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บทคัดยอ 
การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของมันสําปะหลัง (Manihot esculenta Crantz) จํานวน 

19 พันธุปลูก โดยใชเทคนิค high annealing temperature-random amplified polymorphic DNA (HAT-
RAPD) ประกอบดวยพันธุปลูกท่ีไดจากแหลงเช้ือพันธุกรรมของศูนยวิจัยพืชไรระยอง 16 พันธุปลูก และพันธุปลูก
ซ่ึงเปนท่ีนิยมของเกษตรกร 3 พันธุปลูกจากจังหวัดนครราชสีมา ในการใชไพรเมอรแบบสุมท้ังหมด 28 ไพรเมอร 
พบวา 21 ไพรเมอรใหแถบดีเอ็นเอท่ีมีความแตกตาง เมื่อวิเคราะหความตางทางพันธุกรรมของพันธุปลูกแตละคู
โดยใช Nei’s genetic distance พบวามีความแตกตางต้ังแต 3 ถึง 82% นอกจากน้ีเดนโดรแกรมแสดง
ความสัมพันธทางพันธุกรรมของมันสําปะหลังท่ีศึกษาดวย unweighted pair group  method with arithmetic 
mean (UPGMA) จากแถบดีเอ็นเอท่ีมีความแตกตางจํานวน 61 แถบ สามารถจัดกลุมท้ัง 19 พันธุปลูก เปน      
5 กลุม โดยแบงเปนตัวอยางของพันธุขมจํานวน 4 กลุม และพันธุหวานจํานวน 1 กลุม ภายในกลุมของพันธุขมพบ 
3 พันธุปลูกเศรษฐกิจท่ีนิยมโดยเกษตรกร ไดแก พันธุเกล็ดมังกร (มีความสัมพันธใกลชิดกับพันธุระยอง 72) พันธุ
ไจแอนท (จัดอยูในกลุมเดียวกันกับพันธุหวยบง 60 และพันธุหวยบง 80) และพันธุนาคขาว (จัดอยูในกลุม
เดียวกันกับพันธุระยอง 3 และพันธุระยอง 5)  
 
คําสําคัญ:  มันสําปะหลัง แหลงเช้ือพันธุกรรมมันสําปะหลัง เทคนิค HAT-RAPD วิธี UPGMA 
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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).   
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บทนํา 
พืชในสกุล Manihot (วงศ Euphorbiaceae) มีท้ังหมด 98 ชนิด โดยมันสําปะหลัง (Manihot 

esculenta Crantz) เปนเพียงชนิดเดียวท่ีพบการเพาะปลูกเพ่ืออุตสาหกรรม และเปนพืชเศรษฐกิจท่ีใชเปน แหลง
ของคารโบไฮเดรตท่ีสําคัญ โดยเฉพาะในทวีปแอฟริกา ลาตินอเมริกา และเอเชียบางประเทศ เชน อินโดนีเซีย และ
อินเดีย ซ่ึงปลูกมันสําปะหลังเพ่ือการบริโภคโดยตรง [1] มันสําปะหลังเปนพืชอาหารท่ีสําคัญจัดอยูในอันดับท่ี 6 
รองมาจากออย ขาวโพด ขาว ขาวสาลี และมันฝรั่ง [2]  

จากรายงานขององคการอาหารและเกษตรแหงสหประชาชาติ (FAO) พ.ศ. 2559 ท่ัวโลกผลิตมัน
สําปะหลังได 281.89 ลานตัน และประเทศไทยผลิตไดมากท่ีสุดเปนอันดับสองรองจากประเทศไนจีเรีย [3] โดยใน
ป พ.ศ. 2560 ประเทศไทยมีเน้ือท่ีเพาะปลูกมันสําปะหลัง 8.92 ลานไร และไดผลผลิตถึง 30.5 ลานตัน [4] และ
นับเปนประเทศท่ีมีการสงออกผลิตภัณฑมันสําปะหลังในรูปของมันเสนและมันอัดเม็ดเปนอันดับหน่ึงไปยัง
ประชาคมยุโรป (มากกวา 60%) สวนท่ีเหลือสงออกในรูปแปงมันสําปะหลังไปยังประเทศญี่ปุน สหรัฐอเมริกา 
ไตหวัน จีน และเกาหลีใต รวมมูลคาของการสงออกท้ังหมดมากกวา 80,000 ลานบาทตอป [5] นอกจากน้ีมัน
สําปะหลังยังใชสําหรับผลิตเอทานอลเพ่ือเปนแหลงพลังงานทดแทนอีกดวย [6]  

แหลงเช้ือพันธุกรรม (germplasm bank) ของมันสําปะหลังแหงแรกจัดต้ังท่ี Centro Internacional 
de Agricultura Tropical (CIAT) ในประเทศโคลัมเบีย ซ่ึงปจจุบันไดรวบรวมพันธุมันสําปะหลังไวถึง 6,643 
ตัวอยาง [7] นอกจากน้ียังมีท่ี International Institute for Tropical Agriculture (IITA) ในประเทศไนจีเรียอีก 
2,580 ตัวอยาง [8] สําหรับประเทศไทยไดรวบรวมเช้ือพันธุมันสําปะหลังจาก CIAT จํานวน 649 ตัวอยาง และ
จากแหลงอ่ืนๆ ตลอดจนพันธุลูกผสมท่ีเกิดในไทยอีกท้ังหมด 218 ตัวอยาง รวมเปน 867 ตัวอยาง จัดต้ังเปน
แหลงเช้ือพันธุกรรมมันสําปะหลังท่ีศูนยวิจัยพืชไรระยอง เพ่ืออนุรักษเช้ือพันธุและใชเปนแหลงพอแมพันธุใหกับนัก
ปรับปรุงพันธุไดใชประโยชนในความหลากหลายของพันธุกรรมเพ่ือพัฒนามันสําปะหลังพันธุใหมๆ ท่ีสอดคลองกับ
ความตองการในภาคเกษตรกรรมและอุตสาหกรรม [9] 

การปลูกมันสําปะหลังนิยมปลูกแบบไมอาศัยเพศโดยใชทอนพันธุ ในสมัยกอนเกษตรกรปลูก เฉพาะ
พันธุด้ังเดิมท่ีมีผูนําเขามาในประเทศไทย ตอมากรมวิชาการเกษตรไดคัดเลือกพันธุจากแหลงปลูกอ่ืนๆ และพบวา
พันธุท่ีปลูกในจังหวัดระยองใหผลผลิตดีท่ีสุด จึงต้ังช่ือวาพันธุระยอง 1 [10] ในปจจุบันกรมวิชาการเกษตร 
มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร และมหาวิทยาลัยมหิดล ไดปรับปรุงพันธุมันสําปะหลังและมีการรับรองพันธุแลว      
18 พันธุปลูก [11] โดยสวนใหญเปนพันธุขมซ่ึงใหปริมาณแปงสูงกวาพันธุหวาน จึงนิยมใชในอุตสาหกรรมการแปร
รูปตางๆ นอกจากน้ียังมีพันธุปลูกอ่ืนๆ ซ่ึงเปนท่ีนิยมของเกษตรกร แตไมไดมีการรับรองพันธุ ดังน้ันจึงควรมี
การศึกษาและรวบรวมขอมูลทางพันธุกรรมของพันธุปลูกเหลาน้ี 

ปจจุบันน้ีไดมีการพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุล (molecular marker) ซ่ึงอาศัยเทคนิค polymerase 
chain reaction (PCR) เชน amplified fragment length polymorphism (AFLP), microsatellite marker 
(หรือ simple sequence repeat, SSR) และ inter-simple sequence repeat (ISSR) เพ่ือใชในการศึกษาลาย
พิมพดีเอ็นเอ (DNA fingerprint) ของพืช (อางจาก [12]) สําหรับการศึกษาความหลากหลาย ทางพันธุกรรมของ
มันสําปะหลังในตางประเทศมีการใชเทคนิค AFLP ในการศึกษาความสัมพันธระหวางมันสําปะหลังท่ีปลูกเพ่ือ
การคากับชนิดอ่ืนๆ ในสกุลเดียวกัน [13] และการระบุพันธุของมันสําปะหลัง [14] นอกจากน้ียังมีการใช 
microsatellite marker ในการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของมันสําปะหลังจากแหลงตางๆ [15-16] 
รวมท้ังการตรวจสอบความซํ้าซอนของตัวอยางมันสําปะหลังในแหลงเช้ือพันธุกรรมดวย [17] และยังมีการนํา
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เทคนิค ISSR มาใชในการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของมันสําปะหลัง [18] และศึกษาความแปรผัน
ทางพันธุกรรมของมันสําปะหลังจากการเพาะเลี้ยงเน้ือเยื่ออีกดวย [19]  

นอกจากน้ียังมีการใชเทคนิค random amplified polymorphic DNA (RAPD) ในการวิเคราะหลาย
พิมพดีเอ็นเอโดยไมจําเปนตองทราบขอมูลเกี่ยวกับลําดับนิวคลีโอไทดของดีเอ็นเอเปาหมาย เน่ืองจากไพรเมอรท่ีใช
เปนแบบสุม (arbitrary primer) มีความยาวประมาณ 10 นิวคลีโอไทด สามารถเพ่ิมโอกาสในการเกิด PCR 
product ขนาดตางๆ จึงสามารถใชแยกความแตกตางทางพันธุกรรมของสิ่งมีชีวิตไดโดยพบการศึกษาความ
หลากหลายทางพันธุกรรมของมันสําปะหลังจากแหลงตาง ๆ ท้ังในพ้ืนท่ีเพาะปลูกและในแหลงเช้ือพันธุกรรม [20-
21] และเพ่ือเปนการเพ่ิมประสิทธิภาพของเทคนิค RAPD จึงมีการเพ่ิมอุณหภูมิเพ่ือใหไพรเมอรสามารถเขาจับกับ
ดีเอ็นเอเปาหมายไดอยางจําเพาะมากยิ่งขึ้น เทคนิคดังกลาวน้ีเรียกวา high annealing temperature-RAPD 
(HAT-RAPD) ซ่ึงมีตัวอยางการใชเพ่ือศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมในพืชท่ีมีความสําคัญทางเศรษฐกิจ
ของไทยหลายชนิด ไดแก ลิ้นจ่ี ลําไย กวาวเครือ กลวย และมะเด่ือฝรั่ง [22-24] 

ในประเทศไทยมีการศึกษาลายพิมพดีเอ็นเอของมันสําปะหลังบางพันธุปลูกโดยเทคนิค ISSR [25] 
SSR [26] และ RAPD [27] แตท้ังหมดน้ันยังไมครอบคลุมมันสําปะหลังท้ัง 18 พันธุท่ีไดรับการรับรองจากกรม
วิชาการเกษตร และพันธุปลูกอ่ืน ๆ ซ่ึงเปนท่ีนิยมของเกษตรกร ดังน้ันการวิจัยน้ีจึงมีวัตถุประสงคเพ่ือวิเคราะหและ
เปรียบเทียบลายพิมพดีเอ็นเอของมันสําปะหลังไทยโดยใชเทคนิค HAT-RAPD เพ่ือใหไดขอมูลอางอิงในระดับ
โมเลกุลท่ีมีความสมบูรณยิ่งขึ้นสําหรับใชในการจัดกลุมและจําแนกพันธุมันสําปะหลังและเปนฐานขอมูลพันธุกรรม
สําหรับงานวิจัยดานการปรับปรุงพันธุมันสําปะหลังตอไป 
 
วิธีการทดลอง  
1. การเก็บตัวอยางใบมันสําปะหลัง  

เก็บรวบรวมตัวอยางใบมันสําปะหลังท่ีไดรับการรับรองพันธุ และพันธุปลูกพ้ืนเมือง จํานวน 16 พันธุ
ปลูก จากศูนยวิจัยพืชไรระยอง และตัวอยางใบของพันธุปลูกเศรษฐกิจท่ีนิยมโดยเกษตรกร จํานวน 3 พันธุปลูก 
จากไรมันสําปะหลังในจังหวัดนครราชสีมา ดังรายละเอียดแสดงในตารางท่ี 1    
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ตารางท่ี 1 ตัวอยางใบมันสําปะหลังท่ีใชในการศึกษาจํานวน 19 พันธุปลูก ประกอบดวยพันธุปลูกท่ีไดรับการ
รับรองพันธุ พันธุปลูกพ้ืนเมือง และพันธุปลูกเศรษฐกิจท่ีนิยมโดยเกษตรกร  

 

พันธุปลูกท่ีไดรับการรับรองพันธุ  

1.   พันธุระยอง 1 9.   พันธุระยอง 72 
2.   พันธุระยอง 2 10.  พันธุระยอง 90 
3.   พันธุระยอง 3 11.  พันธุระยอง 86-13 
4.   พันธุระยอง 5 12.  พันธุหวยบง 60 
5.   พันธุระยอง 7 13.  พันธุหวยบง 80 
6.   พันธุระยอง 9 14.  พันธุเกษตรศาสตร 50 
7.   พันธุระยอง 11 15.  พันธุพิรุณ 1 
8.   พันธุระยอง 60  

พันธุปลูกพื้นเมือง พันธุปลูกเศรษฐกิจท่ีนิยมโดยเกษตรกร 

16.  พันธุหานาที 17.  พันธุนาคขาว 
 18.  พันธุไจแอนท 
 19.  พันธุเกล็ดมังกร 

 
2. การสกัดดีเอ็นเอ 

ทําความสะอาดใบของมันสําปะหลังท้ัง 19 พันธุปลูก พันธุปลูกละ 5 ใบท่ีไดมาจากตางตนกันดวย
สารละลาย 1% sodium hypochlorite ตัดแตละใบเปนช้ินเล็กขนาดประมาณ 1  1 cm2 จํานวน 5 ช้ิน สกัด   
จีโนมิกดีเอ็นเอ (genomic DNA) จากตัวอยางใบท้ังหมด 95 ตัวอยาง ดวยวิธี CTAB ซ่ึงประยุกตจาก Doyle 
และ Doyle [28] โดยรายละเอียดของแตละขั้นตอนพบในงานวิจัยกอนหนาน้ี [29] 

จากตัวอยางดีเอ็นเอท่ีไดท้ังหมด 95 ตัวอยาง ตรวจวัดความเขมขน (DNA concentration) และความ
บริสุทธ์ิ (DNA purity) ของแตละตัวอยางดวยเครื่องสเปคโตรโฟโตมิเตอร (UV-1700 PharmaSpec, 
Shimadzu) และเจือจางใหไดความเขมขนของดีเอ็นเอต้ังตนในแตละตัวอยางเทากัน คือ 100 ng/µL จากน้ันจึงนํา
ดีเอ็นเอจาก 5 ตัวอยางของแตละพันธุมารวมกันเปน 1 ตัวอยาง ดังน้ันจึงมีจํานวนตัวอยางดีเอ็นเอท่ีใชศึกษา
ท้ังหมด 19 ตัวอยาง  
 
3. การเพิ่มขยายปริมาณดีเอ็นเอดวยเทคนิค HAT-RAPD 

เพ่ิมขยายปริมาณดีเอ็นเอจาก genomic DNA ของตัวอยางมันสําปะหลังท้ังหมด 19 ตัวอยางดวย
เทคนิค HAT-RAPD โดยใชไพรเมอรแบบสุมจํานวน 28 สาย (จาก NAPS Unit, University of British 
Columbia Biotechnology Laboratory) เตรียม  PCR reaction ท่ีมีปริมาตรรวม 15 µL ซ่ึงมีสวนประกอบ
ตางๆ ท่ีมีความเขมขนสุดทายดังน้ี: 6.7 ng/µL DNA template, 150 µM dNTP แตละชนิด, 2 mM MgCl2, 
0.6 µM primer และ 0.03 U/µL TopTaq DNA Polymerase (QIAGEN) นําสวนผสมท้ังหมดของ PCR 
reaction เขาเครื่อง thermal cycler (Eppendorf Mastercycler Gradient 5331) โดยกําหนดอุณหภูมิและเวลา
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ดังตอไปน้ี ขั้นแรก initial heating ท่ี 94 °C 2 นาที ตามดวยขั้น denaturation ท่ี 94 °C 1 นาที ขั้น annealing 
ท่ี 48 °C for 1 นาที และขั้น extension ท่ี 72 °C 2 นาที จํานวนท้ังหมด 35 รอบ ตามดวยขั้น final extension 
ท่ี 72 °C 2 นาที และเพ่ือใหเกิดความเช่ือมั่นในรูปแบบของลายพิมพดีเอ็นเอมากขึ้น จึงมีการเพ่ิมขยายปริมาณดี
เอ็นเอจาก genomic DNA ของตัวอยางมันสําปะหลังท้ังหมด 19 ตัวอยาง ดวยไพรเมอรจํานวน 28 สาย ซํ้าสอง
ครั้ง 
 
4. การวิเคราะหรูปแบบของแถบดีเอ็นเอ และการสรางเดนโดรแกรม 

สําหรับแตละไพรเมอรท่ีใช ตรวจสอบรูปแบบของแถบดีเอ็นเอท่ีไดโดยใช 1.5% (w/v) agarose gel 
electrophoresis ซ่ึงยอมสีดวย SYBR safe DNA gel stain (Invitrogen) บันทึกผลของแถบดีเอ็นเอแตละ
ขนาดเปน binary coded character (0, 1) โดยกําหนดให “0” หมายถึง การไมปรากฏของแถบดีเอ็นเอ และ 
“1” หมายถึง การปรากฏของแถบดีเอ็นเอ สรางตาราง binary data matrix ท่ีประกอบดวยขอมูลจากแถบดีเอ็นเอ
ท่ีมีความแตกตาง (informative character) เพ่ือใชในการวิเคราะห Nei’s genetic distance (1972) และสราง
เดนโดรแกรม (dendrogram) โดยใช unweighted pair group method with arithmetic mean (UPGMA) 
ดวยโปรแกรม POPGENE version 1.31 [30] 
 
ผลการทดลอง 

ในการเพ่ิมขยายปริมาณดีเอ็นเอจากตัวอยางมันสําปะหลังท้ังหมด 19 ตัวอยาง ดวยเทคนิค HAT-
RAPD (รูปท่ี 1) โดยใชไพรเมอรแบบสุมจํานวน 28 สาย พบวาไดแถบดีเอ็นเอท้ังหมด 113 แถบซ่ึงมีขนาดต้ังแต 
240 ถึง 2,000 คูเบส และพบวามีไพรเมอร 21 สายท่ีใหแถบดีเอ็นเอซ่ึงมีความแตกตาง 61 แถบ (53.98% 
polymorphism) รายละเอียดของไพรเมอร จํานวนแถบดีเอ็นเอ และขนาดของช้ินดีเอ็นเอท่ีเพ่ิมขยายได แสดงใน
ตารางท่ี 2  

การวิเคราะห Nei’s genetic distance ของมันสําปะหลังท้ัง 19 พันธุปลูก พบวามันสําปะหลังคูท่ีมี
ความแตกตางทางพันธุกรรมนอยท่ีสุด คือ พันธุระยอง 72 และพันธุเกล็ดมังกร (0.03) ในขณะท่ีพันธุไจแอนท 
และพันธุหานาที มีความแตกตางทางพันธุกรรมมากท่ีสุด (0.82) (ตารางท่ี 3) 

เมื่อสรางเดนโดรแกรมโดยใช UPGMA จากการวิเคราะห Nei’s genetic distance (%) ดวย
โปรแกรม POPGENE version 1.31 พบวาสามารถจัดกลุมมันสําปะหลังท้ัง 19 พันธุปลูก เปน 5 กลุม (cluster 
A - cluster E, รูปท่ี 2) โดยแบงเปนตัวอยางของพันธุขมและพันธุหวาน ดังน้ี ภายในกลุมของพันธุ ขม จํานวน   
4 กลุม จําแนกเปน (1) cluster A ประกอบดวย 4 พันธุปลูก ไดแก พันธุระยอง 1 พันธุระยอง 60 พันธุระยอง 
72 และพันธุเกล็ดมังกร ซ่ึงมีระยะหางทางพันธุกรรมอยูในชวง 3-37% (2) cluster B ประกอบดวย 3 พันธุปลูก 
ไดแก พันธุระยอง 3 พันธุระยอง 5 และพันธุนาคขาว ซ่ึงมีระยะหางทางพันธุกรรมอยูในชวง 24-40% (3) cluster 
C ประกอบดวย 3 พันธุปลูก ไดแก พันธุหวยบง 60 พันธุหวยบง 80 และพันธุไจแอนท ซ่ึงมีระยะหางทาง
พันธุกรรมอยูในชวง 16-35% และ (4) cluster D ประกอบดวย 6 พันธุปลูก ไดแก พันธุระยอง 7 พันธุระยอง  
9 พันธุระยอง 11 พันธุระยอง 86-13 พันธุเกษตรศาสตร 50 และพันธุระยอง 90 ซ่ึงมีระยะหางทางพันธุกรรมอยู
ในชวง 18-37% และภายในกลุมของพันธุหวาน จํานวน 1 กลุม คือ cluster E ประกอบดวย 3 พันธุปลูก ไดแก 
พันธุระยอง 2 พันธุหานาที และพันธุพิรุณ 1 ซ่ึงมีระยะหาง ทางพันธุกรรมอยูในชวง 35-47%  
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รูปท่ี 1 ตัวอยางรูปแบบของแถบดีเอ็นเอท่ีไดจากการเพ่ิมขยายปริมาณดีเอ็นเอจากมันสําปะหลัง 19 พันธุปลูก 

(เรียงลําดับตามตารางท่ี 1) ดวยเทคนิค HAT-RAPD โดยใชไพรเมอร  (A) NAPS102,               
(B) NAPS110, (C) NAPS134, (D) NAPS140 
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รูปท่ี 2UPGMA dendrogram ของมันสําปะหลัง 19 พันธุปลูกจากการวิเคราะห Nei’s genetic distance (%) 
 

ภายในกลุมของพันธุขมพบ 3 พันธุปลูกเศรษฐกิจท่ีนิยมโดยเกษตรกร ไดแก พันธุเกล็ดมังกร พันธุนาค
ขาว และพันธุไจแอนท โดยพันธุเกล็ดมังกรมีความสัมพันธใกลชิดกับพันธุระยอง 72 มากท่ีสุด (ตางกันเพียง 3%) 
ตามดวยพันธุไจแอนท ซ่ึงตางจากพันธุหวยบง 80 ประมาณ 33% และพันธุนาคขาว ซ่ึงตางจากพันธุระยอง 3 
ประมาณ 37% สวนในกลุมของพันธุหวานพบวาพันธุหานาที ซ่ึงเปนพันธุปลูกพ้ืนเมืองมีความแตกตางจากพันธุ
พิรุณ 1 ประมาณ 35% และเมื่อเปรียบเทียบภายในกลุมของพันธุปลูกท่ีไดรับการรับรองพันธุ พบวาพันธุหวยบง 
60 และพันธุหวยบง 80 มีระยะหางทางพันธุกรรมนอยท่ีสุด คือ 16% สวน พันธุระยอง 1 และพันธุระยอง 90 มี
ระยะหางทางพันธุกรรมมากท่ีสุด คือ 71% 
 
สรุปและวิจารณผลการทดลอง 

ในงานวิจัยน้ีไดใชเทคนิค HAT-RAPD ซ่ึงพัฒนามาจากเทคนิค RAPD โดยการเพ่ิมอุณหภูมิในขั้น 
annealing ใหสูงขึ้นเปน 48 °C (โดยท่ัวไปในขั้น annealing ของเทคนิค RAPD ใชอุณหภูมิประมาณ 37 °C) 
เพ่ือใหไพรเมอรสามารถเขาจับกับดีเอ็นเอเปาหมายไดอยางจําเพาะมากยิ่งขึ้น ดังน้ันแถบดีเอ็นเอท่ีปรากฏจึงมีความ
นาเช่ือถือมากขึ้นดวย การวิเคราะหลายพิมพดีเอ็นเอของมันสําปะหลังจากแหลงเช้ือพันธุกรรมของไทย และพันธุ
ปลูกเศรษฐกิจท่ีนิยมโดยเกษตรกรในการศึกษาน้ีใชไพรเมอรท้ังหมด 28 สาย ซ่ึงพบวามี 21 สายท่ีใหแถบดีเอ็นเอ
ท่ีมีความแตกตางถึง 61 แถบ ซ่ึงสอดคลองกับ Colombo และคณะ [31] ท่ีอภิปรายวาเพ่ือใหการวิเคราะห
ความสัมพันธทางพันธุกรรมระหวางพันธุปลูกตางๆ ของพืชในชนิดเดียวกันดวยเทคนิค RAPD มีความแมนยําและ
นาเช่ือถือน้ัน ควรมีการใชไพรเมอรประมาณ 10-30 สาย เพ่ือใหไดผลของแถบดีเอ็นเอท่ีมีความแตกตางประมาณ 
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50-100 แถบ และจาก 19 พันธุปลูกท่ีศึกษาพบวาไดผลแถบดีเอ็นเอท่ีมีความแตกตางคิดเปน 53.98% ซ่ึงบงช้ีวา
มันสําปะหลังเหลาน้ีมีความหลากหลายทางพันธุกรรมในระดับปานกลาง เมื่อเปรียบเทียบกับผลการวิเคราะหลาย
พิมพดีเอ็นเอดวยเทคนิค RAPD ของมันสําปะหลังจากแหลงเช้ือพันธุกรรมของตางประเทศ ซ่ึงพบท้ังกลุมท่ีมี
ความหลากหลายทางพันธุกรรมสูง ไดแก สหรัฐอเมริกา (> 80%) [20] และกานา (97.5%) [21] และกลุมท่ีมี
ความหลากหลายทางพันธุกรรมคอนขางตํ่า เชน บราซิล (37.6%) [31] และสาธารณรัฐเบนิน (32%) [32]  

ในการวิเคราะหความตางทางพันธุกรรมของพันธุปลูกแตละคูโดยใช Nei’s genetic distance  พบวา
พันธุเกล็ดมังกรมีความสัมพันธใกลชิดกับพันธุระยอง 72 มากท่ีสุด โดยมีความตางทางพันธุกรรมเพียง 3% พันธุ
เกล็ดมังกรเปนพันธุปลูกเศรษฐกิจท่ีไดรับความนิยมจากเกษตรกร เน่ืองจากมีเกษตรกรสวนหน่ึงอางวาไดผลผลิต
ของหัวมันสําปะหลังสูงถึง 10-30 ตันตอไร แตจําเปนตองใชผลิตภัณฑอาหารเสริมสําหรับพืช และการวางระบบนํ้า
หยดท่ีมีประสิทธิภาพ สําหรับพันธุนาคขาว และพันธุไจแอนทน้ัน ไมพบขอมูลเชิงวิชาการท่ีเกี่ยวของ ดังน้ันใน
การศึกษาน้ีจึงเปนการรายงานครั้งแรกเกี่ยวกับความใกลชิดทางพันธุกรรมของพันธุนาคขาวกับพันธุระยอง 3 พันธุไจ
แอนทกับพันธุหวยบง 80 และพันธุเกล็ดมังกรกับพันธุระยอง 72 โดยผลท่ีไดจากการศึกษาสามารถใชเปนขอมูลใน
การวิเคราะหแหลงท่ีมาของพอแมพันธุของมันสําปะหลังพันธุปลูกเศรษฐกิจเหลาน้ีได 

เดนโดรแกรมแสดงความสัมพันธทางพันธุกรรมของมันสําปะหลังท่ีศึกษาดวยวิธี UPGMA จากแถบดี
เอ็นเอท่ีมีความแตกตางจํานวน 61 แถบ สามารถจัดกลุมท้ัง 19 พันธุปลูก เปน 5 กลุม โดยแบงเปนตัวอยางของ
พันธุขมจํานวน 4 กลุม และพันธุหวานจํานวน 1 กลุม มันสําปะหลังมีสารประกอบไซยาโนเจนิกกลูโคไซด 
(cyanogenic glucoside) ซ่ึงเมื่อเกิดการแตกตัวจะใหสารพิษในรูปของกรดไฮโดรไซยานิก (hydrocyanic acid) 
[33] ในปริมาณสูงเกินกวาท่ีองคการอาหารและเกษตรแหงสหประชาชาติ (FAO) และองคการอนามัยโลก 
(WHO) ไดกําหนดไวในป ค.ศ. 1991 โดยถาหัวมันสําปะหลังสดมีกรดไฮโดรไซยานิก อยูในชวง 50-100 สวนใน
ลานสวน จะบงช้ีวามีพิษปานกลาง แตถามีกรดไฮโดรไซยานิกสูงกวา 100 สวนในลานสวน จะบงช้ีวามีพิษรุนแรง 
[34] ซ่ึงมันสําปะหลังพันธุระยอง 1 ท่ีปลูกในประเทศไทยเพ่ือผลิตมันเสน มันอัดเม็ด และแปงมัน จัดอยูใน
ประเภทท่ีมีพิษรุนแรง ดังน้ันขั้นตอนตางๆ ในกระบวนการแปรรูป ซ่ึงเริ่มตนจากการปอกเปลือกของหัวมันสําปะหลัง 
การลางนํ้าและแชนํ้า การหั่นหรือบดเปนช้ินเล็กๆ และตากแดดใหแหง รวมท้ังการใหความรอนดวยวิธีตางๆ จึงชวย
ลดความเปนพิษของกรดไฮโดรไซยานิกได [35] สวนหัวสดของมันสําปะหลังพันธุหวานมีปริมาณกรดไฮโดร      
ไซยานิกตํ่ากวา 100 สวนในลานสวน ดังน้ันประชากรในประเทศแถบแอฟริกาจึงนิยมบริโภคมันสําปะหลังพันธุ
หวานโดยไมผานการแปรรูป [36]  

อยางไรก็ดี เกษตรกรในหลายประเทศยังนิยมปลูกมันสําปะหลังพันธุขมมากกวาพันธุหวาน เน่ืองจาก
พบวาหัวของมันสําปะหลังพันธุขมใหเปอรเซ็นตแปงสูงกวา โดยพบวาจากปริมาณคารโบไฮเดรตท่ีพบในหัวสดของ
มันสําปะหลังพันธุขมท้ังหมดประมาณ 32-35% น้ัน จะพบแปง 80% [37] และพันธุขมสวนใหญยังมีความ
ตานทานตอโรคและแมลงศัตรูพืชไดดีกวาพันธุหวาน [38] ในป พ.ศ. 2551 ไดมีการศึกษาเปรียบเทียบเปอรเซ็นต
แปงในหัวของมันสําปะหลังพันธุขมบางพันธุปลูกในประเทศไทย ไดแก พันธุระยอง 1 พันธุระยอง 5 พันธุระยอง 7 
พันธุระยอง 9 พันธุระยอง 72 พันธุระยอง 90 พันธุเกษตรศาสตร 50 และพันธุหวยบง 60 พบวาพันธุระยอง 7 
ใหเปอรเซ็นตแปงในหัวของมันสําปะหลังสูงท่ีสุด (> 27% ท้ังในฤดูฝน และฤดูแลง) [39] แตปจจุบันพบวาพันธุ
เกษตรศาสตร 50 มีการเพาะปลูกมากท่ีสุด และใหผลผลิตท่ีเก็บเกี่ยวไดถึง 3.5 ตันตอไร [4] สวนพันธุปลูก
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เศรษฐกิจท่ีนิยมโดยเกษตรกรท้ัง 3 พันธุปลูก ไดแก พันธุเกล็ดมังกร พันธุไจแอนท และพันธุนาคขาว ยังไมพบการ
รายงานเปอรเซ็นตแปงในหัวของมันสําปะหลัง รวมท้ังขอมูลเน้ือท่ีเพาะปลูก เน้ือท่ีเก็บเกี่ยว และผลผลิตตอไร 

เกษตรกรในประเทศเขตรอนนิยมปลูกมันสําปะหลังเน่ืองจากเปนพืชท่ีสามารถทนทานตอความ  แหง
แลงไดดี และปลูกไดแมในดินท่ีเสื่อมสภาพ โดยเกษตรกรสามารถเก็บเกี่ยวผลผลิตหัวมันสําปะหลังได ต้ังแต 1-3 
ป หลังการเพาะปลูก ดังน้ันจึงเปนพืชอาหารท่ีมีความสําคัญอยางยิ่งตอประชากรกวา 800 ลานคน ท่ัวโลก [40] 
หลายประเทศจึงไดศึกษาแหลงเช้ือพันธุกรรมของมันสําปะหลัง และรวบรวมขอมูลเพ่ือใชในการคัดเลือกพอแม
พันธุเพ่ือการปรบัปรุงพันธุใหแกพันธุปลูกตางๆ ทําใหเกิดความหลากหลายทางพันธุกรรมมากยิ่งขึ้น ซ่ึงอาจสงผลให
ไดพันธุท่ีมีลักษณะตรงตามความตองการของตลาดมากขึ้น โดยในอนาคตการตรวจสอบลายพิมพดีเอ็นเอเพ่ือระบุ
เอกลักษณของพันธุปลูกตางๆ จะเขามามีบทบาทมากขึ้นในการจําแนกพันธุปลูกสําหรับอุตสาหกรรม พันธุปลูกท่ี
ไดรับการขึ้นทะเบียนรับรองพันธุโดยกรมวิชาการเกษตรและเพ่ือลดปญหาการถูกละเมิดทรัพยสินทางปญญา 
 
กิตติกรรมประกาศ 

ผูวิจัยขอขอบคุณทุนอุดหนุนการทําวิจัยจากงบประมาณเงินรายไดคณะวิทยาศาสตร มหาวิทยาลัย 
ศรีนครินทรวิโรฒ ประจําปงบประมาณ 2561 ขอขอบคุณนางจิณณจาร หาญเศรษฐสุข อดีตผูอํานวยการศูนยวิจัย
พืชไรระยอง และนายธวัช เรี้ยนสุวงษ เจาของไรมันสําปะหลังในจังหวัดนครราชสีมา สําหรับตัวอยางใบมัน
สําปะหลังท่ีใชในการศึกษา 
 
เอกสารอางอิง 
1. Nassar N. M., Hashimoto D. Y., & Fernandes, S. D. (2008). Wild Manihot species: Botanical 

aspects, geographic distribution and economic value. Genetics and Molecular Research, 7(1), 
16-28. 

2. FAOSTAT. Food and agricultural commodities production. Available from URL: 
http://faostat.fao.org/. 5 July 2018.  

3. Food and agriculture organization of the United Nations. (2016). Production quantities of 
cassava by country. Available from URL: http://www.fao.org/faostat/en/#data/QC. 6 July 
2018.  

4. Office of agricultural economics. (2017). Agricultural economic information (cassava). 
Available from URL: http://www.oae.go.th/assets/portals/1/files/production/fieldcrop/casava/ 
2560/cassava2560.pdf. 10 July 2018. (in Thai) 

5. Treesilvattanakul, K. (2016). Deterministic factors of Thai cassava prices: multi uses of 
cassava from food, feed, and fuel affecting on Thai cassava price volatility. Proceedings of 
the international conference on agro-industry (ICoA) 2015. 7-9 November 2015.  Matsuyama. 
Japan. p. 12-16. 

6. Wichitchan, C., & Skolpap, W. (2014). Optimum cost for ethanol production from cassava 
roots and cassava chips. Energy Procedia, 52, 190-203. 

http://faostat.fao.org/
http://faostat.fao.org/site/339/default.aspx. 6 July 2018


วารสารวิทยาศาสตร มศว ปที ่35 ฉบับที ่1 มิถุนายน (2562)                                                       71 
 

7. International center for tropical agriculture (CIAT). (2017). CIAT today: An overview. October 
2017. Cali, CO. 8 p. 

8. International institute of tropical agriculture (IITA). (2017). Cassava collection. Available from 
URL: http://my.iita.org/accession2/collection.jspx;jsessionid=58CA6CCC459D93C7504F4B20 
76463FF8?id=9. 10 July 2018. 

9. Narangajavana, J. (2010). Biomolecular technology for improving cassava cultivars. Thai 
Journal of Genetics, 3(2), 95-105. (in Thai) 

10. Ratanawaraha, C., Senanarong, N., & P. Suriyapan. (2000). Status of cassava in Thailand: 
Implications for future research and development. In: A review of cassava in Asia with 
country case studies on Thailand and Viet Nam. Volume 3. Proceedings of the validation 
forum on the global cassava development strategy. 26-28 April 2000. Rome. Italy. p.63-102. 

11. Rayong field crops research center. Department of agriculture. (2019). Cassava cultivars. 
Available from URL:http://www.doa.go.th/fcrc/rayong/index.php/r-d/2-variety. 12 July 2018. 
(in Thai) 

12. Nybom, H., Weising, K., & Rotter, B. (2014). DNA fingerprinting in botany: past, present, 
future. Investigative Genetics, 5(1), 1-35. 

13. Roa, A. C., Maya, M. M., Duque, M. C., Tohme, J., Allem, A. C., & Bonierbale, M. W. 
(1997). AFLP analysis of relationships among cassava and other Manihot species. Theoretical 
and Applied Genetics, 95(5-6), 741-750. 

14. Wong, H. L., Yeoh, H. H., & Lim, S. H. (1999). Customisation of AFLP analysis for cassava 
varietal identification. Phytochemistry, 50(6), 919-924. 

15. Kabeya, M. J., Kabeya, U. C., Bekele, B. D., & Ingelbrecht, I. L. (2012). Genetic Analysis of 
selected cassava (Manihot esculenta) genetic pool in africa assessed with simple sequence 
repeats. World Journal of Agricultural Sciences, 8(6), 637-641. 

16. Beovides, Y., Fregene, M., Gutiérrez, J. P., Milián, M. D., Coto, O., Buitrago, C., Cruz, J. A., 
Ruiz, E., Basail, M., Rayas A., Rodríguez, D., Santos, A., López, J., & Medero, V. (2015). 
Molecular diversity of cuban cassava (Manihot esculenta Crantz) cultivars     assessed by 
simple sequences repeats (SSR). Biotechnology, Agronomy, Society and Environment, 19(4), 
364-377.  

17. Moura, E. F., de Farias Neto, J. T., Sampaio, J. E., da Silva, D. T., & Ramalho, G. F. (2013). 
Identification of Duplicates of cassava accessions sampled on the north region of Brazil using 
microsatellite markers. Acta Amazonica, 43(4), 461-468. 

18. Tiago, A. V., Rossi, A. A. B., Tiago, P. V., Carpejani, A. A., Silva, B. M., Hoogerheide, E. S. 
S., & Yamashita, O. M. (2016). Genetic diversity in cassava landraces grown on farms in Alta 
Floresta-MT, Brazil. Genetics and Molecular Research, 15(3), 1-10. 

 



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

19. Vidal, Á. M., Vieira, L. J., Ferreira, C. F., Souza, F. V. D., Souza, A. S., & Ledo, C. A. S. 
(2015). Genetic fidelity and variability of micropropagated cassava plants (Manihot esculenta 
Crantz) evaluated using ISSR markers. Genetics and Molecular Research, 14(3), 7759-7770. 

20. Colombo, C., Second, G., & Charrier, A. (2000). Diversity within American cassava 
germplasm based on RAPD markers. Genetics and Molecular Biology, 23(1), 189-199. 

21. Asante, I. K., & Offei, S. K. (2003). RAPD-based genetic diversity study of fifty cassava 
(Manihot esculenta Crantz) Genotypes. Euphytica, 131, 113-119.   

22. Wangspa, R., Cutler, R. W., Sitthiprom, S., Chundet, R., Dumampai, N., & Anuntalabhochai, 
S. (2005). DNA fingerprint database of some economically important Thai plants: Litchi 
chinensis Sonn, Dimocarpus longan Lour, and Peuraria spp. Science Asia, 31, 145-149. 

23. Ruangsuttapha, S., Eimert, K., Schröder, M.-B., Silayoi, B., Denduangboripant, J., & 
Kanchanapoom, K. (2007). Molecular phylogeny of banana cultivars from Thailand based on 
HAT-RAPD markers. Genetic Resources and Crop Evolution, 54, 1565-1572. 

24. Anuntalabhochai, S., Phromthep, W., Sitthiphrom, S., Chundet, R., & Cutler, R. W. (2008). 
Phylogenetic diversity of Ficus species using HAT-RAPD markers as a measure of genomic 
polymorphism. The Open Agriculture Journal, 2, 62-67.  

25. Sanguanrungsirikul, S. (2008). Classification of collected cassava varieties by using molecular 
markers. Department of agriculture. (in Thai) 

26. Ruttawat, B., Wangsomnuk, P. P., & Wangsomnuk, P. (2011). Genetic studies of selected Thai 
cassava by SSR markers. The 12th Khon Kaen University graduate research conference.       
28 January 2011. Khon Kaen University. p. 564-571. (in Thai) 

27. Thanananta, N., Charoenchai, M., & Charoenchai, T. Study on the genetic relationship in 
cassava using RAPD technique. Thai Journal of Science and Technology, 1(2), 127-133. (in 
Thai) 

28. Doyle, J. J., & Doyle, J. L. (1987). A Rapid DNA isolation procedure for small quantities of 
fresh leaf tissue. Phytochemistry Bulletin, 19, 11-15. 

29. Niyompanich, S., Binchai, S., Pringsulaka, O., & Rangsiruji, A. (2017). Clustering and genetic 
diversity assessment of economic cultivars of Mmelons (Cucumis melo L.) using molecular 
techniques. Srinakharinwirot Science Jourmal, 33(2), 71-87. (In Thai) 

30. Yeh, F. C., Yang, R. C., & Boyle, T. (1999). POPGENE. Microsoft windows based freeware 
for population genetic analysis. Release 1.31. University of Alberta, Edmonton. 

31. Colombo, C., Second, G., Valle, T. L., & Charrier, A. (1998). Genetic diversity 
characterization of cassava cultivars (Manihot esculenta Crantz). I) RAPD markers. Genetics 
and Molecular Biology, 21(1), 105-113.   



วารสารวิทยาศาสตร มศว ปที ่35 ฉบับที ่1 มิถุนายน (2562)                                                       73 
 

32. Tonukari, N. J., Thottappilly, G., Ng, N. Q., & Mignouna, H. D. (1997). Genetic 
Polymorphism of cassava within the Republic of Benin detected with RAPD markers. African 
Journal of Crop Science, 5(93), 219-228. 

33. Chiwona-Karltun, L., Brimer, L., Saka, J. D. K., Mhone, A. R., Mkumbira, J., Johansson, L., 
Bokanga, M., Mahungu, N. M., & Rosling, H. (2004). Bitter taste in cassava roots correlates 
with cyanogenic glucoside levels. Journal of the Science of Food and Agriculture, 84, 581-
590.  

34. FAO/WHO. (1991). Joint FAO/WHO food standards programme. In: Codex alimentarius 
commission XII (suppl. 4). Rome. Italy. 

35. Kasetsart University research and development institute. (2015). Cassava: Utilization of cassava 
production. Available from URL: https://www3.rdi.ku.ac.th/?p=17866. 23 July 2018. (in Thai) 

36. Balagopalan, C. (2002). Cassava Utilization in Food, Feed and Industry. In Hillocks, R. J., 
Thresh, J. M., Bellotti, A. C., (Eds.), Cassava: Biology, production and utilization. (pp. 301-
318). CABI Publishing. Oxon, UK.  

37. Montagnac, J. A., Davis, C. R., & Tanumihardjo, S. A. (2009). Nutritional value of cassava for 
use as a staple food and recent advances for improvement. Comprehensive Review in Food 
Science and Food Safety, 8, 181-194. 

38. Wilson, W. M., & Dufour, D. L. (2002). Why “bitter” cassava? Productivity of “bitter” and 
“sweet” cassava in a Tukanoan Indian settlement in the northwest Amazon. Economic Botany, 
56(1), 49-57. 

39. Klakhang, K. (2008). Cassava: Agricultural extension academic handbook. Department of 
agricultural extension. Bureau of agricultural commodities promotion and management. 
Bangkok. p. 32. (in Thai) 

40. Burns, A., Gleadow, R., Cliff, J., Zacarias, A., & Cavagnaro, T. (2010). Cassava: The drought, 
war and famine crop in a changing world. Sustainability, 2(11), 3572-3607. 

 

https://www3.rdi.ku.ac.th/?p=17866

	บทความวิจัย

