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-------------------------------------------------------------------------------------- 

บทคัดยอ 

 

 เห็ดหอมสายพันธุที่เพาะเพ่ือการคาจํานวน 43 ตัวอยาง ที่เพาะในพืน้ที่จังหวดัเชียงใหม 

เชียงราย ลําปางและลําพูน ไดถูกนํามาศึกษาความหลากหลายของสายพันธุและแยกความแตกตางของ

สายพันธุดวยเทคนคิอารเอพีดี สกัดดีเอ็นเอจากสวนของดอกเห็ดดอกจากนั้นเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอดวย

ไพรเมอรแบบสุมขนาด 10 นิวคลีโอไทด จํานวน 27 ไพรเมอร พบวาใหแถบดีเอ็นทั้งหมด 178 แถบมี

แถบดีเอ็นเอท่ีแตกตางกัน 99 แถบ คิดเปน 55.62 เปอรเซ็นต พบวามี 10 ไพรเมอร ใหแถบดีเอ็นเอท่ี

พบเฉพาะในบางสายพันธุเทานั้น สามารถนําไปใชเปนเครื่องหมายโมเลกุลในการแยกสายพันธุ

เห็ดหอม 4 สายพันธุออกจากตัวอยางอ่ืนไดอยางชัดเจน ไดแก สายพันธุของโครงการหลวงหมอกจาม, 

สายพันธุของผูใหญมิตร, สายพันธุของคุณวิไลวรรณ และสายพันธุจากคณุอนุชิต จากการวิเคราะหคา

ดัชนีความเหมือนทางพันธุกรรมพบวามีคาอยูระหวาง 0.311 – 0.963 นํามาสรางเปนแผนภูมิแสดง

ความใกลชิดทางพนัธุกรรมดวยวิธี UPGMA  สามารถแยกสายพันธุเห็ดหอมไดเปน 6 กลุม  การใช

เครื่องหมายโมเลกุลดวยวิธีอารเอพีดีสามารถนํามาใชแยกความแตกตางของสายพันธุเห็ดหอมที่เพาะ

เพื่อการคาได 

 

 คําสําคัญ:     เห็ดหอม,  ลายพิมพดีเอ็นเอ, เทคนิคอารเอพีด ี
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Abstract 

 

 Fourty-three   commercial strains of shiitake mushroom , Lentinus edodes (Berk.) Sing. 

collected from northern area in Chiangmai, Chiangrai, Lampang and Lamphun were evaluated the 

genetic diversity and strain identification by random amplified polymorphic DNA (RAPD) 

technique. Genomic DNA was extracted from fresh mushroom and RAPD analysis was performed 

using 27 decamer primers. 21 out of 27 primers produced 99 polymorphism bands. A total of 178 

amplification products were scored  of which 55.62% were polymorphic. 10 primers were given 

identical polymorphic band in the particular strains which could be used to distinguish that strain 

from the others. The identical bands were observed in four strains ‘Royal project’,   ‘Mit’,   ‘Wilai’  

and  ‘Anuchit’. The genetic similarity index of these strains ranged from 0.311 to 0.963.  A 

dendrogram generated by Unweighted Pair Group Method (UPGMA) analysis showed that the 

commercial strain of shiitake clustered into 6 groups. Molecular genetic markers obtained with the 

RAPD technique can be used to differentiate strains of L. edodes.     

 

Keywords:   Shiitake mushroom (Lentinus edodes),  DNA fingerprinting, RAPD  

 
 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 

 3

 

คํานํา 

 

  เห็ดหอม (Lentinus edodes (Berg.)Sing.) เปนเห็ดเศรษฐกิจที่สําคัญ มกีารเพาะเชิง

พาณิชยมากในภาคเหนือโดยเฉพาะในจังหวัดเชียงใหม เชยีงราย ลําปาง แมฮองสอน เพราะมีสภาพ

อากาศคอนขางเยน็เหมาะตอการเจริญของเห็ดชนดินี้ ปจจุบันปริมาณผลผลิตภายในประเทศยังไม

เพียงพอตอความตองการของตลาด ตองนําเขาจากตางประเทศเชน จีน เกาหลี และญี่ปุน ทั้งในรูปดอก

เห็ดสดและแหงนับเปนมูลคาหลายสิบลานบาท มีหลายสาเหตุที่ทําใหผลผลิตเห็ดหอมในประเทศยัง

ไมมีคุณภาพและปริมาณที่ทัดเทียมกับตางประเทศ การขาดสายพันธุที่เหมาะสมตอสภาวะอากาศใน

ประเทศก็เปนอีกสาเหตุหนึ่งท่ีสําคัญ สายพนัธุที่เพาะในปจจุบันสวนใหญเปนสายพันธุที่นํามาจาก

ตางประเทศ แลวนํามาทดลองเพาะและคัดเลือกพันธุมานานนับหลายสิบป เห็ดหอมแบงออกเปน 5 

สายพันธุ ไดแก พันธุฮานาดอนโก พันธุดอนโก พนัธุโคตซูบุดอนโก และพันธุโกโก พนัธุโกซิน 

(ปญญา, 2537) พันธุโกชินยังแบงเปนสายพนัธุยอยตามคณุภาพดอกเห็ดอีก 2 สายพันธุคือ โจโกชิน 

และ นามิโกชนิ  เกณฑทีใ่ชแยกชนิดสายพันธุคือความแตกตางของลักษณะหมวกดอกเห็ด ขนาด 

รูปราง และอุณหภูมิที่เหมาะสมตอการเจริญเติบโต เชน พันธุดอนโกมีลักษณะคลายกับโคตซูบุดอน

โกมากแตกตางกันที่ลายบนดอกเห็ด พนัธุดอนโกมีลายมากและเห็นชัดกวาพันธุโคตซูบุดอนโก  กาน

ดอกของพันธุดอนโกสั้นกวาพนัธุโคตซูบุดอนโก สายพนัธุโกซินและโกโกเปนสายพนัธุที่นิยมเพาะ

ในไทยเพราะเปนสายพันธุทนรอน ใหผลผลิตดีในสภาวะอากาศที่แปรปรวน สายพันธุนีจ้ึงแพรหลาย

มากและไดมีการคัดเลือกและปรับปรุงสายพนัธุมาอยางตอเนื่องยาวนาน สวนสายพนัธุอ่ืนๆยังไมคอย

มีการเพาะเพื่อการคา เพราะตองใชเงินทุนในการทําโรงเรอืนสูง จากการซักถามเกี่ยวกับลักษณะพันธุ

ที่เกษตรกรนิยมเพาะในแหลงตางๆพบวายังมีความหลากหลายของสายพันธุอ่ืนๆ อีกหลายสายพันธุท่ี

มีลักษณะแตกตางไปจากพันธุดั้งเดิมคือโกซินและโกโก ปญหาของเกษตรกรและนกัปรับปรุงพนัธุ

เห็ดหอมคือไมสามารถระบุหรือชี้ชัดลงไปไดวาแตละสายพันธุแตกตางกันอยางไร นอกจากนี้ยังไม

ทราบประวัติทางพนัธุกรรมหรือท่ีมาของสายพันธุท่ีใชเพาะ การใชลักษณะทางสัณฐานวิทยาในการ

แยกชนิดสายพนัธุอาจเกิดความสับสนได เพราะเห็ดหอมมีลักษณะคลายกนัและมีลักษณะเพียงไมกี่

อยางที่สามารถสังเกตไดและสาเหตุสําคัญที่ทําใหการระบสุายพันธุเกิดความผิดพลาดไดงายคือ

ลักษณะทางสัณฐานวิทยาภายนอกหรือลักษณะทางฟโนไทปอาจไดรับอิทธิพลจากปจจัยของสภาวะ

แวดลอม จึงทําใหเกิดความสับสน ไมชัดเจน มกีารเรียกชื่อที่ซํ้าซอนกัน บางทีสายพันธุที่มีแหลงมา

จากที่เดียวกนั แตอาจมีชื่อเรียกตางกัน หรือเมื่อนําสายพันธุที่มีความใกลชิดทางพนัธุกรรมมากๆมา

ผสมกันอาจไดสายพันธุท่ีไมคอยแตกตางจากเดิมมากนัก หรือหากนําสายพันธุจากคนละแหลงมาผสม

กันโดยเขาใจวาเปนคนละสายพันธุ แตแทจริงเปนสายพันธุเดียวกัน เมื่อไมทราบสายพันธุชัดเจน ทํา

ใหขั้นตอนการคัดเลือกพันธุและปรับปรุงพนัธุไมเกิดประสิทธิภาพเทาที่ควร การปรับปรุงสายพันธุ
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นั้นๆก็จะไมประสบผลสําเร็จ และยังเกิดการสูญเปลาทั้งเงินทุนและเวลา  ดังนั้นควรใชลักษณะทางจี

โนไทปมาเปนเครื่องมือในการแยกชนดิและศึกษาพื้นฐานทางพันธุกรรมของเห็ดชนิดนี้ เพราะ

ลักษณะทางจีโนไทปไมขึ้นอยูกับสภาพแวดลอม ทําใหขั้นตอนการปรับปรุงพนัธุเกิดประสิทธิภาพ 

และทําใหทราบประวัตคิวามสัมพันธทางพนัธุกรรมและสามารถแยกชนิดของสายพันธุเห็ดหอมได

อยางชัดเจนและถูกตอง อันจะนําไปสูการเพิ่มคุณภาพและผลผลิตของเห็ดหอมตอไป 

  การจัดจําแนกเห็ดสวนใหญจะใชลักษณะทางสัณฐานวิทยาของดอกเห็ดเชนลักษณะ

สี ขนาด ความยาวของกานดอกเปนเกณฑ ซึ่งลักษณะทางสัณฐานวิทยามกัมีการแปรปรวน ไม

แนนอน เพราะไดรับอิทธิพลมาจากสิ่งแวดลอม ทําใหการระบุชนิดของเห็ดดวยวิธีนี้อาจเกิดความ

ผิดพลาด คลาดเคลื่อนได ดังนัน้จึงไดมกีารนําเทคนคิทางชีวเคมีเชน รูปแบบของไอโซไซม (Ohmasa 

and Furukawa,1986 ; Royse et al., 1983 ) และเทคนิคทางเครื่องหมายดีเอ็นเอ เชน RFLP (Restriction 

Fragment Length Polymorphisms ), AFLP(Amplified Fragment Length Polymorphism)(Vos et al., 

1995; Terashima and Teruyuki. 2004) และ RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA)(Chiu et 

al., 1996, Kwan et al., 1992; Chang and Molina,1995) เทคนิคทางเครื่องหมายดีเอ็นเอเปนการศกึษา

ถึงลักษณะทางจโีนไทปหรือสารพันธุกรรมของส่ิงมีชีวิตชนิดนั้นๆซ่ึงจะไดผลการทดลองที่ถูกตอง 

ชัดเจนกวาการใชลักษณะทางสัณฐานวิทยา เพราะลักษณะทางจีโนไทปไมไดรับอิทธิพลจาก

สภาพแวดลอม  เครื่องหมายดีเอ็นเอไดจึงเปนที่ยอมรับกนัอยางแพรหลาย และถูกนําไปประยุกตใชใน

งานหลายแขนง เทคนคิ Random Amplified DNA Polymorphic (RAPD) มีหลักการคือใชการเพิ่ม

ปริมาณดีเอ็นเอดวยวิธีพีซีอาร (PCR; Polymerase Chain Reaction) โดยใชไพรเมอรที่มีนิวคลีโอไทป

ขนาดประมาณ 10 เบส ซึ่งมีลําดับเบสแบบไมจําเพาะหรือเรียกวาไพรเมอรแบบสุม (arbitrary primer) 

ดีเอ็นเอบริเวณที่ถูกเพิ่มปริมาณจะมีลําดับเบสที่เปนคูสมกบัลําดับเบสบนสายของไพรเมอร ความ

แตกตางกันของลําดับเบสของสารพันธกุรรมในสิ่งมีชีวิตทีไ่มใชชนิดเดียวกัน จะปรากฏออกมาในรูป

ของแถบดีเอ็นเอท่ีตางกัน สามารถบอกความแตกตางในระดับสกุล สปชีรหรือ strain ไดอยางถูกตอง 

ดังเชนจากรายงานการศกึษาของ Ito และคณะ (1998) รายงานวาจากการใชไพรเมอรแบบสุมจํานวน 

13 ไพรเมอรพบวา 12 ไพรเมอร ที่สามารถแยกเชื้อรา Coprinus. cinereus จํานวน 5 strains ที่เก็บ

รวบรวมจากแหลงตางๆ ออกจาก Coprinus angulatus  และยังใชลักษณะของแถบดีเอ็นเอท่ีได มา

ระบุสปชีรของ strain ที่ยังไมทราบสปชีรได ในป 2001 Ramirez และ คณะ ไดรายงานถึงการใช

เครื่องหมายดีเอ็นเอ อารเอพีดี ในการศกึษาระดับความเหมือนและตางกันของสายพันธุเห็ด Agaricus 

bisporus  พบวาสายพันธุเห็ดกระดุมที่เพาะมีความเหมือนกันทางพันธุกรรมอยูในระดับที่คอนขางสูง 

และยังไดใชเทคนคินี้ชวยคนหาเครื่องหมายโมเลกุลที่สัมพันธกับน้ําหนกัของดอกเห็ด ดวยการทาํ 

bulk segregant analysis ระดับความเหมือนและแตกตางกันทางพันธกุรรมของเห็ดนางลมและเห็ด

กระดุมสายพนัธที่เพาะเพ่ือการคามีซึ่งใชเทคนคิอารเอพีดี ในรายงานการศึกษาของ Shnyreva และ

คณะ (2002) ระบุวาความหลากหลายของสายพันธุของเห็ดนางลมมีมากกวาเห็ดกระดุม      
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นอกจากงานทางดานการจัดจําแนกแลว เทคนิคอารเอพีดียังใชในการสืบคนหายีนที่สัมพันธกับ

ลักษณะทีน่าสนใจ รวมทั้งการทาํแผนที่ยีน ในสิ่งมีชีวติๆหลายชนิด จะเห็นไดวาเทคนิคอารเอพีดี เปน

เทคนิคที่ไดรับการยอมรับ เพราะมีขอดีหลายประการเชน มีคาใชจายไมสูงมาก ขั้นตอนการทําไม

ซับซอน สามารถทราบผลไดในเวลาส้ัน ถึงแมวาบางรายงานไดระบวุาเทคนคินี้มีขอดอยคือมักใหผล

ทดสอบที่ไมคอยคงที่ แตอยางไรก็ตามหากสามารถควบคุมปจจัยตางๆเชนคณุภาพของดีเอ็นเอ

ตนแบบ และใชสภาวะเหมาะสมที่ใหผลที่สามารถทําซํ้าได (เสริมสกุล,2545)  เทคนิคอารเอพีดี

สามารถนํามาใชไดอยางมีประสิทธิภาพ งานวจิัยเกี่ยวกับเห็ดหอมยังคอยมีรายงานมากนกัในประเทศ

ไทย โดยเฉพาะการใชเครื่องหมายโมเลกุลในการจัดจําแนก ดังนัน้งานวจิัยนี้จึงมจีุดประสงคเพื่อนํา

เทคนิคนี้มาเปนเครื่องมือชวยจดัจําแนกและหาความสัมพนัธทางพันธุกรรมของเห็ดชนิดนี ้
 

 

อุปกรณและวิธีการ 

 

1. เห็ดหอมจํานวน 43 ตวัอยาง (ตารางผนวกที่ 2 ) 

2. สารเคมีสําหรับเลี้ยงเสนใยเชื้อเห็ด 

3. สารเคมีสําหรับสกัดดีเอ็นเอจากเสนใยเห็ด 

4. สารเคมีสําหรับทําปฏิกิริยาพีซีอาร 

5. สารเคมีสําหรับแยกแถบดีเอ็นเอดวยอะกาโรส อิเล็คโตรโฟริซิส ( agarose 

electrophoresis) 

6. เครื่องปนเหวี่ยง (microcentrifuge) 

7. เครื่องเขยาผสมสาร (vortex mixer) 

8. อางน้ําควบคุมอณุหภูม ิ(water bath) 

9. เครื่องดูดจายสารละลาย (micropipette)  

10. เครื่องวัดการดูดกลืนแสง (spectrophotometer) 

11. เครื่องเพิ่มปริมาณสารพันธุกรรม (PCR thermal cycle) 

12. เครื่องแยกแถบดีเอ็นเอดวยกระแสไฟฟา ( horizontal gel electrophoresis) 

13. เครื่องถายภาพแถบดีเอ็นเอ (gel documentation) 

14. โปรแกรมสําหรับวิเคราะหขอมูล NTSYS version 2.01  
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ขั้นตอนวิธกีาร 

   
1. การสกัดดีเอ็นเอ 

 1.1 การเตรยีมเสนใยสําหรับสกดัดีเอ็นเอ   

  1.1.1   แยกเนื้อเยื่อจากดอกเห็ดมาเล้ียงบนอาหารแข็ง PDA (potato dextrose agar) 

บมที่อุณหภูมิ 25 องศาเซลเซียส ใหเสนใยเจรญิ ประมาณ 2 สัปดาห  

  1.1.2  ใช cork borer เจาะเอาชิ้นวุนซึ่งมีเสนใยเจริญอยูมาเล้ียงในอาหารเหลว PDB 

(potato dextrose broth)  ประมาณ 2 สัปดาห     

  1.1.3  ชอนตกัแผนของสนใยที่ลอยอยู นํามาลางดวยน้ํากลั่น ซับเอาน้ําออกใหมาก

ที่สุดดวยกระดาษกรอง   

  1.1.4  นําเสนใยมาบดดวยโกรง โดยเติมไนโตรเจนเหลว บดจนกระทั่งไดเปนผง

ละเอียด    

  1.1.5  ตักผงของเสนใยประมาณ 100 มิลลิกรัม ใสหลอดทดลองขนาด 1.5 มล.  

จากนัน้ทําการสกัดดีเอ็นเอดวยวิธี CTAB method  ตามวิธีที่ดัดแปลงจากวิธีของ Doyle and Doyle 

(1987) 

1.2 ขั้นตอนการสกดัดีเอ็นเอ   

1.2.1 เติมสารละลาย 2X CTAB extraction buffer 700 ไมโครลติร (ul)  ลงไปใน

ผงเสนใยที่บดละเลียดแลว  นําหลอดไปเขยาเพื่อใหสารละลายผสมเขากันดวยเครื่อง vortex mixer 

1.2.2 นําหลอดไปบมในอางควบคุมอุณหภูม ิ65 C นาน 1 ชั่วโมง 

1.2.3 เติม phenol : chloroform : isoamyl alcohol (25:24:1) 700 ul  เขยาให

สารละลายเปนเนื้อเดียว นําไปปนเหวี่ยงทีค่วามเรว็ 14000 รอบตอนาที (rpm) ใชเวลา 5 นาที ดดูเก็บ

สารละลายชั้นบน 600 ul ใสหลอดใหม 

1.2.4 เติม chloroform : isoamyl alcohol (24:1) 600 ul เขยาดวย vortex mixer 

นําไปปน 14,000 rpm นาน 5 นาที ดดูเก็บสารละลายชั้นบน 500 ul ใสหลอดใหม ทําการสกัดซ้ําอีก 1 

รอบ 

1.2.5 ดูดเก็บสารละลายชั้นบน 300 ul ใสหลอดใหม เติม absolute ethanol 600 ul 

และ 7.5 M ammonium acetate  90 ul นําไปบมท่ี -20 C นาน 1 ชั่วโมง 

1.2.6 นําหลอดมาปนที่ 14,000 rpm นาน 5 นาที เทสวนของเหลวทิ้ง จากนั้นนํามา

ปนลางตะกอนของดีเอ็นเอดวย 70% ethanol ปริมาตร 1 มล. ที่ความเร็ว 14,000 rpm นาน 3 นาท ี

จํานวน 3 ครั้ง 

1.2.7 ผึ่งตะกอนดีเอ็นเอใหแหง จากนัน้ละลายตะกอนดีเอ็นเอดวย TE buffer pH 

8.0 เติม เอนไซม RNase 2  ul นําหลอดไปบมที่ 37 C นาน 1 ชั่วโมง 
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 1.3    การตรวจสอบคุณภาพและปริมาณของดีเอ็นเอท่ีสกัดได 

 1.3.1  การวดัปริมาณดีเอ็นเอดวยเครื่องสเปคโตรโฟโตรมิเตอร 

         นําสารละลายดีเอ็นเอท่ีไดมาเจือจาง เตรียม dilution 1: 50 จากนัน้นําไปวดัคา

การดดูกลืนแสงดวยเครื่องสเปคโตรโฟโตมิเตอรท่ีความยาวคลื่น 260 และ 280 นาโนเมตร 

  1.3.2   การตรวจสอบคุณภาพดีเอ็นเอดวยเครื่องแยกแถบดีเอ็นเอดวยกระแสไฟฟา 

             นําสารละลายดีเอ็นเอ  3 ul มาผสมกับสี loading dye จากนัน้นํามาหยอดลง

ในชองของแผนเจลความเขมขน 0.8% ใชกระแสไฟฟา 50 โวลท  เวลา  45 นาที  ในสารละลาย 0.5X 

TBE บัพเฟอร  จากนัน้ยอมแถบดีเอ็นเอดวยสารละลายเอธิเดียมโบรไมด ดูแถบดีเอ็นเอใตแสงอุลตรา

ไวโอเลต และบันทึกภาพแถบดีเอ็นเอ  

2.  การทําเทคนคิอารเอพีดี (Random Amplification Polymorphic  DNA : RAPD) 

  2.1      ชนิดของไพรเมอรทีใ่ช (ตารางภาคผนวกที่ 2) 

  2.2 การเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอดวยเทคนคิพีซีอารนําสารละลายดีเอ็นเอมาเจือจางใหมี

ความเขมขน 40 นาโนกรัม/ไมโครลิตร (ng/ul) จากนั้นนํามาใชเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอดวยวิธีพีซีอารโดย

ใชไพรเมอรแบบสุม  ความเขมขนของสารเคมีแตละชนิดมีดังนี ้

 

สารเคมี 1 reaction (1X) final concentration 

10X PCR buffer 1 ul 1X 

25 mM Mg2Cl 0.76 1.9 mM 

10 mM dNTPs 1 1 mM 

RAPD  primer (10 uM) 1 10  pmole 

Taq DNA polymerase 0.2 ul 1 unit 

DNA template (40 ng/ul) 3 ul 120 ng 

Deionized sterile water 3.04 ul - 

Total volume 10 ul - 
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  2.2  นําสารละลายใสในเครื่องเพ่ิมปริมาณสารพนัธุกรรม (MJ Research รุน PCT-

200 Peltier  Thermal  Cycler)โดยตั้งโปรแกรมการทํางานดังนี้  

 

                  จํานวนรอบ 

สภาวะ 

1 40 1 

Pre-denaturation 95 C    5 นาที - - 

Denaturation -    95 C       45 วินาที  

Annealing -    36   C       1 นาที - 

Extension -    72 C          2 นาที - 

Post-extension -  72 C  10 นาที , 

soak  4 C 

   

  2.3 การตรวจสอบผลผลิตที่ไดดวยวิธีอิเลคโตรโฟริซิส 

  นําสารละลายดีเอ็นเอท่ีถูกเพิ่มปริมาณมาแยกแถบดีเอ็นเอท่ีเกิดขึน้ในอะกาโรสเจล  

ความเขมขน 1.5%  ในสารละลายบัพเฟอร  0.5x TBE  ใชกระแสไฟ  100 โวทล  ใชเวลา  90 นาที   

จากนัน้ยอมแถบดีเอ็นเอดวยสารละลายเอธิเดียมโบรไมด ดูแถบดีเอ็นเอใตแสงอัลตราไวโอเลต 

บันทึกภาพดวยเครื่องถายภาพเจล และคํานวณหาขนาดของแถบดีเอ็นเอดวยโปรแกรม Gene tool 

(Syngene)     

  2.4  การเก็บขอมูลจากแถบดีเอ็นเอและวิเคราะหผล 

  ใหคะแนนการเกิดแถบดีเอ็นเอของแตละสายพันธุ โดยเปรียบเทียบจากความเหมือน

และความแตกตางของรูปแบบแถบดีเอ็นเอท่ีเกิดขึน้โดยสายพันธุที่ปรากฏแถบดีเอ็นเอท่ีตําแหนง

หนึ่งๆจะใหคะแนนเปน 1 สวนสายพนัธุที่ไมปรากฏแถบดีเอ็นเอท่ีตําแหนงเดียวกนัใหคะแนนเปน 0 

ทําการเปรียบเทียบจากแถบดีเอ็นเอท่ีเกิดขึน้ทั้งหมดในทกุสายพันธุ   ขอมูลการปรากฏและไม

ปรากฏแถบดีเอ็นเอนี้จะถูกนํามาเปรียบเทียบความเหมือนทางพันธุกรรม (similarity) ทั้ง 43 ตวัอยาง 

ดวยวิธี Jaccacd coefficient (Sneath and Sokal, 1973)  นําคา similarity ที่ไดมาแสดงในรูปแผนภูมิ

ดวยวิธี Unweighted Pair Group Method (UPGMA)  เพื่อจัดกลุมของสายพันธุท่ีมีความเหมือนทาง

พันธุกรรมหรือความใกลชิดทางพันธุกรรมทีใ่กลเคียงกันอยูดวยกัน การวิเคราะหผลขอมูลดังกลาว

ขางตนใชโปรแกรม NTSYS (Numerical Taxonomy and Multivariate Analysis System)-pc เวอรชัน  

2.01 (Rohlf, 1998) 
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ผลการทดลอง 
 

 1. การเพิ่มปริมาณดเีอน็เอดวยเทคนิคอารเอพีด ี

  จากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอของเห็ดหอมโดยใชเทคนิคพีซีอารกับไพรเมอรแบบสุมที่

มี นิวคลีโอไทดจํานวน 10 เบส จํานวน 27 ไพรเมอร ไดแก s1-20 , R1-5 และ S21-22 (ตาราง

ภาคผนวกที่ 2)  ในการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอเห็ดหอมจํานวน 43 ตัวอยาง (ตาราง ภาคผนวกที่ 1) พบวาม ี

23 ไพรเมอร สามารถ เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอของเห็ดหอมไดทุกตัวอยาง มี 21 ไพรเมอร ใหแถบดีเอ็นเอ

ที่แตกตางกัน (polymorphism) สวนไพรเมอรอีก  2  ชนิดใหรูปแบบแถบแถบดีเอ็นเอท่ีไมแตกตางกนั 

(monomorphism) ไดแก R1,R4, และไพรเมอรอีก 4 ชนิดไมสามารถเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอได ไดแก S1, 

S8,S15 และ S20 ขนาดชิ้นดีเอ็นเอที่ไดมขีนาดอยูระหวาง 2690 คูเบสถึง 318 คูเบส จํานวนแถบดีเอ็น

เอที่เกิดขึ้นทั้งหมด  178 แถบ โดยมีแถบดีเอ็นเอท่ีแตกตางจํานวน 99 แถบคดิเปน 55.62% คาเฉลี่ย

ของการเกดิแถบดีเอ็นเอท่ีแตกตางเทากับ  4.95 แถบตอ 1 ไพรเมอร ไพรเมอรที่ใหแถบดีเอ็นที่

แตกตางกันมากที่สุดไดแก  S7 มีแถบดีเอ็นเอท่ีตางกันคดิเปน 80 เปอรเซ็นต รองลงมาคือไพรเมอร S3 

และ S4 และ S17 เปอรเซ็นตการเกิดแถบดีเอ็นเอที่ตางกนัคิดเปน 77.78, 75.00 และ 75.00 เปอรเซ็นต

ตามลําดับ  

 จากการเปรียบเทียบรูปแบบของแถบดีเอ็นเอเห็ดหอมพบวามี 10 ไพรเมอรที่ใหแถบดีเอ็นเอท่ี

พบเฉพาะในบางตัวอยางเทานัน้ไดแก ไพรเมอร R3 และ S3 ใหแถบดีเอ็นเอขนาด 358 และ403  คูเบส  

ในตวัอยางโครงการหลวงหมอกจาม (Royal Project) เทานัน้   (รูปที่ 1 และ 3) 

 ไพรเมอร S2, S12 ใหแถบดีเอ็นเอขนาด 727 และ 613 คูเบส ที่พบเฉพาะในตวัอยางของ

ผูใหญมิตร เทานัน้ (Mit ) (รูปที่ 2 และ 4)  

 ไพรเมอร  S4 และ S5 ใหแถบดีเอ็นเอขนาด 957 และ 598 คูเบส พบเฉพาะในตวัอยางของคณุ

วิไลวรรณ  เทานั้น (Wilai) (รูปที่ 2 และ 7) 

 ไพรเมอร R5, S17, S5, S11, S12, และ S14 ใหแถบดีเอ็นเอขนาด 783, 2182, 724,  1112, 738 

และ 993 คูเบส ตามลําดับ ที่พบเฉพาะในตัวอยางจากคณุอนุชิต (Anuchit-1และ Anuchit-2)   เทานั้น 

(รูปที่ 5 และ 6) 

 สวนตัวอยางที่เหลืออีก 39 ตัวอยาง ไมพบแถบดีเอ็นเอท่ีแสดงเอกลักษณทีพ่บเฉพาะสายพันธุ

ดังเชนที่พบในสายพันธุของโครงการหลวงหมอกจาม (Royal Project), สายพันธุของ คุณวิไลวรรณ 

(Wilai) , สายพันธุของ ผูใหญมิตร (Mit) และสายพันธุจากคุณอนุชิต (Anuchit) แตอยางไรก็ตามขอมูล

การเกดิแถบดีเอ็นเอท่ีไดจากการใชเทคนคิอารเอพีดีก็สามารถจัดจําแนกและแบงกลุมความสัมพนัธ

ทางพันธุกรรม 
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ตารางที่ 1   ชื่อไพรเมอร  ขนาดแถบดีเอ็นเอท่ีถูกเพิ่มปริมาณ  จํานวนแถบดีเอ็นเอท้ังหมด  

                   จําจวนแถบดีเอ็นเอท่ีตางกัน และ เปอรเซ็นตของการเกิดแถบดีเอ็นเอท่ีตางกัน 

 
ชื่อไพรเมอร ขนาดแถบดเีอ็นเอ

ที่เกดิขึ้น (คูเบส) 

จํานวนแถบ

ทั้งหมด 

จํานวนแถบดเีอน็

เอที่แตกตาง 

เปอรเซ็นตของแถบ

ที่แตกตาง (%) 

R3 2482-358 11 6 54.54 

R2 2690 - 396 9 4 44.44 

R5 1650 - 519 8 3 37.50 

S21 1584 - 531 7 5 71.43 

S22 1348 - 370 8 4 50.00 

S2 2477 - 727 9 3 33.33 

S3 2122 - 403 9 7 77.78 

S4 1620 - 539 8 6 75.00 

S5 1490 - 471 7 4 57.15 

S6 1000 - 700 5 3 60.00 

S7 2194 - 318 5 4 80.00 

S9 1718 - 577 6 4 66.67 

S10 1271 - 386 10 4 40.00 

S11 1790 - 822 9 4 44.44 

S12 1032 - 403 6 2 33.33 

S13 1650 - 525 5 2 40.00 

S14 2179 - 684 8 4 50.00 

S16 1727 - 481 10 7 70.00 

S17 2658 - 714 8 6 75.00 

S18 1695-703 10 7 70.00 

S19 805-452 5 3 60.00 

 
 
 
 
 



 

 11

ตารางที่  2    ชื่อไพรเมอร ชื่อตัวอยางที่พบแถบดีเอ็นเอท่ีจําเพาะและขนาดแถบดีเอ็นเอท่ีจําเพาะ 

 
ชนิดไพรเมอร ชื่อตัวอยางที่พบแถบดีเอ็นเอท่ีจําเพาะ ขนาดแถบดีเอ็นเอท่ีจําเพาะ (คูเบส) 

R3 โครงการหลวงหมอกจาม (Royal Project) 358 

R5 อนุชิต (Anuchit) 783 

S17 อนุชิต (Anuchit) 2182 

S2 ผูใหญมิตร (Mit) 727 

วิไลวรรณ (Wilai) 1296 

อนุชิต (Anuchit) 1584 

S3 โครงการหลวงหมอกจาม (Royal Project) 403 

S4 วิไลวรรณ (Wilai) 957 

S5 วิไลวรรณ (Wilai) 598 

อนุชิต (Anuchit) 724 

S11 อนุชิต (Anuchit) 1112 

S12 ผูใหญมิตร (Mit) 613 

อนุชิต (Anuchit) 738 

S14 อนุชิต (Anuchit) 993 
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รูปที่  1  รูปแบบแถบดีเอ็นเอท่ีไดจากการเพิ่มปริมาณดวยไพรเมอร R3 ชื่อตัวอยางเรียงลําดับดังตาราง

 ผนวกที่ 1และ M คือ ดีเอ็นเอมาตรฐาน Lambda DNA EcoRI/Hind III แถบดีเอ็นเอท่ีลูกศรชี้

 มีขนาด 358 คูเบส 

 

 

 
 
รูปที่ 2 รูปแบบแถบดีเอ็นเอท่ีไดจากการเพิ่มปริมาณดวยไพรเมอร S2 ชื่อตัวอยางเรียงลําดับดังตาราง

 ผนวกที่ 1 และ M คือ ดีเอ็นเอมาตรฐาน Lambda DNA EcoRI/Hind III แถบดีเอ็นเอท่ีลูกศรชี้

 มีขนาด 727 และ1296 คูเบส 
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รูปที่ 3   รูปแบบแถบดีเอ็นเอท่ีไดจากการเพิ่มปริมาณดวยไพรเมอร S3 ชื่อตัวอยางเรียงลําดับดังตาราง

 ผนวกที่ 1 และ M คือ ดีเอ็นเอมาตรฐาน Lambda DNA EcoRI/ Hind III แถบดีเอ็นเอท่ีลูกศรชี้

 มีขนาด 403  คูเบส   

 

 
 
 
 
รูปที่  4  รูปแบบแถบดีเอ็นเอท่ีไดจากการเพิ่มปริมาณดวยไพรเมอร S12 ชื่อตัวอยางเรียงลําดับดัง

 ตารางผนวกที่ 1 และ M คือ ดีเอ็นเอมาตรฐาน Lambda DNA EcoRI/ Hind III แถบดีเอ็นเอท่ี

 ลูกศรชี้ มีขนาด 613 คูเบส 

 

 

 



 

 14

 
 

 
 

รูปที่  5  รูปแบบแถบดีเอ็นเอท่ีไดจากการเพิ่มปริมาณดวยไพรเมอร S2 ชื่อตัวอยางเรียงลําดับดังตาราง

 ผนวกที่ 1และM คือ ดีเอ็นเอมาตรฐานLambda DNA EcoRI/ Hind III แถบดีเอ็นเอท่ีลูกศรชี้มี

 ขนาด 1584 คูเบส 

 
 
 

รูปที่ 6     รูปแบบแถบดีเอ็นเอท่ีไดจากการเพิ่มปริมาณดวยไพรเมอร R5 ชื่อตัวอยางเรียงลําดับดัง

 ตารางผนวกที่ 1 และ M คือ ดีเอ็นเอมาตรฐาน Lambda DNA EcoRI/ Hind III แถบดีเอ็นเอท่ี

 ลูกศรชี้มีขนาด 783  คูเบส 
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รูปที่  7  รูปแบบแถบดีเอ็นเอท่ีไดจากการเพิ่มปริมาณดวยไพรเมอร S5 ชื่อตัวอยางเรียงลําดับดังตาราง

 ผนวกที่ 1 และ M คือ ดีเอ็นเอมาตรฐาน Lambda DNA EcoRI/ Hind III แถบดีเอ็นเอท่ีลูกศรชี้

 มีขนาด 598 คูเบส 
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2. การวิเคราะหความสัมพันธทางพนัธุกรรมจากผลของอารเอพีดดีวยโปรแกรมคอมพิวเตอร 

  

 จากการทดสอบดวยไพรเมอรจํานวน 27 ชนดิกับตัวอยางจํานวน 43 ตัวอยาง พบวารูปแบบ

แถบดีเอ็นเอของตัวอยางที่เก็บจากแหลงเดียวกนัซึ่งไดแกแหลงที่เก็บจากรัตนะฟารม มีจํานวน 5 

ตัวอยางคือ RAT-1 ถึง RAT-5 จํานวน 5 ตัวอยางพบวารูปแบบของแถบดีเอ็นเอไมมีความแตกตางกนั 

นอกจากนี้ยังพบวาตัวอยางจากกรมวิชาการเกษตรคือเห็ดหอมเบอร 1 ถึง เบอร 5 (Dept.Agi) จํานวน 5 

ตัวอยาง  ไมพบความแตกตางของรูปแบบแถบดีเอ็นเอเชนกัน ดังนั้นในการวิเคราะหคาความสัมพันธ

ทางพันธุกรรมจึงไดถือเปนตัวอยางเดียวกนัคือเหลือเพียง RAT-5 และ Dept.Agi เทานั้น  

 จากการนําขอมูลของขนาดและจํานวนแถบของชิ้นดีเอ็นเอท่ีแตกตางกันจากเทคนิคอารเอพีดี

ซึ่งมีทั้งหมด  99 แถบ มาวิเคราะหและจดักลุมความสัมพันธทางพันธุกรรมดวยโปรแกรมสําเร็จรปู 

NTSYS version 2.01 โดยการกําหนดใหคะแนนเปน “1” กรณีที่ปรากฏแถบดีเอ็นเอและใหคะแนน

เปน “0” กรณีที่ไมปรากฏแถบดีเอ็นเอ จากนั้นนําขอมูลมาวิเคราะหความสัมพันธระหวางตวัอยางจาก

สัดสวนของแถบดีเอ็นเอท่ีเหมือนกัน เพื่อคํานวณความเหมือนและความแตกตางกนัของตวัอยางทีละ

คูสลับกัน (similarity coefficient) จนครบทกุตัวอยาง (ตารางที่ 3) หลังจากนั้นนําคาที่ไดจากการ

เปรียบเทียบไปแสดงความสัมพันธในรูป phylogenic tree ดวยวิธี UPGMA (รูปที่ 8)  

 ผลจากการจัดจําแนกตวัอยางเห็ดหอมจํานวน 29 ตวัอยาง โดยการวิเคราะหดวยโปรแกรม

สําเร็จรูป  NTSYS version 2.01 พบวามคีาความเหมือนทางพันธุกรรมตั้งแต 0.311 – 0.963  (ตารางที ่

3) จากการวิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรมดวยวิธี UPGMA และแสดงเปน phylogenic tree 

สามารถแบงเห็ดหอมทั้ง 29 ตัวอยางไดเปน 6 กลุม ดังนี ้กลุมที่ 1 มีจํานวน 11 ตัวอยาง ไดแก RAT-5, 

Jumput, Mit, LungAir-2, Kruban, Bouloung, Bouloung2, Prakorn-1, Prakorn-Golden, Malai และ 

LungAir-1 กลุมที่ 2 มีจํานวน 6 ตวัอยาง ไดแก Prakorn-2, Vichan-9, Top-15, Tanom-17, Winai และ 

Prakorn-26 กลุมที่ 3 มีจํานวน 4 ตัวอยางไดแก Dept.Agi, RAT-6, Hongkria และ Wilai กลุมที่ 4 มี

จํานวน 5 ตวัอยางไดแก AG-7, AG-8, Vichan-10, Top-16 และ Jack-11 กลุมที่ 5 มีจํานวน 1 ตัวอยาง 

ไดแก Anuchit-1 และ Anuchit-2 และ กลุมที่ 6 มีจํานวน 1 ตัวอยางไดแก Royal.Pro  (รูปที่ 8) 
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รูปที่  8 การจดักลุมความสัมพันธใกลชิดทางพันธุกรรมในรูป phylogenic tree   
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วิจารณผล 

   

  การเก็บตัวอยางไดมจีดบันทกึลักษณะทางสัณฐานวิทยาของดอกเห็ดที่เก็บมา ไดแก 

ลักษณะสขีองผิวหมวกเห็ด ลักษณะมีเกล็ดหรือรอยแตกของผิวหมวกเห็ด  ขนาดเสนผานศูนยกลาง

ของดอกเห็ด ความยาวกานดอก น้ําหนักดอก พบวาสายพนัธุสวนใหญมีลักษณะเหมือนหรือใกลเคียง

กันมากจนไมสามารถใชลักษณะทางสัณฐานวิทยาแยกความแตกตางระหวางสายพันธุได (ไมไดแสดง

ขอมูล)  เพราะลักษณะรูปทรงใกลเคียงกันมาก ทั้งนี้อาจเนื่องมาจากสภาวะอณุหภูมิที่มีผลตอรูปราง

และผลผลิตของดอกเห็ด อุณหภูมิจะมีผลตอผลผลิตและรูปทรงของดอกเห็ดโดยเฉพาะในระยะที่ดอก

มีการพัฒนา  ( Tokimoto and Komatsu,1978)    สาเหตุประการหนึ่งคือระยะเวลาเก็บเกี่ยวผลผลิต 

เกษตรกรนิยมเก็บเกี่ยวในระยะที่ดอกยังตูม ขอบหมวกเห็ดยังไมแยกออกจากกานซึ่งถือวาเปนดอก

เห็ดคุณภาพดีเหมาะที่จะใชบริโภค  ดอกเห็ดที่โตเกนิขนาดหรือใกลบานจะไมเปนที่นยิม ขนาดไมได

มาตรฐาน ราคาจะต่ําลงมา การเก็บเกี่ยวในขณะที่ดอกยังมีขนาดเล็ก ทําใหไมสามารถแยกความ

แตกตางของดอกเห็ดได   

  การเปรียบเทียบลักษณะสีและขนาดของดอกที่บานเต็มที่แลว ก็ทําไดยาก

เชนเดียวกนั เพราะมีหลายปจจัยที่มีผลตอสีและขนาดของดอกเห็ด เชนปจจัยของความชืน้สัมพันธ 

โรงเรือนที่มีดีควรมีความช้ืนสัมพันธประมาณ 80-90 เปอรเซ็นต และมีความชืน้สัมพันธภายในวัสดุ

เพาะประมาณ 75 – 80 เปอรเซ็นต (บรรณ,2533)  ความชื้นสัมพันธมีผลตอคุณภาพของดอกเห็ด ถา

ความชื้นต่ํา จะทําใหดอกเห็ดชะงกัการเจริญ หากความชื้นพอเหมาะ จะทําใหเนื้อหมวกดอกหนา ดอก

สมบูรณ (อานนท,2532)  สีดอกเห็ดจะมีสีคลํ้า ถาความชื้นสัมพันธต่ําดอกจะมีสีขาวนวลหรือออก

เหลืองทอง นอกจากนี้อุณหภูมิที่เปล่ียนแปลงในขณะที่ดอกเริ่มมีการพัฒนาจะมีผลอยางมากตอ

คุณภาพของดอกเห็ด ถาในระยะนี้อุณหภูมิสูงกวา 20 องศาเซลเซียส จะทําใหดอกเห็ดเจรญิอยาง

รวดเร็ว เนื้อดอกบาง บานงาย แตถาอุณหภูมิต่ําอยูในชวง 7-18 องศาเซลเซียส ดอกจะเจริญชา เนื้อ

ดอกหนา กานดอกสั้น ไดเห็ดหอมที่คุณภาพดี (นภดล, 2546) 

   เชนเดียวกับลักษณะการเกิดลายหรือรอยแตกบนผวิดอกเห็ดก็ไมสามารถบอกความ

แตกตางของสายพันธุได เชนตัวอยาง อนุชิต-1 (Anuchit-1) ดอกจะมีรอยแตกของผิวหมวกเห็ด สวน

อนุชิต-2 (Anuchit-2) ไมมีรอยแตกบนหมวกดอก แตจากการดูรูปแบบของแถบดีเอ็นเอท่ีไดพบวา

เหมือนกัน ไมมีความแตกตางกนัเลย แสดงใหเห็นวาลักษณะรอยแตกบนผิวดอกเห็ดหอมไมสามารถ

นํามาใชแยกสายพันธุได หรืออาจพูดไดวาลักษณะรอยแตก ลายบนดอกเห็ดไมสามารถนํามาแยก

ความตางของสายพันธุไดเสมอไป จากการสอบถามจากเกษตรกรที่มีประสบการณในการเพาะ

เห็ดหอมมานาน ไดใหความเห็นเกี่ยวกับลักษณะการเกดิเกล็ดหรือรอยแตกบนผิวหมวกของดอกวา 

ลักษณะรอยแตกนี้อาจเกิดไดจาก 2 สาเหตคุือ เปนลักษณะประจําพันธุเชนสายพันธุดอนโก ผิวหมวก

ดอกเห็ดจะมีรอยแตก ลายชัดเจน ซึ่งสายพันธุนี้ชอบอากาศที่เย็นจัดและในประเทศไทยยังไมมนีํามา



 

 20

การเพาะเปนการคา ตองนําเขาจากตางประเทศ อีกสาเหตุหนึ่งอาจเกิดจากการเปล่ียนแปลงของ

อุณหภูมิที่แปรปรวนมากๆในชวงเวลาที่ออกดอก เชนในชวงเวลากลางวันอากาศรอนแตกลางคืน

อากาศคอนขางเยน็ จะทําใหมีเกล็ดหรือลายที่หมวกเห็ดมาก สายพันธุที่พบลักษณะเชนนีค้ือสายพันธุ

โกชิน ซึ่งเปนสายพันธุทนรอน ทนตอการแปรปรวนของอากาศไดดีซึ่งเปนสายพันธุท่ีนิยมเพาะมาใน

ประเทศไทยโดยเฉพาะในพื้นที่ภาคเหนือ 

  จะเห็นวามีสภาวะแวดลอมภายนอกหลายปจจัยที่มีผลตอลักษณะทางสัณฐานวิทยา 

ซึ่งไมสามารถนํามาใชแยกความแตกตางของสายพันธุเห็ดหอมได ดังนั้นการนําวิธีทางชีวโมเลกุลมา

ประยุกตใชในการแยกความแตกตางของสายพันธุ จึงเปนเครื่องมือที่มีประสิทธิภาพในการแยกความ

แตกตางของสายพันธุและจัดกลุมความสัมพันธทางพันธุกรรม เทคนคิอารเอพีดีไดถูกนํามาใชในงาน

ดังกลาวอยางแพรหลายดังไดมีรายงานในพืชหลายชนดิเชน หัวหอม (Wilkie et al., 1993) ขาว (Ray et 

al., 2001) ถั่วเหลือง (Li and Nelson,2002) อัลฟลฟลา (Yu et al.,1993)  ถั่วลิสง (ศิริพร และคณะ, 

2549) และกลวยไม (ศิริลกัษณ, 2547)  

 
 การเปรียบเทยีบรูปแบบของแถบดีเอ็นเอ 

  

  จากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอของเห็ดหอมจํานวน 43 ตวัอยาง  โดยใชเทคนิคพีซีอาร

ทดสอบกับไพรเมอรแบบสุมขนาด 10 นวิคลีโอไทด จํานวน 27 ไพรเมอร พบวามี 23ไพรเมอร  ที่

สามารถเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอของเห็ดหอมไดในทกุๆตัวอยาง มี 21ไพรเมอร  ชนิดใหแถบดีเอ็นเอท่ี

แตกตางกัน (polymorphism) แถบดีเอ็นเอท่ีไดมีขนาดตั้งแต 2690 คูเบสถึง 318 คูเบส จํานวนแถบดี

เอ็นเอท่ีไดทั้งหมด  178 แถบ โดยมีแถบดีเอ็นเอท่ีแตกตางจํานวน 99 แถบคิดเปน 55.62% จาการใช

เทคนิคอารเอพีดีนีจ้ะเห็นไดวาเปนวิธีการที่คอนขางมีประสิทธิภาพมากวาเมื่อเทียบกับการใชสัณฐาน

วิทยาในการระบุความแตกตางของสายพันธุ วิธีอารเอพีดีที่นํามาใชนี้เปนการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอดวย

เทคนิคพีซีอาร โดยไพรเมอรจะเปนตัวเริ่มตนในการเขาไปจับกับเบสในสารพนัธุกรรมของเห็ด และ

เกิดการสังเคราะหใหมีปริมาณมากขึ้น ดวยหลักการนี้ไพรเมอรชนิดอารเอพีดีสามารถเขาไปจับกับ

สารพันธุกรรมไดหลายๆตําแหนง (multiple loci) (Zhang and Molina,1995) ทําใหเกดิแถบดีเอ็นเอ

จํานวนมาก และในรายงานของ Ramirez et al, 2001 ไดใชอารเอพีดีเพื่อหาเครื่องหมายโมเลกุล

สําหรับระบุสายพันธุเห็ด Agaricus bisporus ดวยเหตนุี้วิธีอารเอพีดีจึงเหมาะนําไปใชศึกษาความ

หลากหลายของสายพันธเห็ดหอม ซึ่งปจจุบันนี้ยังไมมีรายงานยืนยันแนชัดเกีย่วกับสายพันธุของเห็ด

ชนิดนี้ จากการใชไพรเมอรจํานวน 27 ชนิด เพื่อคัดเลือกไพรเมอรที่สามารถใชเปนเครื่องหมายดีเอ็น

เอระบุเอกลักษณเฉพาะสายพันธุ พบวามี 4 สายพันธุที่ไพรเมอรจํานวน 10 ไพรเมอร สามารถนํามาใช

จําแนกสายพันธุเห็ดหอมได  ไดแก    
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  1. สายพันธุจากโครงการหลวงหมวกจาม (Royal Project) มี 3 ไพรเมอร ไดแก R3, 

S3 และ S4 ใหแถบดีเอ็นเอขนาด 358, 403 และ 1214 คูเบส ตามลําดับ (รูปที่ 1,3) สายพันธุนี้เก็บ

ตัวอยางจากโครงการหลวงหมอกจาม อําเภอแมอาย จังหวัดเชียงใหม  เปนสายพันธุที่มีคาความ

เหมือนทางพันธุกรรมอยูระหวาง 0.232 – 0.394 ซึ่งเปนคาที่ต่ําที่สุด เมื่อดูจาก phylogenic tree พบวามี

ความเหมือนทางพันธุกรรมเมื่อเทียบกับสายพันธุอื่นๆเพียง 0.38 หรือคิดเปน 38 เปอรเซ็นตเทานั้น  

ซึ่งผลที่ไดนี้สอดคลองกับแหลงที่มาของสายพันธุนี้ จากการสอบถามถึงแหลงที่มาทราบวาสายพันธุนี้

มีผูคัดแยกเอง โดยไดดอกเห็ดมาจากจากปาธรรมชาติ และไดทดลองเพาะเล้ียงในอาหารวุนเก็บเปน

หัวเชื้อไวใชเอง   จะเห็นวาสายพันธุนี้มีฐานพนัธุกรรมตางจากสายพันธุสวนใหญ ทางผูวจิัยเห็นวา

ควรนําสายพนัธุนี้มาศึกษาถึงลักษณะเดนหรือลักษณะที่เปรียบเทียบกับสายพันธุที่เกษตรกรนยิมเพาะ 

เพื่อนําไปใชในการคัดเลือกหรือปรับปรุงพนัธุ เพื่อใหเกิดความหลากหลายของสายพันธุของเห็ดหอม

ที่เพาะเพื่อการคาตอไป 

  2. สายพันธุของผูใหญมิตร (Mit) มี 2ไพรเมอร  ไดแก S2 และ S12 ใหแถบดีเอ็นเอ

ขนาด 727 และ 613 คูเบส (รูปที่ 2,4) เปนสายพันธุท่ีเก็บตวัอยางจาก ผูใหญมิตร พุทธเมืองชื่น  อําเภอ

แมทะ จังหวัดลําปาง สายพันธุนี้เปนสายพันธุที่นาสนใจ เพราะเมื่อพิจารณาจากคาความเหมือนทาง

พันธุกรรมเปรียบเทียบกับตวัอยาง Jumput, LungAir-1, LungAir-2, Malai, Kruban, Bouloung และ 

Bouloung-2 (ตารางที ่3) ซึ่งเปนตวัอยางที่เก็บจากแหลงเดยีวกัน พบวา คาความเหมือนทางพันธุกรรม

สูงมากคืออยูระหวาง 0.907-0.962  แตพบแถบดีเอ็นเอท่ีแตกตางหรือไดแถบดีเอ็นเอท่ีไมพบในสาย

พันธุท่ีจัดอยูในกลุมท่ี 1  (รูปที่ 8) จากการสอบถามที่มาของสายพันธุทราบวาไดมาจากบานนาคด 

ในขณะที่สายพันธุอ่ืนสวนใหญไดสายพนัธุมาจากบานปางมะโอ อยางไรกต็ามกรณีนี้ยังคงสรุปไมได

วาเปนเพราะแหลงที่มาของสายพันธุแตกตางกัน เพราะตัวอยาง Kruban ก็มาจากจากบานนาคด

เหมือนกันแตไมปรากฏแถบดีเอ็นเอท่ีจําเพาะเชนเดียวกับสายพันธุของผูใหญมิตร  ในเบื้องตนคงบอก

ไดเพียงวาเห็ดหอมที่เพาะในอําเภอแมทะนาจะมีสายพันธุหลักอยู 2 สายพันธุคือท่ีบานปางมะโอและ

บานนาคด 

   3. สายพันธุของ คณุวิไลวรรณ (Wilai) มี 2ไพรเมอร  ไดแก S4 และ S5 ใหแถบดีเอ็น

เอขนาด 1214 และ 598 คูเบส (รูปที่ 7) เปนสายพันธุท่ีเก็บตัวอยางจาก คุณวิไลวรรณ แปงใจ  อําเภอ

แมทะ จังหวัดลําปาง ไดสายพันธุมาจากสวนเหด็นงนุช จังหวัดลําพูน  ถาพิจารณาจากการจัดกลุม

ความสัมพันธทางพันธุกรรมแลวจะเห็นวาไมสอดคลองกบัแหลงที่เก็บตัวอยาง สายพันธุที่เก็บจาก

อําเภอแมทะทุกตัวอยางถูกจัดอยูในกลุมท่ี 1 ยกเวนสายพนัธุวิไลวรรณ ทั้งนี้เพราะสายพนัธุดั้งเดิมนัน้

ไดมาจากจังหวัดลําพูน  ซึ่งพันธุกรรมยอมแตกตางจากสายพันธุจากบานปางมะโอและบานนาคด 

อําเภอแมทะ     
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  4. สายพันธุ อนุชิต-1 (Anuchit-1)  และ อนุชิต-2 (Anuchit-2) มี 6ไพรเมอร  ไดแก 

R5, S5, S11, S12,S14 และ S17 ใหแถบดีเอ็นเอท่ีจําเพาะมีขนาด 783, 724,1112,738,993 และ 2182 คู

เบส ตามลําดับ (รูปที่  5,6) ลักษณะแถบดีเอ็นเอท่ีแตกตางออกจากตวัอยางอ่ืนๆคอนขางมาก ซึ่ง

ปรากฏแถบดีเอ็นเอท่ีพบเฉพาะในตัวอยางนี้เทานัน้ถึง 6 แถบ ที่สามารถใชเปนเครื่องหมายโมเลกุล

แสดงเอกลักษณของสายพันธุนี้เทานั้น นอกจากนี้แลวเมือ่ดูจากคาความเหมือนทางพนัธุกรรมพบวา

สายพันธุนี้มีความเหมือนทางพันธกุรรมประมาณ  0.45 หรือคิดเปน 45 เปอรเซ็นต ซึ่งสอดคลองกับ

ลักษณะทางสัณฐานวิทยาทีด่อกมีขนาดใหญกวาสายพันธุทองถ่ิน ดอกมีลักษณะเปนรอยแตกเปนรอง

ลึกเห็นไดอยางชัดเจน ซึ่งลักษณะของลายบนดอกเห็ดสวนใหญแลวจะเปนลักษณะที่พบในสายพันธุ

ดอนโก ซึ่งเปนสายพันธุท่ีออกดอกในฤดูหนาว อากาศเยน็จัดตองการความชื้นต่ํา สภาพอากาศแหง 

ผิวหมวกเห็ดแตกเปนลาย รองลึกชัดเจน มีสีซีด เนื้อหมวกหนา กานดอกสั้น ในปจจุบันนีย้ังไมมีการ

เพาะเพื่อการคาในประเทศไทย เพราะสภาพอากาศยังไมมีอุณหภูมิต่ํามากพอ หากจะเพาะตองลงทุน

ในการสรางโรงเรือนคอนขางสูง  จึงไดสอบถามไปยังแหลงที่มาของตัวอยางพบวาเปนสายพันธุที่มี

การนําเขาในรูปเห็ดหอมดอกสดจากจนีแลวนํามาแบงบรรจุขาย  

 เมื่อพิจารณาแถบดีเอ็นเอของสายพันธุอนุชิต-1 และอนุชิต-2 พบวาจากการใชไพรเมอร

ทั้งหมด 21 ชนิดพบวาใหแถบดีเอ็นเอท่ีเหมือนกันทุกประการ ไมมีความแตกตางของรูปแบบแถบดี

เอ็นเอเลย แตจากลักษณะหมวกดอกเห็ดของทั้ง 2 ตวัอยางมีแตกตางกันเห็นไดชัดเจน คืออนุชิต-1 

หมวกดอกมีรอยแตกเห็นชดัเจน ขณะที่อนุชติ-2 ดอกไมปรากฏรอยแตกเลย ผิวหมวกเห็ดจะเรียบ (รูป

ที่ 11) เปนการยืนยนัไดอยางชัดเจนวาลักษณะสัณฐานวิทยาไมสามารถนํามาใชแยกความแตกตางของ

สายพันธุไดเสมอไป ทั้งนี้เนื่องจากลักษณะสัณฐานวิทยาไดรับอิทธิพลจากสภาวะแวดลอมนั่นเอง 

ดังนั้นวิธีอารเอพีดีจึงเปนวิธีที่มีประสิทธิภาพมากกวา  

  5. สายพันธุ Rat -1 ถึง Rat – 5 ซึ่งเก็บตัวอยางจากรตันะฟารมและสายพันธุจากกรม

วิชาการเกษตร (Dept. Agi) เปนตัวอยางท่ีสั่งซื้อจากกรมวชิาการเกษตร เบอร 1 ถึง เบอร 5 จํานวน 5 

สายพันธุพบวารูปแบแถบดีเอ็นเอไมมีความแตกตางกนัเลย จากการสอบถามเจาของฟารมรตันะได

แจงวาไดซื้อหัวเชื้อเห็ดมาจากกรมวิชาการเกษตรเชนเดียวกัน ซึ่งทําใหรูปแบบของแถบดีเอ็นเอท่ีได

ไมมีความแตกตางกัน  (monomorphism) อนึ่งสายพันธุของกรมวิชาการเกษตรทั้ง 5 เบอร จากการใช

เทคนิคอารเอพีดีพบวาไมสามารถแยกความแตกตางของสายพันธุท้ัง 5 ได ทั้งนี้อาจตองใชเทคนิคที่มี

ความจําเพาะและละเอียดมากกวา เชน  เทคนิคเอเอฟแอลพี (amplified fragment length 

polymorphism : AFLP) หรือเทคนิค ซีเอฟแอลพี (cleavage fragment length polymorphism : CFLP) 

มาชวยในการจําแนกความแตกตางของ 5 สายพันธุนี ้
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  การวิเคราะหความสัมพันธทางพนัธุกรรมจากผลของอารเอพดีีดวยโปรแกรมคอมพิวเตอร 

 

 เมื่อพิจารณาความสัมพนัธทางพันธุกรรรมจาก phylogenic tree ซึ่งจัดแบงเห็ดหอมไดเปน 6 

กลุมใหญนัน้มีความสอดคลองกับแหลงหรือพื้นที่ที่ไดไปเก็บตัวอยาง  เชน กลุมที่ 1 มีสายพันธุท่ีมา

จากอําเภอแมทะถึง 8 ตัวอยางในจํานวนทั้งหมด 9 ตัวอยาง หรือคิดเปนรอยละ 89 เปอรเซ็นต ในกลุม

นี้มีคาความเหมือนทางพันธุกรรมสูงถึงประมาณ  0.95 กลุมที่ 2,3 และ 4  ซึ่งมี 13 สายพันธุเปนสาย

พันธุท่ีมาจากจังหวัดเชียงใหมและเชียงราย คาความเหมือนทางพันธุกรรมของกลุมนี้คอนขางสูง

ประมาณ 0.85 จากการสอบถามถึงแหลงที่มาของสายพันธุ ทุกฟารมบอกวา ไดจากที่เดียวกันคือฟารม

ของคุณประกรณ แตบางทีไดเรียกชื่อใหมเปนของตนเอง จากขอมูลดังกลาวนี้แสดงใหเห็นวา การ

กระจายตัวของสายพันธุเห็ดหอมในพื้นที่เพาะภาคเหนือตอนบนมีความหลากหลายทางพนัธุกรรม

คอนขางต่ํา แหลงที่มาของหัวเชื้อมาจากการแลกเปล่ียนกันในกลุมผูเพาะเห็ดหอม คนรูจกัหรือใน

เครือญาติ โดยเฉพาะที่อยูในพื้นทีใ่กลเคียงกัน เกษตรกรยงัไมมีความมั่นใจทีจ่ะนําสายพันธุตางถ่ินมา

ทดลองเพาะ เพราะเชื่อวาสายพันธุที่ตัวเองมีอยูเปนสายพันธุที่มีความเหมาะสมกับสภาพภูมิอากาศใน

พื้นที่นั้นๆอยูแลว   

 อยางไรก็ตามการใชสายพนัธุเดิมอยูตลอดและตอเนื่องกันนานขึน้ อาจทําใหผลผลิตคอยๆ

ลดลง การเปลี่ยนแปลงนี้อาจใชระยะเวลานานหลายเดือนหรือเปนป การลดลงของผลผลิตเปนเรื่องที่

ซับซอนและควบคุมไมได ดังนั้นการผลิตเห็ดหอมเชิงการคาควรมีสายพันธุท่ีดีหลายสายพันธุ เพื่อ

การผลิตที่มีเสถียรภาพ  (Albert,1993)  การสรางความหลากหลายของสายพันธุเห็ดหอมใหมีมาก

ขึ้นควรมกีารนํามาปรับปรุงสายพันธุใหฐานพันธกุรรมของเห็ดชนิดนีก้วางขึ้นเชนนําสายพนัธุปาซึ่ง

แยกจากธรรมชาติมาปรับปรุงพนัธุรวมกับสายพันธุที่เพาะในปจจุบัน ผลจากงานวจิัยนี้ทําใหทราบวา

มีสายพันธุท่ีนาสนใจ ซึ่งมีคาความแตกตางทางพันธกุรรมที่สูงคือเทากับ 0.38 (38%) เชนสายพันธุจาก

โครงการหลวงหมวกจาม สายพันธุจากฟารมอนุชิต คาความเหมือนทางพันธุกรรมประมาณ 0.45 

(45%) นอกจากนี้ยังมีสายพันธุของคุณวิไลวรรณและของผูใหญมิตร สายพันธุเหลานี้ควรไดรับ

การศึกษาถึงลักษณะดีเดนที่เปนที่ตองการ แลวนํามาปรับปรุงพันธุกับสายพันธุเดิมที่มีอยูแลว เพื่อให

ไดสายพันธุใหมที่รวมลกัษณะที่ดีไวดวยกนั 
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สรุป 

 
  การรวบรวมสายพันธุเห็ดหอมที่เพาะเพื่อการคาในพื้นที่ภาคเหนือตอนบน ไดแก 

จังหวัดเชียงใหม เชียงราย ลําพูน ลําปาง จํานวน 43 ตัวอยาง โดยเตรียมดีเอ็นเอจากเสนใยที่เล้ียงใน

อาหารเหลว potato dextrose broth จากนั้นนํามาสกัดดีเอ็นเอดวยวิธี CTAB method พบวาใหดีเอ็นเอ

ที่มีคุณภาพดีและมีปริมาณมากพอ จากนั้นนําดีเอ็นเอท่ีไดมาทําการเพิ่มปริมาณดวยเทคนคิอารเอพีด ี

ใชไพรเมอรแบบสุมขนาด 10 เบส ทั้งหมด 27 ชนดิ พบวาใหมีแถบดีเอ็นทั้งหมด 107 แถบและดีเอ็น

เอที่แตกตางกนั 99 แถบ คิดเปน 55.62 เปอรเซ็นต และพบวามีไพรเมอร 10 ชนิด ที่ใหแถบดีเอ็นเอท่ี

พบเฉพาะในบางสายพันธุเทานั้น ซคงสามารถนําไปใชเปนเครื่องหมายโมกุลในการแยกชนิดของสาย

พันธุเห็ดหอม 4 สายพันธุออกจากตัวอยางอ่ืนไดอยางชัดเจน ไดแก สายพันธุจากโครงการหลวงหมอก

จาม, สายพันธุของผูใหญมิตร, สายพันธุของคุณวิไลวรรณ และสายพันธุจากคุณอนุชติซึ่งเปนสาย

พันธุนําเขาจากตางประเทศ และจากการวิเคราะหคาความเหมือนทางพันธุกรรมพบวามคีาอยูระหวาง 

0.311 – 0.963  เมื่อขอมูลมาสรางเปนแผนภูมิแสดงความใกลชิดทางพันธุกรรมดวยวิธี UPGMA  

พบวาสามารถแยกเห็ดหอมไดเปน 6 กลุม ผลจากการศกึษาครั้งนี้ทําใหทราบวาสายพันธุเห็ดหอมที่

เพาะเพื่อการคาในพื้นทีภ่าคเหนือตอนบน ซึ่งถือเปนแหลงผลิตที่สําคัญของประเทศมีความ

หลากหลายทางพันธุกรรมของเห็ดชนิดนีค้อนขางต่ํา ควรมกีารพัฒนาปรับปรุงพันธุใหเกิดความ

หลากหลายของสายพันธุ เชน การแสวงหาแหลงพันธุกรรมจากสายพันธุปาหรือสายพันธุจาก

ตางประเทศ นํามาปรับปรุงรวมกับสายพันธุที่ใชอยูในปจจุบันเพื่อใหเกิดความหลากหลายของสาย

พันธุ ทําใหเกษตรกรมีโอกาสที่จะเลือกสายพันธุใหเหมาะสมกับฤดูกาลหรือพื้นที่เพาะไดมากขึน้  
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รูปที่ 9 ตัวอยางดอกเห็ดหอมสายพันธุของผูใหญมิตร 

 
 
 
 

 
 

รูปที่ 10 ตัวอยางดอกเห็ดหอมสายพันธุของคุณวไิลวรรณ 
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             ก) ดอกเห็ดที่มีรอยแตก                                                        ข)  ดอกเหด็ที่ไมมีรอยแตก 

 

รูปที่ 11 ตัวอยางดอกเห็ดหอมสายพันธุที่นําเขาจากตางประเทศ                                                    
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ตารางที่ 3 แสดงคา similarity coefficient ที่ไดจากการเปรียบเทียบคาความคลายคลึงกันของแถบดีเอ็นเอของเห็ดหอมทั้ง 29 ตัวอยาง

RAT-5 RAT-6 AG-7 AG-8 Vichan-9 Vichan-10 Jack-11 Top-15 Top-16 Tanom-17 Royal.Pro Jumput LungAir-1 LungAir-2 Malai Bouloung Mit Kruban Bouloung2 Wilai Dept.Agi Winai Hongkria Anuchit1 Anuchit2 Prakorn1 Prakorn2 Prakorn Prakorn
Golden 26

RAT-5 1.000

RAT-6 0.585 1.000

AG-7 0.344 0.306 1.000

AG-8 0.281 0.304 0.879 1.000

Vichan-9 0.911 0.545 0.299 0.239 1.000

Vichan-10 0.581 0.357 0.660 0.574 0.523 1.000

Jack-11 0.531 0.382 0.733 0.644 0.478 0.875 1.000

Top-15 0.833 0.604 0.317 0.250 0.786 0.492 0.468 1.000

Top-16 0.531 0.357 0.625 0.574 0.500 0.915 0.837 0.444 1.000

Tanom-17 0.909 0.566 0.328 0.266 0.828 0.565 0.516 0.885 0.516 1.000

Royal.Pro 0.388 0.340 0.259 0.232 0.382 0.349 0.349 0.387 0.308 0.394 1.000

Jumput 0.944 0.566 0.349 0.306 0.860 0.590 0.540 0.815 0.540 0.926 0.415 1.000

LungAir-1 0.873 0.528 0.317 0.274 0.857 0.557 0.484 0.846 0.508 0.889 0.429 0.925 1.000

LungAir-2 0.909 0.537 0.308 0.266 0.893 0.540 0.492 0.782 0.492 0.857 0.415 0.926 0.925 1.000

Malai 0.891 0.547 0.333 0.290 0.875 0.548 0.500 0.764 0.500 0.839 0.400 0.907 0.906 0.943 1.000

Bouloung 0.927 0.556 0.323 0.281 0.877 0.556 0.508 0.833 0.508 0.909 0.409 0.944 0.907 0.944 0.926 1.000

Mit 0.909 0.566 0.328 0.286 0.860 0.565 0.516 0.815 0.516 0.891 0.415 0.962 0.925 0.926 0.907 0.944 1.000

Kruban 0.909 0.537 0.308 0.266 0.893 0.540 0.492 0.782 0.492 0.857 0.415 0.926 0.925 0.962 0.943 0.944 0.926 1.000

Bouloung2 0.911 0.545 0.318 0.277 0.895 0.547 0.500 0.818 0.500 0.893 0.424 0.927 0.926 0.963 0.944 0.981 0.927 0.963 1.000

Wilai 0.549 0.313 0.250 0.211 0.542 0.417 0.378 0.451 0.397 0.535 0.470 0.557 0.551 0.577 0.565 0.549 0.535 0.557 0.563 1.000

Dept.Agi 0.611 0.625 0.288 0.286 0.571 0.386 0.362 0.569 0.339 0.623 0.370 0.654 0.615 0.654 0.635 0.642 0.654 0.654 0.630 0.379 1.000

Winai 0.851 0.652 0.300 0.276 0.768 0.500 0.452 0.717 0.452 0.796 0.417 0.830 0.792 0.830 0.846 0.849 0.830 0.830 0.833 0.500 0.756 1.000

Hongkria 0.579 0.333 0.373 0.320 0.517 0.577 0.519 0.509 0.519 0.561 0.400 0.618 0.582 0.589 0.571 0.579 0.589 0.561 0.569 0.469 0.392 0.519 1.000

Anuchit1 0.448 0.230 0.375 0.327 0.400 0.561 0.483 0.364 0.508 0.433 0.273 0.477 0.446 0.433 0.418 0.448 0.455 0.433 0.441 0.403 0.300 0.391 0.500 1.000

Anuchit2 0.448 0.230 0.375 0.327 0.400 0.561 0.483 0.364 0.508 0.433 0.273 0.477 0.446 0.433 0.418 0.448 0.455 0.433 0.441 0.403 0.300 0.391 0.500 1.000 1.000

Prakorn1 0.893 0.556 0.323 0.281 0.877 0.556 0.508 0.800 0.508 0.875 0.431 0.909 0.907 0.944 0.926 0.963 0.909 0.944 0.981 0.571 0.642 0.815 0.579 0.448 0.448 1.000

Prakorn2 0.893 0.528 0.317 0.274 0.825 0.508 0.484 0.778 0.462 0.821 0.406 0.855 0.852 0.925 0.87 0.907 0.855 0.889 0.926 0.507 0.615 0.792 0.582 0.424 0.424 0.900 1.000

Prakorn-Golden 0.893 0.556 0.323 0.281 0.877 0.566 0.508 0.800 0.508 0.875 0.431 0.909 0.907 0.944 0.926 0.963 0.909 0.944 0.981 0.549 0.642 0.849 0.579 0.448 0.448 0.963 0.943 1.000

Prakorn26 0.818 0.625 0.311 0.267 0.772 0.533 0.484 0.788 0.484 0.868 0.426 0.868 0.830 0.833 0.815 0.887 0.868 0.833 0.870 0.486 0.723 0.878 0.527 0.422 0.422 0.852 0.83 0.887 1.000
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ภาคผนวกที่ 1 

ตารางแสดงรายละเอียดตัวอยางเห็ดหอม 
 

ลําดับ

ตัวอยาง 

ลักษณะตัวอยางที่

เก็บมา 

ชื่อตัวอยาง สีของดอกดอกเห็ด จากฟารม แหลงที่ไดมา วันที่เก็บ 

1 ดอก Rat - 1 สีน้ําตาลออน รัตนะฟารม  คุณ รัตนวดี รัตนะ 

  244  หมู 9 ต.ปาออดอนชัย  

   อ. เมือง จ.เชียงราย  

053  726698, 081 6036314 

กรมวิชาการเกษตร 6 ก.พ. 52 

2 ดอก Rat - 2 สีน้ําตาลออน  รัตนะฟารม กรมวิชาการเกษตร 6 ก.พ. 52 

3 ดอก Rat - 3 สีน้ําตาลออน รัตนะฟารม กรมวิชาการเกษตร 6 ก.พ. 52 

4 ดอก Rat - 4 สีน้ําตาลออน รัตนะฟารม กรมวิชาการเกษตร 6 ก.พ. 52 

5 ดอก Rat - 5 สีน้ําตาลออน รัตนะฟารม กรมวิชาการเกษตร 6 ก.พ. 52 

6 เสนใยในอาหารวุน Rat - 6 สีน้ําตาลออน รัตนะฟารม แยกเชื้อเอง 6 ก.พ. 52 

7 เสนใยในอาหารวุน AG - 7 สีน้ําตาลออน รัตนะฟารม พืชสวนเชียงราย 6 ก.พ. 52 

8 เสนใยในอาหารวุน AG – 8  สีน้ําตาลออน รัตนะฟารม พืชสวนเชียงราย 6 ก.พ. 52 

9 ดอก Vichan- 9 สีน้ําตาลออน มีเกล็ดหรือขุย

บนดอก 

มอนปลายรุงฟารม คุณวิชาญ คิดอาน 

192 หมู 7 ต.เวียงกาหลง อ.เวียงปาเปา 

จ.เชียงราย  089 5560448 

 

ไมสามารถระบุ

แหลงที่มาได (-) 

6 ก.พ. 52 
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ลําดับ

ตัวอยาง 

ลักษณะตัวอยางที่

เก็บมา 

ชื่อตัวอยาง สีของดอกดอกเห็ด จากฟารม แหลงที่ไดมา วันที่เก็บ 

9 ดอก Vichan- 9 สีน้ําตาลออน มีเกล็ดหรือขุย

บนดอก 

มอนปลายรุงฟารม คุณวิชาญ คิดอาน 

192 หมู 7 ต.เวียงกาหลง อ.เวียงปาเปา 

จ.เชียงราย  089 5560448 

 

ไมสามารถระบุ

แหลงที่มาได (-) 

6 ก.พ. 52 
 
 
 

10 ดอก Vichan-10 สีน้ําตาลออน มีเกล็ดหรือขุย

บนดอก 

มอนปลายรุง ไมสามารถระบุ

แหลงที่มาได (-) 

6 ก.พ. 52 

11 ดอก Jack - 11 สีน้ําตาลออน มีเกล็ดหรือขุย

บนดอก 

แจคฟารม  คุณวิชาญ  ลือโขง 

79 หมู 6 ต.บานโปง  อ.เวียงปาเปา 

จ.เชียงราย  086  1968370 

แยกเชื้อเอง 6 ก.พ. 52 

15 ดอก Top - 15 สีน้ําตาลเขม  

มีเกล็ดบนดอกมาก 

น้ําหนักแนน มาก 

ทอปฟารม คุณอําพรรณ  อินตะไหล 

15 หมู 6 ต.ทุงหลวง อ.พราว  

จ.เชียงใหม 

084 8105134 

(-) 13 ก.พ. 52 

16 ดอก Top - 16 น้ําตาลออน ใส 

มีเกล็ดบนดอกคอนขางนอย 

น้ําหนักเบา 

ทอปฟารม  (-) 13 ก.พ. 52 

17 ดอก Tanom - 17  ถนอมฟารม   ปรีชาฟารม 13 ก.พ. 52 
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ลําดับ

ตัวอยาง 

ลักษณะตัวอยางที่

เก็บมา 

ชื่อตัวอยาง สีของดอกดอกเห็ด จากฟารม แหลงที่ไดมา วันที่เก็บ 

19 ดอก 

   

Royal 
Project 

 

สีน้ําตาลเขม กานดอกยาว 

น้ําหนักเบา 

โครงการหลวงหมอกจาม  

อําเภอแมอาย จ.เชียงใหม 

แยกเชื้อเอง 13 ก.พ. 52 

20 ดอก Jumpot สีน้ําตาลออน มีเกล็ดเล็กนอย   
 

บุญธรรม สุขพี้   

41 หมู 8 ต.วังเงิน อ.แมทะ จ.ลําปาง 

085 0382192 

 

บานหมอลุงแอร 20 ก.พ. 52 

21 ดอก Loung Air-1 สีน้ําตาลออน มีเกล็ดเล็กนอย   
 

สุนทร  คํามาจนัทร 

44/1 หมู 8 อ.เมือง จ.ลําปาง 

ลุงแอร 20 ก.พ. 52 

22 ดอก Loung Air-2 สีน้ําตาลออน มีเกล็ดเล็กนอย  

กานดอกยาวเรียว 
 

วิไลวรรณ    แปงใจ 

48/1 หมู 8 อ.เมือง จ.ลําปาง 

พันธุนงนุช 20 ก.พ. 52 

23 ดอก Malai น้ําตาลเขม มีเกล็ดเล็กนอย 

 

มาลัยฟารม  นายโกษ  สายวงคใย 

18 หมู 8 ต.วังเงิน อ.แมทะ  จ.ลาํปาง  

086 9245809 

ลุงแอร 20 ก.พ. 52 

24 ดอก Bouloung-1 สีน้ําตาลออน มีเกล็ดเล็กนอย  

กานดอกคอนขางใหญ 
 

นางบัว   

77 หมู 8 ต.วังเงิน อ. แมทะ จ.ลาํปาง 

086 9126062 

บานปางมะโอ 20 ก.พ. 52 
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ลําดับ

ตัวอยาง 

ลักษณะตัวอยางที่

เก็บมา 

ชื่อตัวอยาง สีของดอกดอกเห็ด จากฟารม แหลงที่ไดมา วันที่เก็บ 

25 ดอก Mit สีน้ําตาลออน 

 

ผูใหญมิตร  พุทธเมืองช่ืน 

40 หมู 7 ต.วังเงิน อ.แมทะ 

จ.ลําปาง     084 0438563 

 

 

บานนาคด  

อ.แมทะ 

20 ก.พ. 52 

26 ดอก Kruban สีน้ําตาลออน กานยาวเรียว 

 

นางต๋ิม  ศิรินันท 

25 หมู 8 ต.วังเงิน อ.แมทะ  จ.ลาํปาง 

081 6729733   

บานนาคด  

อ.แมทะ 

20 ก.พ. 52 

27 ดอก Bouloung-2 สีน้ําตาลออน กานใหญ 
  

นางออ  ตานเขียว 

67 หมู 8 ต.วังเงิน อ.แมทะ  จ.ลาํปาง  

083 1567965 

บานปางมะโอ 20 ก.พ. 52 

28 ดอก Wilai สีน้ําตาลออน นวล ออกขาว 

ดอกเล็ก กานยาว 
  

วิไลวรรณ แปงใจ 

อ.แมทะ จ.ลําปาง 

สวนนงนุช ลําพูน 20 ก.พ. 52 

29 เสนใยบนอาหารวุน Dept.Agi-1 - กรมวิชาการเกษตร - 20 ก.พ. 52 

30 เสนใยบนอาหารวุน Dept.Agi-2 - กรมวิชาการเกษตร - 20 ก.พ. 52 

31 เสนใยบนอาหารวุน Dept.Agi-3 - กรมวิชาการเกษตร - 20 ก.พ. 52 

32 เสนใยบนอาหารวุน Dept.Agi-4 - กรมวิชาการเกษตร - 20 ก.พ. 52 
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ลําดับ

ตัวอยาง 

ลักษณะตัวอยางที่

เก็บมา 

ชื่อตัวอยาง สีของดอกดอกเห็ด จากฟารม แหลงที่ไดมา วันที่เก็บ 

33 เสนใยบนอาหารวุน Dept.Agi- 5 - กรมวิชาการเกษตร - 20 ก.พ. 52 

34 ดอก Winai สีน้ําตาลเขม  

 

วินัย  สัมพันธุ พันธุเชียงราย 

 คัดจาก เบอร 3 

6 ม.ีค 52 

35 ดอก Winai น้ําตาลออน 

 

วินัย สัมพันธุ ประกรณ # 1  6 ม.ีค. 52 

36 ดอก - สีน้ําตาลออน ดอกเล็ก กาน

เรียวยาว 
  

พี่เพียร 

อ. ดอยสะเก็ด  จ.เชียงใหม 

เบอร 3 –สวนนงนุช 6 ม.ีค. 52 

37 ดอก - สีน้ําตาลเขม กานใหญ 
  

สวิง 

อ. สันปาตอง จ.เชียงใหม 

- 6 ม.ีค. 52 

38 ดอก - สีน้ําตาลออน กานเรียวยาว 
  

สวิง 

อ. สันปาตอง  จ.เชียงใหม 

- 6 ม.ีค. 52 

39 เสนใย Hongkria - 1 - หวยฮองไคร - 6 ม.ีค. 52 

40 เสนใย Hongkria - 2 - หวยฮองไคร - 6 ม.ีค. 52 

41 เสนใย Hongkria - 3 - หวยฮองไคร - 6 ม.ีค. 52 
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ลําดับ

ตัวอยาง 

ลักษณะตัวอยางที่

เก็บมา 

ชื่อตัวอยาง สีของดอกดอกเห็ด จากฟารม แหลงที่ไดมา วันที่เก็บ 

42 ดอก 

  

Anuchit - 1 ดอกแตกลายเปนรอง ๆ สี

น้ําตาลออน 

อนุชิต  ใหมจันทรแดง  

110 หมู 7 ต.พุกราง อ.พระพุทธบาท จ.

สระบุรี  084 0889782 

นําเขาจากตางประเทศ 17 ม.ีค. 52 

43 ดอก  

 

Anuchit – 2  ดอกไมมีลักษณะแตกลาย มี

เกล็ดเล็กนอย  สีน้าํตาลเขม 

อนุชิต  ใหมจันทรแดง  

110 หมู 7 ต.พุกราง อ.พระพุทธบาท จ.

สระบุรี  084 0889782 

นําเขาจากตางประเทศ 17 ม.ีค. 52 

44 ดอก ประกรณ#1 สีน้ําตาลออน (ชอบหนาว) นายประกรณ   นามเมือง  

197 ม. 4 ต.แมแฝกใหม 

อ.สันทราย จ.เชียงใหม 
 
 

 

คัดแยกเชื้อเอง 26 ม.ีค. 52 

45 ดอก ประกรณ #2 สีน้ําตาลออน (ชอบฝน) 
 

นายประกรณ   นามเมือง คัดแยกเชื้อเอง 26 ม.ีค. 52 

46 ดอก ประกรณ-สีทอง สีน้ําตาลออน ออกเหลืองนวล นายประกรณ   นามเมือง คัดแยกเชื้อเอง 26 ม.ีค.52 

47 ดอก ประกรณ-สีทอง 

#26 

สีน้ําตาลออน ออกเหลืองนวล นายประกรณ   นามเมือง คัดแยกเชื้อเอง 26 ม.ีค.52 

 



 

 

ภาคผนวกที่ 2 

รายชื่อไพรเมอร 

 
ลําดับที ่ ชื่อไพรเมอร ลําดับเบส (5’-3’) 

1 S1 CTA CGG AGG A 

2 S2 GGC ACT GAG G 

3 S3 GAG CCC TCC A 

4 S4 AGC GTG TCT G 

5 S5 CTG AGA CGG A 

6 S6 GTG CCT AAC C 

7 S7 GAA CCT GCG G 

8 S8 TCA CGT CCA C 

9 S9 CTG ACG TCA C 

10 S0 AGG GCC GTC T 

11 S1 TGC CCG TCG T 

12 S2 CAG CTC ACG A 

13 S3 CTC TCC GCC A 

14 S4 GGA TGA GAC C 

15 S5 ACT GGG ACT C 

16 S6 AGC GTC CTC C 

17 S7 ACG ACC GAC A 

18 S8 GGC TCA TGT G 

19 S9 GTC AGG GCA A 

20 S10 TCT CCC TCA G 

21 R1 TGC CGA GCT G 

22 R2 AGT CAG CCA C 

23 R3 AAT CGG GCT G 

24 R4 GAA ACG GGT G 

25 R5 GCG ATC CCC A 

26 RA1 CTC ACG TTG G 

27 RA2 ACC AGG GGC A 



 

 

 


