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บทคดัย่อ 

สกุลการเวก (Artabotrys) เป็นสกุลขนาดใหญ่ของวงศ์กระดงังา (Annonaceae) มีลกัษณะเด่น 
คือ กา้นและแกนช่อดอกเป็นรูปตะขอ ท าให้ง่ายต่อการระบุสกุล แต่การก าหนดขอบเขตชนิดในพืช
สกุลน้ีมีความยาก เน่ืองจากพืชแต่ละชนิดมีลกัษณะทางสัณฐานวิทยาท่ีคาบเก่ียวกนั จึงท าให้สงสัยวา่
ช่ือวิทยาศาสตร์บางช่ืออาจประกอบไปด้วยพืชมากกว่าหน่ึงชนิด ดังนั้ น เพื่อท่ีจะตรวจสอบ 
ชนิดซ่อนเร้นในพืชชนิด A. harmandii (นมงวั), A. multiflorus (การเวกช่อ) และ A. spinosus (นาวน ้ า) 
จึงศึกษาวิวฒันาการชาติพนัธุ์ท่ีใช้ขอ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอในพลาสติดจากยีน 6 ต าแหน่ง (เอ็กซอน 
matK, rbcL และ ndhF; อินทรอน trnL; ช่วงระหว่างยีน trnL-trnF และ psbA-trnH) ของตวัอย่างพืช
ในสกุลการเวก 37 ตวัอย่าง (15 ตวัอย่างจาก GenBank) และศึกษาวิวฒันาการชาติพนัธุ์ท่ีใชล้  าดบัเบส 
ดีเอน็เอในพลาสติด 5 ต าแหน่ง (เอก็ซอน matK และ ndhF; อินทรอน trnL; ช่วงระหวา่งยนี trnL-trnF 
และ psbA-trnH) ร่วมกับล าดับเบสดีเอ็นเอในนิวเคลียส 8 ต าแหน่ง (เอ็กซอนและอินทรอน AP3, 
AT2G32520, GI, HMGS, LFY, MAG1 และ ncpGS; เอ็กซอน PHYA) ของตวัอย่างพืชในสกุลการเวก 
61 ตัวอย่าง  (51 ตัวอย่างจาก  GenBank โดยมี  12 ตัวอย่า ง ท่ี เ ป็นตัวอย่าง เ ดียวกับการศึกษา 
วิวฒันาการชาติพนัธุ์ท่ีใช้ล าดบัเบสดีเอ็นเอในพลาสติด) โดยสร้างแผนภูมิวิวฒันาการชาติพนัธุ์ดว้ย  
3 วิธี ไดแ้ก่ วิธีพาร์สิโมนี วิธีความเป็นไปไดสู้งสุด และวิธีเบยเ์ชียน จากแผนภูมิวิวฒันาการชาติพนัธุ์
ท่ีใช้ขอ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอในพลาสติดเพียงอย่างเดียว พบว่ายงัมีความคลุมเครือ โดยตวัอย่างของ  
A. harmandii และ A. spinosus ไม่ไดมี้ความสัมพนัธ์ทางวิวฒันาการแบบชาติพนัธุ์เดียว (ตวัอย่างของ
แต่ละชนิดแยกออกเป็นสองวงศว์านซ่ึงไม่มีความสัมพนัธ์ใกลชิ้ดกนั) ส่วนตวัอยา่ง A. multiflorus จาก
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จงัหวดักาญจนบุรี (= Artabotrys cf. multiflorus) มีเพียงตวัอย่างเดียวท่ีเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอได้ส าเร็จ 
จากผลการวิเคราะห์วิวฒันาการชาติพนัธุ์ดงักล่าวยงัไม่สามารถสรุปได้ว่าตวัอย่างพืช  A. harmandii 
แ ล ะ  A. spinosus ท่ี ป ร า ก ฏ อ ยู่ ใ น ส อ ง ว ง ศ์ ว า น เ ป็ น พื ช ช นิ ด เ ดี ย ว กั น  ส่ ว น ตั ว อ ย่ า ง  
Artabotrys cf. multiflorus มีลักษณะทางสัณฐานวิทยาแตกต่างไปจากตัวอย่างต้นแบบของ  
A. multiflorus จากประเทศพม่า ไดแ้ก่ จ านวนดอกบนตะขอ รูปร่างกลีบดอก ปลายกลีบดอก ขนาด
แ ล ะ ค ว า ม ก ว้ า ง ข อ ง ก ลี บ ด อก  แ ล ะ จ า น วน เ ก ส ร เ พ ศ เ มี ย ต่ อ ด อ ก  ดั ง นั้ น  ตั ว อ ย่ า ง  
Artabotrys cf. multiflorus จึงเป็นพืชชนิดใหม่ จากแผนภูมิวิวฒันาการชาติพนัธุ์ท่ีใชข้อ้มูลล าดบัเบส 
ดีเอ็นเอในพลาสติดและนิวเคลียสมีความชัดเจนมากกว่า โดยตัวอย่างพืชชนิด A. harmandii มี
ความสัมพนัธ์ทางวิวฒันาการแบบก่ึงชาติพนัธุ์เดียว และมีพืชชนิดใหม่จ านวน 1 ชนิด จากจงัหวดั
ฉะเชิงเทรา มีลกัษณะใบมกัจะเป็นรูปรี ปลายใบแหลมถึงแหลมกวา้ง กลีบดอกรูปรีแกมขอบขนาน
แบบแคบ และผลค่อนข้างกลม ในขณะท่ีตัวอย่าง A. harmandii ท่ีแท้จริง (ตัวอย่างต้นแบบจาก
ประเทศลาวและตวัอย่างจากจงัหวดัศรีสะเกษ) มีลกัษณะใบเป็นรูปไข่กลบั ปลายใบเป็นต่ิงแหลม 
กลีบดอกเป็นรูปรี ซ่ึงกวา้งและสั้นกว่าตวัอย่างจากจงัหวดัฉะเชิงเทรา และผลเป็นรูปรี ในทางกลบักนั 
ตวัอย่างพืชชนิด A. spinosus ท่ีเก็บจาก 2 พื้นท่ีท่ีแตกต่างกนั (ระบบแม่น ้ ามูลและชี เทียบกบั ระบบ
แม่น ้ าโขง) พบว่ามีความสัมพนัธ์ทางวิวฒันาการแบบชาติพนัธุ์เดียว แต่กระนั้นความยาวก่ิงของแต่ละ
ตวัอย่างในแผนภูมิวิวฒันาการชาติพนัธุ์บ่งบอกว่ามีการเปล่ียนแปลงของล าดบัเบสท่ีแตกต่างกนัใน
ระดบัหน่ึง จึงควรมีการศึกษาลกัษณะทางสัณฐานวิทยาอย่างละเอียดในอนาคตเพื่อหาขอ้สรุปทาง
อนุกรมวิธานท่ีแน่นอนของพืชชนิดน้ี 
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Abstract 

Artabotrys is one of the largest genera of Annonaceae and easily recognizable by the presence 
of hooked peduncles and inflorescence axes, but their species delimitation is somewhat problematic 
due to highly overlapping morphological traits. So, it is suspected that some scientific names may 
contain more than one species. In order to prove the existence of such cryptic species complexes in  
A. harmandii, A. multiflorus, and A. spinosus, a plastid phylogenetic hypothesis (six regions: matK, 
ndhF, and rbcL exons; trnL intron; trnL-trnF and psbA-trnH intergenic spacers; 37 accessions of 
Artabotrys, 1 5  from GenBank), and a combined plastid (five regions: matK, and ndhF exons; trnL 
intron; trnL-trnF and psbA-trnH intergenic spacers) and nuclear (eight regions: AP3 , AT2G32520 , 
GI, HMGS, LFY, MAG1 , and ncpGS exons plus introns; PHYA exon) phylogenetic hypothesis (6 1 
accessions of Artabotrys, 5 1 from GenBank; 12 accessions are the same as those included in the 
plastid phylogeny) are reconstructed by three methods: parsimony, maximum likelihood, and 
Bayesian inference. The plastid phylogenetic relationships are largely unresolved, with A. harmandii 
and A. spinosus being non-monophyletic (i.e. accessions of each species have been recovered in two 
clades that are not sister to each other), whereas only one accession of A. multiflorus occurring in 
Kanchanaburi Province (= Artabotrys cf. multiflorus) is amplifiable. Based on the plastid 
phylogenetic results, it is still inconclusive whether the two clades of A. harmandii and of A. spinosus 
represent a single species, while Artabotrys cf. multiflorus is morphologically different from the type 
specimens of A. multiflorus (Myanmar) in several respects: number of flowers per hook; petal shape, 
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apex, length and width; and number of carpels per flower. Therefore, Artabotrys cf. multiflorus is 
described as a new species. The combined plastid and nuclear phylogenetic results are much more 
resolved. Artabotrys harmandii appears paraphyletic and one new species is warranted and described. 
The new species from Chachoengsao Province has usually elliptic leaf blade, acute to broadly acute 
leaf apex, narrowly elliptic-oblong petals, and subglobose monocarps, whereas the true A. harmandii 
(from Laos [type] and Sisaket Province) has obovate leaf blade, cuspidate leaf apex, elliptic petals, 
which are broader and shorter, and ellipsoid monocarps. On the other hand, accessions of A. spinosus 
from two different localities (Mun and Chi River system vs. Mekong River system) are recovered as 
a monophyletic group. Although A. spinosus is monophyletic, each lineage is moderately long 
corresponding to its mutations. Their morphological features, however, require further in-depth 
investigation before a solid conclusion on the taxonomy of A. spinosus can be made. 
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บทที ่1 

บทน ำ 

 

1.1 ท่ีมำและควำมส ำคัญ 

สกุลการเวก (Artabotrys R. Br.) เป็นสกุลขนาดใหญ่ของวงศก์ระดงังา (Annonaceae) อยู่ในเผา่ 
Xylopieae ของวงศย์่อย Annonoideae ประกอบดว้ยสมาชิกประมาณ 100 ชนิด มีการกระจายพนัธุ์ใน
พื้นท่ีเขตร้อนของทวีปแอฟริกาและเอเชีย (Mabberley, 2008; Guo et al., 2017b) จากการศึกษา 
การจดัจ าแนกพืชสกุลการเวกในประเทศไทยโดยใช้ลกัษณะทางสัณฐานวิทยาเป็นหลกัเม่ือเร็ว ๆ น้ี 
พบว่าในประเทศไทยมีพืชสกุลการเวกจ านวน 20 ชนิด ท่ีสามารถระบุชนิดไดอ้ย่างชัดเจน โดยมี 2 
ชนิดท่ีเป็นพืชชนิดใหม่ ไดแ้ก่ Artabotrys longipetalus J.Chen & Eiadthong และ A. insurae J.Chen & 
Eiadthong (Chen and Eiadthong, 2020) พืชในสกุลน้ีมีลักษณะเด่น คือมีดอกออกจากก้านและ 
แกนช่อดอกท่ีเปล่ียนแปลงไปเป็นรูปตะขอ (ทวี, 2552) ท าให้ง่ายต่อการระบุสกุล แต่การระบุชนิด
และจัดจ าแนกในระดับชนิดของพืชในสกุลน้ีมีความยาก เน่ืองจากพืชแต่ละชนิดมีลักษณะทาง 
สัณฐานวิทยาท่ีค่อนขา้งคาบเก่ียว และแยกออกจากกนัไม่ชดัเจน (Turner and Utteridge, 2015; Chen 
et al., 2018) โดยท่ีผา่นมาถึงแมจ้ะมีการศึกษาพืชสกุลการเวกในประเทศไทย (เช่น ทวี อินสุระ, 2552; 
Thongpairoj, 2008) แต่การระบุชนิดของพืชในสกุลน้ีก็ยงัคงมีความผิดพลาด และท าให้เกิดความ
เขา้ใจผิด (ทวี อินสุระ, 2552; Chen et al., 2018) จากรายงานการคน้พบพืชชนิดใหม่และปัญหาในการ
ระบุชนิดพืชในสกุลการเวก  (Chen et al., 2018; Chen and Eiadthong, 2020) จึงเป็นไปได้ว่าใน 
ประเทศไทยยงัมีพืชในสกุลการเวกท่ีระบุชนิดผิด หรือบางตัวอย่างอาจจะยงัไม่ได้มีการตั้ งช่ือ
วิทยาศาสตร์และบรรยายลกัษณะทางสัณฐานวิทยา  

การระบุชนิดพืชใหถู้กตอ้งนั้นมีความส าคญั เน่ืองจากจะส่งผลไปถึงการจดัท าขอ้มูลต่าง ๆ ของ
พืช ไม่ว่าจะเป็นการบรรยายลกัษณะทางสัณฐานวิทยา ขอ้มูลการกระจายพนัธุ์ รวมไปถึงการอนุรักษ์
พืชชนิดนั้น ๆ โดยเฉพาะหากเป็นพืชเศรษฐกิจหรือมีสรรพคุณเป็นยารักษาโรคได ้การระบุชนิดยิ่งมี
ความจ าเป็นท่ีจะตอ้งท าอย่างถูกตอ้งและแม่นย  า เพื่อเป็นขอ้มูลพื้นฐานในการเลือกใชป้ระโยชน์จาก
พืชไดถู้กชนิดและถูกวตัถุประสงค ์หากมีความผิดพลาด ตอ้งไดรั้บการแกไ้ข เช่น จ าแนกพืชชนิดใหม่
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จากชนิดซ่อนเร้น อนัจะเป็นการเพิ่มพูนขอ้มูลทรัพยากรธรรมชาติในประเทศ สามารถขยายผลไปถึง
การน าพืชชนิดใหม่นั้นมาใชป้ระโยชน์ไดต้่อไป 

จากการทบทวนบทความท่ีเก่ียวกบัการบรรยายลกัษณะทางสัณฐานวิทยา การใชป้ระโยชน์ทั้ง
ทางด้านสมุนไพรและด้านอ่ืน ๆ ของพืชในสกุลการเวกโดย Tan and Wiart (2014) พบว่า พืชสกุล
การเวกถูกใช้ประโยชน์เป็นพืชสมุนไพรมาอย่างยาวนาน ยกตัวอย่างเช่น A. harmandii Finet & 
Gagnep. (นมงัว)  มีการใช้ส่วนรากและล าต้น เป็นยาสมุนไพรช่วยกระตุ้นการหลั่งน ้ านม  
A. spinosus Craib (นาวน ้ า) มีการใช้ส่วนเปลือกล าต้นเป็นสมุนไพรรักษากามโรค  (Chuakul and 
Soonthornchareonnon, 2003) และจากการศึกษาสารสกดัจากดอกของ A. hexapetalus (L.f.) Bhandari 
พบวา่สารสกดัมีฤทธ์ิในการตา้นแบคทีเรียก่อโรคบางชนิด รวมไปถึงการตา้นเช้ือราบางชนิด (Manjula 
et al., 2011) นอกจากน้ียงัมีการใช้ประโยชน์จากพืชสกุลการเวกในด้านอ่ืน ๆ นอกจากสรรพคุณ 
ทางยา ยกตวัอย่างเช่น น ้ ามนัหอมระเหยจาก A. hexapetalus ถูกน ามาใช้ในอุตสาหกรรมการผลิต
น ้ าหอม (Aguilar, 2001) และผลของ A. brachypetalus Benth. สามารถน ามาผลิตเป็นเคร่ืองด่ืมได้ 
(Rampedi, 2010) เป็นตน้ 

อย่างไรก็ตาม จากการศึกษาวิวฒันาการชาติพนัธุ์เชิงโมเลกุลของสกุลการเวก  (Chen et al., 
2019) พบวา่พืชสกุลการเวกบางชนิดท่ีพบในประเทศไทยยงัไม่มีขอ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอ และชนิดท่ีมี
ขอ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอมีความหลากหลายทางสัณฐานวิทยาสูง จึงจ าเป็นจะตอ้งเก็บตวัอย่างพืชชนิด
เหล่าน้ีเพิ่มเติมเพื่อเป็นการเพิ่มขอ้มูลท าให้วิวฒันาการชาติพนัธุ์ของสกุลการเวกมีความสมบูรณ์มาก
ยิ่งขึ้น จากการศึกษาลกัษณะทางสัณฐานวิทยาเบ้ืองตน้ พบว่าบางตวัอย่างของพืชชนิด A. multiflorus 
C.E.C.Fischer (การเวกช่อ) ท่ีเก็บจากจงัหวดักาญจนบุรี และ A. harmandii ท่ีเก็บจากภาคตะวนัออก
เฉียงใตข้องประเทศไทย มีความแตกต่างไปจากตวัอย่างตน้แบบ (type specimen) ซ่ึงตวัอย่างตน้แบบ
ของพืชทั้งสองชนิดดงักล่าวไม่ไดถู้กเก็บมาจากประเทศไทย อีกทั้งจากการส ารวจและศึกษาพืชชนิด 
A. spinosus  ท่ีมีการกระจายพนัธุ์เป็นวงกวา้ง สามารถพบไดต้ามริมฝ่ังของแม่น ้าสายหลกัในภาคเหนือ 
ตะวนัออก และภาคตะวนัออกเฉียงเหนือของประเทศไทย ไดแ้ก่ แม่น ้ าชี แม่น ้ ามูล และแม่น ้ าโขง มี
ลกัษณะทางสัณฐานวิทยาท่ีแตกต่างกนัตามภูมิศาสตร์ และบางตวัอยา่งมีความแตกต่างไปจากตวัอย่าง
ต้นแบบ จึงเป็นไปได้ว่าตัวอย่างพืชสกุลการเวกชนิดดังกล่าวท่ีแตกต่างไปจากตัวอย่างต้นแบบ
ดงักล่าวอาจเป็นพืชชนิดใหม่  

ดังนั้น เพื่อพิสูจน์สมมุติฐานท่ีกล่าวไว้ข้างต้นจึงมีความจ าเป็นท่ีจะต้องศึกษาวิวฒันาการ 
ชาติพนัธุ์เชิงโมเลกุล เพื่อให้ทราบถึงความสัมพนัธ์และต าแหน่งในแผนภูมิวิวฒันาการชาติพนัธุ์ท่ี
ชดัเจนของตวัอย่างพืชสกุลการเวกท่ีเพิ่มเขา้ไปใหม่ พร้อมทั้งตรวจสอบความสัมพนัธ์ของพืชชนิด
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เดียวกนัจากหลายแหล่งก าเนิด ซ่ึงหากไม่ไดมี้ความสัมพนัธ์แบบชาติพนัธุ์เดียว (monophyletic) หรือมี
การเปล่ียนแปลงล าดบัเบสแตกต่างไปจากบรรพบุรุษร่วมล่าสุดท่ีมากเพียงพอ ตวัอยา่งพืชดงักล่าวจะมี
สถานะทางอนุกรมวิธานเป็นอย่างไรและเป็นพืชชนิดใหม่หรือไม่ โดยใชข้อ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอใน  
พลาสติดและนิวเคลียสในหลายช่วงยีน (region) ของตวัอย่างพืชท่ีเก็บจากการออกส ารวจมาวิเคราะห์
เปรียบเทียบกันร่วมกับข้อมูลล าดับเบสดีเอ็นเอจากฐานข้อมูล GenBank และบูรณาการเข้ากับ
การศึกษาทางสัณฐานวิทยาอยา่งละเอียด พร้อมทั้งเปรียบเทียบกบัตวัอยา่งตน้แบบ เพื่อน าไปสู่ขอ้สรุป
ทางอนุกรมวิธานท่ีเหมาะสมและถูกตอ้ง  

ประโยชน์ของการศึกษาในคร้ังน้ี คือไดข้อ้มูลอนุกรมวิธานของพืชสกุลการเวกท่ีถูกตอ้ง อนัจะ
เป็นการเพิ่มพูนฐานขอ้มูลของพืชในสกุลน้ีส าหรับการศึกษาต่อยอดในแขนงต่าง ๆ เช่น การอนุรักษ์
พนัธุ์พืช การเกษตร และเภสัชศาสตร์ เป็นตน้ 

1.2 วัตถุประสงค์ของกำรวิจัย 

1.2.1 เพื่อก าหนดขอบเขตของพืชชนิด Artabotrys spinosus โดยใชข้อ้มูลวิวฒันาการชาติพนัธุ์
เชิงโมเลกุลและสัณฐานวิทยา 

1.2.2 เพื่อตรวจสอบการจัดจ าแนกพืชชนิด A. multiflorus และ A. harmandii โดยใช้ข้อมูล
วิวฒันาการชาติพนัธุ์เชิงโมเลกุลร่วมกบัสัณฐานวิทยา 
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บทที ่2 

ทบทวนเอกสาร 

 

2.1 การใช้ข้อมูลล าดับเบสดีเอน็เอเพือ่สร้างวิวัฒนาการชาติพนัธ์ุ 

จากการศึกษาวิวฒันาการชาติพนัธุ์เชิงโมเลกุลของพืชในวงศก์ระดงังาท่ีผ่านมา พบว่านิยมใช้
ช่วงล าดับเบสดีเอ็นเอในพลาสติด 2 ช่วง ได้แก่ ช่วงท่ีสามารถแปลรหัสพนัธุกรรมให้กรดอะมิโน
ส าหรับการสร้างโปรตีนได ้(coding regions) ซ่ึงเป็นช่วงล าดบัเบสดีเอ็นเอในพลาสติดท่ีเป็นเอ็กซอน 
(exon) และช่วงท่ีไม่สามารถแปลรหสัพนัธุกรรมใหก้รดอะมิโนได ้(non-coding regions) โดยสามารถ
แบ่งช่วงล าดบัเบสดีเอน็เอในพลาสติดน้ีไดเ้ป็น 2 ประเภท ไดแ้ก่ อินทรอน (intron) และช่วงระหวา่งยนี 
(intergenic spacer) (ตวัอยา่งการศึกษา เช่น Pirie et al., 2006; Su et al., 2008, 2010; Zhou et al., 2009, 
2010; Chaowasku et al., 2012, 2013a, 2013b, 2014, 2018a, 2018b; Chatrou et al., 2012; Wang et al., 
2012; Xue et al., 2012, 2014, 2016, 2018; Guo et al., 2014, 2017a, 2017b; Ortiz-Rodriguez et al., 
2016a, 2016b) โดยช่วงล าดบัเบสท่ีสามารถแปลรหัสเป็นกรดอะมิโนได ้เช่น เอ็กซอน matK, rbcL 
และ ndhF เป็นต้น จะมีอัตราการแทนท่ีเบสต ่ ากว่าช่วงท่ีไม่สามารถแปลรหัสพันธุกรรมให้ 
กรดอะมิโนได ้(Wolfe & Sharp, 1998; Clegg & Zurawski, 1992; Gielly & Taberlet, 1994) ท าให้เป็น
ช่วงล าดับเบสท่ีมีความเหมาะสมส าหรับการวิเคราะห์วิวฒันาการชาติพนัธุ์ตั้งแต่ระดับสกุลขึ้นไป 
ส่วนล าดับเบสช่วงท่ีไม่สามารถแปลรหัสพนัธุกรรมให้กรดอะมิโนได้ เช่น อินทรอน trnL และ  
ช่วงระหว่างยีน psbA-trnH เป็นตน้ จะมีความเหมาะสมส าหรับการวิเคราะห์วิวฒันาการชาติพนัธุ์ใน
ระดบัสกุล และต ่ากวา่ระดบัสกุลลงไป (Gielly and Taberlet, 1994) 

ถึงแม้การศึกษาวิวฒันาการชาติพันธุ์เชิงโมเลกุลของพืชท่ีผ่านมานิยมใช้ข้อมูลล าดับเบส 
ดีเอ็นเอในพลาสติด เน่ืองจากมีความสะดวกในการเพิ่มปริมาณ เพราะมีการศึกษาและออกแบบ 
ไพรเมอร์มาแลว้ และมีขอ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอในฐานขอ้มูลสากล GenBank จ านวนมาก ในขณะท่ี
การใช ้low-copy nuclear gene ยงัไม่เป็นท่ีนิยมเท่าท่ีควร เน่ืองจากมีขอ้จ ากดัมากมาย เช่น โครงสร้าง
พนัธุกรรมมีความซบัซอ้น มีความยากในการแยกและระบุยนีวา่เป็นแบบ orthologous หรือ paralogous 
และความเป็น heterozygosity เป็นตน้ แต่อย่างไรก็ตาม low-copy nuclear gene ก็มีขอ้ดี คือ ไดรั้บการ
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ถ่ายทอดมาจากทั้งพ่อและแม่ มีอตัราวิวฒันาการสูงเม่ือเทียบกบัยีนในพลาสติด ท าให้เป็นขอ้มูลท่ีมี
ประสิทธิภาพส าหรับการจ าแนกพืชในอนุกรมวิธานระดับ ท่ีต ่ากว่าสกุล (Small et al., 2004) โดย 
Small et al. (1998) ท าการเปรียบเทียบผลการวิเคราะห์ความสัมพนัธ์ของพืชสกุล Gossypium L. ท่ีได้
จากการใช้ข้อมูลล าดับเบสจากดีเอ็นเอในพลาสติดในช่วงท่ีไม่สามารถแปลรหัสพนัธุกรรมให้ 
กรดอะมิโนได้ (non-coding cpDNA) และยีน AdhC ในนิวเคลียส เ ม่ือน าผลการวิ เคราะห์มา
เปรียบเทียบกนัพบว่า การใช้ขอ้มูลจากล าดบัเบสของยีน AdhC ซ่ึงมีความยาวเพียง ± 1.65 กิโลเบส 
แสดงผลความสัมพนัธ์ท่ีชดัเจนและมีค่าสนับสนุนท่ีสูง ในขณะท่ีการใช้ขอ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอใน 
พลาสติดในช่วงท่ีไม่มีการแปลรหัส ซ่ึงมีความยาวถึง 7 กิโลเบส แต่แสดงผลความสัมพนัธ์ท่ียงั
คลุมเครือ และมีค่าสนบัสนุนท่ีต ่า  

2.2 รูปแบบความสัมพนัธ์ทางวิวัฒนาการ 

ความสัมพนัธ์ทางวิวฒันาการของส่ิงมีชีวิตสามารถอธิบายไดผ้่านแผนภูมิวิวฒันาการชาติพนัธุ์ 
(phylogenetic tree หรือ  cladogram) ซ่ึ งจะแสดงความสัมพันธ์ทางวิ ว ัฒนาการ ท่ีบ่ งบอกถึง  
บรรพบุรุษร่วม (common ancestor) และส่ิงมีชีวิตในรุ่นลูกหลาน (descendants) ซ่ึงจะมีแบบแผนของ
การแตกก่ิงท่ีแตกต่างกนัออกไป โดยการจดัจ าแนกส่ิงมีชีวิตดว้ยแผนภูมิวิวฒันาการชาติพนัธุ์สามารถ
สรุปความสัมพนัธ์ทางวิวฒันาการไดเ้ป็น 3 รูปแบบ (Judd et al., 2008) ดงัน้ี 

วิวฒันาการแบบชาติพันธุ์เดียว (monophyletic) หมายถึง รูปแบบความสัมพันธ์ทาง
วิวฒันาการท่ีสมาชิกทั้งหมดหรือลูกหลานในหน่วยอนุกรมวิธานมีบรรพบุรุษร่วมกนั ปรากฏอยู่ใน
วงศ์วาน (clade) เดียวกันและมีลกัษณะร่วมกา้วหน้า (synapomorphy) ซ่ึงเป็นลกัษณะท่ีเกิดขึ้นใหม่
ร่วมกันและลักษณะใหม่นั้นยงัคงอยู่ในรุ่นลูกหลาน รูปแบบความสัมพนัธ์ทางวิวฒันาการแบบ 
ชาติพันธุ์เดียวเป็นรูปแบบความสัมพันธ์ท่ีได้รับการยอมรับในปัจจุบัน เน่ืองจากเป็นรูปแบบ
วิวฒันาการท่ีเกิดขึ้นจริงในธรรมชาติ ไม่ไดเ้กิดจากการสรุปตามความเขา้ใจของมนุษย ์

วิวฒันาการแบบก่ึงชาติพนัธุ์เดียว (paraphyletic) หมายถึง รูปแบบความสัมพนัธ์ทาง
วิวฒันาการท่ีคล้ายกับวิวฒันาการแบบชาติพนัธุ์เดียว แต่มีลูกหลานบางตัวท่ีสืบเช้ือสายมาจาก 
บรรพบุรุษเดียวกนัไม่ไดถู้กรวมไวใ้นกลุ่มเดียวกนั เน่ืองจากลูกหลานตวันั้นอาจมีการเปล่ียนแปลง
ของลกัษณะบางอย่างท่ีแตกต่างไปจากบรรพบุรุษและสมาชิกตวัอ่ืน โดยสมาชิกท่ีถูกรวมไวด้ว้ยกนั
นั้นจะเรียกว่า “grade” ซ่ึงมีลกัษณะร่วมดั้งเดิม (symplesiomorphy) ซ่ึงเป็นลกัษณะท่ีเกิดขึ้นในอดีต
ของบรรพบุรุษร่วมท่ีห่างไกล และยงัคงปรากฏในรุ่นลูกหลาน รูปแบบความสัมพนัธ์น้ียงัไม่เป็นท่ี
ยอมรับในปัจจุบนั 
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วิว ัฒนาการแบบพหุชาติพันธุ์  (polyphyletic) หมายถึง รูปแบบความสัมพันธ์ทาง
วิวฒันาการของรุ่นลูกหลานท่ีไม่ไดมี้บรรพบุรุษร่วมกนั แต่ประกอบดว้ยสมาชิกท่ีสืบเช้ือสายมาจาก
หลายบรรพบุรุษ โดยสมาชิกในหน่วยอนุกรมวิธานเดียวกนัจะอยูอ่ย่างกระจดักระจายอยู่ตามวงศว์าน
ต่าง ๆ ในแผนภูมิวิวฒันาการชาติพนัธุ์ และมีสมาชิกในหน่วยอนุกรมวิธานอ่ืน ๆ เขา้มาแทรก ซ่ึง
รูปแบบความสัมพนัธ์น้ียงัไม่เป็นท่ียอมรับในปัจจุบนั   

2.3 วงศ์กระดังงา (Annonaceae) 

วงศก์ระดงังา (Annonaceae) เป็นวงศพ์ืชดอกขนาดใหญ่วงศห์น่ึง ประกอบดว้ยสมาชิกประมาณ 
2,430 ชนิด (Couvreur et al., 2019) ใน 108 สกุล กล่าวคือ จากการรายงานของ Guo et al. (2017b) มี 
107 สกุล ต่อมามีการยุบสกุล Melodorum Lour. กบั Uvaria L. เป็นสกุลเดียวกนั (Turner, 2018) และ
ยุบสกุล Friesodielsia Steenis กับ Schefferomitra Diels เป็นสกุลเดียวกัน (Saunders et al., 2020) 
นอกจาก น้ีย ัง มีการตั้ งสกุลใหม่  3 สกุล  ได้แ ก่  Leoheo Chaowasku (Chaowasku et al., 2018a), 
Polyalthiopsis Chaowasku (Chaowasku et al., 2018b) แ ล ะ  Wuodendron B.Xue, Y.H.Tan & 
Chaowasku (Xue et al., 2018) ลกัษณะเด่นท่ีปรากฏร่วมกนัของพืชในวงศน้ี์ไดแ้ก่ ลกัษณะวิสัยเป็นได้
ทั้งไมต้น้ ไมพุ้่ม หรือไมเ้ล้ือยเน้ือแข็ง ใบเด่ียวเรียงสลบัในระนาบเดียวกนั ไม่มีหูใบ ผิวของใบมีต่อม
น ้ามนั ส่วนใหญ่มีดอกแบบสมบูรณ์เพศ มีสมมาตรแบบรัศมี (actinomorphic flower) กลีบเล้ียง 3 กลีบ 
กลีบดอก 3–6 กลีบ มกัอวบน ้า ส่วนใหญ่เรียงตวั 2 ชั้น กลีบดอกชั้นนอกเรียงตวัสลบักบักลีบเล้ียง และ
สลบักบักลีบดอกชั้นใน เกสรเพศผูแ้ละเกสรเพศเมียส่วนใหญ่มีจ านวนมาก กา้นชูอบัเรณูสั้น ผลมกั
พบเป็นผลกลุ่ม (aggregate fruit) เมล็ดมีขนาดใหญ่ มีน ้ ามนั และเอ็นโดสเปิร์มมีรอยย่น (ruminate 
endosperm) (Keßler, 1993; ปิยะ เฉลิมกล่ิน, 2544) 

2.4 วิวัฒนาการชาติพนัธ์ุของพชืวงศ์กระดังงา 
จากการวิเคราะห์วิวฒันาการชาติพนัธุ์เชิงโมเลกุล โดยใช้ขอ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอในพลาสติด

มากท่ีสุด (up to) 8 ต าแหน่ง (เอ็กซอน matK, rbcL, ndhF และ ycf1; ช่วงระหว่างยีน atpB-rbcL,  
psbA-trnH, trnL-trnF และ trnS-trnG) พบว่าวงศ์กระดงังาสามารถจ าแนกออกไดเ้ป็น 4 วงศ์ย่อย คือ 
Ambavioideae, Anaxagoreoideae, Annonoideae และ Malmeoideae (Chatrou et al., 2012) ต่อมาได้มี
การศึกษาวิวฒันาการชาติพนัธุ์เชิงโมเลกุลของวงศย์่อย Ambavioideae  โดยใชข้อ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอ
ในพลาสติด 8 ต าแหน่ง (เอก็ซอน matK, ndhF และ rbcL; อินทรอน trnL; ช่วงระหวา่งยนี atpB-rbcL, 
psbA-trnH, trnL-trnF และ trnS-trnG) พบวา่สกุล Meiocarpidium แยกตวัออกมาเป็นวงศย์่อยใหม่ คือ
วงศ์ย่อย Meiocarpidioideae ท าให้ปัจจุบนัวงศ์กระดงังาประกอบดว้ย 5 วงศ์ย่อย (Chaowasku, 2020) 
โดยวงศย์่อย Annonoideae มีจ านวนสมาชิกมากท่ีสุด (ประมาณ 1,515 ชนิด) สามารถแบ่งออกไดเ้ป็น 

https://www.ipni.org/a/22557-1
https://www.ipni.org/a/10061-1
https://www.ipni.org/a/18030-1
https://www.ipni.org/a/20009146-1
https://www.ipni.org/a/20009146-1
https://www.ipni.org/a/20017676-1
https://www.ipni.org/a/20020199-1
https://www.ipni.org/a/20009146-1
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7 เผ่า ได้แก่ Annoneae, Bocageeae, Duguetieae, Guatterieae, Monodoreae, Uvarieae และ Xylopieae 
(Guo et al., 2017b) รองลงมาคือวงศย์่อย Malmeoideae (ประมาณ 783 ชนิด) สามารถแบ่งออกไดเ้ป็น 
9 เ ผ่ า  ไ ด้ แ ก่  Annickieae, Dendrokingstonieae, Fenerivieae, Maasieae, Malmeeae, Miliuseae, 
Monocarpieae, Phoenicantheae และ Piptostigmateae โดยเผ่า  Annickieae เป็นเผ่า ท่ี มีการตั้ งและ
บรรยายลกัษณะล่าสุด โดยแยกออกมาจากเผา่ Piptostigmateae (Couvreur et al., 2019) 

2.5 เผ่า Xylopieae 

พืชสกุลการเวก (Artabotrys) ถูกจดัอยู่ในวงศ์ย่อย Annonoideae เผ่า Xylopieae โดยในเผ่าน้ีมี
สมาชิกแค่ 2 สกุล คือ สกุลการเวกและสกุลสะทาง (Xylopia L.) ลกัษณะวิสัยเป็นไมต้น้หรือไมเ้ล้ือย
เน้ือแข็ง ก่ิงขา้งเรียงตวัแบบเวียนรอบก่ิงหลกั ขนเป็นแบบขนเด่ียว (simple hairs) มีใบประดบั (bract) 
ช่อดอกรูปพดั (rhipidium) เกิดท่ีซอกใบ (axillary) หรือมีก าเนิดท่ีปลายก่ิง (terminal) และพฒันามาอยู่
ระหว่างขอ้ (internode) ดอกแบบสมบูรณ์เพศ รังไข่ไม่เช่ือมติดกัน ออวุลติดติดท่ีฐาน (basal) หรือ
ด้านขา้ง (lateral) ก้านผลย่อย (stipe) พฒันามาจากฐานของรังไข่ เมล็ดอาจมีหรือไม่มีเยื่อหุ้มเมล็ด 
(aril) เอนโดเสปิร์มมีการพับย่นได้ทั้ งแบบ spiniform หรือแบบ lamelliform เรณูมีช่องเปิดยาว 
(sulcate) หรือไม่มีช่องเปิด (inaperturate) (Chatrou et al., 2012) 

2.6 สกุลการเวก 

สกุลการเวกมีการกระจายพนัธุ์ในเขตร้อนของทวีปเอเชีย และแอฟริกา (Mabberley, 2008) โดย
ในประเทศไทยมีพืชในสกุลน้ีท่ีไดรั้บการจ าแนกและบรรยายลกัษณะทางสัณฐานวิทยาไว ้20 ชนิด 
ไดแ้ก่ A. brevipes Craib, A. byrsophyllus I.M.Turner & Utteridge, A. crassifolius Hook.f. & Thomson, 
A. harmandii, A. hexapetalus, A. insurae, A. longipetalus, A. multiflorus, A. oblanceolatus Craib,  
A. oxycarpus King, A. pleurocarpus Maingay ex Hook.f. & Thomson, A. punctulatus C.Y.Wu ex 
S.H.Yuan, A. siamensis Miq., A. spathulatus J.Chen, Chalermglin & R.M.K.Saunders, A. spinosus, 
A. suaveolens (Blume) Blume, A. tanaosriensis J.Chen, Chalermglin & R.M.K.Saunders,  
A. tipuliferus I.M.Turner & Utteridge, A. uniflorus Craib และ A. venustus King โดย A. longipetalus 
และ A. insurae เป็นพืช 2 ชนิดล่าสุด ท่ีได้รับการตั้งช่ือและบรรยายลกัษณะ (Chen and Eiadthong, 
2020) ส่วนใหญ่มีลกัษณะวิสัยเป็นไมเ้ล้ือยเน้ือแข็ง ยกเวน้ A. spinosus ซ่ึงเป็นไมพุ้่มก่ึงเล้ือย ล าตน้
ของพืชสกุลการเวกบางชนิดมีหนามออกเป็นคู่ ดอกเป็นดอกเด่ียวหรือดอกช่อ ตั้งแต่ 2 ดอกขึ้นไป เกิด
บนก้านและแกนช่อดอกท่ีเป็นตะขอ (hooked peduncle and inflorescence axis) ซ่ึงจะเปล่ียนเป็น
อวยัวะยดึเกาะ ใบประดบัท่ีรองรับดอกมีขนาดเล็กและหลุดร่วงไดง้่าย ดอกสมบูรณ์เพศ ประกอบดว้ย 

https://www.ipni.org/a/1857-1
https://www.ipni.org/a/4798-1
https://www.ipni.org/a/5996-1
https://www.ipni.org/a/4084-1
https://www.ipni.org/a/10621-1
https://www.ipni.org/a/6509-1
https://www.ipni.org/a/4798-1
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กลีบเล้ียง 3 กลีบ เรียงจรดกนั เช่ือมติดกนัท่ีบริเวณฐาน หรือซ้อนเหล่ือมกนัท่ีฐานเล็กน้อย กลีบดอก
เรียงตัว 2 ชั้น ส่วนใหญ่แต่ละกลีบแบ่งออกเป็น 2 ส่วน คือ แผ่นกลีบ (blade) และอุ้งกลีบ (claw)  
กลีบดอกชั้นนอก 3 กลีบ แผ่ออกจากกนั กลีบดอกชั้นใน 3 กลีบ ส่วนใหญ่อุง้กลีบดอกชั้นในเรียงชิด
ติดกัน (connivent) หุ้มเกสรเพศผูแ้ละเพศเมียไว ้ เกสรเพศผูมี้จ านวนมาก รังไข่ไม่เช่ือมติดกัน ใน 
แต่ละรังไข่มี 2 ออวุล ติดท่ีฐาน ผลยอ่ยเป็นผลสด มี 1–2 เมลด็ เมลด็รูปไข่ถึงรูปรี สีน ้าตาลด า ผิวเมล็ด
ขรุขระหรือเรียบ (ทว ีอินสุระ, 2552; Thongpairoj, 2008; Chen et al., 2020a, 2020b) 

2.7 วิวัฒนาการชาติพนัธ์ุและชีวภูมิศาสตร์ของพชืสกุลการเวก 

Thomas et al. (2015) ท าการศึกษาตน้ก าเนิดและการกระจายพนัธุ์ของพืชดอกวงศ์กระดงังาท่ี
พบในทวีปเอเชียและแอฟริกาหลายสกุล ซ่ึงรวมไปถึงพืชในสกุลการเวก โดยจากการวิเคราะห์  
ล าดับเบสดีเอ็นเอในพลาสติด  6 ต าแหน่ง  (เอ็กซอน  matK, ndhF และ  rbcL; อินทรอน trnL;  
ช่วงระหว่างยีน psbA-trnH และ trnL-trnF) ร่วมกบัขอ้มูลฟอสซิลและแหล่งก าเนิดของพืชแต่ละชนิด 
พบว่าพืชสกุลการเวกสามารถแบ่งออกไดเ้ป็น 3 วงศ์วาน โดยมาจากแอฟริกา 2 วงศ์วาน และทวีป
เอเชีย 1 วงศ์วาน นอกจากน้ียงัสามารถสรุปไดว้่าพืชสกุลการเวกมีจุดก าเนิดทางภูมิศาสตร์อยู่ท่ีทวีป
แอฟริกา และกระจายพนัธุ์เขา้สู่ทวีปเอเชียตั้งแต่ยคุไมโอซีน (Miocene Epoch)  

Chen et al. (2019) ท าการศึกษาประวัติชีวภู มิศาสตร์ของพืชในสกุลการเวก โดยศึกษา
ความสัมพนัธ์ทางวิวฒันาการชาติพนัธุ์ของพืชสกุลการเวก 53 ชนิด โดยใช้ขอ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอ
ในพลาสติด 5 ต าแหน่ง (เอ็กซอน matK และ ndhF; อินทรอน trnL; ช่วงระหว่างยีน psbA-trnH และ 
trnL-trnF) และล าดบัเบสดีเอน็เอในนิวเคลียส 10 ต าแหน่ง (เอก็ซอนและอินทรอน AP3, AT2G32520, 
GI, HMGS, LFY, MAG1, ncpGS, NIA และ RPB2; เอ็กซอน PHYA) วิเคราะห์ร่วมกับขอ้มูลฟอสซิล
และแหล่งก าเนิดของพืชแต่ละชนิด ผลการศึกษาพบวา่ พืชสกุลการเวกมีความสัมพนัธ์ทางวิวฒันาการ
แบบชาติพันธุ์ เ ดียวอย่างชัดเจน  โดยมี (1) พืชสกุลการเวกจากทวีปแอฟริกา 2 ชนิด  ได้แก่   
A. brachypetalus และ A. thomsonii Oliv. ท่ีแยกตัวออกมาก่อน กล่าวคือ เป็นกลุ่มวิว ัฒนาการ 
ก่ึงชาติพันธุ์เดียว (early divergent grade; EDG) และ (2) วงศ์วานหลักของพืชสกุลการเวก (main 
Artabotrys clade; MAC) ซ่ึงประกอบด้วยวงศ์วานจากทวีปแอฟริกาและวงศ์วานจากทวีปเอเชีย  
(ภาพท่ี 2.1) โดยจากการวิเคราะห์พบว่าพืชในสกุลการเวกมีบรรพบุรุษอยู่ท่ีทวีปแอฟริกา และมีการ
กระจายพนัธุ์เข้าสู่ทวีปเอเชียเพียงคร้ังเดียวในยุคไมโอซีน สอดคล้องกับการศึกษาก่อนหน้าของ 
Thomas et al. (2015)  
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ภาพท่ี 2.1 แผนภูมิวิว ัฒนาการชาติพันธุ์ ท่ีน ามาจาก Chen et al. (2019) โดยใช้ข้อมูลล าดับเบส 

ดีเอ็นเอในพลาสติดและนิวเคลียส โดยแสดงค่าสนบัสนุนวงศว์านจากการวิเคราะห์แบบ 
พาร์สิโมนี (>50%), แบบความเป็นไปได้สูงสุด (>50%) และแบบเบย์เชียน  (≥ 0.5) 
(สัญลกัษณ์ – หมายความวา่ มีค่าสนุนต ่าจนไม่มีนยัส าคญั) 

2.8 การถ่ายเรณูและการกระจายพนัธ์ุของพชืสกุลการเวก 

จากการศึกษาวิวฒันาการชาติพนัธุ์ของพืชสกุลการเวก พบว่า ประกอบด้วย แขนงของกลุ่ม
วิวฒันาการก่ึงชาติพนัธุ์เดียวท่ีแยกตัวออกมาก่อน (EDG) และวงศ์วานหลักของพืชสกุลการเวก 
(MAC) ซ่ึงสมาชิกทุกชนิดใน MAC มีลกัษณะของดอกท่ีเป็นลกัษณะร่วมคือ กลีบดอกแบ่งออกเป็น
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ส่วนของแผ่นกลีบและอุง้กลีบ โดยอุง้กลีบของดอกชั้นในเรียงชิดติดกนัหุ้มเกสรทั้ง 2 เพศ เกิดเป็น
ห้องท่ีมีช่องเปิด 3 ช่อง ในทางกลบักนั สมาชิกใน EDG มีลกัษณะของดอกคลา้ยคลึงกบัสกุลสะทาง 
กล่าวคือ กลีบดอกไม่แบ่งเป็นส่วนของแผ่นกลีบและอุง้กลีบ และไม่ห่อหุ้มเกสรทั้ง 2 เพศ (Chen et 
al., 2020a) นอกจากน้ี Chen et al. (2020a) ท าการศึกษาเปรียบเทียบชีพลกัษณ์ของดอกและนิเวศวิทยา
การถ่ าย เรณูของพืชตัวอย่ า ง  2 ชนิด  ได้แ ก่  A. blumei Hook.f. & Thomsonจาก  MAC และ  
A. brachypetalus จาก EDG พบว่า A. blumei มีช่วงระยะเวลาการบานของดอกท่ีสั้ น (ประมาณ 27 
ชัว่โมง) มีดว้ง (beetle) เป็นพาหะถ่ายเรณู อีกทั้งยงัมีชีพลกัษณ์ของดอกและสัณฐานวิทยาท่ีสอดคลอ้ง
กับจังหวะรอบวัน (circadian rhythm) ของพาหะถ่ายเรณู กล่าวคือเป็นการดักจับพาหะถ่ายเรณู 
(pollinator trapping) ไวภ้ายในห้องท่ีเกิดจากอุง้กลีบดอกชั้นใน โดยช่วงท่ีกลีบดอกชั้นนอกมีการเปิด
ออกเลก็นอ้ย จะเป็นระยะเร่ิมตน้ท่ีเกสรเพศเมียพร้อมผสมกบัเรณู ซ่ึงจะเห็นช่องเปิดเขา้สู่ห้องดงักล่าว 
และพาหะถ่ายเรณูจะผ่านเข้าทางช่องน้ี เม่ือส้ินสุดระยะท่ีเกสรเพศผูป้ลดปล่อยละอองเรณูแล้ว  
กลีบดอกจะร่วง และจะพบพาหะถ่ายเรณูท่ี เต็มไปด้วยละอองเรณู ส่วน A. brachypetalus มีช่วง
ระยะเวลาการบานของดอกประมาณ 45 ชั่วโมง ไม่มีการดักจับพาหะถ่ายเรณู มีผ้ึงและด้วงเป็น 
พาหะถ่ายเรณู โดยสรุปไดว้า่ ลกัษณะดอกท่ีเป็นแบบสกุลสะทางใน EDG มีแนวโนม้ท่ีจะเป็นลกัษณะ
ดั้งเดิม ส่วนลกัษณะดอกท่ีมีห้องท่ีเกิดจากอุง้กลีบดอกชั้นใน ใน MAC มีแนวโน้มท่ีจะเป็นลกัษณะ
กา้วหนา้ และมีหนา้ท่ีส าคญัในการดกัจบัพาหะถ่ายเรณู  

Chen et al. (2020b) ไดท้ าการประเมินวิวฒันาการของขนาดเมล็ดและการป้องกนัทางกายภาพ
ว่ามีความสัมพันธ์กับลักษณะการแพร่กระจายในพืชสกุลการเวก โดยน าข้อมูลลักษณะทาง 
สัณฐานวิทยาและลกัษณะการกระจายเมลด็ของพืชสกุลน้ีจ านวน 43 ชนิด มาวิเคราะห์ร่วมกนั ท าการ
ประเมินวิวฒันาการท่ีสัมพนัธ์กนัโดยการใช้แบบจ าลองท่ีเหมาะสม ผลการวิเคราะห์แสดงให้เห็นว่า  
สายวิวฒันาการท่ีประกอบดว้ยชนิดท่ีมีลกัษณะเปลือกเมลด็ชั้นนอกเรียบและมีผนงัผลบาง ไดผ้า่นการ
วิวฒันาการไปสู่ลกัษณะเมล็ดท่ีมีขนาดเล็กลงและมีเปลือกเมล็ดบางลง ซ่ึงการมีเปลือกเมล็ดชั้นนอก
เรียบจะช่วยให้สัตวค์ายหรือกลืนทั้งเมล็ดโดยท่ีไม่เคี้ยวได ้ส่วนผนังผลท่ีบางจะท าให้สัตวท่ี์ไม่ชอบ
เคี้ยวเลือกท่ีจะกินมากขึ้น จึงท าให้พืชไม่จ าเป็นตอ้งเพิ่มการป้องกนัทางกายภาพของเมล็ด ในขณะท่ี
สายวิวฒันาการท่ีประกอบดว้ยชนิดท่ีมีลกัษณะเปลือกเมลด็ชั้นนอกขรุขระ และ/หรือ ผนงัผลหนา ได้
ผา่นการวิวฒันาการไปสู่ลกัษณะเมล็ดท่ีมีขนาดใหญ่ขึ้นและเปลือกหุม้เมลด็ท่ีหนาขึ้น เน่ืองจากสัตวท่ี์
มีบทบาทในการกระจายเมลด็มกัจะชอบเคี้ยวเมลด็ อนัจะท าใหเ้อม็บริโอเสียหายได ้

 

https://www.ipni.org/a/4084-1
https://www.ipni.org/a/10621-1
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บทที ่3 

อุปกรณ์และวธีิการวจัิย 

 

3.1 อุปกรณ์ 

3.1.1 เคร่ืองเพิ่มปริมาณดีเอน็เอ (PCR thermo-cycler machine) 

3.1.2 เคร่ืองป่ันเหว่ียงตะกอน (high speed microcentrifuge) 

3.1.3 เคร่ืองท าความร้อนแบบหลุม (heating block) 

3.1.4 เคร่ืองผสมสารละลาย (vortex mixer) 

3.1.5 เคร่ืองชัง่ทศนิยม 4 ต าแหน่ง (analytical balance) 

3.1.6 เตาอบไมโครเวฟ (microwave oven) 

3.1.7 เคร่ืองแยกสารดว้ยศกัยไ์ฟฟ้า (gel electrophoresis device) 

3.1.8 คอมพิวเตอร์ (computer) 

3.1.9 ตูเ้ยน็ 

3.1.10 ตูแ้ช่สารอุณหภูมิคงท่ีท่ี -20 องศาเซลเซียส 

3.1.11 เคร่ืองมองภาพเจลแบบใชแ้สง (LED transilluminator) 

3.1.12 หลอดไมโครเซนทริฟิวว ์(microcentrifuge tube) ขนาด 1.5 มิลลิลิตร 

3.1.13 หลอดพีซีอาร์ (PCR tube) 

3.1.14 ปิเปตตอ์ตัโนมติั (automatic pipette) 

3.1.15 ปิเปตตทิ์ป (pipette tip) 

3.1.16 ขวดรูปชมพู่ (Erlenmeyer flask) 

3.1.17 กระบอกตวง (cylinder) 
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3.1.18 ถุงมือยางพารา 

3.1.19 กลอ้งจุลทรรศน์สามมิติ (stereo microscope) 

3.1.20 ชุดแผงอดัตวัอยา่งพืช 

3.1.21 ตูอ้บลมร้อน (hot air oven) 

3.1.22 กลอ้งถ่ายรูป 

3.1.23 เคร่ืองนึงฆ่าเช่ือโรค (autoclave) 

3.1.24 ขวดบีบน ้ากลัน่ 

3.1.25 ขวดบีบเอทิลแอลกอฮอล ์70% 

3.2 วัสดุและสารเคมี 

3.2.1 ตวัอยา่งพืช 

3.2.2 ไนโตรเจนเหลว (liquid nitrogen) 

3.2.3 เอทิลแอลกอฮอล ์99% (absolute ethyl alcohol) 

3.2.4 น ้ากลัน่ 

3.2.5 สารละลายบฟัเฟอร์ TAE (Tris-Acetate-EDTA) 

3.2.6 สียอ้มดีเอน็เอ Ultrapower ประเทศญ่ีปุ่ น 

3.2.7 ผงวุน้อะกาโรส (agarose) 

3.2.8 ชุดสกดัดีเอน็เอส าเร็จรูป GF-1 Plant DNA extraction kit ของ Vivantis ประเทศมาเลเซีย 

3.2.9 ชุดท าใหดี้เอน็เอบริสุทธ์ิส าเร็จรูป GF-1 Ambiclean kit ของ Vivantis ประเทศมาเลเชีย 

3.2.10 ไพรเมอร์  
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ตารางท่ี 3.1 ไพรเมอร์ส าหรับต าแหน่งล าดบัเบสดีเอน็เอในพลาสติด 
Primer ท่ีมา 

matK Cuénoud et al., 2002; Pirie et al., 2005 
ndhF Olmstead and Sweere, 1994; Chaowasku et al., 2012 
rbcL Olmstead et al., 1992; Fay et al., 1997 
trnL Taberlet et al., 1991 
trnL-trnF Taberlet et al., 1991 
psbA-trnH Hamilton., 1999 

ตารางท่ี 3.2 ไพรเมอร์ส าหรับต าแหน่งล าดบัเบสดีเอน็เอในนิวเคลียส 
Primer ท่ีมา 

AP3 Chen et al., 2019 
AT2G32520 Chen et al., 2019 
GI Chen et al., 2019 
HMGS Chen et al., 2019 
LFY Chen et al., 2019 
MAG1 Chen et al., 2019 
ncpGS Chen et al., 2019 
PHYA Chen et al., 2019 

3.2.11 PCR Master Mix (5X HOT FIREPol Blend Master Mix) ของ Solis BioDyne ประเทศ
เอสโตเนีย 

3.2.12 loading dye ความเขม้ขน้ 6X ของ Vivantis ประเทศมาเลเซีย 

3.2.13 สาร PVP (polyvinyl pyrrolidone) 

3.3 วิธีการทดลอง 

3.3.1 ตวัอยา่งพืชท่ีใชส้ าหรับการศึกษาวิวฒันาการชาติพนัธุ์เชิงโมเลกุล 

ตวัอย่างพืชวงศก์ระดงังาท่ีใชส้ าหรับงานวิจยัคร้ังน้ีมีทั้งหมด 90 ตวัอย่าง โดยทั้งหมดจดัอยู่ใน
วงศ์ย่อย Annonoideae  แบ่งเป็น พืชกลุ่มท่ีสนใจศึกษา (ingroup) มีจ านวน 86 ตวัอย่าง และพืชกลุ่ม
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ใกลเ้คียงกบักลุ่มท่ีสนใจศึกษา (outgroups) มีจ านวน 4 ตวัอย่าง โดยการศึกษาวิวฒันาการชาติพนัธุ์ 
เชิงโมเลกุลของงานวิจยัน้ีจะแบ่งออกเป็น 2 การศึกษา ดงัน้ี 

1) การสร้างแผนภูมิวิวฒันาการชาติพนัธุ์โดยใช้ข้อมูลล าดับเบสดีเอ็นเอในพลาสติด  
ท าในตวัอย่างพืช 41 ตวัอย่าง (ภาคผนวก ก) โดยแบ่งเป็นพืชกลุ่มท่ีสนใจศึกษาจ านวน 39 ตวัอย่าง  
ซ่ึงเป็นพืชในเผ่า Xylopieae ได้มาจาก 2 ส่วน ส่วนแรกคือข้อมูลล าดับเบสดีเอ็นเอจากฐานข้อมูล 
GenBank ของตวัอย่างพืชสกุลการเวก จ านวน 11 ตวัอย่าง และพืชสกุลสะทาง จ านวน 2 ตวัอย่าง คือ  
Xylopia maccreae (F.Muell.) L.S.Sm. และ X. vielana Pierre ส่วนท่ีสองคือตวัอย่างพืชท่ีได้จากการ
ออกภาคสนามในประเทศไทยจ านวน 26 ตวัอย่าง ไดแ้ก่ A. harmandii ทั้งหมด 4 ตวัอย่าง จากจงัหวดั
อุบลราชธานี จ านวน 1 ตัวอย่าง จังหวดัศรีสะเกษ จ านวน 2 ตัวอย่าง และจากจังหวดัฉะเชิงเทรา 
จ านวน 1 ตวัอยา่ง, Artabotrys cf. multiflorus จากจงัหวดักาญจนบุรี จ านวน 1 ตวัอยา่ง, A. longipetalus 
จากจงัหวดันครศรีธรรมราช จ านวน 2 ตวัอยา่ง, A. spinosus ทั้งหมด 10 ตวัอยา่ง จากแม่น ้าชี จ านวน 3 
ตวัอย่าง จากแม่น ้ ามูล จ านวน 3 ตวัอย่าง และจากแม่น ้ าโขง จ านวน 4 ตวัอย่าง และตวัอย่างพืชสกุล
การเวกท่ีเก็บเพิ่มเติมอีก 6 ชนิด ได้แก่ A. hexapetalus จากแหล่งปลูกเล้ียง จ านวน 2 ตัวอย่าง ,  
A. oblanceolatus จากจงัหวดัศรีสะเกษ จ านวน 1 ตวัอยา่ง, A. punctulatus จากจงัหวดัเชียงราย จ านวน 
1 ตวัอย่าง, A. siamensis ทั้งหมด 2 ตวัอย่าง จากจงัหวดักาญจนบุรี จ านวน 1 ตวัอย่าง และจงัหวดั
เพชรบุรี จ านวน 1 ตวัอยา่ง, A. suaveolens จากจงัหวดันครศรีธรรมราช จ านวน 1 ตวัอยา่ง, A. uniflorus 
จากจงัหวดัชุมพร จ านวน 1 ตวัอยา่ง และ Artabotrys sp. จากจงัหวดักาญจนบุรี จ านวน 1 ตวัอยา่ง 

ส าหรับพืชกลุ่มใกลเ้คียงกับกลุ่มท่ีสนใจศึกษา จะน าข้อมูลล าดับเบสดีเอ็นเอมาจาก

ฐานขอ้มูล GenBank จ านวน 2 ตวัอย่าง ได้แก่ พืชเผ่า Duguetieae ในสกุล Pseudartabotrys Pellegr. 

จ านวน 1 ตัวอย่าง คือ Pseudartabotrys letestui Pellegr. และสกุล Letestudoxa Pellegr. จ านวน 1 

ตวัอยา่ง คือ Letestudoxa bella Pellegr. 

2) การสร้างแผนภูมิวิวฒันาการชาติพนัธุ์โดยใชข้อ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอในพลาสติดและ

นิวเคลียส ท าในตวัอย่างพืช 61 ตวัอย่าง ซ่ึงเป็นพืชในสกุลการเวกทั้งหมด (ดงัภาคผนวก ข) โดยได้

ขอ้มูลมาจาก 2 ส่วน ส่วนแรกคือขอ้มูลล าดับเบสดีเอ็นเอจากฐานขอ้มูล GenBank ของตวัอย่างพืช

สกุลการเวกท่ีมีขอ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอจากทั้งในพลาสติดและนิวเคลียส จ านวน 51 ตวัอย่าง ส่วนท่ี

สองคือตวัอยา่งท่ีไดจ้ากการออกภาคสนามในประเทศไทยท่ีเลือกมาจากการศึกษาท่ี 1 โดยเลือกเฉพาะ

ตัวอย่างท่ีเก่ียวข้องกับวตัถุประสงค์การวิจัย จ านวน 10 ตัวอย่าง ได้แก่ A. harmandii จากจังหวดั 
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ศรีสะเกษ จ านวน 1 ตวัอยา่ง และจากจงัหวดัฉะเชิงเทรา จ านวน 1 ตวัอยา่ง, Artabotrys. cf. multiflorus 

จากจังหวดักาญจนบุรี จ านวน 1 ตัวอย่าง, A. longipetalus จากจังหวดันครศรีธรรมราช จ านวน 1 

ตัวอย่าง , A. spinosus จากแม่น ้ ามูล จ านวน 1 ตัวอย่าง และจากแม่น ้ าโขง จ านวน 1 ตัวอย่าง ,  

A. hexapetalus จากแหล่งปลูกเล้ียง จ านวน 1 ตวัอย่าง, A. siamensis จากจงัหวดักาญจนบุรี จ านวน 1 

ตวัอย่าง และจงัหวดัเพชรบุรี จ านวน 1 ตวัอย่าง และ Artabotrys sp. จากจงัหวดักาญจนบุรี จ านวน 1 

ตวัอยา่ง 

ส าหรับพืชกลุ่มใกลเ้คียงกับกลุ่มท่ีสนใจศึกษา จะใช้ขอ้มูลของ A. brachypetalus และ  

A. thomsonii จากฐานขอ้มูล GenBank เน่ืองจากการศึกษาก่อนหนา้ของ Chen et al. (2019) พบว่าพืช

ทั้งสองชนิดดงักล่าวอยูบ่ริเวณฐานของแผนภูมิวิวฒันาการชาติพนัธุ์ 

ตวัอย่างพืชท่ีเก็บไดจ้ากการออกภาคสนามในป่าของประเทศไทยจะท าการเก็บตวัอย่าง

ร่วมกบัเจา้หนา้ท่ีกรมอุทยานแห่งชาติ สัตวป่์า และพนัธุ์พืช โดยแบ่งตวัอย่างออกเป็น 2 ส่วน ส่วนท่ี

หน่ึงจะน ามาท าเป็นตวัอยา่งแหง้เพื่อใชใ้นการอา้งอิง ซ่ึงจะเก็บไวใ้นหอพรรณไมข้องภาควิชาชีววิทยา 

และส่วนท่ีสองจะถูกเก็บไวใ้นซิลิกาเจลส าหรับการสกดัดีเอน็เอ 

3.3.2 การสกดัดีเอน็เอ 

1) ชัง่น ้ าหนักตวัอย่างใบพืชท่ีตอ้งการศึกษาในซิลิกาเจลท่ีถูกดูดความช้ืนจนแห้งให้ได้

ตวัอย่างละประมาณ 30–35 มิลลิกรัม น ามาบดร่วมกบัไนโตรเจนเหลวภายในหลอด microcentrifuge 

ขนาด 1.5 มล. โดยไนโตรเจนเหลวจะช่วยให้ตวัอย่างพืชกรอบ และถูกบดไดง้่ายขึ้น เม่ือบดตวัอย่าง

พืชจนเป็นผงละเอียดแลว้ เติมสาร PVP (polyvinyl pyrrolidone) ปริมาณ 15–20 มิลลิกรัม โดยสาร

ดงักล่าวมีคุณสมบติัในการก าจดัสารในพืชท่ีอาจมีผลยบัย ั้งปฏิกิริยาลูกโซ่โพลีเมอเรส 

2) สกดัดว้ยชุดสกดัดีเอ็นเอส าเร็จรูป GF-1 Plant DNA extraction kit ของ Vivantis ตาม

ขั้นตอนท่ีปรากฏในคู่มือ เม่ือเสร็จส้ินกระบวนการตามขั้นตอนจะไดส้ารละลายดีเอน็เอบริสุทธ์ิ 

3) น าสารละลายดีเอน็เอบริสุทธ์ิเก็บรักษาไวใ้นตูเ้ยน็ท่ีอุณหภูมิต ่ากวา่ 8 องศาเซลเซียส 
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3.3.3 การเพิ่มปริมาณดีเอน็เอในต าแหน่งท่ีตอ้งการ 

1) เตรียมปฏิกิริยาลูกโซ่โพลีเมอเรส โดยใส่สารละลายดีเอ็นเอบริสุทธ์ิซ่ึงท าหน้าท่ีเป็น 

ดีเอน็เอแม่แบบ สาร PCR Master Mix คู่ไพรเมอร์ของต าแหน่งดีเอ็นเอท่ีตอ้งการเพิ่มปริมาณ และน ้าท่ี

ก าจดัอิออนออกทั้งหมดและผา่นการอบฆ่าเช้ือ ลงในหลอดส าหรับปฏิกิริยาลูกโซ่โพลีเมอเรส จากนั้น

น าไปเพิ่มปริมาณดีเอน็เอดว้ยเคร่ืองเพิ่มปริมาณดีเอน็เอดว้ยปฏิกิริยาลูกโซ่โพลีเมอเรส 

2) ขั้นตอนการเพิ่มปริมาณดีเอน็เอดว้ยปฏิกิริยาลูกโซ่โพลีเมอเรส มีขั้นตอนดงัน้ี 

2.1) เพิ่มอุณหภูมิไปท่ี 95 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 15 นาที เพื่อเตรียมเอนไซม์ 

ดีเอน็เอโพลีเมอเรส (DNA polymerase) ใหอ้ยูใ่นสภาพพร้อมท างาน 

2.2) คลายเกลียวดีเอ็นเอสายคู่ให้แยกออกจากกันเป็นสายเด่ียว (denaturation)  

ท่ีอุณหภูมิ 95 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 40 วินาที 

2.3) ลดอุณหภูมิลงใหอ้ยูใ่นช่วงระหวา่ง 53–65 องศาเซลเซียส (ขึ้นอยูก่บัอุณหภูมิ

ท่ีเหมาะสมในการท างานของแต่ละคู่ไพรเมอร์ ) เป็นเวลา 50 วินาที เพื่อให้คู่ไพรเมอร์จับกับ 

สายดีเอน็เอแม่แบบ (annealing) 

2.4) เพิ่มอุณหภูมิไปท่ี 72 องศาเซลเซียส ซ่ึงเหมาะสมต่อการท างานของเอนไซม์

ดีเอ็นเอโพลีเมอเรส เพื่อท าการสังเคราะห์ดีเอ็นเอสายใหม่ต่อจากจุดท่ีมีไพรเมอร์จบัอยู่ (extension) 

เป็นเวลา 1 นาที 20 วินาที 

2.5) ตั้งค่าใหมี้การท ากระบวนการในขอ้ 2.2–2.4 เป็นจ านวน 35 รอบ 

2.6) ในรอบสุดท้าย จะคงอุณหภูมิไวท่ี้ 72 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 7 นาที 30 

วินาที เพื่อใหเ้อนไซมดี์เอน็เอโพลีเมอเรสท างานเป็นคร้ังสุดทา้ย 

2.7) ลดอุณหภูมิให้เหลือประมาณอุณหภูมิห้อง (25 องศาเซลเซียส) แลว้จึงน า

ผลผลิตท่ีไดไ้ปตรวจสอบปริมาณและคุณภาพต่อไป 
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3.3.4 การตรวจสอบปริมาณและคุณภาพของผลผลิตจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอดว้ยปฏิกิริยา

ลูกโซ่โพลีเมอเรส 

1) เตรียมวุน้อะกาโรสความเขม้ขน้ร้อยละ 1 โดยใส่ผงวุน้อะกาโรส 1 กรัม ละลายใน

สารละลายบฟัเฟอร์ TAE (Tris-Acetate-EDTA) ความเขม้ขน้ 1X ปริมาตร 100 มล. โดยให้ความร้อน

จนผงวุน้ละลายและกลายเป็นสารละลายใส จากนั้นเทลงในแม่พิมพ ์

2) เม่ือวุน้อะกาโรสแข็งตัวแล้ว น าผลผลิตจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอด้วยปฏิกิริยา 

ลูกโซ่โพลีเมอเรสปริมาตร 5.5 ไมโครลิตรต่อตวัอย่าง ผสมกบัสียอ้มดีเอ็นเอท่ีสามารถเรืองแสงได้

ภายใต้หลอด LED คล่ืนความถ่ีแสงสีฟ้าและท าให้ดีเอ็นเอมีความหนาแน่นมากขึ้น ความเข้มขน้ 

20,000X ปริมาตร 2.5 ไมโครลิตร หยอดลงในหลุม  

3) น าวุน้อะกาโรสใส่ในเคร่ืองแยกสารดว้ยไฟฟ้า ซ่ึงมีบฟัเฟอร์ TAE บรรจุอยู่จนท่วม

วุน้ ตั้งค่าความต่างศกัยข์องแหล่งจ่ายไฟฟ้าเท่ากบั 105 โวลต ์ใชร้ะยะเวลา 25 นาที 

4) น าวุน้อะกาโรสมาตรวจสอบปริมาณและคุณภาพของผลผลิตดีเอ็นเอโดยวางบน

เคร่ืองฉายแสง LED คล่ืนความถี่แสงสีฟ้าในหอ้งมืด 

3.3.5 การท าใหดี้เอน็เอบริสุทธ์ิ 

น าผลผลิตจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอดว้ยปฏิกิริยาลูกโซ่โพลีเมอเรสท่ีมีปริมาณท่ีเพียงพอและ

คุณภาพท่ีเหมาะสมมาก าจดัสารท่ีไม่ตอ้งการออก เช่น ไพรเมอร์ dNTPs บพัเฟอร์ เป็นตน้ โดยใชชุ้ด

อุปกรณ์ส าเร็จรูปส าหรับท าให้ดีเอ็นเอบริสุทธ์ิ GF-1 Ambiclean kit ของ Vivantis ตามขั้นตอนท่ี

ปรากฏในคู่มือ เม่ือเสร็จส้ินขั้นตอนแลว้จะไดผ้ลผลิตดีเอน็เอบริสุทธ์ิ 

3.3.6 การหาล าดบัเบสดีเอน็เอ 

น าผลผลิตดีเอ็นเอบริสุทธ์ิส่งให้กบับริษทั 1st Base ประเทศมาเลเซีย โดยบริษทัจะหาล าดบัเบส

โดยใช้ชุดหาล าดับเบส BigDye Terminator v3.1 (ผลิตโดยบริษัท ThermoFischer Scientific 

ประเทศสหรัฐอเมริกา ) บ ริษัทจะส่งผลการวิ เคราะห์กลับมาในรูปแบบโครมาโตแกรม 

(chromatogram) 
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3.3.7 การจดัการขอ้มูลล าดบัเบสดีเอน็เอ 

1) น าล าดบัเบสท่ีอยูใ่นรูปโครมาโตแกรมมาท าการตดัส่วนของไพร์เมอร์ ตรวจสอบและ

แกไ้ขล าดบัเบสให้มีความชดัเจนและถูกตอ้งมากยิ่งขึ้นดว้ยโปรแกรม Staden ชุด 1.7.0 (Staden et al., 

2000; http://staden.sourceforge.net/) 

2) เปรียบเทียบและจัดเรียงล าดับเบสดีเอ็นเอท่ีได้แก้ไขแล้วจากโปรแกรม Staden 

ร่ วมกันกับล าดับ เบส ดี เ อ็น เอจากฐานข้อมู ล  GenBank ให้ มี คว าม เห มือนกันมาก ท่ี สุด  

(multiple sequence alignment) ด้วยโปรแกรม BioEdit ชุด  7.2.5 (Hall, 1999)  ด้วยวิ ธี  ClustalW 

(Thompson et al., 1994) จากนั้นตรวจสอบและแก้ไขการจัดเรียงเพิ่มติมอีกคร้ังด้วยตนเองเพื่อให้

เป็นไปตามหลกัการความเหมือน (similarity criterion; Simmons, 2004) 

 

3.3.8 การวิเคราะห์วิวฒันาการชาติพนัธุ์เชิงโมเลกุลโดยใชข้อ้มูลล าดบัเบสดีเอน็เอในพลาสติด 

ก่อนท าการวิเคราะห์วิวฒันาการชาติพนัธุ์ ขอ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอของตวัอย่างทั้งท่ีไดจ้ากการ

ออกส ารวจและตวัอย่างท่ีมาจากฐานขอ้มูล GenBank (ภาคผนวก ก) ท่ีถูกจดัเรียงให้ตรงกนัมากท่ีสุด

แลว้จะถูกตดัช่วงล าดบัเบสดีเอ็นเอท่ีขาดหายไปมากกว่าร้อยละ 50 ของจ านวนตวัอย่างทั้งหมดออก 

ท าให้เหลือล าดับเบสดีเอ็นเอท่ีจะถูกน าไปวิเคราะห์เพื่อสร้างแผนภูมิวิวฒันาการชาติพนัธุ์ จ านวน 

5486 นิวคลีโอไทด์ และมีการก าหนดค่าของการขาดหายหรือแทรกของล าดับเบสดีเอ็นเอ  

(indel coding) ให้ มี รูปแบบทวิภาค (binary) จ านวน  4 ลักษณะ ตามหลักการใน Simmons & 

Ochoterena (2000) โดยก าหนดรหัสให้ 1 หมายถึงมีการขาดหายไปของล าดบัเบสดีเอ็นเอ และรหัส 0 

หมายถึงไม่มีการขาดหายไปของล าดบัเบสดีเอน็เอ  

ในการวิจยัน้ีจะท าการวิเคราะห์ทั้งหมด 3 วิธี ไดแ้ก่ การวิเคราะห์แบบพาร์สิโมนี (parsimony 

method; Lipscomb, 1998) การวิเคราะห์แบบความเป็นไปได้สูงสุด (maximum likelihood method; 

Huelsenbeck and Crandall, 1997) และการวิ เคราะห์แบบเบย์เ ชียน (Bayesian method; Yang and 

Rannala, 1997) 
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1) การวิเคราะห์แบบพาร์สิโมนี 

การหาแผนภูมิวิวฒันาการชาติพนัธุ์ท่ีมีจ านวนล าดับขั้นทางวิวฒันาการท่ีน้อยท่ีสุด 

(most parsimonious tree; MPT) โดยเปรียบเทียบจากการหาลกัษณะร่วมกา้วหนา้ (synapomorphy) 

1.1) วิ เคราะห์โดยใช้โปรแกรม TNT v1.5 (Goloboff & Catalano, 2016) ซ่ึ ง

ก าหนดให้ค่าของล าดบัเบสทุกตวัเท่ากนั (equally weighted) และไม่มีการแบ่งล าดบัขั้น (unordered) 

ในแต่ละต าแหน่งของล าดบัเบสดีเอน็เอจะมีการวิเคราะห์วิวฒันาการชาติพนัธุ์เพื่อตรวจสอบวา่มีความ

ขัดแย้งกันอย่างมีนัยส าคัญหรือไม่ (Seelanan et al., 1997; Wiens, 1998) จากนั้ นจะท าการค้นหา

แผนภูมิวิวฒันาการชาติพนัธุ์ท่ีมีล าดับขั้นทางวิวฒันาการน้อยท่ีสุดจากการใช้ข้อมูลรวมของทุก

ต าแหน่ง โดยคน้หาแบบ heuristic ซ่ึงจะตั้งค่าการคน้หาแผนภูมิวิวฒันาการชาติพนัธุ์ จ านวน 9,000 

ซ ้ า (replicate) แต่ละซ ้ าจะท าการบันทึก 10 แผนภูมิฯ โดยใช้แบบแผนการสลับ/ตัดต่อก่ิงก้าน  

(branch swapping) แบบ Tree Bisection Reconnection (TBR)  

1.2) การหาค่าสนบัสนุนวงศว์าน (clade support) จะเลือกใชว้ิธีการวิเคราะห์แบบ

สมมาตร (Symmetric Resampling; SR) เน่ืองจากการวิเคราะห์แบบน้ีจะไม่ได้รับผลกระทบจากการ

บิดเบือนค่าสนบัสนุนวงศว์าน ซ่ึงต่างกบัการวิเคราะห์แบบ bootstrap และแบบ jackknife (Goloboff et 

al., 2003) อีกทั้ งค่ าสนับสนุนวงศ์วานจากการวิ เคราะห์แบบสมมาตรยัง มีค่ าใกล้เคียงกับ 

ความน่าจะเป็นส่วนหลงั (posterior probabilities; PP) ท่ีได้จากการวิเคราะห์แบบเบยเ์ชียน โดยการ

วิเคราะห์แบบสมมาตรนั้น จะท าการตั้งค่าคน้หาจ านวน 200,000 ซ ้ า ซ่ึงในแต่ละซ ้ าจะด าเนินการ

คน้หา MPT แบบ heuristic แต่จะเปล่ียนค่าจาก 9,000 ซ ้ า เป็น 4 ซ ้ า และจากการบนัทึก 10 แผนภูมิฯ 

ในแต่ละซ ้ า จะถูกเปล่ียนเป็นบนัทึก 4 แผนภูมิฯ ทั้งน้ีจะมีการก าหนดระดับความน่าเช่ือถือของค่า

สนบัสนุนวงศว์านดงัน้ี: 50–69% หมายถึง ค่าสนบัสนุนวงศว์านต ่า (weak support), 70–84% หมายถึง 

ค่าสนบัสนุนวงศว์านปานกลาง (moderate support) และ 85% ขึ้นไป ค่าสนบัสนุนวงศว์านสูง (strong 

support) 

2) การวิเคราะห์แบบความเป็นไปไดสู้งสุด 

2.1) แบ่งข้อมูลทั้งหมดออกเป็น 6 ส่วน (partitions) โดยแบ่งแยกตามช่วงของ

ล าดบัเบสดีเอ็นเอ (regions) ไดท้ั้งหมด 5 ส่วน (ยกเวน้ trnL อินทรอน และช่วงระหว่างยีน trnL-trnF 
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ท่ีถูกรวมอยู่ในส่วนเดียวกนั เน่ืองจากเป็นช่วงล าดบัเบสท่ีต่อเน่ืองกัน) และอีก 1 ส่วนคือการแทรก

หรือหายไปของล าดบัเบสดีเอน็เอท่ีถูกจ าแนกเป็นลกัษณะยอ่ยแบบทวิภาค  

2.2) ท าการคน้หาแบบจ าลองการแทนท่ีเบส (DNA substitution) ท่ีเหมาะสมท่ีสุด

ของแต่ละส่วน โดยส่วนท่ีเป็นขอ้มูลล าดับเบสดีเอ็นเอจะถูกคน้หาแบบจ าลองผ่านระบบเซิฟเวอร์ 

FindModel (https://www.hiv.lanl.gov/content/sequence/findmodel/findmodel.html; Posada & 

Crandall, 1998) โดยดูจากค่า Akaike Information Criterion (AIC; Akaike, 1974) ส าหรับส่วนสุดทา้ย

ท่ีเป็นการแทรกหรือหายไปของล าดบัเบสดีเอน็เอจะท าการคน้หาแบบจ าลองดว้ยโปรแกรม IQ-TREE 

2.3) น าขอ้มูลทั้งหมดวิเคราะห์ดว้ยโปรแกรม IQ-TREE v1.6.10 (Nguyen et al., 

2015) ผ่านระบบเซิฟเวอร์ CIPRES Science Gateway v3.1 (Miller et al., 2010) โดยก าหนดการหาค่า

สนบัสนุนวงศว์านแบบบุทสแตรป (BS; Felsentein, 1985) จ านวน 2000 ซ ้ า มีการก าหนดระดบัความ

น่าเช่ือถือของค่าสนบัสนุนวงศว์านดงัน้ี: 50–69% หมายถึง ค่าสนบัสนุนวงศว์านต ่า, 70–84% หมายถึง 

ค่าสนบัสนุนวงศว์านปานกลาง และ 85% ขึ้นไป หมายถึง ค่าสนบัสนุนวงศว์านสูง 

3) การวิเคราะห์แบบเบยเ์ชียน 

เป็นการวิเคราะห์โดยใชแ้บบแผน Bayesian Markov chain Monte Carlo (MCMC; Yang 

& Rannala, 1997)  

3.1) ท าการแบ่งข้อมูลและค้นหาแบบจ าลองการแทนท่ีเบสเช่นเดียวกับ  

การวิเคราะห์แบบความเป็นไปไดสู้งสุด ยกเวน้ส่วนสุดทา้ยท่ีเป็นการแทรกหรือหายไปของล าดบัเบส 

ดีเอ็นเอ จะใช้ค  าสั่ง “coding=variable” และตั้งค่าแบบจ าลองเป็น “F81-like” โดยไม่มีความแตกต่าง

ของอัตราการแทนท่ีเบสแต่ละต าแหน่ง (rate heterogeneity) ตามค่าการกระจายตัวแบบแกมมา 

(gamma distribution) 

3.2) วิเคราะห์ด้วยโปรแกรม MrBayes v3.2.6 (Ronquist et al., 2012) ผ่านระบบ

เซิฟเวอร์ CIPRES Science Gateway v3.1 (Miller et al., 2010) โดยใช้สายโซ่ MCMC จ านวน 4 เส้น 

โดยแต่ละเส้นจะมีการก าหนดค่าต่าง ๆ ดงัน้ี: ก าหนดค่าไวท่ี้ 10,000,000 รอบ (generation), ก าหนดค่า

ตวัแปรไพรเออร์ (prior parameter) ของ rate multiplier เป็น (“ratepr” [=variable]), ก าหนดค่าตวัแปร

ไพรเออร์ของความยาวก่ิงกา้น/วงศว์าน (branch lengths) เป็น (“brlenspr”[=unconstrained:exp(100)]) 

ซ่ึงค่าท่ีก าหนดดงักล่าวจะป้องกนัไม่ให้สายโซ่ MCMC ติดอยู่ในห้วงตวัแปร (parameter space) ท่ีไม่
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เหมาะสม อนัจะมีผลให้การวิเคราะห์เกิดการเสร็จส้ินแบบเทียมหรือไม่มีทางเสร็จส้ิน (Marshall, 

2010) ก าหนดค่าตวัแปรอุณหภูมิ (temperature parameter) เป็น 0.8 และก าหนดใหมี้การบนัทึกแผนภูมิ

วิวฒันาการชาติพนัธุ์และค่าตวัแปรต่าง ๆ ทุก ๆ 1,000 รอบ 

3.3) เม่ือวิเคราะห์เสร็จส้ิน จะท าการตรวจสอบผลการวิเคราะห์ด้วยโปรแกรม 

Tracer v1.6 (Rambaut et al., 2013) โดยหากการวิเคราะห์เสร็จส้ิน (converge) จะปรากฏค่าต่าง ๆ 

ดงัน้ี: ค่าเบ่ียงเบนมาตรฐาน (standard deviation) ของความถ่ีการแยก (split frequencies) ถา้มีค่าน้อย

กวา่ 0.01; ค่าขนาดของตวัอยา่งท่ีมีประสิทธิผล (Effective Sample Sizes; ESS) ตอ้งมีค่ามากกวา่ 200 

3.4) ท าการตดัแผนภูมิวิวฒันาการชาติพนัธุ์ส่วนตน้จ านวนร้อยละ 25 ในฐานะ

เบิร์นอิน (burn-in) ซ่ึงเป็นช่วงเร่ิมต้นของการวิเคราะห์การสร้างแผนภูมิฯ ซ่ึงค่าความน่าจะเป็น 

ส่วนหลังของพารามิเตอร์ต่าง ๆ ยงัไม่อยู่ในจุดท่ีเหมาะสม แล้วน าส่วนท่ีเหลือมาสร้างแผนภูมิ

วิวฒันาการชาติพนัธุ์รวบยอดท่ีแสดงความถ่ีของวงศว์านต่าง ๆ มากกว่าหรือเท่ากบัร้อยละ 50 ขึ้นไป 

(50% majority-rule consensus tree) โดยก าหนดค่าความน่าจะเป็นส่วนหลงั (posterior probabilities; 

PP) ซ่ึงแสดงถึงค่าสนับสนุนวงศ์วาน ดังน้ี: 0.5–0.89 หมายถึง ค่าสนับสนุนวงศ์วานต ่าแบบไม่มี

นัยส าคญั, 0.90–0.94 หมายถึง ค่าสนับสนุนวงศ์วานต ่า และ 0.95 ขึ้นไป หมายถึง ค่าสนับสนุนวงศ์

วานสูง 

3.3.9 การวิเคราะห์วิวฒันาการชาติพนัธุ์เชิงโมเลกุลโดยใชข้อ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอในพลาสติด

และนิวเคลียส 

ผูว้ิจยัท าการเลือกตวัอย่างพืชท่ีเก่ียวขอ้งกบัวตัุประสงคก์ารวิจยัจ านวน 10 ตวัอย่างและตวัอยา่ง

จากฐานขอ้มูลมาท าการวิเคราะห์วิวฒันาการชาติพนัธุ์เชิงโมเลกุลโดยใชข้อ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอใน 

พลาสติดและนิวเคลียส (ภาคผนวก ข) 

1) น าขอ้มูลล าดบัเบสดีเอน็เอของพืชท่ีเป็นประเด็นสนใจศึกษามาจดัเรียงกบัขอ้มูลล าดบั

เบสดีเอน็เอจากฐานขอ้มูลใหต้รงกนัมากท่ีสุดแลว้จะถูกตดัช่วงล าดบัเบสดีเอน็เอท่ีขาดหายไปมากกว่า

ร้อยละ 50 ของจ านวนตวัอย่างทั้งหมดออก ท าให้เหลือล าดบัเบสดีเอ็นเอท่ีจะถูกน าไปวิเคราะห์เพื่อ

สร้างแผนภูมิวิวฒันาการชาติพนัธุ์จ านวน 12470 นิวคลีโอไทด์ โดยแบ่งตามแต่ละช่วงล าดับเบส 
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ดีเอน็เอไดเ้ป็น 12 ส่วน และอีก 1 ส่วนคือการแทรกหรือหายไปของล าดบัเบสดีเอ็นเอท่ีถูกจ าแนกเป็น

ลกัษณะยอ่ยแบบทวิภาค จ านวน 24 ลกัษณะ 

2) จากนั้นน าขอ้มูลไปท าการวิเคราะห์ดว้ย 3 วิธีเช่นเดียวกบัการวิเคราะห์วิวฒันาการ

ชาติพนัธุ์เชิงโมเลกุลโดยใชข้อ้มูลล าดบัเบสดีเอน็เอในพลาสติด 

3.3.10 การศึกษาลกัษณะทางสัณฐานวิทยา 

ตัวอย่างพืชท่ีได้จากการออกภาคสนามในป่าประเทศไทยจะถูกจัดเก็บเป็นตัวอย่างแห้ง 

บางส่วนของดอกและผลจะถูกจดัเก็บเป็นตวัอย่างดอง โดยผูว้ิจยัจะท าการศึกษาตวัอยา่งดงักล่าวอย่าง

ละเอียดภายใตก้ลอ้งจุลทรรศน์แบบสามมิติ ลกัษณะท่ีท าการศึกษาได้แก่ รูปร่าง ขนาด ผิวสัมผสั  

ส่ิงปกคลุม ของใบ ช่อดอก ดอกย่อย กลีบเล้ียง กลีบดอก เกสรเพศผู ้เกสรเพศเมีย ผล และเมล็ด โดย

จะท าการวดัขนาด นบัจ านวน ถ่ายภาพ และจดบนัทึก ตวัอยา่งพืชแต่ละชนิดท่ีเก็บจากแหล่งต่าง ๆ จะ

ถูกน ามาเปรียบเทียบกบัตวัอย่างตน้แบบเพื่อระบุชนิด ส าหรับตวัอย่างพืชท่ีเป็นประเด็นสนใจศึกษา 

ได้แก่ A. harmandii, Artabotrys cf. multiflorus และ A. spinosus ท่ี เก็บตัวอย่างมาจากหลายพื้นท่ี 

จะตอ้งน าทุกตวัอย่างมาเปรียบเทียบกบัตวัอยา่งตน้แบบของพืชชนิดนั้น ๆ ท่ีถูกเก็บไวท่ี้ หอพรรณไม ้

เอดินเบอระ (E) หอพรรณไมค้ิว (K) หอพรรณไมก้รุงปารีส (P) (ภาคผนวก ค) เพื่อหาว่าตวัอย่างจาก

แหล่งใดมีลักษณะใกล้เคียงกับตัวอย่างต้นแบบมากท่ีสุด  ส่วนตัวอย่างท่ีไม่ใกล้เคียงกับตัวอย่าง

ต้นแบบท่ี มีลักษณะแตกต่ างไปจากตัวอย่ า งต้นแบบ 2 ลักษณะขึ้ นไป  และ มีข้อมูลทาง 

วิวฒันาการชาติพนัธุ์เชิงโมเลกุลมาสนับสนุน จะถือว่าตวัอย่างพืชนั้นเป็นพืชชนิดใหม่ ซ่ึงจะตอ้งมี

การบรรยายลกัษณะทางสัณฐานวิทยาและตั้งช่ือวิทยาศาสตร์ตามหลกัอนุกรมวิธานสากลต่อไป 
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บทที ่4 

ผลการศึกษา 

 

4.1 การศึกษาวิวัฒนาการชาติพนัธ์ุโดยใช้ข้อมูลล าดับเบสดีเอน็เอในพลาสติด 

จากการวิเคราะห์วิว ัฒนาการชาติพันธุ์โดยใช้ข้อมูลล าดับเบสดีเอ็นในพลาสติดของพืช  
สกุลการเวก จ านวน 37 ตัวอย่าง (ภาคผนวก ก) โดยวิธีการวิเคราะห์แบบพาร์สิโมนี ให้แผนภูมิ
วิวฒันาการชาติพนัธุ์ท่ีมีล าดบัขั้นการเกิดวิวฒันาการนอ้ยท่ีสุด ซ่ึงมี 722 ขั้น จ านวน 75 แผนภูมิฯ โดย
มีค่า CI (consistency index) เท่ากับ 0.9 และค่า RI (retention index) เท่ากับ 0.9 ในการวิเคราะห์แยก 
แต่ละช่วงล าดบัเบสดีเอน็เอไม่พบความขดัแยง้ท่ีมีค่าสนบัสนุนวงศว์านสูง (SR ≥ 85%) 

ส าหรับการวิเคราะห์แบบความเป็นไปไดสู้งสุดและแบบเบยเ์ชียน เม่ือท าการคน้หาแบบจ าลอง
การแทนท่ีของล าดับเบสดีเอ็นเอทั้ง 6 ส่วน โดยดูจากค่า AIC ผลท่ีได้คือ ส่วน matK, ndhF และ  
psbA-trnH เหมาะสมกับแบบจ าลอง General Time Reversible (GTR; Tavaré, 1986) โดยส่วน ndhF 
และ psbA-trnH มีความแตกต่างของอตัราการแทนท่ีเบสในแต่ละต าแหน่งตามค่าการกระจายตวัแบบ
แกมมา ในขณะท่ีส่วน trnLF เหมาะสมกบัแบบจ าลอง Hasegawa-Kishino-Yano (HKY; Hasegawa et 
al., 1985) และส่วน rbcL เหมาะสมกับแบบจ าลอง Tamura-Nei (TrN; Tamura and Nei, 1993) โดย
ส่วน rbcL มีความแตกต่างของอัตราการแทนท่ีเบสในแต่ละต าแหน่งตามค่าการกระจายตัวแบบ
แกมมา ส าหรับส่วนของการแทรกหรือหายไปของล าดับเบสดีเอ็นเอ เม่ือค้นหาแบบจ าลองด้วย
โปรแกรม IQ-TREE แลว้ พบวา่แบบจ าลองท่ีเหมาะสมท่ีสุดคือ “JC2+FQ+ASC” 

ผลจากการวิเคราะห์วิวฒันาการชาติพนัธุ์โดยใช้วิ ธีการวิเคราะห์แบบเบย์เชียน ปรากฏใน
แผนภูมิวิวฒันาการชาติพนัธุ์โดยแสดงวงศว์านท่ีมีค่าความถ่ีมากกว่าหรือเท่ากบั 50% ขึ้นไป ซ่ึงก็คือ
ค่าความน่าจะเป็นส่วนหลงั และแสดงค่าสนบัสนุนวงศว์านจากการวิเคราะห์แบบพาร์สิโมนี และการ
วิเคราะห์แบบความเป็นไปไดสู้งสุด ดงัภาพท่ี 4.1 พืชกลุ่มท่ีสนใจศึกษาซ่ึงเป็นพืชในเผา่ Xylopieae มี
รูปแบบความสัมพนัธ์ทางวิวฒันาการแบบชาติพนัธุ์เดียว โดยมีค่าสนบัสนุนวงศว์านสูงสุด และพืชใน
สกุลการเวก 37 ตวัอยา่ง มีรูปแบบความสัมพนัธ์ทางวิวฒันาการแบบชาติพนัธุ์เดียว โดยมีค่าสนบัสนุน
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วงศว์านสูงสุดเช่นกนั อีกทั้งวงศว์านของพืชสกุลการเวกมีความสัมพนัธ์ใกลชิ้ดมากท่ีสุดกบัวงศ์วาน
ของพืชในสกุล Xylopia จ านวน 2 ตัวอย่าง ได้แก่ X. maccreae และ X. vielana ซ่ึงมีค่าสนับสนุน 
วงศว์านสูงสุด สกุลการเวกประกอบดว้ย 2 วงศว์านหลกั คือ 

วงศ์วาน AFRICA มีค่าสนับสนุนวงศ์วานสูง (SR=87%; BS=90%; PP=1) มีสมาชิกจ านวน 2 
ตวัอยา่ง โดยทั้งหมดมีถ่ินก าเนิดจากทวีปแอฟริกาและเป็นตวัอย่างท่ีน าขอ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอมาจาก
ฐานขอ้มูล GenBank ไดแ้ก่ Artabotrys pierreanus และ A. stolzii 

วงศ์วาน ASIA-AUST. มีค่าสนบัสนุนวงศว์านสูง (SR=99%; BS=96%; PP=1) มีสมาชิกจ านวน 
35 ตัวอย่าง โดยทั้ งหมดมีถ่ินก าเนิดจากทวีปเอเชีย-ออสตราเลเชีย ซ่ึงสมาชิกในวงศ์วานน้ีมี
ความสัมพนัธ์แบบพหุแขนง (polytomy) โดยมีวงศ์วานท่ีใหญ่ท่ีสุดคือวงศ์วานท่ีสมาชิกมีหนาม 
(thorns-bearing clade) ซ่ึงมีค่าสนับสนุนวงศ์วานปานกลางถึงสูง  (SR=79%; BS=81%; PP=1) มี
สมาชิกจ านวน 22 ตวัอยา่ง เป็นตวัอยา่งท่ีน าขอ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอมาจากฐานขอ้มูล GenBank ไดแ้ก่ 
A. harmandii 4, A. carnosipetalus, A. hexpetalus 1 และตวัอย่างท่ีเก็บจากภาคสนามในประเทศไทย 
ไดแ้ก่ A. harmandii 1, A. harmandii 2, A. harmandii 3, A. harmandii 5, A. siamensis 1, A. siamensis 2, 
A. spinosus 1, A. spinosus 2, A. spinosus 3, A. spinosus 4, A. spinosus 5, A. spinosus 6, A. spinosus 7, 
A. spinosus 8, A. spinosus 9, A. spinosus 10, A. hexpetalus 2, A. hexpetalus 3 และ A. oblanceolatus 
โดยความสัมพนัธ์ของสมาชิกในวงศ์วานน้ีมีความเป็นพหุแขนง แต่ยงัสามารถแสดงความสัมพนัธ์
ของตวัอยา่งพืชท่ีสนใจศึกษาได ้ดงัน้ี 

- ตวัอย่างของ A. harmandii ไม่ได้มีความสัมพนัธ์ทางวิวฒันาการแบบชาติพนัธุ์เดียว 
โดยแบ่งออกเป็น 2 วงศ์วาน คือ วงศ์วานท่ีประกอบด้วยตัวอย่างจากจังหวดัฉะเชิงเทรา ได้แก่  
A. harmandii 4 และ A. harmandii 5 โดยมีค่าสนับสนุนวงศ์วานสูง (SR=98%; BS=98%; PP=1) และ
วงศ์วานท่ีประกอบด้วยตัวอย่างจากจังหวัดศรีสะเกษและอุบลราชธานี ได้แก่ A. harmandii 1,  
A. harmandii 2 และ A. harmandii 3 โดยมีค่าสนบัสนุนวงศว์านสูง (SR=96%; BS=95%; PP=1) 

- ตวัอย่าง A. siamensis 1 จากจงัหวดัเพชรบุรี และ A. siamensis 2 จากจงัหวดักาญจนบุรี 
ไม่ประกอบกนัเป็นวงศว์าน 

- ตวัอย่างของ A. spinosus ไม่ไดมี้ความสัมพนัธ์แบบชาติพนัธุ์เดียว โดยแบ่งออกเป็น 2 
วงศ์วาน คือ วงศ์วานท่ีประกอบด้วยตัวอย่างจากแม่น ้ า ชีและแม่น ้ ามูล ได้แก่  A. spinosus 5,  
A. spinosus 6, A. spinosus 7, A. spinosus 8, A. spinosus 9 และ A. spinosus 10 โดยมีค่าสนบัสนุนวงศ์
วานสูง (SR=99%; BS=99%; PP=1) และวงศ์วานท่ีประกอบด้วยตัวอย่างจากแม่น ้ าโขง ได้แก่  
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A. spinosus 1, A. spinosus 2, A. spinosus 3, A. spinosus 4 โดยมีค่าสนับสนุนวงศ์วานสูง (SR=99%; 
BS=100%; PP=1) 

อน่ึง Artabotrys cf. multiflorus ไม่ไดเ้ป็นส่วนหน่ึงของวงศ์วานท่ีสมาชิกมีหนาม โดย
พบว่ามีความสัมพนัธ์ใกลชิ้ดมากท่ีสุดกับวงศ์วานท่ีมีค่าสนับสนุนสูง (SR=99%; BS=99%; PP=1) 
และประกอบไปด้วย A. uniflorus และ Artabotry sp. 3 จากจังหวดักาญจนบุรี ทั้ งน้ีความสัมพันธ์
ใกลชิ้ดดงักล่าวมีค่าสนบัสนุนต ่าถึงสูง (SR=60%; BS=64%; PP=1)  
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ภาพท่ี 4.1 แผนภูมิวิวฒันาการชาติพันธุ์จากการวิเคราะห์แบบเบย์เชียน โดยใช้ข้อมูลล าดับเบส 

ดีเอ็นเอในพลาสติด แสดงค่าสนับสนุนวงศ์วานจากการวิเคราะห์  3 แบบ โดยแบบ 
พาร์สิโมนีอยู่ดา้นซ้าย (% ของ SR), แบบความเป็นไปไดสู้งสุดอยู่ตรงกลาง (% ของ BS) 
และแบบเบยเ์ชียนอยู่ดา้นขวา (PP) (สัญลกัษณ์ ** หมายถึง มีค่า SR หรือ BS ≤ 50%; เส้น
ขีดบอกขนาดมีหน่วยเป็นจ านวนการแทนท่ีเบสต่อต าแหน่ง [substitutions per site]) 
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4.2 การศึกษาวิวัฒนาการชาติพนัธ์ุโดยใช้ข้อมูลล าดับเบสดีเอน็เอในพลาสติดและนิวเคลยีส  

จากการวิเคราะห์วิวฒันาการชาติพนัธุ์โดยใช้ขอ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นในพลาสติดและนิวเคลียส
ของพืชสกุลการเวก จ านวน 61 ตวัอยา่ง (ภาคผนวก ข) โดยวิธีการวิเคราะห์แบบพาร์สิโมนี ใหแ้ผนภูมิ
วิวฒันาการชาติพนัธุ์ท่ีมีล าดบัขั้นการเกิดวิวฒันาการนอ้ยท่ีสุด ซ่ึงมี 3920 ขั้น จ านวน 1 แผนภูมิฯ โดย
มีค่า CI (consistency index) เท่ากบั 0.75 และค่า RI (retention index) เท่ากบั 0.78 ในการวิเคราะห์แยก
แต่ละช่วงยนีไม่พบความขดัแยง้ท่ีมีค่าสนบัสนุนวงศว์านสูง(SR ≥ 85%) 

ส าหรับการวิเคราะห์แบบความเป็นไปไดสู้งสุดและแบบเบยเ์ชียน เม่ือท าการคน้หาแบบจ าลอง
การแทนท่ีของล าดับเบสดีเอ็นเอทั้ง 13 ส่วน โดยดูจากค่า AIC ผลท่ีได้คือ ส่วน AP3, GI, MAG1, 
matK, ndhF และ psbA-trnH เหมาะสมกบัแบบจ าลอง GTR โดยมีความแตกต่างของอตัราการแทนท่ี
เบสในแต่ละต าแหน่งตามค่าการกระจายตวัแบบแกมมา ในขณะท่ีส่วน AT2G32520, HMGS, LFY, 
ncpGS และ trnLF เหมาะสมกับแบบจ าลอง  HKYโดยส่วน AT2G32520, LFY และ ncpGS มีความ
แตกต่างของอตัราการแทนท่ีเบสในแต่ละต าแหน่งตามค่าการกระจายตวัแบบแกมมา  และส่วน PHYA 
เหมาะสมกบัแบบจ าลอง TrN โดยมีความแตกต่างของอตัราการแทนท่ีเบสในแต่ละต าแหน่งตามค่า
การกระจายตวัแบบแกมมา ส าหรับส่วนของการแทรกหรือหายไปของล าดบัเบสดีเอ็นเอ เม่ือคน้หา
แบบจ าลองดว้ยโปรแกรม IQ-TREE แลว้ พบวา่แบบจ าลองท่ีเหมาะสมท่ีสุดคือ “JC2+FQ+ASC” 

ผลจากการวิเคราะห์วิวฒันาการชาติพนัธุ์โดยใช้วิ ธีการวิเคราะห์แบบเบย์เชียน ปรากฏใน
แผนภูมิวิวฒันาการชาติพนัธุ์โดยแสดงวงศว์านท่ีมีค่าความถ่ีมากกว่าหรือเท่ากบั 50% ขึ้นไป ซ่ึงก็คือ
ค่าความน่าจะเป็นส่วนหลงั และแสดงค่าสนบัสนุนวงศว์านจากการวิเคราะห์แบบพาร์สิโมนี และการ
วิเคราะห์แบบความเป็นไปไดสู้งสุด ดงัภาพท่ี 4.2 สามารถบ่งบอกความสัมพนัธ์ทางวิวฒันาการรวม
ไปถึงต าแหน่งในแผนภูมิฯ ของตวัอย่างพืชสกุลการเวกท่ีน ามาศึกษาในงานวิจยัคร้ังน้ี โดยพืชสกุล
การเวกกลุ่มท่ีสนใจศึกษามีจ านวน 59 ตัวอย่าง เรียกว่า Main Artabotrys Clade (MAC) มีรูปแบบ
ความสัมพนัธ์ทางวิวฒันาการแบบชาติพนัธุ์เดียว โดยมีค่าสนบัสนุนวงศว์านสูงสุด ประกอบไปดว้ย 2 
วงศว์านหลกั คือ 

วงศ์วาน A ซ่ึงมีค่าสนับสนุนวงศ์วานสูงสุด มีสมาชิกจ านวน 17 ตวัอย่าง โดยทั้งหมดมีถ่ิน
ก าเนิดจากทวีปแอฟริการวมถึงมาดากัสการ์และเป็นตัวอย่างท่ีน าขอ้มูลล าดับเบสดีเอ็นเอมาจาก
ฐานขอ้มูล GenBank ไดแ้ก่ A. likimensis, A. monteiroae, A. stenopetalus, A. aurantiacus, A. velutinus, 
A. pierreanus, A. congolensis, A. jollyanus, A. rufus, A. insignis, A. mabifolius, A. scytophyllus,  
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A. darainensis, A. modestus, A. hildebrandtii, A. mardagascariensis, A. olganthus แต่ในวงศ์วาน A 
น้ีส่วนใหญ่ความสัมพนัธ์ของสมาชิกมีค่าสนบัสนุนท่ีต ่าจนถึงต ่าจนไม่มีนยัส าคญั  

วงศ์วาน B ซ่ึงมีค่าสนับสนุนวงศว์านสูงสุด มีสมาชิกจ านวน 42 ตวัอย่าง โดยเป็นตวัอย่างท่ีมี
ถ่ินก าเนิดจากทวีปเอเชีย-ออสตราเลเชีย ทั้งน้ีเป็นตวัอย่างท่ีเก็บจากภาคสนามในประเทศไทยจ านวน 
10 ตัวอย่าง ได้แก่ A. hexapetalus 2 (= A. hexapetalus 2 ในภาพ 4.1), A. harmandii_1 จากจังหวัด
ฉะเชิงเทรา (= A. harmandii 5 ในภาพ 4.1), A. harmandii_2 จากจงัหวดัศรีสะเกษ (= A. harmandii 2 
ในภาพ 4.1), A. spinosus 1 จากจงัหวดัอุบลราชธานี (= A. spinosus 1 ในภาพ 4.1), A. spinosus 2 จาก
จังหวัดนครราช สีมา  (= A. spinosus 10 ในภาพ  4.1), A. siamensis 1 จากจังหวัด เพชรบุ รี   
(= A. siamensis 1 ในภาพ 4.1), A. siamensis 3 จากจงัหวดักาญจนบุรี (= A. siamensis 2 ในภาพ 4.1), 
Artabotrys sp. 1 จากจงัหวดักาญจนบุรี (= Artabotrys sp. 3 ในภาพ 4.1), Artabotrys cf. mutiflorus จาก
จังหวัดกาญจนบุ รี  (= Artabotrys cf. mutiflorus ในภาพ 4.1) และ  A. longipetalus จากจังหวัด
นครศรีธรรมราช (= A. longipetalus 1 ในภาพ 4.1) และตวัอย่างท่ีน าขอ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอมาจาก
ฐานขอ้มูล GenBank จ านวน 32 ตวัอยา่ง โดยสามารถแบ่งยอ่ยไดอี้ก 2 วงศว์าน ดงัน้ี 

วงศ์วาน B1 เป็นวงศ์วานท่ีมีค่าสนับสนุนวงศ์วานสูง (SR=99%; BS=99%; PP=1) โดย
สมาชิกทั้งหมดเป็นตวัอย่างท่ีมีถ่ินก าเนิดจากอนุทวีปอินเดียและน าขอ้มูลล าดับเบสดีเอ็นเอมาจาก
ฐานขอ้มูล Genbank ไดแ้ก่ A. caudatus และ A. zeylanicus  

วงศ์วาน B2 มีสมาชิกจ านวน 40 ตัวอย่าง โดยมีค่าสนับสนุนวงศ์วานสูง (SR=97%; 
BS=98%; PP=1) ซ่ึงวงศว์าน B2 น้ียงัสามารถแบ่งยอ่ยไดเ้ป็น 3 วงศว์าน คือ 

วงศ์วาน B2a มีค่าสนับสนุนวงศ์วานสูง (SR=85%; BS=86%; PP=1) มีสมาชิก 
ไดแ้ก่ A. blumei, A. pilosus และ A. punctulatus  

วงศ์วาน B2b มีค่าสนบัสนุนวงศว์านสูงสุด โดยสมาชิกทั้งหมดมีหนาม สามารถ
อธิบายความสัมพนัธ์ทางวิวฒันาการไดด้งัน้ี 

- ตัวอย่ า งของ  A. harmandii มีความสัมพันธ์ทางวิ ว ัฒนาการแบบ 
ก่ึงชาติพันธุ์เดียว โดย A. harmandii 2 จากจังหวดัศรีสะเกษมีความสัมพันธ์ใกล้ชิดมากท่ีสุดกับ 
วงศ์วานท่ี มีค่ าสนับสนุนต ่ าจนถึงต ่ าจนไม่มีนัยส าคัญ (SR < 50%; BS < 50%; PP=0.91) และ
ประกอบด้วยตัวอย่างของ A. spinosus และ A. siamensis อน่ึง ความสัมพนัธ์ใกล้ชิดดังกล่าวมีค่า
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สนับสนุนสูง (SR=95%; BS=92%; PP=1) ในขณะท่ี A. harmandii 1 จากจงัหวดัฉะเชิงเทราอยู่นอก
วงศว์านท่ีมีค่าสนบัสนุนสูงดงักล่าว 

- ตัวอย่างของ A. spinosus จากแม่น ้ าโขง (A. spinosus 1) และแม่น ้ ามูล  
(A. spinosus 2) ประกอบกนักนัเป็นวงศว์านท่ีมีค่าสนบัสนุนสูง (SR=91%; BS=95%; PP=1) วงศว์าน
น้ีเป็นส่วนหน่ึงของวงศ์วานท่ีมีค่าสนับสนุนต ่าจนถึงต ่าจนไม่มีนัยส าคัญ (SR < 50%; BS < 50%; 
PP=0.91) ตามท่ีไดก้ล่าวไวด้า้นบนแลว้ 

- ตัวอย่างของ A. siamensis ประกอบกันเป็นวงศ์วานท่ีมีค่าสนับสนุน 
วงศ์วานต ่า (SR=58%; BS=58%; PP=0.94) โดย A. siamensis 2 และ A. siamensis 3 มีความสัมพนัธ์
ใกลชิ้ดกนัมากท่ีสุด ซ่ึงความสัมพนัธ์ใกลชิ้ดดงักล่าวมีค่าสนบัสนุนสูง (SR=99%; BS=100%; PP=1) 

วงศ์วาน B2c มีค่าสนับสนุนวงศ์วานสูง (SR=96%; BS=97%; PP=1) โดยพืชท่ี
สนใจศึกษาในวงศว์านน้ี มีความสัมพนัธ์ดงัน้ี 

- ตัวอย่าง Artabotrys cf. mutiflorus มีความสัมพนัธ์ใกล้ชิดมากท่ีสุดกับ  
A. longipetalus โดยประกอบกนัเป็นวงศว์านท่ีมีค่าสนบัสนุนสูงสุด   

- ตวัอย่าง Artabotrys sp. 1 อยู่ในวงศ์วานท่ีมีค่าสนับสนุนวงศ์วานสูงสุด 
และประกอบด้วย  Artabotrys sp. 1, A. uniflorus และ  A. spathulatus โดย  Artabotrys sp. 1 และ  
A. uniflorus มีความสัมพนัธ์ใกล้ชิดกันมากท่ีสุด ซ่ึงความสัมพนัธ์ใกล้ชิดดังกล่าวมีค่าสนับสนุน 
ปานกลางถึงสูง (SR=81%; BS=81%; PP=1)  
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ภาพท่ี 4.2 แผนภูมิวิวฒันาการชาติพันธุ์จากการวิเคราะห์แบบเบย์เชียน โดยใช้ข้อมูลล าดับเบส 

ดีเอ็นเอในพลาสติดและนิวเคลียส แสดงค่าสนับสนุนวงศ์วานจากการวิเคราะห์ 3 แบบ 
โดยแบบพาร์สิโมนีอยู่ดา้นซ้าย (% ของ SR), แบบความเป็นไปไดสู้งสุดอยู่ตรงกลาง (% 
ของ BS) และแบบเบยเ์ชียนอยู่ดา้นขวา (PP) (สัญลกัษณ์ ** หมายถึง มีค่า SR หรือ BS ≤ 
50%; เส้นขีดบอกขนาดมีหน่วยเป็นจ านวนการแทนท่ีเบสต่อต าแหน่ง [substitutions per 
site]) 
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4.3 การศึกษาลกัษณะทางสัณฐานวิทยาของตัวอย่างพชื 

4.3.1 ค าบรรยายลกัษณะทางสัณฐานวิทยาของ Artabotrys cf. multiflorus (ภาพท่ี 4.3 และ 4.4) 

Woody climbers up to 30 m long, c. 10 cm in diameter; young twigs almost glabrous; petiole 
4–7 mm long, grooved on upper surface, almost glabrous on both surfaces; leaf blade coriaceous, 
10.7–14.2 × 4.8–7.7 cm, elliptic, sometimes ± obovate, glabrous on both surfaces including secondary 
veins, apex cuspidate-acute, base cuneate; midrib slightly raised and glabrous on upper surface, raised 
and glabrous on lower surface; secondary veins 10–12 per side, angle with midrib 65°–80° (at middle 
part of leaf blade). Inflorescences terminal developing to ± leaf-opposed; flowering peduncle and 
inflorescence axis hook-shaped, first curve 17–27 mm long, 3–4 mm wide (at midpoint of curve), 
second curve 7–10 mm long, 2–2.3 mm wide (at midpoint of curve), both curves puberulous with 
appressed hairs, bearing ± 5 flowers per hook, divided into one or two fascicles, with several bracts 
at base of each fascicle, ± ovate; flowering pedicel 12–18 mm long, puberulous with appressed hairs. 
Sepals free, 2–2.5 × 2–2.5 mm, broadly ovate, apex acute-acuminate, sometimes slightly obtuse, 
outside and margin puberulous with appressed hairs, inside glabrous. Outer petals 29–30 × 3 mm, 
linear, apex acute, divided into a blade and a claw, claw c. 3.8 mm long, upper rim of claw slightly 
raised and curved, outside of outer petal puberulous with appressed hairs, denser on claw, margin 
puberulous, hairs between appressed and erect, inside puberulous with appressed hairs on blade, claw 
glabrous, but upper rim of claw tomentose with erect and shorter hairs; inner petals 30–31 × 2–2.5 
mm, linear, apex acute, divided into a blade and a claw, claw c. 3.5 mm long, upper rim of claw 
distinctly raised and curved, covering stamens and carpels, outside of inner petal puberulous with 
appressed hairs on blade, but tomentose with erect and shorter hairs on claw (2/3 of claw length from 
upper rim), remaining area of claw puberulous with appressed hairs, margin puberulous, hairs 
between appressed and erect, inside puberulous with appressed hairs on blade, claw glabrous, but 
upper rim of claw tomentose with erect and shorter hairs. Torus c. 1 × 2 mm, slightly elevated, apex 
flat-topped, tomentose-villous with erect hairs on areas unoccupied by stamens and carpels. Stamens 
25–32 per flower, 1.1–1.2 mm long, connective apex ± truncate, covering thecae. Carpels 7–8 per 
flower, 1.1–1.4 mm long; stigmas terete and curved; ovaries glabrous; ovules 2 per ovary, basal. Fruit 
unknown. 

การกระจายพนัธุ์ — ประเทศไทย; ภาคตะวนัตก : กาญจนบุรี 
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นิเวศวิทยาและชีพลกัษณ์ — พบในป่าดิบตามเส้นทางเดินในป่า ท่ีความสูงประมาณ 510 เมตร 
เหนือระดบัทะเลปานกลาง ; ตวัอยา่งดอกเก็บในเดือนกุมภาพนัธ์ 

หมายเหตุ — เปลือกล าตน้สีด า, ดอกมีกล่ินหอมคลา้ยผลไมสุ้ก, กลีบดอกสีเหลืองอมเขียว  
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ภาพท่ี 4.3  สัณฐานวิทยาของ Artabotrys cf. multiflorus แสดงถึง กลีบดอกชั้นนอกด้านนอก [ซ้าย] 

และกลีบดอกชั้นนอกดา้นใน [ขวา] (ก) ; กลีบดอกชั้นในดา้นนอก [ซ้าย] และกลีบดอก
ชั้นในดา้นใน [ขวา] (ข) ; ดา้นในอุง้กลีบของกลีบดอกชั้นนอก (ค) ; ดา้นในอุง้กลีบของ
กลีบดอกชั้นใน (ง) ; เกสรเพศผูด้า้นใน [ซ้าย] และเกสรเพศผูด้า้นนอก [ขวา] (จ) ; ดอกท่ี
ถูกดึงกลีบดอก เกสรเพศผู ้และเกสรเพศเมียออกหมด แสดงกลีบเล้ียงท่ีเม่ือมองจาก
ดา้นล่าง (ฉ) ; เกสรเพศเมีย (ช)  
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ภาพท่ี 4.4 ตวัอยา่งท่ีเป็นตวัแทนของ Artabotrys cf. multiflorus (Keßler PK 3227; BKF) 
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4.3.2 ค าบรรยายลกัษณะทางสัณฐานวิทยาของ Artabotrys harmanii จากจงัหวดัฉะเชิงเทรา (= 
A harmanii 5 ในภาพท่ี 4.1/ A. harmanii 1 ในภาพท่ี 4.2) (ภาพท่ี 4.5 และ 4.6) 

Woody climbers up to 10 m long; young twigs puberulous with appressed hairs; petiole 4–8 
mm long, grooved on upper surface, puberulous with appressed hairs on both surfaces; leaf blade 
coriaceous, 10.2–18.5 × 3.5–5.3 cm, elliptic, sometimes elliptic-oblong, glabrous on upper surface, 
almost glabrous on lower surface, apex acute to broadly acute, base cuneate; midrib slightly raised 
(flatter toward apex) and glabrous on upper surface, raised and puberulous with appressed hairs on 
lower surface; secondary veins 12–16 per side, angle with midrib 60°–70° (at middle part of leaf 
blade). Inflorescences terminal developing to ± leaf-opposed; flowering peduncle and inflorescence 
axis hook-shaped, first curve 13–28 mm long, 1.5–2.5 mm wide (at midpoint of curve), second curve 
9–17 mm long, 1.4–1.6 mm wide (at midpoint of curve), both curves puberulous with appressed hairs, 
bearing 1–2 flower(s) per hook; flowering pedicel 16–25 mm long, puberulous with appressed hairs, 
with 1 bract placed at base, ± ovate-triangular. Sepals free, 8.5–10.2 × 7.2–8 mm, ± triangular, slightly 
overlapping at base, apex acuminate, outside and margin puberulous with appressed hairs, inside 
puberulous with appressed hairs on apical half, glabrous on basal half. Outer petals 36–41 × 5.5–10 
mm, narrowly elliptic-oblong, apex acute-obtuse, divided into blade and claw, blade 7–10 mm wide, 
claw 6–7 × 5.5–8 mm , upper rim of claw slightly raised and curved, outside of outer petals puberulous 
with appressed hairs on blade, but tomentose with appressed hairs (sparser toward base) on claw, 
margin puberulous with appressed hairs, inside puberulous with appressed hairs on blade, glabrous 
on claw, but upper rim of claw tomentose intermixed with shorter hairs, hairs erect; inner petals 39–
43 × 5–8 mm, narrowly elliptic-oblong, apex acute-obtuse, divided into blade and claw, blade 6–8 
mm wide, claw 8–9 × 5–6  mm, upper rim of claw distinctly raised and curved, covering stamens and 
carpels, outside of inner petal puberulous with appressed hairs on blade, but tomentose intermixed 
with shorter hairs on claw (c. 2/3 of claw length from upper rim), hairs erect, remaining area glabrous, 
margin puberulous with appressed hairs, inside puberulous with appressed hairs on blade, glabrous 
on claw, but upper rim of claw tomentose intermixed with shorter hairs, hairs erect. Torus depressed 
hemispherical, 1.5–2 × 4–4.5 mm, puberulous with erect hairs on areas unoccupied by stamens and 
carpels. Stamens c. 77 per flower, 2.2–2.5 mm long, connective apex apiculate, covering thecae. 
Carpels 16–18 per flower, 3.8–4.5 mm long; stigmas terete and slightly curved; ovaries glabrous, 
each with a shallow vertical groove; ovules 2 per ovary, basal. Fruit of up to 12 monocarps; fruiting 
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pedicel up to 25 mm long, puberulous with appressed hairs; monocarps subglobose, 22–25 × 18–22 
mm, smooth, glabrous, apex not apiculate, base contracted into a stipe 7–10 mm long, glabrous. Seeds 
2 per monocarp, slightly obovoid, flattened, 16–17.5 × 12–12.5 mm, rough. 

การกระจายพนัธุ์ — ประเทศไทย ; ภาคตะวนัออก : ฉะเชิงเทรา 

นิเวศวิทยาและชีพลักษณ์ — พบในพื้นท่ีเปิดใกล้กับเขื่อน ท่ีความสูงประมาณ  55 เมตร  
เหนือระดบัทะเลปานกลาง ; ตวัอยา่งดอกเก็บในเดือนมีนาคม 

หมายเหตุ — ไมเ้ล้ือยเน้ือแขง็ เล้ือยไดไ้กลประมาณ 10 เมตร, กลีบดอกสีเขียว เม่ือดอกแก่กลีบ
ดอกสีเหลืองอมเขียว  
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ภาพท่ี 4.5 สัณฐานวิทยาของ Artabotrys harmanii จากจงัหวดัฉะเชิงเทรา แสดงถึง ดอกเม่ือท าการดึง
กลีบดอกชั้นนอกและกลีบดอกชั้นในออกไปชั้นละหน่ึงกลีบ (ก) ; กลีบเล้ียงด้านนอก 
[บน] และกลีบเล้ียงดา้นใน [ล่าง] (ข) ; กลีบดอกชั้นนอกด้านนอก [ซ้าย] และกลีบดอก
ชั้นนอกดา้นใน [ขวา] (ค) ; กลีบดอกชั้นในดา้นนอก [ซ้าย] และกลีบดอกชั้นในดา้นใน 
[ขวา] (ง) ; ดอกถูกดึกกลีบดอกออกหมด เม่ือมองจากดา้นขา้ง (จ) ; ดอกท่ีถูกดึงกลีบดอก 
เกสรเพศผู ้และเกสรเพศเมียออกหมด แสดงกลีบเล้ียงท่ีเม่ือมองจากด้านล่าง  และ
เหมือนกบัดา้นซา้ย แต่มองจากดา้นบน (ฉ) ; ภาพเหมือนกบัรูป ฉ แต่มองจากดา้นขา้ง (ช) 
; เกสรเพศเมีย (ซ) ; เกสรเพศผูด้า้นนอก [ซ้าย] และเกสรเพศผูด้า้นใน [ขวา] (ฌ) ; เมล็ด 
เม่ือมองจากดา้นบน [ซา้ย] และเมลด็ เม่ือมองจากดา้นขา้ง [ขวา] (ญ)   
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ภาพท่ี 4.6 ตวัอยา่ง Artabotrys harmanii จากจงัหวดัฉะเชิงเทรา (Rodphitak 1; CMUB) 
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บทที ่5 

อภิปรายผลการศึกษา 

 

5.1 การศึกษาวิวัฒนาการชาติพนัธ์ุโดยใช้ข้อมูลล าดับเบสดีเอน็เอในพลาสติด 

จากภาพท่ี 4.1 ตวัอย่างทั้งหมดของพืชสกุลการเวกมีรูปแบบความสัมพนัธ์ทางวิวฒันาการแบบ
ชาติพนัธุ์เดียว และมีความสัมพนัธ์ใกลชิ้ดมากท่ีสุดกบัสกุลสะทาง โดยสกุลการเวกแบ่งออกไดเ้ป็น 2 
วงศว์านหลกั คือ วงศว์าน AFRICA ท่ีสมาชิกมีถ่ินก าเนิดในทวีปแอฟริกา และวงศว์าน ASIA-AUST. 
ท่ีสมาชิกมีถ่ินก าเนิดในทวีปเอเชีย-ออสตราเลเชีย สอดคลอ้งกบัการศึกษาของ Thomas et al. (2015) 
ซ่ึงตวัอย่างพืชท่ีสนใจศึกษาทั้งหมดเป็นสมาชิกของวงศ์วาน ASIA-AUST. อีกทั้งในวงศ์วานน้ียงัมี
วงศ์วานท่ีสมาชิกมีหนาม (thorn-bearing clade) ซ่ึงมีทุกตวัอย่างของ A. harmandii และ A. spinosus 
เป็นสมาชิก โดยตวัอยา่งของ A. harmandii แบ่งออกเป็น 2 วงศว์าน คือวงศว์านท่ีประกอบดว้ยตวัอย่าง
จากจงัหวดัฉะเชิงเทรา และวงศ์วานท่ีประกอบดว้ยตวัอย่างจากจงัหวดัศรีสะเกษและอุบลราชธานี 
เช่นเดียวกบั A. spinosus ท่ีแบ่งออกเป็น 2 วงศว์าน คือวงศว์านท่ีประกอบดว้ยตวัอย่างจากแม่น ้าชีและ
แม่น ้ ามูล และวงศ์วานท่ีประกอบด้วยตัวอย่างจากแม่น ้ าโขง แต่อย่างไรก็ตามความสัมพนัธ์ของ
สมาชิกในวงศว์านท่ีสมาชิกมีหนามน้ีมีความเป็นพหุแขนง ท าให้ผูวิ้จยัไม่สามารถสรุปไดว้่าตวัอย่าง
ของ A. harmandii และ A. spinosus ท่ีปรากฏอยูใ่นคนละวงศว์านเป็นพืชชนิดเดียวกนัหรือไม่ ส าหรับ 
Artabotrys cf. multiflorus ไม่ไดเ้ป็นสมาชิกของวงศว์านท่ีสมาชิกมีหนาม โดยมีความสัมพนัธ์ใกลชิ้ด
ท่ีสุดกบัวงศว์านท่ีประกอบดว้ย A. uniflorus และ Artabotrys sp.3 

5.2 Artabotrys cf. multiflorus 

เน่ืองจากตวัอย่างตน้แบบของพืชชนิด A. multiflorus จากประเทศเมียนมาร์ ไม่สามารถน ามา
เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอได้ จึงท าให้ในแผนภูมิวิวฒันาการชาติพนัธุ์ไม่มีขอ้มูลของพืชชนิดน้ี ผลจาก
แผนภูมิวิวฒันาการชาติพนัธุ์โดยใช้ขอ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอในพลาสติด (ภาพท่ี 4.1) แสดงให้เห็นว่า 
Artabotrys cf. multiflorus จากจงัหวดักาญจนบุรี มีความสัมพนัธ์ใกลชิ้ดมากท่ีสุดกบัวงศ์วานท่ีมีค่า
สนับสนุนสูงและประกอบดว้ยตวัอย่างพืชชนิด A. uniflorus และ Artabotrys sp. 3 แต่ความสัมพนัธ์
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ใกล้ชิดดังกล่าวยังมีค่าสนับสนุนท่ีค่อนข้างต ่ า  ทั้ ง น้ี  Artabotrys cf. multiflorus มีลักษณะทาง 
สัณฐานวิทยาท่ีแตกต่างไปจากวงศว์านดงักล่าว คือมีจ านวนดอกมากกวา่ 1 ดอกต่อหน่ึงตะขอ  

เม่ือเปรียบเทียบตวัอย่าง Artabotrys cf. multiflorus กบัตวัอย่างคู่ตวัอย่างตน้แบบแรก (isotype) 
ของ A. multiflorus ท่ีเก็บรักษาไว้ ณ หอพรรณไม้เอดินเบอระ (E) (ภาพท่ี 5.1) และการบรรยาย
ลกัษณะโดย Fischer (1937) พบว่าตวัอย่าง Artabotrys cf. multiflorus จากจงัหวดักาญจนบุรีมีลกัษณะ
แตกต่างไปจากตวัอย่างคู่ตวัอย่างตน้แบบแรก ของ A. mutiflorus หลายประการ ได้แก่ รูปร่างของ 
กลีบดอก ขนาดของกลีบดอก จ านวนเกสรเพศเมียต่อหน่ึงดอก และจ านวนดอกต่อหน่ึงตะขอ  
(ดงัตารางท่ี 5.1 และภาพท่ี 5.2) จึงสรุปไดว้า่ตวัอย่าง Artabotrys cf. multiflorus จากจงัหวดักาญจนบุรี
เป็นพืชชนิดใหม่ชนิดท่ี 1 (Artabotrys sp. nov. 1) ของงานวิจยัน้ี 

ตารางท่ี 5.1 ลักษณะทางสัณฐานวิทยา ท่ีแตกต่ างกันระหว่าง  Artabotrys cf. multiflorus และ  
A. multiflorus 

ลกัษณะ Artabotrys cf. multiflorus A. mutiflorus  
รูปร่างกลีบดอก linear oblong to oblong-lanceolate 
ความยาวกลีบดอก (mm) 29–31 18–25 
ความกวา้งกลีบดอก (mm) 2–3 6–9.5 
รูปร่างปลายกลีบดอก acute obtuse 
จ านวนเกสรเพศเมีย 7–8 12–21 
จ านวนดอกบนกา้นช่อดอก ± 5 > 12 
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ภาพท่ี 5.1 ตวัอยา่งคู่ตวัอยา่งตน้แบบแรกของ Artabotrys multiflorus (Parkinson 5220; E)  
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ภาพท่ี 5.2 สัณฐานวิทยาเปรียบเทียบดอกระหวา่ง Artabotrys cf. multiflorus (ก [จาก Keßler PK 3227; 

BKF]) และตวัอยา่งคู่ตวัอยา่งตน้แบบแรกของ A. multiflorus (ข [จาก Parkinson 5220; E]) 

5.3 การศึกษาวิวัฒนาการชาติพนัธ์ุโดยใช้ข้อมูลล าดับเบสดีเอน็เอในพลาสติดและนิวเคลยีส 

จากภาพท่ี 4.2 การน าขอ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอจากในนิวเคลียสมาวิเคราะห์ร่วมกบัขอ้มูลล าดบั
เบสดีเอ็นเอในพลาสติดท าให้แผนภูมิวิวฒันาการชาติพนัธุ์แสดงความสัมพนัธ์ของสมาชิกในแต่ละ
วงศ์วานไดอ้ย่างชดัเจน และสอดคลอ้งกบัการศึกษาของ Chen et al. (2019) ซ่ึงวงศ์วานหลกัของพืช
สกุลการเวกประกอบไปดว้ย 2 วงศว์าน คือ วงศว์าน A ท่ีสมาชิกมีถ่ินก าเนิดในทวีปแอฟริการวมถึง
มาดากสัการ์ และวงศว์าน B ท่ีสมาชิกมีถ่ินก าเนิดในทวีปเอเชีย-ออสตราเลเชีย โดยพืชท่ีสนใจศึกษา
อยู่ในวงศว์าน B ส าหรับตวัอย่างของ A. harmandii และ A. spinosus ท่ีเลือกมาเป็นตวัแทนของแต่ละ
วงศ์วานจากการศึกษาวิวฒันาการชาติพนัธุ์โดยใช้ขอ้มูลล าดับเบสดีเอ็นเอในพลาสติด  พบว่า เป็น
สมาชิกของวงศว์าน B2b และสามารถอธิบายความสัมพนัธ์ไดว้่า ตวัอยา่ง A. harmandii ทั้ง 2 ตวัอย่าง 
มีความสัมพนัธ์ทางวิวฒันาการแบบก่ึงชาติพนัธุ์เดียว ในขณะท่ีทั้ง 2 ตัวอย่างของ A. spinosus มี
ความสัมพนัธ์ทางวิวฒันาการแบบชาติพนัธุ์เดียว 

5.4 Artabotrys harmandii 

จากแผนภูมิวิวฒันาการชาติพนัธุ์โดยใช้ขอ้มูลล าดับเบสดีเอ็นเอในพลาสติดเพียงอย่างเดียว 
(ภาพท่ี 4.1) พบว่าตัวอย่างทั้ งหมดของ A. harmandii ไม่ได้มีความสัมพันธ์ทางวิวฒันาการแบบ 
ชาติพนัธุ์เดียว แต่สามารถแบ่งออกได้เป็นสองวงศ์วาน คือ วงศ์วานท่ีประกอบไปดว้ยตวัอย่างจาก
จงัหวดัอุบลราชธานี (A. harmandii 1) จงัหวดัศรีสะเกษ (A. harmandii 2 และ A. harmandii 3) และ
วงศว์านท่ีประกอบไปดว้ยตวัอยา่งจากจงัหวดัฉะเชิงเทรา (A. harmandii 4 และ A. harmandii 5) จึงท า
ให้ยงัไม่สามารถสรุปไดว้่าทั้งว่าทั้งสองวงศว์านน้ีเป็นพืชชนิด A. harmandii เหมือนกนัหรือไม่ ผูว้ิจยั
จึงท าการเลือกตวัอยา่งจากแต่ละวงศว์านมาเป็นตวัแทนของวงศว์านนั้น โดยเลือก A. harmandii 5 จาก
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จังหวดัฉะเชิงเทรา และ A. harmandii 2 จากจังหวดัศรีสะเกษ มาเพิ่มข้อมูลล าดับเบสจากยีนใน
นิวเคลียส เพื่อน าไปสร้างแผนภูมิวิวฒันาการชาติพนัธุ์ท่ีใชข้อ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอทั้งในพลาสติดและ
นิวเคลียส 

โดยผลจากแผนภูมิวิวฒันาการชาติพันธุ์โดยใช้ข้อมูลล าดับเบสดีเอ็นเอในพลาสติดและ
นิวเคลียส (ภาพท่ี 4.2) พบว่าตวัอย่างทั้งสองมีความสัมพนัธ์แบบก่ึงชาติพนัธุ์เดียว ท าให้ไม่สามารถ 
จดัจ าแนกตวัอย่างทั้งสองเป็นพืชชนิดเดียวกนัได ้และจากการเปรียบเทียบตวัอย่างทั้งสองกบัตวัอยา่ง
เลือกเป็นตน้แบบ (lectotype) ของพืชชนิด A. harmandii ท่ีเก็บจากประเทศลาว (ภาพท่ี 5.3) พบว่า  
A. harmandii จากจงัหวดัศรีสะเกษ (A. harmandii 2) มีลกัษณะทางสัณฐานวิทยาใกลเ้คียงกบัตวัอยา่ง
เลือกเป็นตวัอย่างตน้แบบมากท่ีสุด จึงเป็น A. harmandii ท่ีแทจ้ริง และเม่ือท าการศึกษาลกัษณะทาง
สัณฐานวิทยาอยา่งละเอียด พบวา่ตวัอยา่ง A. harmandii จากจงัหวดัฉะเชิงเทราท่ีมีดอก (A. harmandii 1) 
และผลย่อย (จาก Rodphitak 2; CMUB) มีลกัษณะทางสัณฐานวิทยาหลายลกัษณะท่ีแตกต่างไปจาก  
A. harmandii อย่างชดัเจน ไดแ้ก่ รูปร่างใบ ปลายใบ รูปร่างของกลีบดอก ขนาดของกลีบดอก และ
รูปร่างผลย่อย (ดังตารางท่ี 5.2 และภาพท่ี 5.4) จึงสรุปได้ว่าตัวอย่าง A. harmandii จากจังหวัด
ฉะเชิงเทราเป็นพืชชนิดใหม่ชนิดท่ี 2 (Artabotrys sp. nov. 2) ของงานวิจยัน้ี 

ตารางท่ี 5.2 ลกัษณะทางสัณฐานวิทยาท่ีแตกต่างกันระหว่าง A. harmandii จากจงัหวดัฉะเชิงเทรา 
และ A. harmandii จากจงัหวดัศรีสะเกษ 

ลกัษณะ A. harmandii จากจงัหวดัฉะเชิงเทรา A. harmandii จากจงัหวดัศรีสะเกษ 
รูปร่างใบ elliptic obovate 
รูปร่างปลายใบ 
ขนาดกลีบดอก (mm) 

acute 
36–43 × 6–10 

cuspidate 
26–33 × 10–14 

รูปร่างกลีบดอก narrowly elliptic-oblong elliptic 
รูปร่างผลยอ่ย subglobose ellipsoid 
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ภาพท่ี 5.3 ตวัอยา่งเลือกเป็นตวัอยา่งตน้แบบของ Artabotrys harmandii (Harmand 1877; P)  
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ภาพท่ี 5.4 สัณฐานวิทยาเปรียบเทียบระหวา่ง Artabotrys harmandii จากจงัหวดัฉะเชิงเทรา (ก ค และ 

จ): ใบ (ก [จาก Rodphitak 1; CMUB]); กลีบดอกชั้นนอก (ซา้ย) กลีบดอกชั้นใน (ขวา) (ค 
[จาก Rodphitak 1;CMUB]); ผลยอ่ย (จ [จาก Rodphitak 2; CMUB]) และ A. harmandii จาก
จงัหวดัศรีสะเกษ (ข ง และ ฉ): ใบ (ข [จาก Chaowasku 193a; CMUB]); กลีบดอกชั้นนอก 
(ซา้ย) กลีบดอกชั้นใน (ขวา) (ง [จาก Chaowasku 193b; CMUB]); ผลยอ่ย (ฉ [จาก 
Chaowasku 193a; CMUB]) ถ่ายภาพโดย เอมอร รอดพิทกัษ ์(ก และ จ) อานิสรา ด าทองดี 
(ค และ ง) และ ธนวฒัน์ เชาวสก ู(ข และ ฉ)  
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5.5 Artabotrys spinosus 

จากแผนภูมิวิวฒันาการชาติพนัธุ์โดยใช้ขอ้มูลล าดับเบสดีเอ็นเอในพลาสติดเพียงอย่างเดียว 
(ภาพท่ี 4.1) พบว่าตวัอย่างทั้งหมดไม่ไดมี้ความสัมพนัธ์ทางวิวฒันาการแบบชาติพนัธุ์เดียว โดยแบ่ง
ออกไดเ้ป็นสองวงศว์าน คือ วงศว์านท่ีประกอบไปดว้ยตวัอย่างจากแม่น ้ าโขง (A. spinosus 1–4) และ
วงศว์านท่ีประกอบไปดว้ยตวัอยา่งจากแม่น ้าชีและแม่น ้ามูล (A. spinosus 5–10) จึงท าใหย้งัไม่สามารถ
สรุปได้ว่าทั้งว่าทั้งสองวงศ์วานน้ีเป็นพืชชนิด A. spinosus เหมือนกันหรือไม่ ผูว้ิจยัจึงท าการเลือก
ตวัอย่างจากวงศ์วานของแม่น ้ าชีและมูลมา 1 ตวัอย่าง และตวัอย่างจากวงศ์วานของแม่น ้ าโขงมา 1 
ตวัอย่าง มาเพิ่มขอ้มูลล าดบัเบสจากยีนในนิวเคลียส เพื่อน าไปสร้างแผนภูมิวิวฒันาการชาติพนัธุ์ท่ีใช้
ขอ้มูลล าดบัเบสดีเอน็เอทั้งในพลาสติดและนิวเคลียส 

ผลจากแผนภูมิวิวฒันาการชาติพนัธุ์โดยใช้ขอ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอในพลาสติดและนิวเคลียส
พบว่าทั้งสองตวัอย่างมีความสัมพนัธ์แบบชาติพนัธุ์เดียว โดยเม่ือสังเกตจากความยาวก่ิงในแผนภูมิ
วิวฒันาการชาติพนัธุ์พบวา่ทั้งสองตวัอยา่งมีการเปล่ียนแปลงล าดบัเบสแตกต่างไปจากบรรพบุรุษร่วม
ล่าสุดในระดับหน่ึง ซ่ึงอาจสอดคล้องกับลักษณะทางสัณฐานวิทยาอาจท่ีแตกต่างกัน จากการ
เปรียบเทียบกบัตวัอย่างเลือกเป็นตวัอย่างตน้แบบของพืชชนิด A. spinosus (ภาพท่ี 5.5) พบว่าตวัอย่าง
จากแม่น ้ าชีและแม่น ้ ามูลมีลกัษณะใกลเ้คียงกบัตวัอย่างเลือกเป็นตวัอย่างตน้แบบมากท่ีสุด จึงเป็น  
A. spinosus ท่ีแทจ้ริง แต่เม่ือท าการเปรียบเทียบลกัษณะทางสัณฐานวิทยากับตวัอย่างจากแม่น ้ าโขง 
พบว่ามีความคาบเก่ียวกันในลักษณะของใบ ปลายใบ รูปร่างผลย่อย ถึงแม้ว่ารูปร่างและสีของ 
กลีบดอกจะค่อนขา้งต่างกนัก็ตาม (ภาพท่ี 5.6 และ 5.7) ท าใหย้ากต่อการตดัสินใจวา่ตวัอยา่งจากแม่น ้ า
โขงทั้งหมดยงัเป็นพืชชนิด A. spinosus  หรือไม่ ทั้ งน้ีควรมีการศึกษาลักษณะอ่ืน ๆ เพิ่มเติม เช่น  
กายวิภาค สัณฐานวิทยาเรณู เป็นตน้ ก่อนท่ีจะสรุปว่าตวัอย่าง A. spinosus จากแม่น ้ าชี แม่น ้ ามูล และ
แม่น ้าโขง เป็นพืชชนิดเดียวกนัหรือคนละชนิดกนั    
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ภาพท่ี 5.5 ตวัอยา่งเลือกเป็นตวัอยา่งตน้แบบของ Artabotrys spinosus (Kerr 8338; K)  
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ภาพท่ี 5.6 สัณฐานวิทยาเปรียบเทียบดอกและผลระหว่าง Artabotrys spinosus จากแม่น ้ าชีและแม่น ้ า

มูล  (ก ข และ ฉ ): ดอก (ก  [จาก  Chaowasku 210; CMUB]; ข [จาก  Chaowasku 211; 
CMUB]); ผลย่อย (ฉ [จาก Chaowasku 197; CMUB]) และแม่น ้ าโขง (ค ง จ ช และ ซ): 
ดอก (ค [จาก  Chaowasku 205; CMUB]; ง  [จาก  Chaowasku 204; CMUB]; จ  [จาก 
Chaowasku 200; CMUB]); ผลยอ่ย (ช [จาก Chaowasku 205; CMUB]; ซ [จาก Chaowasku 
200; CMUB]) ถ่ายภาพโดย ธนวฒัน์ เชาวสก ู  
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ภาพท่ี 5.7 สัณฐานวิทยาเปรียบเทียบใบระหว่าง Artabotrys spinosus จากแม่น ้ าชีและแม่น ้ ามูล  

(ก [จาก Chaowasku 210; CMUB]; ข [จาก Chaowasku 207; CMUB]; ค [จาก Chaowasku 
208; CMUB]) และแม่น ้ าโขง (ง [จาก Chaowasku 204; CMUB]; จ [จาก Chaowasku 205; 
CMUB]; ฉ [จาก Chaowasku 200; CMUB]) 

5.6 Artabotrys siamensis และ Artabotrys sp. 

จากแผนภูมิวิวฒันาการชาติพนัธุ์โดยใช้ขอ้มูลล าดับเบสดีเอ็นเอในพลาสติดเพียงอย่างเดียว 
(ภาพท่ี 4.1) พบว่าตวัอย่างของ A. siamensis ไม่ไดมี้ความสัมพนัธ์ทางวิวฒันาการแบบชาติพนัธุ์เดียว 
จึงท าให้ยงัไม่สามารถสรุปไดว้่าทั้งสองตวัอย่างน้ีเป็นพืชชนิด A. siamensis เหมือนกนัหรือไม่ ผูว้ิจยั
จึงน าทั้งสองตวัอย่างมาเพิ่มขอ้มูลล าดบัเบสจากยีนในนิวเคลียส เพื่อน าไปสร้างแผนภูมิวิวฒันาการ
ชาติพนัธุ์ท่ีใชข้อ้มูลล าดบัเบสเอน็เอทั้งในพลาสติดและนิวเคลียส 

ผลการการสร้างแผนภูมิวิวฒันาการชาติพนัธุ์โดยใช้ขอ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอในพลาสติดและ
นิวเคลียส (ภาพท่ี 4.2) พบว่าทุกตัวอย่างของ A. siamensis มีความสัมพนัธ์แบบชาติพนัธุ์เดียว แต่
ความสัมพนัธ์ดงักล่าวมีค่าสนบัสนุนต ่า นอกจากน้ีเม่ือสังเกตจากแผนภูมิวิวฒันาการชาติพนัธุ์พบว่า 
ความยาวก่ิงของตวัอย่าง A. siamensis 1 และความยาวก่ิงท่ีเช่ือม A. siamensis 2 และ A. siamensis 3 
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สอดคลอ้งการเปล่ียนแปลงล าดบัเบสแตกต่างไปจากบรรพบุรุษร่วมล่าสุดในระดบัหน่ึง ประกอบกบั
การสังเกตลกัษณะทางสัณฐานวิทยาเบ้ืองตน้พบวา่มีความแตกต่างกนั โดยตวัอยา่ง A. siamensis 1 จาก
จงัหวดัเพชรบุรีมีกลีบดอก และกา้นดอกท่ียาว ในขณะท่ีตวัอยา่ง A. siamensis 3 จากจงัหวดักาญจนบุรี
มีกลีบดอก และกา้นดอกสั้นกวา่อยา่งชดัเจน (ภาพท่ี 5.8) จึงคาดวา่ A. siamensis 1 จากจงัหวดัเพชรบุรี 
อาจไม่ใช่ A. siamensis ทั้งน้ีควรมีการศึกษาลกัษณะทางสัณฐานวิทยาเพิ่มเติม เช่น เกสรเพศผู ้เกสร
เพศเมีย และผล เป็นตน้ 

 

 
ภาพท่ี 5.8 สัณฐานวิทยาเปรียบเทียบดอกระหว่าง Artabotrys siamensis จากจงัหวดัเพชรบุรี (ก [จาก 

Kaitongsuk SK 226; BKF]) แล ะ  A. siamensis จ า ก จั ง ห วัด ก าญจนบุ รี  ( ข  [จ า ก 
Damthongdee AD 3; BKF]) ถ่ายภาพโดย อานิสรา ด าทองดี 

ส าหรับตวัอย่างพืช Artabotrys sp. 1 จากจงัหวดักาญจนบุรี (= Artabotrys sp. 3 ในภาพ 4.1) ใน
แผนภูมิวิวฒันาการชาติพนัธุ์โดยใช้ขอ้มูลล าดับเบสดีเอ็นเอในพลาสติดและนิวเคลียส (ภาพท่ี 4.2) 
พบว่ามีความสัมพนัธ์ใกลชิ้ดมากท่ีสุดกบั A. uniflorus และมีลกัษณะใบคลา้ยกนั อีกทั้งมีหน่ึงดอกต่อ
ตะขอเหมือนกนั แต่เม่ือสังเกตจากความยาวก่ิงในแผนภูมิวิวฒันาการชาติพนัธุ์จะพบว่ามีจ านวนการ
เปล่ียนแปลงล าดับเบสแตกต่างไปจากบรรพบุรุษร่วมล่าสุดในระดับหน่ึง ซ่ึงสัอาจสอดคล้องกับ
ลกัษณะทางสัณฐานวิทยาท่ีแตกต่างกนับางประการ กล่าวคือ A. uniflorus มีกลีบดอกท่ีสั้นและป้อม 
ผลเป็นรูปรี ในขณะท่ีตวัอย่าง Artabotrys sp. 1 มีกลีบดอกท่ียาวกว่า และมีผลย่อยเป็นทรงกลมป้อม
กว่า (ภาพท่ี 5.9) ดังนั้น Artabotrys sp. 1 อาจจะเป็นพืชชนิดใหม่ ทั้งน้ีควรมีการศึกษาลกัษณะทาง
สัณฐานวิทยาเพิ่มเติม เช่น เกสรเพศผู ้เกสรเพศเมีย และสัณฐานวิทยาเรณู เป็นตน้ 
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ภาพท่ี 5.9 สัณฐานวิทยาเปรียบเทียบดอกและผลระหว่าง Artabotrys sp. จากจังหวดักาญจนบุรี   

(ก และ ข): ดอก (ก [จาก Damthongdee AD 9; BKF]); ผลย่อย (ข [จาก Damthongdee AD 
9; BKF]) และ A. uniflorus (ค และ  ง): ดอก (ค [จาก Kaewjaroay 1; CMUB]); ผลย่อย  
(ง [จาก Kaewjaroay 1; CMUB]) ถ่ายภาพโดย  อานิสรา  ด าทองดี  (ก และ  ข ) และ 
ธนวฒัน์ เชาวสก ู(ค และ ง) 
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บทที ่6 

สรุปผลการศึกษา 

 

จากผลการทดลองและการอภิปราย สามารถสรุปผลการศึกษาไดด้งัน้ี 

ผลจากการสร้างแผนภูมิวิวฒันาการชาติพันธุ์โดยใช้ข้อมูลล าดับเบสดีเอ็นเอในพลาสติด 
จ านวน 6 ต าแหน่ง (เอก็ซอน matK, ndhF และ rbcL; อินทรอน trnL; ช่วงระหวา่งยีน psbA-trnH และ 
trnL-trnF) มีความยาวประมาณ 5486 นิวคลีโอไทด์ วิเคราะห์ดว้ย 3 วิธี ไดแ้ก่ วิธีพาร์สิโมนี วิธีความ
เป็นไปไดสู้งสุด และวิธีเบยเ์ชียน โดยท าในพืช 41 ตวัอย่างในวงศย์อ่ย Annonoideae แบ่งเป็นพืชกลุ่ม
ใ กล้ เ คี ย ง กับกลุ่ ม ท่ี สนใ จ ศึ กษ า  ซ่ึ ง เ ป็ นพื ช ใน เ ผ่ า  Duguetieae จ า นวน  2 ช นิด  ไ ด้แ ก่   
Pseudartabotrys letestui และ Letestudoxa bella ส าหรับพืชกลุ่มท่ีสนใจศึกษาเป็นพืชในเผา่ Xylopieae 
โดยเป็นพืชในสกุลสะทาง (Xylopia) จ านวน 2 ตวัอย่าง และพืชในสกุลการเวก (Artabotrys) จ านวน 
37 ตวัอยา่ง พบวา่ตวัอยา่ง Artabotrys cf. multiflorus จากจงัหวดักาญจนบุรีมีความสัมพนัธ์ใกลชิ้ดมาก
ท่ี สุ ด กั บ ว ง ศ์ ว า น ท่ี ป ร ะ ก อ บ ด้ ว ย ตั ว อ ย่ า ง  A. uniflorus แ ล ะ  Artabotrys sp. ทั้ ง น้ี   
Artabotrys cf. multiflorus มีลกัษณะทางสัณฐานวิทยาท่ีแตกต่างไปจากวงศ์วานดงักล่าว คือมีจ านวน
ดอกมากกวา่ 1 ดอกต่อหน่ึงตะขอ อีกทั้งตวัอยา่ง Artabotrys cf. multiflorus จากจงัหวดักาญจนบุรียงัมี
ลกัษณะแตกต่างไปจากตวัอย่างคู่ตวัอย่างตน้แบบแรกของ A. mutiflorus หลายประการ ไดแ้ก่ รูปร่าง
ของกลีบดอก ขนาดของกลีบดอก จ านวนเกสรเพศเมียต่อหน่ึงดอก และจ านวนดอกต่อหน่ึงตะขอ  
จึงสรุปได้ว่าตัวอย่าง Artabotrys cf. multiflorus จากจังหวดักาญจนบุรีเป็นพืชชนิดใหม่ชนิดท่ี  1 
(Artabotrys sp. nov. 1) ของงานวิจยัน้ี  

ส าหรับตวัอยา่ง A. harmandii แบ่งออกไดเ้ป็น 2 วงศว์าน ไดแ้ก่ วงศว์านท่ีประกอบดว้ยตวัอย่าง
จากจงัหวดัฉะเชิงเทรา และวงศว์านท่ีเป็นตวัอยา่งจากจงัหวดัศรีสะเกษและอุบลราชธานี เช่นเดียวกบั
ตวัอย่าง A. spinosus ท่ีแบ่งออกไดเ้ป็น 2 วงศ์วาน ไดแ้ก่ วงศ์วานท่ีประกอบดว้ยตวัอย่างจากแม่น ้ าชี
และแม่น ้ ามูล และวงศ์วานท่ีประกอบดว้ยตวัอย่างจากแม่น ้ าโขง แต่อย่างไรก็ตาม ผลการวิเคราะห์
วิวฒันาการชาติพันธุ์ดังกล่าวยงัไม่สามารถสรุปได้ว่าตัวอย่างพืชแต่ละชนิดท่ีปรากฏอยู่ในสอง  
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วงศ์วานเป็นพืชชนิดเดียวกัน  ผูว้ิจัยจึงเลือกตัวอย่างพืชท่ีเป็นตัวแทนของแต่ละวงศ์วานไปสร้าง
แผนภูมิวิวฒันาการชาติพนัธุ์โดยใชข้อ้มูลล าดบัเบสดีเอน็เอในพลาสติดและนิวเคลียส 

ผลจากการสร้างแผนภูมิวิวฒันาการชาติพนัธุ์โดยใช้ขอ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอในพลาสติดและ
นิวเคลียส โดยใชข้อ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอในพลาสติดจ านวน 5 ต าแหน่ง (เอ็กซอน matK และ ndhF; 
อินทรอน trnL; ช่วงระหวา่งยนี psbA-trnH และ trnL-trnF) และล าดบัเบสดีเอน็เอในนิวเคลียส จ านวน 
8 ต าแหน่ง (เอก็ซอนและอินทรอน AP3, AT2G32520, GI, HMGS, LFY, MAG1 และ ncpGS; เอก็ซอน 
PHYA) มีความยาวประมาณ 12470 นิวคลีโอไทด ์วิเคราะห์ดว้ย 3 วิธีเช่นเดิม โดยท าในพืชสกุลการเวก 
61 ตัวอย่าง โดยเลือก A. brachypetalus และ A. thomsonii มาเป็นพืชกลุ่มใกลเ้คียงกับกลุ่มท่ีสนใจ
ศึกษา พบว่า ตัวอย่างพืช A. harmandii ท่ีเลือกมาเป็นตัวแทนแต่ละวงศ์วานมีความสัมพันธ์ทาง
วิวฒันาการแบบก่ึงชาติพนัธุ์เดียว ท าให้ไม่สามารถจดัจ าแนกตวัอย่างทั้งสองเป็นพืชชนิดเดียวกนัได ้
โดยตวัอยา่ง A. harmandii จากจงัหวดัศรีสะเกษ มีลกัษณะทางสัณฐานวิทยาใกลเ้คียงกบัตวัอย่างเลือก
เป็นตัวอย่างต้นแบบมากท่ีสุด จึงเป็น A. harmandii ท่ีแท้จริง  เ ม่ือท าการศึกษาลักษณะทาง 
สัณฐานวิทยาของตัวอย่าง A. harmandii จากจงัหวดัฉะเชิงเทรา พบว่ามีลกัษณะท่ีแตกต่างไปจาก  
A. harmandii ไดแ้ก่ รูปร่างใบ ปลายใบ รูปร่างของกลีบดอก ขนาดของกลีบดอก และรูปร่างผลย่อย 
จึงสรุปไดว้่าตวัอย่าง A. harmandii จากจงัหวดัฉะเชิงเทราเป็นพืชชนิดใหม่ชนิดท่ี 2 (Artabotrys sp. 
nov. 2) ของงานวิจยัน้ี 

ส าหรับตัวอย่างพืช A. spinosus ท่ีเลือกมาเป็นตัวแทนแต่ละวงศ์วานมีความสัมพันธ์ทาง
วิวฒันาการแบบชาติพนัธุ์เดียว โดยความยาวก่ิงในแผนภูมิวิวฒันาการชาติพนัธุ์บ่งบอกว่าทั้งสอง
ตวัอยา่งมีการเปล่ียนแปลงล าดบัเบสแตกต่างไปจากบรรพบุรุษร่วมล่าสุดในระดบัหน่ึง ซ่ึงตวัอยา่งจาก
แม่น ้าชีและแม่น ้ามูลมีลกัษณะทางสัณฐานวิทยาใกลเ้คียงกบัตวัอยา่งเลือกเป็นตวัอยา่งตน้แบบของพืช
ชนิด A. spinosus มากท่ีสุด จึงเป็น A. spinosus ท่ีแท้จริง แต่เม่ือท าการเปรียบเทียบลักษณะทาง 
สัณฐานวิทยากบัตวัอย่างจากแม่น ้ าโขง พบว่ามีความคาบเก่ียวกนัในลกัษณะของใบ ปลายใบ รูปร่าง
ผลย่อย ถึงแมว้่ารูปร่างและสีของกลีบดอกจะค่อนขา้งต่างกนัก็ตาม จึงควรมีการศึกษาลกัษณะอ่ืน ๆ 
เพิ่มเติม เช่น กายวิภาค สัณฐานวิทยาเรณู เป็นตน้ ก่อนท่ีจะสรุปว่าตวัอย่าง A. spinosus จากแม่น ้ าชี 
แม่น ้ามูล และแม่น ้าโขง เป็นพืชชนิดเดียวกนัหรือคนละชนิดกนั ท าใหสุ้ดทา้ยแลว้จากงานวิจยัน้ีเราได้
คน้พบพืชชนิดใหม่ 2 ชนิด ผลจากการศึกษาน้ีจะเป็นการเพิ่มพูนฐานขอ้มูล และแกไ้ขการจดัจ าแนกท่ี
ผิดพลาด เพื่อน าขอ้มูลท่ีไดไ้ปต่อยอดในดา้นต่าง ๆ ต่อไป 
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ตัวอย่างพชืส าหรับการศึกษาววิฒันาการชาตพินัธ์ุโดยใช้ 

ข้อมูลล าดับเบสดีเอน็เอในพลาสติด 
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ภาคผนวก ก ตวัอยา่งพืชส าหรับการศึกษาวิวฒันาการชาติพนัธุ์โดยใชข้อ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอในพลาสติด 

ล าดบั
ท่ี 

ชนิด 
แหล่งเก็บ
ตวัอยา่ง 

หมายเลข
ตวัอยา่ง  

(หอพรรณไม)้ 

หมายเลข GenBankของแต่ละช่วงล าดบัเบส 

matK ndhF rbcL trnL–trnF psbA–trnH 

1 
Artabotrys blumei 

Hook.f. & Thomson 
ฮ่องกง 

Thomas 
11-544 (HKU) 

KM924839 KM924869 KM924909 KM924937 KM924970 

2 Artabotrys carnosipetalus Jessup ออสเตรเลีย 
Sankowsky 3196 

(BRI) 
KM924835 KM924865 KM924905 KM924933 KM924966 

3 
Artabotrys crassifolius 

Hook.f. & Thomson 
มาเลเซีย Teo 843 (L) KM924836 KM924866 KM924906 KM924934 KM924967 

4 Artabotrys gracilis King อินโดนีเซีย 
Puglisi 262 

(HKU) 
KM924837 KM924867 KM924907 KM924935 KM924968 

5 
Artabotrys harmandii 
Finet & Gagnep. [1] 

ประเทศไทย 
(อุบลราชธานี) 

Chaowasku 81 
(CMUB) 

MW057938 MW057956 MW057992 MW058010 MW057974 

6 
Artabotrys harmandii 
Finet & Gagnep. [2] 

ประเทศไทย 
(ศรีสะเกษ) 

Chaowasku 
193a (CMUB) 

MW057946 MW057964 MW058000 MW058018 MW057982 

--- หมายถึง ไม่มีล าดบัเบสดีเอน็เอ, *** หมายถึง ล าดบัเบสดีเอน็เอรอส่งเขา้ฐานขอ้มูล GenBank  



 

 

 

67 

ภาคผนวก ก ตวัอยา่งพืชส าหรับการศึกษาวิวฒันาการชาติพนัธุ์โดยใชข้อ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอในพลาสติด 

ล าดบั
ท่ี 

ชนิด 
แหล่งเก็บ
ตวัอยา่ง 

หมายเลข
ตวัอยา่ง  

(หอพรรณไม)้ 

หมายเลข GenBankของแต่ละช่วงล าดบัเบส 

matK ndhF rbcL trnL–trnF psbA–trnH 

7 
Artabotrys harmandii 
Finet & Gagnep. [3] 

ประเทศไทย 
(ศรีสะเกษ) 

Chaowasku 203 
(CMUB) 

*** *** *** *** *** 

8 
Artabotrys harmandii 
Finet & Gagnep. [4] 

ประเทศไทย 
(ฉะเชิงเทรา) 

Keßler et al. 
3213 (L) 

KM924838 KM924868 KM924908 KM924936 KM924969 

9 
Artabotrys harmandii 
Finet & Gagnep. [5] 

ประเทศไทย 
(ฉะเชิงเทรา) 

Rodphitak 1 
(CMUB) 

MW057953 MW057971 MW058007 MW058025 MW057989 

10 
Artabotrys hexapetalus (L.f.) 

Bhandari [1] 
ปลูกเล้ียง 94GR01614 (U) AY238962 EF179284 AY238953 AY231286 AY841429 

11 
Artabotrys hexapetalus (L.f.) 

Bhandari [2] 
ปลูกเล้ียง 

Chaowasku 194 
(CMUB) 

MW057939 MW057957 MW057993 MW058011 MW057975 

12 
Artabotrys hexapetalus (L.f.) 

Bhandari [3] 
ปลูกเล้ียง 

Chaowasku 163 
(CMUB) 

*** *** *** *** *** 

--- หมายถึง ไม่มีล าดบัเบสดีเอน็เอ, *** หมายถึง ล าดบัเบสดีเอน็เอรอส่งเขา้ฐานขอ้มูล GenBank  



 

 

 

68 

ภาคผนวก ก ตวัอยา่งพืชส าหรับการศึกษาวิวฒันาการชาติพนัธุ์โดยใชข้อ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอในพลาสติด 

ล าดบั
ท่ี 

ชนิด 
แหล่งเก็บ
ตวัอยา่ง 

หมายเลข
ตวัอยา่ง  

(หอพรรณไม)้ 

หมายเลข GenBankของแต่ละช่วงล าดบัเบส 

matK ndhF rbcL trnL–trnF psbA–trnH 

13 
Artabotrys longipetalus 
J.Chen & Eiadthong [1] 

ประเทศไทย 
(นครศรี- 
ธรรมราช) 

Aongyong 18 
(CMUB) 

MW057950 MW057968 MW058004 MW058022 MW057986 

14 
Artabotrys longipetalus  
J.Chen & Eiadthong [2] 

ประเทศไทย 
(นครศรี- 
ธรรมราช) 

Aongyong 17 
(CMUB) 

MW057940 MW057958 MW057994 MW058012 MW057976 

15 
Artabotrys longistigmatus 

Nurainas 
อินโดนีเซีย 

Puglisi 194 
(HKU) 

KM924840 KM924870 KM924910 KM924938 KM924971 

16 
Artabotrys cf. multiflorus 

C.E.C.Fisch. 
ประเทศไทย 
(กาญจนบุรี) 

Aongyong 16 
(CMUB) 

MW057941 MW057959 MW057995 MW058013 MW057977 

17 
Artabotrys oblanceolatus 

Craib 
ประเทศไทย 
(ศรีสะเกษ) 

Chaowasku 195 
(CMUB) 

MW057943 MW057961 MW057997 MW058015 MW057979 

--- หมายถึง ไม่มีล าดบัเบสดีเอน็เอ, *** หมายถึง ล าดบัเบสดีเอน็เอรอส่งเขา้ฐานขอ้มูล GenBank  



 

 

 

69 

ภาคผนวก ก ตวัอยา่งพืชส าหรับการศึกษาวิวฒันาการชาติพนัธุ์โดยใชข้อ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอในพลาสติด 

ล าดบั
ท่ี 

ชนิด 
แหล่งเก็บ
ตวัอยา่ง 

หมายเลข
ตวัอยา่ง  

(หอพรรณไม)้ 

หมายเลข GenBankของแต่ละช่วงล าดบัเบส 

matK ndhF rbcL trnL–trnF psbA–trnH 

18 
Artabotrys pierreanus Engl. & 

Diels 
กาบอง 

Wieringa 6132 
(WAG) 

KM924843 KM924874 KM924913 KM924942 KM924975 

19 
Artabotrys punctulatus 
C.Y.Wu ex S.H.Yuan 

ประเทศไทย 
(เชียงราย) 

Chaowasku 196 
(CMUB) 

MW057955 MW057973 MW058009 MW058027 MW057991 

20 
Artabotrys siamensis Miq. 

[1] 
ประเทศไทย 

(เพชรบุรี) 
Kaitongsuk SK 

226 (BKF) 
MW057954 MW057972 MW058008 MW058026 MW057990 

21 
Artabotrys siamensis Miq. 

[2] 
ประเทศไทย
(กาญจนบุรี) 

Damthongdee 
AD 3 (BKF) 

MW057948 MW057966 MW058002 MW058020 MW057984 

22 Artabotrys sp. 1 ปาปัวนิวกินี 
BRC & Weiblen 

WP5B1081 
(BRC) 

KM924844 KM924875 KM924914 KM924943 KM924976 

--- หมายถึง ไม่มีล าดบัเบสดีเอน็เอ, *** หมายถึง ล าดบัเบสดีเอน็เอรอส่งเขา้ฐานขอ้มูล GenBank  



 

 

 

70 

ภาคผนวก ก ตวัอยา่งพืชส าหรับการศึกษาวิวฒันาการชาติพนัธุ์โดยใชข้อ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอในพลาสติด 

ล าดบั
ท่ี 

ชนิด 
แหล่งเก็บ
ตวัอยา่ง 

หมายเลข
ตวัอยา่ง  

(หอพรรณไม)้ 

หมายเลข GenBankของแต่ละช่วงล าดบัเบส 

matK ndhF rbcL trnL–trnF psbA–trnH 

23 Artabotrys sp. 2 อินโดนีเซีย 
 Puglisi 164 

(HKU) 
KM924845 KM924876 KM924915 KM924944 KM924977 

24 Artabotrys sp. 3 
ประเทศไทย 
(กาญจนบุรี) 

Damthongdee 
AD 9 (BKF) 

MW057949 MW057967 MW058003 MW058021 MW057985 

25 
Artabotrys spinosus Craib 

[1] 
ประเทศไทย 

(อุบลราชธานี) 
Chaowasku 200 

(CMUB) 
MW057952 MW057970 MW058006 MW058024 MW057988 

26 
Artabotrys spinosus Craib 

[2] 
ประเทศไทย 

(เชียงราย) 
Chaowasku 199 

(CMUB) 
MW057944 MW057962 MW057998 MW058016 MW057980 

27 
Artabotrys spinosus Craib 

[3] 
ประเทศไทย 

(อุบลราชธานี) 
Chaowasku 205 

(CMUB) 
*** *** *** *** *** 

28 
Artabotrys spinosus Craib 

[4] 
ประเทศไทย 

(เลย) 
Chaowasku 204 

(CMUB) 
*** *** *** *** *** 

--- หมายถึง ไม่มีล าดบัเบสดีเอน็เอ, *** หมายถึง ล าดบัเบสดีเอน็เอรอส่งเขา้ฐานขอ้มูล GenBank  



 

 

 

71 

ภาคผนวก ก ตวัอยา่งพืชส าหรับการศึกษาวิวฒันาการชาติพนัธุ์โดยใชข้อ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอในพลาสติด 

ล าดบั
ท่ี 

ชนิด 
แหล่งเก็บ
ตวัอยา่ง 

หมายเลข
ตวัอยา่ง  

(หอพรรณไม)้ 

หมายเลข GenBankของแต่ละช่วงล าดบัเบส 

matK ndhF rbcL trnL–trnF psbA–trnH 

29 
Artabotrys spinosus Craib 

[5] 
ประเทศไทย 
(ขอนแก่น) 

Chaowasku 206 
(CMUB) 

*** *** *** *** *** 

30 
Artabotrys spinosus Craib 

[6] 
ประเทศไทย 

(ชยัภูมิ) 
Chaowasku 198 

(CMUB) 
MW057945 MW057963 MW057999 MW058017 MW057981 

31 
Artabotrys spinosus Craib 

[7] 
ประเทศไทย 

(อุบลราชธานี) 
Chaowasku 207 

(CMUB) 
*** *** *** *** *** 

32 
Artabotrys spinosus Craib 

[8] 
ประเทศไทย 
(ศรีสะเกษ) 

Chaowasku 208 
(CMUB) 

*** *** *** *** *** 

33 
Artabotrys spinosus Craib 

[9] 
ประเทศไทย 

(อุบลราชธานี) 
Chaowasku 209 

(CMUB) 
*** *** *** *** *** 

34 
Artabotrys spinosus Craib 

[10] 
ประเทศไทย 

(นครราชสีมา) 
Chaowasku 197 

(CMUB) 
MW057947 MW057965 MW058001 MW058019 MW057983 

--- หมายถึง ไม่มีล าดบัเบสดีเอน็เอ, *** หมายถึง ล าดบัเบสดีเอน็เอรอส่งเขา้ฐานขอ้มูล GenBank  



 

 

 

72 

ภาคผนวก ก ตวัอยา่งพืชส าหรับการศึกษาวิวฒันาการชาติพนัธุ์โดยใชข้อ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอในพลาสติด 

ล าดบั
ท่ี 

ชนิด 
แหล่งเก็บ
ตวัอยา่ง 

หมายเลข
ตวัอยา่ง  

(หอพรรณไม)้ 

หมายเลข GenBankของแต่ละช่วงล าดบัเบส 

matK ndhF rbcL trnL–trnF psbA–trnH 

35 
Artabotrys stolzii 

Diels 
แทนซาเนีย 

Couvreur 72 
(WAG) 

KM924846 KM924877 KM924916 KM924945 KM924978 

36 
Artabotrys suaveolens 

(Blume) Blume 
ประเทศไทย 
(ปลูกเล้ียง) 

Chaowasku 201 
(CMUB) 

MW057942 MW057960 MW057996 MW058014 MW057978 

37 
Artabotrys uniflorus 

(Griff.) Craib  
ประเทศไทย 

(ชุมพร) 
Kaewjaroay 1 

(CMUB) 
MW057951 MW057969 MW058005 MW058023 MW057987 

38 Letestudoxa bella Pellegr. กาบอง 
Wieringa 2797 

(WAG) 
DQ125059 EF179302 AY841629 AY841707 DQ125128 

39 Pseudartabotrys letestui Pellegr. กาบอง 
Wieringa 3273 

(WAG) 
DQ125061 EF179307 AY841650 AY841728 DQ125131 

--- หมายถึง ไม่มีล าดบัเบสดีเอน็เอ, *** หมายถึง ล าดบัเบสดีเอน็เอรอส่งเขา้ฐานขอ้มูล GenBank  



 

 

 

73 

ภาคผนวก ก ตวัอยา่งพืชส าหรับการศึกษาวิวฒันาการชาติพนัธุ์โดยใชข้อ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอในพลาสติด 

ล าดบั
ท่ี 

ชนิด 
แหล่งเก็บ
ตวัอยา่ง 

หมายเลข
ตวัอยา่ง  

(หอพรรณไม)้ 

หมายเลข GenBankของแต่ละช่วงล าดบัเบส 

matK ndhF rbcL trnL–trnF psbA–trnH 

40 
Xylopia maccreae (F.Muell.) 

L.S.Sm. 
ออสเตรเลีย 

Sankowsky 3148 
(BRI) 

KM924860 KM924900 KM924928 KM924961 KM924998 

41 Xylopia vielana Pierre ประเทศไทย 
Chalermglin 

530725 (HKU) 
KM924863 KM924903 KM924931 KM924964 KM925001 

--- หมายถึง ไม่มีล าดบัเบสดีเอน็เอ, *** หมายถึง ล าดบัเบสดีเอน็เอรอส่งเขา้ฐานขอ้มูล GenBank 

 



 

 

74 

ภาคผนวก ข 
ตัวอย่างพชืส าหรับการศึกษาววิฒันาการชาตพินัธ์ุโดยใช้ 

ข้อมูลล าดับเบสดีเอน็เอในพลาสติดและนิวเคลยีส 



 

 

75 

ภาคผนวก ข-1 ตวัอยา่งพืชส าหรับการศึกษาวิวฒันาการชาติพนัธุ์โดยใชข้อ้มูลล าดบัเบสดีเอน็เอในพลาสติดและนิวเคลียส (ขอ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอในพลาสติด) 
ล าดบั
ท่ี 

ชนิด แหล่งเก็บตวัอยา่ง 
หมายเลขตวัอยา่ง 

(หอพรรณไม)้ 
หมายเลข GenBankของแต่ละช่วงล าดบัเบส 

matK ndhF trnL–trnF psbA–trnH 

1 Artabotrys aurantiacus Engl. & Diels 
สาธารณรัฐ

ประชาธิปไตย
คองโก 

Boyekoli Ebale 
Congo 2010 

Expedition 433 
(BR) 

MN207313 MN213181 MN207409 MN207360 

2 Artabotrys blumei Hook.f. & Thomson ฮ่องกง Chen 63 (HKU) MN207314 MN213182 --- MN207361 

3 Artabotrys brachypetalus Benth. ซิมบบัเว 
 Maesen & Maroyi 

8564 (WAG) 
MN207315 MN213183 MN207410 MN207362 

4 Artabotrys brevipes Craib ประเทศไทย 
Chen & 

Chalermglin 12 
(HKU) 

MN207316 MN213184 MN207411 MN207363 

5 
Artabotrys byrsophyllus 
I.M.Turner & Utteridge 

ประเทศไทย 
Chalermglin 

580117-2 (HKU) 
MN207317 MN213185 MN207412 MN207364 

6 Artabotrys carnosipetalus Jessup ออสเตรเลีย 
Sankowsky 3196 

(BRI) 
KM924835 KM924865 KM924933 KM924966 

--- หมายถึง ไม่มีล าดบัเบสดีเอน็เอ, *** หมายถึง ล าดบัเบสดีเอน็เอรอส่งเขา้ฐานขอ้มูล GenBank  



 

 

76 

ภาคผนวก ข-1 ตวัอยา่งพืชส าหรับการศึกษาวิวฒันาการชาติพนัธุ์โดยใชข้อ้มูลล าดบัเบสดีเอน็เอในพลาสติดและนิวเคลียส (ขอ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอในพลาสติด) 
ล าดบั
ท่ี 

ชนิด แหล่งเก็บตวัอยา่ง 
หมายเลขตวัอยา่ง 

(หอพรรณไม)้ 
หมายเลข GenBankของแต่ละช่วงล าดบัเบส 

matK ndhF trnL–trnF psbA–trnH 

7 
Artabotrys caudatus 

Wall. ex Hook.f. & Thomson 
ภูฏาน 

Grierson & Long 
3736 (E) 

MN207318 MN213186 MN207413 MN207365 

8 
Artabotrys congolensis 
De Wild. & T.Durand 

แคเมอรูน 
Chen et al. 25 

(HKU) 
MN207319 MN213187 MN207414 MN207366 

9 Artabotrys costatus King สิงคโปร์ 
Chen et al. 17 

(SING) 
MN207320 MN213188 MN207415 MN207367 

10 
Artabotrys crassifolius 

Hook.f. & Thomson 
สิงคโปร์ Yeoh 13 (SING) MN207321 MN213189 MN207416 MN207368 

11 
Artabotrys darainensis 

Deroin & L.Gaut. 
มาดากสัการ์ 

Nusbaumer LN 903 
(G) 

--- MN213190 --- MN207369 

12 Artabotrys gracilis King มาเลเซีย 
Couvreur et al. TC 

828 (SAN, P) 
MN207322 MN213191 MN207417 MN207370 

--- หมายถึง ไม่มีล าดบัเบสดีเอน็เอ, *** หมายถึง ล าดบัเบสดีเอน็เอรอส่งเขา้ฐานขอ้มูล GenBank  



 

 

77 

ภาคผนวก ข-1 ตวัอยา่งพืชส าหรับการศึกษาวิวฒันาการชาติพนัธุ์โดยใชข้อ้มูลล าดบัเบสดีเอน็เอในพลาสติดและนิวเคลียส (ขอ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอในพลาสติด) 
ล าดบั
ท่ี 

ชนิด แหล่งเก็บตวัอยา่ง 
หมายเลขตวัอยา่ง 

(หอพรรณไม)้ 
หมายเลข GenBankของแต่ละช่วงล าดบัเบส 

matK ndhF trnL–trnF psbA–trnH 

13 
Artabotrys harmandii Finet & Gagnep. 

[1] (=Artabotrys harmandii [5] ใน
ภาคผนวก ก) 

ประเทศไทย 
(ฉะเชิงเทรา) 

Rodphitak 1 
(CMUB) 

MW057953 MW057971 MW058025 MW057989 

14 
Artabotrys harmandii Finet & Gagnep. 

[2] (=Artabotrys harmandii [2] ใน
ภาคผนวก ก) 

ประเทศไทย 
(ศรีสะเกษ) 

Chaowasku 193a 
(CMUB) 

MW057946 MW057964 MW058018 MW057982 

15 Artabotrys hexapetalus (L.f.) Bhandari [1] 
ปลุกเล้ียง 
ฮ่องกง 

Chen 64 (HKU) MN207323 MN213192 MN207418 MN207371 

16 
Artabotrys hexapetalus (L.f.) Bhandari [2] 

(=Artabotrys hexapetalus [2] ใน
ภาคผนวก ก) 

ปลูกเล้ียง 
ประเทศไทย 

Chaowasku 194 
(CMUB) 

MW057939 MW057957 MW058011 MW057975 

17 Artabotrys hildebrandtii O.Hoffm. มาดากสัการ์ 
Gautier & 

Chatelain LG 2749 
(G) 

MN207324 MN213193 MN207419 MN207372 

--- หมายถึง ไม่มีล าดบัเบสดีเอน็เอ, *** หมายถึง ล าดบัเบสดีเอน็เอรอส่งเขา้ฐานขอ้มูล GenBank  



 

 

78 

ภาคผนวก ข-1 ตวัอยา่งพืชส าหรับการศึกษาวิวฒันาการชาติพนัธุ์โดยใชข้อ้มูลล าดบัเบสดีเอน็เอในพลาสติดและนิวเคลียส (ขอ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอในพลาสติด) 
ล าดบั
ท่ี 

ชนิด แหล่งเก็บตวัอยา่ง 
หมายเลขตวัอยา่ง 

(หอพรรณไม)้ 
หมายเลข GenBankของแต่ละช่วงล าดบัเบส 

matK ndhF trnL–trnF psbA–trnH 

18 Artabotrys hirtipes Ridl. บรูไน 
Chen 44  

(HKU, BRUN) 
MN207325 MN213194 MN207420 MN207373 

19 Artabotrys insignis Engl. & Diels แคเมอรูน 
Chen & Ayol 29 

(HKU) 
MN207326 MN213195 MN207421 MN207374 

20 Artabotrys jollyanus Pierre ไลบีเรีย 
Jongkind et al. 
9279 (WAG) 

MN207327 MN213196 MN207422 MN207375 

21 Artabotrys kinabaluensis I.M.Turner 
มาเลเซีย 
(ซาบะฮ)์ 

Clemens & 
Clemens 28697  

(L, A) 
MN207328 MN213197 MN207423 MN207376 

22 Artabotrys likimensis De Wild. 
สาธารณรัฐ

ประชาธิปไตย
คองโก 

Boyekoli Ebale 
Congo 2010 

Expedition 1101 
(BR) 

MN207329 MN213198 MN207424 MN207377 

--- หมายถึง ไม่มีล าดบัเบสดีเอน็เอ, *** หมายถึง ล าดบัเบสดีเอน็เอรอส่งเขา้ฐานขอ้มูล GenBank  



 

 

79 

ภาคผนวก ข-1 ตวัอยา่งพืชส าหรับการศึกษาวิวฒันาการชาติพนัธุ์โดยใชข้อ้มูลล าดบัเบสดีเอน็เอในพลาสติดและนิวเคลียส (ขอ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอในพลาสติด) 
ล าดบั
ท่ี 

ชนิด แหล่งเก็บตวัอยา่ง 
หมายเลขตวัอยา่ง 

(หอพรรณไม)้ 
หมายเลข GenBankของแต่ละช่วงล าดบัเบส 

matK ndhF trnL–trnF psbA–trnH 

23 
Artabotrys longipetalus J.Chen & 

Eiadthong (=Artabotrys longipetalus [1] 
ในภาคผนวก ก) 

ประเทศไทย 
(นครศรีธรรมราช) 

Aongyong 18 
(CMUB) 

MW057950 MW057968 MW058022 MW057986 

24 Artabotrys mabifolius Diels มาดากสัการ์ 
Nusbaumer & 

Ranirison LN 1668 
(G) 

MN207330 MN213199 MN207425 MN207378 

25 Artabotrys macropodus I.M.Turner 
อินโดนีเซีย  
(กาลีมนัตนั) 

Sidiyasa et al. 
Berau 1254 (L) 

MN207331 MN213200 MN207426 MN207379 

26 Artabotrys madagascariensis Miq. มาดากสัการ์ 
Hanitrarivo et al. 

HRM 100 (G) 
MN207332 MN213201 MN207427 MN207380 

27 Artabotrys maingayi Hook.f. & Thomson สิงคโปร์ 
Thomas DCT 1005 

(SING) 
MN207333 MN213202 MN207428 MN207381 

28 
Artabotrys manoranjanii M. V. Ramana, 

J. Swamy & K. C. Mohan 
อินเดีย 

Ramana BSI-DC 
002965 (CAL) 

--- MN213203 --- MN207382 

--- หมายถึง ไม่มีล าดบัเบสดีเอน็เอ, *** หมายถึง ล าดบัเบสดีเอน็เอรอส่งเขา้ฐานขอ้มูล GenBank  



 

 

80 

ภาคผนวก ข-1 ตวัอยา่งพืชส าหรับการศึกษาวิวฒันาการชาติพนัธุ์โดยใชข้อ้มูลล าดบัเบสดีเอน็เอในพลาสติดและนิวเคลียส (ขอ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอในพลาสติด) 
ล าดบั
ท่ี 

ชนิด แหล่งเก็บตวัอยา่ง 
หมายเลขตวัอยา่ง 

(หอพรรณไม)้ 
หมายเลข GenBankของแต่ละช่วงล าดบัเบส 

matK ndhF trnL–trnF psbA–trnH 

29 Artabotrys modestus Diels แทนซาเนีย 
Couvreur TC 23 

(WAG) 
KM924841 KM924872 KM924940 KM924973 

30 Artabotrys monteiroae Oliv. แทนซาเนีย 
Couvreur TC 80 

(WAG) 
KM924842 KM924873 KM924941 KM924974 

31 
Artabotrys cf. multiflorus  

(=Artabotrys cf. multiflorus ใน 
ภาคผนวก ก) 

ประเทศไทย 
(กาญจนบุรี) 

Aongyong 16 
(CMUB) 

MW057941 MW057959 MW058013 MW057977 

32 Artabotrys oblanceolatus Craib ประเทศไทย 
Chalermglin 

580209 (HKU) 
MN207335 MN213205 MN207430 MN207384 

33 Artabotrys ochropetalus I.M.Turner 
มาเลเซีย 
(ซาบะฮ)์ 

Gregson & 
Bernadus Bala Ola 

72 (K) 
MN207336 MN213206 MN207431 MN207385 

34 Artabotrys oliganthus Engl. & Diels กินี 
Haba & Bilivogui 

43 (WAG) 
MN207337 MN213207 MN207432 MN207386 

--- หมายถึง ไม่มีล าดบัเบสดีเอน็เอ, *** หมายถึง ล าดบัเบสดีเอน็เอรอส่งเขา้ฐานขอ้มูล GenBank  



 

 

81 

ภาคผนวก ข-1 ตวัอยา่งพืชส าหรับการศึกษาวิวฒันาการชาติพนัธุ์โดยใชข้อ้มูลล าดบัเบสดีเอน็เอในพลาสติดและนิวเคลียส (ขอ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอในพลาสติด) 
ล าดบั
ท่ี 

ชนิด แหล่งเก็บตวัอยา่ง 
หมายเลขตวัอยา่ง 

(หอพรรณไม)้ 
หมายเลข GenBankของแต่ละช่วงล าดบัเบส 

matK ndhF trnL–trnF psbA–trnH 

35 Artabotrys pierreanus Engl. & Diels แคเมอรูน 
van Andel 4128 

(WAG) 
MN207338 MN213208 MN207433 MN207387 

36 Artabotrys pilosus Merr. & Chun จีน (ไห่หนาน) Lau 26357 (A) MN207339 MN213209 MN207434 MN207388 

37 
Artabotrys pleurocarpus Maingay ex 

Hook.f. & Thomson 
มาเลเซีย  Teo KL 3471 (L) MN207340 MN213210 MN207435 MN207389 

38 Artabotrys polygynus Miq. บรูไน 
Chen & Kalat 58 
(HKU, BRUN) 

MN207341 MN213211 MN207436 MN207390 

39 
Artabotrys punctulatus C.Y.Wu ex 

S.H.Yuan 
ประเทศไทย 

Chen & 
Chalermglin 1 

(HKU) 
MN207342 MN213212 MN207437 MN207391 

40 Artabotrys roseus Boerl. บรูไน 
Chen & Azlan 50 
(HKU, BRUN) 

MN207343 MN213213 MN207438 MN207392 

41 Artabotrys rufus De Wild. กาบอง 
Couvreur TC 854 

(WAG) 
MN207344 MN213214 MN207439 MN207393 

--- หมายถึง ไม่มีล าดบัเบสดีเอน็เอ, *** หมายถึง ล าดบัเบสดีเอน็เอรอส่งเขา้ฐานขอ้มูล GenBank  



 

 

82 

ภาคผนวก ข-1 ตวัอยา่งพืชส าหรับการศึกษาวิวฒันาการชาติพนัธุ์โดยใชข้อ้มูลล าดบัเบสดีเอน็เอในพลาสติดและนิวเคลียส (ขอ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอในพลาสติด) 
ล าดบั
ท่ี 

ชนิด แหล่งเก็บตวัอยา่ง 
หมายเลขตวัอยา่ง 

(หอพรรณไม)้ 
หมายเลข GenBankของแต่ละช่วงล าดบัเบส 

matK ndhF trnL–trnF psbA–trnH 

42 Artabotrys scortechinii King สิงคโปร์ 
Chen et al. 19 

(SING) 
MN207345 MN213215 MN207440 MN207394 

43 
Artabotrys scytophyllus (Diels) Cavaco & 

Keraudren 
มาดากสัการ์ 

Phillipson et al. 
4068 (WAG) 

MN207346 MN213216 MN207441 MN207395 

44 
Artabotrys siamensis Miq. 

[1] (=Artabotrys siamensis [1] ใน
ภาคผนวก ก) 

ประเทศไทย 
(เพชรบุรี) 

Kaitongsuk SK  226 
(BKF) 

MW057954 MW057972 MW058026 MW057990 

45 
Artabotrys siamensis Miq. 

[2] 
ประเทศไทย 

Chen & 
Chalermglin 5 

(HKU) 
MN207347 MN213217 MN207442 MN207396 

46 
Artabotrys siamensis Miq. 

[3] (=Artabotrys siamensis [2] ใน
ภาคผนวก ก) 

ประเทศไทย
(กาญจนบุรี) 

Damthongdee AD 3 
(BKF) 

MW057948 MW057966 MW058020 MW057984 

--- หมายถึง ไม่มีล าดบัเบสดีเอน็เอ, *** หมายถึง ล าดบัเบสดีเอน็เอรอส่งเขา้ฐานขอ้มูล GenBank  



 

 

83 

ภาคผนวก ข-1 ตวัอยา่งพืชส าหรับการศึกษาวิวฒันาการชาติพนัธุ์โดยใชข้อ้มูลล าดบัเบสดีเอน็เอในพลาสติดและนิวเคลียส (ขอ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอในพลาสติด) 
ล าดบั
ท่ี 

ชนิด แหล่งเก็บตวัอยา่ง 
หมายเลขตวัอยา่ง 

(หอพรรณไม)้ 
หมายเลข GenBankของแต่ละช่วงล าดบัเบส 

matK ndhF trnL–trnF psbA–trnH 

47 
Artabotrys sp. 1 

(= Artabotrys sp. 3 ภาคผนวก ก) 
ประเทศไทย 
(กาญจนบุรี) 

Damthongdee AD 9 
(BKF) 

MW057949 MW057967 MW058021 MW057985 

48 Artabotrys sp. 2 ปาปัวนิวกินี 
BRC & Weiblen 

WP5B1081 (BRC) 
KM924844 KM924875 KM924943 KM924976 

49 Artabotrys sp. 3 
ปาปัวนิวกินี 

(โมโรเบ) 
Takeuchi & Ama 

16279 (A) 
MN207348 MN213218 MN207443 MN207397 

50 
Artabotrys spathulatus J.Chen, 

Chalermglin & R.M.K.Saunders 
ประเทศไทย 

Chalermglin 
580315 (HKU) 

MN207349 MN213219 MN207444 MN207398 

51 
Artabotrys spinosus Craib 

[1] (=Artabotrys spinosus [1] ใน
ภาคผนวก ก) 

ประเทศไทย 
(อุบลราชธานี) 

Chaowasku 200 
(CMUB) 

MW057952 MW057970 MW058024 MW057988 

52 
Artabotrys spinosus Craib 

[2] (=Artabotrys spinosus [10] ใน
ภาคผนวก ก) 

ประเทศไทย 
(นครราชสีมา) 

Chaowasku 197 
(CMUB) 

MW057947 MW057965 MW058019 MW057983 

--- หมายถึง ไม่มีล าดบัเบสดีเอน็เอ, *** หมายถึง ล าดบัเบสดีเอน็เอรอส่งเขา้ฐานขอ้มูล GenBank  



 

 

84 

ภาคผนวก ข-1 ตวัอยา่งพืชส าหรับการศึกษาวิวฒันาการชาติพนัธุ์โดยใชข้อ้มูลล าดบัเบสดีเอน็เอในพลาสติดและนิวเคลียส (ขอ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอในพลาสติด) 
ล าดบั
ท่ี 

ชนิด แหล่งเก็บตวัอยา่ง 
หมายเลขตวัอยา่ง 

(หอพรรณไม)้ 
หมายเลข GenBankของแต่ละช่วงล าดบัเบส 

matK ndhF trnL–trnF psbA–trnH 

53 Artabotrys stenopetalus Engl. & Diels กินี 
Haba et al. 132 

(WAG) 
MN207351 MN213221 MN207446 MN207400 

54 Artabotrys suaveolens (Blume) Blume สิงคโปร์ 
Chen et al. 18 

(SING) 
MN207352 MN213222 MN207447 MN207401 

55 
Artabotrys tanaosriensis J.Chen, 
Chalermglin & R.M.K.Saunders 

ประเทศไทย 
Chalermglin 

580214  
(BKF, HKU) 

MN207353 MN213223 MN207448 MN207402 

56 Artabotrys thomsonii Oliv. แคเมอรูน 
Chen et al. 23 

(HKU) 
MN207354 MN213224 MN207449 MN207403 

57 Artabotrys uniflorus (Griff.) Craib  ประเทศไทย 
Chalermglin 

580418 (HKU) 
MN207355 MN213225 MN207450 MN207404 

58 Artabotrys velutinus Scott-Elliot 
สาธารณรัฐ
แอฟริกากลาง 

Harris 5065 (E) KM924848 KM924879 KM924947 KM924980 

--- หมายถึง ไม่มีล าดบัเบสดีเอน็เอ, *** หมายถึง ล าดบัเบสดีเอน็เอรอส่งเขา้ฐานขอ้มูล GenBank  



 

 

85 

ภาคผนวก ข-1 ตวัอยา่งพืชส าหรับการศึกษาวิวฒันาการชาติพนัธุ์โดยใชข้อ้มูลล าดบัเบสดีเอน็เอในพลาสติดและนิวเคลียส (ขอ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอในพลาสติด) 
ล าดบั
ท่ี 

ชนิด แหล่งเก็บตวัอยา่ง 
หมายเลขตวัอยา่ง 

(หอพรรณไม)้ 
หมายเลข GenBankของแต่ละช่วงล าดบัเบส 

matK ndhF trnL–trnF psbA–trnH 

59 Artabotrys venustus King ประเทศไทย 
Leeratiwong 17-

950 (HKU) 
MN207356 MN213226 MN207451 MN207405 

60 
Artabotrys vidalianus Elmer ฟิลิปปินส์  

(ปาลาวนั) 
Soejarto &  

Madulid 6068 (A) 
MN207357 MN213227 MN207452 MN207406 

61 
Artabotrys zeylanicus Hook.f. & 

Thomson 
ศรีลงักา 

Ratnayake 201601 
(PDA) 

MN207358 MN213228 MN207453 MN207407 

--- หมายถึง ไม่มีล าดบัเบสดีเอน็เอ, *** หมายถึง ล าดบัเบสดีเอน็เอรอส่งเขา้ฐานขอ้มูล GenBank  



 

 

86 

ภาคผนวก ข-2 ตวัอยา่งพืชส าหรับการศึกษาวิวฒันาการชาติพนัธุ์โดยใชข้อ้มูลล าดบัเบสดีเอน็เอในพลาสติดและนิวเคลียส (ขอ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอในนิวเคลียส) 

ล าดบั
ท่ี 

ชนิด 
แหล่งเก็บ
ตวัอยา่ง 

หมายเลข
ตวัอยา่ง 

(หอพรรณไม)้ 

หมายเลข GenBankของแต่ละช่วงล าดบัเบส 

AP3 
AT2G 
32520 

GI HMGS LFY MAG1 
ncp 
GS 

PHYA 

1 
Artabotrys aurantiacus 

Engl. & Diels 
คองโก 

Boyekoli Ebale 
Congo 2010 

Expedition 433 
(BR) 

MN 
213288 

MN 
257284 

MN 
231410 

MN 
257204 

MN 
218470 

MN 
257244 

MN 
231303 

MN 
213230 

2 
Artabotrys blumei 

Hook.f. & Thomson 
ฮ่องกง 

Chen 63 
(HKU) 

MN 
213289 

MN 
257285 

MN 
231411 

MN 
257205 

MN 
218471 

MN 
257245 

MN 
231304 

MN 
213231 

3 
Artabotrys brachypetalus 

Benth. 
ซิมบบัเว 

Maesen & 
Maroyi 8564 

(WAG) 

MN 
213290 

MN 
257286 

MN 
231412 

MN 
257206 

MN 
218472 

MN 
257246 

MN 
231305 

MN 
213232 

4 Artabotrys brevipes Craib ประเทศไทย 

Chen & 
Chalermglin 12 

(HKU) 

MN 
213291 

MN 
257287 

MN 
231413 

MN 
257207 

MN 
218473 

MN 
257247 

MN 
231306 

MN 
213233 

--- หมายถึง ไม่มีล าดบัเบสดีเอน็เอ, *** หมายถึง ล าดบัเบสดีเอน็เอรอส่งเขา้ฐานขอ้มูล GenBank  



 

 

87 

ภาคผนวก ข-2 ตวัอยา่งพืชส าหรับการศึกษาวิวฒันาการชาติพนัธุ์โดยใชข้อ้มูลล าดบัเบสดีเอน็เอในพลาสติดและนิวเคลียส (ขอ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอในนิวเคลียส) 

ล าดบั
ท่ี 

ชนิด 
แหล่งเก็บ
ตวัอยา่ง 

หมายเลข
ตวัอยา่ง 

(หอพรรณไม)้ 

หมายเลข GenBankของแต่ละช่วงล าดบัเบส 

AP3 
AT2G 
32520 

GI HMGS LFY MAG1 
ncp 
GS 

PHYA 

5 
Artabotrys byrsophyllus 
I.M.Turner & Utteridge 

ประเทศไทย 
Chalermglin 

580117-2 
(HKU) 

MN 
213292 

MN 
257288 

MN 
231414 

MN 
257208 

MN 
218474 

MN 
257248 

MN 
231307 

MN 
213234 

6 
Artabotrys 

carnosipetalus Jessup 
ออสเตรเลีย 

Sankowsky 
3196 (BRI) 

MN 
213293 

MN 
257289 

MN 
231415 

MN 
257209 

MN 
218475 

MN 
257249 

MN 
231308 

MN 
213235 

7 
Artabotrys caudatus 
Wall. ex Hook.f. & 

Thomson 

ภูฏาน 
Grierson & 

Long 3736 (E) 

MN 
213294 

MN 
257290 

MN 
231416 

--- 
MN 

218476 
MN 

257250 
MN 

231309 
MN 

213236 

8 
Artabotrys congolensis 
De Wild. & T.Durand 

แคเมอรูน 
Chen et al. 25 

(HKU) 

MN 
213295 

MN 
257291 

MN 
231417 

MN 
257210 

MN 
218477 

MN 
257251 

MN 
231310 

MN 
213237 

9 Artabotrys costatus King สิงคโปร์ 
Chen et al. 17 

(SING) 
MN 

213296 
MN 

257292 
MN 

231418 
MN 

257211 
MN 

218478 
MN 

257252 
MN 

231311 
MN 

213238 

--- หมายถึง ไม่มีล าดบัเบสดีเอน็เอ, *** หมายถึง ล าดบัเบสดีเอน็เอรอส่งเขา้ฐานขอ้มูล GenBank  



 

 

88 

ภาคผนวก ข-2 ตวัอยา่งพืชส าหรับการศึกษาวิวฒันาการชาติพนัธุ์โดยใชข้อ้มูลล าดบัเบสดีเอน็เอในพลาสติดและนิวเคลียส (ขอ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอในนิวเคลียส) 

ล าดบั
ท่ี 

ชนิด 
แหล่งเก็บ
ตวัอยา่ง 

หมายเลข
ตวัอยา่ง 

(หอพรรณไม)้ 

หมายเลข GenBankของแต่ละช่วงล าดบัเบส 

AP3 
AT2G 
32520 

GI HMGS LFY MAG1 
ncp 
GS 

PHYA 

10 
Artabotrys crassifolius 

Hook.f. & Thomson 
สิงคโปร์ 

Yeoh 13 
(SING) 

MN 
213297 

MN 
257293 

MN 
231419 

MN 
257212 

MN 
218479 

MN 
257253 

MN 
231312 

MN 
213239 

11 
Artabotrys darainensis 

Deroin & L.Gaut. 
มาดากสัการ์ 

Nusbaumer LN 
903 (G) 

MN 
213298 

MN 
257294 

--- --- 
MN 

218480 
MN 

257254 
MN 

231313 
MN 

213240 

12 Artabotrys gracilis King มาเลเซีย 

Couvreur et al. 
TC 828  

(SAN, P) 

MN 
213299 

MN 
257295 

MN 
231420 

MN 
257213 

MN 
218481 

--- 
MN 

231314 
MN 

213241 

13 

Artabotrys harmandii 
Finet & Gagnep. [1] 

(= Artabotrys harmandii 
[5] ในภาคผนวก ก) 

ประเทศไทย  
(ฉะเชิงเทรา) 

Rodphitak 1 
(CMUB) 

*** *** *** *** *** *** *** *** 

--- หมายถึง ไม่มีล าดบัเบสดีเอน็เอ, *** หมายถึง ล าดบัเบสดีเอน็เอรอส่งเขา้ฐานขอ้มูล GenBank  



 

 

89 

ภาคผนวก ข-2 ตวัอยา่งพืชส าหรับการศึกษาวิวฒันาการชาติพนัธุ์โดยใชข้อ้มูลล าดบัเบสดีเอน็เอในพลาสติดและนิวเคลียส (ขอ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอในนิวเคลียส) 

ล าดบั
ท่ี 

ชนิด 
แหล่งเก็บ
ตวัอยา่ง 

หมายเลข
ตวัอยา่ง 

(หอพรรณไม)้ 

หมายเลข GenBankของแต่ละช่วงล าดบัเบส 

AP3 
AT2G 
32520 

GI HMGS LFY MAG1 
ncp 
GS 

PHYA 

14 

Artabotrys harmandii 
Finet & Gagnep. [2] 

(= Artabotrys harmandii 
[2] ในภาคผนวก ก) 

ประเทศไทย 
(ศรีสะเกษ) 

Chaowasku 
193a (CMUB) 

*** *** *** *** *** *** *** *** 

15 
Artabotrys hexapetalus 

(L.f.) Bhandari [1] 

ปลุกเล้ียง 
ฮ่องกง 

Chen 64 
(HKU) 

MN 
213300 

MN 
257296 

MN 
231421 

MN 
257214 

MN 
218482 

MN 
257255 

MN 
231315 

MN 
213242 

16 

Artabotrys hexapetalus 
(L.f.) Bhandari [2]  

(= Artabotrys hexapetalus 
[2] ในภาคผนวก ก) 

ปลูกเล้ียง 
ประเทศไทย 

Chaowasku 
194 (CMUB) 

*** *** *** *** *** *** *** *** 

17 
Artabotrys  

hildebrandtii O.Hoffm. 
มาดากสัการ์ 

Gautier & 
Chatelain LG 

2749 (G) 

MN 
213301 

MN 
257297 

--- --- 
MN 

218483 
MN 

257256 
MN 

231316 
MN 

213243 

--- หมายถึง ไม่มีล าดบัเบสดีเอน็เอ, *** หมายถึง ล าดบัเบสดีเอน็เอรอส่งเขา้ฐานขอ้มูล GenBank  



 

 

90 

ภาคผนวก ข-2 ตวัอยา่งพืชส าหรับการศึกษาวิวฒันาการชาติพนัธุ์โดยใชข้อ้มูลล าดบัเบสดีเอน็เอในพลาสติดและนิวเคลียส (ขอ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอในนิวเคลียส) 

ล าดบั
ท่ี 

ชนิด 
แหล่งเก็บ
ตวัอยา่ง 

หมายเลข
ตวัอยา่ง 

(หอพรรณไม)้ 

หมายเลข GenBankของแต่ละช่วงล าดบัเบส 

AP3 
AT2G 
32520 

GI HMGS LFY MAG1 
ncp 
GS 

PHYA 

18 Artabotrys hirtipes Ridl. บรูไน 
Chen 44  

(HKU, BRUN) 

MN 
213302 

MN 
257298 

MN 
231422 

MN 
257215 

MN 
218484 

MN 
257257 

MN 
231317 

MN 
213244 

19 
Artabotrys insignis 

Engl. & Diels 
แคเมอรูน 

Chen & Ayol 
29 (HKU) 

MN 
213303 

MN 
257299 

MN 
231423 

MN 
257216 

MN 
218485 

MN 
257258 

MN 
231318 

MN 
213245 

20 
Artabotrys jollyanus 

Pierre 
ไลบีเรีย 

Jongkind et al. 
9279 (WAG) 

MN 
213304 

--- --- --- 
MN 

218486 
--- 

MN 
231319 

MN 
213246 

21 
Artabotrys kinabaluensis 

I.M.Turner 
มาเลเซีย 
(ซาบะฮ)์ 

Clemens & 
Clemens 28697 

(L, A) 

MN 
213305 

MN 
257300 

--- --- 
MN 

218487 
--- 

MN 
231320 

MN 
213247 

22 
Artabotrys likimensis De 

Wild. 

สาธารณรัฐ
ประชาธิปไตย

คองโก 

Boyekoli Ebale 
Congo 2010 
Expedition 
1101 (BR) 

MN 
213306 

MN 
257301 

MN 
231424 

MN 
257217 

MN 
218488 

MN 
257259 

MN 
231321 

MN 
213248 

--- หมายถึง ไม่มีล าดบัเบสดีเอน็เอ, *** หมายถึง ล าดบัเบสดีเอน็เอรอส่งเขา้ฐานขอ้มูล GenBank  



 

 

91 

ภาคผนวก ข-2 ตวัอยา่งพืชส าหรับการศึกษาวิวฒันาการชาติพนัธุ์โดยใชข้อ้มูลล าดบัเบสดีเอน็เอในพลาสติดและนิวเคลียส (ขอ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอในนิวเคลียส) 

ล าดบั
ท่ี 

ชนิด 
แหล่งเก็บ
ตวัอยา่ง 

หมายเลข
ตวัอยา่ง 

(หอพรรณไม)้ 

หมายเลข GenBankของแต่ละช่วงล าดบัเบส 

AP3 
AT2G 
32520 

GI HMGS LFY MAG1 
ncp 
GS 

PHYA 

23 

Artabotrys longipetalus 
J.Chen & Eiadthong 

(=Artabotrys longipetalus 
ในภาคผนวก ก) 

ประเทศไทย 
(นครศรี-
ธรรมราช) 

Aongyong 18  
(CMUB) 

*** *** *** *** *** *** *** *** 

24 
Artabotrys mabifolius 

Diels 
มาดากสัการ์ 

Nusbaumer & 
Ranirison LN 

1668 (G) 

MN 
213307 

MN 
257302 

--- 
MN 

257218 
MN 

218489 
--- 

MN 
231322 

MN 
213249 

25 
Artabotrys macropodus 

I.M.Turner 
อินโดนีเซีย 
(กาลีมนัตนั) 

Sidiyasa et al. 
Berau 1254 (L) 

MN 
213308 

MN 
257303 

--- --- 
MN 

218490 
--- --- 

MN 
213250 

26 
Artabotrys 

madagascariensis Miq. 
มาดากสัการ์ 

Hanitrarivo et 
al. HRM 100 

(G) 

MN 
213309 

MN 
257304 

--- 
MN 

257219 
MN 

218491 
--- 

MN 
231323 

MN 
213251 

--- หมายถึง ไม่มีล าดบัเบสดีเอน็เอ, *** หมายถึง ล าดบัเบสดีเอน็เอรอส่งเขา้ฐานขอ้มูล GenBank  



 

 

92 

ภาคผนวก ข-2 ตวัอยา่งพืชส าหรับการศึกษาวิวฒันาการชาติพนัธุ์โดยใชข้อ้มูลล าดบัเบสดีเอน็เอในพลาสติดและนิวเคลียส (ขอ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอในนิวเคลียส) 

ล าดบั
ท่ี 

ชนิด 
แหล่งเก็บ
ตวัอยา่ง 

หมายเลข
ตวัอยา่ง 

(หอพรรณไม)้ 

หมายเลข GenBankของแต่ละช่วงล าดบัเบส 

AP3 
AT2G 
32520 

GI HMGS LFY MAG1 
ncp 
GS 

PHYA 

27 
Artabotrys maingayi 
Hook.f. & Thomson 

สิงคโปร์ 
Thomas DCT 
1005 (SING) 

MN 
213310 

MN 
257305 

MN 
231425 

MN 
257220 

MN 
218492 

MN 
257260 

MN 
231324 

MN 
213252 

28 
Artabotrys manoranjanii 
M. V. Ramana, J. Swamy 

& K. C. Mohan 

อินเดีย 

Ramana BSI-
DC 002965 

(CAL) 

MN 
213311 

MN 
257306 

--- --- 
MN 

218493 
--- --- 

MN 
213253 

29 
Artabotrys modestus 

Diels 
แทนซาเนีย 

Couvreur TC 
23 (WAG) 

MN 
213312 

MN 
257307 

MN 
231426 

MN 
257221 

MN 
218494 

MN 
257261 

MN 
231325 

MN 
213254 

30 
Artabotrys monteiroae 

Oliv. 
แทนซาเนีย 

Couvreur TC 
80 (WAG) 

MN 
213313 

MN 
257308 

MN 
231427 

MN 
257222 

--- 
MN 

257262 
MN 

231326 
MN 

213255 

31 
Artabotrys cf. multiflorus 
(= Artabotrys cf. multiflorus 

ในภาคผนวก ก) 

ประเทศไทย 
(กาญจนบุรี) 

Aongyong 16  
(CMUB) 

*** *** *** *** *** *** *** *** 

--- หมายถึง ไม่มีล าดบัเบสดีเอน็เอ, *** หมายถึง ล าดบัเบสดีเอน็เอรอส่งเขา้ฐานขอ้มูล GenBank  



 

 

93 

ภาคผนวก ข-2 ตวัอยา่งพืชส าหรับการศึกษาวิวฒันาการชาติพนัธุ์โดยใชข้อ้มูลล าดบัเบสดีเอน็เอในพลาสติดและนิวเคลียส (ขอ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอในนิวเคลียส) 

ล าดบั
ท่ี 

ชนิด 
แหล่งเก็บ
ตวัอยา่ง 

หมายเลข
ตวัอยา่ง 

(หอพรรณไม)้ 

หมายเลข GenBankของแต่ละช่วงล าดบัเบส 

AP3 
AT2G 
32520 

GI HMGS LFY MAG1 
ncp 
GS 

PHYA 

32 
Artabotrys oblanceolatus 

Craib 
ประเทศไทย 

Chalermglin 
580209 (HKU) 

MN 
213315 

MN 
257310 

MN 
231429 

MN 
257224 

MN 
218496 

MN 
257264 

MN 
231328 

MN 
213257 

33 
Artabotrys ochropetalus 

I.M.Turner 
มาเลเซีย 
(ซาบะฮ)์ 

Gregson & 
Bernadus Bala 

Ola 72 (K) 

MN 
213316 

MN 
257311 

MN 
231430 

MN 
257225 

MN 
218497 

MN 
257265 

MN 
231329 

MN 
213258 

34 
Artabotrys oliganthus 

Engl. & Diels 
กินี 

Haba & 
Bilivogui 43 

(WAG) 

MN 
213317 

MN 
257312 

--- 
MN 

257226 
MN 

218498 
--- 

MN 
231330 

MN 
213259 

35 
Artabotrys pierreanus 

Engl. & Diels 
แคเมอรูน 

Andel 4128 
(WAG) 

MN 
213318 

MN 
257313 

MN 
231431 

MN 
257227 

MN 
218499 

MN 
257266 

MN 
231331 

MN 
213260 

36 
Artabotrys pilosus Merr. 

& Chun 
จีน  

(ไห่หนาน) 
Lau 26357 (A) 

MN 
213319 

--- --- --- 
MN 

218500 
--- --- 

MN 
213261 

--- หมายถึง ไม่มีล าดบัเบสดีเอน็เอ, *** หมายถึง ล าดบัเบสดีเอน็เอรอส่งเขา้ฐานขอ้มูล GenBank  



 

 

94 

ภาคผนวก ข-2 ตวัอยา่งพืชส าหรับการศึกษาวิวฒันาการชาติพนัธุ์โดยใชข้อ้มูลล าดบัเบสดีเอน็เอในพลาสติดและนิวเคลียส (ขอ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอในนิวเคลียส) 

ล าดบั
ท่ี 

ชนิด 
แหล่งเก็บ
ตวัอยา่ง 

หมายเลข
ตวัอยา่ง 

(หอพรรณไม)้ 

หมายเลข GenBankของแต่ละช่วงล าดบัเบส 

AP3 
AT2G 
32520 

GI HMGS LFY MAG1 
ncp 
GS 

PHYA 

37 
Artabotrys pleurocarpus 
Maingay ex Hook.f. & 

Thomson 
มาเลเซีย  

Teo KL 3471 
(L) 

MN 
213320 

MN 
257314 

--- --- 
MN 

218501 
MN 

257267 
MN 

231332 
MN 

213262 

38 
Artabotrys polygynus 

Miq. 
บรูไน 

Chen & Kalat 
58  

(HKU, BRUN) 

MN 
213321 

MN 
257315 

MN 
231432 

MN 
257228 

MN 
218502 

MN 
257268 

MN 
231333 

MN 
213263 

39 
Artabotrys punctulatus 
C.Y.Wu ex S.H.Yuan 

ประเทศไทย 
Chen & 

Chalermglin 1 
(HKU) 

MN 
213322 

MN 
257316 

MN 
231433 

MN 
257229 

MN 
218503 

MN 
257269 

MN 
231334 

MN 
213264 

40 Artabotrys roseus Boerl. บรูไน 
Chen & Azlan 

50  
(HKU, BRUN) 

MN 
213323 

MN 
257317 

MN 
231434 

--- 
MN 

218504 
MN 

257270 
MN 

231335 
MN 

213265 

--- หมายถึง ไม่มีล าดบัเบสดีเอน็เอ, *** หมายถึง ล าดบัเบสดีเอน็เอรอส่งเขา้ฐานขอ้มูล GenBank  



 

 

95 

ภาคผนวก ข-2 ตวัอยา่งพืชส าหรับการศึกษาวิวฒันาการชาติพนัธุ์โดยใชข้อ้มูลล าดบัเบสดีเอน็เอในพลาสติดและนิวเคลียส (ขอ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอในนิวเคลียส) 

ล าดบั
ท่ี 

ชนิด 
แหล่งเก็บ
ตวัอยา่ง 

หมายเลข
ตวัอยา่ง 

(หอพรรณไม)้ 

หมายเลข GenBankของแต่ละช่วงล าดบัเบส 

AP3 
AT2G 
32520 

GI HMGS LFY MAG1 
ncp 
GS 

PHYA 

41 Artabotrys rufus De Wild. กาบอง 
Couvreur TC 
854 (WAG) 

MN 
213324 

MN 
257318 

MN 
231435 

MN 
257230 

MN 
218505 

MN 
257271 

MN 
231336 

MN 
213266 

42 
Artabotrys scortechinii 

King 
สิงคโปร์ 

Chen et al. 19 
(SING) 

MN 
213325 

MN 
257319 

MN 
231436 

--- 
MN 

218506 
MN 

257272 
MN 

231337 
MN 

213267 

43 
Artabotrys scytophyllus 

(Diels) Cavaco & 
Keraudren 

มาดากสัการ์ 
Phillipson et 

al. 4068 
(WAG) 

MN 
213326 

MN 
257320 

--- 
MN 

257231 
MN 

218507 
--- 

MN 
231338 

MN 
213268 

44 

Artabotrys siamensis 
Miq. [1]  

(= Artabotrys siamensis 
[1] ในภาคผนวก ก) 

ประเทศไทย 
(เพชรบุรี) 

Kaitongsuk SK 
226 (BKF) 

*** *** *** *** *** *** *** *** 

--- หมายถึง ไม่มีล าดบัเบสดีเอน็เอ, *** หมายถึง ล าดบัเบสดีเอน็เอรอส่งเขา้ฐานขอ้มูล GenBank  



 

 

96 

ภาคผนวก ข-2 ตวัอยา่งพืชส าหรับการศึกษาวิวฒันาการชาติพนัธุ์โดยใชข้อ้มูลล าดบัเบสดีเอน็เอในพลาสติดและนิวเคลียส (ขอ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอในนิวเคลียส) 

ล าดบั
ท่ี 

ชนิด 
แหล่งเก็บ
ตวัอยา่ง 

หมายเลข
ตวัอยา่ง 

(หอพรรณไม)้ 

หมายเลข GenBankของแต่ละช่วงล าดบัเบส 

AP3 
AT2G 
32520 

GI HMGS LFY MAG1 
ncp 
GS 

PHYA 

45 
Artabotrys siamensis 

Miq. [2] 
ประเทศไทย 

Chen & 
Chalermglin 5 

(HKU) 

MN 
213327 

MN 
257321 

MN 
231437 

MN 
257232 

MN 
218508 

MN 
257273 

MN 
231339 

MN 
213269 

46 

Artabotrys siamensis 
Miq. [3]  

(= Artabotrys siamensis 
[2] ในภาคผนวก ก) 

ประเทศไทย 
(กาญจนบุรี) 

Damthongdee 
AD 3 (BKF) 

*** *** *** *** *** *** *** *** 

47 
Artabotrys sp.1  

(= Artabotrys sp.3 
ในภาคผนวก ก) 

ประเทศไทย 
(กาญจนบุรี) 

Damthongdee 
AD 9 (BKF) 

*** *** *** *** *** *** *** *** 

48 Artabotrys sp. 2 ปาปัวนิวกินี 
BRC & Weiblen 

WP5B1081 
(BRC) 

MN 
213329 

MN 
257323 

MN 
231439 

MN 
257233 

MN 
218510 

MN 
257274 

MN 
231341 

MN 
213271 

--- หมายถึง ไม่มีล าดบัเบสดีเอน็เอ, *** หมายถึง ล าดบัเบสดีเอน็เอรอส่งเขา้ฐานขอ้มูล GenBank  



 

 

97 

ภาคผนวก ข-2 ตวัอยา่งพืชส าหรับการศึกษาวิวฒันาการชาติพนัธุ์โดยใชข้อ้มูลล าดบัเบสดีเอน็เอในพลาสติดและนิวเคลียส (ขอ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอในนิวเคลียส) 

ล าดบั
ท่ี 

ชนิด 
แหล่งเก็บ
ตวัอยา่ง 

หมายเลข
ตวัอยา่ง 

(หอพรรณไม)้ 

หมายเลข GenBankของแต่ละช่วงล าดบัเบส 

AP3 
AT2G 
32520 

GI HMGS LFY MAG1 
ncp 
GS 

PHYA 

49 Artabotrys sp. 3 
ปาปัวนิวกินี  

(โมโรเบ) 
Takeuchi & 

Ama 16279 (A) 
MN 

213328 
MN 

257322 
MN 

231438 
--- 

MN 
218509 

--- 
MN 

231340 
MN 

213270 

50 
Artabotrys spathulatus 
J.Chen, Chalermglin & 

R.M.K.Saunders 
ประเทศไทย 

Chalermglin 
580315 (HKU) 

MN 
213330 

MN 
257324 

MN 
231440 

MN 
257234 

MN 
218511 

MN 
257275 

MN 
231342 

MN 
213272 

51 
Artabotrys spinosus Craib 
[1] (= Artabotrys spinosus 

[1] ในภาคผนวก ก) 

ประเทศไทย 
(อุบล- 
ราชธานี) 

Chaowasku 
200 (CMUB) 

*** *** *** *** *** *** *** *** 

52 
Artabotrys spinosus Craib 
[2] (= Artabotrys spinosus 

[10] ในภาคผนวก ก) 

ประเทศไทย 
(นคร- 

ราชสีมา) 

Chaowasku 
197 (CMUB) 

*** *** *** *** *** *** *** *** 

--- หมายถึง ไม่มีล าดบัเบสดีเอน็เอ, *** หมายถึง ล าดบัเบสดีเอน็เอรอส่งเขา้ฐานขอ้มูล GenBank  
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ภาคผนวก ข-2 ตวัอยา่งพืชส าหรับการศึกษาวิวฒันาการชาติพนัธุ์โดยใชข้อ้มูลล าดบัเบสดีเอน็เอในพลาสติดและนิวเคลียส (ขอ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอในนิวเคลียส) 

ล าดบั
ท่ี 

ชนิด 
แหล่งเก็บ
ตวัอยา่ง 

หมายเลข
ตวัอยา่ง 

(หอพรรณไม)้ 

หมายเลข GenBankของแต่ละช่วงล าดบัเบส 

AP3 
AT2G 
32520 

GI HMGS LFY MAG1 
ncp 
GS 

PHYA 

53 
Artabotrys stenopetalus 

Engl. & Diels 
กินี 

Haba et al. 132 
(WAG) 

MN 
213332 

MN 
257326 

--- 
MN 

257236 
MN 

218513 
--- 

MN 
231344 

MN 
213274 

54 
Artabotrys suaveolens 

(Blume) Blume 
สิงคโปร์ 

Chen et al. 18 
(SING) 

MN 
213333 

MN 
257327 

MN 
231442 

MN 
257237 

MN 
218514 

MN 
257277 

MN 
231345 

MN 
213275 

55 
Artabotrys tanaosriensis 
J.Chen, Chalermglin & 

R.M.K.Saunders 
ประเทศไทย 

Chalermglin 
580214  

(BKF, HKU) 

MN 
213334 

MN 
257328 

MN 
231443 

MN 
257238 

MN 
218515 

MN 
257278 

MN 
231346 

MN 
213276 

56 
Artabotrys thomsonii 

Oliv. 
แคเมอรูน 

Chen et al. 23 
(HKU) 

MN 
213335 

MN 
257329 

MN 
231444 

MN 
257239 

MN 
218516 

MN 
257279 

MN 
231347 

MN 
213277 

57 
Artabotrys uniflorus 

(Griff.) Craib  
ประเทศไทย 

Chalermglin 
580418 (HKU) 

MN 
213336 

MN 
257330 

MN 
231445 

MN 
257240 

MN 
218517 

MN 
257280 

MN 
231348 

MN 
213278 

--- หมายถึง ไม่มีล าดบัเบสดีเอน็เอ, *** หมายถึง ล าดบัเบสดีเอน็เอรอส่งเขา้ฐานขอ้มูล GenBank  
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ภาคผนวก ข-2 ตวัอยา่งพืชส าหรับการศึกษาวิวฒันาการชาติพนัธุ์โดยใชข้อ้มูลล าดบัเบสดีเอน็เอในพลาสติดและนิวเคลียส (ขอ้มูลล าดบัเบสดีเอ็นเอในนิวเคลียส) 

ล าดบั
ท่ี 

ชนิด 
แหล่งเก็บ
ตวัอยา่ง 

หมายเลข
ตวัอยา่ง 

(หอพรรณไม)้ 

หมายเลข GenBankของแต่ละช่วงล าดบัเบส 

AP3 
AT2G 
32520 

GI HMGS LFY MAG1 
ncp 
GS 

PHYA 

58 
Artabotrys velutinus 

Scott-Elliot 
สาธารณรัฐ
แอฟริกากลาง 

Harris 5065 
(E) 

MN 
213337 

MN 
257331 

MN 
231446 

MN 
257241 

MN 
218518 

MN 
257281 

MN 
231349 

MN 
213279 

59 Artabotrys venustus King ประเทศไทย 
Leeratiwong 

17-950 (HKU) 
MN 

213338 
MN 

257332 
MN 

231447 
MN 

257242 
MN 

218519 
MN 

257282 
MN 

231350 
MN 

213280 

60 
Artabotrys vidalianus 

Elmer 
ฟิลิปปินส์ 
(ปาลาวนั) 

Soejarto & 
Madulid 6068 

(A) 

MN 
213339 

MN 
257333 

--- --- 
MN 

218520 
--- 

MN 
231351 

MN 
213281 

61 
Artabotrys zeylanicus 
Hook.f. & Thomson 

ศรีลงักา 
Ratnayake 

201601 (PDA) 
MN 

213340 
MN 

257334 
MN 

231448 
--- 

MN 
218521 

MN 
257283 

MN 
231352 

MN 
213282 

--- หมายถึง ไม่มีล าดบัเบสดีเอน็เอ, *** หมายถึง ล าดบัเบสดีเอน็เอรอส่งเขา้ฐานขอ้มูล GenBank 
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ภาคผนวก ค 

ตัวอย่างพชืส าหรับการศึกษาลกัษณะทางสัณฐานวทิยา 
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ภาคผนวก ค ตวัอยา่งพืชส าหรับการศึกษาลกัษณะทางสัณฐานวิทยา 

ล าดบัท่ี ตวัอยา่ง แหล่งเก็บตวัอยา่ง ผูเ้ก็บ หมายเลข หอพรรณไม ้

1 Artabotrys harmandii Finet & Gagnep. ศรีสะเกษ Chaowasku 193a CMUB 
2 Artabotrys harmandii Finet & Gagnep. ศรีสะเกษ Chaowasku 193b CMUB 
3 Artabotrys harmandii Finet & Gagnep. ประเทศลาว Harmand 1877 P 
4 Artabotrys harmandii Finet & Gagnep. ฉะเชิงเทรา Keßler PK 3213 BKF, L 
5 Artabotrys harmandii Finet & Gagnep. ฉะเชิงเทรา Rodphitak 1 CMUB 
6 Artabotrys harmandii Finet & Gagnep. ฉะเชิงเทรา Rodphitak 2 CMUB 
7 Artabotrys cf. multiflorus กาญจนบุรี Aongyong 16 CMUB 
8 Artabotrys cf. multiflorus กาญจนบุรี Keßler PK 3227 BKF, L 
9 Artabotrys multiflorus C. E. C. Fischer ประเทศพม่า Parkinson 5220 E 

10 Artabotrys spinosus Craib นครราชสีมา (แม่น ้ามูล) Chaowasku 197 CMUB 
11 Artabotrys spinosus Craib อุบลราชธานี (แม่น ้าโขง) Chaowasku 200 CMUB 
12 Artabotrys spinosus Craib เลย (แม่น ้าโขง) Chaowasku 204 CMUB 
13 Artabotrys spinosus Craib อุบลราชธานี (แม่น ้าโขง) Chaowasku 205 CMUB 
14 Artabotrys spinosus Craib อุบลราชธานี (แม่น ้ามูล) Chaowasku 207 CMUB 
15 Artabotrys spinosus Craib ศรีสะเกษ (แม่น ้าชี) Chaowasku 208 CMUB 
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ภาคผนวก ค ตวัอยา่งพืชส าหรับการศึกษาลกัษณะทางสัณฐานวิทยา 

ล าดบัท่ี ตวัอยา่ง แหล่งเก็บตวัอยา่ง ผูเ้ก็บ หมายเลข หอพรรณไม ้

16 Artabotrys spinosus Craib อุบลราชธานี (แม่น ้ามูล) Chaowasku 210 CMUB 
17 Artabotrys spinosus Craib มหาสารคาม (แม่น ้าชี) Chaowasku 211 CMUB 
18 Artabotrys spinosus Craib อุบลราชธานี Kerr 8338 K 
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ประวตัิผู้เขียน 

 

ช่ือ-นามสกุล นาย เอกพล โพธิขวญั 

วัน เดือน ปี เกดิ 5 กุมภาพนัธ์ พ.ศ. 2538 

ประวัติการศึกษา มธัยมศึกษาตอนปลาย  โรงเรียนสตรีอ่างทอง 
 ปริญญาตรี  การศึกษาบณัฑิต สาขาชีววิทยา  

  มหาวิทยาลยัศรีนครินทรวิโรฒ 

ทุนการศึกษา ระหวา่งปีการศึกษา 2561–2562 ไดรั้บทุนจากโครงการส่งเสริมการผลิตครูท่ีมี
ความสามารถพิเศษทางวิทยาศาสตร์และคณิตศาสตร์ 
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