวี่ยง 6,000 rpm 5 

นาที จากนั้นดูดส่วนใสชั้นบนใส่ในหลอดใหม่ เติม 

chloroform: isoamyl alcohol (24:1) ปริมาตรเท่ากบั

ปริมาตรของสารตวัอยา่ง ผสมใหเ้ขา้กนั แลว้ป่ันเหวี่ยง 

6,000 rpm 5 นาที ดูดส่วนใสชั้นบนใส่หลอดใหม่ เติม 

isopropyl alcohol ท่ีแช่เยน็ไวท่ี้ -20°C ปริมาตร 1 เท่า 

ของปริมาตรสารตวัอยา่งท่ีได ้จากนั้นแช่เยน็ท่ีอุณหภูมิ 

-20°C  เป็นเวลา 1 ชัว่โมง นําหลอดตวัอย่างมาป่ัน

เหวี่ยง 6,000 rpm 10 นาที เท isopropyl alcohol ท้ิง 

จากนั้นเติม 70 % ethanol 500 µl นาํมาป่ันเหวีย่ง 6,000 

rpm 1 นาที เท ethanol ท้ิง เปิดฝาและตั้งท้ิงไวใ้ห ้

ethanol ระเหยใหห้มด เติม 10 mM Tris-HCl ท่ีอุ่นแลว้

ประมาณ 3-5 นาทีท่ีอุณหภูมิ 65°C ปริมาตร 50 -100 µl 

ข้ึนกบัตะกอนดีเอน็เอท่ีได ้แลว้นาํไปแช่เยน็ท่ีอุณหภูมิ    

4°C ขา้มคืน เพ่ือให้ตะกอนดีเอ็นเอละลายสมบูรณ์ 

ตรวจสอบคุณภาพและปริมาณดีเอ็นเอด้วย 0.8% 

agarose gel electrophoresis 

3.  การสร้างลายพมิพ์ดเีอน็เอด้วยวธีิ Inter-Simple 

Sequence Repeat (ISSR) 

เตรียมสารท่ีเป็นองค์ประกอบสําหรับการทํา 

PCR ดงัต่อไปน้ี  sterile H2O 4.3 µl, 2X GoTaq 

Master Mix (Promega) 5.0 µl, 50 µM primer 0.2 µl 

และ DNA (~20 ng/µl) 0.5 µl (ปริมาตรรวม 10 µl) 

จากนั้นผสมสาร 3 อยา่งแรก ตามจาํนวนตวัอยา่ง ท่ีจะ

ทาํลงในหลอดท่ีมีขนาดพอเหมาะ ผสมให้เขา้กนั โดย

การดีดหลอดทดลองและนําไปใส่เคร่ือง spindown 

จากนั้นแบ่งใส่หลอดทดลองขนาด 0.2 ml หลอดละ 

9.5 µl แลว้จึงเติมดีเอ็นเอ และนาํไปเขา้เคร่ือง PCR 

กาํหนดอุณหภูมิและเวลาดงัน้ี ขั้นแรก 1 รอบ อุณหภูมิ 

94°C 3 นาที ขั้นท่ี 2 35 รอบ 94°C 30 วินาที 50°C 45 

วนิาที 72°C 2 นาที ขั้นท่ี 3 จาํนวน 1 รอบ 72°C 7 นาที

จากนั้นนาํผลผลิต PCR ท่ีไดม้าตรวจผลลายพิมพดี์เอ็น

เอดว้ย 1.2% agarose gel electrophoresis และบนัทึกรูป

ถ่ายลายพิมพดี์เอน็เอเพ่ือวเิคราะห์ผลต่อไป 

 

546



 
 BMP9-4 

4.  การวเิคราะห์ลายพมิพ์ดเีอน็เอ 

วิเคราะห์ความสัมพนัธ์ทางพนัธุกรรมจากลาย

พิมพดี์เอ็นเอ ของพืชสกุล Allamanda ดว้ยโปรแกรม  

NTSYSpc 2.10 (Rohlf, 1998) 

5. การสร้างเคร่ืองหมายดีเอ็นเอแบบบาร์โค้ดบริเวณ 

matK, rbcL และ trnH-psbA spacer regions 

เตรียมสารท่ีเป็นองค์ประกอบสําหรับการทํา 

PCR ตามรายการดงัต่อไปน้ี sterile H2O 16.2 µl, 5X 

Flexi buffer 6.0 µl, 25 mM MgCl2 3.0 µl, 10 mM 

dNTP 1.8 µl, GoTaq Flexi (Promega) 0.3 µl, 50 µM 

primer F 0.6 µl, 50 µM primer R 0.6 µl และ DNA 

(~20 ng/µl) 1.5 µl (ปริมาตรรวม 30 µl) ผสมสาร 7 

อย่างแรกตามจาํนวนตวัอย่างท่ีจะทาํลงในหลอดท่ีมี

ขนาดพอเหมาะ ผสมให้เข้ากัน โดยการดีดหลอด

ทดลองและนาํไปใส่เคร่ือง spindown จากนั้นแบ่งใส่

หลอดทดลองขนาด 0.2  ml หลอดละ 28.5 µl แลว้จึง

เติมดีเอน็เอ และนาํไปเขา้เคร่ือง PCR กาํหนดอุณหภูมิ

และเวลาดงัน้ี  ขั้นแรก จาํนวน 1 รอบ อุณหภูมิ 94°C 3 

นาที  ขั้นท่ี 2 จาํนวน 35 รอบ  94°C 30 วินาที 50°C 52 

วินาที  72°C 2 นาที ขั้นท่ี 3 จาํนวน 1 รอบ 72°C 7 

นาที 

หลงัจากนั้นนาํผลผลิต PCR ท่ีไดม้าตรวจผลดว้ย 

1.2% agarose gel electrophoresis บนัทึกรูปถ่าย ส่งผล

ผ ลิ ต  PCR ท่ี เ ห ลื อ ไ ป ห า ลํา ดับ นิ ว ค ลี โ อ ไ ท ด์ ท่ี

ห้องปฏิบัติการภาควิชาชีวเคมี คณะแพทยศาสตร์

มหาวทิยาลยัขอนแก่น  

6.  การวเิคราะห์ลาํดบันิวคลโีอไทด์ 

เป รียบเ ทียบลําดับนิวคลีโอไทด์  ( sequence 

alignment) ของแต่ละตวัอย่างศึกษา เพ่ือวิเคราะห์หา

ความแตกต่างทางพนัธุกรรม ดว้ยโปรแกรม MEGA 

5.05 (Tamura et al., 2011) จากนั้นนาํลาํดบันิวคลีโอ

ไทด์เคร่ืองหมายดีเอ็นเอบาร์โค้ดไปรายงานไวใ้น

ฐานขอ้มูล GenBank แลว้จะไดรั้บ GenBank accession 

number เป็นหมายเลขจาํเพาะของลาํดบันิวคลีโอไทด์

ของพืชแต่ละชนิด ซ่ึงนกัวจิยัจากทัว่โลกสามารถเขา้ถึง

และนําหมายเลขรวมทั้ งลาํดับนิวคลีโอไทด์น้ีไปใช้

ประโยชน์ในการศึกษาและอา้งอิงต่อไป  

ผลการวจิยั 

1.  พชืสกลุ Allamanda ทีพ่บในประเทศไทย 

จ า ก ก า ร สํ า ร ว จ แ ล ะ เ ก็ บ ตัว อ ย่ า ง พื ช ส กุ ล 

Allamanda พร้อมทั้งระบุชนิดดว้ยลกัษณะทางสัณฐาน

วทิยา ไดต้วัอยา่งทั้งหมด 7 ตวัอยา่ง ระบุชนิดไดเ้ป็น 5 

ชนิด ไดแ้ก่ ชนิดท่ีมีรายงานพบในประเทศไทย 3 ชนิด 

คือ  A. cathartica   A. schottii และ A. violacea  และ

ชนิดท่ีนาํเขา้มาจากต่างประเทศ ไดแ้ก่ A. blanchetii 

และ A. neriifolia (ภาพท่ี 1) 

2.  ลายพมิพ์ดเีอ็นเอและความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม

ของพชืสกลุ  Allamanda 

สร้างลายพิมพ์ดีเอ็นเอ ISSR  ดว้ยไพรเมอร์

ทั้งหมด 31 แบบ  ไดล้ายพิมพดี์เอ็นเอท่ีเกิดแถบดีเอ็น

เอชดัเจนจากไพรเมอร์ 16 แบบ ดงัแสดงตวัอย่างใน

ภาพท่ี 2-3 นบัจาํนวนแถบดีเอน็เอไดท้ั้งหมด 505 แถบ 

นาํขอ้มูลแถบดีเอ็นเอท่ีได้ไปวิเคราะห์ความสัมพนัธ์

ทางพันธุกรรมระหว่างชนิดท่ีศึกษาได้ผลเดนโดร          

แกรม ดังภาพท่ี 4 พบว่าในชนิดเดียวกันมีค่าความ

เหมือนทางพนัธุกรรมอยูท่ี่ 0.92-0.93 ต่างชนิดกนัมีค่า

ความเหมือนทางพนัธุกรรมอยู่ท่ี 0.50-0.76 (ดงัแสดง

ในตารางท่ี 1) 
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ภ า พ ที่  1  ลัก ษ ณ ะ สัณฐ าน วิ ท ย า ข อ ง  Allamanda 

cathartica (a)/  A. violacea (b)/ A. 

blanchetii (c) / A. neriifolia (d) และ A. 

schottii (e) 

 

 
        ภาพที ่ 2 ลายพิมพดี์เอน็เอจากไพรเมอร์ (GT)6CC 

 

 
         ภาพที ่3 ลายพิมพดี์เอน็เอจากไพรเมอร์ (ACTG)4 
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ภาพที ่ 4  เดนโดรแกรมแสดงความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมของพืชสกลุ Allamanda จากการวเิคราะห์ขอ้มูลลายพิมพ ์

                    ดีเอน็เอ ISSR จากไพรเมอร์ 16 แบบ ดว้ยโปรแกรม  NTSYSpc  2.10   

 

ตารางที ่1  ค่าความเหมือนทางพนัธุกรรมของพืชสกลุ Allamanda จากการวเิคราะห์ขอ้มูลลายพิมพดี์เอน็เอ ISSR จาก 

                 ไพรเมอร์ 16 แบบ ดว้ยโปรแกรม  NTSYSpc  2.10 
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Allmanda  cathartica (1) 1.00        

A. cathartica (2) 0.93 1.00       

A. violacea (1) 0.69 0.72 1.00      

A. violacea (2) 0.66 0.69 0.92 1.00     

A. blanchetii  0.67 0.65 0.74 0.76 1.00    

A. neriifoliaa  0.65 0.63 0.59 0.62 0.67 1.00   

A. schottii  0.52 0.50 0.53 0.56 0.60 0.59 1.00  

Plumeria  alba 0.36 0.32 0.32 0.37 0.46 0.44 0.55 1.00 
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3.  เคร่ืองหมายดีเอ็นเอแบบบาร์โค้ดของพืชสกุล  

Allamanda 

แถบดีเอ็นเอของบริเวณ rbcL, matK และ trnH-

psbA spacer ดงัแสดงในภาพท่ี 5 และเม่ือนาํดีเอ็นเอท่ี

ได้ไปวิเคราะห์หาลําดับดับนิวคลีโอไทด์เพ่ือสร้าง

เค ร่ื อง หมายดี เอ็น เอ แบ บบา ร์โ ค้ด ของ พืชสกุล  

Allamanda ไดผ้ลการศึกษาดงัต่อไปน้ี 

ลาํดับนิวคลีโอไทด์บริเวณ matK ให้ค่าความ

แตกต่างทางพนัธุกรรมระหว่างชนิดเป็น 0.000-0.227 

เก็บไว้ในฐานข้อมูล GenBank ภายใต้ accession 

numbers KC110849-53  

ลําดับนิวคลีโอไทด์บริเวณ rbcLให้ค่าความ

แตกต่างทางพนัธุกรรมระหวา่งชนิดเป็น  0.000-0.041 

เก็บไว้ในฐานข้อมูล GenBank ภายใต้ accession 

numbers JX683834-38  

ลาํดบันิวคลีโอไทดบ์ริเวณ trnH-psbA spacer ให้

ค่าความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างชนิดเป็น 

0.005-0.501 เก็บไวใ้นฐานขอ้มูล GenBank ภายใต ้

accession numbers JX244894-98 

 

 
ภาพที ่5 เคร่ืองหมายแบบบาร์โคด้จากบริเวณ matK    

         (a), rbcL (b) และ trnH-psbA spacer (c) 

 

 

 

 
ภาพที ่6  เดนโดรแกรมของพืชสกลุ Allamanda สร้างดว้ยโปรแกรม MEGA5.05 จากขอ้มูลค่าความแตกต่างทาง 

               พนัธุกรรม ของบริเวณ matK  
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ภาพที ่7  เดนโดรแกรมของพืชสกลุ Allamanda สร้างดว้ยโปรแกรม MEGA5.05 จากขอ้มูลค่าความแตกต่างทาง 

               พนัธุกรรมของบริเวณ rbcL  

 
ภาพที ่8  เดนโดรแกรมของพืชสกลุ Allamanda สร้างดว้ยโปรแกรม MEGA5.05 จากขอ้มูลค่าความแตกต่างทาง 

               พนัธุกรรมของบริเวณ trnH-psbA spacer 

 

ตารางที ่2  ค่าความแตกต่างทางพนัธุกรรมของพืชสกลุ Allamanda วเิคราะห์จากความผนัแปรของลาํดบันิวคลีโอไทด ์

                  บริเวณ matK gene 
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KC110849 Allamanda cathartica 

(Thailand) 

0.000         

KC110850 A. violacea (Thailand) 0.045 0.000        

KC110851 A. blanchetii (Thailand) 0.091 0.045 0.000       

KC110852 A. neriifolia (Thailand) 0.227 0.182 0.227 0.000      

KC110853 A. schottii (Thailand) 0.136 0.091 0.136 0.227 0.000     

JN228935  A. cathartica (India) 0.045 0.000 0.045 0.182 0.091 0.000    

JN228933  A. cathartica (India ) 0.045 0.000 0.045 0.182 0.091 0.000 0.000   

DQ660495 A. schottii  (Switzerland) 0.045 0.000 0.045 0.182 0.091 0.000 0.000 0.000  

Z70190      A. cathartica (France) 0.045 0.000 0.045 0.182 0.091 0.000 0.000 0.000 0.000 
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ตารางที ่3  ค่าความแตกต่างทางพนัธุกรรมของพืชสกลุ Allamanda วเิคราะห์จากความผนัแปรของลาํดบันิวคลีโอไทด ์ 

                  บริเวณ rbcL gene 
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JX683834  Allamanda cathartica (Thailand) 0.000        

JX683835  A. violacea (Thailand) 0.015 0.000       

JX683836  A. blanchetii (Thailand) 0.033 0.037 0.000      

JX683837  A. neriifolia (Thailand) 0.022 0.022 0.033 0.000     

JX683838  A. schottii (Thailand) 0.000 0.015 0.033 0.022 0.000    

EU916734 A. cathartica (China) 0.007 0.022 0.041 0.030 0.007 0.000   

DQ660626 A. schottii (Switzerland) 0.000 0.015 0.033 0.022 0.000 0.007 0.000  

X91759       A. cathartica (Sweden) 0.000 0.015 0.033 0.022 0.000 0.007 0.000 0.000 

 

ตารางที ่4  ตารางแสดงค่าความแตกต่างทางพนัธุกรรมของพืชสกลุ Allamanda จากบริเวณ trnH- psbA spacer  
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JX244894 Allamanda cathartica (Thailand) 0.000      

JX244895 A. violacea (Thailand) 0.013 0.000     

JX244896 A. blanchetii (Thailand) 0.013 0.005 0.000    

JX244897 A. neriifolia (Thailand) 0.016 0.013 0.013 0.000   

JX244898 A. schottii (Thailand) 0.026 0.023 0.023 0.021 0.000  

JN245987 A. cathartica (India) 0.501 0.501 0.499 0.499 0.499 0.000 

 

อภิปรายและสรุปผลการวจิยั  

สํารวจและเ ก็บตัวอย่างพืชสกุล Allamanda 

พร้อมทั้งระบุชนิดดว้ยลกัษณะทางสัณฐานวิทยาได ้5 

ชนิด สร้างลายพิมพ์ดีเอ็นเอด้วยวิธี ISSR พบว่าค่า

ความเหมือนทางพนัธุกรรมภายในชนิดเดียวกนัและ

ต่างชนิดในสกุลเดียวกันอยู่ในระดับใกล้เคียงกับท่ี 

Weier et al. (1982) เสนอไว ้คือ 0.85 และ 0.60 

ตามลาํดบั แสดงว่าเคร่ืองหมาย ISSR น้ีสามารถใช้

ระบุชนิดของบานบุรีได ้ซ่ึงสอดคลอ้งกบังานวิจยัของ 

Benharrat et al. (2002) ท่ีระบุชนิดของพืชสกุล 

Orobanche วงศ์ Orobanchaceae ได้ด้วย  ISSR  

งานวิจยัของ Chaveerach et al. (2008) ไดร้ะบุชนิด

และตั้งช่ือพืชชนิดใหม่ 2 ชนิด ในสกุล Curcuma ดว้ย

ขอ้มูลสนบัสนุนจาก ISSR นอกจากน้ี  Chaveerach et 

al. (2011) ยงัไดใ้ชว้ิธีการน้ีช่วยในการระบุพืชสกุล 

Nymphaea ไดอ้ยา่งมีประสิทธิภาพ  

เม่ือพิจารณาลาํดบันิวคลีโอไทด ์จากทั้ง 3 บริเวณ 

ท่ีศึกษา พบวา่ ไม่ตรงตามคาํนิยามของดีเอน็เอบาร์โคด้ 

คือ ดีเอ็นเอท่ีแสดงความแตกต่างระหว่างชนิดสูงแต่มี

ความต่างภายในชนิดเดียวกันตํ่า (อรุณรัตน์, 2552) 
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เพราะบริเวณ matK  และ rbcL ไม่มีความแตกต่างของ

ลําดับนิวคลีโอไทด์ระหว่างพืชบางชนิด (ค่าความ

แตกต่างทางพนัธุกรรม เป็น 0.000) เช่น บริเวณ  matK 

ใน A. cathartica (India), A. cathartica (France) และ 

A. schottii (Switzerland) และบริเวณ  rbcL ใน A. 

schottii (Thailand), A. schottii (Switzerland) และ A. 

cathartica (Sweden) ส่วนบริเวณ trnH-psbA spacer 

นั้นให้ค่าความแตกต่างทางพนัธุกรรมระหวา่งชนิดอยู่

ในช่วง 0.005-0.501 ในขณะท่ีภายในชนิดเดียวคือ A. 

cathartica จากประเทศไทย และ อินเดีย มีค่าความ

แตกต่างทางพนัธุกรรมสูงถึง 0.501 ดงันั้นจึงสรุปไดว้า่

ทั้ง 3 บริเวณน้ี ไม่มีประสิทธิภาพในการระบุชนิดของ

พืชสกุล Allamanda ถึงแมว้า่จะใชไ้ดผ้ลดีในพืชกลุ่ม

อ่ืนๆ (เช่น Kress et al., 2005, Newmaster et al., 2008, 
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