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บทคัดยอ 
การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของมันสําปะหลัง (Manihot esculenta Crantz) จํานวน 

19 พันธุปลูก โดยใชเทคนิค high annealing temperature-random amplified polymorphic DNA (HAT-
RAPD) ประกอบดวยพันธุปลูกท่ีไดจากแหลงเช้ือพันธุกรรมของศูนยวิจัยพืชไรระยอง 16 พันธุปลูก และพันธุปลูก
ซ่ึงเปนท่ีนิยมของเกษตรกร 3 พันธุปลูกจากจังหวัดนครราชสีมา ในการใชไพรเมอรแบบสุมท้ังหมด 28 ไพรเมอร 
พบวา 21 ไพรเมอรใหแถบดีเอ็นเอท่ีมีความแตกตาง เมื่อวิเคราะหความตางทางพันธุกรรมของพันธุปลูกแตละคู
โดยใช Nei’s genetic distance พบวามีความแตกตางต้ังแต 3 ถึง 82% นอกจากน้ีเดนโดรแกรมแสดง
ความสัมพันธทางพันธุกรรมของมันสําปะหลังท่ีศึกษาดวย unweighted pair group  method with arithmetic 
mean (UPGMA) จากแถบดีเอ็นเอท่ีมีความแตกตางจํานวน 61 แถบ สามารถจัดกลุมท้ัง 19 พันธุปลูก เปน      
5 กลุม โดยแบงเปนตัวอยางของพันธุขมจํานวน 4 กลุม และพันธุหวานจํานวน 1 กลุม ภายในกลุมของพันธุขมพบ 
3 พันธุปลูกเศรษฐกิจท่ีนิยมโดยเกษตรกร ไดแก พันธุเกล็ดมังกร (มีความสัมพันธใกลชิดกับพันธุระยอง 72) พันธุ
ไจแอนท (จัดอยูในกลุมเดียวกันกับพันธุหวยบง 60 และพันธุหวยบง 80) และพันธุนาคขาว (จัดอยูในกลุม
เดียวกันกับพันธุระยอง 3 และพันธุระยอง 5)  
 
คําสําคัญ:  มันสําปะหลัง แหลงเช้ือพันธุกรรมมันสําปะหลัง เทคนิค HAT-RAPD วิธี UPGMA 

 
__________________________________________ 
1ภาควิชาชีววิทยา คณะวิทยาศาสตร มหาวิทยาลัยศรีนครินทรวิโรฒ 
2ภาควิชาจุลชีววิทยา คณะวิทยาศาสตร มหาวิทยาลัยศรีนครินทรวโิรฒ 
*ผูนิพนธประสานงาน, e-mail: achariya@g.swu.ac.th 



60                                     SWU Sci. J. Vol. 35 No. 1 (2019) 
 

HAT-RAPD Fingerprinting Analysis of Thai Cassava 
Germplasm and Economic Cultivars of Farmers’ 

Preferences 
 

Achariya Rangsiruji1*, Onanong Pringsulaka2 and Sutheewan Binchai1 

___________________ 
 

Received: 10 August 2018 
Revised: 20 November 2018 

Accepted: 27 November 2018 
 

ABSTRACT 
Sixteen cultivars of cassava (Manihot esculenta Crantz) were obtained from the 

germplasm collection in Rayong Field Crops Research Center, and three other economic cultivars of 
farmers’ preferences from a well-established cassava plantation in Nakhon Ratchasima. Genetic 
diversity of these nineteen cultivars was assessed by high annealing temperature-random amplified 
polymorphic DNA (HAT-RAPD) technique. Out of 28 random primers used, 21 generated 
polymorphic bands. Pairwise distances between taxa calculated using Nei’s genetic distance varied 
from 3 to 82%. An unweighted pair group method with arithmetic mean (UPGMA) dendrogram 
constructed based on 61 RAPD characters classified all 19 cultivars into five clusters, four of which 
containing bitter-type accessions and one accommodating sweet-type accessions. The bitter-type 
clusters possessed three cultivars of farmers’ preferences, including Gled Mangorn (closely related to 
Rayong 72), Giant (placed with Huay Bong 60 and Huay Bong 80), and Nak Khao (placed with 
Rayong 3 and Rayong 5).   
   
Keywords:  Manihot esculenta Crantz, cassava germplasm, HAT-RAPD technique, UPGMA method 
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บทนํา 
พืชในสกุล Manihot (วงศ Euphorbiaceae) มีท้ังหมด 98 ชนิด โดยมันสําปะหลัง (Manihot 

esculenta Crantz) เปนเพียงชนิดเดียวท่ีพบการเพาะปลูกเพ่ืออุตสาหกรรม และเปนพืชเศรษฐกิจท่ีใชเปน แหลง
ของคารโบไฮเดรตท่ีสําคัญ โดยเฉพาะในทวีปแอฟริกา ลาตินอเมริกา และเอเชียบางประเทศ เชน อินโดนีเซีย และ
อินเดีย ซ่ึงปลูกมันสําปะหลังเพ่ือการบริโภคโดยตรง [1] มันสําปะหลังเปนพืชอาหารท่ีสําคัญจัดอยูในอันดับท่ี 6 
รองมาจากออย ขาวโพด ขาว ขาวสาลี และมันฝรั่ง [2]  

จากรายงานขององคการอาหารและเกษตรแหงสหประชาชาติ (FAO) พ.ศ. 2559 ท่ัวโลกผลิตมัน
สําปะหลังได 281.89 ลานตัน และประเทศไทยผลิตไดมากท่ีสุดเปนอันดับสองรองจากประเทศไนจีเรีย [3] โดยใน
ป พ.ศ. 2560 ประเทศไทยมีเน้ือท่ีเพาะปลูกมันสําปะหลัง 8.92 ลานไร และไดผลผลิตถึง 30.5 ลานตัน [4] และ
นับเปนประเทศท่ีมีการสงออกผลิตภัณฑมันสําปะหลังในรูปของมันเสนและมันอัดเม็ดเปนอันดับหน่ึงไปยัง
ประชาคมยุโรป (มากกวา 60%) สวนท่ีเหลือสงออกในรูปแปงมันสําปะหลังไปยังประเทศญี่ปุน สหรัฐอเมริกา 
ไตหวัน จีน และเกาหลีใต รวมมูลคาของการสงออกท้ังหมดมากกวา 80,000 ลานบาทตอป [5] นอกจากน้ีมัน
สําปะหลังยังใชสําหรับผลิตเอทานอลเพ่ือเปนแหลงพลังงานทดแทนอีกดวย [6]  

แหลงเช้ือพันธุกรรม (germplasm bank) ของมันสําปะหลังแหงแรกจัดต้ังท่ี Centro Internacional 
de Agricultura Tropical (CIAT) ในประเทศโคลัมเบีย ซ่ึงปจจุบันไดรวบรวมพันธุมันสําปะหลังไวถึง 6,643 
ตัวอยาง [7] นอกจากน้ียังมีท่ี International Institute for Tropical Agriculture (IITA) ในประเทศไนจีเรียอีก 
2,580 ตัวอยาง [8] สําหรับประเทศไทยไดรวบรวมเช้ือพันธุมันสําปะหลังจาก CIAT จํานวน 649 ตัวอยาง และ
จากแหลงอ่ืนๆ ตลอดจนพันธุลูกผสมท่ีเกิดในไทยอีกท้ังหมด 218 ตัวอยาง รวมเปน 867 ตัวอยาง จัดต้ังเปน
แหลงเช้ือพันธุกรรมมันสําปะหลังท่ีศูนยวิจัยพืชไรระยอง เพ่ืออนุรักษเช้ือพันธุและใชเปนแหลงพอแมพันธุใหกับนัก
ปรับปรุงพันธุไดใชประโยชนในความหลากหลายของพันธุกรรมเพ่ือพัฒนามันสําปะหลังพันธุใหมๆ ท่ีสอดคลองกับ
ความตองการในภาคเกษตรกรรมและอุตสาหกรรม [9] 

การปลูกมันสําปะหลังนิยมปลูกแบบไมอาศัยเพศโดยใชทอนพันธุ ในสมัยกอนเกษตรกรปลูก เฉพาะ
พันธุด้ังเดิมท่ีมีผูนําเขามาในประเทศไทย ตอมากรมวิชาการเกษตรไดคัดเลือกพันธุจากแหลงปลูกอ่ืนๆ และพบวา
พันธุท่ีปลูกในจังหวัดระยองใหผลผลิตดีท่ีสุด จึงต้ังช่ือวาพันธุระยอง 1 [10] ในปจจุบันกรมวิชาการเกษตร 
มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร และมหาวิทยาลัยมหิดล ไดปรับปรุงพันธุมันสําปะหลังและมีการรับรองพันธุแลว      
18 พันธุปลูก [11] โดยสวนใหญเปนพันธุขมซ่ึงใหปริมาณแปงสูงกวาพันธุหวาน จึงนิยมใชในอุตสาหกรรมการแปร
รูปตางๆ นอกจากน้ียังมีพันธุปลูกอ่ืนๆ ซ่ึงเปนท่ีนิยมของเกษตรกร แตไมไดมีการรับรองพันธุ ดังน้ันจึงควรมี
การศึกษาและรวบรวมขอมูลทางพันธุกรรมของพันธุปลูกเหลาน้ี 

ปจจุบันน้ีไดมีการพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุล (molecular marker) ซ่ึงอาศัยเทคนิค polymerase 
chain reaction (PCR) เชน amplified fragment length polymorphism (AFLP), microsatellite marker 
(หรือ simple sequence repeat, SSR) และ inter-simple sequence repeat (ISSR) เพ่ือใชในการศึกษาลาย
พิมพดีเอ็นเอ (DNA fingerprint) ของพืช (อางจาก [12]) สําหรับการศึกษาความหลากหลาย ทางพันธุกรรมของ
มันสําปะหลังในตางประเทศมีการใชเทคนิค AFLP ในการศึกษาความสัมพันธระหวางมันสําปะหลังท่ีปลูกเพ่ือ
การคากับชนิดอ่ืนๆ ในสกุลเดียวกัน [13] และการระบุพันธุของมันสําปะหลัง [14] นอกจากน้ียังมีการใช 
microsatellite marker ในการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของมันสําปะหลังจากแหลงตางๆ [15-16] 
รวมท้ังการตรวจสอบความซํ้าซอนของตัวอยางมันสําปะหลังในแหลงเช้ือพันธุกรรมดวย [17] และยังมีการนํา
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เทคนิค ISSR มาใชในการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของมันสําปะหลัง [18] และศึกษาความแปรผัน
ทางพันธุกรรมของมันสําปะหลังจากการเพาะเลี้ยงเน้ือเยื่ออีกดวย [19]  

นอกจากน้ียังมีการใชเทคนิค random amplified polymorphic DNA (RAPD) ในการวิเคราะหลาย
พิมพดีเอ็นเอโดยไมจําเปนตองทราบขอมูลเกี่ยวกับลําดับนิวคลีโอไทดของดีเอ็นเอเปาหมาย เน่ืองจากไพรเมอรท่ีใช
เปนแบบสุม (arbitrary primer) มีความยาวประมาณ 10 นิวคลีโอไทด สามารถเพ่ิมโอกาสในการเกิด PCR 
product ขนาดตางๆ จึงสามารถใชแยกความแตกตางทางพันธุกรรมของสิ่งมีชีวิตไดโดยพบการศึกษาความ
หลากหลายทางพันธุกรรมของมันสําปะหลังจากแหลงตาง ๆ ท้ังในพ้ืนท่ีเพาะปลูกและในแหลงเช้ือพันธุกรรม [20-
21] และเพ่ือเปนการเพ่ิมประสิทธิภาพของเทคนิค RAPD จึงมีการเพ่ิมอุณหภูมิเพ่ือใหไพรเมอรสามารถเขาจับกับ
ดีเอ็นเอเปาหมายไดอยางจําเพาะมากยิ่งขึ้น เทคนิคดังกลาวน้ีเรียกวา high annealing temperature-RAPD 
(HAT-RAPD) ซ่ึงมีตัวอยางการใชเพ่ือศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมในพืชท่ีมีความสําคัญทางเศรษฐกิจ
ของไทยหลายชนิด ไดแก ลิ้นจ่ี ลําไย กวาวเครือ กลวย และมะเด่ือฝรั่ง [22-24] 

ในประเทศไทยมีการศึกษาลายพิมพดีเอ็นเอของมันสําปะหลังบางพันธุปลูกโดยเทคนิค ISSR [25] 
SSR [26] และ RAPD [27] แตท้ังหมดน้ันยังไมครอบคลุมมันสําปะหลังท้ัง 18 พันธุท่ีไดรับการรับรองจากกรม
วิชาการเกษตร และพันธุปลูกอ่ืน ๆ ซ่ึงเปนท่ีนิยมของเกษตรกร ดังน้ันการวิจัยน้ีจึงมีวัตถุประสงคเพ่ือวิเคราะหและ
เปรียบเทียบลายพิมพดีเอ็นเอของมันสําปะหลังไทยโดยใชเทคนิค HAT-RAPD เพ่ือใหไดขอมูลอางอิงในระดับ
โมเลกุลท่ีมีความสมบูรณยิ่งขึ้นสําหรับใชในการจัดกลุมและจําแนกพันธุมันสําปะหลังและเปนฐานขอมูลพันธุกรรม
สําหรับงานวิจัยดานการปรับปรุงพันธุมันสําปะหลังตอไป 
 
วิธีการทดลอง  
1. การเก็บตัวอยางใบมันสําปะหลัง  

เก็บรวบรวมตัวอยางใบมันสําปะหลังท่ีไดรับการรับรองพันธุ และพันธุปลูกพ้ืนเมือง จํานวน 16 พันธุ
ปลูก จากศูนยวิจัยพืชไรระยอง และตัวอยางใบของพันธุปลูกเศรษฐกิจท่ีนิยมโดยเกษตรกร จํานวน 3 พันธุปลูก 
จากไรมันสําปะหลังในจังหวัดนครราชสีมา ดังรายละเอียดแสดงในตารางท่ี 1    
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



วารสารวิทยาศาสตร มศว ปที ่35 ฉบับที ่1 มิถุนายน (2562)                                                       63 
 

ตารางท่ี 1 ตัวอยางใบมันสําปะหลังท่ีใชในการศึกษาจํานวน 19 พันธุปลูก ประกอบดวยพันธุปลูกท่ีไดรับการ
รับรองพันธุ พันธุปลูกพ้ืนเมือง และพันธุปลูกเศรษฐกิจท่ีนิยมโดยเกษตรกร  

 

พันธุปลูกท่ีไดรับการรับรองพันธุ  

1.   พันธุระยอง 1 9.   พันธุระยอง 72 
2.   พันธุระยอง 2 10.  พันธุระยอง 90 
3.   พันธุระยอง 3 11.  พันธุระยอง 86-13 
4.   พันธุระยอง 5 12.  พันธุหวยบง 60 
5.   พันธุระยอง 7 13.  พันธุหวยบง 80 
6.   พันธุระยอง 9 14.  พันธุเกษตรศาสตร 50 
7.   พันธุระยอง 11 15.  พันธุพิรุณ 1 
8.   พันธุระยอง 60  

พันธุปลูกพื้นเมือง พันธุปลูกเศรษฐกิจท่ีนิยมโดยเกษตรกร 

16.  พันธุหานาที 17.  พันธุนาคขาว 
 18.  พันธุไจแอนท 
 19.  พันธุเกล็ดมังกร 

 
2. การสกัดดีเอ็นเอ 

ทําความสะอาดใบของมันสําปะหลังท้ัง 19 พันธุปลูก พันธุปลูกละ 5 ใบท่ีไดมาจากตางตนกันดวย
สารละลาย 1% sodium hypochlorite ตัดแตละใบเปนช้ินเล็กขนาดประมาณ 1  1 cm2 จํานวน 5 ช้ิน สกัด   
จีโนมิกดีเอ็นเอ (genomic DNA) จากตัวอยางใบท้ังหมด 95 ตัวอยาง ดวยวิธี CTAB ซ่ึงประยุกตจาก Doyle 
และ Doyle [28] โดยรายละเอียดของแตละขั้นตอนพบในงานวิจัยกอนหนาน้ี [29] 

จากตัวอยางดีเอ็นเอท่ีไดท้ังหมด 95 ตัวอยาง ตรวจวัดความเขมขน (DNA concentration) และความ
บริสุทธ์ิ (DNA purity) ของแตละตัวอยางดวยเครื่องสเปคโตรโฟโตมิเตอร (UV-1700 PharmaSpec, 
Shimadzu) และเจือจางใหไดความเขมขนของดีเอ็นเอต้ังตนในแตละตัวอยางเทากัน คือ 100 ng/µL จากน้ันจึงนํา
ดีเอ็นเอจาก 5 ตัวอยางของแตละพันธุมารวมกันเปน 1 ตัวอยาง ดังน้ันจึงมีจํานวนตัวอยางดีเอ็นเอท่ีใชศึกษา
ท้ังหมด 19 ตัวอยาง  
 
3. การเพิ่มขยายปริมาณดีเอ็นเอดวยเทคนิค HAT-RAPD 

เพ่ิมขยายปริมาณดีเอ็นเอจาก genomic DNA ของตัวอยางมันสําปะหลังท้ังหมด 19 ตัวอยางดวย
เทคนิค HAT-RAPD โดยใชไพรเมอรแบบสุมจํานวน 28 สาย (จาก NAPS Unit, University of British 
Columbia Biotechnology Laboratory) เตรียม  PCR reaction ท่ีมีปริมาตรรวม 15 µL ซ่ึงมีสวนประกอบ
ตางๆ ท่ีมีความเขมขนสุดทายดังน้ี: 6.7 ng/µL DNA template, 150 µM dNTP แตละชนิด, 2 mM MgCl2, 
0.6 µM primer และ 0.03 U/µL TopTaq DNA Polymerase (QIAGEN) นําสวนผสมท้ังหมดของ PCR 
reaction เขาเครื่อง thermal cycler (Eppendorf Mastercycler Gradient 5331) โดยกําหนดอุณหภูมิและเวลา
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ดังตอไปน้ี ขั้นแรก initial heating ท่ี 94 °C 2 นาที ตามดวยขั้น denaturation ท่ี 94 °C 1 นาที ขั้น annealing 
ท่ี 48 °C for 1 นาที และขั้น extension ท่ี 72 °C 2 นาที จํานวนท้ังหมด 35 รอบ ตามดวยขั้น final extension 
ท่ี 72 °C 2 นาที และเพ่ือใหเกิดความเช่ือมั่นในรูปแบบของลายพิมพดีเอ็นเอมากขึ้น จึงมีการเพ่ิมขยายปริมาณดี
เอ็นเอจาก genomic DNA ของตัวอยางมันสําปะหลังท้ังหมด 19 ตัวอยาง ดวยไพรเมอรจํานวน 28 สาย ซํ้าสอง
ครั้ง 
 
4. การวิเคราะหรูปแบบของแถบดีเอ็นเอ และการสรางเดนโดรแกรม 

สําหรับแตละไพรเมอรท่ีใช ตรวจสอบรูปแบบของแถบดีเอ็นเอท่ีไดโดยใช 1.5% (w/v) agarose gel 
electrophoresis ซ่ึงยอมสีดวย SYBR safe DNA gel stain (Invitrogen) บันทึกผลของแถบดีเอ็นเอแตละ
ขนาดเปน binary coded character (0, 1) โดยกําหนดให “0” หมายถึง การไมปรากฏของแถบดีเอ็นเอ และ 
“1” หมายถึง การปรากฏของแถบดีเอ็นเอ สรางตาราง binary data matrix ท่ีประกอบดวยขอมูลจากแถบดีเอ็นเอ
ท่ีมีความแตกตาง (informative character) เพ่ือใชในการวิเคราะห Nei’s genetic distance (1972) และสราง
เดนโดรแกรม (dendrogram) โดยใช unweighted pair group method with arithmetic mean (UPGMA) 
ดวยโปรแกรม POPGENE version 1.31 [30] 
 
ผลการทดลอง 

ในการเพ่ิมขยายปริมาณดีเอ็นเอจากตัวอยางมันสําปะหลังท้ังหมด 19 ตัวอยาง ดวยเทคนิค HAT-
RAPD (รูปท่ี 1) โดยใชไพรเมอรแบบสุมจํานวน 28 สาย พบวาไดแถบดีเอ็นเอท้ังหมด 113 แถบซ่ึงมีขนาดต้ังแต 
240 ถึง 2,000 คูเบส และพบวามีไพรเมอร 21 สายท่ีใหแถบดีเอ็นเอซ่ึงมีความแตกตาง 61 แถบ (53.98% 
polymorphism) รายละเอียดของไพรเมอร จํานวนแถบดีเอ็นเอ และขนาดของช้ินดีเอ็นเอท่ีเพ่ิมขยายได แสดงใน
ตารางท่ี 2  

การวิเคราะห Nei’s genetic distance ของมันสําปะหลังท้ัง 19 พันธุปลูก พบวามันสําปะหลังคูท่ีมี
ความแตกตางทางพันธุกรรมนอยท่ีสุด คือ พันธุระยอง 72 และพันธุเกล็ดมังกร (0.03) ในขณะท่ีพันธุไจแอนท 
และพันธุหานาที มีความแตกตางทางพันธุกรรมมากท่ีสุด (0.82) (ตารางท่ี 3) 

เมื่อสรางเดนโดรแกรมโดยใช UPGMA จากการวิเคราะห Nei’s genetic distance (%) ดวย
โปรแกรม POPGENE version 1.31 พบวาสามารถจัดกลุมมันสําปะหลังท้ัง 19 พันธุปลูก เปน 5 กลุม (cluster 
A - cluster E, รูปท่ี 2) โดยแบงเปนตัวอยางของพันธุขมและพันธุหวาน ดังน้ี ภายในกลุมของพันธุ ขม จํานวน   
4 กลุม จําแนกเปน (1) cluster A ประกอบดวย 4 พันธุปลูก ไดแก พันธุระยอง 1 พันธุระยอง 60 พันธุระยอง 
72 และพันธุเกล็ดมังกร ซ่ึงมีระยะหางทางพันธุกรรมอยูในชวง 3-37% (2) cluster B ประกอบดวย 3 พันธุปลูก 
ไดแก พันธุระยอง 3 พันธุระยอง 5 และพันธุนาคขาว ซ่ึงมีระยะหางทางพันธุกรรมอยูในชวง 24-40% (3) cluster 
C ประกอบดวย 3 พันธุปลูก ไดแก พันธุหวยบง 60 พันธุหวยบง 80 และพันธุไจแอนท ซ่ึงมีระยะหางทาง
พันธุกรรมอยูในชวง 16-35% และ (4) cluster D ประกอบดวย 6 พันธุปลูก ไดแก พันธุระยอง 7 พันธุระยอง  
9 พันธุระยอง 11 พันธุระยอง 86-13 พันธุเกษตรศาสตร 50 และพันธุระยอง 90 ซ่ึงมีระยะหางทางพันธุกรรมอยู
ในชวง 18-37% และภายในกลุมของพันธุหวาน จํานวน 1 กลุม คือ cluster E ประกอบดวย 3 พันธุปลูก ไดแก 
พันธุระยอง 2 พันธุหานาที และพันธุพิรุณ 1 ซ่ึงมีระยะหาง ทางพันธุกรรมอยูในชวง 35-47%  
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รูปท่ี 1 ตัวอยางรูปแบบของแถบดีเอ็นเอท่ีไดจากการเพ่ิมขยายปริมาณดีเอ็นเอจากมันสําปะหลัง 19 พันธุปลูก 

(เรียงลําดับตามตารางท่ี 1) ดวยเทคนิค HAT-RAPD โดยใชไพรเมอร  (A) NAPS102,               
(B) NAPS110, (C) NAPS134, (D) NAPS140 
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รูปท่ี 2UPGMA dendrogram ของมันสําปะหลัง 19 พันธุปลูกจากการวิเคราะห Nei’s genetic distance (%) 
 

ภายในกลุมของพันธุขมพบ 3 พันธุปลูกเศรษฐกิจท่ีนิยมโดยเกษตรกร ไดแก พันธุเกล็ดมังกร พันธุนาค
ขาว และพันธุไจแอนท โดยพันธุเกล็ดมังกรมีความสัมพันธใกลชิดกับพันธุระยอง 72 มากท่ีสุด (ตางกันเพียง 3%) 
ตามดวยพันธุไจแอนท ซ่ึงตางจากพันธุหวยบง 80 ประมาณ 33% และพันธุนาคขาว ซ่ึงตางจากพันธุระยอง 3 
ประมาณ 37% สวนในกลุมของพันธุหวานพบวาพันธุหานาที ซ่ึงเปนพันธุปลูกพ้ืนเมืองมีความแตกตางจากพันธุ
พิรุณ 1 ประมาณ 35% และเมื่อเปรียบเทียบภายในกลุมของพันธุปลูกท่ีไดรับการรับรองพันธุ พบวาพันธุหวยบง 
60 และพันธุหวยบง 80 มีระยะหางทางพันธุกรรมนอยท่ีสุด คือ 16% สวน พันธุระยอง 1 และพันธุระยอง 90 มี
ระยะหางทางพันธุกรรมมากท่ีสุด คือ 71% 
 
สรุปและวิจารณผลการทดลอง 

ในงานวิจัยน้ีไดใชเทคนิค HAT-RAPD ซ่ึงพัฒนามาจากเทคนิค RAPD โดยการเพ่ิมอุณหภูมิในขั้น 
annealing ใหสูงขึ้นเปน 48 °C (โดยท่ัวไปในขั้น annealing ของเทคนิค RAPD ใชอุณหภูมิประมาณ 37 °C) 
เพ่ือใหไพรเมอรสามารถเขาจับกับดีเอ็นเอเปาหมายไดอยางจําเพาะมากยิ่งขึ้น ดังน้ันแถบดีเอ็นเอท่ีปรากฏจึงมีความ
นาเช่ือถือมากขึ้นดวย การวิเคราะหลายพิมพดีเอ็นเอของมันสําปะหลังจากแหลงเช้ือพันธุกรรมของไทย และพันธุ
ปลูกเศรษฐกิจท่ีนิยมโดยเกษตรกรในการศึกษาน้ีใชไพรเมอรท้ังหมด 28 สาย ซ่ึงพบวามี 21 สายท่ีใหแถบดีเอ็นเอ
ท่ีมีความแตกตางถึง 61 แถบ ซ่ึงสอดคลองกับ Colombo และคณะ [31] ท่ีอภิปรายวาเพ่ือใหการวิเคราะห
ความสัมพันธทางพันธุกรรมระหวางพันธุปลูกตางๆ ของพืชในชนิดเดียวกันดวยเทคนิค RAPD มีความแมนยําและ
นาเช่ือถือน้ัน ควรมีการใชไพรเมอรประมาณ 10-30 สาย เพ่ือใหไดผลของแถบดีเอ็นเอท่ีมีความแตกตางประมาณ 
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50-100 แถบ และจาก 19 พันธุปลูกท่ีศึกษาพบวาไดผลแถบดีเอ็นเอท่ีมีความแตกตางคิดเปน 53.98% ซ่ึงบงช้ีวา
มันสําปะหลังเหลาน้ีมีความหลากหลายทางพันธุกรรมในระดับปานกลาง เมื่อเปรียบเทียบกับผลการวิเคราะหลาย
พิมพดีเอ็นเอดวยเทคนิค RAPD ของมันสําปะหลังจากแหลงเช้ือพันธุกรรมของตางประเทศ ซ่ึงพบท้ังกลุมท่ีมี
ความหลากหลายทางพันธุกรรมสูง ไดแก สหรัฐอเมริกา (> 80%) [20] และกานา (97.5%) [21] และกลุมท่ีมี
ความหลากหลายทางพันธุกรรมคอนขางตํ่า เชน บราซิล (37.6%) [31] และสาธารณรัฐเบนิน (32%) [32]  

ในการวิเคราะหความตางทางพันธุกรรมของพันธุปลูกแตละคูโดยใช Nei’s genetic distance  พบวา
พันธุเกล็ดมังกรมีความสัมพันธใกลชิดกับพันธุระยอง 72 มากท่ีสุด โดยมีความตางทางพันธุกรรมเพียง 3% พันธุ
เกล็ดมังกรเปนพันธุปลูกเศรษฐกิจท่ีไดรับความนิยมจากเกษตรกร เน่ืองจากมีเกษตรกรสวนหน่ึงอางวาไดผลผลิต
ของหัวมันสําปะหลังสูงถึง 10-30 ตันตอไร แตจําเปนตองใชผลิตภัณฑอาหารเสริมสําหรับพืช และการวางระบบนํ้า
หยดท่ีมีประสิทธิภาพ สําหรับพันธุนาคขาว และพันธุไจแอนทน้ัน ไมพบขอมูลเชิงวิชาการท่ีเกี่ยวของ ดังน้ันใน
การศึกษาน้ีจึงเปนการรายงานครั้งแรกเกี่ยวกับความใกลชิดทางพันธุกรรมของพันธุนาคขาวกับพันธุระยอง 3 พันธุไจ
แอนทกับพันธุหวยบง 80 และพันธุเกล็ดมังกรกับพันธุระยอง 72 โดยผลท่ีไดจากการศึกษาสามารถใชเปนขอมูลใน
การวิเคราะหแหลงท่ีมาของพอแมพันธุของมันสําปะหลังพันธุปลูกเศรษฐกิจเหลาน้ีได 

เดนโดรแกรมแสดงความสัมพันธทางพันธุกรรมของมันสําปะหลังท่ีศึกษาดวยวิธี UPGMA จากแถบดี
เอ็นเอท่ีมีความแตกตางจํานวน 61 แถบ สามารถจัดกลุมท้ัง 19 พันธุปลูก เปน 5 กลุม โดยแบงเปนตัวอยางของ
พันธุขมจํานวน 4 กลุม และพันธุหวานจํานวน 1 กลุม มันสําปะหลังมีสารประกอบไซยาโนเจนิกกลูโคไซด 
(cyanogenic glucoside) ซ่ึงเมื่อเกิดการแตกตัวจะใหสารพิษในรูปของกรดไฮโดรไซยานิก (hydrocyanic acid) 
[33] ในปริมาณสูงเกินกวาท่ีองคการอาหารและเกษตรแหงสหประชาชาติ (FAO) และองคการอนามัยโลก 
(WHO) ไดกําหนดไวในป ค.ศ. 1991 โดยถาหัวมันสําปะหลังสดมีกรดไฮโดรไซยานิก อยูในชวง 50-100 สวนใน
ลานสวน จะบงช้ีวามีพิษปานกลาง แตถามีกรดไฮโดรไซยานิกสูงกวา 100 สวนในลานสวน จะบงช้ีวามีพิษรุนแรง 
[34] ซ่ึงมันสําปะหลังพันธุระยอง 1 ท่ีปลูกในประเทศไทยเพ่ือผลิตมันเสน มันอัดเม็ด และแปงมัน จัดอยูใน
ประเภทท่ีมีพิษรุนแรง ดังน้ันขั้นตอนตางๆ ในกระบวนการแปรรูป ซ่ึงเริ่มตนจากการปอกเปลือกของหัวมันสําปะหลัง 
การลางนํ้าและแชนํ้า การหั่นหรือบดเปนช้ินเล็กๆ และตากแดดใหแหง รวมท้ังการใหความรอนดวยวิธีตางๆ จึงชวย
ลดความเปนพิษของกรดไฮโดรไซยานิกได [35] สวนหัวสดของมันสําปะหลังพันธุหวานมีปริมาณกรดไฮโดร      
ไซยานิกตํ่ากวา 100 สวนในลานสวน ดังน้ันประชากรในประเทศแถบแอฟริกาจึงนิยมบริโภคมันสําปะหลังพันธุ
หวานโดยไมผานการแปรรูป [36]  

อยางไรก็ดี เกษตรกรในหลายประเทศยังนิยมปลูกมันสําปะหลังพันธุขมมากกวาพันธุหวาน เน่ืองจาก
พบวาหัวของมันสําปะหลังพันธุขมใหเปอรเซ็นตแปงสูงกวา โดยพบวาจากปริมาณคารโบไฮเดรตท่ีพบในหัวสดของ
มันสําปะหลังพันธุขมท้ังหมดประมาณ 32-35% น้ัน จะพบแปง 80% [37] และพันธุขมสวนใหญยังมีความ
ตานทานตอโรคและแมลงศัตรูพืชไดดีกวาพันธุหวาน [38] ในป พ.ศ. 2551 ไดมีการศึกษาเปรียบเทียบเปอรเซ็นต
แปงในหัวของมันสําปะหลังพันธุขมบางพันธุปลูกในประเทศไทย ไดแก พันธุระยอง 1 พันธุระยอง 5 พันธุระยอง 7 
พันธุระยอง 9 พันธุระยอง 72 พันธุระยอง 90 พันธุเกษตรศาสตร 50 และพันธุหวยบง 60 พบวาพันธุระยอง 7 
ใหเปอรเซ็นตแปงในหัวของมันสําปะหลังสูงท่ีสุด (> 27% ท้ังในฤดูฝน และฤดูแลง) [39] แตปจจุบันพบวาพันธุ
เกษตรศาสตร 50 มีการเพาะปลูกมากท่ีสุด และใหผลผลิตท่ีเก็บเกี่ยวไดถึง 3.5 ตันตอไร [4] สวนพันธุปลูก
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เศรษฐกิจท่ีนิยมโดยเกษตรกรท้ัง 3 พันธุปลูก ไดแก พันธุเกล็ดมังกร พันธุไจแอนท และพันธุนาคขาว ยังไมพบการ
รายงานเปอรเซ็นตแปงในหัวของมันสําปะหลัง รวมท้ังขอมูลเน้ือท่ีเพาะปลูก เน้ือท่ีเก็บเกี่ยว และผลผลิตตอไร 

เกษตรกรในประเทศเขตรอนนิยมปลูกมันสําปะหลังเน่ืองจากเปนพืชท่ีสามารถทนทานตอความ  แหง
แลงไดดี และปลูกไดแมในดินท่ีเสื่อมสภาพ โดยเกษตรกรสามารถเก็บเกี่ยวผลผลิตหัวมันสําปะหลังได ต้ังแต 1-3 
ป หลังการเพาะปลูก ดังน้ันจึงเปนพืชอาหารท่ีมีความสําคัญอยางยิ่งตอประชากรกวา 800 ลานคน ท่ัวโลก [40] 
หลายประเทศจึงไดศึกษาแหลงเช้ือพันธุกรรมของมันสําปะหลัง และรวบรวมขอมูลเพ่ือใชในการคัดเลือกพอแม
พันธุเพ่ือการปรบัปรุงพันธุใหแกพันธุปลูกตางๆ ทําใหเกิดความหลากหลายทางพันธุกรรมมากยิ่งขึ้น ซ่ึงอาจสงผลให
ไดพันธุท่ีมีลักษณะตรงตามความตองการของตลาดมากขึ้น โดยในอนาคตการตรวจสอบลายพิมพดีเอ็นเอเพ่ือระบุ
เอกลักษณของพันธุปลูกตางๆ จะเขามามีบทบาทมากขึ้นในการจําแนกพันธุปลูกสําหรับอุตสาหกรรม พันธุปลูกท่ี
ไดรับการขึ้นทะเบียนรับรองพันธุโดยกรมวิชาการเกษตรและเพ่ือลดปญหาการถูกละเมิดทรัพยสินทางปญญา 
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