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บทคัดย่อ 
กล้วยไม้สกุลหวายเป็นกล้วยไม้ที่มีความส าคัญ เนื่องจากได้รับความนิยมและเป็นสินค้า

ส่งออกของประเทศไทย ดังนั้นจึงมีการพัฒนากล้วยไม้สกุลหวายพันธ์ุใหม่ ๆ เพื่อตอบสนองต่อความ
ต้องการของผู้บริโภค ท าให้เกิดกล้วยไม้สกุลหวายลูกผสมมากมายและมีความหลากหลายทาง
พันธุกรรม โดยเฉพาะกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสม ผู้ วิจัยจึงเลือกศึกษา
ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมโดยใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอ 3 ชนิด ได้แก่ แฮตอาร์เอพีดี ไอเอสเอสอาร์ 
และล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน matK, rbcL, rpoC1 และช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH กับ psbA 
ผลการวิจัยพบว่าเครื่องหมายแฮตอาร์เอพีดีและไอเอสเอสอาร์สามารถจ าแนกกล้วยไม้สกุลหวาย 15 
พันธ์ุ โดยปรากฏแถบดีเอ็นเอที่ให้ความหลากรูป 229 และ 142 แถบ ตามล าดับ เมื่อวิเคราะห์ข้อมูล
ของเครื่องหมายทั้งสองร่วมกันพบว่าสามารถเพิ่มประสิทธิภาพการจัดจ าแนกสูงข้ึน และสามารถจัด
กลุ่มด้วยวิธี UPGMA ได้เป็น 5 กลุ่ม และเมื่อพิจารณาค่าดัชนีความเหมือนพบว่า เครื่องหมายแฮต
อาร์เอพีดีและไอเอสเอสอาร์ให้ผลสอดคล้องกับการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมโดยใช้ล าดบั
นิวคลีโอไทด์ของยีน matK, rbcL, rpoC1 และช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH กับ psbA ซึ่ง
สามารถจ าแนกกล้วยไม้สกุลหวายได้ทั้ง 21 พันธ์ุ โดยงานวิจัยนี้สามารถน าไปประยุกต์ใช้เพื่อการ
อนุรักษ์และปรับปรุงพันธ์ุกล้วยไม้ต่อไป 

 
ค าส าคัญ: กล้วยไม้, สกุลหวาย, หมู่ไนโกรเฮอรซ์ูเธ, เครือ่งหมายดีเอ็นเอ, แฮตอารเ์อพีดี, ไอเอส
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ABSTRACT 
 Dendrobium is mostly importance, since it is popular and becomes to 

the export goods from Thailand. The breeding development of Dendrobium for 
customers’ demand wiil generate new varieties and more genetic diversities, 
especially among section Nigrohirsutae of Dendrobium and their hybrids. In this study 
assessment of genetic relationship based on DNA markers which are HAT-RAPD, ISSR 
and nucleotide sequence of specific genes matK, rbcL, rpoC1 and trnH-psbA. Data 
frome HAT-RAPD and ISSR can identify 15 cultivars. They showed 229 and 142 bands, 
respectively. The analytical combination of HAT-RAPD and ISSR data indicated the 
greater effectiveness for identification that it classified among section Nigrohirsutae of 
Dendrobium and their hybrids to 5 clusters using UPGMA. The similarity coefficient of 
HAT-RAPD, ISSR and specific nucleotide sequence of matK, rbcL, rpoC1 and trnH-
psbA were considered for the genetic relationship, which can identify the 21 
cultivars. This results are able to  conserve and improve orchid’s breeding. 
 
Keywords: orchid, Dendrodium, Section Nigrohirsutae, DNA marker, HAT-RAPD, ISSR, 
specific nucleotide sequence, genetic relationship 
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บทที่ 1 
บทน า 

 

1.1 ท่ีมาและความส าคัญ 
กล้วยไม้สกุลหวาย (Dendrobium) เป็นพืชดอก (class Angiospermae) ที่มีสกุลใหญ่ที่สุด 

ซึ่งพบมากกว่า 1,500 ชนิด (species) และมีเขตการแพร่กระจายพันธ์ุบริเวณทวีปเอเชียตลอดจน
เอเชียตะวันออกเฉียงใต้ (Schuiteman, 2014) โดยมีรูปแบบการเติบโตหลายแบบ เช่น เติบโตบนกิ่ง
ไม้ พื้นหิน พื้นดิน และที่ช้ืนแฉะ ประเทศไทยจัดเป็นศูนย์กลางการกระจายพรรณพืชของกล้วยไม้เขต
ร้อน (tropic) ที่พบความหลากหลายมากที่สุดในภูมิภาคเอเชียตะวันออกเฉียงใต้ นักพฤกษศาสตร์ได้
จ าแนกกล้วยไม้สกุลหมวายออกเป็นหมู่ 41 หมู่ (อบฉันท์, 2543)  

กล้วยไม้สกุลหวายจัดเป็นพืชชนิดหนึ่งที่มีความส าคัญเนื่องจากเป็นกล้วยไม้ตัดดอกที่มีความ
หลากหลายทั้งด้านสีสัน กลิ่น ขนาด รูปทรง ซึ่งเป็นผลมาจากการเกิดวิวัฒนาการที่ซับซ้อนมาเป็น
เวลานาน และยังมีอายุปักแจกันยาวนานเมื่อเปรียบเทียบกับไม้ตัดดอกทั่วไป ประเทศไทยเป็นแหล่ง
ผลิตและส่งออกกล้วยไม้สกุลหวายและลูกผสมที่ส าคัญอันดับ 2 ของโลก ซึ่งในปี พ.ศ. 2556            
มีการส่งออกทั้งกล้วยไม้ตัดดอกและกล้วยไม้กระถางจ านวน 23,471 ล้านตัน (ส านักพัฒนา
อุตสาหกรรมกรมส่งเสริมการค้าระหว่างประเทศ, 2557) จากความต้องการของตลาดกล้วยไม้โลกที่
เพิ่มสูงข้ึนทุกปี จึงมีการปรับปรุงพันธ์ุกันอย่างแพร่หลาย ท าให้เกิดสายพันธ์ุใหม่ ๆ เพิ่มมากข้ึนอย่าง
รวดเร็ว และเพื่อให้เกิดลักษณะที่โดดเด่นหลายประการ เช่น มีกลิ่นหอม ช่อดอกใหญ่ และ 
ระยะเวลาการร่วงของช่อดอกช้าลง โดยพบการปรับปรุงพันธ์ุของกล้วยไม้ลูกผสมมากกว่าหนึ่งครั้ง     
ดังนั้นอาจเกิดความผันแปรทางพันธุกรรมสูงข้ึน อีกทั้งกล้วยไม้สกุลหวายเป็นกล้วยไม้ที่มี
ความสามารถต่ าในการคงทนต่อสภาพแวดล้อมที่เปลี่ยนแปลงไปในธรรมชาติ จึงเป็นอีกสาเหตุหนึง่ที่
ส่งผลกระทบให้กล้วยไม้สกุลหวายมีโอกาสเกิดการสูญพันธ์ุได้ง่ายมากขึ้น   

ดังนั้นเพื่อเป็นการอนุรักษ์กล้วยไม้สกุลหวายไว้เป็นแม่และพ่อพันธ์ุในอนาคต จึงมีการศึกษา
จัดจ าแนกกล้วยไม้และลูกผสมเกิดข้ึนจากลักษณะสัณฐานภายนอก ซึ่งกล้วยไม้แต่ละสกุลจะมีรูปใบ
แตกต่างกันอย่างเด่นชัด มีทั้งใบรูปกลม รูปรี รูปไข่ รูปหัวใจ เป็นต้น ลักษณะของใบนิยมใช้เป็น
เกณฑ์อย่างหนึ่งในการจ าแนกกล้วยไม้เบื้องต้นร่วมกับรูปแบบการเจริญเติบโตและการด ารงชีพหรือ
ที่เรียกว่าการวิเคราะห์แบบ parsimony แต่การวิเคราะห์วิธีดังกล่าวยังพบข้อจ ากัดบางประการ เช่น                
การไม่สามารถจ าแนกกล้วยไม้พันธ์ุลูกผสมบางชนิดได้ (Adoms et al., 2006) อีกทั้งการจัดจ าแนก
กล้วยไม้ด้วยโครงสร้างของดอกยังพบข้อจ ากัด คือ การออกดอกของกล้วยไม้แต่ละพันธ์ุต้องใช้ระยะ
เวลานานประมาณ 3-4 ป ีท าให้ยากต่อการจ าแนกพันธ์ุ  
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ด้วยเหตุนี้จึงมีแนวคิดเพื่อรวบรวมกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมใน
ประเทศไทย โดยการศึกษาความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม (genetic relationship) เพื่อสามารถน ามา
เป็นแนวทางส าหรับการวางแผนการอนุรักษ์กล้วยไม้และการใช้ประโยชน์อย่างยั่งยืนต่อไป                
โดยเลือกศึกษาด้วยเครื่องหมายทางชีวโมเลกุลจ านวน 3 เครื่องหมาย ได้แก่ 1. เครื่องหมายแฮตอาร์
เอพีดี (high annealing temperature random amplify polymorphic DNA, HAT-RAPD)                
2. เครื่องหมายไอเอสเอสอาร์ (inter-simple sequence repeats, ISSR) เป็นเครื่องหมายที่สร้าง
ลายพิมพ์ดีเอ็นเอ (DNA fingerprint) โดยอาศัยหลักการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอด้วยปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิ
เมอเรส (PCR, polymorphic chain reactionเป็นเครื่องหมายที่สามารถท าได้ง่าย ใช้อุปกรณ์และ
สารเคมีจ านวนน้อย รวมถึงมีค่าใช้จ่ายที่ต่ า แต่ให้ประสิทธิภาพและความถูกต้องสูง 3. เครื่องหมาย
ล าดับนิวคลีโอไทด์ของต าแหน่งจ าเพาะ (nucleotide sequences of specific regions) คือ
การศึกษาล าดับนิวคลีโอไทด์ที่มี ล าดับอนุรักษ์บริ เวณต าแหน่งของช้ินยีนต่าง ๆ ภายใน                       
คลอโรพลาสต์ เป็นบริเวณที่เกิดการถ่ายทอดลักษณะจากต้นแม่พันธ์ุ จึงมีการผันแปรทางพันธุกรรม
ที่ค่อนข้างต่ า  

1.2 วัตถุประสงค์ของงานวิจัย 
 1.2.1 จ าแนกชนิดและวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวาย                    
หมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธพันธ์ุพื้นเมืองและพันธ์ุลูกผสมในประเทศไทยด้วยเครื่องหมายดีเอ็นเอ 3 ชนิด 

1.2.2 เปรียบเทียบผลจากการจัดจ าแนกด้วยเครื่องหมายแฮตอาร์เอพีดี ไอเอสเอสอาร์ และ
ล าดับนิวคลีโอไทด์ของต าแหน่งแบบจ าเพาะ  

1.3 สมมุติฐาน 
 เครื่องหมายดีเอ็นเอ 3 ชนิดเป็นเครื่องหมายที่มีประสิทธิภาพและสามารถวิเคราะห์
ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมในประเทศไทยได้ 
โดยอาศัยความแตกต่างของแบบแผนดีเอ็นเอหรือลายพิมพ์ดีเอ็นเอ (DNA fingerprint) ที่จ าเพาะ
ของกล้วยไม้แต่ละชนิด 

1.4 ขอบเขตงานวิจัย 
การเก็บรวบรวมกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมจ านวน 21 พันธ์ุ จากนั้น

น ามาศึกษาความผันแปรและความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมด้วยเครื่องหมายแฮตอาร์ เอพีดี                 
ไอเอสเอสอาร์ และล าดับนิวคลีโอไทด์ของต าแหน่งจ าเฉพาะบริเวณยีนภายในคลอโรพลาสต์ 
(chloroplast DNA, cpDNA) จ านวน 4 บริเวณ ได้แก่ ยีน matK ยีน rbcL ยีน rpoC1 และ                    
ช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH กับ psbA 
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1.5 ประโยชน์ที่คาดว่าจะได้รับ 

1.5.1 สามารถน าเครื่องหมายดีเอ็นเอมาประยุกต์ใช้ตรวจสอบกล้วยไม้สกุลหมู่ไนโกรเฮอร์
ซูเธและลูกผสม 

1.5.2 สามารถน าข้อมูลทางพันธุกรรมในระดับชีวโมเลกุลไปวางแผนเพื่อปรับปรุงพันธ์ุและ
อนุรักษ์พันธุกรรมกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธต่อไป 

1.6 สถานท่ีท างานวิจัย 
 ห้องปฏิบัติการวิจัย B407 และห้องปฏิบัติการพันธุวิศวกรรม B403 ช้ัน 4 อาคารบรรยาย
รวม 5 ภาควิชาเทคโนโลยีชีวภาพ คณะวิทยาศาสตร์และเทคโนโลยี มหาวิทยาลัยธรรมศาสตร์                
ศูนย์รังสิต อ าเภอคลองหลวง จังหวัดปทุมธานี 
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บทที่ 2 
วรรณกรรมและงานวิจัยที่เก่ียวข้อง 

 

2.1 กล้วยไม้ 
เอื้อง คือ ค าที่ใช้เรียกกล้วยไม้ในสมัยอยุธยาและสุโขทัย แต่เมื่อช่วงสมัยรัตนโกสินทร์

ตอนต้นเริ่มนิยมเรียกว่า กล้วยไม้ (orchidaceae) กันอย่างแพร่หลาย กล้วยไม้ คือ พืชดอกที่มี
ลักษณะสัณฐานคล้ายกับกล้วย แต่แท้จริงแล้วส่วนนั้นคือล าลูกกล้วย (ครรชิต, 2550) กล้วยไม้เป็น
พืชดอกในกลุ่มพืชใบเลี้ยงเดี่ยว (monocotyledonous plant) ซึ่งเป็นพืชดอกวงศ์ใหญ่ที่สุดใน
บรรดาพรรณพืชทั่วโลก สามารถเจริญเติบโตได้ในทุกทวีปยกเว้นทวีปแอนตาร์กติก  ซึ่งในประเทศ
ไทยมีการส ารวจพบแล้วทั้งสิ้น 168 สกุล และมากกว่า 1,170 ชนิด ประมาณ 1 ใน 15 ของกล้วยไม้
ที่พบทั่วโลก กล้วยไม้ไทยมีความหลากหลายทั้งถ่ินฐานที่อยู่และพันธุกรรมมากกว่าประเทศเขตร้อน
อื่น (tropical zone) จากรูปทรงที่มีลักษณะสวยงาม อีกทั้งยังมีรูปแบบการด ารงชีพที่แปลกกว่าพืช
ชนิดอื่น ท าให้กล้วยไม้เป็นพืชที่ได้รับความนิยมจากผู้คนทุกยุคทุกสมัย ประเทศไทยเริ่มมีการส ารวจ
และตั้งช่ือพฤกษศาสตร์ของกล้วยไม้ตั้งแต่สมัยกรุงธนบุรี โดยนักพฤกศาสตร์ชาวเดนมาร์กช่ือ 
Johann Gerhard Konig (สลิล, 2549) ปัจจุบันนักพฤกศาสตร์ได้จัดจ าแนกกล้วยไม้ตามหลัก
อนุกรมวิธานดังนี้ อาณาจักรพืช (kingdom: plantea) จ าพวก (division: magnoliophyta) ช้ัน 
(class: liliopsida) อันดับ (order: asparagales) วงศ์ (family: orchidaceae) ประกอบด้วย 5 
วงศ์ย่อย (subfamily) ได้แก่ apostasioideae cypripedioideae orchidoideae vandoideae 
และ epidendroideae กล้วยไม้ที่กระจายอยู่ทั่วโลกส่วนใหญ่อยู่ในวงศ์ย่อย Epidendroideae และ
ถูกค้นพบแล้วมากกว่า 25,000 ชนิด ซึ่งกล้วยไม้สวยงามส่วนใหญ่จะกระจายอยู่ในบริเวณเขตร้อน
ช้ืนของอเมริกาและเอเชีย ได้แก่ จีน พม่า ลาว เวียดนาม กัมพูชา มาเลเซีย และ ไทย เป็นต้น 
(Dressler, 1993) 
 

2.2 ลักษณะทางพฤกษศาสตร์  

2.2.1 ราก  
กล้วยไม้จัดเป็นพืชใบเลี้ยงเดี่ยว ที่พบเฉพาะรากฝอยอย่างเดียว โดยมีขนาดตั้งแต่เล็กจนถึง

ขนาดใหญ่ และจากรูปแบบการเจริญเติบโต สามารถแบ่งชนิดของรากได้ 2 ชนิด คือ 1. รากอากาศ 
คือ รากที่เกิดการงอกออกจากบริเวณส่วนที่เป็นข้อปล่องของล าต้นหรือเหง้า 2. รากดิน คือ รากที่
เกิดการงอกของรากออกจากบริเวณหัวสะสมอาหารที่ฝั่งอยู่ใต้ดิน (สลิล, 2549) 
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2.2.2 ล าต้น 
 ล าต้นของกล้วยไม้มีหลายลักษณะแตกต่างกันไปตามสัณฐานโดยแบ่งเป็น 1. ล าต้นแบบ              
มีเหง้า (rhizome) มีลักษณะเป็นข้อปล้องบนเหง้า ล าต้นมีใบและช่อดอกชูตรง 2. ล าต้นแบบ               
มีหัวใต้ดิน (root-stem tuberoid) ไม่มีข้อปล้อง พบเฉพาะกล้วยไม้ดินบ้างสกุล 3. ล าต้นเป็น            
หัวรูปทรงกลม (tuber)  มีรูปร่างขนาดเล็กจนถึงขนาดใหญ่ และสามารถล าต้นเหนือดิน                   
4. ล าต้นแบบหัวเผือก (corm) ล าต้นเป็นหัวค่อนข้างกลมและแข็ง มีข้อปล้องไม่มากและ                     
5. ล าต้นแบบกก (reed-stem) ล าต้นตรงและมีจ านวนข้อปล้องน้อยมาก (สลิล, 2549) 

2.2.3 ใบ 
 กล้วยไม้มีใบเลี้ยงเดี่ยวทั้งหมด ขนาดของใบพบตั้งแต่ใบขนาดเล็ก เช่น เบี้ยไม้ใบขน 
(Trichotosia dasyphylla) จนใบขนาดใหญ่ของพลูช้าง (Vanilla siamensis) ประกอบด้วย
จ านวนใบมากกว่า 1 ใบ เช่น กล้วยไม้สกุหวาย แต่หลายชนิดมีเพียงใบเดียว เช่น กล้วยไม้สกุลอั้ว
เชียงดาว เป็นต้น (สลิล, 2549) 

 2.2.4 ดอก 
 ดอกกล้วยไม้มีทั้ งชนิดที่ เป็นดอกเดี่ ยว (solitary)  และออกดอกเป็นช่อดอก 
(inflorescence) ซึ่งเป็นส่วนส าคัญที่สุดที่ใช้ในการจัดจ าแนกกล้วยไม้ โดยกล้วยไม้จะประกอบด้วย
ดอกที่สมมาตรทางด้านข้าง (lateral symmetry) คือลักษณะเหมือนกันทั้งด้านขวาและด้านซ้าย มี
รังไข่อยู่ใต้วงเล็บ โดยเช่ือมต่อกับส่วนที่เป็นก้านดอก มีทั้งที่สามารถแยกส่วนได้ชัดเจนและไม่ชัดเจน 
ซึ่งกล้วยไม้สกุลที่มีเพียงดอกเดียวอยู่ที่ปลายก้านดอ เช่น เอื้องนกกระจิบ (Trias nasuta) สิงโตก้าน
หลอด (Bulbophyllum) เป็นต้น และมีบางสกุลดอกออกบริเวณส่วนปลายล าต้น เช่น กล้วยไม้สกุล
เอื้องรงรอง (Panisea) ส าหรับกล้วยไม้แบบช่อดอก ประกอบด้วย 3 ส่วน คือ 1. ก้านช่อดอก คือ
ส่วนที่ช่วยพยุงช่อดอกให้ตั้งตรงกับล าต้น 2. แกนช่อ คือ ส่วนฐานที่ยึดติดของดอก 3. ดอก มีการ
เรียงชิดกันแน่นของจ านวนดอกทั้งหมด (สลิล, 2549) 
 

2.3 การจ าแนกกล้วยไม้ 
การจ าแนกตามลักษณะการด ารงชีพ (habit) คือความสามารถในการสร้างอาหารของ

กล้วยไม้แบ่งได้ 2 แบบ คือ กล้วยไม้ที่สามารถสร้างอาหารเอง (autophytic orchid) ซึ่งเป็นกล้วยไม้
ส่วนใหญ่ที่พบในประเทศไทย โดยใช้ส่วนของคลอโรฟิลล์ ท าหน้าที่ในการสังเคราะห์แสงและกล้วยไม้
ที่ไม่สามารถสร้างอาหารเอง (saprophytic orchid) หรือเรียกว่า กล้วยไม้กินซากเป็นกล้วยไม้ที่ไม่มี
คลอโรฟิลล์ ส่วนของล าต้นมีสีขาวจนถึงขาวเหลือง จะอาศัยดูดสารอาหารที่ถูกย่อยด้วยจุลินทรีย์
ส าหรับการด ารงชีพ 
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การจ าแนกตามลักษณะการเจริญเติบโต (growth habit) คือการพิจารณาจากจากการสร้าง
ใบและดอก ซึ่งแบ่งได้ 2 ประเภท ได้แก่ การเจริญทางด้านข้างหรือ การเจริญแบบซิมโพเดียล 
(sympodial growth) คือการเจริญลักษณะเป็นกอ มีหน่อใหม่เจริญข้ึนแทนที่หน่อเก่าเป็นการเจริญ
ที่พบมากที่สุดในวงศ์กล้วยไม้  เช่น สกุลเอื้องหมาก (Coelogyne) สกุลเอื้องปากนกแก้ว 
(Dendrobium cruentum) เป็นต้น และการเจริญทางยอดหรือการเจริญแบบโมโนโพเดียล 
(monopodial growth) คือ กล้วยไม้ที่มีล าต้นเดียวสามารถออกดอกและแตกกิ่งใหม่ได้ เช่น                
สกุลฟ้ามุ้ย (Vanda) สกุลเอื้องกุหลาบ (Aerides) 

การจ าแนกตามสิ่งอาศัย คือ การแบ่งที่อยู่อาศัยของกล้วยไม้แต่ละชนิด แบ่งเป็น 4 แบบ คือ 
1. กล้วยไม้ดิน (terrestrial orchid) พบได้ในป่าผลัดใบและป่าไม่ผลัดใบทั่วทุกภาคของประเทศไทย  
2. กล้วยไม้อาศัยบนหิน (lithophytic) เป็นกล้วยไม้ที่มีล าลูกกล้วยและมีใบอวบหนาส าหรับเก็บ
สะสมอาหารเพื่อการด ารงชีพในสภาวะที่แห้งแล้ง 
3. กล้วยไม้อิงอาศัย เป็นกล้วยไม้ที่เกาะบนกิ่งก้านของไม้ต้น พบได้ทั้งป่าผลัดใบและป่าไม่ผลัดใบ 
4. กล้วยไม้อาศัยในน้ า (aquatic orchid) ในประเทศไทยพบกล้วยไม่ประเภทนี้เพียงไม่กี่ชนิด         
พบบริเวณล าธารน้ าไหลของน้ าตกหินปูน (สลิล, 2549) 
 การจ าแนกตามหลักอนุกรรมวิธาน คือ การใช้ลักษณะทางพฤกษศาสตร์ โดยจ าแนกด้วย
การน าลักษณะสัณฐานที่คล้ายคลึงกันรวมเข้ากุ่มเดียวกัน จากที่มีลักษณะคล้ายกันน้อยไปจนถึง
เหมือนกัน (สลิล, 2549) 
 

2.4 กล้วยไม้สกุลหวาย 
 สกุลเด็นโดรเบียม หรือ สกุลหวาย เป็นกล้วยไม้ที่มีศูนย์กลางของแหล่งก าเนิดอยู่ในเขตร้อน
ของทวีปเอเชีย เช่น พม่า สาธารณรัฐประชาชนลาว กัพูชา มาเลเซีย และไทย โดยมีความ
หลากหลายทั้งทางด้านรูปทรง สีสันดอกอย่างกว้างขวาง นักพฤกษศาสตร์สาขาวิธานได้จ าแนก
กล้วยไม้สกุลหวายออกเป็นหมู่ย่อย ๆ (section) มากถึง 41 หมู่ เช่น (สลิล, 2549) 

2.4.1 หมู่ฟาแลนแนนเธ (Phalaenanthe) 
หวายหมู่นี้มีก้านช่อดอกยาว ตั้งแข็งและมีดอกหลายดอก กลีบในคู่มีลักษณะรูปแบบมนกลม 

ถ้ามองจากด้านข้างจะพบเดือยดอกมีขยักคล้ายมีสองเดือย นิยมเรียกว่า หวายฟอร์มกลม 
(Phalaenopsis type) มีถิ่นก าเนิดบริเวณเกาะในมหาสมุทรแปซิฟิคตอนใต้ นิยมเลือกหวายหมู่นี้ใช้
เป็นพ่อแม่พันธ์ุในการผสมพันธ์ุกันอย่างกว้างขวาง เช่น Dendrobium phalaenopsis และ 
Dendrobium bigbbum  



7 
 

2.4.2 หมู่เซอราโทเบบียม (Ceratobium) 
หมู่นี้ส่วนมากมีลักษณะทรงต้นสูงใหญ่และมีล าลูกกล้วยอ้วน แข็งแรง ใบหนาแข็ง ช่อดอก

ยาว ก้านช่อตั้งแข็ง แต่ละช่อมีดอกจ านวนมาก กลีบดอกแคบ หลายชนิดมีกลีในบิดเป็นเกลียว       
นิยมเรียกว่า หวายเขาบิด (antelope) มีถิ่นก าเนิดอยู่ตามเกาะมหาสมุทรปซิฟิคตอนใต้ เป็นหวายที่
เจริญเติบโตดีในพื้นที่เขตอากาศร้อน เช่น Dendrobium stratiotes และ Dendrobium discolor 
เป็นต้น  

2.4.3 หมู่ยูจิแนนเธ (Eugenanthe) 
หวายหมู่นี้พบการกระจายพันธ์ุตามธรรมชาติบริเวณเทือกเขาหิมาลัย และทอดยาวผ่าน

ประเทศอินเดีย พม่า ลาว จีนตอนใต้ และไทย ส าหรับชนิดที่พบมากในประเทศไทยมีไม่น้อยกว่า   
30 ชนิด เป็นหวายมีรูปทรงและดอกที่ความสวยงามมาก จึงได้รับความนิยมในอุสหกรรมการค้า
กล้วยไม้โดยเฉพาะหวายพันธ์ุลูกผสม โนบิเล (nobile type) หรือที่คนไทยเรียกว่า หวายเก๊ากิ่ว 

2.4.4 หมู่แคลลิสตา (Callista) 
หวายหมู่นี้มีถิ่นก าเนิดอยู่ที่ประเทศไทย และพบลักษณะเด่นคือ ใบไม่มีกาบใบ แต่ฐานติดอยู่

กับส่วนปลายของล าลูกกล้วยซึ่งตรงกลางอ้วน ดอกมีสีเหลืองสด ออกดอกเป็นช่อ ๆ ละหลายดอก 
กลีบดอกกว้าง แผ่นปาก (mid lobe) มน เป็นหวายที่พบกันอย่างกว้างขวาง เช่น เอื้องม่อนไข่ 
(Dendrobium thyrsiflorum) และ เอื้องค า (Dendrobium chrysotoxum) เป็นต้น 

2.4.5 หมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธ (Nigrohirsutae) 
หวายหมู่นี้พบถ่ินก าเนิดบริเวณเขตเทือกเขาหิมาลัยลงไปถึงเกาะในมหาสมุทรแปซิฟิค         

มีลักษณะเด่นที่สามารถสังเกตุได้ง่ายคือ ที่กาบใบห่อหุ้มล าลูกกล้วยมีขนสีด าหรือสีน้ าตาลอ่อน ล าลกู
กล้วยค่อนข้างอวบน้ า กลีบดอกสีขาวและมีสีเหลืองหรือสีแสดร่วมอยู่ด้วย เช่น เอื้องเงินหลวง 
(Dendrobium formosum) และ เอื้องแซะหอม (Dendrobium scabrillingue) เป็นต้น 
 

2.5 เครื่องหมายทางพันธุกรรม  
จากทฤษฎีวิวัฒนาการพบว่าสิ่งมีชีวิตทุกชนิดจ าเป็นต้องปรับตัวให้เข้ากับสภาพแวดล้อมที่

เปลี่ยนแปลงอยู่ตลอดเวลาเพื่อความอยู่รอดและลดการสูญพันธ์ุ จึงต้องถ่ายทอดลักษณะทาง
พันธุกรรมที่ส าคัญกับการด ารงชีพไปยังลูกรุ่นถัดไป และจากความหลากหลายทางพันธุกรรม 
(genetic diversity) ที่จ าเพาะต่อสิ่งมีชีวิตแต่ละชนิดได้น ามาประยุกต์ใช้ส าหรับงานวิจัยเพื่อจัด
จ าแนกและอนุรักษ์พันธ์ุของสิ่งมีชีวิต (Sudarshini, 2007; Kornsorn et al., 2015)การศึกษาความ
หลากหลายทางพันธุกรรมถูกพัฒนาข้ึนโดยการใช้เครื่องหมายทางพันธุกรรม (genetic marker) คือ 
เครื่องหมายที่ช่วยจัดจ าแนกความแตกต่างชนิดพันธ์ุ ซึ่งเครื่องหมายที่นิยมใช้กันมานาน คือ 
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เครื่องหมายทางสัณฐานวิทยา (morphological- marker) เป็นเครื่องหมายส าหรับเปรียบเทียบ
ลักษณะภายนอกทางสัณฐานหรือทางสรีระซึ่งเป็นลักษณะที่ข้ึนอยู่กับสภาพแวดล้อมจึงเกิดความ
ผิดพลาดได้ แต่อย่างไรก็ตามการตรวจสอบลักษณะสัณฐานยังมีความจ าเป็นต่อการตรวจสอบ
เบื้องต้น ด้วยเหตุนี้จึงมีการพัฒนาเครื่องหมายชนิดอื่น ๆ เพื่อใช้ประกอบเป็นข้อมูลที่ถูกต้องและ
สมบรูณ์ เช่น เครื่องหมายโปรตีน (protein marker) เครื่องหมายดีเอ็นเอ (DNA marker) เป็นต้น 
(สุรินทร์, 2552) 
 

2.6 เครื่องหมายดีเอ็นเอ 
เครื่องหมายดีเอ็นเอ คือ เครื่องหมายที่แสดงความจ าเพาะของสิ่งมีชีวิตแต่ละสายพันธ์ุ           

ซึ่งอาศัยช่วงล าดับนิวคลีโอไทด์ที่พบดีเอ็นเอทั้งในนิวเคลียส (nuclear genome) ไมโทคอนเดรีย 
(mitochondrial genome) หรือในคลอโรพลาสต์ (chloroplast genome) เครื่องหมายดีเอ็นเอที่
ได้เกิดจากความแปรปรวน (variation) ของล าดับนิวคลีโอไทด์ ปรากฏเป็นลักษณะที่แตกต่างของ
ลายพิมพ์ดี เอ็นเอ ซึ่ งเป็นที่ รู้จักกันทั่วไปเรียกว่า พอลิมอร์ฟิซึม (DNA polymorphism)                    
(สุรินทร์, 2552) 

เครื่องหมายดีเอ็นเอสามารถแบ่งเป็น 2 ประเภท คือ hybridization-based marker และ 
PCR-based marker ซึ่งอาศัยหลักการที่แตกต่างกัน โดย hybridization-base marker คือ
เครื่องหมายที่ใช้ดีเอ็นเอตรวจสอบ (prob) จับเข้าคู่กับล าดับนิวคลีโอไทด์ของดีเอ็นเป้าหมายด้วย
วิธ๊ไฮบริไดรเซชัน (hybridization) ตัวอย่าง เช่น อาร์เอฟแอลพี (restriction fragment length 
polymorphism, RFLP) (Kochert, 1994) แต่ส าหรับ PCR-based marker คือการเพิ่มปริมาณดี
เอ็นเอด้วยวิธีปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรสหรือพีซีอาร์ (polymerase chain reaction, PCR) ตัวอย่าง 
เช่น เอเอฟแอลพี (amplified fragment length polymorphisms, AFLP) (Vos, 1995; Xiang 
et al., 2013) อาร์เอพี-ดี (randomly amplified polymorphic DNA, RAPD) (Williams et al., 
1990) ไอเอสเอสอาร์ (inter simple sequence repeat, ISSR) (Zietkiewiez et al., 1994; 
Zhou et al., 2009; Zhang et al., 2010) 

PCR-based marker เป็นเครื่องหมายที่ได้รับความนิยมสูงเนื่องจากมีวิธีการที่ซับซ้อนและ
การวิเคราะห์ผลที่น้อยกว่า hybridization-base marker ปัจจุบันพบการประยุกต์ใช้ PCR-based 
marker ส าหรับงานวิจัยสิ่งมีชีวิตต่าง ๆ ได้แก่ การจัดจ าแนกสายพันธ์ุ (identification) การใช้ศึกษา
ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม (genetic diversity) การสร้างแผนที่ทางพันธุกรรม (genetic-
mapping) และการใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอส าหรับบ่งบอกสายพันธ์ุ (SCAR marker)                     
(สุรินทร์, 2552) 
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2.7 เครื่องหมายท่ีใช้ในงานวิจัย 

เครื่องหมายดีเอ็นที่ใช้ในงานวิจัยนี้เป็นเครื่องหมายแบบ PCR-based marker จ านวน         
3 เครื่องหมาย ได้แก่ เครื่องหมายแฮตอาร์เอพีดี (high annealing temperature random 
amplify polymorphic DNA, HAT-RAPD) ซึ่งเป็นไพรเมอร์ที่มีนิวคลีโอไทด์แบบสุ่ม (random 
primer)  เครื่องหมายไอเอสเอสอาร์ (inter-simple sequence repeats, ISSR) ซึ่งเป็นไพรเมอร์ที่
มีนิวคลีโอไทด์แบบซ้ าหรือไมโครแซทเทลไลท์ (microsatellite primer) และเครื่องหมายล าดับ           
นิวคลีโอไทด์ของต าแหน่งจ าเพาะ (nucleotide sequences of specific regions) บริเวณยีนใน
คลอโรพลาสต์ โดยทั้ง 3 เครื่องหมายอาศัยหลักการที่แตกต่างกันดังต่อไปนี้  

 2.7.1 เครื่องหมายอาร์เอพีดี 
เครื่องหมายอาร์เอพีดี คือ การสุ่มจับของไพรเมอร์กับดีเอ็นเป้าหมายโดยเพื่อเพิ่มปริมาณ 

deoxyribonucleic acid (DNA) ซึ่งอาศัยความแตกต่างการเรียงล าดับนิวคลีโอไทด์ในโครโมโซมที่
ตัวแทนบริเวณใดบริเวณหนึ่งบนสายดีเอ็นเอของสิ่งมีชีวิตแต่ละชนิด (สุรีพร, 2546) ดังนั้นสิ่งมีชีวิตที่
มีล าดับเบสต่างกันย่อมมีลายพิมพ์ดีเอ็นเอแตกต่างกัน และสิ่งมีชีวิตที่มีความใกล้ชิดกันมากจะมีลาย
พิมพ์ดีเอ็นเอคล้ายคลึงกัน เครื่องหมายอาร์เอพีดีใช้อุณหภูมิในข้ันตอน annealing ประมาณ 35-42 
องศาเซลเซียส เพื่อเพิ่มความแม่นย า และความถูกต้องของข้อมูลลายพิมพ์ดีเอ็นเอมากข้ึน จึงมีการ
พัฒนาเครื่องหมายอาร์เอพีดีเป็นแฮตอาร์เอพีดี โดยมีข้อแตกต่างคือมีการเพิ่มอุณหภูมิช่วง 
annealing สูงข้ึนเป็น 46-62 องศาเซลเซียส ข้อดีของเครื่องหมายแฮตอาร์เอพีดี คือ วิธีการที่ไม่
ยุ่งยาก สะดวก รวดเร็ว และมีใช้ให้จ่ายในการตรวจสอบค่อนข้างต่ าเมื่อเทียบกับวิธีอื่น ด้วยเหตุนี้
เครื่องหมายแฮตอาร์เอพี จึงได้รับความนิยมเพื่อใช้วิเคราะห์หาความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของพืช 
โดยมีหลายงานวิจัยที่ได้แสดงถึงประสิทธิภาพของเครื่องหมายแฮตอาร์เอพีดีตัวอย่าง เช่น 
 งานวิจัยของ Suttada et al. (2007) พบว่าเครื่องหมายแฮตอาร์เอพีดีสามารถวิเคราะห์
ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของกล้วยทั้ง 22 พันธ์ุ ด้วยไพรเมอร์แบบสุ่ม 14 สาย พบว่าสามารถจัด
กลุ่มกล้วยตามลักษณะโครงสร้างจีโนมได้ 5 กลุ่ม ซึ่งสอดคล้องกับงานวิจัยของวิศัยและสมบรูณ์ 
(2551) ที่วิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของพืชสกุลไทร ทั้งหมด 25 พันธ์ุ ด้วยเครื่องหมาย
แฮตอาร์เอพีดีสามารถจัดกลุ่มไทรได้ทั้งหมด 2 กลุ่มใหญ่ 
 งานวิจัยของ Sitthiphrom et al. (2006) พบว่าเครื่องหมายแฮตอาร์เอพีดีเป็นเครื่องหมาย
ที่มีประสิทธิภาพส าหรับการคัดแยกล าไยพันธ์ุลูกผสม Dimocarpus longan Lour. โดยสอดคล้อง
กับงานวิจัยของ Chundet et al. (2007) ที่เครื่องหมายแฮตอาร์เอพีดีสามารถคัดแยกลิ้นจี่พันธ์ุ
ลูกผสม Litchee chinensis Sonn. ได้อย่างมีประสิทธิภาพ 

การประเมินความหลากหลายทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลกุหลาบ 14 พันธ์ุ ที่พบใน
ประเทศไทยด้วยเครื่องหมายแฮตอาร์เอพีดี โดยใช้ไพเมอร์แบบสุ่มจ านวน 24 ไพรเมอร์ สามารถ
แบ่งกลุ่มได้ 3 กลุ่ม และมีค่าดัชนีความเหมือนอยู่ระหว่าง 0.37 ถึง 0.75 (วริสรา, 2554) 
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2.7.2 เครื่องหมายไอเอสเอสอาร์  
ส าหรับเครื่องหมายไอเอสเอสอาร์ คือการประยุกต์ใช้ไพรเมอร์จับดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างส่วน

ของล าดับนิวคลีโอไทด์ซ้ าหรือไมโครแซทเทลไลท์ ที่กระจายตัวอยู่ทั้งจีโนมโดยจะเพิ่มปรมิาณปรมิาณ
ช้ินดีเอ็นแม่แบบที่อยู่ระหว่างล าดับไมโครแซทเทลไลท์นี้ทั้งด้าน 5’ และ 3’ ด้วยไพรเมอร์
เช่นเดียวกับปฏิกิริยาของ อาร์เอพีดี โดยเครื่องหมายชนิดนี้ สามารถท าได้ง่าย ไม่จ าเป็นต้องทราบ
ล าดับนิวคลีไทด์ของจีโนมตัวอย่างก่อน จึงเป็นอีกหนึ่งเครื่องหมายที่นิยมใช้ในการจ าแนกพันธ์ุและ
ศึกษาความสัมพันธ์ทางพันธ์ุกรรมของสิ่งมีชีวิต                  

งานวิจัยของ Choi et al. (2006) การศึกษาการจ าแนกพันธ์ุของกล้วยไม้สกุลซิมบริเดีย
มด้วยเครื่องหมายไอเอสเอสอาร์ พบว่าเป็นเครื่องหมายดีเอ็นเอที่มีประสิทธิภาพในการจ าแนกพันธ์ุ 
ซึ่งสอดคล้องกับงานในการศึกษาความหลากหลายของกล้วยไม้สกุลหวายทั้ง 31 ชนิด ของประเทศ
จีนมลฑลยูนานด้วยเครื่องหมายไอเอสเอสอาร์ พบว่าเครื่องหมายไอเอสเอสอาร์มีประสิทธิภาพสูง
และสนับสนุนผลการศึกษาแผนที่ทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวายทั้ง 31 ชนิด  

งานวิจัยของ Lucas et al. (2012) ที่ศึกษาถึงความหลากหลายและความสัมพันธ์ทาง
พันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลแคทลียา ด้วยเครื่องหมายไอเอสเอสอาร์และอาร์เอพีดี เมื่อเปรียบเทียบ
ประสิทธิภาพของทั้ง 2 เครื่องหมาย พบว่าเครื่องหมายไอเอสเอสอาร์และอาร์เอพีดี เป็นเครื่องหมาย
ที่ให้ลายพิมพ์ดีเอ็นเอจ านวนมากจึงเหมาะสมที่ใช้ส าหรับการจ าแนกพันธ์ุกล้วยไม้สกุลแคทลียา 

2.7.3 ล าดับนิวคลีโอไทด์ของต าแหน่งจ าเพาะ  
ล าดับนิวคลีโอไทด์แบบจ าเพาะ (nucleotide sequences of specific regions) คือการ

จ าแนกพันธ์ุด้วยเครื่องหมายดีเอ็นเอจากยีนในคลอโรพลาสต์ ซึ่งให้ความถูกต้องและแม่นย าสูง 
เนื่องจากการถ่ายทอดสารพันธุกรรมของสิ่งมีชีวิตที่สามารถสังเคราะห์อาหารได้ด้วยแสงทุกชนิด  
จะถ่ายทอดสารพันธุกรรมดีเอ็นเอและอาร์เอ็นเอหรือยีนที่อยู่ภายในไซโทพลาสซึมจากเซลล์สืบพันธ์ุ
ต้นแม่ก่อนที่จะเกิดการผสมกับเซลล์สืบพันธ์ุต้นพ่อ เป็นผลให้การแสดงออกบางลักษณะเกิดจาก
ปัจจัยภายในไซโทพลาสซึม (maternal effects) ซึ่งเป็นลักษณะที่ถูกควบคุมด้วยหน่วยพันธุกรรมที่
อยู่นอกโครโมโซม (maternal inheritance) จึงเกิดการแปรผันทางพันธุกรรมที่ค่อนข้างต่ า             
(กิตติพัฒน์, 2549) ส่งผลให้เกิดบริเวณอนุรักษ์ (conserved sequences region) ของพืชแต่ละ
ชนิด จึงสามารถประยุกต์ใช้เป็นไพรเมอร์สากล (universal primer) ได้  

ล าดับนิวคลีโอไทด์แบบจ าเพาะเริ่มใช้ครั้งแรกในการจัดจ าแนกสัตว์ โดยใช้ล าดับนิวคลีโอ
ไทด์ของยีน Cytochorme C oxidase I (COI) ที่อยู่ในไมโทคอนเดรีย เพื่อใช้ระบุชนิดของผีเสื้อสกุล 
Lepidoptera (Hebert et al., 2003) พบว่าเป็นเครื่องหมายที่มีประสิทธิภาพอย่างยิ่ง แต่เมื่อน ามา
ศึกษาในการจัดจ าแนกพืชแล้วพบว่าบริเวณล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีนในไมโทคอนเดรียมีวิวัฒนาการ
ค่อนข้างต่ า ท าให้มีความผันแปรทางพันธุกรรมน้อยจึ งไม่เหมาะสมส าหรับการจัดจ าแนกพืช                 
(CBOL Plant Working Group, 2009) 
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ด้วยเหตุนี้จึงมีกลุ่มนักวิทยาศาสตร์มากกว่า 50 ประเทศทั่วโลกร่วมกันจัดตั้งโครงการ              
ซีบีโอแอล (Consortium for the Barcode of Life, CBOL) พัฒนาเครื่องหมายดีเอ็นเอจากยีนใน
คลอโรพลาสต์เพื่อใช้ส าหรับการจ าแนกพืชแต่ละพันธ์ุ ซึ่งเรียกเครื่องหมายนี้ว่ารหัสแท่งดีเอ็นเอ 
(DNA barcode) หรือล าดับนิวคลีโอไทด์แบบจ าเพาะ โดยใช้ไพรเมอร์เข้าท าปฏิกิริยากับบริเวณ
ต าแหน่งอนุรักษ์ของดีเอ็นเอที่พบในพืชทุกชนิดหรือต าแหน่งดีเอ็นเอมาตรฐาน ซึ่งต าแหน่งที่ถูก
น าเสนอให้เป็นต าแหน่งดีเอ็นเอมาตราฐานของพืช คือ ยีน rbcL, ยีน matK, ยีน rpoB, ยีน rpoC1, 
และล าดับนิวคลีโอไทด์ระหว่างช้ินยีน trnH-psbA, atpF-atpH และ psbK-psbl (CBOL Plant 
Working Group, 2009) ข้อดีของเครื่องหมายดีเอ็นเอจากยีนในคลอโรพลาสต์ คือ สามารถประเมิน
ความหลากหลายของพืชได้อย่างรวดเร็ว และสามารถระบุชนิดของพืชได้จากช้ินส่วนทุกช่วงวัย 

โดยงานวิจัยนี้เลือกใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอจากยีนในคลอโรพลาสต์จ านวน 4 ยีน คือ                   
ยีน rbcL, ยีน matK, ยีน rpoC1 เป็นยีนที่ท าหน้าที่สังเคราะห์โปรตีน (protein coding gene) 
และล าดับนิวคลีโอไทด์ระหว่างช้ินยีน trnH กับยีน psbA ซึ่งแต่ละยีนมีความส าคัญต่อพืชดังนี้ 

ยีน MuturaseK (matK) คือ ยีนที่อยู่ในส่วนของอินทรอนกลุ่มที่ 2 (II intron) บริเวณ
ระหว่างปลายสาย 5’ และ 3’ ของยีน matK เป็นต าแหน่งยีนจ าเพาะขนาดใหญ่ (large single copy 
region) ภายในคลอโรพลาสต์ดีเอ็นเอ ขนาดประมาณ 1,500 คู่เบส แปลรหัสเป็นเอนไซม์แมทัวเรส 
(maturase) ซึ่งเกี่ยวข้องกับกระบวนการตัดแต่งช้ินอาร์เอ็นเอ (RNA splicing) (Reimo et al., 
2006) 

ยีน ribulose bisphosphate carboxylase (rbcL) คือ ยีนที่มีความส าคัญอย่างมาก             
แปลรหัสเป็นหน่วยย่อยของเอนไซม์ ribulose bisphosphate carboxylase oxygenase 
(RUBISCO) เป็นเอนไซม์ที่ในกระบวนการตรึง CO2 ในการสังเคราะห์อาหารด้วยแสงของพืช 
(photosynthesis) จึงได้รับความนิยมใช้เป็นเครื่องหมายส าหรับการศึกษาวิวัฒนาการความสัมพันธ์
ของพืชหลายชนิด (Schuettpelz et al., 2006)  

ยีน rpoC1 คือ คือ ยีนที่อยู่ในส่วนของอินทรอนและแปลรหัสเป็นเอนไซม์อาร์เอ็นเอ          
พอลิเมอเรส (RNA polymerase) ในกระบวนการถอดรหัสดีเอ็นเอเป็นอาร์เอ็นเอ (transcription)    
(Downie et al., 1996) 

ช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH กับยีน psbA (trnH-psbA) คือ บริเวณที่เกิดการผันแปร
ทางพันธุกรรมค่อนข้างสูง ยีน trnH เป็นยีนที่ท าหน้าที่สังเคราะห์อาร์เอ็นเอ (RNA gene) ชนิด 
tRNA (GUG) และเข้าจับกับกรดอะมิโนฮีสทิดีน (histidine, H) ในกระบวนการถอดรหัสดีเอ็นเอเป็น
อาร์เอ็นเอ และ ยีน psbA สังเคราะห์โปรตีน D1 เพื่อจับกับโปรตีน D2 ในกระบวนการสังเคราะห์
อาหารด้วยแสงระบบ II (Xiaohui et al., 2012) 
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บทที่ 3 
วิธีการวิจัย 

 

3.1 เครื่องมือและอุปกรณ์ 

 3.1.1 เครื่องมืออุปกร์ส าหรับการสกัดดีเอ็นเอ 
 ประกอบด้วย (1) โกร่งบดบดตัวอย่าง (mortor และ pestle) ขนาดเส้นผ่านศูนย์กลาง            
16 เซนติเมตร  (2) กระบอกตรวง (cylinder) ขนาด 25 50 100 1,000 มิลลิลิตร (3) หลอดเซนตริ
ฟิวจ์พลาสติก (centrifuge tube) ขนาด 1.5 และ 50 มิลลิลิตร (4) ตะแกรงใส่หลอดทดลอง             
(test tube rack) (5) ปิเปตอัตโนมัติ (automatic pipettes) และ ทิป (tip) ขนาด 10 50 200 
1,000 ไมโครลิตร (6)  อ่างน้ าควบคุมอุณหภูมิ  (water bath)  ยี่ห้อ Julabo รุ่น TM20                          
(7) ตู้ดูดสารเคมี (fume hood) บริษัท Wiwatsan Lab (8) เครื่องช่ังน้ าหนัก (analytical 
balance) ยี่ห้อ Ohaus รุ่น PA2102 (9) ไมโครเวฟ (microwave) ยี่ห้อ sanyo รุ่น EM-T856C 
(10) หม้อนึ่งแรงดัน (autoclave) ยี่ห้อ Tomy รุ่น ES-315 (11) ตู้อบความร้อน (hot air oven) 
ยี่ห้อ binder (12) ตู้ท าความเย็น -20 องศาเซลเซียส (freezer) (13) เครื่องวัดความเป็นกรดด่าง 
(pH meter) (14) เครื่องหมุนเหว่ียงความเร็วสูง (high speed refrigerated centrifuge)                  
(15) เครื่องวัดค่าดูดกลืนแสง (spectrophotometer) ยี่ห้อ Hitachi รุ่น U-1900 และ (16) เครื่อง
หมุนเหว่ียงหลอดขนาดเล็กความเร็วสูง (micro high speed refrigerated centrifuge)  

 3.1.2 เครื่องมือและอุปกรณ์ส าหรับการท าปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรส 
 ประกอบด้วย (1) เครื่องผสมสาร (vortex mixer) (2) หลอดพีซีอาร์พร้อมฝาปิด                   
(PCR tube) ขนาด 0.2 มิลลิลิตร (3) เครื่องจ่ายกระแสไฟ (power supply) บริษัท Bio-Rad                
(4) ชุดอุปกรณ์อิเล็คโทรโฟรีซีส (electrophoresis set) และ (5) เครื่องเพิ่งปริมาณสารพันธุกรรม 
(thermal cycler machine) ยี่ห้อ Perkin Elmer รุ่น Gene Amp PCR system 2400 
 

3.2 สารเคมี 

3.2.1 สารเคมีส าหรับการสกัดดีเอ็นเอ 
 ประกอบด้วย (1) เอทิลีนไดอามีนเตตราอะซิติก (ethylene diamine tetra acetic 

acid,EDTA) pH 8.0 ความเข้มข้น 20 มิลลิโมลาร์ (2) ซีทิลไตรเมทิลแอมโมเนียมโบรไมด์ 
(cetyltrimethyl ammoniumbromide; CTAB) (3) ทริสคลอไรด์ (Tris-HCI) pH 8.0 ความเข้มข้น 
100 มิลลิโมลาร์ (4) โซเดียมคลอไรด์ (NaCI) ความเข้มข้น 2.5 โมลาร์ (5) โซเดียมโดเดอิลซัลเฟต 
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(SDS, sodium dodecyl sulfate)  (6) โซเดียมเมตาไบซัลเฟส (sodium metabisulfite)               
(7) ฟีนอล (phenol) (8) คลอโรฟอร์ม (chloroform) (9) ไอโซเอมิลแอลกอฮอล์ ( isoamyl 
alcochol) (10) เอทานอลบริสุทธ์ิ (absolute ethanol) (11) ไอโซโพรพานอล (isopropanol) 
(12) เบต้าเมอแคปโตเอทานอล (β–mercaptoethonol) (13) ลิเนียร์พอลิอะครีลาไมด์ (linear 
polyacrylamide) (14) โซเดียมอะซีเตต (sodium acetate) pH 5.2 ความเข้มข้น 3 โมลาร์                 
(15) สารละลายบัฟเฟอร์ TE (10 mM Tris-HCl pH 8.0, 1mM EDTA pH 8.0) ความเข้มข้น                  
10 มิลลิกรัมต่อมิลลิลิตร (16) พอลิไวนิลไพโรลิโดน (PVP, polyvinyl pyrolidone) และ                       
(17) เอนไซม์ RNase A 

3.2.2 สารเคมีส าหรับการท าปฏิกิริยาพอลิเมเรส 
 ประกอบด้วย (1) ชุดสารเคมีส าเร็จรูป Taq DNA polymerase (RBC Bioscience, 

Taiwan) (2) เอนไซม์ Taq DNA polymeraes ความเข้มข้น 5 ยูนิตต่อไมโครลิตร (3) สารละลาย

บัฟเฟอร์ ความเข้มข้น 10 เท่า (4) ชุด dNTP (deoxyribonucleotidetriphosphate; SPS)        

ความเข้มข้น 2 มิลลิโมลาร์ ซึ่งประกอบด้วย dATP dGTP dCTP และ dTTP  และ (5) น้ ากลั่น

ปราศจากเช้ือ (sterile distilled water) 

3.2.3 สารเคมีส าหรับการตรวจสอบลายพิมพ์ดีเอ็นเอด้วยเครื่องวิธีอิเล็กโทรโฟรีซิส  
ประกอบด้วย (1)  เจลอะกาโรส (agarose gel)  (2) สารละลายบัฟเฟอร์ TAE (Tris-base, 

0.5 M EDTA pH 8.0, glacial acetic acid) ที่ความเข้มข้น 500 เท่า และ 1 เท่า (3) สารละลาย

บัฟเฟอร์ DNA loading ความเข้มข้น 6 เท่า (4) เอธิเดียมโบรไมด์ (ethidium bromide)                  

ความเข้มข้น 10 มิลลิกรัมต่อมิลลิลิตร และ (5) สารละลายดีเอ็นเอมาตราฐานขนาด 1 กิโลเบส              

ยี่ห้อ Invitrogen™ Life Technology ประเทศ USA    

 

3.3 วิธีการด าเนินงานวิจัย 

3.3.1 การเตรียมพันธุ์กล้วยไม้ตัวอย่าง 
เก็บรวบรวมกล้วยไม้ตัวอย่างจ านวน 21 ชนิด น ามาเพาะปลูกจนออกดอกและจ าแนกพันธ์ุ

เบื้องต้นโดยการตรวจสอบลักษณะสัณฐาน โครงสร้างล าต้น ลักษณะใบ รวมถึงโครงสร้างดอก ดังนี ้

3.3.1.1 กล้วยไม้สกุล Dendrobium หมู่ Dendrobium 
                   (1) เอื้องสีตาล (Dendrobium heterocarpum Lindl.) 
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  3.3.1.2 กล้วยไม้สกุล Dendrobium หมู่ Nigrohirsutae  
       (1) เอื้องปากนกแก้ว (Dendrobium cruentum Rchb.f.) 
        (2) เอื้องเงินหลวง (Dendrobium formosum Roxb. Ex Lidl.) 
       (3) เอื้องแซะหอม (Dendrobium scabrilingue Lindl.) 
       (4) เอื้องเงิน (Dendrobium draconis Rchb.f.) 

       (5) เอื้องทอง (Dendrobium ellipsophyllum Tang & Wang) 
       (6) เอื้องตาเหิน (Dendrobium infundibulum Lindl.) 
       (7) เอื้องนางชี (Dendrobium kontumense Gagnep.) 
       (8) เอื้องแซะภูกระดึง (Dendrobium christyanum Rchb.f.) 
       (9) เอื้องเงินแสด (Dendrobium williamsonii Day & Rchb.f.) 
      (10) เอื้องตาเหินเวียดนาม (Dendrobium longicornu Lindl.) 
      (11) เอื้องเงินแดง (Dendrobium cariniferum Rchb.f.) 
      (12) เอื้องแซะหม่น (Dendrobium bellatulum Rolfe) 

3.3.1.3 กล้วยไม้สกุล Dendrobium หมู่ Nigrohirsutae ลูกผสม 
 ลูกผสม 1 ดอนมารี (Dawn Maree) 
           = เอื้องปากนกแก้ว x เอื้องเงินหลวง 

 ลูกผสม 2 รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (Roongkamol Vejvarut)  
              = ดอนมารี x เอื้องเงินหลวง 
 ลูกผสม 3 กรีนแลนเทิร์น (Green Lanturn) 
              = ดอนมารี x เอื้องปากนกแก้ว 
 ลูกผสม 4 ลูกผสมดอนมารี (Dawn Maree hybrid)  
          = ดอนมารี x เอื้องแซะหอม 
 ลูกผสม 5 เอื้องแซะหอม x เอื้องทอง 
 ลูกผสม 6 เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง (Wunderbar's Formosae) 

 ลูกผสม 7 ฟรอสตี้ดอนปากแดง (Frosty Dawn. var. red labellum) 
          = ดอนมารี x ไลม์ฟรอส  
          (ไลม์ฟรอส = เอื้องปากนกแก้ว x เอื้องแซะหอม) 
 ลูกผสม 8 ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง (Frosty Dawn. var. yellow labellum) 
          = ดอนมารี x ไลม์ฟรอส  
          (ไลม์ฟรอส = เอื้องปากนกแก้ว x เอื้องแซะหอม) 
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3.3.2 การสกัดดีเอ็นเอ 
สกัดดีเอ็นเอจากใบกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมทั้ง 21 ชนิด ด้วยวิธี

ประยุกต์ของ Doyle และ Doyle (1987) น าใบกล้วยไม้ปริมาณ 3-4 กรัม บดในโกร่งด้วยบัฟเฟอร์
สกัด (extraction buffer : 4 % CTAB, 2.5M NaCl, 0.6 % SDS, 20 mM EDTA pH 8.0, 100 
mM Tris-HCl pH 8.0 และ 0.1 % sodium metabisulfite) 20 มิลลิลิตร พอลิไวนิลไพรโรลิโดน 
(PVP) 0.3 กรัม และ 2-mercaptoethanol 20 ไมโครลิตร น าไปบ่มที่อุณหภูมิ 60 องศาเซลเซียส 
นาน 60 นาที จากนั้นเติม คลอโรฟอร์ม : ไอโซเอมิลแอลกอฮอล์ (chloroform : isoamyl alcohol 
= 24:1) 500 ไมโครลิตร ผสมให้เป็นเนื้อเดียวกัน แล้วน าไปหมุนเหว่ียงที่ความเร็ว 12,000 x g นาน 
10 นาที ดูดสารละลายใสส่วนบนใส่หลอดใหม่แล้วเติมลิ เนียร์พอลิอะคริลาไมด์ ( linear 
polyacrylamide) 100 ไมโครลิตร และไอโซโพรพานอล (isopropanol) 1 เท่า แล้วบ่มที่อุณหภูมิ            
-20 องศาเซลเซียส นาน 30 นาที และน าไปหมุนเหว่ียงที่ความเร็ว 12,000 x g นาน 15 นาทีและ
ล้างตะกอนด้วย 70 เปอร์เซ็นต์ เอทานอล แล้วละลายตะกอนด้วยบัฟเฟอร์ (TE buffer 10 mM 
Tris-HCl pH 8.0, 1 mM EDTA pH 8.0) 500 ไมโครลิตร จากนั้นเติมเอ็นไซม์อาร์เอ็นเอสเอ 
(RNase A 10 มิลลิกรัม/มิลลิลิตร) 1.5 ไมโครลิตร บ่มที่อุณหภูมิ 37 องศาเซลเซียส นาน 60 นาที 
หลังจากครบระยะเวลาสกัดด้วย ฟีนอล : คลอโรฟอร์ม : ไอโซเอมิลแอลกอฮอล์ (phenol : 
chloroform : isoamyl alcohol = 25:24:1) 500 ไมโครลิตร และสกัดด้วย คลอโรฟอร์ม : ไอโซเอ
มิแอลกอฮอล์ (24:1) จากนั้นดูดสารละลายส่วนบนใส่หลอดใหม่ แล้วเติมลิเนียร์พอลิอะคริลาไมด์ 5 
ไมโครลิตร เติมสารละลายโซเดียมอะซิเตต ( 3 M sodium acetate pH 5.2 ) 10 เปอร์เซ็นต์ ของ
ปริมาตรทั้งหมด แล้วเติมไอโซโพรพานอล 1 เท่า แล้วบ่มที่อุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียส นาน 30 
นาที และน าไปหมุนเหว่ียงที่ความเร็ว 12,000 x g นาน 15 นาที น าตะกอนดีเอ็นเอล้างด้วย 70 
เปอร์เซ็นต์   เอทานอล และท าให้ตะกอนดีเอ็นเอแห้ง ละลายตะกอนในบัฟเฟอร์ 100 ไมโครลิตร 
แล้วเก็บสารละลายดีเอ็นเอไว้ที่อุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียสแล้ว 

3.3.3 การตรวจสอบปริมาณและวัดคุณภาพดีเอ็นเอ 
แบ่งสารละลายดีเอ็นเอแต่ละตัวอย่างมาปรับความเข้มข้นในน้ ากลั่นปราศจากเช้ือ 50 เท่า 

แล้วน ามาตรวจสอบปริมาณดีเอ็นเอที่ได้ ด้วยวิธีวัดค่าการดูดกลืนแสง (spectrophotometer)            
ที่ช่วงความยาวคลื่น 260 และ 280 นาโนเมตร (nm) และตรวจสอบคุณภาพดีเอ็นเอด้วยวิธี   
อิเล็กโทรโฟรีซิส (electrophoresis) ในเจลอะกาโรส (agarose) ที่ความเข้มข้น 0.8 เปอร์เซ็นต์ 
(Sambrook et al., 1989) จากนั้นเตรียมตัวอย่างลายละลายดีเอ็นเอเพื่อใช้ส าหรับข้ันตอนการท า
ปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรส จากการค านวณ 

ค่าความเข้มข้นของสารละลายดีเอ็นเอ (ng/µl) = OD260 x 50 x dilution factor  
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3.3.4 การตรวจสอบเครื่องหมายดีเอ็นเอด้วยปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรส 

3.3.4.1 การศึกษาลายพิมพ์ดีเ อ็นเอจากเครื่องหมายแฮตอาร์เอพีดีและ
เครื่องหมายไอเอสเอสอาร์ 
เบื้องต้นส าหรับการวิจัยจ าเป็นต้องตรวจสอบลักษณะสัณฐาน โครงสร้างช่อดอกของ

ตัวอย่าง เพื่อยืนยันความถูกต้องของกล้วยไม้ที่น ามาศึกษา จึงส่งผลต่อกล้วยไม้แต่ละชนิด โดยพบ
การออกช่อดอกที่ระยเวลาแตกต่างกัน ด้วยเหตุน้ีจึงเลือกกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธที่ผ่าน
การตรวจสอบเบื้องต้นจ านวน 15 พันธ์ุ ส าหรับการศึกษาลายพิมพ์ดีเอ็นเอด้วยเครื่องหมายแฮตอาร์
เอพีดีและเครื่องหมายไอเอสเอสอาร์ และเพื่อเปรียบเทียบประสิทธิภาพของเครื่องหมายทั้ง 2        
จึงท าการศึกษาภายใต้สถาวะการเกิดปฏิกิริยาเช่นเดียวกัน ซึ่งประกอบด้วย 2 ข้ันตอนหลัก ได้แก่         
(1) การคัดเลือกไพรเมอร์ที่ตอบสนองต่อปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรสกับตัวอย่างกล้วยไม้ เริ่มจากการ
น าดีเอ็นเอผสมของกล้วยไม้จ านวน 15 พันธ์ุ มาเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอด้วยปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรส 
ซึ่งปฏิกิริยามีปริมาตรสุดท้ายเป็น 20 ไมโครลิตร ประกอบด้วย ดีเอ็นเอ 100 นาโนกรัม (ng)            
ในบัฟเฟอร์ 1 เท่า (500 mM KCl, 15 mM MgCl2, 100 mM Tris-HCl pH 8.3, 1 mg/ml BSA, 
100 mM (NH4)2SO4) นิวคลีโอไทด์ 4 ชนิด คือ dATP, dCTP, dGTP และ dTTP ชนิดละ 200      
ไมโครโมลาร์ (µM) เอนไซม์ Taq DNA polymerase (RBC Bioscience, Taiwan) 1 ยูนิต (unit) 
และไพรเมอร์ของแต่ละเครื่องหมาย โดยเครื่องหมายแฮตอาร์เอพีดีใช้ไพรเมอร์ล าดับนิวคลีโอไทด์
แบบสุ่มจ านวน 72 ไพรเมอร์ มีขนาด 12 นิวคลีโอไทด์ (Wako Company, Japan)  (ตารางที่ 3.1-
3.3) ความเข้มข้น 250 นาโนโมลาร์ (nM) ส าหรับเครื่องหมายไอเอสเอสอาร์ใช้ไพรเมอร์ล าดับนิวคลี
โอไทด์แบบไมโครแซทเทลไลท์จ านวน 35 ไพรเมอร์ ซึ่งมีขนาด 17 นิวคลีโอไทด์ (Genome 
Reserch Group) (ตารางที่ 3.4)  โดยท าปฏิกิริยาภายใต้สภาวะที่ดัดแปลงงานจากงานวิจัยของ นฤ
มลและคณะ (2555) ซึ่งมี 3 ข้ันตอน คือ เริ่มจากดีเอ็นต้นแบบแยกเป็นสายเดี่ยว (denaturation) 
บ่มที่อุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส นาน 3 นาที จ านวน 1 รอบ ถัดมาคือข้ันตอนการเข้าจับของ
ระหว่างไพรเมอร์ที่มีเบสเป็นคู่สมกับช้ินดีเอ็นเอเป้าหมาย (annealing) บ่มที่อุณหภูมิ 46 องศา
เซลเซียส นาน 30 วินาที อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส นาน 1 นาที จ านวน 40 รอบ และข้ันตอน
สุดท้ายคือ Taq DNA polymerase ท าหน้าที่สังเคราะห์ดีเอ็นเอต่อจากไพรเมอร์ (extension) บ่มที่
อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส นาน 5 นาที จ านวน 1 รอบ (2) การเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอเพื่อวิเคราะห์
ความหลากหลายทางพันธุกรรม โดยน าไพรเมอร์ที่คัดเลือกจากเครื่องหมายแฮตอาร์เอพีดีจ านวน 17 
สาย และจากเครื่องหมายไอเอสเอสอาร์จ านวน 12 สาย ที่พบการให้ลายพิมพ์ดีเอ็นเออย่างชัดเจน
มาตรวจสอบกับดีเอ็นเอกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมแต่ละสายชนิด ด้วย
ปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิมอเรสภายใต้สภาวะที่ดัดแปลงเช่นเดียวกับข้อ (1) และน าผลผลิตจากปฏิกิริยาไป
ตรวจสอบลายพิมพ์ดีเอ็นเอด้วยเครื่องหมายอิเล็กโทรโฟรีซิส ในเจลอะกาโรสความเข้มข้น 1.5 
เปอร์เซ็นต์ และเปรียบเทียบกับดีเอ็นเอมาตรฐาน  
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ตารางที่ 3.1 ไพรเมอร์ล าดับนิวคลีโอไทด์แบบสุ่มของเครื่องหมายแฮตอาร์เอพีดี ชุด A และ B 

 
 

ไพรเมอร์ชุด A  ไพรเมอร์ชุด B 

ช่ือไพรเมอร ์ ล าดับนิวคลีโอไทด์ (5´3´)  ช่ือไพรเมอร ์ ล าดับนิวคลีโอไทด์ (5´3´) 

A 21 AGAATTGGACCA 

 

B 21 AAGCCTATACCA 

A 22 GCCTGCCTCACG B 22 GGTGACTGGTGG 

A 23 ACTGACCTAGTT B 23 GGTGCCGGAGCA 

A 24 CTCCTGCTGTTG B 24 CACACTACTTAT 

A 25 CTCAGCGATACG B 25 AGCACTGAATCT 

A 26 ACTGAGAAAATA B 26 ATGAGAAAGGAA 

A 27 ATCGCGGAATA B 27 GGCGGTTATGAA 

A 28 ATTTGGATAGGG B 28 GTCATTAAAGCT 

A 29 GGTTCGGGAATG B 29 GCCATCGAAAAA 

A 30 GACCTGCGATCT B 30 CTTAGGTTACGT 

A 31 AAGGCGCGAACG B 31 CACAAGGAACAT 

A 32 TTGCCGGGACCA B 32 ATCGCGGCTTAT 
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ตารางที่ 3.2 ไพรเมอร์ล าดับนิวคลีโอไทด์แบบสุ่มของเครื่องหมายแฮตอาร์เอพีดี ชุด C และ D 

 

ไพรเมอร์ชุด C  ไพรเมอร์ชุด D 

ช่ือไพรเมอร ์ ล าดับนิวคลีโอไทด์ (5´3´)  ช่ือไพรเมอร ์ ล าดับนิวคลีโอไทด์ (5´3´) 

C 21 GGAGAGCGGACG 

 

D 21 GGCGATTCTGCA 
C 22 GGTCACCGATCC D 22 TGCCCACTACGG 
C 23 CCGTCTTTTCTG D 23 ACCATCAAACGG 
C 24 CCTTGGCATCGG D 24 GTGCAATTTGGC 
C 25 AGATTCTTACTG D 25 GTTTTGTCACCG 
C 26 GCGTTCGAACGA D 26 GATGAGCTAAAA 
C 27 GCATTGCAATCG D 27 AGAATGTCCGTA 
C 28 GTCGACGCATCA D 28 ACTGAGGGGGGA 
C 29 GTCGCCTTACCA D 29 ATCAAGTATCCA 
C 30 TATTGGGATTGG D 30 GAGACTACCGAA 
C 31 TCTGCTGACCGG D 31 GGAGGTCGACCA 
C 32 TCTACACGAAGT D 32 AAGCTGGGGGGA 
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ตารางที่ 3.3  ไพรเมอร์ล าดับนิวคลีโอไทด์แบบสุ่มของเครื่องหมายแฮตอาร์เอพีดี ชุด E และ F  

 

      ไพรเมอร์ชุด E  ไพรเมอร์ชุด F 

ช่ือไพรเมอร ์ ล าดับนิวคลีโอไทด์ (5´3´)  ช่ือไพรเมอร ์ ล าดับนิวคลีโอไทด์ (5´3´) 

E 21 TGCTTCGTATTA 

 

F 21 AACCTTTAGGGC 

E 22 GGAATGGAACCG F 22 AAGAGGGTTGAC 

E 23 AGGTACGCCGCA F 23 CCATCCGCACGA 
E 24 CCGGAGTGGATG F 24 ACTGTTATAACG 

E 25 ATCGTTACAGTA F 25 CCAGATCCGAAT 

E 26 CTGCCTGTACCA F 26 CTCAGCATTGAT 
E 27 CCATTGTCGGTA F 27 CAGGTGGGAGTA 
E 28 CGCCCTGCAGTA F 28 CCAAGATCCATT 

E 29 GTTATGCAAGGG F 29 GCCGCTAATATG 

E 30 TACCTGGTTGAT F  30 ACTTTCGCCGAA 
E 31 GAGGACAGCAA F 31 ATCGTGACGCCG 
E 32 CAGGAACAGCAA F 32 TTCAACATCGAC 
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ตารางที่ 3.4 ไพรเมอร์ล าดับนิวคลีโอไทด์แบบไมโครแซทเทลไลท์ของเครื่องหมายไอเอสเอสอาร์ 

 

ช่ือไพรเมอร ์ ล าดับนิวคลีโอไทด์ (5´3´)  ช่ือไพรเมอร ์ ล าดับนิวคลีโอไทด์ (5´3´) 

M 01 AGAGAGAGAGAGAGAGG  M 19 TATATATATATATATAG 

M 02 ACACACACACACACACG  M 20 TGTGTGTGTGTGTGTGG 
M 03 ATATATATATATATATG  M 21 TCTCTCTCTCTCTCTCG 
M 04 AGAGAGAGAGAGAGAGC  M 22 TATATATATATATATAC 

M 05 ACACACACACACACACC  M 23 TGTGTGTGTGTGTGTGC 
M 06 ATATATATATATATATC  M 24 TCTCTCTCTCTCTCTCC 
M 07 GAGAGAGAGAGAGAGAG  M 25 ATCATCATCATCATCATC 

M 08 GCGCGCGCGCGCGCGCG  M 26 CTCCTCCTCCTCCTCCTC 
M 09 GTGTGTGTGTGTGTGTG  M 27 GTCGTCGTCGTCGTCGTC 
M 10 GAGAGAGAGAGAGAGAC  M 28 TTCTTCTTCTTCTTCTTC 

M 11 GCGCGCGCGCGCGCGCC  M 29 CACCACCACCACCACCAC 

M 12 GTGTGTGTGTGTGTGTC  M 30 CGCCGCCGCCGCCGCCGC 
M 13 CGCGCGCGCGCGCGCGG  M 31 CTACTACTACTACTACTAC 

M 14 CACACACACACACACAG  M 32 CTACTACTACTACTACTAG 

M 15 CTCTCTCTCTCTCTCTG  M 33 CTTCTTCTTCTTCTTCTTC 
M 16 CGCGCGCGCGCGCGCGC  M 34 CTTCTTCTTCTTCTTCTTG 

M 17 CACACACACACACACAC  M 35 CTGCTGCTGCTGCTGCTG 
M 18 CTCTCTCTCTCTCTCTC    
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3.3.4.2 การวิเคราะห์ผล 
  วิเคราะห์ผลจากลายพิมพ์ดีเอ็นเอซึ่ง เกิดจากเครื่องหมายแฮตอาร์เอพีดีและ
เครื่องหมายไอเอสเอสอาร์ โดยให้คะแนนแถบดีเอ็นเอที่ปรากฏเท่ากับ 1 และที่ไม่ปรากฏเท่ากับ 0 
แล้วน ามาวิเคราะห์ค่าดัชนีความเหมือน (similalyty coefficient, S) แล้วจึงน าไปค านวณค่า
ระยะห่างทางพันธุกรรม (genetic distance, GD) ด้วยวิธีของ Nei และ Li (Nei and Li, 1979) 
ด้วยโปรแกรม NTSYT-pc รุ่น 2.0 แล้วน าค่าระยะห่างทางพันธุกรรมมาสร้างแผนภูมิความสัมพันธ์
ทางพันธุกรรมด้วยวิธี distance-base และเลือกวิธีการจัดกลุ่มแบบ UPGMA (unweighted pair 
group method with arithmetic mean) (Rohlf, 2002) 

3.3.5 การวิเคราะห์ล าดับนิวคลีโอไทด์บริเวณจ าเพาะ 

  3.3.5.1 การเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอ 
น าสารละลายดีเอ็นเอของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธที่ผ่านการตรวจสอบ

ทั้งหมด 21 ชนิด มาวิเคราะห์หาล าดับนิวคลีโอไทด์บริเวณจ าเพาะ โดยการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอ 100 
นาโนกรัม ในบัฟเฟอร์ 1 เท่า (500 mM KCl, 15 mM MgCl2, 100 mM Tris-HCl pH 8.3, 1 
mg/ml BSA, 100 mM (NH4)2SO4) และมีนิวคลีโอไทด์4 ชนิด คือ dATP, dCTP, dGTP และ 
dTTP ชนิดละ 200 ไมโครโมลาร์ (µM) เอนไซม์ Taq DNA polymerase (RBC Bioscience, 
Taiwan)     1 ยูนิต และไพรเมอร์ที่จ าเพาะต่อยีน matK ยีน rbcL ยีน rpoC1 และช้ินดีเอ็นเอที่อยู่
ระหว่างยีน trnH กับ psbA ความเข้มข้น 5 ไมโครโมลาร์ (ตารางที่ 3.5)  ซึ่งท าปฏิกิริยาภายใต้
สภาวะ 3 ข้ันตอน คือ (1) บ่มที่อุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส นาน 1 นาที จ านวน 1 รอบ (2) บ่มที่
อุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส นาน 30 วินาที อุณหภูมิ 53 องศาเซลเซียส นาน 40 นาที และอุณหภูมิ 
72 องศา นาน  40 นาที จ านวน 35 รอบ และ (3) บ่มที่อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส นาน 5 นาที 
จ านวน 1 รอบ และน าผลผลิตจากปฏิกิริยาไปตรวจสอบลายพิมพ์ดีเอ็นเอด้วยเครื่องหมายอิเล็ก
โทรโฟรีซิส ในเจลอะกาโรสความเข้มข้น 1.5 เปอร์เซ็นต์ และเปรียบเทียบกับดีเอ็นเอมาตรฐาน  

3.3.5.2 การวิเคราะห์ผล 
น าผลผลิตจากปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอร์เรสส่งวิเคราะห์หาล าดับนิวคลีไทด์ที่บริษัท 

Solgent ประเทศเกาหลีใต้ แล้วน าผลการวิเคราะห์ที่ได้รับ ตรวจสอบความถูกต้องเบื้องต้นของช้ิน
ยีนเป้าหมายโดยเทียบกับฐานข้อมูล NCBI และแก้ไขล าดับนิวคลีโอไทด์ด้วยโปรแกรม Bio edit               
จนถูกต้อง จากนั้นน าข้อมูลดังกล่าวมาวิเคราะห์ความแตกต่างของล าดับนิวคลีโอไทด์ด้วยโปรแกรม 
ClustalW (http://www.genome.jp/tools/clustalw/) และสร้างแผนภูมิความสัมพันธ์ทาง
พันธุกรรมด้วยโปรแกรมส าเร็จรูป MEGA รุ่น 7 และทดสอบโมเดลที่เหมาะสมก่อนการน าไปสร้าง
แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม โดยค านวณน้ าหนัก 2 วิธี คือ (1) วิธี character-base วิธีการ
จัดกลุ่มแบบ maximum likehood (ML) maximum parsimony (MP) (2) วิธี distance-base 

http://www.genome.jp/tools/clustalw/
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วิธีการจัดกลุ่มแบบ unweighted pair group method using rithmatic average (UPGMA) 
และ neighbor joining (NJ) ซึ่งวิเคราะห์ซ้ า 1,000 รอบ 

 
ตารางที่ 3.5 ไพรเมอร์ของบริเวณจ าเพาะ 

ช่ือบริเวณจ าเพาะ ช่ือไพรเมอร ์ ล าดับเบส (5´3´) อ้างอิง 

matK 
matK_F_1 TAATTTACGATCAATTCATTC CBOL, 2009 

matK_R_2 GTTCTAGCACAAGAAAGTCG CBOL, 2009 

rbcL 
rbcL_ F TCACCACAAACAGAAACTAAAGC CBOL, 2009 
rbcL _R GGCACAAAATAAGAAACGATCTC CBOL, 2009 

rpoC1 
Rpoc1_F GTGGATACACTTCTTGATAATGG CBOL, 2009 
Rpoc1_R TGAGAAAACATAAGTAAACGGGC CBOL, 2009 

trnH-psbA 
psbA3 F CGCGCATGGTGGATTCACAATCC Tate and Simpson, 2003 
trnHf_05 GTTATGCATGAACGTAATGCTC Sang et al., 1997 
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บทที่ 4  
ผลการวิจัยและอภิปรายผล 

 

4.1 เครื่องหมายแฮตอาร์เอพีดี 

4.1.1 การเพ่ิมปริมาณของดีเอ็นเอกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมต่อ           
ไพรเมอรล์ าดับนิวคลีโอไทด์แบบสุ่ม 
 

 
ภาพที่ 4.1 ลายพิมพ์ดีเอ็นเอกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมจากเครื่องหมาย             
              แฮตอาร์เอพีดีโดยใช้ไพรเมอร์ A22 [M คือ ดีเอ็นเอมาตรฐาน 1 Kb Plus DNA Ladder  
              (Invitrogen™ Life Technology, USA) และ 1-15 คือ (1) เอื้องปากนกแก้ว              
              (2) เอื้องเงินหลวง (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีนแลนเทิร์น (6) ลูกผสม 
              ดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องเงิน (9) เอื้องทอง (10) เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง  
              (11) เอื้องตาเหิน (12) เอื้องนางชี (13) เอื้องแซะภูกระดึง (14) ฟรอสตี้ดอนปากแดง  
              และ (15) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง ตามล าดับ] 
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ภาพที่ 4.2 ลายพิมพ์ดีเอ็นเอกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมจากเครื่องหมาย       
              แฮตอาร์เอพีดีโดยใช้ไพรเมอร์ A24 [M คือ ดีเอ็นเอมาตรฐาน 1 Kb Plus DNA Ladder  
              (Invitrogen™ Life Technology, USA) และ 1-15 คือ (1) เอื้องปากนกแก้ว              
              (2) เอื้องเงินหลวง (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีนแลนเทิร์น (6) ลูกผสม 
              ดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องเงิน (9) เอื้องทอง (10) เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง  
              (11) เอื้องตาเหิน (12) เอื้องนางชี (13) เอื้องแซะภูกระดึง (14) ฟรอสตี้ดอนปากแดง  
              และ (15) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง ตามล าดับ] 

ภาพที่ 4.3 ลายพิมพ์ดีเอ็นเอกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมจากเครื่องหมาย               
              แฮตอาร์เอพีดีโดยใช้ไพรเมอร์ A27 [M คือ ดีเอ็นเอมาตรฐาน 1 Kb Plus DNA Ladder  
              (Invitrogen™ Life Technology, USA) และ 1-15 คือ (1) เอื้องปากนกแก้ว              
              (2) เอื้องเงินหลวง (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีนแลนเทิร์น (6) ลูกผสม 
              ดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องเงิน (9) เอื้องทอง (10) เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง  
              (11) เอื้องตาเหิน (12) เอื้องนางชี (13) เอื้องแซะภูกระดึง (14) ฟรอสตี้ดอนปากแดง  
              และ (15) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง ตามล าดับ] 

 



25 
 

 
ภาพที่ 4.4 ลายพิมพ์ดีเอ็นเอกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมจากเครื่องหมาย           
              แฮตอาร์เอพีดีโดยใช้ไพรเมอร์ A29 [M คือ ดีเอ็นเอมาตรฐาน 1 Kb Plus DNA Ladder  
              (Invitrogen™ Life Technology, USA) และ 1-15 คือ (1) เอื้องปากนกแก้ว              
              (2) เอื้องเงินหลวง (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีนแลนเทิร์น (6) ลูกผสม 
              ดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องเงิน (9) เอื้องทอง (10) เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง  
              (11) เอื้องตาเหิน (12) เอื้องนางชี (13) เอื้องแซะภูกระดึง (14) ฟรอสตี้ดอนปากแดง  
              และ (15) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง ตามล าดับ] 

 

ภาพที่ 4.5 ลายพิมพ์ดีเอ็นเอกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมจากเครื่องหมาย          
              แฮตอาร์เอพีดีโดยใช้ไพรเมอร์ A30 [M คือ ดีเอ็นเอมาตรฐาน 1 Kb Plus DNA Ladder  
              (Invitrogen™ Life Technology, USA) และ 1-15 คือ (1) เอื้องปากนกแก้ว              
              (2) เอื้องเงินหลวง (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีนแลนเทิร์น (6) ลูกผสม 
              ดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องเงิน (9) เอื้องทอง (10) เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง  
              (11) เอื้องตาเหิน (12) เอื้องนางชี (13) เอื้องแซะภูกระดึง (14) ฟรอสตี้ดอนปากแดง  
              และ (15) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง ตามล าดับ] 
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ภาพที่ 4.6 ลายพิมพ์ดีเอ็นเอกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมจากเครื่องหมาย              
              แฮตอาร์เอพีดีโดยใช้ไพรเมอร์ A31 [M คือ ดีเอ็นเอมาตรฐาน 1 Kb Plus DNA Ladder  
              (Invitrogen™ Life Technology, USA) และ 1-15 คือ (1) เอื้องปากนกแก้ว              
              (2) เอื้องเงินหลวง (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีนแลนเทิร์น (6) ลูกผสม 
              ดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องเงิน (9) เอื้องทอง (10) เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง  
              (11) เอื้องตาเหิน (12) เอื้องนางชี (13) เอื้องแซะภูกระดึง (14) ฟรอสตี้ดอนปากแดง  
              และ (15) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง ตามล าดับ] 

 
ภาพที่ 4.7 ลายพิมพ์ดีเอ็นเอกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมจากเครื่องหมาย             
              แฮตอาร์เอพีดีโดยใช้ไพรเมอร์ B22 [M คือ ดีเอ็นเอมาตรฐาน 1 Kb Plus DNA Ladder  
              (Invitrogen™ Life Technology, USA) และ 1-15 คือ (1) เอื้องปากนกแก้ว              
              (2) เอื้องเงินหลวง (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีนแลนเทิร์น (6) ลูกผสม 
              ดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องเงิน (9) เอื้องทอง (10) เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง  
              (11) เอื้องตาเหิน (12) เอื้องนางชี (13) เอื้องแซะภูกระดึง (14) ฟรอสตี้ดอนปากแดง  
              และ (15) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง ตามล าดับ] 
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ภาพที่ 4.8 ลายพิมพ์ดีเอ็นเอกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมจากเครื่องหมาย              
              แฮตอาร์เอพีดีโดยใช้ไพรเมอร์ B23 [M คือ ดีเอ็นเอมาตรฐาน 1 Kb Plus DNA Ladder  
              (Invitrogen™ Life Technology, USA) และ 1-15 คือ (1) เอื้องปากนกแก้ว              
              (2) เอื้องเงินหลวง (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีนแลนเทิร์น (6) ลูกผสม 
              ดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องเงิน (9) เอื้องทอง (10) เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง  
              (11) เอื้องตาเหิน (12) เอื้องนางชี (13) เอื้องแซะภูกระดึง (14) ฟรอสตี้ดอนปากแดง  
              และ (15) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง ตามล าดับ] 

 
ภาพที่ 4.9 ลายพิมพ์ดีเอ็นเอกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมจากเครื่องหมาย               
              แฮตอาร์เอพีดีโดยใช้ไพรเมอร์ B27 [M คือ ดีเอ็นเอมาตรฐาน 1 Kb Plus DNA Ladder  
              (Invitrogen™ Life Technology, USA) และ 1-15 คือ (1) เอื้องปากนกแก้ว              
              (2) เอื้องเงินหลวง (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีนแลนเทิร์น (6) ลูกผสม 
              ดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องเงิน (9) เอื้องทอง (10) เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง  
              (11) เอื้องตาเหิน (12) เอื้องนางชี (13) เอื้องแซะภูกระดึง (14) ฟรอสตี้ดอนปากแดง  
              และ (15) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง ตามล าดับ] 
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ภาพที่ 4.10 ลายพิมพ์ดีเอ็นเอกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมจากเครื่องหมาย           
               แฮตอาร์เอพีดีโดยใช้ไพรเมอร์ B32 [M คือ ดีเอ็นเอมาตรฐาน 1 Kb Plus DNA Ladder  
               (Invitrogen™ Life Technology, USA) และ 1-15 คือ (1) เอื้องปากนกแก้ว              
               (2) เอื้องเงินหลวง (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีนแลนเทิร์น (6) ลูกผสม 
               ดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องเงิน (9) เอื้องทอง (10) เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง  
               (11) เอื้องตาเหิน (12) เอื้องนางชี (13) เอื้องแซะภูกระดึง (14) ฟรอสตี้ดอนปากแดง  
               และ (15) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง ตามล าดับ] 

 
ภาพที่ 4.11 ลายพิมพ์ดีเอ็นเอกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมจากเครื่องหมาย          
               แฮตอาร์เอพีดีโดยใช้ไพรเมอร์ C21 [M คือ ดีเอ็นเอมาตรฐาน 1 Kb Plus DNA Ladder  
               (Invitrogen™ Life Technology, USA) และ 1-15 คือ (1) เอื้องปากนกแก้ว              
               (2) เอื้องเงินหลวง (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีนแลนเทิร์น (6) ลูกผสม 
               ดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องเงิน (9) เอื้องทอง (10) เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง  
               (11) เอื้องตาเหิน (12) เอื้องนางชี (13) เอื้องแซะภูกระดึง (14) ฟรอสตี้ดอนปากแดง  
               และ (15) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง ตามล าดับ] 
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ภาพที่ 4.12 ลายพิมพ์ดีเอ็นเอกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมจากเครื่องหมาย         
               แฮตอาร์เอพีดีโดยใช้ไพรเมอร์ C28 [M คือ ดีเอ็นเอมาตรฐาน 1 Kb Plus DNA Ladder  
               (Invitrogen™ Life Technology, USA) และ 1-15 คือ (1) เอื้องปากนกแก้ว              
               (2) เอื้องเงินหลวง (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีนแลนเทิร์น (6) ลูกผสม 
               ดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องเงิน (9) เอื้องทอง (10) เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง  
               (11) เอื้องตาเหิน (12) เอื้องนางชี (13) เอื้องแซะภูกระดึง (14) ฟรอสตี้ดอนปากแดง  
               และ (15) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง ตามล าดับ] 

 
ภาพที่ 4.13 ลายพิมพ์ดีเอ็นเอกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมจากเครื่องหมาย          
               แฮตอาร์เอพีดีโดยใช้ไพรเมอร์ C31 [M คือ ดีเอ็นเอมาตรฐาน 1 Kb Plus DNA Ladder  
               (Invitrogen™ Life Technology, USA) และ 1-15 คือ (1) เอื้องปากนกแก้ว              
               (2) เอื้องเงินหลวง (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีนแลนเทิร์น (6) ลูกผสม 
               ดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องเงิน (9) เอื้องทอง (10) เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง  
               (11) เอื้องตาเหิน (12) เอื้องนางชี (13) เอื้องแซะภูกระดึง (14) ฟรอสตี้ดอนปากแดง  
               และ (15) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง ตามล าดับ] 
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ภาพที่ 4.14 ลายพิมพ์ดีเอ็นเอกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมจากเครื่องหมาย            
               แฮตอาร์เอพีดีโดยใช้ไพรเมอร์ D23 [M คือ ดีเอ็นเอมาตรฐาน 1 Kb Plus DNA Ladder  
               (Invitrogen™ Life Technology, USA) และ 1-15 คือ (1) เอื้องปากนกแก้ว              
               (2) เอื้องเงินหลวง (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีนแลนเทิร์น (6) ลูกผสม 
               ดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องเงิน (9) เอื้องทอง (10) เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง  
               (11) เอื้องตาเหิน (12) เอื้องนางชี (13) เอื้องแซะภูกระดึง (14) ฟรอสตี้ดอนปากแดง  
               และ (15) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง ตามล าดับ] 

 
ภาพที่ 4.15 ลายพิมพ์ดีเอ็นเอกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมจากเครื่องหมาย           
               แฮตอาร์เอพีดีโดยใช้ไพรเมอร์ E23 [M คือ ดีเอ็นเอมาตรฐาน 1 Kb Plus DNA Ladder  
               (Invitrogen™ Life Technology, USA) และ 1-15 คือ (1) เอื้องปากนกแก้ว              
               (2) เอื้องเงินหลวง (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีนแลนเทิร์น (6) ลูกผสม 
               ดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องเงิน (9) เอื้องทอง (10) เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง  
               (11) เอื้องตาเหิน (12) เอื้องนางชี (13) เอื้องแซะภูกระดึง (14) ฟรอสตี้ดอนปากแดง  
               และ (15) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง ตามล าดับ] 
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ภาพที่ 4.16 ลายพิมพ์ดีเอ็นเอกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมจากเครื่องหมาย            
               แฮตอาร์เอพีดีโดยใช้ไพรเมอร์ F23 [M คือ ดีเอ็นเอมาตรฐาน 1 Kb Plus DNA Ladder  
               (Invitrogen™ Life Technology, USA) และ 1-15 คือ (1) เอื้องปากนกแก้ว              
               (2) เอื้องเงินหลวง (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีนแลนเทิร์น (6) ลูกผสม 
               ดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องเงิน (9) เอื้องทอง (10) เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง  
               (11) เอื้องตาเหิน (12) เอื้องนางชี (13) เอื้องแซะภูกระดึง (14) ฟรอสตี้ดอนปากแดง  
               และ (15) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง ตามล าดับ] 

 
ภาพที่ 4.17 ลายพิมพ์ดีเอ็นเอกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมจากเครื่องหมาย              
               แฮตอาร์เอพีดีโดยใช้ไพรเมอร์ F25 [M คือ ดีเอ็นเอมาตรฐาน 1 Kb Plus DNA Ladder  
               (Invitrogen™ Life Technology, USA) และ 1-15 คือ (1) เอื้องปากนกแก้ว              
               (2) เอื้องเงินหลวง (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีนแลนเทิร์น (6) ลูกผสม 
               ดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องเงิน (9) เอื้องทอง (10) เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง  
               (11) เอื้องตาเหิน (12) เอื้องนางชี (13) เอื้องแซะภูกระดึง (14) ฟรอสตี้ดอนปากแดง  
               และ (15) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง ตามล าดับ] 
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จากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอรวมของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสม
จ านวน 15 พันธ์ุ ด้วยเครื่องหมายแฮตอาร์เอพีดี โดยใช้ไพรเมอร์ล าดับนิวคลีโอไทด์แบบสุ่มจ านวน 
72 ไพรเมอร์ พบว่าไพรเมอร์จ านวน 39 ไพรเมอร์ สามารถเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอของกล้วยไม้ได้            
คิดเป็น 54.17 เปอร์เซ็นต์ และไพรเมอร์จ านวน 17 ไพรเมอร์ สามารถเพิ่มลายพิมพ์ดีเอ็นเอได้อย่าง
ชัดเจน คิดเป็น 23.61 เปอร์เซ็นต์ ได้แก่ A22, A24, A27, A29, A30, A31, B22, B23, B27, B32, 
C21, C28, C31, D23, E23, F23 และ F25 น าไพรเมอร์ 17 ไพรเมอร์ มาสร้างลายพิมพ์ดีเอ็นเอของ
กล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมทั้ง 15 พันธ์ุ ปรากฏแถบดีเอ็นเอรวมทั้งหมด 1,119 
แถบ ซึ่งมีขนาดประมาณ 200 ถึง 3,000 คู่เบส โดยต าแหน่งแถบดีเอ็นที่ปรากฏความหลากรูป 
(polymorphisms) มีจ านวน 229 แถบ ดังภาพที่ 4.1-4.17 

มีไพรเมอร์ล าดับนิวคลีโอไทด์แบบสุ่ม 8 ไพรเมอร์ ที่สามารถจ าแนกกล้วยไม้สกุลหวาย                   
หมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมออกเป็น 15 กลุ่ม ได้แก่ A22, A27, A29, B22, B27, B32, C21 และ 
F25 

มีไพรเมอร์ไพรเมอร์ล าดับนิวคลีโอไทด์แบบสุ่ม 6 ไพรเมอร์ ที่สามารถจ าแนกกล้วยไม้สกุล
หวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมออกเป็น 14 กลุ่ม ได้แก่ A24, A30, A31, B23, D23 และ F23 

มีไพรเมอร์ไพรเมอร์ล าดับนิวคลีโอไทด์แบบสุ่ม 1 ไพรเมอร์ ที่สามารถจ าแนกกล้วยไม้สกุล
หวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมออกเป็น 13 กลุ่ม ได้แก่ C28 

มีไพรเมอร์ไพรเมอร์ล าดับนิวคลีโอไทด์แบบสุ่ม 1 ไพรเมอร์ ที่สามารถจ าแนกกล้วยไม้สกุล
หวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมออกเป็น  12 กลุ่ม คือ C31 และ E23  

โดยไพรเมอร์ล าดับนิวคลีโอไทด์แบบสุ่มสามารถสร้างแถบดีเอ็นเอ ที่จ าเพาะต่อกล้วยไมส้กลุ
หวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมไดด้ังนี ้

ไพรเมอร์ล าดับนิวคลีโอไทด์แบบสุ่ม A22 ปรากฏแถบความหลากรูป 14 แถบ (ภาพที่ 4.1) 
ไพรเมอร์ล าดับนิวคลีโอไทด์แบบสุ่ม A24 ปรากฏแถบความหลากรูป 16 แถบ (ภาพที่ 4.2) 
ไพรเมอร์ล าดับนิวคลีโอไทด์แบบสุ่ม A27 ปรากฏแถบความหลากรูป 14 แถบ อีกทั้ง

สามารถสร้างแถบดีเอ็นเอขนาดประมาณ 1,600, 1,300 และ 1,100 คู่เบส แสดงความจ าเพาะต่อ 
เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง ขนาดประมาณ 800 คู่เบส แสดงความจ าเพาะต่อเอื้องทอง             
(ภาพที่ 4.3) 

ไพรเมอร์ล าดับนิวคลีโอไทด์แบบสุ่ม A29 ปรากฏแถบความหลากรูป 10 แถบ (ภาพที่ 4.4) 
ไพรเมอร์ล าดับนิวคลีโอไทด์แบบสุ่ม A30 ปรากฏแถบความหลากรูป 9 แถบ อีกทั้งสามารถ

สร้างแถบดีเอ็นเอขนาดประมาณ 2,000 คู่เบส แสดงความจ าเพาะต่อเอื้องแซะหอม ขนาดประมาณ 
1,100 คู่เบส แสดงความจ าเพาะต่อเอื้องทอง (ภาพที่ 4.5) 

ไพรเมอร์ล าดับนิวคลีโอไทด์แบบสุ่ม A31 ปรากฏแถบความหลากรูป 9 แถบ (ภาพที่ 4.6) 
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ไพรเมอร์ล าดับนิวคลีโอไทด์แบบสุ่ม B22 ปรากฏแถบความหลากรูป 10 แถบ อีกทั้ง
สามารถสร้างแถบดีเอ็นเอขนาดประมาณ 850 คู่เบส แสดงความจ าเพาะต่อเอื้องแซะภูกระดึง และ
ขนาดประมาณ 500 คู่เบส ที่แสดงความจ าเพาะจ าเพาะร่วมกันของกล้วยไม้ทั้ง 15 พันธ์ุ                 
(ภาพที่ 4.7) 

ไพรเมอร์ล าดับนิวคลีโอไทด์แบบสุ่ม B23 ปรากฏแถบความหลากรูป 12 แถบ อีกทั้ง
สามารถสร้างแถบดีเอ็นเอขนาดประมาณ 550 คู่เบส ที่แสดงความจ าเพาะจ าเพาะต่อเอื้องเงินหลวง 
x เอื้องทอง ขนาดประมาณ 350 คู่เบส แสดงความจ าเพาะต่อฟรอสตี้ดอนปากเหลือง             
(ภาพที่ 4.8) 

ไพรเมอร์ล าดับนิวคลีโอไทด์แบบสุ่ม B27 ปรากฏแถบความหลากรูป 16 แถบ อีกทั้ง
สามารถสร้างแถบดีเอ็นเอขนาดประมาณ 1,650 คู่เบส แสดงความจ าเพาะต่อเอื้องทอง                  
ขนาดประมาณ 850 คู่เบส แสดงความจ าเพาะต่อฟรอสตี้ดอนปากแดง ขนาดประมาณ 800 คู่เบส 
แสดงความจ าเพาะต่อเอื้องเงิน (ภาพที่ 4.9) 

ไพรเมอร์ล าดับนิวคลีโอไทด์แบบสุ่ม B32 ปรากฏแถบความหลากรูป 15 แถบ อีกทั้ง
สามารถสร้างแถบดีเอ็นเอขนาดประมาณ 2,000 และ 1,400 คู่เบส แสดงความจ าเพาะต่อ                   
เอื้องปากนกแก้ว ขนาดประมาณ 1,500 คู่เบส แสดงความจ าเพาะต่อกรีนแลนเทิร์น ขนาดประมาณ 
1,000 คู่เบส แสดงความจ าเพาะต่อเอื้องเงิน (ภาพที่ 4.10) 

ไพรเมอร์ล าดับนิวคลีโอไทด์แบบสุ่ม C21 ปรากฏแถบความหลากรูป 13 แถบ อีกทั้ง
สามารถสร้างแถบดีเอ็นเอขนาดประมาณ 2,100 คู่เบส แสดงความจ าเพาะต่อเอื้องแซะหอม            
ขนาดประมาณ 1,600 คู่เบส แสดงความจ าเพาะต่อเอื้องทอง (ภาพที่ 4.11) 

ไพรเมอร์ล าดับนิวคลีโอไทด์แบบสุ่ม C28 ปรากฏแถบความหลากรูป 14 แถบ อีกทั้ง
สามารถสร้างแถบดีเอ็นเอขนาดประมาณ 1,550 คู่เบส แสดงความจ าเพาะต่อเอื้องทอง                  
(ภาพที่ 4.12) 

ไพรเมอร์ล าดับนิวคลีโอไทด์แบบสุ่ม C31 ปรากฏแถบความหลากรูป 11 แถบ อีกทั้ง
สามารถสร้างแถบดีเอ็นเอขนาดประมาณ 650 และ 400 คู่เบส แสดงความจ าเพาะต่อเอื้องแซะภู
กระดึง (ภาพที่ 4.13) 

ไพรเมอร์ล าดับนิวคลีโอไทด์แบบสุ่ม D23 ปรากฏแถบความหลากรูป 19 แถบ อีกทั้ง
สามารถสร้างแถบดีเอ็นเอขนาดประมาณ 1,650 คู่เบส แสดงความจ าเพาะต่อฟรอสตี้ดอนปากแดง
ขนาดประมาณ 1,200 คู่เบส แสดงความจ าเพาะต่อเอื้องนางชี ขนาดประมาณ 700 คู่เบส            
แสดงความจ าเพาะต่อฟรอสตี้ดอนปากเหลือง (ภาพที่ 4.14) 

ไพรเมอร์ล าดับนิวคลีโอไทด์แบบสุ่ม E23 ปรากฏแถบความหลากรูป 9 แถบ อีกทั้งสามารถ
สร้างแถบดีเอ็นเอขนาดประมาณ 1,200 และ 700 คู่เบส แสดงความจ าเพาะต่อเอื้องนางชี             
ขนาดประมาณ 550 คู่เบส แสดงความจ าเพาะต่อเอื้องแซะภูกระดึง (ภาพที่ 4.15) 
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ไพรเมอร์ล าดับนิวคลีโอไทด์แบบสุ่ม F23 ปรากฏแถบความหลากรูป 18 แถบ อีกทั้ง
สามารถสร้างแถบดีเอ็นเอขนาดประมาณ 650 และ 250 คู่เบส แสดงความจ าเพาะต่อเอื้องนางชี 
ขนาดประมาณ 500 คู่เบส แสดงความจ าเพาะต่อลูกผสมดอนมารี (ภาพที่ 4.16) 

ไพรเมอร์ F25 ปรากฏแถบความหลากรูป 19 แถบ อีกทั้งสามารถสร้างแถบดีเอ็นเอขนาด
ประมาณ 1,100 และ 250 คู่เบส แสดงความจ าเพาะต่อเอื้องเงิน ขนาดประมาณ 750 คู่เบส                       
แสดงความจ าเพาะต่อกรีนแลนเทิร์น ขนาดประมาณ 600 คู่เบส แสดงความจ าเพาะต่อ                 
ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง (ภาพที่ 4.17) 

และการปรากฏแถบดีเอ็นเอแบบ coinheritance ของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธ
ลูกผสมด้วยเครื่องหมายแฮตอาร์เอพีดี พบรูปแบบการถ่ายทอดลักษณะทางพันธุกรรมจากรุ่นพ่อแม่
และจะปรากฏในรุ่นลูกได้จ านวน 7 รูปแบบ (ตารางที่ 4.1) ซึ่งดอนมารีมีแถบดีเอ็นเอรูปแบบ IV 
และ V มากที่สุด คิดเป็น 21.77 เปอร์เซ็นต์ คือ แถบดีแอ็นเอที่ปรากฏเหมือนแม่พันธ์ุ หรือ พ่อพันธ์ุ            
(+,- / -,+) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์และกรีนแลนเทิร์น มีรูปแบบ I มากที่สุด คิดเป็น 34.96, 24.60 
เปอร์เซ็นต์ ตามล าดับ คือ แถบดีเอ็นเอที่ปรากฏเหมือนทั้งแม่พันธ์ุและพ่อพันธ์ุ (+,+) ลูกผสมดอนมา
รีพบแถบดีเอ็นเอรูปแบบ VI มากที่สุด คิดเป็น 23.58 เปอร์เซ็นต์ คือ แถบดีเอ็นเอไม่ปรากฏ
เช่นเดียวกับแม่พันธ์ุ (-,+) และเอื้องเงินหลวง x เอื้องแซะหอมพบแถบดีเอ็นเอรูปแบบ V มากที่สุด 
คิดเป็น 18 เปอร์เซ็นต์ คือ ไม่พบแถบดีเอ็นเอเช่นเดียวกับพ่อพันธ์ุ (+,-) 

4.1.2 การศึกษาความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธ
และลูกผสมด้วยเครื่องหมายแฮตอาร์เอพีดี 

เมื่อวิเคราะห์ด้วยโปรแกรม NTSYS-pc รุ่น 2.0 และเลือกจัดกลุ่มด้วยวิธี UPGMA 
สามารถสร้างแผนภูมิความสัมพันธ์จากลายพิมพ์ดีเอ็นเอ ซึ่งมีค่าดัชนีความเหมือนอยู่ระหว่าง 0.20 
ถึง 0.77 (ภาพที่ 4.18) และเมื่อพิจารณาที่ค่าดัชนีความเหมือนที่ต าแหน่ง 0.46 พบว่าสามารถแยก
กล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมเป็น 5 กลุ่ม คือ กลุ่ม 1 ได้แก่ เอื้องปากนกแก้ว 
เอื้องเงินหลวง รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ ดอนมารี ลูกผสมดอนมารี กรีนแลนเทิร์น ฟรอสตี้ดอนปากแดง 
และ ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง กลุ่ม 2 ได้แก่ เอื้องแซะหอม เอื้องทอง เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง และ 
เอื้องเงิน กลุ่ม 3 ได้แก่ เอื้องตาเหิน กลุ่ม 4 ได้แก่ เอื้องนางชี และกลุ่ม 5 ได้แก่ เอื้องแซะภูกระดึง 
ถึงแม้ว่าเครื่องหมายแฮตอาร์เอพีดีสามารถใช้แยกกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสม
ทั้ง 21 พันธ์ุ ออกจากกันและจัดกลุ่มได้ 5 กลุ่ม แต่พบว่าที่ค่าดัชนีความเหมือน 0.77 ยังไม่สามารถ
แยกดอนมารีและลูกผสมดอนมารีได้ (ภาพที่ 4.19) 
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  4.1.3 การค านวณค่า PIC (polymorphic information content)  

 วิเคราะห์ผลด้วยโปรแกรม power marker รุ่น 3.25 จากการวิเคราะห์แถบความ
หลากรูปของดีเอ็นเอจ านวนทั้งสิ้น 229 แถบ สามารถให้ค่า PIC อยู่ในช่วง 0.12-0.37 ซึ่งคิดเป็น
ค่าเฉลี่ยเท่ากับ 0.28 จากค่าดังกล่าวแสดงถึงค่าประสิทธิภาพในประดับปานกลาง (Bolaric et al., 
2005) ของเครื่องหมายแฮตอาร์เอพีดีที่สามารถจ าแนกตัวอย่างอย่างภายในกลุ่มเดียวกันได้
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ตารางที่ 4. 1 การปรากฏแถบดีเอ็นเอแบบ coinheritance จ านวน 7 รูปแบบ ของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธลูกผสมด้วยเครื่องหมายแฮตอาร์เอพีดี 

ก าหนดให้ + คือ ปรากฏแถบดีเอ็นเอ และ – คือ ไม่ปรากฏแถบดีเอ็นเอ, * ฟรอสตี้ดอนปากเหลืองและฟรอสตี้ดอนปากแดงไม่มีข้อมูลต้นพ่อพันธ์ุ 

รูปแบบ 
ดีเอ็นเอ 

การปรากฏและไมป่รากฏของแถบ
ดีเอ็นเอ 

ลายพิมพ์ดเีอ็นเอจากเครื่องหมายแฮตอารเ์อพีดีของกล้วยไมส้กุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซเูธลูกผสม 
ดอนมาร ี รุ่งกมล เวศย์วรุฒม ์ กรีนแลนเทริ์น ลูกผสมดอนมาร ี เอื้องเงินหลวง x เอื้อง

ทอง 
แม่พันธ์ุ พ่อพันธ์ุ ลูกผสม จ านวน % จ านวน % จ านวน % จ านวน % จ านวน % 

I + + + 24 19.35 43 34.96 31 24.60 28 22.76 26 17.33 
II + + - 3 2.42 9 7.32 20 15.87 7 5.69 10 6.67 
III + - + 22 17.74 13 10.57 8 6.35 31 25.20 19 12.67 
IV + - - 26 21.14 15 12.20 20 15.87 14 11.38 23 15.33 
V - + + 27 21.77 12 9.76 8 6.35 6 4.88 27 18 
VI - + - 20 16.13 14 11.38 20 16.13 29 23.58 20 13.33 
VII - - + 1 0.81 17 13.82 17 13.71 8 6.50 25 16.67 

   รวม                                                      123                         123                        124                        123                         150 
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ภาพที่ 4.18 ค่าดัชนีความเหมือนกันของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมด้วย 
                เครื่องหมายแฮตอาร์เอพีดี   

 
ภาพที่ 4.19 แผนภูมิความสัมพันธ์ของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมด้วย 
                เครื่องหมายแฮตอาร์เอพีดี 

 

I 
 
II 

II 
 
II III 
 
II V 
 
II 

IV 
 
II 
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4.2 เครื่องหมายไอเอสเอสอาร์ 

4.2.1 การเพ่ิมปริมาณของดีเอ็นเอกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมต่อ
ไพรเมอรล์ าดับนิวคลีโอไทด์แบบไมโครแซทเทลไลท์ 

 
ภาพที่ 4.20 ลายพิมพ์ดีเอ็นเอกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมจากเครื่องหมาย               
                ไอเอสเอสอาร์โดยใช้ไพรเมอร์ M1 [M คือ ดีเอ็นเอมาตรฐาน 1 Kb Plus DNA  
                Ladder (Invitrogen™ Life Technology, USA) และ 1-15 คือ (1) เอื้องปากนกแก้ว                 
                (2) เอื้องเงินหลวง  (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีนแลนเทิร์น (6)  
                ลูกผสมดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องเงิน (9) เอื้องทอง (10) เอื้องเงินหลวง x  
                เอื้องทอง (11) เอื้องตาเหิน (12) เอื้องนางชี (13) เอื้องแซะภูกระดึง (14) ฟรอสตี้ดอน 
                ปากแดง และ (15) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง ตามล าดับ] 
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ภาพที่ 4.21 ลายพิมพ์ดีเอ็นเอกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมจากเครื่องหมาย                
                ไอเอสเอสอาร์โดยใช้ไพรเมอร์ M2 [M คือ ดีเอ็นเอมาตรฐาน 1 Kb Plus DNA  
                Ladder (Invitrogen™ Life Technology, USA) และ 1-15 คือ (1) เอื้องปากนกแก้ว                 
                (2) เอื้องเงินหลวง  (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีนแลนเทิร์น (6)  
                ลูกผสมดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องเงิน (9) เอื้องทอง (10) เอื้องเงินหลวง x  
                เอื้องทอง (11) เอื้องตาเหิน (12) เอื้องนางชี (13) เอื้องแซะภูกระดึง (14) ฟรอสตี้ดอน 
                ปากแดง และ (15) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง ตามล าดับ] 

 
ภาพที่ 4.22 ลายพิมพ์ดีเอ็นเอกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมจากเครื่องหมาย                
                ไอเอสเอสอาร์โดยใช้ไพรเมอร์ M4 [M คือ ดีเอ็นเอมาตรฐาน 1 Kb Plus DNA  
                Ladder (Invitrogen™ Life Technology, USA) และ 1-15 คือ (1) เอื้องปากนกแก้ว                 
                (2) เอื้องเงินหลวง  (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีนแลนเทิร์น (6)  
                ลูกผสมดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องเงิน (9) เอื้องทอง (10) เอื้องเงินหลวง x  
                เอื้องทอง (11) เอื้องตาเหิน (12) เอื้องนางชี (13) เอื้องแซะภูกระดึง (14) ฟรอสตี้ดอน 
                ปากแดง และ (15) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง ตามล าดับ] 
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ภาพที่ 4.23 ลายพิมพ์ดีเอ็นเอกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมจากเครื่องหมาย                
                ไอเอสเอสอาร์โดยใช้ไพรเมอร์ M5 [M คือ ดีเอ็นเอมาตรฐาน 1 Kb Plus DNA  
                Ladder (Invitrogen™ Life Technology, USA) และ 1-15 คือ (1) เอื้องปากนกแก้ว                 
                (2) เอื้องเงินหลวง  (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีนแลนเทิร์น (6)  
                ลูกผสมดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องเงิน (9) เอื้องทอง (10) เอื้องเงินหลวง x  
                เอื้องทอง (11) เอื้องตาเหิน (12) เอื้องนางชี (13) เอื้องแซะภูกระดึง (14) ฟรอสตี้ดอน 
                ปากแดง และ (15) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง ตามล าดับ] 

 
ภาพที่ 4.24 ลายพิมพ์ดีเอ็นเอกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมจากเครื่องหมาย                
                ไอเอสเอสอาร์โดยใช้ไพรเมอร์ M10 [M คือ ดีเอ็นเอมาตรฐาน 1 Kb Plus DNA  
                Ladder (Invitrogen™ Life Technology, USA) และ 1-15 คือ (1) เอื้องปากนกแก้ว                 
                (2) เอื้องเงินหลวง  (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีนแลนเทิร์น (6)  
                ลูกผสมดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องเงิน (9) เอื้องทอง (10) เอื้องเงินหลวง x  
                เอื้องทอง (11) เอื้องตาเหิน (12) เอื้องนางชี (13) เอื้องแซะภูกระดึง (14) ฟรอสตี้ดอน 
                ปากแดง และ (15) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง ตามล าดับ] 
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ภาพที่ 4.25 ลายพิมพ์ดีเอ็นเอกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมจากเครื่องหมาย                
              ไอเอสเอสอาร์โดยใช้ไพรเมอร์ M14 [M คือ ดีเอ็นเอมาตรฐาน 1 Kb Plus DNA Ladder  
               (Invitrogen™ Life Technology, USA) และ 1-15 คือ (1) เอื้องปากนกแก้ว                 
               (2) เอื้องเงินหลวง  (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีนแลนเทิร์น (6) ลูกผสม 
               ดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องเงิน (9) เอื้องทอง (10) เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง  
               (11) เอื้องตาเหิน (12) เอื้องนางชี (13) เอื้องแซะภูกระดึง (14) ฟรอสตี้ดอนปากแดง  
               และ (15) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง ตามล าดับ] 

 
ภาพที่ 4.26 ลายพิมพ์ดีเอ็นเอกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมจากเครื่องหมาย                
              ไอเอสเอสอาร์โดยใช้ไพรเมอร์ M15 [M คือ ดีเอ็นเอมาตรฐาน 1 Kb Plus DNA Ladder  
               (Invitrogen™ Life Technology, USA) และ 1-15 คือ (1) เอื้องปากนกแก้ว                 
               (2) เอื้องเงินหลวง  (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีนแลนเทิร์น (6) ลูกผสม 
               ดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องเงิน (9) เอื้องทอง (10) เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง  
               (11) เอื้องตาเหิน (12) เอื้องนางชี (13) เอื้องแซะภูกระดึง (14) ฟรอสตี้ดอนปากแดง  
               และ (15) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง ตามล าดับ] 
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ภาพที่ 4.27 ลายพิมพ์ดีเอ็นเอกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมจากเครื่องหมาย                
                ไอเอสเอสอาร์โดยใช้ไพรเมอร์ M16 [M คือ ดีเอ็นเอมาตรฐาน 1 Kb Plus DNA  
                Ladder (Invitrogen™ Life Technology, USA) และ 1-15 คือ (1) เอื้องปากนกแก้ว                 
                (2) เอื้องเงินหลวง  (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีนแลนเทิร์น (6)  
                ลูกผสมดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องเงิน (9) เอื้องทอง (10) เอื้องเงินหลวง x  
                เอื้องทอง (11) เอื้องตาเหิน (12) เอื้องนางชี (13) เอื้องแซะภูกระดึง (14) ฟรอสตี้ดอน 
                ปากแดง และ (15) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง ตามล าดับ] 

 
ภาพที่ 4.28 ลายพิมพ์ดีเอ็นเอกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมจากเครื่องหมาย                
                ไอเอสเอสอาร์โดยใช้ไพรเมอร์ M21 [M คือ ดีเอ็นเอมาตรฐาน 1 Kb Plus DNA  
                Ladder (Invitrogen™ Life Technology, USA) และ 1-15 คือ (1) เอื้องปากนกแก้ว                 
                (2) เอื้องเงินหลวง  (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีนแลนเทิร์น (6)  
                ลูกผสมดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องเงิน (9) เอื้องทอง (10) เอื้องเงินหลวง x  
                เอื้องทอง (11) เอื้องตาเหิน (12) เอื้องนางชี (13) เอื้องแซะภูกระดึง (14) ฟรอสตี้ดอน 
                ปากแดง และ (15) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือตามล าดับ] 
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ภาพที่ 4.29 ลายพิมพ์ดีเอ็นเอกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมจากเครื่องหมาย              
                ไอเอสเอสอาร์โดยใช้ไพรเมอร์ M24 [M คือ ดีเอ็นเอมาตรฐาน 1 Kb Plus DNA  
                Ladder (Invitrogen™ Life Technology, USA) และ 1-15 คือ (1) เอื้อง 
                ปากนกแก้ว (2) เอื้องเงินหลวง  (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีนแลน 
                เทิร์น (6) ลูกผสมดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องเงิน (9) เอื้องทอง (10) เอื้อง 
                เงินหลวง x เอื้องทอง (11) เอื้องตาเหิน (12) เอื้องนางชี (13) เอื้องแซะภูกระดึง  
                (14) ฟรอสตี้ดอนปากแดง และ (15) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง ตามล าดับ] 

 
ภาพที่ 4.30 ลายพิมพ์ดีเอ็นเอกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมจากเครื่องหมาย               
                ไอเอสเอสอาร์โดยใช้ไพรเมอร์ M26 [M คือ ดีเอ็นเอมาตรฐาน 1 Kb Plus DNA  
                Ladder (Invitrogen™ Life Technology, USA) และ 1-15 คือ (1) เอื้อง 
                ปากนกแก้ว (2) เอื้องเงินหลวง  (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีนแลน 
                เทิร์น (6) ลูกผสมดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องเงิน (9) เอื้องทอง (10) เอื้อง 
                เงินหลวง x เอื้องทอง (11) เอื้องตาเหิน (12) เอื้องนางชี (13) เอื้องแซะภูกระดึง  
                (14) ฟรอสตี้ดอนปากแดง และ (15) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง ตามล าดับ] 
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ภาพที่ 4.31 ลายพิมพ์ดีเอ็นเอกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมจากเครื่องหมาย               
                ไอเอสเอสอาร์โดยใช้ไพรเมอร์ M27 [M คือ ดีเอ็นเอมาตรฐาน 1 Kb Plus DNA  
                Ladder (Invitrogen™ Life Technology, USA) และ 1-15 คือ (1) เอื้องปากนกแก้ว                 
                (2) เอื้องเงินหลวง  (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีนแลนเทิร์น (6)  
                ลูกผสมดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องเงิน (9) เอื้องทอง (10) เอื้องเงินหลวง x  
                เอื้องทอง (11) เอื้องตาเหิน (12) เอื้องนางชี (13) เอื้องแซะภูกระดึง (14) ฟรอสตี้ดอน 
                ปากแดง และ (15) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง ตามล าดับ] 

 
จากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอรวมของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสม

จ านวน 15 พันธ์ุ ด้วยเครื่องหมายไอเอสเอสอาร์ ซึ่งใช้ไพรเมอร์ล าดับนิวคลีโอไทด์แบบซ้ าหรือ           
ไมโครแซทเทลไลท์จ านวน 35 ไพรเมอร์ พบว่าไพรเมอร์ล าดับนิวคลีโอไทด์แบบไมโครแซทเทลไลท์
จ านวน 12 ไพรเมอร์ สามารถเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอของกล้วยไม้และสามารถเพิ่มลายพิมพ์ดีเอ็นเอได้
อย่างชัดเจน คิดเป็น 34.29 เปอร์เซ็นต์ ได้แก่ M 1, M 2, M 4, M 5, M 10, M 14, M 15, M 16, 
M 21, M 24, M 26 และ M 27 จากนั้นน าไพรเมอร์ 12 ไพรเมอร์ มาสร้างลายพิมพ์ดีเอ็นเอของ
กล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมทั้ง 15 พันธ์ุ ปรากฏแถบดีเอ็นเอรวมทั้งหมด 458 
แถบ ซึ่งมีขนาดประมาณ 350 ถึง 3,000 คู่เบส โดยต าแหน่งแถบดีเอ็นที่ปรากฏความหลากรูป        
มีจ านวน 142 แถบ ดังภาพที่ 4.20-4.31 

มีไพรเมอร์ล าดับนิวคลีโอไทด์แบบไมโครแซทเทลไลท์ 1 ไพรเมอร์ ที่สามารถจ าแนกกล้วยไม้
สกุลหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมออกเป็น 15 กลุ่ม ได้แก่ M1 

มีไพรเมอร์ล าดับนิวคลีโอไทด์แบบไมโครแซทเทลไลท์ 1 ไพรเมอร์ ที่สามารถจ าแนกกล้วยไม้
สกุลหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมออกเป็น 13 กลุ่ม ไดแ้ก่ M27 

มีไพรเมอร์ล าดับนิวคลีโอไทด์แบบไมโครแซทเทลไลท์ 3 ไพรเมอร์ ที่สามารถจ าแนกกล้วยไม้
สกุลหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมออกเป็น 12 กลุ่ม ได้แก่ M5, M14 และ M21 
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มีไพรเมอร์ล าดับนิวคลีโอไทด์แบบไมโครแซทเทลไลท์ 2 ไพรเมอร์ ที่สามารถจ าแนกกล้วยไม้
สกุลหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมออกเป็น 11 กลุ่ม คือ M2 และ M4 

มีไพรเมอร์ล าดับนิวคลีโอไทด์แบบไมโครแซทเทลไลท์ 2 ไพรเมอร์ ที่สามารถจ าแนกกล้วยไม้
สกุลหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมออกเป็น 10 กลุ่ม ได้แก่ M10 และ M24 

มีไพรเมอร์ล าดับนิวคลีโอไทด์แบบไมโครแซทเทลไลท์ 1 ไพรเมอร์ ที่สามารถจ าแนกกล้วยไม้
สกุลหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมออกเป็น 9 กลุ่ม ได้แก่ M15  

มีไพรเมอร์ล าดับนิวคลีโอไทด์แบบไมโครแซทเทลไลท์ 1 ไพรเมอร์ ที่สามารถจ าแนกกล้วยไม้
สกุลหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมออกเป็น 8 กลุ่ม ได้แก่ M16 

มีไพรเมอร์ล าดับนิวคลีโอไทด์แบบไมโครแซทเทลไลท์ 1 ไพรเมอร์ ที่สามารถจ าแนกกล้วยไม้
สกุลหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมออกเป็น 5 กลุ่ม คือ M26 

โดยแต่ละไพรเมอร์ล าดับนิวคลีโอไทด์แบบไมโครแซทเทลไลท์สามารถสร้างแถบดีเอ็นเอ             
ที่จ าเพาะต่อกล้วยไม้สกุลหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมไดด้ังนี้ 

 ไพรเมอร์ล าดับนิวคลีโอไทด์แบบไมโครแซทเทลไลท์ M1 ปรากฏความหลากรูป 13 แถบ 
อีกทั้งสามารถสร้างแถบดีเอ็นเอขนาดปรมาณ 700 คู่เบส แสดงความจ าเพาะต่อเอื้องแซะหอม 
ขนาดประมาณ 400 คู่เบส สร้างความจ าเพาะต่อเอื้องนางชี (ภาพที่ 4.20) 

ไพรเมอร์ล าดับนิวคลีโอไทด์แบบไมโครแซทเทลไลท์ M2 ปรากฏความหลากรูป 13 แถบ     
อีกทั้งสามารถสร้างแถบดีเอ็นเอขนาดประมาณ 3,000 และ 2,050 คู่เบส แสดงความจ าเพาะต่อ
เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง ขนาดประมาณ 2,100 คู่เบส แสดงความจ าเพาะต่อเอื้องนางชี            
ขนาดประมาณ 1,000 คู่เบส แสดงความจ าเพาะต่อลูกผสมดอนมารี (ภาพที่ 4.21) 

ไพรเมอร์ล าดับนิวคลีโอไทด์แบบไมโครแซทเทลไลท์ M4 ปรากฏความหลากรูป 14 แถบ          
อีกทั้งสามารถสร้างแถบดีเอ็นอขนาดประมาณ 2,000, 1,650 และ 1,000 คู่เบส แสดงความจ าเพาะ
ต่อเอื้องนางชี ขนาดประมาณ 1,700 และ 1,400 คู่เบส แสดงความจ าเพาะต่อเอื้องปากนกแก้ว 
ขนาดประมาณ 1,200 คู่เบส แสดงความจ าเพาะต่อเอื้องเงิน ขนาดประมาณ 750 คู่เบส แสดง
ความจ าเพาะต่อเอื้องแซะภูกระดึง และขนาดประมาณ 700 และ 450 คู่เบส แสดงความจ าเพาะต่อ 
เอื้องแซะหอม (ภาพที่ 4.22) 

ไพรเมอร์ล าดับนิวคลีโอไทด์แบบไมโครแซทเทลไลท์ M5 ปรากฏความหลากรูป 13 แถบ    
อีกทั้งสามารถสร้างแถบดีเอ็นเอขนาดประมาณ 1,100 คู่เบส แสดงความจ าเพาะต่อเอื้องเงินหลวง x 
เอื้องทอง ขนาดประมาณ 550 คู่เบส แสดงความจ าเพาะต่อเอื้องนางชี (ภาพที่ 4.23) 

ไพรเมอร์ล าดับนิวคลีโอไทด์แบบไมโครแซทเทลไลท์ M10 ปรากฏความหลากรูป 13 แถบ 
อีกทั้งสามารถสร้างแถบดีเอ็นเอขนาดประมาณ 2,100 คู่เบส แสดงความจ าเพาะต่อเอื้องปากนกแก้ว 
ขนาดประมาณ 2,000 คู่เบส แสดงความจ าเพาะต่อเอื้องนางชี ขนาดประมาณ 1,100 และ 700           
คู่เบส แสดงความจ าเพาะต่อ รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ ขนาดประมาณ 1,000 คู่เบส แสดงความจ าเพาะ
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ต่อเอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง ขนาดประมาณ 380 คู่เบส แสดงความจ าเพาะต่อเอื้องแซะหอม 
ขนาดประมาณ 350 คู่เบส แสดงความจ าเพาะต่อเอื้องแซะภูกระดึง (ภาพที่ 4.24) 

ไพรเมอร์ล าดับนิวคลีโอไทด์แบบไมโครแซทเทลไลท์ M14 ปรากฏความหลากรูป 13 แถบ         
อีกทั้งสามารถสร้างแถบดีเอ็นเอขนาดประมาณ 2,500 คู่เบส แสดงความจ าเพาะต่อเอื้องทอง              
ขนาดประมาณ 2,000 และ 700 คู่เบส แสดงความจ าเพาะต่อเอื้องปากนกแก้ว ขนาดประมาณ 
1,000 คู่เบส แสดงความจ าเพาะต่อดอนมารี (ภาพที่ 4.25) 

ไพรเมอร์ล าดับนิวคลีโอไทด์แบบไมโครแซทเทลไลท์ M15 ปรากฏความหลากรูป 9 แถบ          
อีกทั้งสามารถสร้างแถบดีเอ็นเอขนาดประมาณ 1,900 คู่เบส แสดงความจ าเพาะต่อเอื้องปากนกแก้ว 
และขนาดประมาณ 1,300 คู่เบส แสดงความจ าเพาะต่อเอื้องแซะหอม (ภาพที่ 4.26) 

ไพรเมอร์ล าดับนิวคลีโอไทด์แบบไมโครแซทเทลไลท์ M16 ปรากฏความหลากรูป 9 แถบ     
อีกทั้งสามารถสร้างแถบดีเอ็นเอขนาดประมาณ 2,500 และ 1,700 คู่เบส แสดงความจ าเพาะต่อ 
เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง (ภาพที่ 4.27) 

ไพรเมอร์ล าดับนิวคลีโอไทด์แบบไมโครแซทเทลไลท์ M21 ปรากฏความหลากรูป 14 แถบ 
อีกทั้งสามารถสร้างแถบดีเอ็นเอขนาดประมาณ 2,100 คู่เบส แสดงความจ าเพาะต่อเอื้องแซะภู
กระดึง ขนาดประมาณ 2,000 และ 1,100 คู่เบส แสดงความจ าเพาะต่อเอื้องตาเหิน ขนาดประมาณ 
1,650 และ 400 คู่เบส แสดงความจ าเพาะต่อเอื้องทอง (ภาพที่ 4.28) 

ไพรเมอร์ล าดับนิวคลีโอไทด์แบบไมโครแซทเทลไลท์ M24 ปรากฏความหลากรูป 7 แถบ   
อีกทั้งสามารถสร้างแถบดีเอ็นเอขนาดประมาณ 900 แสดงความจ าเพาะต่อเอื้องเงิน (ภาพที่ 4.29) 

ไพรเมอร์ล าดับนิวคลีโอไทด์แบบไมโครแซทเทลไลท์ M26 ปรากฏความหลากรูป 9 แถบ    
อีกทั้งสามารถสร้างแถบดีเอ็นเอขนาดประมาณ 2,000 คู่เบส แสดงความจ าเพาะต่อเอื้องเงิน               
(ภาพที่ 4.30) 

ไพรเมอร์ล าดับนิวคลีโอไทด์แบบไมโครแซทเทลไลท์ M27 ปรากฏความหลากรูป 15 แถบ    
อีกทั้งสามารถสร้างแถบดีเอ็นเอขนาดประมาณ 2,200 คู่เบส แสดงความจ าเพาะต่อดอนมารี ขนาด
ประมาณ 1,700 คู่เบส แสดงความจ าเพาะต่อเอื้องนางชี ขนาดประมาณ 1,550 คู่เบส แสดง
ความจ าเพาะต่อฟรอสตี้ดอนปากเหลือง ขนาดประมาณ 600 คู่เบส แสดงความจ าเพาะต่อเอื้องเงิน
หลวง x เอื้องทอง ขนาดประมาณ 550 คู่เบส แสดงความจ าเพาะต่อเอื้องแซะภูกระดึง                      
(ภาพที่ 4.31) 

และจากการวิเคราะห์การปรากฏแถบดีเอ็นเอแบบ coinheritance ของกล้วยไม้สกุลหวาย
หมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธลูกผสมด้วยเครื่องหมายไอเอสเอสอาร์ โดยรูปแบบการถ่ายทอดลักษณะทาง
พันธุกรรมจากรุ่นพ่อแม่และจะปรากฏในรุ่นลูกได้จ านวน 7 รูปแบบ (ตารางที่ 4.2) ซึ่งดอนมารีและ 
เอื้องเงินหลวง x เอื้องแซะหอม มีแถบดีเอ็นเอรูปแบบ VII มากที่สุด คิดเป็น 18.75, 30.14 
เปอร์ เซ็นต์  ตามล าดับ คือ ไม่ปรากฏแถบดีแอ็นเอเหมือนแม่พันธ์ุและพ่อพันธ์ุ (-,-)                             
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รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ มีรูปแบบ III และ VII มากที่สุด คิดเป็น 22.16 เปอร์เซ็นต์ คือ แถบดีเอ็นเอที่
ปรากฏเหมือนแม่พันธ์ุ (+,-) และ ไม่ปรากฏแถบดีแอ็นเอเหมือนแม่พันธ์ุและพ่อพันธ์ุ (-,-) ตามล าดับ 
กรีนแลนเทิร์นพบแถบดีเอ็นเอรูปแบบ VI มากที่สุด คิดเป็น 29.03 เปอร์เซ็นต์ คือ แถบดีเอ็นเอไม่
ปรากฏเช่นเดียวกับแม่พันธ์ุ (-,+) ลูกผสมดอนมารีพบแถบดีเอ็นเอรูปแบบ III มากที่สุด คิดเป็น 
28.85 เปอร์เซ็นต์ คือ แถบดีเอ็นเอปรากฏเช่นเดียวกับแม่พันธ์ุ (+,-) 
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ตารางที่ 4.2 การปรากฏแถบดีเอ็นเอแบบ coinheritance จ านวน 7 รูปแบบ ของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธลูกผสมด้วยเครื่องหมายไอเอสเอสอาร์ 

ก าหนดให้ + คือ ปรากฏแถบดีเอ็นเอ และ – คือ ไม่ปรากฏแถบดีเอ็นเอ, * ฟรอสตี้ดอนปากเหลืองและฟรอสตี้ดอนปากแดงไม่มีข้อมูลต้นพ่อพันธ์ุ 

รูปแบบ 
ดีเอ็นเอ 

การปรากฏและไมป่รากฏของ
แถบดีเอ็นเอ 

ลายพิมพ์ดเีอ็นเอจากเครื่องหมายไอเอสเอสอาร์ของกล้วยไมส้กุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซเูธลูกผสม* 
ดอนมาร ี รุ่งกมล เวศย์วรุฒม ์ กรีนแลนเทริ์น ลูกผสมดอนมาร ี เอื้องเงินหลวง x 

เอื้องทอง 
แม่พันธ์ุ พ่อพันธ์ุ ลูกผสม จ านวน % จ านวน % จ านวน % จ านวน % จ านวน % 

I + + + 3 4.69 11 16.18 5 8.06 5 9.62 4 5.48 
II + + - 9 14.06 1 1.47 8 12.90 0 0.00 5 6.85 
III + - + 10 15.63 15 22.16 5 8.06 15 28.85 5 6.85 
IV + - - 11 17.19 7 10.29 16 25.81 13 25.00 17 23.29 
V - + + 9 14.06 8 11.76 2 3.23 2 3.85 7 9.59 
VI - + - 10 15.63 11 16.18 18 29.03 7 13.46 13 17.81 
VII - - + 12 18.75 15 22.16 8 12.90 10 19.23 22 30.14 

   รวม                                                      64                         68                          62                         52                          73 
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4.2.2 การศึกษาความสัมพันธ์ของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมด้วย
เครื่องหมายไอเอสเอสอาร์ 

 เมื่อวิเคราะห์ด้วยโปรแกรม NTSYS-pc รุ่น 2.0 และจัดกลุ่มด้วยวิธี UPGMA 
สามารถสร้างแผนภูมิความสัมพันธ์จากลายพิมพ์ดีเอ็นเอ พบว่าค่าดัชนีความเหมือนอยู่ระหว่าง 0.00 
ถึง 0.69 (ภาพที่ 4.32) เมื่อพิจารณาที่ค่าดัชนีความเหมือนที่ต าแหน่ง 0.38 พบว่าสามารถจัดจ าแนก
กล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมเป็น 5 กลุ่ม คือ กลุ่ม 1 ได้แก่ เอื้องปากนกแก้ว 
เอื้องเงินหลวง ดอนมารี ลูกผสมดอนมารี รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ กรีนแลนเทิร์น ฟรอสตี้ดอนปากแดง 
และ ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง เอื้องเงิน และเอื้องทอง กลุ่ม 2 ได้แก่ เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง และ
เอื้องนางชี กลุ่ม 3 ได้แก่ เอื้องตาเหิน กลุ่ม 4 ได้แก่ เอื้องแซะภูกระดึง และกลุ่มที่ 5 ได้แก่ เอื้องแซะ
หอม ถึงแม้ว่าเครื่องหมายไอเอสเอสอาร์สามารถใช้แยกกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและ
ลูกผสมทั้ง 21 พันธ์ุ ออกจากกันและจัดกลุ่มได้ 5 กลุ่ม แต่พบว่าที่ค่าดัชนีความเหมือน 0.69 ยังไม่
สามารถแยกดอนมารีและลูกผสมดอนมารีได้ (ภาพที่ 4.33) 

4.2.3 การค านวณค่า PIC (polymorphic information cintent)  
        วิเคราะห์ผลด้วยโปรแกรม power marker รุ่น 3.25 จากการวิเคราะห์แถบดีเอ็นเอ

จ านวนทั้งสิ้น 142 แถบ พบว่าค่า PIC อยู่ในช่วง 0.12-0.37 ซึ่งคิดเป็นค่าเฉลี่ยเท่ากับ 0.23 จากค่า
ดังกล่าวแสดงถึงค่าประสิทธิภาพในประดับปานกลาง (Bolaric et al., 2005) ของเครื่องหมาย         
ไอเอสเอสอาร์ที่สามารถจ าแนกตัวอย่างอย่างภายในกลุ่มเดียวกันได้ 

4.3 การใช้เครื่องหมายแฮตอาร์เอพีดีร่วมกับไอเอสเอสอาร์ 
      เนือ่งจากดอนมารีและลูกผสมดอนมารีมีความคล้ายคลึงกันอย่างมาก จึงไม่สามารถใช้

เครื่องหมายดีเอ็นเอเพียงชนิดเดียวจัดจ าแนกได้ ด้วยเหตุนี้จึงวิเคราะห์เครื่องหมายแฮตอาร์เอพีดี
ร่วมกับเครื่องหมายไอเอสเอสอาร์ พบว่าค่าดัชนีความเหมือนอยู่ระหว่าง 0.18 ถึง 0.74 เมื่อพิจารณา
ที่ค่าดัชนีความเหมือนที่ต าแหน่ง 0.41 (ภาพที่ 4.34) พบว่าสามารถแยกกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกร
เฮอร์ซูเธและลูกผสมเป็น 5 กลุ่ม คือ กลุ่ม 1 ได้แก่ เอื้องปากนกแก้ว เอื้องเงินหลวง ลูกผสมดอนมารี 
ดอนมารี รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ กรีนแลนเทิร์น ฟรอสตี้ดอนปากแดง และฟรอสตี้ดอนปากเหลือง กลุ่ม 
2 ได้แก่ เอื้องแซะหอม เอื้องทอง เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง และ เอื้องเงิน กลุ่ม 3 ได้แก่ เอื้องนางชี 
กลุ่ม 4 ได้แก่ เอื้องตาเหิน และกลุ่ม 5 ได้แก่ เอื้องแซะภูกระดึง ถึงแม้ว่าจะวิเคราะห์การจัดจ าแนก
โดยใช้เครื่องหมายแฮตอาร์เอพีดีร่วมกับเครื่องหมายไอเอสเอสอาร์ แต่พบว่าที่ค่าดัชนีความเหมือน 
0.74 ยังไม่สามารถแยกดอนมารีและลูกผสมดอนมารีได้ (ภาพที่ 4.35) 
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ภาพที่ 4.32 ค่าดัชนีความเหมือนกันของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมด้วย  
                เครื่องหมายไอเอสเอสอาร์ 

 
ภาพที่ 4.33 แผนภูมิความสัมพันธ์ของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมด้วย 
                เครื่องหมายไอเอสเอสอาร์ 
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ภาพที่ 4.34 ค่าดัชนีความเหมือนกันของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมด้วย  
                การวิเคราะห์เครื่องหมายแฮตอาร์เอพีดีร่วมกับไอเอสเอสอาร์ 

 
ภาพที่ 4.35 แผนภูมิความสัมพันธ์ของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมด้วย  
                 การวิเคราะห์เครื่องหมายแฮตอาร์เอพีดีร่วมกับไอเอสเอสอาร์ 
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4.4 เครื่องหมายล าดับนิวคลีโอไทด์บริเวณจ าเพาะ 

 4.4.1 การเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอบริเวณจ าเพาะภายในคลอโรพลาสต์  
        การเพิ่มปริมาณช้ินดีเอ็นเอของยีน matK, rbcL, rpoC1 และช้ินดีเอ็นเอที่อยู่

ระหว่างยีน trnH กับยีน psbA ด้วยปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรส พบว่าสามารถเพิ่มปริมาณช้ินดีเอ็นเอ
ดังกล่าวในกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเธอซูเธได้ทั้ง 21 ชนิด โดยผลิตภัณฑ์ลูกโซ่พอลิเมอเรสที่ได้มี
ขนาดประมาณ 900, 600, 500 และ 900 คู่เบส ตามล าดับ  

4.4.2 การวิเคราะห์ล าดับนิวคลีโอไทด์ 
        น าส่งตัวอย่างเพื่อหาล าดับนิวคลีโอไทป์พบว่าล าดับนิวคลีโอไทป์ของยีน matK              

มีขนาด 615-948 คู่เบส ยีน rbcL มีขนาด 613 คู่เบส ยีน rpoC1 มีขนาด 544-545 คู่เบส และ
บริเวณระหว่างช้ินยีน trnH กับยีน psbA มีขนาด 873-905 คู่เบส น าข้อมูลล าดับนิวคลีโอไทป์
ดังกล่าวเปรียบเทียบกับฐานข้อมูล NCBI พบว่าทั้ง 4 ยีนมีล าดับนิวคลีโอไทป์คล้ายคลึงกับกล้วยไม้
สกุล Dendrobium ประมาณ 97-99 เปอร์เซ็นต์ จึงน าไปฝากเก็บล าดับนิวคลีโอไทด์ไว้ในฐานข้อมูล 
GenBank (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/) ซึ่งมีหมายเลขเฉพาะ (accession number)            
(ตารางที่ 4.3) จากนั้นน าข้อมูลล าดับนิวคลีโอไทด์ของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเธอซูเธทั้ง            
21 ชนิด มาวิเคราะห์ด้วยโปรแกรม ClustalW พบความผันแปรทางพันธุกรรม (genetic variation) 
ที่เกิดความแตกต่างในกล้วยไม้ตัวอย่างแต่ละชนิด ซึ่งเกิดการกลายในระดับยีน (gene mutation) 
ทั้งหมด 4 รูปแบบ คือ การแทนที่ด้วยคู่เบสใหม่ (base-pair substitution) ทรานซิชัน (transition) 
ทรานสเวอร์ชัน (transversion) และอินเดล (insertion/deletion) ซึ่งการกลายของล าดับนิคลีโอ
ไทด์ดังกล่าวอาจส่งผลต่อการเกิดวิวัฒนาการ (evolution process) (ธีระชัย, 2553) เนื่องจากการ
แปลรหัส (translation) เป็นกรดอะมิโน (amino acid) ของพอลิเพปไทด์ (polypeptide) พบว่ายีน 
matK มีต าแหน่งล าดับนิวคลีโอไทด์ที่เกิดการกลาย 339 ต าแหน่ง คิดเป็น 35.53 เปอร์เซ็นต์ (ภาพที่ 
4.36) (ตารางที่ 4.4) ยีน rbcL มีต าแหน่งล าดับนิวคลีโอไทด์ที่เกิดการกลาย 16 ต าแหน่ง คิดเป็น 
2.41 เปอร์เซ็นต์ (ภาพที่ 4.41) (ตารางที่ 4.7) ยีน rpoC1 มีต าแหน่งล าดับนิวคลีโอไทด์ที่เกิดการ
กลาย 24 ต าแหน่ง คิดเป็น 4.32 เปอร์เซ็นต์ (ภาพที่ 4.46) (ตารางที่ 4.10) และช้ินดีเอ็นเอที่อยู่
ระหว่างยีน trnH กับยีน psbA มีต าแหน่งล าดับนิวคลีโอไทด์ที่เกิดการกลาย 127 ต าแหน่ง คิดเป็น 
13.70เปอร์เซ็นต์ (ภาพที่ 4.51) (ตารางที่ 4.13) 
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4.4.3 ผลการฝากล าดับนิวคลีโอไทด์ของบริเวณจ าเพาะ 
 
ตารางที่ 4.3 เลขล าดับการฝากล าดับนิวคลีโอไทด์บริเวณจ าเพาะในฐานข้อมูล GenBank 

 ชนิดกล้วยไม้ 
Accession number ของล าดับนิวคลีโอไทด์บริเวณจ าเพาะ 

matK rcbL rpoC1 trnH-psbA 

เอื้องปากนกแก้ว   KP762108 KP762094 KP762080   KP762140 

เอื้องเงินหลวง  KP762109 KP762095 KP762081 KP762141  
ดอนมารี  KP762110 KP762128   KP762134  KP762142 
รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์  KP762111 KP762096  KP762082 KP762143 
กรีนแลนเทิร์น  KP762112 KP762097  KP762083  KP762144 
ลูกผสมดอนมารี  KP762113  KP762129 KP762135 KP762145 
เอื้องแซะหอม   KP762114   KP762098 KP762084 KP762146  
เอื้องแซะหอม x เอื้องทอง KP762115  KP762133 KP762139 KP762147 
เอื้องเงิน  KP762116  KP762099 KP762085 KP762148  
เอื้องทอง  KP762117  KP762100 KP762086 KP762149 
เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง KP762118 KP762130 KP762136 KP762150 
เอื้องตาเหิน   KP762119 KP762101 KP762087  KP762151  
เอื้องนางชี  KP762120 KP762102  KP762088  KP762152  
เอื้องแซะภูกระดึง KP762123  KP762103  KP762089   KP762153 
ฟรอสตี้ดอนปากแดง KP762121   KP762131    KP762137 KP762154 
ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง  KP762122  KP762132 KP762138  KP762155 
เอื้องเงินแสด  KP762124  KP762104  KP762090  KP762156   
เอื้องสีตาล  KP762125  KP762105 KP762091  KP762157   
เอื้องตาเหินเวียดนาม  KP762126  KP762106  KP762092  KP762158 
เอื้องเงินแดง  KP762127 KP762107   KP762093  KP762159 
เอื้องแซะหม่น  KU647193* KU647190* KU647191* KU647192* 
* ข้อมูลได้รับการพิจารณาจากฐานข้อมูล NCBI แล้วแต่อยู่ในกระบวนการรอการเผยแพร่ 
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 4.4.3.1 บริเวณยีน matK 
                  บริเวณยีน matK มีล าดับนิวคลีโอไทด์ 615-949 คู่เบส ถูกเปรียบเทียบด้วย
โปรแกรม ClustalW วิธี multiple alignment ดังนี ้

 

 
2               TAATTTACGATCAATTCATTCA---ATATTTCCCTTTTTAGAGGATAAATTATCGCATTT 60 

10              TAATTTACGATCAATTCATTCA---ATATTTCCCTTTTTAGAGGATAAATTATCGCATTT 60 

8               TAATTTACGATCAATTCATTC---------CCCTTTTTTAGAGGATAAATTATCGCATTT 60 

11              TAATTTACGATCAATTCATTC---------CCCTTTTTTAGAGGATAAATTATCGCATTT 60 

5               TAATTTACGATCAATTCATTC------------CCTTTTAGAGGATAAATTATCGCATTT 60 

14              TAATTTACGATCAATTCATTCATCAATATTTCCTTTTTTAGAGGATAATTTATCGCATTT 60 

6               TAATTTACGATCAATTCATTC------------CCTTTTAGAGGATAAATTATCGCATTT 60 

4               TAATTTACGATCAATTCATTCA---ATATCTCCCTTTTTAGAGGATAAATTATCGCATTT 60 

1               TAATTTACGATCAATTCATTCA---ATATTCCCCTTTTTAGAGGATAAATTATCGCATTT 60 

3               TAATTTACGATCAATTCATTCA---ATATTTCCCTTTTTAGAGGATAAATTATCGCATTT 60 

15              TAATTTACGATCAATTCATTCA---ATATTTCCCTTTTTAGAGGATAAATTATCGCATTT 60 

19              TAATTTACGATCAATTCATTCATCAATATTTCCCTTTTTAGAGGATAAATTATCGCATTT 60 

20              TAATTTACGATCAATTCATTCATCAATATTTCCCTTTTTAGAGGATAAATTATCGCATTT 60 

12              TAATTTACGATCAATTCATTCATCAATATTTCCCTTTTTAGAGGATAAATTATCGCATTT 60 

16              TAATTTACGATCAATTCATTCA---ATATTTCCCTTTTTAGAGGATAAATTATCGCATTT 60 

7               TAATTTACGATCAATTCATTCA---ATATTTCCCTTTTTAGAGGATAAATTATCGCATTT 60 

17              TAATTTACGATCAATTCATTCA---ATATTTCCCTTTTTAGAGGATAAATTATCGCATTT 60 

18              TAATTTACGATCAATTCATTCA---ATATTTCCCTTTTTAGAGGATAAATTATCGCATTT 60 

13              TAATTTACGATCAATTCATTC---------CCCTTTTTTAGAGGATAAATTATCGCATTT 60 

9               TAATTTACGATCAATTCATTC------------CCTTTTAGAGGATAAATTATCGCATTT 60 

21              TAATTTACGATCAATTCATTC--------------------------------------- 60  

 

      

           2               AAATTATGTGTCAGATCTACTAATACCCCATCCCATCCATCTGGAAATCTTGGTTCAAAT 120 

10              AAATTATGTGTCAGATCTACTAATACCCCATCCCATCCATCTGGAAATCTTGGTTCAAAT 120 

8               AAATTATGTGTCAGATCTACTAATACCCCATCCCATCCATCTGGAAATCTTGGTTCAAAT 120 

11              AAATTATGTGTCAGATCTACTAATACCCCATCCCATCCATCTGGAAATCTTGGTTCAAAT 120 

5               AAATTATGTGTCAGATCTACTAATACCCCATCCCATCCATCTGGAAATCTTGGTTCAAAT 120 

14              AAATTATGTGTCAGATCTACTAATACCCCATCCCATCCATCTGGAAATCTTGGTTCAAAT 120 

6               AAATTATGTGTCAGATCTACTAATACCCCATCCCATCCATCTGGAAATCTTGGTTCAAAT 120 

4               AAATTATGTGTCAGATCTACTAATACCCCATCCCATCCATCTGGAAATCTTGGTTCAAAT 120 

1               AAATTATGTGTCAGATCTACTAATACCCCATCCCATCCATCTGGAAATCTTGGTTCAAAT 120 

3               AAATTATGTGTCAGATCTACTAATACCCCATCCCATCCATCTGGAAATCTTGGTTCAAAT 120 

15              AAATTATGTGTCAGATCTACTAATACCCCATCCCATCCATCTGGAAATCTTGGTTCAAAT 120 

19              AAATTATGTGTCAGATCTACTAATACCCCATCCCATCCATCTGGAAATCTTGGTTCAAAT 120 

20              AAATTATGTGTCAGATCTACTAATACCCCATCCCATCCATCTGGAAATCTTGGTTCAAAT 120 

12              AAATTATGTGTCAGATCTACTAATACCCCATCCCATCCATCTGGAAATCTTGGTTCAAAT 120 

16              AAATTATGTGTCAGATCTACTAATACCCCATCCCATCCATCTGGAAATCTTGGTTCAAAT 120 

7               AAATTATGTGTCAGATCTACTAATACCCCATCCCATCCATCTGGAAATCTTGGTTCAAAT 120 

17              AAATTATGTGTCAGATCTACTAATACCCCATCCCATCCATCTGGAAATCTTGGTTCAAAT 120 

18              AAATTATGTGTCAGATCTACTAATACCCCATCCCATCCATCTGGAAATCTTGGTTCAAAT 120 

13              AAATTATGTGTCAGATCTACTAATACCCCATCCCATCCATCTGGAAATCTTGGTTCAAAT 120 

9               AAATTATGTGTCAGATCTACTAATACCCCATCCCATCCATCTGGAAATCTTGGTTCAAAT 120 

21              ------------------------------------------------------------ 120 

 

ภาพที่ 4.36 ผลการเปรียบเทียบล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน matK [1-21 คือ (1) เอื้องปากนกแก้ว          
                (2) เอื้องเงินหลวง (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีนแลนเทิร์น (6) ลูกผสม 
                ดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องแซะหอม x เอื้องทอง (9) เอื้องเงิน (10) เอื้อง 
                ทอง (11) เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง (12) เอื้องตาเหิน (13) เอื้องนางชี (14) เอื้อง 
                แซะภูกระดึง (15) ฟรอสตี้ดอนปากแดง (16) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง (17) เอื้องเงิน 
                แสด (18) เอื้องสีตาล (19) เอื้องตาเหินเวียดนาม (20) เอื้องเงินแดง และ (21) เอื้อง 
                แซะหม่น] (รูปแบบการเปลี่ยนแปลง . คือ อินเดล . คือ การกลายหลายรูปแบบ . คือ 
                ไพริมิดีนทรานสิชัน . คือ พิวรีนทรานสิชัน และ . คือ ทรานเวอร์ชัน) 
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2               CCTTCAATGTTGGATCAAAGATGTTCCTTCTTTGCATTTATTGCGATTGTTTTTCCACGA 180 

10              CCTTCAATGTTGGATCAAAGATGTTCCTTCTTTGCATTTATTGCGATTGTTTTTCCACGA 180 

8               CCTTCAATGTTGGATCAAAGATGTTCCTTCTTTGCATTTATTGCGATTGTTTTTCCACGA 180 

11              CCTTCAATGTTGGATCAAAGATGTTCCTTCTTTGCATTTATTGCGATTGTTTTTCCACGA 180 

5               CCTTCAATGTTGGATCAAAGATGTTCCTTCTTTGCATTTATTGCGATTGTTTTTCCACGA 180 

14              CCTTCAATGTTGGATCAAAGATGTTCCTTCTTTGCATTTATTGCGATTGTTTTTCCACGA 180 

6               CCTTCAATGTTGGATCAAAGATGTTCCTTCTTTGCATTTATTGCGATTGTTTTTCCACGA 180 

4               CCTTCAATGTTGGATCAAAGATGTTCCTTCTTTGCATTTATTGCGATTGTTTTTCCACGA 180 

1               CCTTCAATGTTGGATCAAAGATGTTCCTTCTTTGCATTTATTGCGATTGTTTTTCCACGA 180 

3               CCTTCAATGTTGGATCAAAGATGTTCCTTCTTTGCATTTATTGCGATTGTTTTTCCACGA 180 

15              CCTTCAATGTTGGATCAAAGATGTTCCTTCTTTGCATTTATTGCGATTGTTTTTCCACGA 180 

19              CCTTCAATGTTGGATCAAAGATGTTCCTTCTTTGCATTTATTGCGATTGTTTTTCCACGA 180 

20              CCTTCAATGTTGGATCAAAGATGTTCCTTCTTTGCATTTATTGCGATTGTTTTTCCACGA 180 

12              CCTTCAATGTTGGATCAAAGATGTTCCTTCTTTGCATTTATTGCGATTGTTTTTCCACGA 180 

16              CCTTCAATGTTGGATCAAAGATGTTCCTTCTTTGCATTTATTGCGATTGTTTTTCCACGA 180 

7               CCTTCAATGTTGGATCAAAGATGTTCCTTCTTTGCATTTATTGCGATTGTTTTTCCACGA 180 

17              CCTTCAATGTTGGATCAAAGATGTTCCTTCTTTGCATTTATTGCGATTGTTTTTCCACGA 180 

18              CCTTCAATGTTGGATCAAAGATGTTCCTTCTTTGCATTTATTGCGATTTTTTTTCCACGA 180 

13              CCTTCAATGTTGGATCAAAGATGTTCCTTCTTTGCATTTATTGCGATTGTTTTTCCACGA 180 

9               CCTTCAATGTTGGATCAAAGATGTTCCTTCTTTGCATTTATTGCGATTGTTTTTCCACGA 180 

21              ------------------------------------------------------------ 180 

2               ATATCATAATTTGAATAGTCTCTTTACTTCAAAGAAA------TCCATTTACGTATTTTC 240 

10              ATATCATAATTTGAATAGTCTCTTTACTTCAAAGAAA------TCCATTTACGTATTTTC 240 

8               ATATCATAATTTGAATAGTCTCTTTACTTCAAAGAAA------TCCATTTACGTATTTTC 240 

11              ATATCATAATTTGAATAGTCTCTTTACTTCAAAGAAA------TCCATTTACGTATTTTC 240 

5               ATATCATAATTTGAATAGTCTCTTTACTTCAAAGAAA------TCCATTTACGTATTTTC 240 

14              ATATCATAATTTGAATAGTCTCTTTACTTCAAAGAAA------TCCATTTACGTATTTTC 240 

6               ATATCATAATTTGAATAGTCTCTTTACTTCAAAGAAA------TCCATTTACGTATTTTC 240 

4               ATATCATAATTTGAATAGTCTCTTTACTTCAAAGAAA------TCCATTTACGTATTTTC 240 

1               ATATCATAATTTGAATAGTCTCTTTACTTCAAAGAAA------TCCATTTACGTATTTTC 240 

3               ATATCATAATTTGAATAGTCTCTTTACTTCAAAGAAA------TCCATTTACGTATTTTC 240 

15              ATATCATAATTTGAATAGTCTCTTTACTTCAAAGAAA------TCCATTTACGTATTTTC 240 

19              ATATCATAATTTGAATAGTCTCTTTACTTCAAAGAAA------TCCATTTACGTATTTTC 240 

20              ATATCATAATTTGAATAGTCTCTTTACTTCAAAGAAA------TCCATTTACGTATTTTC 240 

12              ATATCATAATTTGAATAGTCTCTTTACTTCAAAGAAA------TCCATTTACGTATTTTC 240 

16              ATATCATAATTTGAATAGTCTCTTTACTTCAAAGAAA------TCCATTTACGTATTTTC 240 

7               ATATCATAATTTGAATAGTCTCTTTACTTCAAAGAAA------TCCATTTACGTATTTTC 240 

17              ATATCATAATTTGAATAGTCTCTTTACTTCAAAGAAA------TCCATTTACGTATTTTC 240 

18              ATATCATAATTTGAATAGTCTCTTTACTTCAAAGAAA------TCCATTTACGTATTTTC 240 

13              ATATCATAATTTGAATAGTCTCTTTACTTCAAAGAAA------TCCATTTACGTATTTTC 240 

9               ATATCATAATTTGAATAGTCTATTTACTTCAAAGAAAAAGGAATCCATTTACGTATTTTC 240 

21              ------------------------------------------------------------ 240 

 

2               AAAAAGAAAGAAAAGATTCTTTTGGTTCCTACATAATTCTTATGTATATGAATGCGAATA 300 

10              AAAAAGAAAGAAAAGATTCTTTTGGTTCCTACATAATTCTTATGTATATGAATGCGAATA 300 

8               AAAAAGAAAGAAAAGATTCTTTTGGTTCCTACATAATTCTTATGTATATGAATGCGAATA 300 

11              AAAAAGAAAGAAAAGATTCTTTTGGTTCCTACATAATTCTTATGTATATGAATGCGAATA 300 

5               AAAAAGAAAGAAAAGATTCTTTTGGTTCCTACATAATTCTTATGTATATGAATGCGAATA 300 

14              AAAAAGAAAGAAAAGATTCTTTTGGTTCCTACATAATTCTTATGTATATGAATGCGAATA 300 

6               AAAAAGAAAGAAAAGATTCTTTTGGTTCCTACATAATTCTTATGTATATGAATGCGAATA 300 

4               AAAAAGAAAGAAAAGATTCTTTTGGTTCCTACATAATTCTTATGTATATGAATGCGAATA 300 

1               AAAAAGAAAGAAAAGATTCTTTTGGTTCCTACATAATTCTTATGTATATGAATGCGAATA 300 

3               AAAAAGAAAGAAAAGATTCTTTTGGTTCCTACATAATTCTTATGTATATGAATGCGAATA 300 

15              AAAAAGAAAGAAAAGATTCTTTTGGTTCCTACATAATTCTTATGTATATGAATGCGAATA 300 

19              AAAAAGAAAGAAAAGATTCTTTTGGTTCCTACATAATTCTTATGTATATGAATGCGAATA 300 

20              AAAAAGAAAGAAAAGATTCTTTTGGTTCCTACATAATTCTTATGTATATGAATGCGAATA 300 

12              AAAAAGAAAGAAAAGATTCTTTTGGTTCCTACATAATTCTTATGTATATGAATGCGAATA 300 

16              AAAAAGAAAGAAAAGATTCTTTTGGTTCCTACATAATTCTTATGTATATGAATGCGAATA 300 

7               AAAAAGAAAGAAAAGATTCTTTTGGTTCCTACATAATTCTTATGTATATGAATGCGAATA 300 

17              AAAAAGAAAGAAAAGATTCTTTTTGTTCCTACATAATTCTTATGTATATGAATGCGAATA 300 

18              AAAAAGAAATAAAAGATTCTTTTGGTTCCTACATAATTCTTATGTATATGAATGCGAATA 300 

13              AAAAAGAAAGAAAAGATTCTTTTGGTTCCTACATAATTCTTATGTATATGAATGCGAATA 300 

9               AAAAAGAAAGAAAAGATTCTTTTGGTTCCTACATAATTCTTATGTATATGAATGCGAATA 300 

21              ------------------------------------------------------------ 300 

 

ภาพที่ 4.36 (ต่อ) ผลการเปรียบเทียบล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน matK [1-21 คือ (1) เอื้อง 
                ปากนกแก้ว (2) เอื้องเงินหลวง (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีนแลนเทิร์น  
                (6) ลูกผสมดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องแซะหอม x เอื้องทอง (9) เอื้องเงิน  
                (10) เอื้องทอง (11) เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง (12) เอื้องตาเหิน (13) เอื้องนางชี   
                (14) เอื้องแซะภูกระดึง (15) ฟรอสตี้ดอนปากแดง (16) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง (17)  
                เอื้องเงินแสด (18) เอื้องสีตาล (19) เอื้องตาเหินเวียดนาม (20) เอื้องเงินแดง และ  
                (21) เอื้องแซะหม่น] (รูปแบบการเปลี่ยนแปลง . คือ อินเดล . คือ การกลายหลาย 
                รูปแบบ . คือไพริมิดีนทรานสิชัน . คือ พิวรีนทรานสิชัน และ . คือ ทรานเวอร์ชัน) 



56 
 

2               TCTATTCCTGTTTCTTCGTAAACAGTCTTCTTATTTACGATCAATATCTTCTGGAGTCTT 360 

10              TCTATTCCTGTTTCTTCGTAAACAGTCTTCTTATTTACGATCAATATCTTCTGGAGTCTT 360 

8               TCTATTCCTGTTTCTTCGTAAACAGTCTTCTTATTTACGATCAATATCTTCTGGAGTCTT 360 

11              TCTATTCCTGTTTCTTCGTAAACAGTCTTCTTATTTACGATCAATATCTTCTGGAGTCTT 360 

5               TCTATTCCTGTTTCTTCGTAAACAGTCTTCTTATTTACGATCAATATCTTCTGGAGTCTT 360 

14              TCTATTCCTGTTTCTTCGTAAACAGTCTTCTTATTTACGATCAATATCTTCTGGAGTCTT 360 

6               TCTATTCCTGTTTCTTCGTAAACAGTCTTCTTATTTACGATCAATATCTTCTGGAGTCTT 360 

4               TCTATTCCTGTTTCTTCGTAAACAGTCTTCTTATTTACGATCAATATCTTCTGGAGTCTT 360 

1               TCTATTCCTGTTTCTTCGTAAACAGTCTTCTTATTTACGATCAATATCTTCTGGAGTCTT 360 

3               TCTATTCCTGTTTCTTCGTAAACAGTCTTCTTATTTACGATCAATATCTTCTGGAGTCTT 360 

15              TCTATTCCTGTTTCTTCGTAAACGGTCTTCTTATTTACGATCAATATCTTCTGGAGTCTT 360 

19              TCTATTCCTGTTTCTTCGTAAACAGTCTTCTTATTTACGATCAATATCTTCTGGAGTCTT 360 

20              TCTATTCCTGTTTCTTCGTAAACAGTCTTCTTATTTACGATCAATATCTTCTGGAGTCTT 360 

12              TCTATTCCTGTTTCTTCGTAAACAGTCTTCTTATTTACGATCAATATCTTCTGGAGTCTT 360 

16              TCTATTCCTGTTTCTTCGTAAACAGTCTTCTTATTTACGATCAATATCTTCTGGAGTCTT 360 

7               TCTATTCCTGTTTCTTCGTAAACAGTCTTCTTATTTACGATCAATATCTTCTGGAGTCTT 360 

17              TCTATTCCTGTTTCTTCGTAAACAGTCTTCTTATTTACGATCAATATCTTCTGGAGTCTT 360 

18              TCTATTCCTGTTTCTTCGTAAACAGTCTTCTTATTTACGATCAATATCTTCTGGAGTCTT 360 

13              TCTATTCCTGTTTCTTCGTAAACAGTCTTCTTATTTACGATCAATATCTTCTGGAGTCTT 360 

9               TCTATTCCTGTTTCTTCGTAAACAGTCTTCTTATTTACGATCAATATCTTCTGGAGTCTT 360 

21              ------------------------------------------------------------ 360 
 

2               TCTTGAACGAACACATTTCTATGGAAAAATAGAATATCTTATAGTCGTGTGTTGTAATTC 420 

10              TCTTGAACGAACACATTTCTATGGAAAAATAGAATATCTTATAGTCGTGTGTTGTAATTC 420 

8               TCTTGAACGAACACATTTCTATGGAAAAATAGAATATCTTATAGTCGTGTGTTGTAATTC 420 

11              TCTTGAACGAACACATTTCTATGGAAAAATAGAATATCTTATAGTCGTGTGTTGTAATTC 420 

5               TCTTGAGCGAACACTTTTCTATGGAAAAATAGAATATCTTATAGTCGTGTGTTGTAATTC 420 

14              TCTTGAGCGAACACTTTTCTATGGAAAAATAGAATATCTTATAGTCGTGTGTTGTAATTC 420 

                     6               TCTTGAGCGAACACTTTTCTATGGAAAAATAGAATATCTTATAGTCGTGTGTTGTAATTC 420 
                             4               TCTTGAGCGAACACTTTTCTATGGAAAAATAGAATATCTTATAGTCGTGTGTTGTAATTC 420 

1               TCTTGAGCGAACACTTTTCTATGGAAAAATAGAATATCTTATAGTCGTGTGTTGTAATTC 420 

3               TCTTGAGCGAACACTTTTCTATGGAAAAATAGAATATCTTATAGTCGTGTGTTGTAATTC 420 

15              TCTTGAGCGAACACTTTTCTATGGAAAAATAGAATATCTTATAGTCGTGTGTTGTAATTC 420 

19              TCTTGAGCGAACACATTTCTATGGAAAAATAGAATATCTTATAGTCGTGTGTTGTAATTC 420 

20              TCTTGAGCGAACACATTTCTATGGAAAAATAGAATATCTTATAGTCGTGTGTTGTAATTC 420 

12              TCTTGAGCGAACACATTTCTATGGAAAAATAGAATATCTTATAGTCGTGTGTTGTAATTC 420 

16              TCTTGAGCGAACACATTTCTATGGAAAAATAGAATATCTTATAGTCGTGTGTTGTAATTC 420 

7               TCTTGAGCGAACACATTTCTATGGAAAAATAGAATATCTTATAGTCGTGTGTTGTAATTC 420 

17              TCTTGAGCGAACACATTTCTATGGAAAAATAGAATATCTTATAGTCGTGTGTTGTAATTC 420 

18              TCTTGAGCGAACACATTTCTATGGAAAAATAGAATATCTTATAGTCGTGTGTTGTAATTC 420 

13              TCTTGAGCGAACACATTTCTATGGAAAAATAGAATATCTTATAGTCGTGTGTTGTAATTC 420 

9               TCTTGAGCGAACACATTTCTATGGAAAAATAGAATATCTTATAGTCGTGTGTTGTAATTC 420 

21              TCTTGAGCGAACACATTTCTATGGAAAAATAGAATATCTTATAGTCGTGTGTTGTAATTC 420 

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

 
2               TTTTCAGAGGATCCTATGGTTCCTCAAGGATACTTTCATACATTATGTTCGATATCAAGG 480 

10              TTTTCAGAGGATCCTATGGTTCCTCAAGGATACTTTCATACATTATGTTCGATATCAAGG 480 

8               TTTTCAGAGGATCCTATGGTTCCTCAAGGATACTTTCATACATTATGTTCGATATCAAGG 480 

11              TTTTCAGAGGATCCTATGGTTCCTCAAGGATACTTTCATACATTATGTTCGATATCAAGG 480 

5               TTCTCAGAGGATCCTATGGTTCCTCAAGGATACTTTCATACATTATGTTCGATATCAAGG 480 

14              TTCTCAGAGGATCCTATGGTTCCTCAAGGATACTTTCATACATTATGTTCGATATCAAGG 480 

6               TTCTCAGAGGATCCTATGGTTCCTCAAGGATACTTTCATACATTATGTTCGATATCAAGG 480 

4               TTCTCAGAGGATCCTATGGTTCCTCAAGGATACTTTCATACATTATGTTCGATATCAAGG 480 

1               TTCTCAGAGGATCCTATGGTTCCTCAAGGATACTTTCATACATTATGTTCGATATCAAGG 480 

3               TTCTCAGAGGATCCTATGGTTCCTCAAGGATACTTTCATACATTATGTTCGATATCAAGG 480 

15              TTCTCAGAGGATCCTATGGTTCCTCAAGGATACTTTCATACATTATGTTCGATATCAAGG 480 

19              TTTTCAGAGGATCCTATGGTTCCTCAAGGATACTTTCATACATTATGTTCGATATCAAGG 480 

20              TTTTCAGAGGATCCTATGGTTCCTCAAGGATACTTTCATACATTATGTTCGATATCAAGG 480 

12              TTTTCAGAGGATCCTATGGTTCCTCAAGGATACTTTCATACATTATGTTCGATATCAAGG 480 

16              TTTTCAGAGGATCCTATGGTTCCTCAAGGATACTTTCATACATTATGTTCGATATCAAGG 480 

7               TTTTCAGAGGATCCTATGGTTCCTCAAGGATACTTTCATACATTATGTTCGATATCAAGG 480 

17              TTTTCAGAGGATCCTATGGTTCCTCAAGGATACTTTCATACATTATGTTCGATATCAAGG 480 

18              TTTTCAGAGGATCCTATGGTTCCTCAAGGATACTTTCATACATTATGTTCGATATCAAGG 480 

13              TTTTCAGAGGATCCTATGGTTCCTCAAGGATACTTTCATACATTATGTTCGATATCAAGG 480 

9               TTTTCAGAGGATCCTATGGTTCCTCAAGGATACTTTCATACATTATGTTCGATATCAAGG 480 

21              TTTTCAGAGGATCCTATGGTTCCTCAAGGATACTTTCATACATTATGTTCGATATCAAGG 480 

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

 

ภาพที่ 4.36 (ต่อ) ผลการเปรียบเทียบล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน matK [1-21 คือ (1) เอื้อง 
                ปากนกแก้ว (2) เอื้องเงินหลวง (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีนแลนเทิร์น  
                (6) ลูกผสมดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องแซะหอม x เอื้องทอง (9) เอื้องเงิน  
                (10) เอื้องทอง (11) เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง (12) เอื้องตาเหิน (13) เอื้องนางชี   
                (14) เอื้องแซะภูกระดึง (15) ฟรอสตี้ดอนปากแดง (16) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง (17)  
                เอื้องเงินแสด (18) เอื้องสีตาล (19) เอื้องตาเหินเวียดนาม (20) เอื้องเงินแดง และ  
                (21) เอื้องแซะหม่น] (รูปแบบการเปลี่ยนแปลง . คือ อินเดล . คือ การกลายหลาย 
                รูปแบบ . คือ ไพริมิดีนทรานสิชัน . คือ พิวรีนทรานสิชัน และ . คือ ทรานเวอร์ชัน) 
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2               AAAAGCAATTCTGGCTTCAAAAGGAACTCTTATTCTGATGAAAAAATGGAAATTTCATCT 540 

10              AAAAGCAATTCTGGCTTCAAAAGGAACTCTTATTCTGATGAAAAAATGGAAATTTCATCT 540 

8               AAAAGCAATTCTGGCTTCAAAAGGAACTCTTATTCTGATGAAAAAATGGAAATTTCATCT 540 

11              AAAAGCAATTCTGGCTTCAAAAGGAACTCTTATTCTGATGAAAAAATGGAAATTTCATCT 540 

5               AAAAGCAATTCTGGCTTCAAAAGGAACTCTTATTCTGATGAAAAAATGGAAATTTCATCT 540 

14              AAAAGCAATTCTGGCTTCAAAAGGAACTCTTATTCTGATGAAAAAATGGAAATTTCATCT 540 

6               AAAAGCAATTCTGGCTTCAAAAGGAACTCTTATTCTGATGAAAAAATGGAAATTTCATCT 540 

4               AAAAGCAATTCTGGCTTCAAAAGGAACTCTTATTCTGATGAAAAAATGGAAATTTCATCT 540 
1               AAAAGCAATTCTGGCTTCAAAAGGAACTCTTATTCTGATGAAAAAATGGAAATTTCATCT 540 

3               AAAAGCAATTCTGGCTTCAAAAGGAACTCTTATTCTGATGAAAAAATGGAAATTTCATCT 540 

15              AAAAGCAATTCTGGCTTCAAAAGGAACTCTTATTCTGATGAAAAAATGGAAATTTCATCT 540 

19              AAAAGCAATTCTGGCTTCAAAAGGAACTCTTATTCTGATGAAAAAATGGAAATTTCATCT 540 

20              AAAAGCAATTCTGGCTTCAAAAGGAACTCTTATTCTGATGAAAAAATGGAAATTTCATCT 540 

12              AAAAGCAATTCTGGCTTCAAAAGGAACTCTTATTCTGATGAAAAAATGGAAATTTCATCT 540 

16              AAAAGCAATTCTGGCTTCAAAAGGAACTCTTATTCTGATGAAAAAATGGAAATTTCATCT 540 

7               AAAAGCAATTCTGGCTTCAAAAGGAACTCTTATTCTGATGAAAAAATGGAAATTTCATCT 540 

17              AAAAGCAATTCTGGCTTCAAAAGGAACTCTTATTCTGATGAAAAAATGGGAATTTCATCT 540 

18              AAAAGCAATTCTGGCTTCAAAAGGAACTCTTATTCTGATGAAAAAATGGAAATTTCATCT 540 

13              AAAAGCAATTCTGGCTTCAAAAGGAACTCTTATTCTGATGAAAAAATGGAAATTTCATCT 540 

9               AAAAGCAATTCTGGCTTCAAAAGGAACTCTTATTCTGATGAAAAAATGGAAATTTCATCT 540 

21              AAAAGCAATTCTGGCTTCAAAAGGAACTCTTATTCTGATGAAAAAATGGAAATTTCATCT 540 

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

 
2               TGTGAATTTCTGGCAATCTTATTTTCACTTTTGGTTTCAACCTTATAGGATCCTTATAAA 600 

10              TGTGAATTTCTGGCAATCTTATTTTCACTTTTGGTTTCAACCTTATAGGATCCTTATAAA 600 

8               TGTGAATTTCTGGCAATCTTATTTTCACTTTTGGTTTCAACCTTATAGGATCCTTATAAA 600 

11              TGTGAATTTCTGGCAATCTTATTTTCACTTTTGGTTTCAACCTTATAGGATCCTTATAAA 600 

5               TGTGAATTTCTGGCAATCTTATTTTCACTTTTGGTTTCAACCTTATAGGATCCATATAAA 600 

14              TGTGAATTTCTGGCAATCTTATTTTCACTTTTGGTTTCAACCTTATAGGATCCATATAAA 600 

6               TGTGAATTTCTGGCAATCTTATTTTCACTTTTGGTTTCAACCTTATAGGATCCATATAAA 600 

4               TGTGAATTTCTGGCAATCTTATTTTCACTTTTGGTTTCAACCTTATAGGATCCATATAAA 600 

1               TGTGAATTTCTGGCAATCTTATTTTCACTTTTGGTTTCAACCTTATAGGATCCATATAAA 600 

3               TGTGAATTTCTGGCAATCTTATTTTCACTTTTGGTTTCAACCTTATAGGATCCATATAAA 600 

15              TGTGAATTTCTGGCAATCTTATTTTCACTTTTGGTTTCAACCTTATAGGATCCATATAAA 600 

19              TGTGAATTTCTGGCAATCTTATTTTCACTTTTGGTTTCAACCTTATAGGATCCATATAAA 600 

20              TGTGAATTTCTGGCAATCTTATTTTCACTTTTGGTTTCAACCTTATAGGATCCATATAAA 600 

12              TGTGAATTTCTGGCAATCTTATTTTCACTTTTGGTTTCAACCTTATAGGATCCATATAAA 600 

16              TGTGAATTTCTGGCAATCTTATTTTCACTTTTGGTTTCAACCTTATAGGATCCATATAAA 600 

7               TGTGAATTTCTGGCAATCTTATTTTCACTTTTGGTTTCAACCTTATAGGATCCATATAAA 600 

17              TGTGAATTTTTGGCAATCTTATTTTCACTTTTGGTTTCAACCTTATAGGATCCATATAAA 600 

18              TGTGAATTTCTGGCAATCTTATTTTCACTTTTGGTTTCAACCTTATAGGATCCATATAAA 600 

13              TGTGAATTTCTGGCAATCTTATTTTCACTTTTGGTTTCAACCTTATAGGATCCATATAAA 600 

9               TGTGAATTTTTGGCAATCTTATTTTCACTTTTGGTTTCAACCTTATAGGATCCATATAAA 600 

21              TGTGAATTTCTGGCAATCTTATTTTCACTTTTGGTTTCAACCTTATAGGATCCATATAAA 600 

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

 

2               GCAATTACCCAACTATTCCTTCTCTTTTCTGGGGTTCTTTTCAAGTGTACTGAAAAATCC 660 

10              GCAATTACCCAACTATTCCTTCTCTTTTCTGGGGTTCTTTTCAAGTGTACTGAAAAATCC 660 

8               GCAATTACCCAACTATTCCTTCTCTTTTCTGGGGTTCTTTTCAAGTGTACTGAAAAATCC 660 

11              GCAATTACCCAACTATTCCTTCTCTTTTCTGGGGTTCTTTTCAAGTGTACTGAAAAATCC 660 

5               GCAATTACCCAACTATTCCTTCTCTTTTCTGGGGTTCTTTTCAAGTGTACTGAAAAATCC 660 

14              GCAATTACCCAACTATTCCTTCTCTTTTCTGGGGTTCTTTTCAAGTGTACTGAAAAATCC 660 

6               GCAATTACCCAACTATTCCTTCTCTTTTCTGGGGTTCTTTTCAAGTGTACTGAAAAATCC 660 

4               GCAATTACCCAACTATTCCTTCTCTTTTCTGGGGTTCTTTTCAAGTGTACTGAAAAATCC 660 

1               GCAATTACCCAACTATTCCTTCTCTTTTCTGGGGTTCTTTTCAAGTGTACTGAAAAATCC 660 

3               GCAATTACCCAACTATTCCTTCTCTTTTCTGGGGTTCTTTTCAAGTGTACTGAAAAATCC 660 

15              GCAATTACCCAACTATTCCTTCTCTTTTCTGGGGTTCTTTTCAAGTGTACTGAAAAATCC 660 

19              GCAATTACCCAACTATTCTTTCTCTTTTCTGGGGTTCTTTTCAAGTGTACTGAAAAATCC 660 

20              GCAATTACCCAACTATTCCTTCTCTTTTCTGGGGTTCTTTTCAAGTGTACTGAAAAATCC 660 

12              GCAATTACCCAACTATTCCTTCTCTTTTCTGGGGTTCTTTTCAAGTGTACTGAAAAATCC 660 
16              GCAATTACCCAACTATTCCTTCTCTTTTCTGGGGTTCTTTTCAAGTGTACTGAAAAATCC 660 

7               GCAATTACCCAACTATTCCTTCTCTTTTCTGGGGTTCTTTTCAAGTGTACTGAAAAATCC 660 

17              GCAATTACCCAACTATTCCTTCTCTTTTCTGGGGTTCTTTTCAAGTGTACTGAAAAATCC 660 

18              GCAATTACCCAACTATTCCTTCTCTTTTCTGGGGTTCTTTTCAAGTGTACTGAAAAATCC 660 

13              GCAATTACCCAACTATTCCTTCTCTTTTCTGGGGTTCTTTTCAAGTGTACTGAAAAATCC 660 

9               GCAATTACCCAACTATTCCTTCTCTTTTCTGGGGTTCTTTTCAAGTGTACTGAAAAATCC 660 

21              GCAATTACCCAACTATTCCTTCTCTTTTCTGGGGTTCTTTTCAAGTGTACTGAAAAATCC 660 

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

ภาพที่ 4.36 (ต่อ) ผลการเปรียบเทียบล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน matK [1-21 คือ (1) เอื้อง 
               ปากนกแก้ว (2) เอื้องเงินหลวง (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีนแลนเทิร์น  
               (6) ลูกผสมดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องแซะหอม x เอื้องทอง (9) เอื้องเงิน  
               (10) เอื้องทอง (11) เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง (12) เอื้องตาเหิน (13) เอื้องนางชี   
               (14) เอื้องแซะภูกระดึง (15) ฟรอสตี้ดอนปากแดง (16) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง (17)  
               เอื้องเงินแสด (18) เอื้องสีตาล (19) เอื้องตาเหินเวียดนาม (20) เอื้องเงินแดง และ (21)  
               เอื้องแซะหม่น] (รูปแบบการเปลี่ยนแปลง . คือ อินเดล . คือการกลายหลายรูปแบบ .  
               คือ ไพริมิดีนทรานสิชัน . คือ พิวรีนทรานสิชัน และ . คือ ทรานเวอร์ชัน) 
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2               TTTGGTAGTAAGAAATCAAATGCTAGAGAATTCATTTCTAATAAATACTCTATCTAAGAA 720 

10              TTTGGTAGTAAGAAATCAAATGCTAGAGAATTCATTTCTAATAAATACTCTATCTAAGAA 720 

8               TTTGGTAGTAAGAAATCAAATGCTAGAGAATTCATTTCTAATAAATACTCTATCTAAGAA 720 

11              TTTGGTAGTAAGAAATCAAATGCTAGAGAATTCATTTCTAATAAATACTCTATCTAAGAA 720 

5               TTTGGTAGTAAGAAATCAAATGCTAGAGAATTCATTTCTAATAAATACTCTATCTAAGAA 720 

14              TTTGGTAGTAAGAAATCAAATGCTAGAGAATTCATTTCTAATAAATACTCTATCTAAGAA 720 

6               TTTGGTAGTAAGAAATCAAATGCTAGAGAATTCATTTCTAATAAATACTCTATCTAAGAA 720 

4               TTTGGTAGTAAGAAATCAAATGCTAGAGAATTCATTTCTAATAAATACTCTATCTAAGAA 720 

1               TTTGGTAGTAAGAAATCAAATGCTAGAGAATTCATTTCTAATAAATACTCTATCTAAGAA 720 

3               TTTGGTAGTAAGAAATCAAATGCTAGAGAATTCATTTCTAATAAATACTCTATCTAAGAA 720 

15              TTTGGTAGTAAGAAATCAAATGCTAGAGAATTCATTTCTAATAAATACTCTATCTAAGAA 720 

19              TTTGGTAGTAAGAAATCAAATGCTAGAGAATTCATTTCTAATAAATACTCTATCTAAGAA 720 
20              TTTGGTAGTAAGAAATCAAATGCTAGAGAATTCATTTCTAATAAATACTCTATCTAAGAA 720 

12              TTTGGTAGTAAGAAATCAAATGCTAGAGAATTCATTTCTAATAAATACTCTATATAAGAA 720 
16              TTTGGTAGTAAGAAATCAAATGCTAGAGAATTCATTTCTAATAAATACTCTATCTAAGAA 720 

7               TTTGGTAGTAAGAAATCAAATGCTAGAGAATTCATTTCTAATAAATACTCTATCTAAGAA 720 

17              TTTGGTAGTAAGAAATCAAATGCTAGAGAATTCATTTCTAATAAATACTCTATCTAAGAA 720 

18              TTTGGTAGTAAGAAATCAAATGCTAGAGAATTCATTTCTAATAAATACTCTATCTAAGAA 720 

13              TTTGGTAGTAAGAAATCAAATGCTAGAGAATTCATTTCTAATAAATACTCTATCTAAGAA 720 

9               TTTGGTAGTAAGAAATCAAATGCTAGAGAATTCATTTCTAATAAATACTCTATCTAATAA 720 

21              TTTGGTAGTAAGAAATCAAATGCTAGAGAATTCATTTCTAATAAATACTCTATCTAAGAA 720 

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

 
2               ATTAGATACCATAGCCCCAGTTATTTCTCTTATTGGATCATTGTCGAAAGCTCAATTTTG 780 

10              ATTAGATACCATAGCCCCAGTTATTTCTCTTATTGGATCATTGTCGAAAGCTCAATTTTG 780 

8               ATTAGATACCATAGCCCCAGTTATTTCTCTTATTGGATCATTGTCGAAAGCTCAATTTTG 780 

11              ATTAGATACCATAGCCCCAGTTATTTCTCTTATTGGATCATTGTCGAAAGCTCAATTTTG 780 

5               ATTAGATACCATAGCCCCAGTTATTTCTCTTATTGGATCATTGTCGAAAGCTCAATTTTG 780 

14              ATTAGATACCATAGCCCCAGTTATTTCTCTTATTGGATCATTGTCGAAAGCTCAATTTTG 780 

6               ATTAGATACCATAGCCCCAGTTATTTCTCTTATTGGATCATTGTCGAAAGCTCAATTTTG 780 

4               ATTAGATACCATAGCCCCAGTTATTTCTCTTATTGGATCATTGTCGAAAGCTCAATTTTG 780 

1               ATTAGATACCATAGCCCCAGTTATTTCTCTTATTGGATCATTGTCGAAAGCTCAATTTTG 780 

3               ATTAGATACCATAGCCCCAGTTATTTCTCTTATTGGATCATTGTCGAAAGCTCAATTTTG 780 
15              ATTAGATACCATAGCCCCAGTTATTTCTCTTATTGGATCATTGTCGAAAGCTCAATTTTG 780 

19              ATTAGATACCATAGCCCCAGTTATGTCTCTTATTGGATCATTGTCGAAAGCTCAATTTTG 780 

20              ATTAGATACCATAGCCCCAGTTATGTCTCTTATTGGATCATTGTCGAAAGCTCAATTTTG 780 

12              ATTAGATACCATAGCCCCAGTTATTTCTCTTATTGGATCATTGTCGAAAGCTCAATTTTG 780 

16              ATTAGATACCATAGCCCCAGTTATTTCTCTTATTGGATCATTGTCGAAAGCTCAATTTTG 780 

7               ATTAGATACCATAGCCCCAGTTATTTCTCTTATTGGATCATTGTCGAAAGCTCAATTTTG 780 

17              ATTAGATACCATAGCCCCAGTTATTTCTCTTATTGGATCATTGTCGAAAGATCGATTTTG 780 

18              ATTAGATACCATAGCCCCAGTTATTTCTCTTATTGGATCATTGTCGAAAGCTCAATTTTG 780 

13              ATTAGATACCATAGCCCCAGTTATTTCTCTTATTGGATCATTGTCGAAAGCTCAATTTTG 780 

9               ATTAGATACCATAGCCCCAGTTATTTCTCTTATTGGATCATTGTCGAAAGCTCAATTTTG 780 

21              ATTAGATACCATAGCCCCAGTTATTTCTCTTATTGGATCATTGTCGAAAGCTCAATTTTG 780 

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

 

2               TACTGTATTGGGTCATCCTATTAGTAAACCGATCTGGACCGATTTATCGGATTCTGATAT 840 

10              TACTGTATTGGGTCATCCTATTAGTAAACCGATCTGGACCGATTTATCGGATTCTGATAT 840 

8               TACTGTATTGGGTCATCCTATTAGTAAACCGATCTGGACCGATTTATCGGATTCTGATAT 840 

11              TACTGTATTGGGTCATCCTATTAGTAAACCGATCTGGACCGATTTATCGGATTCTGATAT 840 

5               TACTGTATTGGGTCATCCTATTAGTAAACCGATCTGGACCGATTTATCGGATTCTGATAT 840 

14              TACTGTATTGGGTCATCCTATTAGTAAACCGATCTGGACCGATTTATCGGATTCTGATAT 840 

6               TACTGTATTGGGTCATCCTATTAGTAAACCGATCTGGACCGATTTATCGGATTCTGATAT 840 

4               TACTGTATTGGGTCATCCTATTAGTAAACCGATCTGGACCGATTTATCGGATTCTGATAT 840 

1               TACTGTATTGGGTCATCCTATTAGTAAACCGATCTGGACCGATTTATCGGATTCTGATAT 840 

3               TACTGTATTGGGTCATCCTATTAGTAAACCGATCTGGACCGATTTATCGGATTCTGATAT 840 

15              TACTGTATTGGGTCATCCTATTAGTAAACCGATCTGGACCGATTTATCGGATTCTGATAT 840 

19              TACTGTATTGGGTCATCCTATTAGTAAACCTATCTGGACCGATTTATCGGATTCTGATAT 840 

20              TACTGTATTGGGTCATCCTATTAGTAAACCGATCTGGACCGATTTATCGGATTCTGATAT 840 

12              TACTGTATTGGGTCATCCTATTAGTAAACCGATCTGGACCGATTTATCGGATTCTGATAT 840 

16              TACTGTATTGGGTCATCCTATTAGTAAACCGATCTGGACCGATTTATCGGATTCTGATAT 840 

7               TACTGTATTGGGTCATCCTATTAGTAAACCGATCTGGACCGATTTATCGGATTCTGATAT 840 

17              TACTGTATTGGGTCATCCTATTAGTAAACCGATCTGGACCGATTTATCGGATTCTGATAT 840 

18              TACTGTATTGGGTCATCCTATTAGTAAACCGATCTGGACCGATTTATCGGATTCTGATAT 840 

13              TACTGTATTGGGTCATCCTATTAGTAAACCGATCTGGACCGATTTATCGGATTCTGATAT 840 

9               TACTGTATTGGGTCATCCTATTAGTAAACCGATCTGGACCGATTTATCGGATTCTGATAT 840 

21              TACTGTATTGGGTCATCCTATTAGTAAACCGATCTGGACCGATTTATCGGATTCTGATAT 840 

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

ภาพที่ 4.36 (ต่อ) ผลการเปรียบเทียบล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน matK [1-21 คือ (1) เอื้อง 
                ปากนกแก้ว (2) เอื้องเงินหลวง (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีนแลนเทิร์น  
                (6) ลูกผสมดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องแซะหอม x เอื้องทอง (9) เอื้องเงิน  
                (10) เอื้องทอง (11) เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง (12) เอื้องตาเหิน (13) เอื้องนางชี   
                (14) เอื้องแซะภูกระดึง (15) ฟรอสตี้ดอนปากแดง (16) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง (17)  
                เอื้องเงินแสด (18) เอื้องสีตาล (19) เอื้องตาเหินเวียดนาม (20) เอื้องเงินแดง และ  
                (21) เอื้องแซะหม่น] (รูปแบบการเปลี่ยนแปลง . คือ อินเดล . คือ การกลายหลาย 
                รูปแบบ . คือไพริมิดีนทรานสิชัน . คือ พิวรีนทรานสิชัน และ . คือ ทรานเวอร์ชัน) 
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2               TCTTGATCGATTTTGTCGGATATGTAGAAATCTTTGTCGTTATCACAGCGGATCCTCAAA 900 

10              TCTTGATCGATTTTGTCGGATATGTAGAAATCTTTGTCGTTATCACAGCGGATCCTCAAA 900 

8               TCTTGATCGATTTTGTCGGATATGTAGAAATCTTTGTCGTTATCACAGCGGATCCTCAAA 900 

11              TCTTGATCGATTTTGTCGGATATGTAGAAATCTTTGTCGTTATCACAGCGGATCCTCAAA 900 

5               TCTTGATCGATTTTGTCGGATATGTAGAAATCTTTGTCGTTATCACAGCGGATCCTCAAA 900 

14              TCTTGATCGATTTTGTCGGATATGTAGAAATCTTTGTCGTTATCACAGCGGATCCTCAAA 900 

6               TCTTGATCGATTTTGTCGGATATGTAGAAATCTTTGTCGTTATCACAGCGGATCCTCAAA 900 

4               TCTTGATCGATTTTGTCGGATAAGTAGAAATCTTAGTCGTTATCACAGCGGATCCTCAAA 900 

1               TCTTGATCGATTTTGTCGGATATGTAGAAATCTTTGTCGTTATCACAGCGGATCCTCAAA 900 

3               TCTTGATCGATTTTGTCGGATATGTAGAAATCTTTGTCGTTATCACAGCGGATCCTCAAA 900 

15              TCTTGATCGATTTTGTCGGATATGTAGAAATCTTTGTCGTTATCACAGCGGATCCTCAAA 900 

19              TCTTGATCGATTTTGTCGGATATGTAGAAATCTTTGTCGTTATCACAGCGGATCCTCAAA 900 

20              TCTTGATCGATTTTGTCGGATATGTAGAAATCTTTGTCGTTATCACAGCGGATCCTCAAA 900 

12              TCTTGATCGATTTTGTCGGATATGTAGAAATCTTTGTCGTTATCACAGCGGATCCTCAAA 900 

16              TCTTGATCGATTTTGTCGGATATGTAGAAATCTTTGTCGTTATCACAGCGGATCCTCAAA 900 

7               TCTTGATCGATTTTGTCGGATATGTAGAAATCTTTGTCGTTATCACAGCGGATCCTCAAA 900 

17              TCTTGATCGATTTTGTCGGATATGTAGAAATCTTTGTCGTTATCACAGCGGATCCTCAAA 900 

18              TCTTGATCGATTTTGTCGGATATGTAGAAATCTTTGTCGTTATCACAGCGGATCCTCAAA 900 

13              TCTTGATCGATTTTGTCGGATATGTAGAAATCTTTGTCGTTATCACAGCGGATCCTCAAA 900 

9               TCTTGATCGATTTTGTCGGATATGTAGAAATCTTTGTCGTTATCACAGCGGATCCTCAAA 900 

21              TCTTGATCGATTTTGTCGGATATGTAGAAATCTTTGTCGTTATCACAGCGGATCCTCAAA 900 

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

 

 
2               GAAACAGGTTTTGTATCGTATAAAGTATATACTTCGACTTTCTTGTGCTAGAAC 954 

10              GAAACAGGTTTTGTATCGTATAA-GTATATACTTCGACTTTCTTGTGCTAGAAC 954 

8               GAAACAGGTTTTGTATCGTATAAAGTATATACTTCGACTTTCTTGTGCTAGAAC 954 
11              GAAACAGGTTTTGTATCGTATAAAGTATATACTTCGACTTTCTTGTGCTAGAAC 954 

5               GAAACAGGTTTTGTATCGTATAAAGTATATACTTCGACTTTCTTGTGCTAGAAC 954 

14              GAAACAGGTTTTGTATCGTATAAAGTATATACTTCGACTTTCTTGTGCTAGAAC 954 

6               GAAACAGGTTTTGTATCGTATAAAGTATATACTTCGACTTTCTTGTGCTAGAAC 954 

4               GAAACAGGTTTTGTATCGGATAAAGTATATACTTCGACTTTCTTGTGCTAGAAC 954 

1               GAAACAGGTTTTGTATCGTATAAAGTATATACTTCGACTTTCTTGTGCTAGAAC 954 

3               GAAACAGGTTTTGTATCGTATAAAGTATATACTTCGACTTTCTTGTGCTAGAAC 954 

15              GAAACAGGTTTTGTATCGTATAAAGTATATACTTCGACTTTCTTGTGCTAGAAC 954 

19              GAAACAGGTTTTGTATCGTATAAAGTATATACTTCGACTTTCTTGTGCTAGAAC 954 

20              GAAACAGGTTTTGTATCGTATAAAGTATATACTTCGACTTTCTTGTGCTAGAAC 954 

12              GAAACAGGTTTTGTATCGTATAAAGTATATACTTCGACTTTCTTGTGCTAGAAC 954 

16              GAAACAGGTTTTGTATCGTATAAAGTATATACTTCGACTTTCTTGTGCTAGAAC 954 

7               GAAACAGGTTTTGTATCGTATAAAGTATATACTTCGACTTTCTTGTGCTAGAAC 954 

17              GAAACAGGTTTTGTATCGTATAAAGTATATACTTCGACTTTCTTGTGCTAGAAC 954 

18              GAAACAGGTTTTGTATCGTATAAAGTATATACTTCGACTTTCTTGTGCTAGAAC 954 

13              GAAACAGGTTTTGTATCGTATAAAGTATATACTTCGACTTTCTTGTGCTAGAAC 954 

9               GAAACAGGTTTTGTATCGTATAAAGTATATACTTCGACTTTCTTGTGCTAGAAC 954 

21              GAAACAGGTTTTGTATCGTATAAAGTATATACTTCGACTTTCTTGTGCTAGAAC 954 

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

ภาพที่ 4.36 (ต่อ) ผลการเปรียบเทียบล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน matK [1-21 คือ (1) เอื้อง 
                ปากนกแก้ว (2) เอื้องเงินหลวง (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีนแลนเทิร์น  
                (6) ลูกผสมดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องแซะหอม x เอื้องทอง (9) เอื้องเงิน  
                (10) เอื้องทอง (11) เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง (12) เอื้องตาเหิน (13) เอื้องนางชี   
                (14) เอื้องแซะภูกระดึง (15) ฟรอสตี้ดอนปากแดง (16) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง (17)  
                เอื้องเงินแสด (18) เอื้องสีตาล (19) เอื้องตาเหินเวียดนาม (20) เอื้องเงินแดง และ  
                (21) เอื้องแซะหม่น] (รูปแบบการเปลี่ยนแปลง . คือ อินเดล . คือ การกลายหลาย 
                รูปแบบ . คือ ไพริมิดีนทรานสิชัน . คือ พิวรีนทรานสิชัน และ . คือ ทรานเวอร์ชัน) 
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ตารางที่ 4.4 ต าแหน่งนิวคลีโอไทด์ของยีน matK ที่พบความหลากรูป 

รูปแบบการกลาย ต าแหน่งนิวคลีโอไทด์ของยีน matK เกิดการแทนที่นิวคลีไทด์ 

อินเดล 22-323, 325-360 และ 924 

พิวรีนทรานสิชัน 324, 367, 530 และ 774 

ไพริมิดีนทรานสิชัน 30, 31, 34, 35, 423, 550 และ 619    

ทรานสเวอร์ชัน 49, 169, 202, 250, 264, 375, 594, 714, 718, 745, 771, 
811, 863, 875 และ 919    

  

ตารางที่  4.5 ต าแหน่งนิวคลีโอไทด์ของยีน matK ที่พบความหลากรูปและส่งผลต่อการ 
                 เปลี่ยนแปลงล าดับกรดอะมิโนเมื่อเปรียบเทียบในกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธ 
                 และลูกผสม 

ต าแหน่งของ 
นิวคลีโอไทด ์

พันธ์ุกล้วยไม ้* รูปแบบความแตกต่างของ
นิวคลีโอไทด ์

การเปลี่ยนแปลงของ
กรดอะมโิน 

30 4 T เป็น C Phe เป็น Ser 
35 5, 6 และ 9 T เป็น C Phe เป็น Leu 
49 14 A เป็น T Lys เป็น Asp 

218-220 9 อินเดล  เพิ่มกรดอะมิโน Lys 
221-223 9 อินเดล  เพิ่มกรดอะมิโน Glu 

250 18 G เป็น T Lys เป็น Asp 
264 17 G เป็น T Trp เป็น Leu 
324 15 A เป็น G Glu เป็น Arg 

 * 1-21 คือ (1) เอื้องปากนกแก้ว (2) เอื้องเงินหลวง (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์                   
(5) กรีนแลนเทิร์น (6) ลูกผสมดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องแซะหอม x เอื้องทอง                 
(9) เอื้องเงิน (10) เอื้องทอง (11) เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง (12) เอื้องตาเหิน (13) เอื้องนางชี        
(14) เอื้องแซะภูกระดึง (15) ฟรอสตี้ดอนปากแดง (16) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง (17) เอื้องเงินแสด  
(18) เอื้องสีตาล (19) เอื้องตาเหินเวียดนาม (20) เอื้องเงินแดง และ (21) เอื้องแซะหม่น] 
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ตารางที่ 4.5 (ต่อ) ต าแหน่งนิวคลีโอไทด์ของยีน matK ที่พบความหลากรูปและส่งผลต่อการ 
                 เปลี่ยนแปลงล าดับกรดอะมิโนเมื่อเปรียบเทียบในกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธ 
                 และลูกผสม  

ต าแหน่ง 
นิวคลีโอไทด ์

พันธ์ุกล้วยไม ้* รูปแบบความแตกต่าง
ของนิวคลีโอไทด ์

การเปลี่ยนแปลงของ
กรดอะมโิน 

375 1, 3, 4, 5, 6, 14 และ 15 A เป็น T His เป็น Leu 
423 1, 3, 4, 5, 6, 14 และ 15 T เป็น C Phe เป็น Ser 
530  17  A เป็น G Lys เป็น Glu 
594 2, 8, 10 และ 11 A เป็น T His เป็น Leu 
714 12 C เป็น A Ser เป็น Tyr 
718 9 G เป็น T Lys เป็น Asp 
745 19 และ 20 T เป็น G Ileเป็น Met 
771 17 C เป็น A Ala เป็น Asp 
774 17 A เป็น G Glu เป็น Arg 
863 4 T เป็น A Cys เป็น Ser 
924 10 อินเดล Lys เป็น Ser 

* 1-21 คือ (1) เอื้องปากนกแก้ว (2) เอื้องเงินหลวง (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์                   
(5) กรีนแลนเทิร์น (6) ลูกผสมดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องแซะหอม x เอื้องทอง                 
(9) เอื้องเงิน (10) เอื้องทอง (11) เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง (12) เอื้องตาเหิน (13) เอื้องนางชี        
(14) เอื้องแซะภูกระดึง (15) ฟรอสตี้ดอนปากแดง (16) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง (17) เอื้องเงินแสด  
(18) เอื้องสีตาล (19) เอื้องตาเหินเวียดนาม (20) เอื้องเงินแดง และ (21) เอื้องแซะหม่น 

 เมื่อวิเคราะห์ล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน matK บริเวณต าแหน่งที่พบความหลากรูปและ
ส่งผลต่อการเปลี่ยนแปลงล าดับกรดอะมิโน (ตารางที่ 4.5) ได้แก่ 

ล าดับนิวคลีโอไทดต์ าแหน่งที่ 30 สามารถระบุรุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ เนื่องจากเกิดการกลาย
แบบไม่พ้อง (nonsynonymous mutation) โดยพบการเปลี่ยนแปลงการแปลรหัสกรดอะมิโนจาก  
ฟีนิลอะลานีน (phenylalanine) ซึ่งเป็นกรดอะมิโนกลุ่มไม่มีข้ัว เปลี่ยนเป็นเซรีน (serine) ซึ่งเป็น
กรดอะมิโนกลุ่มมีขั้วและมีความเป็นกลางทางไฟฟ้า   

ล าดับนิวคลีโอไทด์ต าแหน่งที่ 35 สามารถระบุกรีนแลนเทิร์น ลูกผสมดอนมารี และ          
เอื้องเงิน เนื่องจากเกิดการกลายแบบเป็นกลาง (neutral mutation) โดยพบการเปลี่ยนแปลงการ
แปลรหัสกรดอะมิโนจากฟีนิลอะลานีนเปลี่ยนเป็นลิวซีน (leucine) ซึ่งเป็นกรดอะมิโนที่จัดอยู่ในกลุม่
ไม่มีขั้วเช่นเดียวกัน  
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ล าดับนิวคลีโอไทด์ต าแหน่งที่ 49 สามารถระบุเอื้องแซะภูกระดึง เนื่องจากเกิดการกลาย
แบบไม่พ้อง โดยพบการเปลี่ยนแปลงการแปลรหัสกรดอะมิโนจากไลซีน (lysine) ซึ่งเป็นกรดอะมิโน
กลุ่มมีข้ัว มีประจุเป็นบวก เปลี่ยนเป็นแอสพาราจีน (asparagine) ซึ่งเป็นกรดอะมิโนกลุ่มมีข้ัวและมี
ความเป็นกลางทางไฟฟ้า 

ล าดับนิวคลีโอไทด์ต าแหน่งที่ 218 ถึง 223 สามารถระบุเอื้องเงิน เนื่องจากเกิดการกลาย
แบบเลื่อนกรอบรหัส (framshift mutation) โดยพบการสอดแทรกของล าดับนิวคลีโอไทด์จึงแปล
รหัสกรดอะมิโนเพิ่ม 2 กรดอะมิโน คือ ไลซีนซึ่งเป็นกรดอะมิโนกลุ่มมีข้ัว มีประจุเป็นบวก                  
และกรดกลูตามิก (glutamic acid) ซึ่งเป็นกรดอะมิโนกลุ่มมีข้ัวและมีความเป็นกลางทางไฟฟ้า 

ล าดับนิวคลีโอไทดต์ าแหน่งที่ 250 สามารถระบุเอื้องสีตาล เอื้องแซะภูกระดึง เนื่องจากเกิด
การกลายแบบไม่พ้อง โดยพบการเปลี่ยนแปลงการแปลรหัสกรดอะมิโนจากไลซีน ซึ่งเป็นกรดอะมิโน
กลุ่มมีข้ัว มีประจุเป็นบวก เปลี่ยนแปลงเป็นแอสพาราจีน (asparagine) ซึ่งเป็นกรดอะมิโนกลุ่มมีข้ัว
และมีความเป็นกลางทางไฟฟ้า  

ล าดับนิวคลีโอไทดต์ าแหน่งที่ 264 สามารถระบุเอื้องเงินแสด เนื่องจากเกิดการกลายแบบ
เป็นกลาง โดยพบการเปลี่ยนแปลงการแปลรหัสกรดอะมิโนจากทริปโตแฟน (tryoptophan) เป็น 
ลิวซีนซึ่งเป็นกรดอะมิโนที่จัดอยู่ในกลุ่มไม่มีข้ัวเช่นเดียวกัน 

ล าดับนิวคลีโอไทด์ต าแหน่งที่ 324 สามารถระบุฟรอสตี้ดอนปากแดง เนื่องจากเกิดการ
กลายแบบไม่พ้อง โดยพบการเปลี่ยนแปลงการแปลรหัสกรดอะมิโนจากกลูตามีน (glutamine) ซึ่ง
เป็นกรดอะมิโนกลุ่มมีข้ัว มีประจุเป็นลบ เปลี่ยนเป็นอาร์จินีน (arginine) ซึ่งเป็นกรดอะมิโนกลุ่มมีข้ัว
และมีประจุเป็นลบ 

 ล าดับนิวคลีโอไทด์ต าแหน่งที่ 375 สามารถระบุเอื้องปากนกแก้ว ดอนมารี  กรีนแลนเทิร์น 
รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ ลูกผสมดอนมารี ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง และ ฟรอสตี้ดอนปากแดง เนื่องจาก
เกิดการกลายแบบไม่พ้อง โดยพบการเปลี่ยนแปลงการแปลรหัสกรดอะมิโนจากฮิสทิดีน (histidine) 
ซึ่งเป็นกรดอะมิโนกลุ่มมีข้ัว มีประจุเป็นบวก เปลี่ยนเป็นลิวซีนซึ่งเป็นกรดอะมิโนกลุ่มไม่มีข้ัว 

ล าดับนิวคลีโอไทดต์ าแหน่งที่ 423 สามารถระบุเอื้องปากนกแก้ว ดอนมารี กรีนแลนเทิร์น 
รุ่ง กมล เวศย์วรุฒม์ ลูกผสมดอนมารี ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง และ ฟรอสตี้ดอนปากแดง เนื่องจาก
เกิดการกลายแบบไม่พ้อง โดยพบการเปลี่ยนแปลงการแปลรหัสกรดอะมิโนจากฟีนิลอะลานีน ซึง่เปน็
กรดอะมิโนกลุ่มไม่มีข้ัว เปลี่ยนเป็นเซรีนซึ่งเป็นกรดอะมิโนกลุ่มมีข้ัวและมีความเป็นกลางทางไฟฟ้า 

ล าดับนิวคลีโอไทดต์ าแหน่งที่ 530 สามารถระบุเอื้องเงินแสด เนื่องจากเกิดการกลายแบบไม่
พ้อง โดยพบการเปลี่ยนแปลงการแปลรหัสกรดอะมิโนจากไลซีนซึ่งเป็นกรดอะมิโนกลุ่มมีข้ัว มีประจุ
เป็นบวก เปลี่ยนเป็นกรดกลูตามิกซึ่งเป็นกรดอะมิโนกลุ่มมีข้ัว มีประจุเป็นลบ 

ล าดับนิวคลีโอไทดต์ าแหน่งที่ 594 สามารถระบุเอื้องเงินหลวง เอื้องแซะหอม x เอื้องทอง 
เอื้องทอง และ เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง เนื่องจากเกิดการกลายแบบไม่พ้อง โดยพบการ
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เปลี่ยนแปลงการแปลรหัสกรดอะมิโนจากฮิสทิดีน ซึ่งเป็นกรดอะมิโนกลุ่มมีข้ัว มีประจุเป็นบวก 
เปลี่ยนเป็นลิวซีนซึ่งเป็นกรดอะมิโนกลุ่มไม่มีขั้ว  

ล าดับนิวคลีโอไทด์ต าแหน่งที่ 714 สามารถระบุเอื้องตาเหิน เนื่องจากเกิดการกลายแบบ
เป็นกลาง โดยพบการเปลี่ยนแปลงการแปลรหัสกรดอะมิโนจากเซรีนเปลี่ยนเป็นไทโรซีน (throsine) 
ซึ่งกรดอะมิโนกลุ่มมีข้ัวและมีความเป็นกลางทางไฟฟ้าเช่นเดียวกัน 

ล าดับนิวคลีโอไทดต์ าแหน่งที่ 718 สามารถระบุเอื้องเงิน เนื่องจากเกิดการกลายแบบเป็น
กลาง โดยพบการเปลี่ยนแปลงการแปลรหัสกรดอะมิโนจากไลซีนเป็นแอสพาราจีน ซึ่งเป็น         
กรดอะมิโนกลุ่มมีข้ัว มีประจุเป็นบวกเช่นเดียวกัน 

ล าดับนิวคลีโอไทดต์ าแหน่งที่ 745 สามารถระบุเอื้องเงิน เนื่องจากเกิดการกลายแบบเป็น
กลาง โดยพบการเปลี่ยนแปลงการแปลรหัสกรดอะมิโนจากไอโซลิวซีน (isoleucine) เป็นเมไทโอนีน 
(methionine) ซึ่งเป็นกรดอะมิโนกลุ่มมีข้ัวและมีความเป็นกลางทางไฟฟ้าเช่นเดียวกัน 

ล าดับนิวคลีโอไทดต์ าแหน่งที่ 771 สามารถระบุเอื้องเงินแสด เนื่องจากเกิดการกลายแบบไม่
พ้อง โดยพบการเปลี่ยนแปลงการแปลรหัสกรดอะมิโนจากอะลานีน (alanine) ซึ่งเป็นกรดอะมิโน
กลุ่มไม่มีข้ัว เปลี่ยนเป็นกรดแอสพาร์ติก (aspartic acid) ซึ่งเป็นกรดอะมิโนกลุ่มมีข้ัว มีประจุเป็นลบ 

ล าดับนิวคลีโอไทดต์ าแหน่งที่ 774 สามารถระบุเอื้องเงินแสด เนื่องจากเกิดการกลายแบบไม่
พ้อง โดยพบการเปลี่ยนแปลงการแปลรหัสกรดอะมิโนจากกลูตามีน ซึ่งเป็นกรดอะมิโนกลุ่มมีข้ัวและ
มีความเป็นกลางทางไฟฟ้า เปลี่ยนเป็นอาร์จินีนซึ่งเป็นกรดอะมิโนกลุ่มมีข้ัว มีประจุเป็นบวก 

ล าดับนิวคลีโอไทดต์ าแหน่งที่ 863 สามารถระบุรุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ เนื่องจากเกิดการกลาย
แบบไม่พ้อง โดยพบการเปลี่ยนแปลงการแปลรหัสกรดอะมิโนจากซิสเทอีน (cysteine) ซึ่งเป็น
กรดอะมิโนกลุ่มมีข้ัวและมีความเป็นกลางทางไฟฟ้า เปลี่ยนเป็นเซรีนซึ่งเป็นกรดอะมิโนกลุ่มมีข้ัวและ
มีความเป็นกลางทางไฟฟ้า 

ล าดับนิวคลีโอไทดต์ าแหน่งที่ 924 สามารถระบุเอื้องทอง เนื่องจากเกิดการกลายแบบเลื่อน
กรอบรหัส โดยพบการเปลี่ยนแปลงการแปลรหัสกรดอะมิโนจากไลซีน ซึ่งเป็นกรดอะมิโนกลุ่มมีข้ัว มี
ประจุเป็นบวก เปลี่ยนเป็นเซรีนซึ่งเป็นกรดอะมิโนกลุ่มมีข้ัวและมีความเป็นกลางทางไฟฟ้า 

จากการวิเคราะห์ล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน matK ด้วยโปแกรม MEGA รุ่น 7 พบค่าความ
แตกต่างทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสม จ านวน 21 พันธ์ุ 
เท่ากับ 0.000-0.015 (ตารางที่ 4.6) ซึ่งโมเดลที่เหมาะสมส าหรับการวิเคราะห์ คือ tamura 3-
parameter น าโมเดลดังกล่าวมาสร้างแผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม  4 วิธี คือ maximum 
likelihood, maximum parsimony, neighbor joining และ UPGMA (ภาพที่ 4.7-4.10) พบว่า
วิธี maximum likelihood และ neighbor joining ให้ผลที่คล้ายคลึงกันและผลดังกล่าวยัง
สอดคล้องกับลักษณะสัณฐานโครงสร้างดอกของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมทั้ง 
21 พันธ์ุ  
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* 1-21 คือ (1) เอื้องปากนกแก้ว (2) เอื้องเงินหลวง (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีนแลนเทิร์น (6) ลูกผสมดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม                      
(8) เอื้องแซะหอม x เอื้องทอง (9) เอื้องเงิน (10) เอื้องทอง (11) เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง (12) เอื้องตาเหิน (13) เอื้องนางชี (14) เอื้องแซะภูกระดึง                
(15) ฟรอสตี้ดอนปากแดง (16) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง (17) เอื้องเงินแสด  (18) เอื้องสีตาล (19) เอื้องตาเหินเวียดนาม (20) เอื้องเงินแดง และ                         
(21) เอื้องแซะหม่น 
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ตารางที่ 4.6 ค่าความแตกต่างทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมเมื่อวิเคราะห์ด้วยล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน matK 

 

 

1 0.000 

2 0.007 0.000 

3 0.000 0.007 0.000 

4 0.005 0.011 0.005 0.000 

5 0.000 0.007 0.000 0.005 0.000 

6 0.000 0.007 0.000 0.005 0.000 0.000 

7 0.003 0.003 0.003 0.008 0.003 0.003 0.000 

8 0.007 0.000 0.007 0.011 0.007 0.007 0.003 0.000 

9 0.007 0.007 0.007 0.011 0.007 0.007 0.003 0.007 0.000 

10 0.007 0.000 0.007 0.011 0.007 0.007 0.003 0.000 0.007 0.000 

11 0.007 0.000 0.007 0.011 0.007 0.007 0.003 0.000 0.007 0.000 0.000 

12 0.005 0.005 0.005 0.010 0.005 0.005 0.002 0.005 0.005 0.005 0.005 0.000 

13 0.003 0.003 0.003 0.008 0.003 0.003 0.000 0.003 0.003 0.003 0.003 0.002 0.000 

14 0.000 0.007 0.000 0.005 0.000 0.000 0.003 0.007 0.007 0.007 0.007 0.005 0.003 0.000 

15 0.000 0.007 0.000 0.005 0.000 0.000 0.003 0.007 0.007 0.007 0.007 0.005 0.003 0.000 0.000 

16 0.003 0.003 0.003 0.008 0.003 0.003 0.000 0.003 0.003 0.003 0.003 0.002 0.000 0.003 0.003 0.000 

17 0.010 0.010 0.010 0.015 0.010 0.010 0.007 0.010 0.007 0.010 0.010 0.008 0.007 0.010 0.010 0.007 0.000 

18 0.003 0.003 0.003 0.008 0.003 0.003 0.000 0.003 0.003 0.003 0.003 0.002 0.000 0.003 0.003 0.000 0.007 0.000 

19 0.008 0.008 0.008 0.013 0.008 0.008 0.005 0.008 0.008 0.008 0.008 0.007 0.005 0.008 0.008 0.005 0.011 0.005 0.000 

20 0.005 0.005 0.005 0.010 0.005 0.005 0.002 0.005 0.005 0.005 0.005 0.003 0.002 0.005 0.005 0.002 0.008 0.002 0.003 0.000 

21 0.003 0.003 0.003 0.008 0.003 0.003 0.000 0.003 0.003 0.003 0.003 0.002 0.000 0.003 0.003 0.000 0.007 0.000 0.005 0.002 0.000 

พันธุ์ * 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 
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ภาพที่ 4.37 แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสม  
                โดยวิเคราะห์จากยีน matK ค านวณจากโมเดล tamura 3-parameter และสร้างด้วย 
                วิธี maximum likelihood 

 

ภาพที่ 4.38 แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธ 
                 และลูกผสม วิเคราะห์จากยีน matK สร้างด้วยวิธี maximum parsimony 
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ภาพที่ 4.39 แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสม  
                วิเคราะห์จากยีน matK ค านวณจากโมเดล tamura 3-parameter และสร้างด้วยวิธี   
                neighbor joining 

 
ภาพที่ 4.40 แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสม  
                วิเคราะห์จากยีน matK ค านวณจากโมเดล tamura 3-parameter และสร้างด้วยวิธี  
                UPGMA 
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4.4.3.2 บริเวณยีน rbcL 
        บริเวณยีน rbcL มีล าดับนิวคลีโอไทด์ 663 คู่เบส ถูกเปรียบเทียบด้วย
โปรแกรม ClustalW วิธี multiple alignment ดังนี ้
 

 
1               TCACCACAAACAGAAACTAAAGCAAGCGT-TGGATTTAAAGCTGGTGTTAAAGATTACAA 60 

4               TCACCACAAACAGAAACTAAAGCAAGCGT-TGGATTTAAAGCTGGTGTTAAAGATTACAA 60 

5               TCACCACAAACAGAAACTAAAGCAAGCGT-TGGATTTAAAGCTGGTGTTAAAGATTACAA 60 

6               TCACCACAAACAGAAACTAAAGCAAGCGT-TGGATTTAAAGCTGGTGTTAAAGATTACAA 60 

16              TCACCACAAACAGAAACTAAAGCAAGCGT-TGGATTTAAAGCTGGTGTTAAAGATTACAA 60 

11              TCACCACAAACAGAAACTAAAGCAAGCGT-TGGATTTAAAGCTGGTGTTAAAGATTACAA 60 

12              TCACCACAAACAGAAACTAAAGCAAGCGT-TGGATTTAAAGCTGGTGTTAAAGATTACAA 60 

8               TCACCACAAACAGAAACTAAAGCAAGCGT-TGGATTTAAAGCTGGTGTTAAAGATTACAA 60 

2               TCACCACAAACAGAAACTAAAGCAAGCGT-TGGATTTAAAGCTGGTGTTAAAGATTACAA 60 

14              TCACCACAAACAGAAACTAAAGCAAGCGT-TGGATTTAAAGCTGGTGTTAAAGATTACAA 60 

21              TCACCACAAACAGAAACTAAAGCAAGCGT-TGGATTTAAAGCTGGTGTTAAAGATTACAA 60 

18              TCACCACAAACAGAAACTAAAGCAAGCGT-TGGATTTAAAGCTGGTGTTAAAGATTACAA 60 

7               TCACCACAAACAGAAACTAAAGCAAGCGT-TGGATTTAAAGCTGGTGTTAAAGATTACAA 60 

10              TCACCACAAACAGAAACTAAAGCAAGCGT-TGGATTTAAAGCTGGTGTTAAAGATTACAA 60 

17              TCACCACAAACAGAAACTAAAGCAAGCGT-TGGATTTAAAGCTGGTGTTAAAGATTACAA 60 

19              TCACCACAAACAGAAACTAAAGCAAGCGT-TGGATTTAAAGCTGGTGTTAAAGATTACAA 60 

20              TCACCACAAACAGAAACTAAAGCAAGCGT-TGGATTTAAAGCTGGTGTTAAAGATTACAA 60 

9               TCACCACAAACAGAAACTAAAGCAAGCGT-TGGATTTAAAGCTGGTGTTAAAGATTACAA 60 

13              TCACCACAAACAGAAACTAAAGCAAGCGT-TGGATTTAAAGCTGGGGTTAAAGATTACAA 60 

3               TCACCACAAACAGAAACTAAAGCAAGCGT-TGGATTTAAAGCTGGGGTTAAAGATTACAA 60 

15              TCACCACAAACAGAAACTAAAGCAAGCGGGTGGAGTTTAAGCGGGGGT-AAAGATTACAA 60 

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

 

1               ATTGACTTATTATACGCCTGACTACGAAACCAAAGATACTGATATCTTGGCAGCATTCCG 120 

4               ATTGACTTATTATACGCCTGACTACGAAACCAAAGATACTGATATCTTGGCAGCATTCCG 120 

5               ATTGACTTATTATACGCCTGACTACGAAACCAAAGATACTGATATCTTGGCAGCATTCCG 120 

6               ATTGACTTATTATACGCCTGACTACGAAACCAAAGATACTGATATCTTGGCAGCATTCCG 120 

16              ATTGACTTATTATACGCCTGACTACGAAACCAAAGATACTGATATCTTGGCAGCATTCCG 120 

11              ATTGACTTATTATACGCCTGACTACGAAACCAAAGATACTGATATCTTGGCAGCATTCCG 120 

12              ATTGACTTATTATACGCCTGACTACGAAACCAAAGATACTGATATCTTGGCAGCATTCCG 120 

8               ATTGACTTATTATACGCCTGACTACGAAACCAAAGATACTGATATCTTGGCAGCATTCCG 120 

2               ATTGACTTATTATACGCCTGACTACGAAACCAAAGATACTGATATCTTGGCAGCATTCCG 120 

14              ATTGACTTATTATACGCCTGACTACGAAACCAAAGATACTGATATCTTGGCAGCATTCCG 120 

21              ATTGACTTATTATACGCCTGACTACGAAACCAAAGATACTGATATCTTGGCAGCATTCCG 120 

18              ATTGACTTATTATACGCCTGAATACGAAACCAAAGATACTGATATCTTGGCAGCATTCCG 120 

7               ATTGACTTATTATACGCCTGACTACGAAACCAAAGATACTGATATCTTGGCAGCATTCCG 120 

10              ATTGACTTATTATACGCCTGACTACGAAACCAAAGATACTGATATCTTGGCAGCATTCCG 120 

17              ATTGACTTATTATACTCCTGACTACGAAACCAAAGATACTGATATCTTGGCAGCATTCCG 120 

19              ATTGACTTATTATACGCCTCACTACGAAACCAAAGATACTGATATCTTGGCAGCATTCCG 120 

20              ATTGACTTATTATACGCCTCACTACGAAACCAAAGATACTGATATCTTGGCAGCATTCCG 120 

9               ATTGACTTATTATACGCCTGACTACGAAACCAAAGATACTGATATCTTGGCAGCATTCCG 120 

13              ATTGACTTATTATACGCCTGACTACGAAACCAAAGATACTGATATCTTGGCAGCATTCCG 120 

3               ATTGACTTATTATACGCCTGACTACGAAACCAAAGATACTGATATCTTGGCAGCATTCCG 120 

15              ATTGACTTATTATACGCCTGACTACGAAACCAAAGATACTGATATCTTGGCAGCATTCCG 120 

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

 

ภาพที่ 4.41 ผลการเปรียบเทียบล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rbcL [1-21 คือ (1) เอื้องปากนกแก้ว      
                (2) เอื้องเงินหลวง (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีนแลนเทิร์น (6) ลูกผสม 
                ดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องแซะหอม x เอื้องทอง (9) เอื้องเงิน (10) เอื้อง 
                ทอง (11) เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง (12) เอื้องตาเหิน (13) เอื้องนางชี (14) เอื้อง 
                แซะภูกระดึง (15) ฟรอสตี้ดอนปากแดง (16) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง (17) เอื้องเงิน 
                แสด (18) เอื้องสีตาล (19) เอื้องตาเหินเวียดนาม (20) เอื้องเงินแดง และ (21) เอื้อง 
                แซะหม่น] (รูปแบบการเปลี่ยนแปลง . คือ อินเดล . คือ การกลายหลายรูปแบบ . คือ  
                ไพริมิดีนทรานสิชัน . คือ พิวรีนทรานสิชัน และ . คือ ทรานเวอร์ชัน) 
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1               AGTAACTCCTCAACCGGGAGTTCCGCCTGAAGAAGCGGGGGCTGCGGTAGCTGCCGAATC 180 

4               AGTAACTCCTCAACCGGGAGTTCCGCCTGAAGAAGCGGGGGCTGCGGTAGCTGCCGAATC 180 

5               AGTAACTCCTCAACCGGGAGTTCCGCCTGAAGAAGCGGGGGCTGCGGTAGCTGCCGAATC 180 

6               AGTAACTCCTCAACCGGGAGTTCCGCCTGAAGAAGCGGGGGCTGCGGTAGCTGCCGAATC 180 

16              AGTAACTCCTCAACCGGGAGTTCCGCCTGAAGAAGCGGGGGCTGCGGTAGCTGCCGAATC 180 

11              AGTAACTCCTCAACCGGGAGTTCCGCCTGAAGAAGCGGGGGCTGCGGTAGCTGCCGAATC 180 

12              AGTAACTCCTCAACCGGGAGTTCCGCCTGAAGAAGCGGGGGCTGCGGTAGCTGCCGAATC 180 

8               AGTAACTCCTCAACCGGGAGTTCCGCCTGAAGAAGCGGGGGCTGCGGTAGCTGCCGAATC 180 

2               AGTAACTCCTCAACCGGGAGTTCCGCCTGAAGAAGCGGGGGCTGCGGTAGCTGCCGAATC 180 

14              AGTAACTCCTCAACCGGGAGTTCCGCCCGAAGAAGCGGGGGCTGCGGTAGCTGCCGAATC 180 

21              AGTAACTCCTCAACCGGGAGTTCCGCCCGAAGAAGCGGGGGCTGCGGTAGCTGCCGAATC 180 

18              AGTAACTCCTCAACCGGGAGTTCCGCCTGAAGAAGCGGGGGCTGCGGTAGCTGCCGAATC 180 

7               AGTAACTCCTCAACCGGGAGTTCCGCCTGAAGAAGCGGGGGCTGCGGTAGCTGCCGAATC 180 

10              AGTAACTCCTCAACCGGGAGTTCCGCCTGAAGAAGCGGGGGCTGCGGTAGCTGCCGAATC 180 

17              AGTAACTCCTCAACCGGGAGTTCCGCCTGAAGAAGCGGGGGCTGCGGTAGCTGCCGAATC 180 

19              AGTAACTCCTCAACCGGGAGTTCCGCCTGAAGAAGCGGGGGCTGCGGTAGCTGCCGAATC 180 

20              AGTAACTCCTCAACCGGGAGTTCCGCCTGAAGAAGCGGGGGCTGCGGTAGCTGCCGAATC 180 

9               AGTAACTCCTCAACCGGGAGTTCCGCCTGAAGAAGCGGGGGCTGCGGTAGCTGCCGAATC 180 

13              AGTAACTCCTCAACCGGGAGTTCCGCCTGAAGAAGCGGGGGCTGCGGTAGCTGCCGAATC 180 

3               AGTAACTCCTCAACCGGGAGTTCCGCCTGAAGAAGCGGGGGCTGCGGTAGCTGCCGAATC 180 

15              AGTAACTCCTCAACCGGGAGTTCCGCCTGAAGAAGCGGGGGCTGCGGTAGCTGCCGAATC 180 

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

 
1               TTCTACTGGTACATGGACAACTGTGTGGACTGATGGACTTACCAGTCTTGATCGTTACAA 240 

4               TTCTACTGGTACATGGACAACTGTGTGGACTGATGGACTTACCAGTCTTGATCGTTACAA 240 

5               TTCTACTGGTACATGGACAACTGTGTGGACTGATGGACTTACCAGTCTTGATCGTTACAA 240 

6               TTCTACTGGTACATGGACAACTGTGTGGACTGATGGACTTACCAGTCTTGATCGTTACAA 240 

16              TTCTACTGGTACATGGACAACTGTGTGGACTGATGGACTTACCAGTCTTGATCGTTACAA 240 

11              TTCTACTGGTACATGGACAACTGTGTGGACTGATGGACTTACCAGTCTTGATCGTTACAA 240 

12              TTCTACTGGTACATGGACAACTGTGTGGACTGATGGACTTACCAGTCTTGATCGTTACAA 240 

8               TTCTACTGGTACATGGACAACTGTGTGGACTGATGGACTTACCAGTCTTGATCGTTACAA 240 

2               TTCTACTGGTACATGGACAACTGTGTGGACTGATGGACTTACCAGTCTTGATCGTTACAA 240 

14              TTCTACTGGTACATGGACAACTGTGTGGACTGATGGACTTACCAGTCTTGATCGTTACAA 240 

21              TTCTACTGGTACATGGACAACTGTGTGGACTGATGGACTTACCAGTCTTGATCGTTACAA 240 

18              TTCTACTGGTACATGGACAACTGTGTGGACTGATGGACTTACCAGTCTTGATCGTTACAA 240 

7               TTCTACTGGTACATGGACAACTGTGTGGACTGATGGACTTACCAGTCTTGATCGTTACAA 240 

10              TTCTACTGGTACATGGACAACTGTGTGGACTGATGGACTTACCAGTCTTGATCGTTACAA 240 

17              TTCTACTGGTACATGGACAACTGTGTGGACTGATGGACTTACCAGTCTTGATCGTTACAA 240 

19              TTCTACTGGTACATGGACAACTGTGTGGACTGATGGACTTACCAGTCTTGATCGTTACAA 240 

20              TTCTACTGGTACATGGACAACTGTGTGGACTGATGGACTTACCAGTCTTGATCGTTACAA 240 

9               TTCTACTGGTACATGGACAACTGTGTGGACTGATGGACTTACCAGTCTTGATCGTTACAA 240 

13              TTCTACTGGTACATGGACAACTGTGTGGACTGATGGACTTACCAGTCTTGATCGTTACAA 240 

3               TTCTACTGGTACATGGACAACTGTGTGGACTGATGGACTTACCAGTCTTGATCGTTACAA 240 

15              TTCTACTGGTACATGGACAACTGTGTGGACTGATGGACTTACCAGTCTTGATCGTTACAA 240 

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

        
1               AGGACGATGCTACCACATCGAGGTCGTTGTTGGGGAGGAAAATCAATATATTGCTTATGT 300 

4               AGGACGATGCTACCACATCGAGGTCGTTGTTGGGGAGGAAAATCAATATATTGCTTATGT 300 

5               AGGACGATGCTACCACATCGAGGTCGTTGTTGGGGAGGAAAATCAATATATTGCTTATGT 300 

6               AGGACGATGCTACCACATCGAGGTCGTTGTTGGGGAGGAAAATCAATATATTGCTTATGT 300 

16              AGGACGATGCTACCACATCGAGGTCGTTGTTGGGGAGGAAAATCAATATATTGCTTATGT 300 

11              AGGACGATGCTACCACATCGAGGTCGTTGTTGGGGAGGAAAATCAATATATTGCTTATGT 300 

12              AGGACGATGCTACCACATCGAGGTCGTTGTTGGGGAGGAAAATCAATATATTGCTTATGT 300 

8               AGGACGATGCTACCACATCGAGGTCGTTGTTGGGGAGGAAAATCAATATATTGCTTATGT 300 

2               AGGACGATGCTACCACATCGAGGTCGTTGTTGGGGAGGAAAATCAATATATTGCTTATGT 300 

14              AGGACGATGCTACCACATCGAGGCCGTTGTTGGGGAGGATAATCAATATATTGCTTATGT 300 

21              AGGACGATGCTACCACATCGAGGCCGTTGTTGGGGAGGATAATCAATATATTGCTTATGT 300 

18              AGGACGATGCTACCACATCGAGGCCGTTGTTGGGGAGGATAATCAATATATTGCTTATGT 300 

7               AGGACGATGCTACCACATCGAGGTCGTTGTTGGGGAGGATAATCAATATATTGCTTATGT 300 

10              AGGACGATGCTACCACATCGAGGCCGTTGTTGGGGAGGAAAATCAATATATTGCTTATGT 300 

17              AGGACGATGCTACCACATCGAGGTCGTTGTTGGGGAGGAAAATCAATATATTGCTTATGT 300 

19              AGGACGATGCTACCACATCGAGGTCGTTGTTGGGGAGGAAAATCAATATATTGCTTATGT 300 

20              AGGACGATGCTACCACATCGAGGTCGTTGTTGGGGAGGAAAATCAATATATTGCTTATGT 300 

9               AGGACGATGCTACCACATCGAGGTCGTTGTTGGGGAGGAAAATCAATATATTGCTTATGT 300 

13              AGGACGATGCTACCACATCGAGGTCGTTGTTGGGGAGGAAAATCAATATATTGCTTATGT 300 

3               AGGACGATGCTACCACATCGAGGTCGTTGTTGGGGAGGAAAATCAATATATTGCTTATGT 300 

15              AGGACGATGCTACCACATCGAGGTCGTTGTTGGGGAGGAAAATCAATATATTGCTTATGT 300 

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

ภาพที่ 4.41 (ต่อ) ผลการเปรียบเทียบล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rbcL [1-21 คือ (1) เอื้อง 
                 ปากนกแก้ว (2) เอื้องเงินหลวง (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีนแลน 
                 เทิร์น (6) ลูกผสมดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องแซะหอม x เอื้องทอง (9) เอื้อง 
                 เงิน (10) เอื้องทอง (11) เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง (12) เอื้องตาเหิน (13) เอื้องนางชี   
                 (14) เอื้องแซะภูกระดึง (15) ฟรอสตี้ดอนปากแดง (16) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง (17)  
                 เอื้องเงินแสด (18) เอื้องสีตาล (19) เอื้องตาเหินเวียดนาม (20) เอื้องเงินแดง และ  
                 (21) เอื้องแซะหม่น] (รูปแบบการเปลี่ยนแปลง . คือ อินเดล . คือ การกลายหลาย 
                 รูปแบบ . คือ ไพริมิดีนทรานสิชัน . คือ พิวรีนทรานสิชัน และ . คือ ทรานเวอร์ชัน) 
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1               AGCTTATCCTTTAGACCTTTTTGAAGAAGGTTCTGTTACTAACATGTTTACTTCCATTGT 360 

4               AGCTTATCCTTTAGACCTTTTTGAAGAAGGTTCTGTTACTAACATGTTTACTTCCATTGT 360 

5               AGCTTATCCTTTAGACCTTTTTGAAGAAGGTTCTGTTACTAACATGTTTACTTCCATTGT 360 

6               AGCTTATCCTTTAGACCTTTTTGAAGAAGGTTCTGTTACTAACATGTTTACTTCCATTGT 360 

16              AGCTTATCCTTTAGACCTTTTTGAAGAAGGTTCTGTTACTAACATGTTTACTTCCATTGT 360 

11              AGCTTATCCTTTAGACCTTTTTGAAGAAGGTTCTGTTACTAACATGTTTACTTCCATTGT 360 

12              AGCTTATCCTTTAGACCTTTTTGAAGAAGGTTCTGTTACTAACATGTTTACTTCCATTGT 360 

8               AGCTTATCCTTTAGACCTTTTTGAAGAAGGTTCTGTTACTAACATGTTTACTTCCATTGT 360 

2               AGCTTATCCTTTAGACCTTTTTGAAGAAGGTTCTGTTACTAACATGTTTACTTCCATTGT 360 

14              AGCTTATCCTTTAGACCTTTTTGAAGAAGGTTCTGTTACTAACATGTTTACTTCCATTGT 360 

21              AGCTTATCCTTTAGACCTTTTTGAAGAAGGTTCTGTTACTAACATGTTTACTTCCATTGT 360 

18              AGCTTATCCTTTAGACCTTTTTGAAGAAGGTTCTGTTACTAACATGTTTACTTCCATTGT 360 

7               AGCTTATCCTTTAGACCTTTTTGAAGAAGGTTCCGTTACTAACATGTTTACTTCCATTGT 360 

10              AGCTTATCCTTTAGACCTTTTTGAAGAAGGTTCTGTTACTAACATGTTTACTTCCATTGT 360 

17              AGCTTATCCTTTAGACCTTTTTGAAGAAGGTTCTGTTACTAACATGTTTACTTCCATTGT 360 

19              AGCTTATCCTTTAGACCTTTTTGAAGAAGGTTCTGTTACTAACATGTTTACTTCCATTGT 360 

20              AGCTTATCCTTTAGACCTTTTTGAAGAAGGTTCTGTTACTAACATGTTTACTTCCATTGT 360 

9               AGCTTATCCTTTAGACCTTTTTGAAGAAGGTTCTGTTACTAACATGTTTACTTCCATTGT 360 

13              AGCTTATCCTTTAGACCTTTTTGAAGAAGGTTCTGTTACTAACATGTTTACTTCCATTGT 360 

3               AGCTTATCCTTTAGACCTTTTTGAAGAAGGTTCTGTTACTAACATGTTTACTTCCATTGT 360 

15              AGCTTATCCTTTAGACCTTTTTGAAGAAGGTTCTGTTACTAACATGTTTACTTCCATTGT 360 

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

 

1               GGGTAATGTATTTGGTTTCAAAGCCCTGCGAGCTCTACGTCTGGAAGATCTGCGAATTCC 420 

4               GGGTAATGTATTTGGTTTCAAAGCCCTGCGAGCTCTACGTCTGGAAGATCTGCGAATTCC 420 

5               GGGTAATGTATTTGGTTTCAAAGCCCTGCGAGCTCTACGTCTGGAAGATCTGCGAATTCC 420 

6               GGGTAATGTATTTGGTTTCAAAGCCCTGCGAGCTCTACGTCTGGAAGATCTGCGAATTCC 420 

16              GGGTAATGTATTTGGTTTCAAAGCCCTGCGAGCTCTACGTCTGGAAGATCTGCGAATTCC 420 

11              GGGTAATGTATTTGGTTTCAAAGCCCTGCGAGCTCTACGTCTGGAAGATCTGCGAATTCC 420 

12              GGGTAATGTATTTGGTTTCAAAGCCCTGCGAGCTCTACGTCTGGAAGATCTGCGAATTCC 420 

8               GGGTAATGTATTTGGTTTCAAAGCCCTGCGAGCTCTACGTCTGGAAGATCTGCGAATTCC 420 

2               GGGTAATGTATTTGGTTTCAAAGCCCTGCGAGCTCTACGTCTGGAAGATCTGCGAATTCC 420 

14              GGGTAATGTATTTGGTTTCAAAGCCCTGCGAGCTCTACGTCTGGAAGATCTGCGAATTCC 420 

21              GGGTAATGTATTTGGTTTCAAAGCCCTGCGAGCTCTACGTCTGGAAGATCTGCGAATTCC 420 

18              GGGTAATGTATTTGGTTTCAAAGCCCTGCGAGCTCTACGTCTGGAAGATCTGCGAATTCC 420 

7               GGGTAATGTATTTGGTTTCAAAGCCCTGCGAGCTCTACGTCTGGAAGATCTGCGAATTCC 420 

10              GGGTAATGTATTTGGTTTCAAAGCCCTGCGAGCTCTACGTCTGGAAGATCTGCGAATTCC 420 

17              GGGTAATGTATTTGGTTTCAAAGCCCTGCGAGCTCTACGTCTGGAAGATCTGCGAATTCC 420 

19              GGGTAATGTATTTGGTTTCAAAGCCCTGCGAGCTCTACGTCTGGAAGATCTGCGAATTCC 420 

20              GGGTAATGTATTTGGTTTCAAAGCCCTGCGAGCTCTACGTCTGGAAGATCTGCGAATTCC 420 

9               GGGTAATGTATTTGGTTTCAAAGCCCTGCGAGCTCTACGTCTGGAAGATCTGCGAATTCC 420 

13              GGGTAATGTATTTGGTTTCAAAGCCCTGCGAGCTCTACGTCTGGAAGATCTGCGAATTCC 420 

3               GGGTAATGTATTTGGTTTCAAAGCCCTGCGAGCTCTACGTCTGGAAGATCTGCGAATTCC 420 

15              GGGTAATGTATTTGGTTTCAAAGCCCTGCGAGCTCTACGTCTGGAAGATCTGCGAATTCC 420 

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

       

1               CACTTCTTATTCCAAAACTTTCCAAGGTCCGCCTCATGGCATCCAAGTTGAAAGAGATAA 480 

4               CACTTCTTATTCCAAAACTTTCCAAGGTCCGCCTCATGGCATCCAAGTTGAAAGAGATAA 480 

5               CACTTCTTATTCCAAAACTTTCCAAGGTCCGCCTCATGGCATCCAAGTTGAAAGAGATAA 480 

6               CACTTCTTATTCCAAAACTTTCCAAGGTCCGCCTCATGGCATCCAAGTTGAAAGAGATAA 480 

16              CACTTCTTATTCCAAAACTTTCCAAGGTCCGCCTCATGGCATCCAAGTTGAAAGAGATAA 480 

11              CACTTCTTATTCCAAAACTTTCCAAGGTCCGCCTCATGGCATCCAAGTTGAAAGAGATAA 480 

12              CACTTCTTATTCCAAAACTTTCCAAGGTCCGCCTCATGGCATCCAAGTTGAAAGAGATAA 480 

8               CACTTCTTATTCCAAAACTTTCCAAGGTCCGCCTCATGGCATCCAAGTTGAAAGAGATAA 480 

2               CACTTCTTATTCCAAAACTTTCCAAGGTCCGCCTCATGGCATCCAAGTTGAAAGAGATAA 480 

14              CACTTCTTATTCCAAAACTTTCCAAGGTCCGCCTCATGGCATCCAAGTTGAAAGAGATAA 480 

21              CACTTCTTATTCCAAAACTTTCCAAGGTCCGCCTCATGGCATCCAAGTTGAAAGAGATAA 480 

18              AACTTCTTATTCCAAAACTTTCCAAGGTCCGCCTCATGGCATCCAAGTTGAAAGAGATAA 480 

7               CACTTCTTATTCCAAAACTTTCCAAGGTCCGCCTCATGGCATCCAAGTTGAAAGAGATAA 480 

10              CACTTCTTATTCCAAAACTTTCCAAGGTCCGCCTCATGGCATCCAAGTTGAAAGAGATAA 480 

17              TACTTCTTATTCCAAAACTTTCCAAGGTCCGCCTCATGGCATCCAAGTTGAAAGAGATAA 480 

19              CACTTCTTATTCCAAAACTTTCCAAGGTCCGCCTCATGGCATCCAAGTTGAAAGAGATAA 480 

20              CACTTCTTATTCCAAAACTTTCCAAGGTCCGCCTCATGGCATCCAAGTTGAAAGAGATAA 480 

9               CACTTCTTATTCCAAAACTTTCCAAGGTCCGCCTCATGGCATCCAAGTTGAAAGAGATAA 480 

13              CACTTCTTATTCCAAAACTTTCCAAGGTCCGCCTCATGGCATCCAAGTTGAAAGAGATAA 480 

3               CACTTCTTATTCCAAAACTTTCCAAGGTCCGCCTCATGGCATCCAAGTTGAAAGAGATAA 480 

15              CACTTCTTATTCCAAAACTTTCCAAGGTCCGCCTCATGGCATCCAAGTTGAAAGAGATAA 480 
           *********************************************************** 

ภาพที่ 4.41 (ต่อ) ผลการเปรียบเทียบล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rbcL [1-21 คือ (1) เอื้อง 
                 ปากนกแก้ว (2) เอื้องเงินหลวง (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีนแลน 
                 เทิร์น (6) ลูกผสมดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องแซะหอม x เอื้องทอง (9) เอื้อง 
                 เงิน (10) เอื้องทอง (11) เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง (12) เอื้องตาเหิน (13) เอื้องนางชี   
                 (14) เอื้องแซะภูกระดึง (15) ฟรอสตี้ดอนปากแดง (16) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง (17)  
                 เอื้องเงินแสด (18) เอื้องสีตาล (19) เอื้องตาเหินเวียดนาม (20) เอื้องเงินแดง และ  
                 (21) เอื้องแซะหม่น] (รูปแบบการเปลี่ยนแปลง . คือ อินเดล . คือ การกลายหลาย 
                 รูปแบบ . คือ ไพริมิดีนทรานสิชัน . คือ พิวรีนทรานสิชัน และ . คือ ทรานเวอร์ชัน) 
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               1               ATTGAACAAGTATGGTCGTCCCCTATTGGGATGTACTATTAAACCAAAATTGGGATTATC 540 

4               ATTGAACAAGTATGGTCGTCCCCTATTGGGATGTACTATTAAACCAAAATTGGGATTATC 540 

5               ATTGAACAAGTATGGTCGTCCCCTATTGGGATGTACTATTAAACCAAAATTGGGATTATC 540 

6               ATTGAACAAGTATGGTCGTCCCCTATTGGGATGTACTATTAAACCAAAATTGGGATTATC 540 

16              ATTGAACAAGTATGGTCGTCCCCTATTGGGATGTACTATTAAACCAAAATTGGGATTATC 540 

11              ATTGAACAAGTATGGTCGTCCCCTATTGGGATGTACTATTAAACCAAAATTGGGATTATC 540 

12              ATTGAACAAGTATGGTCGTCCCCTATTGGGATGTACTATTAAACCAAAATTGGGATTATC 540 

8               ATTGAACAAGTATGGTCGTCCCCTATTGGGATGTACTATTAAACCAAAATTGGGATTATC 540 

2               ATTGAACAAGTATGGTCGTCCCCTATTGGGATGTACTATTAAACCAAAATTGGGATTATC 540 

14              ATTGAACAAGTATGGTCGTCCCCTATTGGGATGTACTATTAAACCAAAATTGGGATTATC 540 

21              ATTGAACAAGTATGGTCGTCCCCTATTGGGATGTACTATTAAACCAAAATTGGGATTATC 540 

18              ATTGAACAAGTATGGTCGTCCCCTATTGGGATGTACTATTAAACCAAAATTGGGATTATC 540 

7               ATTGAACAAGTATGGTCGTCCCCTATTGGGATGTACTATTAAACCAAAATTGGGATTATC 540 

10              ATTGAACAAGTATGGTCGTCCCCTATTGGGATGTACTATTAAACCAAAATTGGGATTATC 540 

17              ATTGAACAAGTATGGTCGTCCCCTATTGGGATGTACTATTAAACCAAAATTGGGATTATC 540 

19              ATTGAACAAGTATGGTCGTCCCCTATTGGGATGTACTATTAAACCAAAATTGGGATTATC 540 

20              ATTGAACAAGTATGGTCGTCCCCTATTGGGATGTACTATTAAACCAAAATTGGGATTATC 540 

9               ATTGAACAAGTATGGTCGTCCCCTATTGGGATGTACTATTAAACCAAAATTGGGATTATC 540 

13              ATTGAACAAGTATGGTCGTCCCCTATTGGGATGTACTATTAAACCAAAATTGGGATTATC 540 

3               ATTGAACAAGTATGGTCGTCCCCTATTGGGATGTACTATTAAACCAAAATTGGGATTATC 540 

15              ATTGAACAAGTATGGTCGTCCCCTATTGGGATGTACTATTAAACCAAAATTGGGATTATC 540 

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

 

1               CGCAAAAAACTACGGTAGAGCAGTTTATGAATGTCTACGGGGTGGACTTGATTTTACTAA 600 

4               CGCAAAAAACTACGGTAGAGCAGTTTATGAATGTCTACGGGGTGGACTTGATTTTACTAA 600 

5               CGCAAAAAACTACGGTAGAGCAGTTTATGAATGTCTACGGGGTGGACTTGATTTTACTAA 600 

6               CGCAAAAAACTACGGTAGAGCAGTTTATGAATGTCTACGGGGTGGACTTGATTTTACTAA 600 

16              CGCAAAAAACTACGGTAGAGCAGTTTATGAATGTCTACGGGGTGGACTTGATTTTACTAA 600 

11              CGCAAAAAACTACGGTAGAGCGGTTTATGAATGTCTACGGGGTGGACTTGATTTTACTAA 600 

12              CGCAAAAAACTACGGTAGAGCGGTTTATGAATGTCTACGGGGTGGACTTGATTTTACTAA 600 
8               CGCAAAAAACTACGGTAGAGCGGTTTATGAATGTCTACGGGGTGGACTTGATTTTACTAA 600 

2               CGCAAAAAACTACGGTAGAGCGGTTTATGAATGTCTACGGGGTGGACTTGATTTTACTAA 600 

14              CGCAAAAAACTACGGTAGAGCGGTTTATGAATGTCTACGGGGTGGACTTGATTTTACTAA 600 

21              CGCAAAAAACTACGGTAGAGCGGTTTATGAATGTCTACGGGGTGGACTTGATTTTACTAA 600 

18              CGCAAAAAACTACGGTAGAGCGGTTTATGAATGTCTACGGGGTGGACTTGATTTTACTAA 600 

7               CGCAAAAAACTACGGTAGAGCGGTTTATGAATGTCTACGGGGTGGACTTGATTTTACTAA 600 

10              CGCAAAAAACTACGGTAGAGCGGTTTATGAATGTCTACGGGGTGGACTTGATTTTACTAA 600 

17              CGCAAAAAACTACGGTAGAGCGGTTTATGAATGTCTACGGGGTGGACTTGATTTTACTAA 600 

19              CGCAAAAAACTACGGTAGAGCGGTTTATGAATGTCTACGGGGTGGACTTGATTTTACTAA 600 

20              CGCAAAAAACTACGGTAGAGCGGTTTATGAATGTCTACGGGGTGGACTTGATTTTACTAA 600 

9               CGCAAAAAACTACGGTAGAGCGGTTTATGAATGTCTACGGGGTGGACTTGATTTTACTAA 600 

13              CGCAAAAAACTACGGTAGAGCGGTTTATGAATGTCTACGGGGTGGACTTGATTTTACTAA 600 

3               CGCAAAAAACTACGGTAGAGCAGTTTATGAATGTCTACGGGGTGGACTTGATTTTACTAA 600 

15              CGCAAAAAACTACGGTAGAGCAGTTTATGAATGTCTACGGGGTGGACTTGATTTTACTAA 600 

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

 

1               GGATGATGAAAACGTAAATTCACAACCATTTATGCGTTGGAGAGATCGTTTCTTATTTTG 660 

4               GGATGATGAAAACGTAAATTCACAACCATTTATGCGTTGGAGAGATCGTTTCTTATTTTG 660 

5               GGATGATGAAAACGTAAATTCACAACCATTTATGCGTTGGAGAGATCGTTTCTTATTTTG 660 

6               GGATGATGAAAACGTAAATTCACAACCATTTATGCGTTGGAGAGATCGTTTCTTATTTTG 660 

16              GGATGATGAAAACGTAAATTCACAACCATTTATGCGTTGGAGAGATCGTTTCTTATTTTG 660 

11              GGATGATGAAAACGTAAATTCACAACCATTTATGCGTTGGAGAGATCGTTTCTTATTTTG 660 

12              GGATGATGAAAACGTAAATTCACAACCATTTATGCGTTGGAGAGATCGTTTCTTATTTTG 660 

8               GGATGATGAAAACGTAAATTCACAACCATTTATGCGTTGGAGAGATCGTTTCTTATTTTG 660 

2               GGATGATGAAAACGTAAATTCACAACCATTTATGCGTTGGAGAGATCGTTTCTTATTTTG 660 
14              GGATGATGAAAACGTAAATTCACAACCATTTATGCGTTGGAGAGATCGTTTCTTATTTTG 660 

21              GGATGATGAAAACGTAAATTCACAACCATTTATGCGTTGGAGAGATCGTTTCTTATTTTG 660 

18              GGATGATGAAAACGTAAATTCACAACCATTTATGCGTTGGAGAGATCGTTTCTTATTTTG 660 

7               GGATGATGAAAACGTAAATTCACAACCATTTATGCGTTGGAGAGATCGTTTCTTATTTTG 660 

10              GGATGATGAAAACGTAAATTCACAACCATTTATGCGTTGGAGAGATCGTTTCTTATTTTG 660 

17              GGATGATGAAAACGTAAATTCACAACCATTTATGCGTTGGAGAGATCGTTTCTTATTTTG 660 

19              GGATGATGAAAACGTAAATTCACAACCATTTATGCGTTGGAGAGATCGTTTCTTATTTTG 660 

20              GGATGATGAAAACGTAAATTCACAACCATTTATGCGTTGGAGAGATCGTTTCTTATTTTG 660 

9               GGATGATGAAAACGTAAATTCACAACCATTTATGCGTTGAAGAGATCGTTTCTTATTTTG 660 

13              GGATGATGAAAACGTAAATTCACAACCATTTATGCGTTGGAGAGATCGTTTCTTATTTTG 660 

3               GGATGATGAAAACGTAAATTCACAACCATTTATGCGTTGGAGAGATCGTTTCTTATTTTG 660 

15              GGATGATGAAAACGTAAATTCACAACCATTTATGCGTTGGAGAGATCGTTTCTTATTTTG 660 

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

ภาพที่ 4.41 (ต่อ) ผลการเปรียบเทียบล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rbcL [1-21 คือ (1) เอื้อง 
                 ปากนกแก้ว (2) เอื้องเงินหลวง (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีนแลน 
                 เทิร์น (6) ลูกผสมดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องแซะหอม x เอื้องทอง (9) เอื้อง 
                 เงิน (10) เอื้องทอง (11) เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง (12) เอื้องตาเหิน (13) เอื้องนางชี   
                 (14) เอื้องแซะภูกระดึง (15) ฟรอสตี้ดอนปากแดง (16) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง (17)  
                 เอื้องเงินแสด (18) เอื้องสีตาล (19) เอื้องตาเหินเวียดนาม (20) เอื้องเงินแดง และ  
                 (21) เอื้องแซะหม่น] (รูปแบบการเปลี่ยนแปลง . คือ อินเดล . คือ การกลายหลาย 
                 รูปแบบ . คือ ไพริมิดีนทรานสิชัน . คือ พิวรีนทรานสิชัน และ . คือ ทรานเวอร์ชัน) 
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1               TGCC 664 

4               TGCC 664 

5               TGCC 664 

6               TGCC 664 

16              TGCC 664 

11              TGCC 664 

12              TGCC 664 

8               TGCC 664 

2               TGCC 664 

14              TGCC 664 

21              TGCC 664 

18              TGCC 664 

7               TGCC 664 

10              TGCC 664 

17              TGCC 664 

19              TGCC 664 

20              TGCC 664 

9               TGCC 664 

13              TGCC 664 

3               TGCC 664 

15              TGCC 664 

  **** 

ภาพที่ 4.41 (ต่อ) ผลการเปรียบเทียบล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rbcL [1-21 คือ (1) เอื้อง 
                 ปากนกแก้ว (2) เอื้องเงินหลวง (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีนแลน 
                 เทิร์น (6) ลูกผสมดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องแซะหอม x เอื้องทอง (9) เอื้อง 
                 เงิน (10) เอื้องทอง (11) เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง (12) เอื้องตาเหิน (13) เอื้องนางชี   
                 (14) เอื้องแซะภูกระดึง (15) ฟรอสตี้ดอนปากแดง (16) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง (17)  
                 เอื้องเงินแสด (18) เอื้องสีตาล (19) เอื้องตาเหินเวียดนาม (20) เอื้องเงินแดง และ  
                 (21) เอื้องแซะหม่น] (รูปแบบการเปลี่ยนแปลง . คือ อินเดล . คือ การกลายหลาย 
                 รูปแบบ . คือ ไพริมิดีนทรานสิชัน . คือ พิวรีนทรานสิชัน และ . คือ ทรานเวอร์ชัน) 
 

ตารางที่ 4.7 ต าแหน่งนิวคลีโอไทด์ของยีน rbcL ที่พบความหลากรูป 

รูปแบบการกลาย ต าแหน่งนิวคลีโอไทด์ของยีน rbcL เกิดการแทนที่นิวคลีไทด ์

อินเดล 30 และ 49 

พิวรีนทรานสิชัน 562 และ 640 

ไพริมิดีนทรานสิชัน 148, 264, 334, และ 421    

ทรานสเวอร์ชัน 31, 35, 38, 43, 46, 76, 80, 82, 280 และ 421    
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ตารางที่  4.8 ต าแหน่งนิวคลีโอไทด์ของยีน rbcL ที่พบความหลากรูปและส่งผลต่อการ 
                  เปลี่ยนแปลงล าดับกรดอะมิโนเมื่อเปรียบเทียบในกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ 
                  ซูเธและลูกผสม 

ต าแหน่งของ 
นิวคลีโอไทด ์

พันธ์ุกล้วยไม ้* รูปแบบความแตกต่าง
ของนิวคลีโอไทด ์

การเปลี่ยนแปลง
ของกรดอะมิโน 

30 15 อินเดล Val เป็น Gly 
31 15 T เป็น G Gly เป็น Typ 
35 15 T เป็น G Phe เป็น Ser 
38 15 A เป็น T Lys เป็น Leu 
43 15 T เป็น G Ala เป็น Ser 
49 15 อินเดล Val เป็น Gly 
80 19 และ 20 G เป็น C Asp เป็น His 
82 18 C เป็น A Asp เป็น Glu 
264 10, 14, 18 และ 21 T เป็น C Val เป็น Ala 
280 7, 14, 18 และ 21 A เป็น T Glu เป็น Asp 

 * 1-21 คือ (1) เอื้องปากนกแก้ว (2) เอื้องเงินหลวง (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์                   
(5) กรีนแลนเทิร์น (6) ลูกผสมดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องแซะหอม x เอื้องทอง                 
(9) เอื้องเงิน (10) เอื้องทอง (11) เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง (12) เอื้องตาเหิน (13) เอื้องนางชี        
(14) เอื้องแซะภูกระดึง (15) ฟรอสตี้ดอนปากแดง (16) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง (17) เอื้องเงินแสด  
(18) เอื้องสีตาล (19) เอื้องตาเหินเวียดนาม (20) เอื้องเงินแดง และ (21) เอื้องแซะหม่น] 

เมื่อวิเคราะห์ล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rbcL บริเวณต าแหน่งที่พบความหลากรูปและส่งผล
ต่อการเปลี่ยนแปลงล าดับกรดอะมิโน (ตารางที่ 4.8) ได้แก่ 

ล าดับนิวคลีโอไทดต์ าแหน่งที่ 30 สามารถระบุฟรอสตี้ดอนปากแดง เนื่องจากเกิดการกลาย
แบบเลื่อนกรอบรหัส โดยพบการเปลี่ยนแปลงการแปลรหัสกรดอะมิโนจากแวลีน (valine) เป็น
ไกลซีน (glycine) ซึ่งเป็นกรดอะมิโนกลุ่มไม่มีข้ัวเช่นเดียวกัน 

ล าดับนิวคลีโอไทดต์ าแหน่งที่ 31 สามารถระบุฟรอสตี้ดอนปากแดง เนื่องจากเกิดการกลาย
แบบเป็นกลาง โดยพบการเปลี่ยนแปลงการแปลรหัสกรดอะมิโนจากไกลซีนเป็นทริปโตแฟน ซึ่งเป็น
กรดอะมิโนที่จัดอยู่ในกลุ่มไม่มีข้ัวเช่นเดียวกัน  

ล าดับนิวคลีโอไทดต์ าแหน่งที่ 35 สามารถระบุฟรอสตี้ดอนปากแดง เนื่องจากเกิดการกลาย
แบบไม่พ้อง โดยพบการเปลี่ยนแปลงการแปลรหัสกรดอะมิโนจากฟีนิลอะลานีนซึ่งเป็นกรดอะมิโน
กลุ่มไม่มีข้ัว เปลี่ยนเป็นเซรีนซึ่งเป็นกรดอะมิโนกลุ่มมีข้ัวและมีความเป็นกลางทางไฟฟ้า 
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ล าดับนิวคลีโอไทดต์ าแหน่งที่ 38 สามารถระบุฟรอสตี้ดอนปากแดง เนื่องจากเกิดการกลาย
แบบไม่พ้อง โดยพบการเปลี่ยนแปลงการแปลรหัสกรดอะมิโนจากไลซีนซึ่งเป็นกรดอะมิโนกลุ่มมีข้ัว     
มีประจุเป็นบวก เปลี่ยนเป็นลิวซีนซึ่งเป็นกรดอะมิโนกลุ่มไม่มีขั้ว 

ล าดับนิวคลีโอไทดต์ าแหน่งที่ 43 สามารถระบุฟรอสตี้ดอนปากแดง เนื่องจากเกิดการกลาย
แบบไม่พ้อง โดยพบการเปลี่ยนแปลงการแปลรหัสกรดอะมิโนจากอะลานีนซึ่งเป็นกรดอะมิโนกลุ่มไม่
มีขั้ว เปลี่ยนเป็นเซรีนซึ่งเป็นกรดอะมิโนกลุ่มมีข้ัวและมีความเป็นกลางทางไฟฟ้า  

ล าดับนิวคลีโอไทดต์ าแหน่งที่ 49 สามารถระบุฟรอสตี้ดอนปากแดง เนื่องจากเกิดการกลาย
แบบเลื่อนกรอบรหัส โดยพบการเปลี่ยนแปลงการแปลรหัสกรดอะมิโนจากแวลีนเป็นไกลซีนซึ่งเป็น
กรดอะมิโนที่จัดอยู่ในกลุ่มไม่มีข้ัวเช่นเดียวกัน 

ล าดับนิวคลีโอไทด์ต าแหน่งที่ 80 สามารถระบุเอื้องตาเหินเวียดนามและเอื้องเงินแดง 
เนื่องจากเกิดการกลายแบบไม่พ้อง โดยพบการเปลี่ยนแปลงการแปลรหัสกรดอะมิโนจาก                  
กรดแอสพาร์ติกซึ่งเป็นกรดอะมิโนกลุ่มมีข้ัว มีประจุเป็นลบ เปลี่ยนเป็นฮิสทีดีนซึ่งเป็นกรดอะมิโน
กลุ่มมีข้ัวและมีประจุเป็นบวก 

 ล าดับนิวคลีโอไทด์ต าแหน่งที่ 82 สามารถระบุเอื้องสีตาล เนื่องจากเกิดการกลายแบบไม่
พ้อง โดยพบการเปลี่ยนแปลงการแปลรหัสกรดอะมิโนจากกรดแอสพาร์ติกเปลี่ยนเป็นกรดกลูตามิ
กซึ่งเป็นกรดอะมิโนกลุ่มมีข้ัวและมีประจุเป็นลบเช่นเดียวกัน 

ล าดับนิวคลีโอไทด์ต าแหน่งที่ 264 สามารถระบุเอื้องทอง เอื้องแซะภูกระดึง เอื้องสีตาล 
และเอื้องแซะหม่น เนื่องจากเกิดการกลายแบบเป็นกลาง โดยพบการเปลี่ยนแปลงการแปลรหัส
กรดอะมิโนจากแวลีนซึ่งเป็นกรดอะมิโนกลุ่มไม่มีข้ัว เปลี่ยนเป็นอะลานีนซึ่งเป็นกรดอะมิโนกลุ่มไม่มี
ข้ัว 

ล าดับนิวคลีโอไทด์ต าแหน่งที่ 280 สามารถระบุเอื้องแซะหอม เอื้องแซะภูกระดึง เอื้องสี
ตาล และเอื้องแซะหม่น เนื่องจากเกิดการกลายแบบเป็นกลาง โดยพบการเปลี่ยนแปลงการแปลรหัส
กรดอะมิโนจากกรดกลูตามิกเป็นกรดแอสพาร์ติก ซึ่งเป็นกรดอะมิโนกลุ่มมีข้ัว มีประจุเป็นลบ
เช่นเดียวกัน 

 
จากการวิเคราะห์ล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rbcL ด้วยโปแกรม MEGA รุ่น 7 พบค่าความ

แตกต่างทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสม จ านวน 21 พันธ์ุ 
เท่ากับ 0.000-0.015 (ตารางที่ 4.9) ซึ่งโมเดลที่เหมาะสมส าหรับการวิเคราะห์ คือ jukes cantor 
น าโมเดลดังกล่าวมาสร้างแผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม 4 วิธี คือ maximum likelihood, 
maximum parsimony, neighbor joining และ UPGMA (ภาพที่ 4.42-4.45) พบว่าวิธี 
maximum likelihood และ neighbor joining ให้ผลที่คล้ายคลึงกันและผลดังกล่าวยังสอดคล้อง
กับลักษณะสัณฐานโครงสร้างดอกของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมทั้ง 21 พันธ์ุ 



74 
 

* 1-21 คือ (1) เอื้องปากนกแก้ว (2) เอื้องเงินหลวง (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีนแลนเทิร์น (6) ลูกผสมดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม                      
(8) เอื้องแซะหอม x เอื้องทอง (9) เอื้องเงิน (10) เอื้องทอง (11) เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง (12) เอื้องตาเหิน (13) เอื้องนางชี (14) เอื้องแซะภูกระดึง                
(15) ฟรอสตี้ดอนปากแดง (16) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง (17) เอื้องเงินแสด  (18) เอื้องสีตาล (19) เอื้องตาเหินเวียดนาม (20) เอื้องเงินแดง และ                         
(21) เอื้องแซะหม่น 
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1 0.000 

2 0.002 0.000 

3 0.002 0.003 0.000 

4 0.000 0.002 0.002 0.000 

5 0.000 0.002 0.002 0.000 0.000 

6 0.000 0.002 0.002 0.000 0.000 0.000 

7 0.005 0.003 0.006 0.005 0.005 0.005 0.000 

8 0.002 0.000 0.003 0.002 0.002 0.002 0.003 0.000 

9 0.003 0.002 0.005 0.003 0.003 0.003 0.005 0.002 0.000 

10 0.003 0.002 0.005 0.003 0.003 0.003 0.005 0.002 0.003 0.000 

11 0.002 0.000 0.003 0.002 0.002 0.002 0.003 0.000 0.002 0.002 0.000 

12 0.002 0.000 0.003 0.002 0.002 0.002 0.003 0.000 0.002 0.002 0.000 0.000 

13 0.003 0.002 0.002 0.003 0.003 0.003 0.005 0.002 0.003 0.003 0.002 0.002 0.000 

14 0.006 0.005 0.008 0.006 0.006 0.006 0.005 0.005 0.006 0.003 0.005 0.005 0.006 0.000 

15 0.008 0.009 0.006 0.008 0.008 0.008 0.012 0.009 0.011 0.011 0.009 0.009 0.008 0.014 0.000 

16 0.000 0.002 0.002 0.000 0.000 0.000 0.005 0.002 0.003 0.003 0.003 0.002 0.003 0.006 0.008 0.000 

17 0.005 0.003 0.006 0.005 0.005 0.005 0.006 0.003 0.005 0.005 0.003 0.003 0.005 0.008 0.012 0.005 0.000 

18 0.008 0.006 0.009 0.008 0.008 0.008 0.006 0.006 0.008 0.005 0.006 0.006 0.008 0.005 0.015 0.008 0.008 0.000 

19 0.003 0.002 0.005 0.003 0.003 0.003 0.005 0.002 0.003 0.003 0.002 0.002 0.003 0.006 0.011 0.003 0.005 0.008 0.000 

20 0.003 0.002 0.005 0.003 0.003 0.003 0.005 0.002 0.003 0.003 0.002 0.002 0.003 0.006 0.011 0.003 0.005 0.008 0.000 0.000 

21 0.006 0.005 0.008 0.006 0.006 0.006 0.005 0.005 0.006 0.003 0.005 0.005 0.006 0.000 0.014 0.006 0.008 0.005 0.006 0.006 0.000 
พันธุ์ * 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 



75 
 

 

ภาพที่ 4.42 แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสม  
               วิเคราะห์จากยีน rbcL ค านวณจากโมเดล jukes cantor และสร้างด้วยวิธี                 
               maximum likelihood 

 
ภาพที่ 4.43 แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสม  
                วิเคราะห์จากยีน rbcL สร้างด้วยวิธี maximum parsimony 
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ภาพที่ 4.44 แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสม  
                วิเคราะห์จากยีน rbcL ค านวณจากโมเดล jukes cantor และสร้างด้วยวิธี            
                neighbor joining  

 

ภาพที่ 4.45 แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสม  
               วิเคราะห์จากยีน rbcL ค านวณจากโมเดล jukes cantor และสร้างด้วยวิธี UPGMA  
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4.4.4.3 บริเวณยีน rpoC1 
        บริเวณยีน rpoC1  มีล าดับนิวคลีโอไทด์ 554-555  คู่เบส ถูกเปรียบเทียบ
ด้วยโปรแกรม ClustalW วิธี multiple alignment ดังนี ้
  

       1              GTGGATACACTTCTTGATAATGGGATCCGCGGACAACCCATGAGAGATGGT-CATAATAA 60 
20              GTGGATACACTTCTTGATAATGGGATCCGCGGACAACCCATGAGAGATGGT-CATAATAA 60 
3               GTGGATACACTTCTTGATAATGGGATCCGCGGACAACCCATGAGAGATGGT-CATAATAA 60 
4               GTGGATACACTTCTTGATAATGGGATCCGCGGACAACCCACGAGGGGAGGT-CATAATAA 60 
11              GTGGATACACTTCTTGATAATGGGATCCGCGGACAACCCATGAGAGATGGT-CATAATAA 60 
16              GTGGATACACTTCTTGATAATGGGATCCGCGGACAACCCATGAGAGATGGT-CATAATAA 60 
19              GTGGATACACTTCTTGATAATGGGATCCGCGGACAACCCATGAGAGATGGT-CATAATAA 60 
21              GTGGATACACTTCTTGATAATGGGATCCGCGGACAACCCATGAGAGATGGT-CATAATAA 60 
18              GTGGATACACTTCTTGATAATGGGATCCGCGGACAACCCATGAGAGATGGT-CATAATAA 60 
17              GTGGATACACTTCTTGATAATGGGATCCGCGGACAACCCATGAGAGATGGT-CATAATAA 60 
13              GTGGATACACTTCTTGATAATGGGATCCGCGGACAACCCATGAGAGATGGT-CATAATAA 60 
9               GTGGATACACTTCTTGATAATGGGATCCGCGGACAACCCATGAGAGATGGT-CATAATAA 60 
7               GTGGATACACTTCTTGATAATGGGATCCGCGGACAACCCATGAGAGATGGT-CATAATAA 60 
2               GTGGATACACTTCTTGATAATGGGATCCGCGGACAACCCATGAGAGATGGT-CATAATAA 60 
8               GTGGATACACTTCTTGATAATGGGATCCGCGGACAACCCATGAGAGATGGT-CATAATAA 60 
12              GTGGATACACTTCTTGATAATGGGATCCGCGGACAACCCATGAGAGATGGT-CATAATAA 60 
15              GTGGATACACTTCTTGATAATGGGATCCGCGGACAACCCATGAGAGATGGT-CATAATAA 60 
5               GTGGATACACTTCTTGATAATGGGATCCCGGGACAACCCATGAGGGGAGGT-CATAATAA 60 
6               GTGGATACACTTCTTGATAATGGGATCCGCGGACAACCCACGAGAGAGGGG-CATAATAA 60 
10              GTGGATACACTTCTTGATAATGGGATCCGCGGACAACCCACGAGAGAGGGGGCAGAATAA 60 
14              GTGGATACACTTCTTGATAATGGGATCCGCGGGCAACCCCCCAGAGGGGGGGCAGAATAA 60 

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

 

1               AGTTTACAAGTCATTTTCCGATGTAATTGAAGGCAAAGAAGGAAGATTTCGTGAGACTCT 120 

20              AGTTTACAAGTCATTTTCCGATGTAATTGAAGGCAAAGAAGGAAGATTTCGTGAGACTCT 120 

3               AGTTTACAAGTCATTTTCCGATGTAATTGAAGGCAAAGAAGGAAGATTTCGTGAGACTCT 120 

4               AGTTTACAAGTCATTTTCCGATGTAATTGAAGGCAAAGAAGGAAGATTTCGTGAGACTCT 120 

11              AGTTTACAAGTCATTTTCCGATGTAATTGAAGGCAAAGAAGGAAGATTTCGTGAGACTCT 120 

16              AGTTTACAAGTCATTTTCCGATGTAATTGAAGGCAAAGAAGGAAGATTTCGTGAGACTCT 120 

19              AGTTTACAAGTCATTTTCCGATGTAATTGAAGGCAAAGAAGGAAGATTTCGTGAGACTCT 120 

21              AGTTTACAAGTCATTTTCCGATGTAATTGAAGGCAAAGAAGGAAGATTTCGTGAGACTCT 120 

18              AGTTTACAAGTCATTTTCCGATGTAATTGAAGGCAAAGAAGGAAGATTTCGTGAGACTCT 120 

17              AGTTTACAAGTCATTTTCCGATGTAATTGAAGGCAAAGAAGGAAGATTTCGTGAGACTCT 120 

13              AGTTTACAAGTCATTTTCCGATGTAATTGAAGGCAAAGAAGGAAGATTTCGTGAGACTCT 120 

9               AGTTTACAAGTCATTTTCCGATGTAATTGAAGGCAAAGAAGGAAGATTTCGTGAGACTCT 120 

7               AGTTTACAAGTCATTTTCCGATGTAATTGAAGGCAAAGAAGGAAGATTTCGTGAGACTCT 120 

2               AGTTTACAAGTCATTTTCCGATGTAATTGAAGGCAAAGAAGGAAGATTTCGTGAGACTCT 120 

8               AGTTTACAAGTCATTTTCCGATGTAATTGAAGGCAAAGAAGGAAGATTTCGTGAGACTCT 120 

12              AGTTTACAAGTCATTTTCCGATGTAATTGAAGGCAAAGAAGGAAGATTTCGTGAGACTCT 120 

15              AGTTTACAAGTCATTTTCCGATGTAATTGAAGGCAAAGAAGGAAGATTTCGTGAGACTCT 120 

5               AGTTTACAAGTCATTTTCCGATGTAATTGAAGGCAAAGAAGGAAGATTTCGTGAGACTCT 120 

6               AGTTTACAAGTCATTTTCCGATGTAATTGAAGGCAAAGAAGGAAGATTTCGTGAGACTCT 120 

10              AGTTTACAAGTCATTTTCCGATGTAATTGAAGGCAAAGAAGGAAGATTTCGTGAGACTCT 120 

14              AGTTTACAAGTCATTTTCCGATGTAATTGAAGGCAAAGAAGGAAGATTTCGTGAGACTCT 120 

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

ภาพที่ 4.46 ผลการเปรียบเทียบล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rpoC1 [1-21 คือ (1) เอื้องปากนกแก้ว          
                (2) เอื้องเงินหลวง (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีนแลนเทิร์น (6) ลูกผสม 
                ดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องแซะหอม x เอื้องทอง (9) เอื้องเงิน (10) เอื้องทอง  
                (11) เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง (12) เอื้องตาเหิน (13) เอื้องนางชี (14) เอื้องแซะภู 
                กระดึง (15) ฟรอสตี้ดอนปากแดง (16) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง (17) เอื้องเงินแสด  
                (18) เอื้องสีตาล (19) เอื้องตาเหินเวียดนาม (20) เอื้องเงินแดง และ (21) เอื้องแซะ 
                หม่น] (รูปแบบการเปลี่ยนแปลง . คือ อินเดล . คือ การกลายหลายรูปแบบ . คือ ไพริมิ 
                ดีนทรานสิชัน . คือ พิวรีนทรานสิชัน และ . คือ ทรานเวอร์ชัน) 
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1               GCTTGGTAAACGGGTCGATTATTCGGGGCGTTCCGTCATTGTCGTGGGTCCTTTGCTTTC 180 

20              GCTTGGTAAACGGGTCGATTATTCGGGGCGTTCCGTCATTGTCGTGGGTCCTTTGCTTTC 180 

3               GCTTGGTAAACGGGTCGATTATTCGGGGCGTTCCGTCATTGTCGTGGGTCCTTTGCTTTC 180 

4               GCTTGGTAAACGGGTCGATTATTCGGGGCGTTCCGTCATTGTCGTGGGTCCTTTGCTTTC 180 

11              GCTTGGTAAACGGGTCGATTATTCGGGGCGTTCCGTCATTGTCGTGGGTCCTTTGCTTTC 180 

16              GCTTGGTAAACGGGTCGATTATTCGGGGCGTTCCGTCATTGTCGTGGGTCCTTTGCTTTC 180 

19              GCTTGGTAAACGGGTCGATTATTCGGGGCGTTCCGTCATTGTCGTGGGTCCTTTGCTTTC 180 

21              GCTTGGTAAACGGGTCGATTATTCGGGGCGTTCCGTCATTGTCGTGGGTCCTTTGCTTTC 180 

18              GCTTGGTAAACGGGTCGATTATTCGGGGCGTTCCGTCATTGTCGTGGGTCCTTTGCTTTC 180 

17              GCTTGGTAAACGGGTCGATTATTCGGGGCGTTCCGTCATTGTCGTGGGTCCTTTGCTTTC 180 

13              GCTTGGTAAACGGGTCGATTATTCGGGGCGTTCCGTCATTGTCGTGGGTCCTTTGCTTTC 180 

9               GCTTGGTAAACGGGTCGATTATTCGGGGCGTTCCGTCATTGTCGTGGGTCCTTTGCTTTC 180 

7               GCTTGGTAAACGGGTCGATTATTCGGGGCGTTCCGTCATTGTCGTGGGTCCTTTGCTTTC 180 

2               GCTTGGTAAACGGGTCGATTATTCGGGGCGTTCCGTCATTGTCGTGGGTCCTTTGCTTTC 180 

8               GCTTGGTAAACGGGTCGATTATTCGGGGCGTTCCGTCATTGTCGTGGGTCCTTTGCTTTC 180 

12              GCTTGGTAAACGGGTCGATTATTCGGGGCGTTCCGTCATTGTCGTGGGTCCTTTGCTTTC 180 

15              GCTTGGTAAACGGGTCGATTATTCGGGGCGTTCCGTCATTGTCGTGGGTCCTTTGCTTTC 180 

5               GCTTGGTAAACGGGTCGATTATTCGGGGCGTTCCGTCATTGTCGTGGGTCCTTTGCTTTC 180 

6               GCTTGGTAAACGGGTCGATTATTCGGGGCGTTCCGTCATTGTCGTGGGTCCTTTGCTTTC 180 

10              GCTTGGTAAACGGGTCGATTATTCGGGGCGTTCCGTCATTGTCGTGGGTCCTTTGCTTTC 180 

14              GCTTGGTAAACGGGTCGATTATTCGGGGCGTTCCGTCATTGTCGTGGGTCCTTTGCTTTC 180 

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

 

1               ATTACATCAATGTGGATTACCTCGAGAAATAGCAATAGAGCTCTTCCAAACATTTGTAAT 240 

20              ATTACATCAATGTGGATTACCTCGAGAAATAGCAATAGAGCTCTTCCAAACATTTGTAAT 240 

3               ATTACATCAATGTGGATTACCTCGAGAAATAGCAATAGAGCTCTTCCAAACATTTGTAAT 240 

4               ATTACATCAATGTGGATTACCTCGAGAAATAGCAATAGAGCTCTTCCAAACATTTGTAAT 240 

11              ATTACATCAATGTGGATTACCTCGAGAAATAGCAATAGAGCTCTTCCAAACATTTGTAAT 240 

16              ATTACATCAATGTGGATTACCTCGAGAAATAGCAATAGAGCTCTTCCAAACATTTGTAAT 240 

19              ATTACATCAATGTGGATTACCTCGAGAAATAGCAATAGAGCTCTTCCAAACATTTGTAAT 240 

21              ATTACATCAATGTGGATTACCTCGAGAAATAGCAATAGAGCTCTTCCAAACATTTGTAAT 240 

18              ATTACATCAATGTGGATTACCTCGAGAAATAGCAATAGAGCTCTTCCAAACATTTGTAAT 240 

17              ATTACATCAATGTGGATTACCTCGAGAAATAGCAATAGAGCTCTTCCAAACATTTGTAAT 240 

13              ATTACATCAATGTGGATTACCTCGAGAAATAGCAATAGAGCTCTTCCAAACATTTGTAAT 240 

9               ATTACATCAATGTGGATTACCTCGAGAAATAGCAATAGAGCTCTTCCAAACATTTGTAAT 240 

7               ATTACATCAATGTGGATTACCTCGAGAAATAGCAATAGAGCTCTTCCAAACATTTGTAAT 240 

2               ATTACATCAATGTGGATTACCTCGAGAAATAGCAATAGAGCTCTTCCAAACATTTGTAAT 240 

8               ATTACATCAATGTGGATTACCTCGAGAAATAGCAATAGAGCTCTTCCAAACATTTGTAAT 240 

12              ATTACATCAATGTGGATTACCTCGAGAAATAGCAATAGAGCTCTTCCAAACATTTGTAAT 240 

15              ATTACATCAATGTGGATTACCTCGAGAAATAGCAATAGAGCTCTTCCAAACATTTGTAAT 240 

5               ATTACATCAATGTGGATTACCTCGAGAAATAGCAATAGAGCTCTTCCAAACATTTGTAAT 240 

6               ATTACATCAATGTGGATTACCTCGAGAAATAGCAATAGAGCTCTTCCAAACATTTGTAAT 240 

10              ATTACATCAATGTGGATTACCTCGAGAAATAGCAATAGAGCTCTTCCAAACATTTGTAAT 240 

14              ATTACATCAATGTGGATTACCTCGAGAAATAGCAATAGAGCTCTTCCAAACATTTGTAAT 240 

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

 
1               TCGTGGTCTAATCAGACAAGATGTTGTTTCTAACACAGGGATTGCTAAAAGAAAAATTCG 300 

20              TCGTGGTCTAATCAGACAAGATGTTGTTTCTAACACAGGGATTGCTAAAAGAAAAATTCG 300 

3               TCGTGGTCTAATCAGACAAGATGTTGTTTCTAACACAGGGATTGCTAAAAGAAAAATTCG 300 

4               TCGTGGTCTAATCAGACAAGATGTTGTTTCTAACACAGGGATTGCTAAAAGAAAAATTCG 300 

11              TCGTGGTCTAATCAGACAAGATGTTGCTTCTAACACAGGGATTGCTAAAAGAAAAATTCG 300 

16              TCGTGGTCTAATCAGACAAGATGTTGTTTCTAACACAGGGATTGCTAAAAGAAAAATTCG 300 

19              TCGTGGTCTAATCAGACAAGATGTTGCTTCTAACACAGGGATTGCTAAAAGAAAAATTCG 300 

21              TCGTGGTCTAATCAGACAAGATGTTGCTTCTAACACAGGGATTGCTAAAAGAAAAATTCG 300 

18              TCGTGGTCTAATCAGACAAGATGTTGCTTCTAACACAGGGATTGCTAAAAGAAAAATTCG 300 

17              TCGTGGTCTAATCAGACAAGATGTTGCTTCTAACACAGGGATTGCTAAAAGAAAAATTCG 300 

13              TCGTGGTCTAATCAGACAAGATGTTGCTTCTAACACAGGGATTGCTAAAAGAAAAATTCG 300 

9               TCGTGGTCTAATCAGACAAGATGTTGCTTCTAACACAGGGATTGCTAAAAGAAAAATTCG 300 

7               TCGTGGTCTAATCAGACAAGATGTTGCTTCTAACACAGGGATTGCTAAAAGAAAAATTCG 300 

2               TCGTGGTCTAATCAGACAAGATGTTGCTTCTAACACAGGGATTGCTAAAATAAAAATTCG 300 

8               TCGTGGTCTAATCAGACAAGATGTTGTTTCTAACACAGGGATTGCTAAAAGAAAAATTCG 300 

12              TCGTGGTCTAATCAGACAAGATGTTGCTTCTAACACAGGGATTGCTAAAATAAAAATTCG 300 

15              TCGTGGTCTAATCAGACAAGATGTTGCTTCTAACACAGGGATTGCTAAAATAAAAATTCG 300 

5               TCGTGGTCTAATCAGACAAGATGTTGTTTCTAACACAGGGATTGCTAAAAGAAAAATTCG 300 

6               TCGTGGTCTAATCAGACAAGATGTTGTTTCTAACACAGGGATTGCTAAAAGAAAAATTCG 300 

10              TCGTGGTCTAATCAGACAAGATGTTGCTTCTAACACAGGGATTGCTAAAAGAAAAATTCG 300 

14              TCGTGGTCTAATCAGACAAGATGTTGCTTCTAACACAGGGATTGCTAAAAGAAAAATTCG 300 

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

ภาพที่ 4.46 (ต่อ) ผลการเปรียบเทียบล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rpoC1 [1-21 คือ (1) เอื้อง 
                 ปากนกแก้ว (2) เอื้องเงินหลวง (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีนแลน 
                 เทิร์น (6) ลูกผสมดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องแซะหอม x เอื้องทอง (9) เอื้อง 
                 เงิน (10) เอื้องทอง (11) เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง (12) เอื้องตาเหิน (13) เอื้องนางชี  
                 (14) เอื้องแซะภูกระดึง (15) ฟรอสตี้ดอนปากแดง (16) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง (17)  
                 เอื้องเงินแสด (18) เอื้องสีตาล (19) เอื้องตาเหินเวียดนาม (20) เอื้องเงินแดง และ  
                 (21) เอื้องแซะหม่น] (รูปแบบการเปลี่ยนแปลง . คือ อินเดล . คือ การกลายหลาย 
                 รูปแบบ . คือ ไพริมิดีนทรานสิชัน . คือ พิวรีนทรานสิชัน และ . คือ ทรานเวอร์ชัน) 
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                 1               GGAAAAAGAACCCATTGTATGGGAAATCCTTCAAGAAGTTATGCAGGGGCATCCTGTATT 360 

20              GGAAAAAGAACCCATTGTATGGGAAATCCTTCAAGAAGTTATGCAGGGGCATCCTGTATT 360 

3               GGAAAAAGAACCCATTGTATGGGAAATCCTTCAAGAAGTTATGCAGGGGCATCCTGTATT 360 

4               GGAAAAAGAACCCATTGTATGGGAAATCCTTCAAGAAGTTATGCAGGGGCATCCTGTATT 360 

11              GGAAAAAGAACCCATTGTATGGGAAATCCTTCAAGAAGTTATGCAGGGGCATCCTGTATT 360 

16              GGAAAAAGAACCCATTGTATGGGAAATCCTTCAAGAAGTTATGCAGGGGCATCCTGTATT 360 

19              GGAAAAAGAACCCATTGTATGGGAAATCCTTCAAGAAGTTATGCAGGGGCATCCTGTATT 360 

21              GGAAAAAGAACCCATTGTATGGGAAATCCTTCAAGAAGTTATGCAGGGGCATCCTGTATT 360 

18              GGAAAAAGAACCCATTGTATGGGAAATCCTTCAAGAAGTTATGCAGGGGCATCCTGTATT 360 

17              GGAAAAAGAACCCATTGTATGGGAAATCCTTCAAGAAGTTATGCAGGGGCATCCTGTATT 360 

13              GGAAAAAGAACCCATTGTATGGGAAATCCTTCAAGAAGTTATGCAGGGGCATCCTGTATT 360 

9               GGAAAAAGAACCCATTGTATGGGAAATCCTTCAAGAAGTTATGCAGGGGCATCCTGTATT 360 

7               GGAAAAAGAACCCATTGTATGGGAAATCCTTCAAGAAGTTATGCAGGGGCATCCTGTATT 360 

2               GGAAAAAGAACCCATTGTATGGGAAATCCTTCAAGAAGTTATGCAGGGGCATCCTGTATT 360 

8               GGAAAAAGAACCCATTGTATGGGAAATCCTTCAAGAAGTTATGCAGGGGCATCCTGTATT 360 

12              GGAAAAAGAACCCATTGTATGGGAAATCCTTCAAGAAGTTATGCAGGGGCATCCTGTATT 360 

15              GGAAAAAGAACCCATTGTATGGGAAATCCTTCAAGAAGTTATGCAGGGGCATCCTGTATT 360 

5               GGAAAAAGAACCCATTGTATGGGAAATCCTTCAAGAAGTTATGCAGGGGCATCCTGTATT 360 

6               GGAAAAAGAACCCATTGTATGGGAAATCCTTCAAGAAGTTATGCAGGGGCATCCTGTATT 360 

10              GGAAAAAGAACCCATTGTATGGGAAATCCTTCAAGAAGTTATGCAGGGGCATCCTGTATT 360 

14              GGAAAAAGAACCCATTGTATGGGAAATCCTTCAAGAAGTTATGCAGGGGCATCCTGTATT 360 

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

 

1               GTTGAATAGAGCGCCCACCCTGCATAGATTAGGTATACAGGCGTTCCAACCCATTTTAGT 420 

20              GTTGAATAGAGCGCCCACCCTGCATAGATTAGGTATACAGGCGTTCCAACCCATTTTAGT 420 

3               GTTGAATAGAGCGCCCACCCTGCATAGATTAGGTATACAGGCGTTCCAACCCATTTTAGT 420 

4               GTTGAATAGAGCGCCCACCCTGCATAGATTAGGTATACAGGCGTTCCAACCCATTTTAGT 420 

11              GTTGAATAGAGCGCCCACCCTGCATAGATTAGGTATACAGGCGTTCCAACCCATTTTAGT 420 

16              GTTGAATAGAGCGCCCACCCTGCATAGATTAGGTATACAGGCGTTCCAACCCATTTTAGT 420 

19              GTTGAATAGAGCGCCCACCCTGCATAGATTAGGTATACAGGCGTTCCAACCCATTTTAGT 420 

21              GTTGAATAGAGCGCCCACCCTGCATAGATTAGGTATACAGGCGTTCCAACCCATTTTAGT 420 

18              GTTGAATAGAGCGCCCACCCTGCATAGATTAGGTATACAGGCGTTCCAACCCATTTTAGT 420 

17              GTTGAATAGAGCGCCCACCCTGCATAGATTAGGTATACAGGCGTTCCAACCCATTTTAGT 420 

13              GTTGAATAGAGCGCCCACCCTGCATAGATTAGGTATACAGGCGTTCCAACCCATTTTAGT 420 

9               GTTGAATAGAGCGCCCACCCTGCATAGATTAGGTATACAGGCGTTCCAACCCATTTTAGT 420 

7               GTTGAATAGAGCGCCCACCCTGCATAGATTAGGTATACAGGCGTTCCAACCCATTTTAGT 420 

2               GTTGAATAGAGCGCCCACCCTGCATAGATTAGGTATACAGGCGTTCCAACCCATTTTAGT 420 

8               GTTGAATAGAGCGCCCACCCTGCATAGATTAGGTATACAGGCGTTCCAACCCATTTTAGT 420 

12              GTTGAATAGAGCGCCCACCCTGCATAGATTAGGTATACAGGCGTTCCAACCCATTTTAGT 420 

15              GTTGAATAGAGCGCCCACCCTGCATAGATTAGGTATACAGGCGTTCCAACCCATTTTAGT 420 

5               GTTGAATAGAGCGCCCACCCTGCATAGATTAGGTATACAGGCGTTCCAACCCATTTTAGT 420 

6               GTTGAATAGAGCGCCCACCCTGCATAGATTAGGTATACAGGCGTTCCAACCCATTTTAGT 420 

10              GTTGAATAGAGCGCCCACCCTGCATAGATTAGGTATACAGGCGTTCCAACCCATTTTAGT 420 

14              GTTGAATAGAGCGCCCACCCTGCATAGATTAGGTATACAGGCGTTCCAACCCATTTTAGT 420 

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

 

1               GGAGGGGCGTGCTATTTGTTTACACCCATTAGTTTGTAAGGGCTTCAACGCAGACTTTGA 480 

20              GGAGGGGCGTGCTATTTGTTTACACCCATTAGTTTGTAAGGGCTTCAACGCAGACTTTGA 480 

3               GGAGGGGCGTGCTATTTGTTTACACCCATTAGTTTGTAAGGGCTTCAACGCAGACTTTGA 480 

4               GGAGGGGCGTGCTATTTGTTTACACCCATTAGTTTGTAAGGGCTTCAACGCAGACTTTGA 480 

11              GGAGGGGCGTGCTATTTGTTTACACCCATTAGTTTGTAAGGGCTTCAACGCAGACTTTGA 480 

16              GGAGGGGCGTGCTATTTGTTTACACCCATTAGTTTGTAAGGGCTTCAACGCAGACTTTGA 480 

19              GGAGGGGCGTGCTATTTGTTTACACCCATTAGTTTGTAAGGGCTTCAACGCAGACTTTGA 480 

21              GGAGGGGCGTGCTATTTGTTTACACCCATTAGTTTGTAAGGGCTTCAACGCAGACTTTGA 480 

18              GGAGGGGCGTGCTATTTGTTTACACCCATTAGTTTGTAAGGGCTTCAACGCAGACTTTGA 480 

17              GGAGGGGCGTGCTATTTGTTTACACCCATTAGTTTGTAAGGGCTTCAACGCAGACTTTGA 480 

13              GGAGGGGCGTGCTATTTGTTTACACCCATTAGTTTGTAAGGGCTTCAACGCAGACTTTGA 480 

9               GGAGGGGCGTGCTATTTGTTTACACCCATTAGTTTGTAAGGGCTTCAACGCAGACTTTGA 480 

7               GGAGGGGCGTGCTATTTGTTTACACCCATTAGTTTGTAAGGGCTTCAACGCAGACTTTGA 480 

2               GGAGGGGCGTGCTATTTGTTTACACCCATTAGTTTGTAAGGGCTTCAACGCAGACTTTGA 480 

8               GGAGGGGCGTGCTATTTGTTTACACCCATTAGTTTGTAAGGGCTTCAACGCAGACTTTGA 480 

12              GGAGGGGCGTGCTATTTGTTTACACCCATTAGTTTGTAAGGGCTTCAACGCAGACTTTGA 480 

15              GGAGGGGCGTGCTATTTGTTTACACCCATTAGTTTGTAAGGGCTTCAACGCAGACTTTGA 480 

5               GGAGGGGCGTGCTATTTGTTTACACCCATTAGTTTGTAAGGGCTTCAACGCAGACTTTGA 480 

6               GGAGGGGCGTGCTATTTGTTTACACCCATTAGTTTGTAAGGGCTTCAACGCAGACTTTGA 480 

10              GGAGGGGCGTGCTCTTTGTTTACACCCATTAGTTTGTAAGGGCTTCAACGCAGACTTTGA 480 

14              GGAGGGGCGTGCTATTTGTTTACACCCATTAGTTTGTAAGGGCTTCAACGCAGACTTTGA 480 

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

ภาพที่ 4.46 (ต่อ) ผลการเปรียบเทียบล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rpoC1 [1-21 คือ (1) เอื้อง 
                 ปากนกแก้ว (2) เอื้องเงินหลวง (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีนแลน 
                 เทิร์น (6) ลูกผสมดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องแซะหอม x เอื้องทอง (9) เอื้อง 
                 เงิน (10) เอื้องทอง (11) เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง (12) เอื้องตาเหิน (13) เอื้องนางชี  
                 (14) เอื้องแซะภูกระดึง (15) ฟรอสตี้ดอนปากแดง (16) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง (17)  
                 เอื้องเงินแสด (18) เอื้องสีตาล (19) เอื้องตาเหินเวียดนาม (20) เอื้องเงินแดง และ  
                 (21) เอื้องแซะหม่น] (รูปแบบการเปลี่ยนแปลง . คือ อินเดล . คือ การกลายหลาย 
                 รูปแบบ . คือ ไพริมิดีนทรานสิชัน . คือ พิวรีนทรานสิชัน และ . คือ ทรานเวอร์ชัน) 
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1               TGGGGATCAAATGGCTGTTCACGTACCTTTATCTTTGGAAGCTCAAGCAGAAGCCCGTTT 540 

20              TGGGGATCAAATGGCTGTTCACGTACCTTATCTTGAGTCAGCACAAGCAGAAGCCCGTTT 540 

3               TGGGGATCAAATGGCTGTTCACGTACCTTTATCTTTGGAAGCTCAAGCAGAAGCCCGTTT 540 

4               TGGGGATCAAATGGCTGTTCACGTACCTTTATCTTTGGAAGCTCAAGCAGAAGCCCGTTT 540 

11              TGGGGATCAAATGGCTGTTCACGTACCTTTATCTTTGGAAGCTCAAGCAGAAGCCCGTTT 540 

16              TGGGGATCAAATGGCTGTTCACGTACCTTTATCTTTGGAAGCTCAAGCAGAAGCCCGTTT 540 

19              TGGGGATCAAATGGCTGTTCACGTACCTTTATCTTTGGAAGCTCAAGCAGAAGCCCGTTT 540 

21              TGGGGATCAAATGGCTGTTCACGTACCTTTATCTTTGGAAGCTCAAGCAGAAGCCCGTTT 540 

18              TGGGGATCAAATGGCTGTTCACGTACCTTTATCTTTGGAAGCTCAAGCAGAAGCCCGTTT 540 

17              TGGGGATCAAATGGCTGTTCACGTACCTTTATCTTTGGAAGCTCAAGCAGAAGCCCGTTT 540 

13              TGGGGATCAAATGGCTGTTCACGTACCTTTATCTTTGGAAGCTCAAGCAGAAGCCCGTTT 540 

9               TGGGGATCAAATGGCTGTTCACGTACCTTTATCTTTGGAAGCTCAAGCAGAAGCCCGTTT 540 

7               TGGGGATCAAATGGCTGTTCACGTACCTTTATCTTTGGAAGCTCAAGCAGAAGCCCGTTT 540 

2               TGGGGATCAAATGGCTGTTCACGTACCTTTATCTTTGGAAGCTCAAGCAGAAGCCCGTTT 540 

8               TGGGGATCAAATGGCTGTTCACGTACCTTTATCTTTGGAAGCTCAAGCAGAAGCCCGTTT 540 

12              TGGGGATCAAATGGCTGTTCACGTACCTTTATCTTTGGAAGCTCAAGCAGAAGCCCGTTT 540 

15              TGGGGATCAAATGGCTGTTCACGTACCTTTATCTTTGGAAGCTCAAGCAGAAGCCCGTTT 540 

5               TGGGGATCAAATGGCTGTTCACGTACCTTTATCTTTGGAAGCTCAAGCAGAAGCCCGTTT 540 

6               TGGGGATCAAATGGCTGTTCACGTACCTTTATCTTTGGAAGCTCAAGCAGAAGCCCGTTT 540 

10              TGGGGATCAAATGGCTGTTCACGTACCTTTATCTTTGGAAGCTCAAGCAGAAGCCCGTTT 540 

14              TGGGGATCAAATGGCTGTTCACGTACCTTTATCTTTGGAAGCTCAAGCAGAAGCCCGTTT 540 

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

 
1               ACTTATGTTTTCTCA 555 

20              ACTTATGTTTTCTCA 555 

3               ACTTATGTTTTCTCA 555 

4               ACTTATGTTTTCTCA 555 

11              ACTTATGTTTTCTCA 555 

16              ACTTATGTTTTCTCA 555 

19              ACTTATGTTTTCTCA 555 

21              ACTTATGTTTTCTCA 555 

18              ACTTATGTTTTCTCA 555 

17              ACTTATGTTTTCTCA 555 

13              ACTTATGTTTTCTCA 555 

9               ACTTATGTTTTCTCA 555 

7               ACTTATGTTTTCTCA 555 

2               ACTTATGTTTTCTCA 555 

8               ACTTATGTTTTCTCA 555 

12              ACTTATGTTTTCTCA 555 

15              ACTTATGTTTTCTCA 555 

5               ACTTATGTTTTCTCA 555 

6               ACTTATGTTTTCTCA 555 

10              ACTTATGTTTTCTCA 555 

14              ACTTATGTTTTCTCA 555 

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

ภาพที่ 4.46 (ต่อ) ผลการเปรียบเทียบล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rpoC1 [1-21 คือ (1) เอื้อง 
                 ปากนกแก้ว (2) เอื้องเงินหลวง (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีนแลน 
                 เทิร์น (6) ลูกผสมดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องแซะหอม x เอื้องทอง (9) เอื้อง 
                 เงิน (10) เอื้องทอง (11) เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง (12) เอื้องตาเหิน (13) เอื้องนางชี  
                 (14) เอื้องแซะภูกระดึง (15) ฟรอสตี้ดอนปากแดง (16) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง (17)  
                 เอื้องเงินแสด (18) เอื้องสีตาล (19) เอื้องตาเหินเวียดนาม (20) เอื้องเงินแดง และ  
                 (21) เอื้องแซะหม่น] (รูปแบบการเปลี่ยนแปลง . คือ อินเดล . คือ การกลายหลาย 
                 รูปแบบ . คือ ไพริมิดีนทรานสิชัน . คือ พิวรีนทรานสิชัน และ . คือ ทรานเวอร์ชัน) 
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ตารางที่ 4.10 ต าแหน่งนิวคลีโอไทด์ของยีน rpoC1 ที่พบความหลากรูป 

รูปแบบการกลาย ต าแหน่งนิวคลีโอไทด์ของยีน rpoC1 เกิดการแทนที่นิวคลีไทด์ 

อินเดล 52 

พิวรีนทรานสิชัน 33, 45 และ 47 

ไพริมิดีนทรานสิชัน 41, 267, 512 และ 513    

ทรานสเวอร์ชัน 29, 30, 40, 42, 48, 51, 55, 291, 434, 510, 511, 515, 
516, 518, 519 และ 523 

  

ตารางที่  4.11 ต าแหน่งนิวคลีโอไทด์ของยีน rpoC1 ที่พบความหลากรูปและส่งผลต่อการ 
                   เปลี่ยนแปลงล าดับกรดอะมิโนเมื่อเปรียบเทียบในกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ 
                   ซูเธและลูกผสม 

ต าแหน่งของ 
นิวคลีโอไทด ์

พันธ์ุกล้วยไม ้* รูปแบบความแตกต่างของ
นิวคลีโอไทด ์

การเปลี่ยนแปลงของ
กรดอะมโิน 

41 4, 6 และ 10  T เป็น C Met เป็น Thr 
41 14 T เป็น C Met เป็น Pro  
48 4 และ 5 T เป็น A Asp เป็น Gly 
48 6 และ 10 T เป็น G Asp เป็น Glu 
48 14 T เป็น G Asp เป็น Gly 
55 10 และ 14 T เป็น G His เป็น Glu 
267 1, 3, 4, , 6, 8, 16 และ 20 C เป็น T Ala เป็น Val 
291 2, 12 และ 15 G เป็น T Arg เป็น Ile 

 * 1-21 คือ (1) เอื้องปากนกแก้ว (2) เอื้องเงินหลวง (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์                   
(5) กรีนแลนเทิร์น (6) ลูกผสมดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องแซะหอม x เอื้องทอง                 
(9) เอื้องเงิน (10) เอื้องทอง (11) เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง (12) เอื้องตาเหิน (13) เอื้องนางชี        
(14) เอื้องแซะภูกระดึง (15) ฟรอสตี้ดอนปากแดง (16) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง (17) เอื้องเงินแสด  
(18) เอื้องสีตาล (19) เอื้องตาเหินเวียดนาม (20) เอื้องเงินแดง และ (21) เอื้องแซะหม่น 
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ตารางที่ 4.11 (ต่อ) ต าแหน่งนิวคลีโอไทด์ของยีน rpoC1 ที่พบความหลากรูปและส่งผลต่อล าดับ
กรดอะมิโนเมื่อเปรียบเทียบในกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสม 

ต าแหน่งของ 
นิวคลีโอไทด ์

พันธ์ุกล้วยไม ้* รูปแบบความแตกต่าง
ของนิวคลีโอไทด ์

การเปลี่ยนแปลง
ของกรดอะมิโน 

434 10 A เป็น C Ile เป็น Leu 
510 20 T เป็น A Leu เป็น Typ 
512 20 T เป็น C Ser เป็น Leu 
515 20 T เป็น G Leu เป็น Glu 
518 20 G เป็น T Glu เป็น Ser 

* 1-21 คือ (1) เอื้องปากนกแก้ว (2) เอื้องเงินหลวง (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์                   
(5) กรีนแลนเทิร์น (6) ลูกผสมดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องแซะหอม x เอื้องทอง                 
(9) เอื้องเงิน (10) เอื้องทอง (11) เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง (12) เอื้องตาเหิน (13) เอื้องนางชี        
(14) เอื้องแซะภูกระดึง (15) ฟรอสตี้ดอนปากแดง (16) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง (17) เอื้องเงินแสด  
(18) เอื้องสีตาล (19) เอื้องตาเหินเวียดนาม (20) เอื้องเงินแดง และ (21) เอื้องแซะหม่น 

เมื่อวิเคราะห์ล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rpoC1 บริเวณต าแหน่งที่พบความหลากรูปและ
ส่งผลต่อการเปลี่ยนแปลงล าดับกรดอะมิโน (ตารางที่ 4.11) ได้แก่ 

ล าดับนิวคลีโอไทด์ต าแหน่งที่ 41 สามารถระบุรุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ ลูกผสมดอนมารี และ
เอื้องทอง เนื่องจากเกิดการกลายแบบไม่พ้อง โดยพบการเปลี่ยนแปลงการแปลรหัสกรดอะมิโนจาก 
เมไทโอนีนซึ่งเป็นกรดอะมิโนกลุ่มไม่มีข้ัว เปลี่ยนเป็นทรีโอนีนซึ่งเป็นกรดอะมิโนกลุ่มมีข้ัวและมีความ
เป็นกลางทางไฟฟ้า 

ล าดับนิวคลีโอไทด์ต าแหน่งที่ 41 สามารถระบุเอื้องแซะภูกระดึง เนื่องจากเกิดการกลาย
แบบเป็นกลาง โดยพบการเปลี่ยนแปลงการแปลรหัสกรดอะมิโนจากเมไทโอนีนเป็นโพรลีน 
(proline) ซึ่งเป็นกรดอะมิโนกลุ่มไม่มีขั้วเช่นเดียวกัน 

ล าดับนิวคลีโอไทดต์ าแหน่งที่ 48 สามารถระบุรุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ กรีนแลนเทิร์น และเอื้อง
แซะภูกระดึง เนื่องจากเกิดการกลายแบบไม่พ้อง โดยพบการเปลี่ยนแปลงการแปลรหัส          
กรดอะมิโนจากกรดแอสพาร์ติกซึ่งเป็นกรดอะมิโนกลุ่มมีข้ัว มีประจุเป็นลบ เปลี่ยนเป็นไกลซีนซึ่งเปน็
กรดอะมิโนที่จัดอยู่ในกลุ่มไม่มีข้ัว  

ล าดับนิวคลีโอไทดต์ าแหน่งที่ 48 สามารถระบุลูกผสมดอนมารี และ เอื้องทอง เนื่องจากเกิด
การกลายแบบเป็นกลาง โดยพบการเปลี่ยนแปลงการแปลรหัสกรดอะมิโนจากกรดแอสพาร์ติกเป็น 
กรดกลูตามิก ซึ่งเป็นกรดอะมิโนกลุ่มมีข้ัวและมีประจุเป็นลบเช่นเดียวกัน 
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ล าดับนิวคลีโอไทดต์ าแหน่งที่ 55 สามารถระบุเอื้องทอง และ เอื้องแซะภูกระดึง เนื่องจาก
เกิดการกลายแบบไม่พ้อง โดยพบการเปลี่ยนแปลงการแปลรหัสกรดอะมิโนจากฮิสทีดีน ซึ่งเป็น
กรดอะมิโนกลุ่มมีข้ัว มีประจุเป็นบวก เปลี่ยนเป็นกลูตามีนซึ่งเป็นกรดอะมิโนกลุ่มมีข้ัวและมีความ
เป็นกลางทางไฟฟ้า 

ล าดับนิวคลีโอไทดต์ าแหน่งที่ 267 สามารถระบุเอื้องปากนกแก้ว ดอนมารี กรีนแลนเทิร์น 
รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ ลูกผสมดอนมารี เอื้องแซะหอม x เอื้องทอง ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง                
เอื้องเงินแดง เนื่องจากเกิดการกลายแบบเป็นกลาง โดยพบการเปลี่ยนแปลงการแปลรหัสกรดอะมโิน
จากอะลานีนเป็นแวลีน ซึ่งเป็นกรดอะมิโนกลุ่มไม่มีขั้วเช่นเดียวกัน 

ล าดับนิวคลีโอไทด์ต าแหน่งที่ 291 สามารถระบุเอื้องเงินหลวง ฟรอสตี้ดอนปากแดง และ 
เอื้องตาเหิน เนื่องจากเกิดการกลายแบบไม่พ้อง โดยพบการเปลี่ยนแปลงการแปลรหัสกรดอะมิโน
จากอาร์จินีนซึ่งเป็นกรดอะมิโนกลุ่มมีข้ัว มีประจุเป็นบวก เปลี่ยนเป็นไอโซลิวซีนซึ่งเป็นกรดอะมิโน
กลุ่มไม่มีขั้ว  

ล าดับนิวคลีโอไทดต์ าแหน่งที่ 434 สามารถระบุเอื้องทอง เนื่องจากเกิดการกลายแบบเป็น
กลาง โดยพบการเปลี่ยนแปลงการแปลรหัสกรดอะมิโนจากไอโซลิวซีนเป็นลิวซีน ซึ่งเป็นกรดอะมิโน
ที่จัดอยู่ในกลุ่มไม่มีข้ัวเช่นเดียวกัน 

ล าดับนิวคลีโอไทดต์ าแหน่งที่ 510 สามารถระบุเอื้องแซะหม่น เนื่องจากเกิดการกลายแบบ
ไม่พ้อง โดยพบการเปลี่ยนแปลงการแปลรหัสกรดอะมิโนจาก ลิวซีนซึ่งเป็นกรดอะมิโนกลุ่มไม่มีข้ัว
เปลี่ยนเป็นไทโรซีน (thyroesine) ซึ่งเป็นกรดอะมิโนกลุ่มมีข้ัวและมีความเป็นกลางทางไฟฟ้า 

 ล าดับนิวคลีโอไทด์ต าแหน่งที่ 512 สามารถระบุเอื้องแซะหม่น เนื่องจากเกิดการกลายแบบ
ไม่พ้อง โดยพบการเปลี่ยนแปลงการแปลรหัสกรดอะมิโนจากเซรีนซึ่งเป็นกรดอะมิโนกลุ่มมีข้ัวและมี
ความเป็นกลางทางไฟฟ้า เปลี่ยนเป็นลิวซีนซึ่งเป็นกรดอะมิโนกลุ่มไม่มีขั้ว 

ล าดับนิวคลีโอไทดต์ าแหน่งที่ 515 สามารถระบุเอื้องแซะหม่น เนื่องจากเกิดการกลายแบบ
ไม่พ้อง โดยพบการเปลี่ยนแปลงการแปลรหัสกรดอะมิโนจากลิวซีนซึ่งเป็นกรดอะมิโนกลุ่มไม่มีข้ัว 
เปลี่ยนเป็นกรดกลูตามิกซึ่งเป็นกรดอะมิโนกลุ่มมีข้ัวและมีประจุเป็นลบ 

ล าดับนิวคลีโอไทดต์ าแหน่งที่ 518 สามารถระบุเอื้องแซะหม่น เนื่องจากเกิดการกลายแบบ
ไม่พ้อง โดยพบการเปลี่ยนแปลงการแปลรหัสกรดอะมิโนจากกรดกลูตามิกซึ่งเป็นกรดอะมิโนกลุ่มมี
ข้ัวและมีประจุเป็นลบ เปลี่ยนเป็นเซรีนซึ่งเป็นกรดอะมิโนกลุ่มมีข้ัวและมีความเป็นกลางทางไฟฟ้า 

 
จากการวิเคราะห์ล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rpoC1 ด้วยโปแกรม MEGA รุ่น 7 พบค่าความ

แตกต่างทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสม จ านวน 21 พันธ์ุ 
เท่ากับ 0.000-0.032 (ตารางที่ 4.12) ซึ่งโมเดลที่เหมาะสมส าหรับการวิเคราะห์ คือ jukes-cantor 
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น าโมเดลดังกล่าวมาสร้างแผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม 4 วิธี คือ maximum likelihood, 
maximum parsimony, neighbor joining และ UPGMA (ภาพที่ 4.47-4.50) พบว่าวิธี 
maximum likelihood และ neighbor joining ให้ผลที่คล้ายคลึงกันและผลดังกล่าวยังสอดคล้อง
กับลักษณะสัณฐานโครงสร้างดอกของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมทั้ง 21 พันธ์ุ 
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85 

 
1 0.000 

2 0.004 0.000 

3 0.000 0.004 0.000 

4 0.007 0.011 0.007 0.000 

5 0.009 0.013 0.009 0.005 0.000 

6 0.005 0.009 0.005 0.007 0.013 0.000 

7 0.002 0.002 0.002 0.009 0.011 0.007 0.000 

8 0.000 0.004 0.000 0.007 0.009 0.005 0.002 0.000 

9 0.002 0.002 0.002 0.009 0.011 0.007 0.000 0.002 0.000 

10 0.011 0.011 0.011 0.013 0.018 0.005 0.009 0.011 0.009 0.000 

11 0.002 0.002 0.002 0.009 0.011 0.007 0.000 0.002 0.000 0.009 0.000 

12 0.004 0.000 0.004 0.011 0.013 0.009 0.002 0.004 0.002 0.011 0.002 0.000 

13 0.002 0.002 0.002 0.009 0.011 0.007 0.000 0.002 0.000 0.009 0.000 0.002 0.000 

14 0.016 0.016 0.016 0.014 0.020 0.011 0.014 0.016 0.014 0.009 0.014 0.016 0.014 0.000 

15 0.004 0.004 0.004 0.011 0.013 0.009 0.002 0.004 0.002 0.011 0.002 0.000 0.002 0.016 0.000 

16 0.000 0.002 0.000 0.007 0.009 0.005 0.002 0.000 0.002 0.011 0.002 0.004 0.002 0.016 0.004 0.000 

17 0.002 0.002 0.002 0.009 0.011 0.007 0.000 0.002 0.000 0.009 0.000 0.002 0.000 0.014 0.002 0.002 0.000 

18 0.002 0.002 0.002 0.009 0.011 0.007 0.000 0.002 0.000 0.009 0.000 0.002 0.000 0.014 0.002 0.002 0.000 0.000 

19 0.002 0.002 0.002 0.009 0.011 0.007 0.000 0.002 0.000 0.009 0.000 0.002 0.000 0.014 0.002 0.002 0.000 0.000 0.000 

20 0.016 0.020 0.016 0.023 0.025 0.022 0.018 0.016 0.018 0.027 0.018 0.020 0.018 0.032 0.020 0.016 0.018 0.018 0.018 0.000 

21 0.002 0.002 0.002 0.009 0.011 0.007 0.000 0.002 0.000 0.009 0.000 0.002 0.000 0.014 0.002 0.002 0.000 0.000 0.000 0.018 0.000 

พันธุ ์* 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 
  

  

 

 

ตารางที่ 4.12 ค่าความแตกต่างทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมเมื่อวิเคราะห์ด้วยล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rpoC1 

* 1-21 คือ (1) เอื้องปากนกแก้ว (2) เอื้องเงินหลวง (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีนแลนเทิร์น (6) ลูกผสมดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม                      
(8) เอื้องแซะหอม x เอื้องทอง (9) เอื้องเงิน (10) เอื้องทอง (11) เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง (12) เอื้องตาเหิน (13) เอื้องนางชี (14) เอื้องแซะภูกระดึง                
(15) ฟรอสตี้ดอนปากแดง (16) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง (17) เอื้องเงินแสด  (18) เอื้องสีตาล (19) เอื้องตาเหินเวียดนาม (20) เอื้องเงินแดง และ                         
(21) เอื้องแซะหม่น 
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ภาพที่ 4.47 แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและ 
                ลูกผสม วิเคราะห์จากยีน rpoC1 ค านวณจากโมเดล jukes cantor และสร้างด้วยวิธี          
                maximum likelihood 

 
ภาพที่ 4.48 แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสม  
                วิเคราะห์จากยีน rpoC1 สร้างด้วยวิธี maximum parsimony 
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ภาพที่ 4.49 แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสม  
                วิเคราะห์จากยีน rpoC1 ค านวณจากโมเดล jukes cantor และสร้างด้วยวิธี            
                neighbor joining 

 
ภาพที่ 4.50 แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสม  
               วิเคราะห์จากยีน rpoC1 ค านวณจากโมเดล jukes cantor และสร้างด้วยวิธี UPGMA 
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4.4.4.4 บริเวณชิ้นยีน trnH และ ชิ้นยีน psbA 
        บริเวณระหว่างช้ินยีน trnH และ ช้ินยีน psbA มีล าดับนิวคลีโอไทด์          
873-905 คู่เบส เปรียบเทียบโดยโปรแกรม ClustW ด้วยวิธี multiple alignment ดังนี ้
 

 

8               CGCGCATGGTGGATTCACAATCCACTGCCTTGATCCACTTGGCTACATCCGCCCCTTCCC 60 

11              CGCGCATGGTGGATTCACAATCCACTGCCTTGATCCACTTGGCTACATCCGCCCCTTCCC 60 

12              CGCGCATGGTGGATTCACAATCCACTGCCTTGATCCACTTGGCTACATCCGCCCCTTCCC 60 

18              CGCGCATGGTGGATTCACAATCCACTGCCTTGATCCACTTGGCTACATCCGCCCCTTCCC 60 

10              CGCGCATGGTGGATTCACAATCCACTGCCTTGATCCACTTGGCTACATCCGCCCCTTCCC 60 

17              CGCGCATGGTGGATTCACAATCCACTGCCTTGATCCACTTGGCTACATCCGCCCCTTCCC 60 

7               CGCGCATGGTGGATTCACAATCCACTGCCTTGATCCACTTGGCTACATCCGCCCCTTCCC 60 

9               CGCGCATGGTGGATTCACAATCCACTGCCTTGATCCACTTGGCTACATCCGCCCCTTCCC 60 

13              CGCGCATGGTGGATTCACAATCCACTGCCTTGATCCACTTGGCTACATCCGCCCCTTCCC 60 

14              CGCGCATGGTGGATTCACAATCCACTGCCTTGATCCACTTGGCTACATCCGCCCCTTCCC 60 

21              CGCGCATGGTGGATTCACAATCCACTGCCTTGATCCACTTGGCTACATCCGCCCCTTCCC 60 

19              CGCGCATGGTGGATTCACAATCCACTGCCTTGATCCACTTGGCTACATCCGCCCCTTCCC 60 

20              CGCGCATGGTGGATTCACAATCCACTGCCTTGATCCACTTGGCTACATCCGCCCCTTCCC 60 

16              CGCGCATGGTGGATTCACAATCCACTGCCTTGATCCACTTGGCTACATCCGCCCCTTCCC 60 

5               CGCGCATGGTGGATTCACAATCCACTGCCTTGATCCACTTGGCTACATCCGCCCCTTCCC 60 

4               CGCGCATGGTGGATTCACAATCCACTGCCTTGATCCACTTGGCTACATCCGCCCCTTCCC 60 

3               CGCGCATGGTGGATTCACAATCCACTGCCTTGATCCACTTGGCTACATCCGCCCCTTCCC 60 

1               CGCGCATGGTGGATTCACAATCCACTGCCTTGATCCACTTGGCTACATCCGCCCCTTCCC 60 

15              CGCGCATGGTGGATTCACAATCCACTGCCTTGATACACTTGGCTACATCCGCCCCTTCCC 60 

2               CGCGCATGGTGGATTCACAATCCGC----------------------------CCTTCCC 60 

6               CGCGCATGGTGGATTCACAATCCACTTGG-------------CTACATCTGCCCCTTCCC 60 

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

 

8               TTATCTAGCTAAAGGATTTTCTCTTTTTTACATTCATCATTATACTTCAGATTAAGATCG 120 

11              TTATCTAGCTAAAGGATTTTCTCTTTTTTACATTCATCATTATACTTCAGATTAAGATCG 120 

12              TTATCTAGCTAAAGGATTTTCTCTTTTTTACATTCATCATTATACTTCAGATTAAGATCG 120 

18              TTATCTAGCTAAAGGATTTTCTCTTTTTTCCATTCATCATTATACTTCAGATTAAGATCG 120 

10              TTATCTAGCTAAAGGATTTTCTCTTTTTTCCATTCATCATTATACTTCAGATTAAGATCG 120 

17              TTATCTAGCTAAAGGATTTTCTCTTTTTTCCATTCATCATTATACTTCAGATTAAGATCG 120 

7               TTATCTAGCTAAAGGATTTTCTCTTTTTTCCATTCATCATTATACTTCAGATTAAGATCG 120 

9               TTATCTAGCTAAAGGATTTTCTCTTTTTTCCATTCATCATTATACTTCAGATTAAGATCG 120 

13              TTATCTAGCTAAAGGATTTTCTCTTTTTTCCATTCATCATTATACTTCAGATTAAGATCG 120 

14              TTATCTAGCTAAAGGGTTTTCTCTTTTTTCCATTCATCATTATACTTCAGATTAAGATCG 120 

21              TTATCTAGCTAAAGGGTTTTCTCTTTTTTCCATTCATCATTATACTTCAGATTAAGATCG 120 

19              TTATCTAGCTAAAGGATTTTCTCTTTTTTCCATTCATCATTATACTTCAGATTAAGATCG 120 

20              TTATCTAGCTAAAGGATTTTCTCTTTTTTCCATTCATCATTATACTTCAGATTAAGATCG 120 

16              TTATCTAGCTAAAGGATTTTCTCTTTTTTCCATTCATCATTATACTTCAGATTAAGATCG 120 

5               TTATCTAGCTAAAGGATTTTCTCTTTTTTCCATTCATCATTATACTTCAGATTAAGATCG 120 

4               TTATCTAGCTAAAGGATTTTCTCTTTTTTCCATTCATCATTATACTTCAGATTAAGATCG 120 

3               TTATCTAGCTAAAGGATTTTCTCTTTTTTCCATTCATCATTATACTTCAGATTAAGATCG 120 

1               TTATCTAGCTAAAGGATTTTCTCTTTTTTCCATTCATCATTATACTTCAGATTAAGATCG 120 

15              TTATCTAGCTAAAGGATTCTCTCTTTTTTCCATTCATCATTATACTTCAGATTAAGATCG 120 

2               TTATCTAGCTAAAGGATTTTCTCTTTTTTCCATTCATCATTATACTTCAGATTAAGATCG 120 

6               TTATCTAGCTAAAGGATTTTCTCTTTTTTCCATTCATCATTATACTTCAGATTAAGATCG 120 

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

 

ภาพที่ 4.51 ผลการเปรียบเทียบล าดับนิวคลีโอไทด์ของช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH-psbA            
                (1) เอื้องปากนกแก้ว (2) เอื้องเงินหลวง (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีน 
                แลนเทิร์น (6) ลูกผสมดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องแซะหอม x เอื้องทอง (9)  
                เอื้องเงิน (10) เอื้องทอง (11) เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง (12) เอื้องตาเหิน (13) เอื้อง 
                นางชี (14) เอื้องแซะภูกระดึง (15) ฟรอสตี้ดอนปากแดง (16) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง  
                (17) เอื้องเงินแสด (18) เอื้องสีตาล (19) เอื้องตาเหินเวียดนาม (20) เอื้องเงินแดง และ  
                (21) เอื้องแซะหม่น] (รูปแบบการเปลี่ยนแปลง . คือ อินเดล . คือ การกลายหลาย 
                รูปแบบ . คือ ไพริมิดีนทรานสิชัน . คือ พิวรีนทรานสิชัน และ . คือ ทรานเวอร์ชัน) 
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8               AGATATTGGACATAGAATGCCAATTTAAAAAATGGAAAAAAAGGAGTAATCAGCCGTGAC 180 

11              AGATATTGGACATAGAATGCCAATTTAAAAAATGGAAAAAAAGGAGTAATCAGCCGTGAC 180 

12              AGATATTGGACATAGAATGCCAATTTAAAAAATGGAAAAAAAGGAGTAATCAGCCGTGAC 180 

18              AGATATTGGACATAGAATGCCAATTTAAAAAATGGAAAAAAAGGAGTAATCAGCCGTGAC 180 

10              AGATATTGGACATAGAATGCCAATTTAAAAAATGGAAAAAAAGGAGTAATCAGCCGTGAC 180 

17              AGATATTGGACATAGAATGCCAATTTAAAAAATGGAAAAAAAGGAGTAATCAGCCGTGAC 180 

7               AGATATTGGACATAGAATGCCAATTTAAAAAATGGAAAAAAAGGAGTAATCAGCCGTGAC 180 

9               AGATATTGGACATAGAATGCCAATTTAAAAAATGGAAAAAAAGGAGTAATCAGCCGTGAC 180 

13              AGATATTGGACATAGAATGCCAATTTAAAAAATGGAAAAAAAGGAGTAATCAGCCGTGAC 180 

14              AGATATTGGACATAGAATGCCAATTTAAAAAATGGAAAAAAAGGAGTAATCAGCCGTGAC 180 

21              AGATATTGGACATAGAATGCCAATTTAAAAAATGGAAAAAAAGGAGTAATCAGCCGTGAC 180 

19              AGATATTGGACATAGAATGCCAATTTAAAAAATGGAAAAAAAGGAGTAATCAGCCGTGAC 180 

20              AGATATTGGACATAGAATGCCAATTTAAAAAATGGAAAAAAAGGAGTAATCAGCCGTGAC 180 

16              AGATATTGGACATAGAATGCCAATTTAAAAAATGGAAAAAAAGGAGTAATCAGCCGTGAC 180 

5               AGATATTGGACATAGAATGCCAATTTAAAAAATGGAAAAAAAGGAGTAATCAGCCGTGAC 180 

4               AGATATTGGACATAGAATGCCAATTTAAAAAATGGAAAAAAAGGAGTAATCAGCCGTGAC 180 

3               AGATATTGGACATAGAATGCCAATTTAAAAAATGGAAAAAAAGGAGTAATCAGCCGTGAC 180 

1               AGATATTGGACATAGAATGCCAATTTAAAAAATGGAAAAAAAGGAGTAATCAGCCGTGAC 180 

15              AGATATTGGACATAGAATGCCAATCTAAAAAATGGAAAAAAAGGAGTAATCAGCCGTGAC 180 

2               AGATATTGGACATAGAATGCCAATTTAAAAAATGGAAAAAAAGGAGTAATCAGCCGTGAC 180 

6               AGATATTGGACATAGAATGCCAATTTAAAAAATGGAAAAAAAGGAGTAATCAGCCGTGAC 180 

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

   
8               ACGTTCACTAAAAAAAAATCCTTTTGTAGCTAATCATTTAGCGGGAAGGATTGAAAAACT 240 

11              ACGTTCACTAAAAAAAAATCCTTTTGTAGCTAATCATTTAGCGGGAAGGATTGAAAAACT 240 

12              ACGTTCACTAAAAAAAAATCCTTTTGTAGCTAATCATTTAGCGGGAAGGATTGAAAAACT 240 

18              ACGTTCACTAAAAAAAAATCCTTTTGTAGCTAATCATTTAGCGGGAAGGATTGAAAAACT 240 

10              ACGTTCACTAAAAAAAAATCCTTTTGTAGCTAATCATTTAGCGGGAAGAATTGAAAAACT 240 

17              ACGTTCACTAAAAAAAAATCCTTTTGTAGCTAATCATTTAGCGGGAAGAATTGAAAAACT 240 

7               ACGTTCACTAAAAAAAAATCCTTTTGTAGCTAATCATTTAGCGGGAAGGATTGAAAAACT 240 

9               ACGTTCACTAAAAAAAAATCCTTTTGTAGCTAATCATTTAGCGGGAAGGATTGAAAAACT 240 

13              ACGTTCACTAAAAAAAAATCCTTTTGTAGCTAATCATTTAGCGGGAAGGATTGAAAAACT 240 

14              ACGTTCACTAAAAAAAAATCCTTTTGTAGCTAATCATTTAGCGGGAAGGATTGAAAAACT 240 

21              ACGTTCACTAAAAAAAAATCCTTTTGTAGCTAATCATTTAGCGGGAAGGATTGAAAAACT 240 

19              ACGTTCACTAAAAAAAAATCCTTTTGTAGCTAATCATTTAGCGGGAAGGATTGAAAAACT 240 

20              ACGTTCACTAAAAAAAAATCCTTTTGTAGCTAATCATTTAGCGGGAAGGATTGAAAAACT 240 

16              ACGTTCACTAAAAAAAAATCCTTTTGTAGCTAATCATTTAGCGGGAAGGATTGAAAAACT 240 

5               ACGTTCACTAAAAAAAAATCCTTTTGTAGCTAATCATTTAGCGGGAAGGATTGAAAAACT 240 

4               ACGTTCACTAAAAAAAAATCCTTTTGTAGCTAATCATTTAGCGGGAAGGATTGAAAAACT 240 

3               ACGTTCACTAAAAAAAAATCCTTTTGTAGCTAATCATTTAGCGGGAAGGATTGAAAAACT 240 

1               ACGTTCACTAAAAAAAAATCCTTTTGTAGCTAATCATTTAGCGGGAAGGATTGAAAAACT 240 

15              ACGTTCACTAAAAAAAAATCCTTTTGTAGCTAATCATTTAGCGGGAAGGATTGAAAAACT 240 

2               ACGTTCACTAAAAAAAAATCCTTTTGTAGCTAATCATTTAGCGGGAAGGATTGAAAAACT 240 

6               ACGTTCACTAAAAAAAAATCCTTTTGTAGCTAATCATTTAGCGGGAAGGATTGAAAAACT 240 

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

 

8               CAACAGGAGGGAGGAGAAAGAAATCATAGTGACTTGGTCTCGGGCATCTACCATTATACC 300 

11              CAACAGGAGGGAGGAGAAAGAAATCATAGTGACTTGGTCTCGGGCATCTACCATTATACC 300 

12              CAACAGGAGGGAGGAGAAAGAAATCATAGTGACTTGGTCTCGGGCATCTACCATTATACC 300 

18              CAACAGGAGGGAGGAGAAAGAAATCATAGTGACTTGGTCTCGGGCATCTACCATTATACC 300 

10              CAACAGGAGGGAGGAGAAAGAAATCATAGTGACTTGGTCTCGGGCATCTACCATTATACC 300 

17              CAACAGGAGGGAGGAGAAAGAAATCATAGTGACTTGGTCTCGGGCATCTACCATTATACC 300 

7               CAACAGGAGGGAGGAGAAAGAAATCATAGTGACTTGGTCTCGGGCATCTACCATTATACC 300 

9               CAACAGGAGGGAGGAGAAAGAAATCATAGTGACTTGGTCTCGGGCATCTACCATTATACC 300 

13              CAACAGGAGGGAGGAGAAAGAAATCATAGTGACTTGGTCTCGGGCATCTACCATTATACC 300 

14              CAACAGGAGGGAGGAGAAAGAAATCATAGTGACTTGGTCTCGGGCATCTACCATTATACC 300 

21              CAACAGGAGGGAGGAGAAAGAAATCATAGTGACTTGGTCTCGGGCATCTACCATTATACC 300 

19              CAACAGGAGGGAGGAGAAAGAAATCATAGTGACTTGGTCTCGGGCATCTACCATTATACC 300 

20              CAACAGGAGGGAGGAGAAAGAAATCATAGTGACTTGGTCTCGGGCATCTACCATTATACC 300 

16              CAACAGGAGGGAGGAGAAAGAAATCATAGTGACTTGGTCTCGGGCATCTACCATTATACC 300 

5               CAACAGGAGGGAGGAGAAAGAAATCATAGTGACTTGGTCTCGGGCATCTACCATTATACC 300 

4               CAACAGGAGGGAGGAGAAAGAAATCATAGTGACTTGGTCTCGGGCATCTACCATTATACC 300 

3               CAACAGGAGGGAGGAGAAAGAAATCATAGTGACTTGGTCTCGGGCATCTACCATTATACC 300 

1               CAACAGGAGGGAGGAGAAAGAAATCATAGTGACTTGGTCTCGGGCATCTACCATTATACC 300 

15              CAACAGGAGGGAGGAGAAAGAAATCATAGTGACTTGGTCTCGGGCATCTACCATTATACC 300 

2               CAACAGGAGGGAGGAGAAAGAAATCATAGTGACTTGGTCTCGGGCATCTACCATTATACC 300 

6               CAACAGGAGGGAGGAGAAAGAAATCATAGTGACTTGGTCTCGGGCATCTACCATTATACC 300 

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

ภาพที่ 4.51 (ต่อ) ผลการเปรียบเทียบล าดับนิวคลีโอไทด์ของช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH-psbA  
               (1) เอื้องปากนกแก้ว (2) เอื้องเงินหลวง (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีน 
               แลนเทิร์น (6) ลูกผสมดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องแซะหอม x เอื้องทอง (9)  
               เอื้องเงิน (10) เอื้องทอง (11) เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง (12) เอื้องตาเหิน (13) เอื้อง 
               นางชี (14) เอื้องแซะภูกระดึง (15) ฟรอสตี้ดอนปากแดง (16) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง  
               (17) เอื้องเงินแสด (18) เอื้องสีตาล (19) เอื้องตาเหินเวียดนาม (20) เอื้องเงินแดง และ  
               (21) เอื้องแซะหม่น] (รูปแบบการเปลี่ยนแปลง . คือ อินเดล . คือ การกลายหลาย 
               รูปแบบ . คือ ไพริมิดีนทรานสิชัน . คือ พิวรีนทรานสิชัน และ . คือ ทรานเวอร์ชัน) 
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8               CACAATGATTGGCCATACAATCGCTATTCATAATGGAAAGGAACATTTACCTATTTATAT 360 

11              CACAATGATTGGCCATACAATCGCTATTCATAATGGAAAGGAACATTTACCTATTTATAT 360 

12              CACAATGATTGGCCATACAATCGCTATTCATAATGGAAAGGAACATTTACCTATTTATAT 360 

18              CACAATGATTGGCCATACAATCGCTATTCATAATGGAAAGGAACATTTACCTATTTATAT 360 

10              CACAATGATTGGCCATACAATCGCTATTCATAATGGAAAGGAACATTTACCTATTTATAT 360 

17              CACAATGATTGGCCATACAATCGCTATTCATAATGGAAAGGAACATTTACCTATTTATAT 360 

7               CACAATGATTGGCCATACAATCGCTATTCATAATGGAAAGGAACATTTACCTATTTATAT 360 

9               CACAATGATTGGCCATACAATCGCTATTCATAATGGAAAGGAACATTTACCTATTTATAT 360 

13              CACAATGATTGGCCATACAATCGCTATTCATAATGGAAAGGAACATTTACCTATTTATAT 360 

14              CACAATGATTGGCCATACAATCGCTATTCATAATGGAAAGGAACATTTACCTATTTATAT 360 

21              CACAATGATTGGCCATACAATCGCTATTCATAATGGAAAGGAACATTTACCTATTTATAT 360 

19              CACAATGATTGGCCATACAATCGCTATTCATAATGGAAAGGAACATTTACCTATTTATAT 360 

20              CACAATGATTGGCCATACAATCGCTATTCATAATGGAAAGGAACATTTACCTATTTATAT 360 

16              CACAATGATTGGCCATACAATCGCTATTCATAATGGAAAGGAACATTTACCTATTTATAT 360 

5               CACAATGATTGGCCATACAATCGCTATTCATAATGGAAAGGAACATTTACCTATTTATAT 360 

4               CACAATGATTGGCCATACAATCGCTATTCATAATGGAAAGGAACATTTACCTATTTATAT 360 

3               CACAATGATTGGCCATACAATCGCTATTCATAATGGAAAGGAACATTTACCTATTTATAT 360 

1               CACAATGATTGGCCATACAATCGCTATTCATAATGGAAAGGAACATTTACCTATTTATAT 360 

15              CACAATGATTGGCCATACAATCGCTATTCATAATGGAAAGGAACATTTACCTATTTATAT 360 

2               CACAATGATTGGCCATACAATCGCTATTCATAATGGAAAGGAACATTTACCTATTTATAT 360 

6               CACAATGATTGGCCATACAATCGCTATTCATAATGGAAAGGAACATTTACCTATTTATAT 360 

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

 
8               CACAGATCGTATGGTCGGTCACAAATTGGGAGAATTCGCACCTACTCTAACTTTCGTGAG 420 

11              CACAGATCGTATGGTCGGTCACAAATTGGGAGAATTCGCACCTACTCTAACTTTCGTGAG 420 

12              CACAGATCGTATGGTCGGTCACAAATTGGGAGAATTCGCACCTACTCTAACTTTCGTGAG 420 

18              CACAGATCGTATGGTCGGTCACAAATTGGGAGAATTCGCACCTACTCTAACTTTCGTGAG 420 

10              CACAGATCGTATGGTCGGTCACAAATTGGGAGAATTCGCACCTACTCTAACTTTCGTGAG 420 

17              CACAGATCGTATGGTCGGTCACAAATTGGGAGAATTCGCACCTACTCTAACTTTCGTGAG 420 

7               CACAGATCGTATGGTCGGTCACAAATTGGGAGAATTCGCACCTACTCTAACTTTCGTGAG 420 

9               CACAGATCGTATGGTCGGTCACAAATTGGGAGAATTCGCACCTACTCTAACTTTCGTGAG 420 

13              CACAGATCGTATGGTCGGTCACAAATTGGGAGAATTCGCACCTACTCTAACTTTCGTGAG 420 

14              CACAGATCGTATGGTCGGTCACAAATTGGGAGAATTCGCACCTACTCTAACTTTCGTGAG 420 

21              CACAGATCGTATGGTCGGTCACAAATTGGGAGAATTCGCACCTACTCTAACTTTCGTGAG 420 

19              CACAGATCGTATGGTCGGTCACAAATTGGGAGAATTCGCACCTACTCTCACTTTCGTGAG 420 

20              CACAGATCGTATGGTCGGTCACAAATTGGGAGAATTCGCACCTACTCTAACTTTCGTGAG 420 

16              CACAGATCGTATGGTCGGTCACAAATTGGGAGAATTCGCACCTACTCTAACTTTCGTGAG 420 

5               CACAGATCGTATGGTCGGTCACAAATTGGGAGAATTCGCACCTACTCTAACTTTCGTGAG 420 

4               CACAGATCGTATGGTCGGTCACAAATTGGGAGAATTCGCACCTACTCTAACTTTCGTGAG 420 

3               CACAGATCGTATGGTCGGTCACAAATTGGGAGAATTCGCACCTACTCTAACTTTCGTGAG 420 

1               CACAGATCGTATGGTCGGTCACAAATTGGGAGAATTCGCACCTACTCTAACTTTCGTGAG 420 

15              CACAGATCGTATGGTCGGTCACAAATTGGGAGAATTCGCACCTACTCTAACTTTCGTGAG 420 

2               CACAGATCGTATGGTCGGTCACAAATTGGGAGAATTCGCACCTACTCTAACTTTCGTGAG 420 

6               CACAGATCGTATGGTCGGTCACAAATTGGGAGAATTCGCACCTACTCTAACTTTCGTGAG 420 

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

 
8               ACACGCGAGAAACGATAATAAATCTCGTCGTTAGTCGTTCTACTAAGTATTCATGTGAAA 480 

11              ACACGCGAGAAACGATAATAAATCTCGTCGTTAGTCGTTCTACTAAGTATTCATGTGAAA 480 

12              ACACGCGAGAAACGATAATAAATCTCGTCGTTAGTCGTTCTACTAAGTATTCATGTGAAA 480 

18              ACACGCGAGAAACGATAATAAATCTCGTCGTTAGTCGTTCTACTAAGTATTCATGTGAAA 480 

10              ACACGCGAGAAACGATAATAAATCTCGTCGTTAGTCGTTCTACTAAGTATTCATGTGAAA 480 

17              ACACGCGAGAAACGATAATAAATCTCGTCGTTAGTCGTTCTACTAAGTATTCATGTGAAA 480 

7               ACACGCGAGAAACGATAATAAATCTCGTCGTTAGTCGTTCTACTAAGTATTCATGTGAAA 480 

9               ACACGCGAGAAACGATAATAAATCTCGTCGTTAGTCGTTCTACTAAGTATTCATGTGAAA 480 

13              ACACGCGAGAAACGATAATAAATCTCGTCGTTAGTCGTTCTACTAAGTATTCATGTGAAA 480 

14              ACACGCGAGAAACGATAATAAATCTCGTCGTTAGTCGTTCTACTAAGTATTCATGTGAAA 480 

21              ACACGCGAGAAACGATAATAAATCTCGTCGTTAGTCGTTCTACTAAGTATTCATGTGAAA 480 

19              ACACGCGAGAAACGATAATAAATCTCGTCGTTAGTCGTTCTACTAAGTATTCATGTGAAA 480 

20              ACACGCGAGAAACGATAATAAATCTCGTCGTTAGTCGTTCTACTAAGTATTCATGTGAAA 480 

16              ACACGCGAGAAACGATAATAAATCTCGTCGTTAGTCGTTCTACTAAGTATTCATGTGAAA 480 

5               ACACGCGAGAAACGATAATAAATCTCGTCGTTAGTCGTTCTACTAAGTATTCATGTGAAA 480 

4               ACACGCGAGAAACGATAATAAATCTCGTCGTTAGTCGTTCTACTAAGTATTCATGTGAAA 480 

3               ACACGCGAGAAACGATAATAAATCTCGTCGTTAGTCGTTCTACTAAGTATTCATGTGAAA 480 

1               ACACGCGAGAAACGATAATAAATCTCGTCGTTAGTCGTTCTACTAAGTATTCATGTGAAA 480 

15              ACACGCGAGAAACGATAATAAATCTCGTCGTTAGTCGTTCTACTAAGTATTCATGTGAAA 480 

2               ACACGCGAGAAACGATAATAAATCTCGTCGTTAGTCGTTCTACTAAGTATTCATGTGAAA 480 

6               ACACGCGAGAAACGATAATAAATCTCGTCGTTAGTCGTTCTACTAAGTATTCATGTGAAA 480 

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

ภาพที่ 4.51 (ต่อ) ผลการเปรียบเทียบล าดับนิวคลีโอไทด์ของช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH-psbA  
               (1) เอื้องปากนกแก้ว (2) เอื้องเงินหลวง (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีน 
               แลนเทิร์น (6) ลูกผสมดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม  (8) เอื้องแซะหอม x เอื้องทอง (9)  
               เอื้องเงิน (10) เอื้องทอง (11) เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง (12) เอื้องตาเหิน (13) เอื้อง 
               นางชี (14) เอื้องแซะภูกระดึง (15) ฟรอสตี้ดอนปากแดง (16) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง  
               (17) เอื้องเงินแสด (18) เอื้องสีตาล (19) เอื้องตาเหินเวียดนาม (20) เอื้องเงินแดง และ  
               (21) เอื้องแซะหม่น] (รูปแบบการเปลี่ยนแปลง . คือ อินเดล . คือ การกลายหลาย 
               รูปแบบ . คือ ไพริมิดีนทรานสิชัน . คือ พิวรีนทรานสิชัน และ . คือ ทรานเวอร์ชัน) 
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8               AGCCTTATCTT----AATAGTATTTCTAAATAGTATTTCTAAGAGTATTTAGACTTAAGA 540 

11              AGCCTTATCTT----AATAGTATTTCTAAATAGTATTTCTAAGAGTATTTAGACTTAAGA 540 

12              AGCCTTATCTT----AATAGTATTTCTAAATAGTATTTCTAAGAGTATTTAGACTTAAGA 540 

18              AGCCTTATCTT----AATAGTATTTCTAAATAGTATTTCTAATAGTATTTAGACTTAAGA 540 

10              AGCCTTATCTT----AATAGTATTTATAA-GAGT------------ATTTAGACTTAAGA 540 

17              AGCCTTATCTT----AATAGTCTTTCTAA-TAGTCTTTCTAATAGTATTTAGACTTAAGA 540 

7               AGCCTTATCTT----AATAGTATTTATAA-------------GAGTATTTAGACTTAAGA 540 

9               AGCCTTATCTT----AATAGTATTTATAA-------------TAGTATTTAGACTTAAGA 540 

13              AGCCTTATCTT----AATAGTATTTATAA-------------TAGTATTTAGACTTAAGA 540 

14              AGCCTTATCTT----AATAGTATTTATAA-------------TAGTATTTAGACTTAAGA 540 

21              AGCCTTATCTT----AATAGTATTTATAA-------------TAGTATTTAGACTTAAGA 540 

19              AGCCTTATCTT----AATAGTATTTATAA-------------GAGTATTTAGACTTAAGA 540 

20              AGCCTTATCTT----AATAGTATTTATAA-------------GAGTATTTAGACTTAAGA 540 

16              AGCCTTATCTT----AATAGTCTTTATAA-------------TAGTATTTAGACTTAAGA 540 

5               AGCCTTATCTT----AATAGTCTTTATAA-------------TAGTATTTAGACTTAAGA 540 

4               AGCCTTATCTT----AATAGTCTTTATAA-------------TAGTATTTAGACTTAAGA 540 

3               AGCCTTATCTT----AATAGTCTTTATAA-------------TAGTATTTAGACTTAAGA 540 

1               AGCCTTATCTT----AATAGTCTTTATAA-------------TAGTATTTAGACTTAAGA 540 

15              AGCCTTATCTT----AATAGTCTTTATAA-------------TAGTATTTAGACTTAAGA 540 

2               AGCCTTATCTTTAATAATAGTCTTTATAA----TATTTTTAAGGGTATTTAGACTTAAGA 540 

6               AGCCTTATCTT----AATAGTCTTTATAA----TA---------GTATTTAGACTTAAGA 540 

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

8               ---------TTATAG---------TAAGAGTATAGGTATATTTCTTTTTCTAGTATACTA 600 

11              ---------TTATAG---------TAAGAGTATAGGTATATTTCTTTTTCTAGTATACTA 600 

12              ---------TTATAG---------TAAGAGTATAGGTATATTTCTTTTTCTAGTATACTA 600 

18              ---------TTATAG---------TAAGAGTATAGGTATATTTCTTTTTCTAGTATACTA 600 

10              GTCTTTATCTTATAG---------TAAGAGTATAGGTATATTTCTTTTTCTAGTATACTA 600 

17              GTCTTTATCTTATAGATCTTATAGTAAGAGTATAGGTATATTTCTTTTTCTAGTATACTA 600 

7               ---------TTATAG---------TAAGAGTATAGGTATATTTCTTTTTCTAGTATACTA 600 

9               ---------TTATAG---------TAAGAGTATAGGTATATTTCTTTTTCTAGTATACTA 600 

13              ---------TTATAG---------TAAGAGTATAGGTATATTTCTTTTTCTAGTATACTA 600 

14              ---------TTATAG---------TAAGAGTATAGGTATATTTCTTTTTCTAGTATACTA 600 

21              ---------TTATAG---------TAAGAGTATAGGTATATTTCTTTTTCTAGTATACTA 600 

19              ---------TTATAG---------TAAGAGTATAGGTATATTTCTTTTTCTAGTATACTA 600 

20              ---------TTATAG---------TAAGAGTATAGGTATATTTCTTTTTCTAGTATACTA 600 

16              ---------TTATAG---------TAAGAGTATAGGTATATCTCTTTTTCTAGTATACTA 600 

5               ---------TTATAG---------TAAGAGTATAGGTATATCTCTTTTTCTAGTATACTA 600 

4               ---------TTATAG---------TAAGAGTATAGGTATATCTCTTTTTCTAGTATACTA 600 

3               ---------TTATAG---------TAAGAGTATAGGTATATCTCTTTTTCTAGTATACTA 600 

1               ---------TTATAG---------TAAGAGTATAGGTATATCTCTTTTTCTAGTATACTA 600 

15              ---------TTATAG---------TAAGAGTATAGGTATATCTCTTTTTCTAGTATACTA 600 

2               ---------TTATAG---------TAAGAGTATAGGTATATCTCTTTTTCTAGTATACTA 600 

6               ---------TTATAG---------TAAGAGTATAGGTATATCTCTTTTTCTAGTATACTA 600 

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

8               ATATACTCACTTTTCTGACTTATCTTATACTATACTTCACCTAGGGCACTTATCATTCAT 660 

11              ATATACTCACTTTTCTGACTTATCTTATACTATACTTCACCTAGGGCACTTATCATTCAT 660 

12              ATATACTCACTTTTCTGACTTATCTTATACTATACTTCACCTAGG-CACTTATCATTCAT 660 

18              ATATACTCACTTTTCTGACTTATCTTATACTATACTTCACCTAGG-CACTTATCATTCAT 660 

10              ATATACTCACTTTTCTGACTTATCTTATACTATGCTTCACCTAGG-CACTTATCATTCAT 660 

17              ATATACTCACTTTTCTGACTTATCTTATACTATACTTCACCTAGG-CACTTATCATTCAT 660 

7               ATATACTCACTTTTCTGACTTATCTTATACTATACTTCACCTAGG-CACTTATCATTCAT 660 

9               ATATACTCACTTTTCTGACTTATCTTATACTATACTTCACCTAGG-CACTTATCATTCAT 660 

13              ATATACTCACTTTTCTGACTTATCTTATACTATACTTCACCTAGG-CACTTATCATTCAT 660 

14              ATATACTCACTTTTCTGACTTATCTTATACTATACTTCACCTAGG-CACTTATCATTCAT 660 

21              ATATACTCACTTTTCTGACTTATCTTATACTATACTTCACCTAGG-CACTTATCATTCAT 660 

19              ATATACTCACTTTTCTGACTTATCTTATACTATACTTCACCTAGG-CACTTATCATTCAT 660 

20              ATATACTCACTTTTCTGACTTATCTTATACTATACTTCACCTAGG-CACTTATCATTCAT 660 

16              ATATACTCACTTTTCTGACTTATCTTATACTATACTTCACCTAGG-CACTTATCATTCAT 660 

5               ATATACTCACTTTTCTGACTTATCTTATACTATACTTCACCTAGG-CACTTATCATTCAT 660 

4               ATATACTCACTTTTCTGACTTATCTTATACTATACTTCACCTAGG-CACTTATCATTCAT 660 

3               ATATACTCACTTTTCTGACTTATCTTATACTATACTTCACCTAGG-CACTTATCATTCAT 660 

1               ATATACTCACTTTTCTGACTTATCTTATACTATACTTCACCTAGG-CACTTATCATTCAT 660 

15              ATATACTCACTTTTCTGACTTATCTTATACTATACTTCACCTAGG-CACTTATCATTCAT 660 

2               ATATACTCACTTTTCTGACTTATCTTATACTATACTTCACCTAGGGCACTTATCATTCAT 660 

6               ATATACTCACTTTTCTGACTTATCTTATACTATACTTCACCTAGG-CACTTATCATTCAT 660 

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

ภาพที่ 4.51 (ต่อ) ผลการเปรียบเทียบล าดับนิวคลีโอไทด์ของช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH-psbA  
               (1) เอื้องปากนกแก้ว (2) เอื้องเงินหลวง (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีน 
               แลนเทิร์น (6) ลูกผสมดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม  (8) เอื้องแซะหอม x เอื้องทอง (9)  
               เอื้องเงิน (10) เอื้องทอง (11) เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง (12) เอื้องตาเหิน (13) เอื้อง 
               นางชี (14) เอื้องแซะภูกระดึง (15) ฟรอสตี้ดอนปากแดง (16) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง  
               (17) เอื้องเงินแสด (18) เอื้องสีตาล (19) เอื้องตาเหินเวียดนาม (20) เอื้องเงินแดง และ  
               (21) เอื้องแซะหม่น] (รูปแบบการเปลี่ยนแปลง . คือ อินเดล . คือ การกลายหลาย 
               รูปแบบ . คือ ไพริมิดีนทรานสิชัน . คือ พิวรีนทรานสิชัน และ . คือ ทรานเวอร์ชัน) 
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8               TGGCGGGGGAGAACTCTTATGATAAAGAACGAAAATTCGGATAGAGAAGCAAAAGTGTTA 720 

11              TGGCGGGGGAGAACTCTTATGATAAAGAACGAAAATTCGGATAGAGAAGCAAAAGTGTTA 720 

12              TGGCGGGGGAGAACTTTTATGATAAAGAACGAAAATTCGGATAGAGAAGCAAAAGTGTTA 720 

18              TGGCGGGGGAGAACTTTTATGATAAAGAACGAAAATTCAGATAGAGAAGCAAAAGTGTTA 720 

10              TGGCGGGGGAGAACTTTTATGATAAAGAACGAAAATTCGGATAGAGAAGCAAAAGACCCC 720 

17              TGGCGGGGGAGAACTTTTATGATAAAGAACGAAAATTCGGATAGAGAAGCAAAAGACCCA 720 

7               TGGCGGGGGAGAACTTTTATGATAAAGAACGAAAATTCGGATAGAGAAGCAAAAGTGTTA 720 

9               TGGCGGGGGAGAACTTTTATGATAAAGAACGAAAATTCGGATAGAGAAGCAAAAGTGTTA 720 

13              TGGCGGGGGAGAACTTTTATGATAAAGAACGAAAATTCGGATAGAGAAGCAAAAGTGTTA 720 

14              TGGCGGGGGAGAACTTTTATGATAAAGAACGAAAATTCGGATAGAGAAGCAAAAGTGTTA 720 

21              TGGCGGGGGAGAACTTTTATGATAAAGAACGAAAATTCGGATAGAGAAGCAAAAGTGTTA 720 

19              TGGCGGGGGAGAACTTTTATGATAAAGAACGAAAATTTGGATAGAGAAGCAAAAGTGTTA 720 

20              TGGCGGGGGAGAACTTTTATGATAAAGAACGAAAATTCGGATAGAGAAGCAAAAGTGTTA 720 

16              TGGCGGGGGAGAACTTTTATGATAAAGAACGAAAATTCGGATAGAGAAGCAAAAGTGTTA 720 
5               TGGCGGGGGAGAACTTTTATGATAAAGAACGAAAATTCGGATAGAGAAGCAAAAGTGTTA 720 

4               TGGCGGGGGAGAACTTTTATGATAAAGAACGAAAATTCGGATAGAGAAGCAAAAGTGTTA 720 

3               TGGCGGGGGAGAACTTTTATGATAAAGAACGAAAATTCGGATAGAGAAGCAAAAGTGTTA 720 

1               TGGCGGGGGAGAACTTTTATGATAAAGAACGAAAATTCGGATAGAGAAGCAAAAGTGTTA 720 

15              TGGCGGGGGAGAACTTTTATGATAAAGAACGAAAATTCGGATAGAGAAGCAAAAGTGTTA 720 

2               TGGCGGGGGAGAACTTTTATGATAAAGAACGAAAATTCGGATAGAGAAGCAAAAGTGTTA 720 

6               TGGCGGGGGAGAACTTTTATGATAAAGAACGAAAATTCGGATAGAGAAGCAAAAGTGTTA 720 

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

 
8               G---------------CCCCTGAATCCAAGAATGCAAATCCAACAAGATAGCAATCCCCC 780 

11              G---------------CCCCTGAATCCAAGAATGCAAATCCAACAAGATAGCAATCCCCC 780 

12              G---------------CCCCTGAATCCAAGAATGCAAATCCAACAAGATAGCAATCCCCC 780 

18              G---------------CCCCTGAATCCAAGAATGCAAATCCAACAAGATAGCAATCCCCC 780 

10              --------------------TGAATCCAAGAATGCAAATCCAACAAGATAGCAATCCCCC 780 

17              GG-----AA------TCCAATGAATCCAAGAATGCAAATCCAACAAGGTAGCAATCCCCC 780 

7               G---------------CCCCTGAATCCAAGAATGCAAATCCAACAAGATAGCAATCCCCC 780 

9               GCCCCTGAA------TCCAAGGAATCCAAGAATGCAAATCCAACAAGATAGCAATCCCCC 780 

13              GCCCCTGAA------TCCAAGGAATCCAAGAATGCAAATCCAACAAGATAGCAATCCCCC 780 

14              G---------------CCCCTGAATCCAAGAATGCAAATCCAACAAGATAGCAATCCCCC 780 

21              G---------------CCCCTGAATCCAAGAATGCAAATCCAACAAGATAGCAATCCCCC 780 

19              GCTCAACATATCCCCTTCCCTGAATCCAAGAATGCAAATCCAACAAGATAGCAATCCCCC 780 

20              GCTC---------------CTGAATCCAAGAATGCAAATCCAACAAGATAGCAATCCCCC 780 

16              GCTCAACATATCCCCTTCCCTGAATCCAAGAATGCAAATCCAACAAGATAGCAATCCCCC 780 

5               GCTCAACATATCCCCTTCCCTGAATCCAAGAATGCAAATCCAACAAGATAGCAATCCCCC 780 

4               GCTCAACATATCCCCTTCCCTGAATCCAAGAATGCAAATCCAACAAGATAGCAATCCCCC 780 

3               GCTCAACATATCCCCTTCCCTGAATCCAAGAATGCAAATCCAACAAGATAGCAATCCCCC 780 

1               GCTCAACATATCCCCTTCCCTGAATCCAAGAATGCAAATCCAACAAGATAGCAATCCCCC 780 

15              GCTCAACATATCCCCTTCCCTGAATCCAAGAATGCAAATCCAACAAGATAGCAATCCCCC 780 

2               GCTCAACATATCCCCTTCCCTGAATCCAAGAATGCAAATCCAACAAGATAGCAATCCCCC 780 

6               GCTCAACATATCCCCTTCCCTGAATCCAAGAATGCAAATCCAACAAGATAGCAATCCCCC 780 

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

      
 8              AATATCTTGTTCTTAGAACAAGATATTGGGGGATTGCTATCTTAAAAGAAGATTCATATA 840             

11              AATATCTTGTTATTAGAACAAGATATTGGGGGATTGCTATCTTAAA-GA---TTCATATA 840 

12              AATATCTTGTTCTAATAACAAGATATTGGGGGATTGCTATCTTAAAAAA---TTCATATA 840 

18              AATATCTTGTTATTATAACAAGATATTGGGGGATTGCTATCTTAAAAAA---TTCATATA 840 

10              AATATCTTGTTCTAAGAACAAGATATTGGGGGATTGCTATCTTAAAAAA---TTCATATA 840 

17              AATATCTTGTTCTTAGAACAAGATATTGGGGGATTGCTACCTTCAAAAA---TTCATATA 840 

7               AATATCTTGTTCTAATAACAAGATATTGGGGGATTGCTATCTTAAAAAA---TTCATATA 840 

9               AATATCTTGTTCTAATAACAAGATATTGGGGGATTGCTATCTTAAAAGA---TTCATATA 840 

13              AATATCTTGTTATTAGAACAAGATATTGGGGGATTGCTATCTTAAAAGA---TTCATATA 840 

14              AATATCTTGTTATTATAACAAGATATTGGGGGATTGCTATCTTAAAAAA---TTCATATA 840 

21              AATATCTTGTTATTATAACAAGATATTGGGGGATTGCTATCTTAAAAAA---TTCATATA 840 

19              AATATCTTGTTATTAGAACAAGATATTGGGGGATTGCTATCTTAAAAAAAGATTCATATA 840 

20              AATATCTTGTTATTAGAACAAGATATTGGGGGATTGCTATCTTAAAAAA---TTCATATA 840 

16              AATATCTTGTTCTTAGAACAAGATATTGGGGGATTGCTATCTTAAAAGAAGATTCATATA 840 

5               AATATCTTGTTCTTAGAACAAGATATTGGGGGATTGCTATCTTAAAAGAAGATTCATATA 840 

4               AATATCTTGTTCTTAGAACAAGATATTGGGGGATTGCTATCTTAAAAGAAGATTCATATA 840 

3               AATATCTTGTTCTTAGAACAAGATATTGGGGGATTGCTATCTTAAAAGAAGATTCATATA 840 

1               AATATCTTGTTCTTAGAACAAGATATTGGGGGATTGCTATCTTAAAAGAAGATTCATATA 840 

15              AATATCTTGTTCTTAGAACAAGATATTGGGGGATTGCTATCTTAAAAGAAGATTCATATA 840 

2               AATATCTTGTTCTTAGAACAAGATATTGGGGGATTGCTATCTTAAAAGAAGATTCATATA 840 

6               AATATCTTGTTCTTAGAACAAGATATTGGGGGATTGCTATCTTAAAAGAAGATTCATATA 840 

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

ภาพที่ 4.51 (ต่อ) ผลการเปรียบเทียบล าดับนิวคลีโอไทด์ของช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH-psbA  
                (1) เอื้องปากนกแก้ว (2) เอื้องเงินหลวง (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีน 
                แลนเทิร์น (6) ลูกผสมดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องแซะหอม x เอื้องทอง (9)  
                เอื้องเงิน (10) เอื้องทอง (11) เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง (12) เอื้องตาเหิน (13) เอื้อง 
                นางชี  (14) เอื้องแซะภูกระดึง (15) ฟรอสตี้ดอนปากแดง (16) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง  
                (17) เอื้องเงินแสด (18) เอื้องสีตาล (19) เอื้องตาเหินเวียดนาม (20) เอื้องเงินแดง และ  
                (21) เอื้องแซะหม่น] (รูปแบบการเปลี่ยนแปลง . คือ อินเดล . คือ การกลายหลาย 
                รูปแบบ . คือ ไพริมิดีนทรานสิชัน . คือ พิวรีนทรานสิชัน และ . คือ ทรานเวอร์ชัน) 
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8               CATACAAAAGTATTATCCATTTATAGATGGAGCTTCCACAGAAGCTAGATCTAGAGGGAA 900 

11              CATACAAAAGTATTATCCATTTATAGATGGAGCTTCCACAGAAGCTAGATCTAGAGGGAA 900 

12              CATACAAAAGTATTATCCATTTATAGATGGAGCTTCCACAGAAGCTAGATCTAGAGGGAA 900 

18              CATACAAAAGTATTATCCATTTATAGATGGAGCTTCCACAGAAGCTAGATCTAGAGGGAA 900 

10              CATACAAAAGTATTATCTATTTATAGATGGAGCTTCCACAGAAGCTAGATCTAGAGGGAA 900 

17              CATACAAAAGTATTATCCATTTATAGATGGAGCT-CCACAGAAGCT-GATCTAGAGGGAA 900 

7               CATACAAAAGTATTATCCATTTATAGATGGAGCTTCCACAGAAGCTAGATCTAGAGGGAA 900 

9               CATACAAAAGTATTATCCATTTATAGATGGAGCTTCCACAGAAGCTAGATCTAGAGGGAA 900 

13              CATACAAAAGTATTATCCATTTATAGATGGAGCTTCCACAGAAGCTAAATCTAGAGGGAA 900 

14              CATACAAAAGTATTATCCATTTATAGATGGAGCCTCCCCAGAGGCTAGATCTAGAGGGGA 900 

21              CATACAAAAGTATTATCCATTTATAGATGGAGCTTCCACAGAAGCTAGATCTAGAGGGAA 900 

19              CATACAAAAGTATTATCCATTTATAGATGGAGCTTCCACAGAAGCTAGATCTAGAGGGAA 900 

20              CATACAAAAGTATTATCCATTTATAGATGGAGCTTCCACAGAAGCTAGATCTAGAGGGAA 900 

16              CATACAAAAGTATTATCCATTTATAGATGGAGCTTCCACAGAAGCTAGATCTAGAGGGAA 900 

5               CATACAAAAGTATTATCCATTTATAGATGGAGCTTCCACAGAAGCTAGATCTAGAGGGAA 900 

4               CATACAAAAGTATTATCCATTTATAGATGGAGCTTCCACAGAAGCTAGATCTAGAGGGAA 900 

3               CATACAAAAGTATTATCCATTTATAGATGGAGCTTCCACAGAAGCTAGATCTAGAGGGAA 900 

1               CATACAAAAGTATTATCCATTTATAGATGGAGCTTCCACAGAAGCTAGATCTAGAGGGAA 900 

15              CATACAAAAGTATTATCCATTTATAGATGGAGCTTCCACAGAAGCTAGATCTAGAGGGAA 900 

2               CATACAAAAGTATTATCCATTTATAGATGGAGCTTCCACAGAAGCTAGATCTAGAGGGAA 900 

6               CATACAAAAGTATTATCCATTTATAGATGGAGCTTCCACAGAAGCTAGATCTAGAGGGAA 900 

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

 

8               GTTGTGAGCATTACGTTCATGCATAAC 927 

11              GTTGTGAGCATTACGTTCATGCATAAC 927 

12              GTTGTGAGCATTACGTTCATGCATAAC 927 

18              GTTGTGAGCATTACGTTCATGCATAAC 927 

10              GTTGTGAGCATTACGTTCATGCATAAC 927 

17              GTTGTGAGCATTACGTTCATGCATAAC 927 

7               GTTGTGAGCATTACGTTCATGCATAAC 927 

9               GTTGTGAGCATTACGTTCATGCATAAC 927 

13              GTTGTGAGCATTACGTTCATGCATAAC 927 

14              GTTGTGAGCATTACGTTCATGCATAAC 927 

21              GTTGTGAGCATTACGTTCATGCATAAC 927 

19              GTTGTGAGCATTACGTTCATGCATAAC 927 

20              GTTGTGAGCATTACGTTCATGCATAAC 927 

16              GTTGTGAGCATTACGTTCATGCATAAC 927 

5               GTTGTGAGCATTACGTTCATGCATAAC 927 

4               GTTGTGAGCATTACGTTCATGCATAAC 927 

3               GTTGTGAGCATTACGTTCATGCATAAC 927 

1               GTTGTGAGCATTACGTTCATGCATAAC 927 

15              GTTGTGAGCATTACGTTCATGCATAAC 927 

2               GTTGTGAGCATTACGTTCATGCATAAC 927 

6               GTTGTGAGCATTACGTTCATGCATAAC 927 

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

 

ภาพที่ 4.51 (ต่อ) ผลการเปรียบเทียบล าดับนิวคลีโอไทด์ของช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH-psbA  
                (1) เอื้องปากนกแก้ว (2) เอื้องเงินหลวง (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีน 
                แลนเทิร์น (6) ลูกผสมดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องแซะหอม x เอื้องทอง (9)  
                เอื้องเงิน (10) เอื้องทอง (11) เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง (12) เอื้องตาเหิน (13) เอื้อง 
                นางชี  (14) เอื้องแซะภูกระดึง (15) ฟรอสตี้ดอนปากแดง (16) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง  
                (17) เอื้องเงินแสด (18) เอื้องสีตาล (19) เอื้องตาเหินเวียดนาม (20) เอื้องเงินแดง และ  
                (21) เอื้องแซะหม่น] (รูปแบบการเปลี่ยนแปลง . คือ อินเดล . คือ การกลายหลาย 
                รูปแบบ . คือ ไพริมิดีนทรานสิชัน . คือ พิวรีนทรานสิชัน และ . คือ ทรานเวอร์ชัน) 
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ตารางที่ 4.13 ต าแหน่งนิวคลีโอไทด์ของช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH และ psbA ที่พบ            
                   ความหลากรูป 

รูปแบบการกลาย ต าแหน่งนิวคลีโอไทด์ของช้ินดีเอ็นเอที่อยูร่ะหว่างยีน trnH-psbA  

เกิดการแทนที่นิวคลีไทด ์

อินเดล 26-53, 492-495, 510-526, 541-549, 556-564, 646, 721-740, 
827, 830-832, 875 และ 887 

พิวรีนทรานสิชัน 24, 229, 524, 634, 699, 768, 828, 883, 888 และ 899 

ไพริมิดีนทรานสิชัน 79, 145, 512, 582, 676, 698, 718-719, 723, 737, 820, 858 
และ 874  

ทรานสเวอร์ชัน 90, 409, 502, 506, 523, 716-717, 720, 722, 725-728, 739-
741, 792, 794, 796, 824 และ 878 

  

ตารางที่ 4.14 ต าแหน่งนิวคลีโอไทด์ของช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH-psbA ที่พบความหลากรูป 
                  และส่งผลต่อล าดับกรดอะมิโนเมื่อเปรียบเทียบในกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ 
                  ซูเธและลูกผสม 

ต าแหน่งของ 
นิวคลีโอไทด ์

พันธ์ุกล้วยไม ้* รูปแบบความแตกต่างของ
นิวคลีโอไทด ์

การเปลี่ยนแปลงของ   
กรดอะมโิน 

858 10 C เป็น T Gly เป็น Arg 
874 14 T เป็น C Val เป็น Gly 
878 14 A เป็น T Phe เป็น Ser 
887 17 อินเดล เปลี่ยนแปลงจ านวน            

11 กรดอะมิโน ** 
899 14 A เป็น G Phe เป็น Ser 

 * 1-21 คือ (1) เอื้องปากนกแก้ว (2) เอื้องเงินหลวง (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์                   
(5) กรีนแลนเทิร์น (6) ลูกผสมดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม (8) เอื้องแซะหอม x เอื้องทอง                 
(9) เอื้องเงิน (10) เอื้องทอง (11) เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง (12) เอื้องตาเหิน (13) เอื้องนางชี        
(14) เอื้องแซะภูกระดึง (15) ฟรอสตี้ดอนปากแดง (16) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง (17) เอื้องเงินแสด  
(18) เอื้องสีตาล (19) เอื้องตาเหินเวียดนาม (20) เอื้องเงินแดง และ (21) เอื้องแซะหม่น 
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**    จาก  Leu Ala Ser Val Glu Ala Pro Ser Ile Asn Gly 
       เป็น  Gln Ala Ala Trp Ser Ser Ile Tyr Lys Trp Ile   

 
เมื่อวิเคราะห์ล าดับนิวคลีโอไทด์ของช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH-psbA โดยต าแหน่งที่

พบความหลากรูปและส่งผลต่อการเปลี่ยนแปลงล าดับกรดอะมิโน (ตารางที่ 4.14) ได้แก่ 
ล าดับนิวคลีโอไทด์ต าแหน่งที่ 858 สามารถระบุเอื้องทอง เนื่องจากเกิดการกลายแบบไม่

พ้อง โดยพบการเปลี่ยนแปลงการแปลรหัสกรดอะมิโนจากไกลซีนซึ่งเป็นกรดอะมิโนกลุ่มไม่มีข้ัว 
เปลี่ยนเป็นอาร์จินีนซึ่งเป็นกรดอะมิโนกลุ่มมีข้ัวและมีประจุเป็นบวก 

ล าดับนิวคลีโอไทดต์ าแหน่งที่ 874 สามารถระบุเอื้องแซะภูกระดึง เนื่องจากเกิดการกลาย
แบบเป็นกลาง โดยพบการเปลี่ยนแปลงการแปลรหัสกรดอะมิโนจากแวลีนเป็นไกลซีน ซึ่งเป็นกรด 
อะมิโนกลุ่มไม่มีขั้วเช่นเดียวกัน 

ล าดับนิวคลีโอไทดต์ าแหน่งที่ 878 สามารถระบุเอื้องแซะภูกระดึง เนื่องจากเกิดการกลาย
แบบไม่พ้อง โดยพบการเปลี่ยนแปลงการแปลรหัสกรดอะมิโนจากฟีนิลอะลานีนซึ่งเป็นกรดอะมิโน
กลุ่มไม่มีข้ัว เปลี่ยนเป็นเซรีนซึ่งเป็นกรดอะมิโนกลุ่มมีข้ัวและมีความเป็นกลางทางไฟฟ้า 

ล าดับนิวคลีโอไทด์ต าแหน่งที่ 887 สามารถระบุเอื้องเงินแสด ซึ่งพบการเปลี่ยนแปลงการ
แปลรหัสกรดอะมิโน จ านวน 11 กรดอะมิโน ถึงแม้ว่าล าดับการแปลรหัสกรดอะมิโนจะเปลี่ยน
ต าแหน่ง แต่ยังคงให้กรดอะมิโนชนิดเดิมจ านวน 5 กรดอะมิโน และอีก 6 กรดอะมิโนเกิดการ
เปลี่ยนแปลงแต่ยังเป็นกรดอะมิโนกลุ่มเดียวกันจ านวน 4 และกรดอะมิโนต่างกลุ่ม 2 กรดอะมิโน  

ล าดับนิวคลีโอไทดต์ าแหน่งที่ 899 สามารถระบุเอื้องแซะภูกระดึง เนื่องจากเกิดการกลาย
แบบไม่พ้อง โดยพบการเปลี่ยนแปลงการแปลรหัสกรดอะมิโนจากฟีนิลอะลานีนซึ่งเป็นกรดอะมิโน
กลุ่มไม่มีข้ัว เปลี่ยนเป็นเซรีนซึ่งเป็นกรดอะมิโนกลุ่มมีข้ัวและมีความเป็นกลางทางไฟฟ้า 

 
จากการวิเคราะห์ล าดับนิวคลีโอไทด์ของช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH-psbA ด้วย            

โปแกรม MEGA รุ่น 7 พบค่าความแตกต่างทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธ
และลูกผสม จ านวน 21 พันธ์ุ เท่ากับ 0.000-0.019 (ตารางที่ 4.15) ซึ่งโมเดลที่เหมาะสมส าหรับการ
วิเคราะห์ คือ tamura 3-parameter น าโมเดลดังกล่าวมาสร้างแผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม 
4 วิธี คือ maximum likelihood, maximum parsimony, neighbor joining และ UPGMA 
(ภาพที่ 4.52-4.55) พบว่าวิธี maximum likelihood และ neighbor joining ให้ผลที่คล้ายคลึงกัน
และผลดังกล่าวยังสอดคล้องกับลักษณะสัณฐานโครงสร้างดอกของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์
ซูเธและลูกผสมทั้ง 21 พันธ์ุ 
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96 
ตารางที่ 4.15 ค่าความแตกต่างทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมเมื่อวิเคราะห์ด้วยล าดับนิวคลีโอไทด์ของช้ินดีเอ็นเอ 
ที่อยู่ระหว่างยีน trnH-psbA 

* 1-21 คือ (1) เอื้องปากนกแก้ว (2) เอื้องเงินหลวง (3) ดอนมารี (4) รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ (5) กรีนแลนเทิร์น (6) ลูกผสมดอนมารี (7) เอื้องแซะหอม                      
(8) เอื้องแซะหอม x เอื้องทอง (9) เอื้องเงิน (10) เอื้องทอง (11) เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง (12) เอื้องตาเหิน (13) เอื้องนางชี (14) เอื้องแซะภูกระดึง                
(15) ฟรอสตี้ดอนปากแดง (16) ฟรอสตี้ดอนปากเหลือง (17) เอื้องเงินแสด  (18) เอื้องสีตาล (19) เอื้องตาเหินเวียดนาม (20) เอื้องเงินแดง และ                         
(21) เอื้องแซะหม่น 

  

 
 

1 0.000 

2 0.001 0.000 

3 0.000 0.001 0.000 

4 0.000 0.001 0.000 0.000 

5 0.000 0.001 0.000 0.000 0.000 

6 0.000 0.001 0.000 0.000 0.000 0.000 

7 0.006 0.007 0.006 0.006 0.006 0.006 0.000 

8 0.007 0.008 0.007 0.007 0.007 0.007 0.008 0.000 

9 0.006 0.007 0.006 0.006 0.006 0.006 0.002 0.008 0.000 

10 0.014 0.016 0.014 0.014 0.014 0.014 0.011 0.017 0.013 0.000 

11 0.007 0.008 0.007 0.007 0.007 0.007 0.008 0.000 0.008 0.017 0.000 

12 0.008 0.010 0.008 0.008 0.008 0.008 0.002 0.006 0.005 0.013 0.006 0.000 

13 0.006 0.007 0.006 0.006 0.006 0.006 0.007 0.006 0.005 0.016 0.006 0.010 0.000 

14 0.012 0.013 0.012 0.012 0.012 0.012 0.008 0.012 0.011 0.019 0.012 0.011 0.011 0.000 

15 0.002 0.004 0.002 0.002 0.002 0.002 0.008 0.010 0.008 0.017 0.010 0.011 0.008 0.014 0.000 

16 0.000 0.001 0.000 0.000 0.000 0.000 0.006 0.007 0.006 0.014 0.007 0.008 0.006 0.012 0.002 0.000 

17 0.013 0.014 0.013 0.013 0.013 0.013 0.014 0.016 0.017 0.011 0.016 0.014 0.017 0.020 0.016 0.013 0.000 

18 0.008 0.010 0.008 0.008 0.008 0.008 0.005 0.006 0.017 0.016 0.006 0.005 0.007 0.008 0.011 0.008 0.014 0.000 

19 0.007 0.008 0.007 0.007 0.007 0.007 0.006 0.007 0.008 0.014 0.007 0.008 0.006 0.010 0.010 0.007 0.016 0.006 0.000 

20 0.005 0.006 0.005 0.005 0.005 0.005 0.004 0.005 0.006 0.012 0.005 0.006 0.004 0.007 0.007 0.005 0.013 0.004 0.002 0.000 

21 0.007 0.008 0.007 0.007 0.007 0.007 0.004 0.007 0.006 0.014 0.007 0.006 0.006 0.005 0.010 0.007 0.016 0.004 0.005 0.002 0.000 
พันธุ ์* 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 
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ภาพที่ 4.52 แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและ 
                ลูกผสม วิเคราะห์จากช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH-psbA ค านวณจากโมเดล                     
                tamura 3-parameter และสร้างด้วยวิธี maximum likelihood 

 
ภาพที่ 4.53 แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและ 
                ลูกผสม วิเคราะห์จากช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH-psbA สร้างด้วยวิธี                         
                maximum parsimony 
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ภาพที่ 4.54 แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและ 
                ลูกผสม วิเคราะห์จากช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH-psbA ค านวณจากโมเดล                 
                tamura 3-parameter และสร้างด้วยวิธี neighbor joining 

 
ภาพที่ 4.55 แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและ 
                ลูกผสม วิเคราะห์จากช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH-psbA ค านวณจากโมเดล                  
                tamura 3-parameter และสร้างด้วยวิธี UPGMA 
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4.5 การศึกษาเครื่องหมายล าดับนิวคลีโอไทด์บริเวณจ าเพาะร่วมกัน 2 ยีน 

 4.5.1 การวิเคราะห์นิวคลีโอไทด์ของยีน matK ร่วมกับยีน rbcL 

 

ภาพที่ 4.56 แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสม  
                วิเคราะห์จากยีน matK ร่วมกับยีน rbcL ค านวณจากโมเดล tamura 3-parameter  
                และจัดกลุ่มด้วยวิธี maximum likelihood  

 

ภาพที่ 4.57 แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสม  
                วิเคราะห์จากยีน matK ร่วมกับยีน rbcL ค านวณจากโมเดล tamura 3-parameter  
                และจัดกลุ่มด้วยวิธี neighbor joining 
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4.5.2 การวิเคราะห์นิวคลีโอไทด์ของยีน matK ร่วมกับยีน rpoC1 
 

 
ภาพที่ 4.58 แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสม  
                วิเคราะห์จากยีน matK ร่วมกับยีน rpoC1 ค านวณจากโมเดล tamura 3-parameter   
                และจัดกลุ่มด้วยวิธี maximum likelihood 

 
ภาพที่ 4.59 แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสม              
                วิเคราะห์จากยีน matK ร่วมกับยีน rpoC1 ค านวณจากโมเดล tamura 3-parameter  
                และจัดกลุ่มด้วยวิธี neighbor joining 
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4.5.3 การวิเคราะห์นิวคลีโอไทด์ของยีน matK ร่วมกับชิ้นดีเอ็นเอท่ีอยู่ระหว่างยีน 
trnH-psbA 

 
ภาพที่ 4.60 แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสม  
                วิเคราะห์จากของยีน matK ร่วมกับช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH-psbA ค านวณ  
                จากโมเดล tamura 3-parameter และจัดกลุ่มด้วยวิธี maximum likelihood 

 
ภาพที่ 4.61 แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสม  
                วิเคราะห์จากของยีน matK ร่วมกับช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH-psbA ค านวณ 
                จากโมเดล tamura 3-parameter และจัดกลุ่มด้วยวิธี neighbor joining 
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4.5.4 การวิเคราะห์นิวคลีโอไทด์ของยีน rbcL ร่วมกับยีน rpoC1 
 

 

ภาพที่ 4.62 แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสม  
                วิเคราะห์จากยีน rbcL ร่วมกับยีน rpoC1 ค านวณจากโมเดล tamura 3-parameter และ 
                จัดกลุ่มด้วยวิธี maximum likelihood 

 
ภาพที่ 4.63 แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสม  
                วิเคราะห์จากยีน rbcL ร่วมกับยีน rpoC1 ค านวณจากโมเดล tamura 3-parameter และ 
                จัดกลุ่มด้วยวิธี neighbor joining 
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4.5.5 การวิเคราะห์นิวคลีโอไทด์ของยีน rbcL ร่วมกับชิ้นดีเอ็นเอท่ีอยู่ระหว่างยีน     
trnH-psbA 

 

ภาพที่ 4.64 แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสม  
               วิเคราะห์จากยีน rbcL ร่วมกับช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH-psbA ค านวณจาก 
               โมเดล tamura 3-parameter และจัดกลุ่มด้วยวิธี maximum likelihood 

 

ภาพที่ 4.65 แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสม  
               วิเคราะห์จากยีน rbcL ร่วมกับช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH-psbA ค านวณจาก 
               โมเดล tamura 3-parameter และจัดกลุ่มด้วยวิธี neighbor joining 
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4.5.6 การวิเคราะห์จากล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rpoC1 ร่วมกับชิ้นดีเอ็นเอท่ีอยู่
ระหว่างยีน trnH-psbA  

 

ภาพที่ 4.66 แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสม  
               วิเคราะห์จากยีน rpoC1 ร่วมกับช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH-psbA ค านวณจาก 
               โมเดล tamura 3-parameter และจัดกลุ่มด้วยวิธี maximum likelihood 

 
ภาพที่ 4.67 แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสม  
               วิเคราะห์จากยีน rpoC1 ร่วมกับช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH-psbA ค านวณด้วย 
               โมเดล tamura 3-parameter และเลือกจัดกลุ่มแบบ neighbor joining 
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4.6 การศึกษาเครื่องหมายล าดับนิวคลีโอไทด์บริเวณจ าเพาะร่วมกัน 3 ยีน 

4.6.1 การวิเคราะห์นิวคลีโอไทด์ของยีน matK, rpoC1 ร่วมกับ rbcL 

 

ภาพที่ 4.68  แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสม  
                วิเคราะห์จากยีน matK, rpoC1 และ rbcL ค านวณจากโมเดล tamura 3-parameter  
                และจัดกลุ่มด้วยวิธี maximum likelihood 

 
ภาพที่ 4.69  แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสม  
                วิเคราะห์จากยีน matK, rpoC1 และ rbcL ค านวณจากโมเดล tamura 3-parameter  
                และจัดกลุ่มด้วยวิธี neighbor joining 
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4.6.2 การวิเคราะห์นิวคลีโอไทด์ของยีน matK, rbcL ร่วมกับชิ้นดีเอ็นเอท่ีอยู่ระหว่าง
ยีน trnH-psbA 

 

ภาพที่ 4.70 แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสม  
               วิเคราะห์จากยีน matK, rbcL และช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH-psbA ค านวณ 
               จากโมเดล tamura 3-parameter และจัดกลุ่มด้วยวิธี maximum likelihood 

 
ภาพที่ 4.71 แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสม  
                วิเคราะห์จากยีน matK, rbcL และช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH-psbA ค านวณ 
                จากโมเดล tamura 3-parameter และจัดกลุ่มด้วยวิธี neighbor joining 
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4.6.3 การวิเคราะห์นิวคลีโอไทด์ของยีน matK, rpoC1 ร่วมกับชิ้นดีเอ็นเอท่ีอยู่ระหว่าง
ยีน trnH-psbA 

 

ภาพที่ 4.72 แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสม  
                วิเคราะห์จากยีน matK, rpoC1 และช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH-psbA ค านวณ 
                จากโมเดล tamura 3-parameter และจัดกลุ่มด้วยวิธี maximum likelihood 

 
ภาพที่ 4.73 แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสม  
                วิเคราะห์จากยีน matK, rpoC1 และช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH-psbA ค านวณ 
                จากโมเดล tamura 3-parameter และจัดกลุ่มด้วยวิธี neighbor joining 
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4.6.4 การวิเคราะห์นิวคลีโอไทด์ของยีน rbcL, rpoC1 ร่วมกับชิ้นดีเอ็นเอท่ีอยู่ระหว่าง
ยีน trnH-psbA  

 
ภาพที่ 4.74 แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสม  
                วิเคราะห์จากยีน rbcL, rpoC1 และช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH-psbA ค านวณ 
                จากโมเดล tamura 3-parameter และจัดกลุ่มด้วยวิธี maximum likelihood 

 
ภาพที่ 4.75  แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสม  
                วิเคราะห์จากยีน rbcL, rpoC1 และช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH-psbA ค านวณ 
                จากโมเดล tamura 3-parameter และจัดกลุ่มด้วยวิธี neighbor joining 
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4.7 การศึกษาเครื่องหมายล าดับนิวคลีโอไทด์บริเวณจ าเพาะร่วมกัน 4 ยีน 

 4.7.1 การวิเคราะห์นิวคลีโอไทด์ของยีน matK, rbcL, rpoC1 ร่วมกับชิ้นดีเอ็นเอท่ีอยู่
ระหว่างยีน trnH-psbA 

 

ภาพที่ 4.76 แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสม  
                วิเคราะห์จากยีน matK, rbcL, rpoC1 และช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH-psbA  
                ค านวณจากโมเดล tamura 3-parameter และจัดกลุ่มด้วยวิธี maximum likelihood 

 
ภาพที่ 4.77 แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสม  
                วิเคราะห์จากยีน matK,rbcL, rpoC1 และช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH-psbA  
                ค านวณจากโมเดล tamura 3-parameter และจัดกลุ่มด้วยวิธี neighbor joining 
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ตารางที่ 4.16 การเปรียบเทียบประสิทธิภาพการจ าแนกกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและ 
                  ลูกผสมจ านวน 21 พันธ์ุ จากการเลือกใช้ล าดับนิวคลีโอไทด์บริเวณจ าเพาะร่วมกัน 

ความสามารถการจ าแนกกล้วยไม้จาก  
ยีนในคลอโรพลาสต ์

การจัดกลุ่มด้วยวิธี 
ML NJ 

matK 23.8% (5/21) 23.8% (5/21) 
rbcL 28.5% (6/21) 33.3% (7/21) 
rpoC1 19.0 (4/21) 28.5% (6/21) 
trnH-psbA 47.6% (10/21) 52.3% (11/21) 
matK + rbcL 52.3% (11/21) 61.9% (13/21) 
matK + rpoC1 57.1% (12/21) 61.9% (13/21) 
matK + trnH-psbA 52.3% (11/21) 61.9% (13/21) 
rbcL + rpoC1 52.3% (11/21) 67.1% (16/21) 
rbcL + trnH-psbA 52.3% (11/21) 52.3% (11/21) 
rpoC1 + trnH-psbA 66.6% (14/21) 85.7% (18/21) 
matK + rbcL + rpoC1 80.9% (17/21) 100% (21/21) 
matK + rbcL + trnH-psbA 57.1% (12/21) 61.9% (13/21) 
matK + rpoC1 + trnH-psbA 71.4% (15/21) 80.9% (17/21) 
rbcL + rpoC1 + trnH-psbA 71.4% (15/21) 90.4% (19/21) 
matK + rbcL + rpoC1 + trnH-psbA 67.1% (16/21) 100% (21/21) 

 
จากการวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมด้วยวิธีสร้างแผนภูมิ ความสัมพันธ์ทาง

พันธุกรรมจากล าดับนิวคลีโอไทด์บริเวณจ าเพาะจ านวน 4 ยีน และใช้วิธีการวิเคราะห์ 4 วิธี งานวิจัย
นีพ้บว่าโมเดลที่เหมาะสมคือ tamura 3-parameter และวิธีการจัดกลุ่มที่เหมาะสมคือ maximum- 
likelihood (ML) และ neighbor joining (NJ) เนื่องจากทั้ง 2 วิธี ให้ผลการจัดกลุ่มที่คล้ายคลึงกัน 
ซึ่งให้ความน่าเช่ือถือมากกว่าการจัดกลุ่มด้วยวิธี maximum parsimony (MP) และ UPGMA ที่
ให้ผลการจัดกลุ่มที่แตกต่างออกไป ดังนั้นจึงเลือกวิธี maximum likelihood และ neighbor- 
joining ส าหรับการวิเคราะห์ข้อมูลล าดับนิวคลีโอไทด์ร่วมกันมากกว่า 1 ยีน (ภาพที่ 4.56-4.77) 

จากการวิเคราะห์ล าดับนิวคลีโอไทด์บริเวณจ าเพาะร่วมกัน พบว่าการใช้ล าดับนิวคลีโอไทด์
บริเวณจ าเพาะร่วมกัน 3 ยีน ได้แก่ matK, rbcLและ rpoC1 และการใช้ล าดับนิวคลีโอไทด์บริเวณ
จ าเพาะร่วมกัน 4 ยีน ได้แก่ matK, rbcL, rpoC1 และช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH-psbA ด้วย
วิธีจัดกลุ่มแบบ neighbor joining สามารถจัดจ าแนกกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและ
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ลูกผสมจ านวน 21 พันธ์ุ ได้ออกจากกันได้ทั้งหมด (คิดเป็น 100 เปอร์เซ็นต์) (ตารางที่ 4.16) 
ถึงแม้ว่าผลของการวิเคราะห์ด้วยล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน matK, rbcLและ rpoC1 สามารถ
จ าแนกกล้วยไม้ตัวอย่างได้ทั้งหมด แตเ่มื่อเปรียบเทียบกับผลการวิเคราะห์ด้วยล าดับนิวคลีโอไทดข์อง
ยีน matK, rbcL, rpoC1 และช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH-psbA พบว่าการใช้ล าดับนิวคลีโอ
ไทด์จ านวน 4 ยีน สามารถสร้างแผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมได้สอดคล้องกับลักษณะสัณฐาน
มากกว่าการใช้ล าดับนิวคลีโอไทด์จ านวน 3 ยีน 

จากนั้นน าข้อมูลล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน matK, rbcL, rpoC1 และช้ินดีเอ็นเอที่อยู่
ระหว่างยีน trnH-psbA วิเคราะห์ร่วมกันเพื่อศึกษาการจัดแบ่งกลุ่มด้วยวิธี principle component 
analysis (PCA) พบว่าสามารถแบ่งกลุ่มได้ทั้งหมด 13 กลุ่ม (ภาพที่ 4.78) พบว่าพันธ์ุลูกผสมจะถูก
จัดอยู๋ในกลุ่มเดียวกับต้นแม่พันธ์ุหรืออยู่ต่างกลุ่มกับต้นแม่พันธ์ุ แต่จะมีระยะห่างการกระจายที่
ใกล้เคียงต้นแม่พันธ์ุมากกว่าต้นพ่อพันธ์ุ โดยการจัดกลุ่มดังกล่าวได้ให้ผลสอดคล้องกับการวิเคราะห์
ล าดับนิวคลีโอไทด์จากต าแหน่งการกลายทั้งหมดของยีน matK, rbcL, rpoC1 และช้ินดีเอ็นเอที่อยู่
ระหว่างยีน trnH-psbA ของต้นพ่อพันธ์ุแม่พันธ์ุและลูกผสม พบว่าพันธ์ุลูกผสมมีล าดับนิวคลีโอไทด์
ส่วนมากเหมือนต้นแม่พันธ์ุมากกว่าต้นพ่อพันธ์ุ (ตารางที่ 4.17-4.20) เนื่องจากการถ่ายทอดลักษณะ
ทางพันธุกรรมของจีโนมในไซโทพลาซึมประกอบด้วยจีโนมไมโทรคอนเดรียและจีโนมคลอโรพลาสต์ 
ต้นลูกจะได้รับการถ่ายทอดจากต้นแม่พันธ์ุ 75 เปอร์เซ็นต์ ต้นพ่อพันธ์ุ 25 เปอร์เซ็นต์ (สุรินทร์, 
2554) ถึงแม้ว่าจากตางรางที่ 4.17-4.20 เปอร์ความเหมือนล าดับนิวคลีโอไทด์ของลูกผสมจะมีค่า
ใกล้เคียงทั้งต้นพ่อพันธ์ุและแม่พันธ์ุ เนื่องจาเป็นการศึกษาดดยวิเคราะห์ล าดับนิวคลีโอไทด์เพียงบาง
ช่วงของต าแหน่ง (partial) ในแต่ละยีน แต่ลูกผสมทั้ง 6 พันธ์ุ ยังคงมีเปอร์เซ็นส่วนมากที่คล้ายกับต้น
แม่พันธ์ุมากกว่าต้นพ่อพันธ์ุ ดังนั้นการศึกษาความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของล าดับนิวคลีโอไทด์แบบ
จ า เพาะในครั้ งนี้ จึ งสามารถสนับสนุนทฤษฎีการ ถ่ายทอดลักษณะทางพัน ธุกรรมแบบ              
maternal inheritance ได ้
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ภาพที่ 4.78 การจัดแบ่งกลุ่มของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมจ านวน 21 พันธ์ุ  
               จากล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน matK, rbcL, rpoC1 และช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน  
               trnH-psbA 
 
ตารางที่ 4.17 เปรียบเทียบการถ่ายทอดลักษณะทางพันธุกรรมแบบ maternal inheritance ของ 
                  ยีน matK ระหว่างต้นพ่อพันธ์ุแม่พันธ์ุและลูกผสม 

 
ลูกผสม 

ต าแหน่งนิวคลีโอไทดท์ี่เหมือนต่อ 
ต าแหน่งการกลายทั้งหมดของยีน matK* 

แม่พันธ์ุ พ่อพันธ์ุ 
ดอนมารี 99.7% (338/339) 99.4% (337/339) 
รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ 99.1% (336/339) 98.2% (333/339) 
กรีนแลนเทิร์น 96.7% (328/339) 96.7% (328/339) 
ลูกผสมดอนมารี 97.0% (329/339) 96.7% (328/339) 
เอื้องแซะหอม x เอื้องทอง 97.0% (329/339) 97.3% (330/339) 
เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง 97.6% (331/339) 97.3% (330/339) 

              *ฟรอสตี้ดอนปากแดงและฟรอสตี้ดอนปากเหลืองไม่มีข้อมูลต้นพ่อพันธ์ุ 
 
 
 

PC 1 

PC
 2
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ตารางที่ 4.18 เปรียบเทียบการถ่ายทอดลักษณะทางพันธุกรรมแบบ maternal inheritance ของ 
                  ยีน rbcL ระหว่างต้นพ่อพันธ์ุแม่พันธ์ุและลูกผสม 

 
ลูกผสม 

ต าแหน่งนิวคลีโอไทดท์ี่เหมือนต่อ 
ต าแหน่งการกลายทั้งหมดของยีน rbcL* 

แม่พันธ์ุ พ่อพันธ์ุ 
ดอนมารี 93.7% (15/16) 87.5% (14/16) 
รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ 93.7% (15/16) 93.7% (15/16) 
กรีนแลนเทิร์น 93.7% (15/16) 100% (16/16) 
ลูกผสมดอนมารี 93.7% (15/16) 81.2% (13/16) 
เอื้องแซะหอม x เอื้องทอง 87.5% (14/16) 93.7% (15/16) 
เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง 100% (16/16) 93.7% (15/16) 

 
ตารางที่ 4.19 เปรียบเทียบการถ่ายทอดลักษณะทางพันธุกรรมแบบ maternal inheritance ของ 
                  ยีน rpoC1 ระหว่างต้นพ่อพันธ์ุแม่พันธ์ุและลูกผสม 

 
ลูกผสม 

ต าแหน่งนิวคลีโอไทดท์ี่เหมือนต่อ 
ต าแหน่งการกลายทั้งหมดของยีน rpoC1* 

แม่พันธ์ุ พ่อพันธ์ุ 
ดอนมารี 100% (24/24) 91.6% (22/24) 
รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ 83.3% (20/24) 75.0% (18/24) 
กรีนแลนเทิร์น 79.1% (19/24) 79.1% (19/24) 
ลูกผสมดอนมารี 87.5% (21/24) 83.3% (20/24) 
เอื้องแซะหอม x เอื้องทอง 95.8% (23/24) 70.8% (17/24) 
เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง 95.8% (23/24) 95.8% (23/24) 

             *ฟรอสตี้ดอนปากแดงและฟรอสตี้ดอนปากเหลืองไม่มีข้อมูลต้นพ่อพันธ์ุ 
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ตารางที่ 4.20 เปรียบเทียบการถ่ายทอดลักษณะทางพันธุกรรมแบบ maternal inheritance ของ 
                  ช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH-psbA ระหว่างต้นพ่อพันธ์ุแม่พันธ์ุและลูกผสม 

 
ลูกผสม 

ต าแหน่งนิวคลีโอไทดท์ี่เหมือนต่อ 
ต าแหน่งการกลายทั้งหมดของยีน trnH-psbA* 

แม่พันธ์ุ พ่อพันธ์ุ 
ดอนมารี 100% (127/127) 64.5% (82/127) 
รุ่งกมล เวศย์วรุฒม์ 100% (127/127) 64.5% (82/127) 
กรีนแลนเทิร์น 100% (127/127) 100% (127/127) 
ลูกผสมดอนมารี 84.2% (107/127) 65.3% (83/127) 
เอื้องแซะหอม x เอื้องทอง 81.8% (104/127) 65.3% (83/127) 
เอื้องเงินหลวง x เอื้องทอง 75.6% (96/127) 47.2% (60/127) 

          *ฟรอสตี้ดอนปากแดงและฟรอสตี้ดอนปากเหลืองไม่มีข้อมูลต้นพ่อพันธ์ุ 
 
4.8 อภิปราผล 
 
 ส าหรับการวิเคราะห์ลายพิมพ์ดีเอ็นเอด้วยเครื่องหมายแฮตอาร์เอพีดีและเครื่องหมายไอเอส
เอสอาร์ เป็นเครื่องหมายที่ใช้ไพรเมอร์สายเดียวซึ่งมีล าดับนิวคลีโอไทด์แบบสุ่มและแบบไมโครแซท
เทลไลท์ ตามล าดับ พบว่าเครื่องทั้งสองชนิดมีประสิทธิภาพระดับปานกลางต่อการจัดจ าแนกกล้วยไม้
สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมจ านวน 15 พันธ์ุ อีกทั้งสอดคล้องกับงานวิจัยก่อนหน้าที่ระบุ
ว่าเครื่องหมายแฮตอาร์เอพดีมีปีระสทิธภิาพสูงส าหรบัการจ าแนกพชืลูกผสม (Sheng et al., 
2000; Rungrach et al., 2005; Shasany et al., 2005; Sitthiphrom et al., 2006; Chundet et 
al., 2007) ร่วมถึงเครื่องหมายไอเอสเอสอาร์ที่ถูกเลือกใช้เพื่อการจดัจ าแนกพืชลูกผสม 
(Liwang et al., 2007; Ramya and Kabwe, 20012; Che et al., 2013; Claudineia et al., 
2013) และงานวจิยัครัง้นี้พบวา่เครื่องหมายแฮตอาร์เอพีดีสามารถให้จ านวนแถบดีเอ็นที่แสดงความ
หลากรูปของตัวอย่างมากกว่าเครื่งหมายไอเอสเอสอาร์ เช่นเดียวกับงานวิจัยก่อนหน้าที่ศึกษา
ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวายกลุ่มเอื้องสายด้วยเครื่องหมายดีเอ็นเอ (ฐิติพร, 
2556) เมื่อพิจารณาแผนภูมิความสัมพันธ์ของทั้งสองเครื่องหมาย พบว่าให้ผลการจัดกลุ่มที่
สอดคล้องกัน แต่ยังพบกล้วยไม้บางตัวอย่างที่จัดกลุ่มได้ต่างออกไป เนื่องจากปริมาณข้อมูลแถบ              
ดีเอ็นเอของเครื่องหมายทั้ง 2 มีความแตกต่างกันอย่างมาก ดังนั้นการใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอทั้ง 2 
ร่วมกันจะสามารถเพิ่มประสิทธิภาพการจัดจ าแนกกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสม
จ านวน 15 พันธ์ุ ได้มากยิ่งขึ้น เช่นเดียวกับงานวิจัยการศึกษาความสัมพันธ์ของมะกอกออลิฟ (Olea 
europaea L.) จากการประยุกต์ใช้เครื่องหมายอาร์เอพีดีร่วมกับเครื่องหมายไอเอสเอสอาร์ พบว่า
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สามารถสร้างแผนภูมิความสัมพันธ์ที่ถูกต้องมากข้ึนเมื่อเทียบกับลักษณะสัณฐาน (Mohamad et 
al., 2014) นอกจากนี้ยังพบว่าเครื่องหมายแฮตอาร์เอพีดีสามารถให้แถบดีเอ็นเอที่จ าเพาะ                   
ซึ่งสามารถน าไปศึกษาต่อโดยการเพิ่มตัวอย่างลูกผสมในกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธจ านวน
มากขึ้น เพื่อพัฒนาต าแหน่งดีเอ็นที่จ าเพาะดังกล่าวให้เป็นเครื่องหมายจ าเพาะต่อชนิดของกล้วยไม้
สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสม ไดเ้ช่นเดียวกับงานวิจัยการพัฒนาเครื่องหมายสการ์ (SCAR 
marker) ส าหรับพืชสกุลลิ้นจี่ (Litchi chinensis Sonn.) (Jingliang et al., 2015) 
  ส าหรับการวิเคราะห์ล าดับนิวคลีโอไทด์บริเวณจ าเพาะเพื่อสร้างแผนภูมิความสัมพันธ์ทาง
พันธุกรรม แสดงพบว่าการใช้ล าดับนิวคลีโอไทด์บริเวณจ าเพาะของยีนในคลอโรพลาสต์จ านวน          
1 ยีน และ 2 ยีนร่วมกัน ให้ผลเป็นแนวทางเดียวกัน คือ สามารถจัดจ าแนกกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไน
โกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมจ านวน 21 พันธ์ุ ได้เพียงบางพันธ์ุ ดังนั้นเพื่อเพิ่มประสิทธิภาพการจัด
จ าแนกจึงควรใช้ล าดับนิวคลีโอไทด์บริเวณจ าเพาะร่วมกันมากกว่า 2 ยีน โดยการวิจัยครั้งนี้พบว่าการ
ใช้ล าดับนิวคลีโอไทด์บริเวณจ าเพาะร่วมกัน 3 ยีน หรือ 4 ยีน สามารถจัดจ าแนกกล้วยไม้สกุลหวาย
หมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมจ านวน 21 พันธ์ุ ได้ทั้งหมด ซึ่งสอดคล้องกับงานวิจัยการพัฒนา
เครื่องหมายรหัสแท่งดีเอ็นเอ (DNA barcode) ของกล้วไม้สกุลหวายในประเทศจีน ที่แสดงถึงการใช้
ล าดับนิวคลีโอไทด์บริเวณจ าเพาะยีนร่วมกันจ านวน 3-4 ยีน สามารถเพิ่มประสิทธิภาพการจัด
จ าแนกได้มากยิ่งขึ้น (Songzhi et al., 2015) แต่จากผลการการวิจัยครั้งนี้พบว่าการใช้ล าดับนิวคลี
โอไทด์บริเวณจ าเพาะยีน matK, rbcL และช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH-psbA ร่วมกันจะลด
ประสิทธิภาพการจัดจ าแนกของตัวอย่าง ซึ่งขัดแย้งกับงานวิจัยก่อนหน้าที่ศึกษาพืชสกุลหวายจาก
บริเวณจ าเพาะยีน matK, rbcL และช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH-psbA (Han-Qi Yang et al., 
2012) เนื่องจากตัวอย่างกล้วยไม้ที่ใช้ในการวิจัยครั้งนี้เป็นลูกผสมจ านวน 8 พันธ์ุ จากกล้วยไม้
ตัวอย่างทั้งหมด 21 พันธ์ุ ตัวอย่างมากใหญ่จะเกิดจากต้นแม่สายพันธ์ุเดียวกัน (เอื้องปากนกแก้ว) 
ส่งผลให้จีโนมของคลอโรพลาสต์จึงมีความคล้ายกับต้นแม่พันธ์ุมาก จึงควรใช้ล าดับนิวคลีโอไทด์
บริเวณจ าเพาะที่พบความผันแปรทางพันธุกรรมสูง แต่จากล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rbcL พบความ
แตกต่างกันเพียง 16 ต าแหน่ง จึงอาจเป็นสาเหตุที่ส่งผลต่อประสิทธิภาพการจัดจ าแนกที่ลดลง 
 อย่างไรก็ตามการใช้ล าดับนิวคลีโอไทด์บริเวณจ าเพาะร่วมกัน 4 ยีน คือ matK, rbcL, rpoC1 
และระหว่างช้ินยีน trnH กับ psbA ด้วยวิธีการจัดกลุ่มแบบ neighbor joining มีประสิทธิภาพมาก
ที่สุดส าหรับการจัดจ าแนกกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมทั้ง 21 พันธ์ุ เนื่องจาก
การค านวณค่าความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมดังกล่าว ใช้หลักการเกิดวิวัฒนาการในธรรมชาติที่ไม่
พร้อมกัน จึงมีการปรับค่า distance ใหม่ ส่งผลให้ข้อมูลที่ได้จึงมีความถูกต้องและน่าเช่ือถือ 
(สุรินทร์, 2552) 
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บทที่ 5 
สรุปผลการวิจัยและข้อเสนอแนะ 

 
5.1 สรุปผลการวิจัย 

จากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอรวมของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสม
จ านวน 15 พันธ์ุ ด้วยเครื่องหมายแฮตอาร์เอพีดีและไอเอสเอสอาร์ สามารถเพิ่มลายพิมพ์ดีเอ็นเอได้
อย่างชัดเจนและให้แถบความหลากรูปจ านวนมากเท่ากับ 229 และ 142 ตามล าดับ และมีค่า PIC 
เฉลี่ยเท่ากับ 0.28 และ 0.23 ตามล าดับ ซึ่งแสดงให้ถึงการมีประสิทธิภาพของเครื่งหมายทั้ง 2 อยู่ใน
ระดับปานกลาง ดังนั้นเพื่อเพิ่มความถูกต้องส าหรับการวิเคราะห์จึงควรใช้เครื่องหมายทั้ง 2 ร่วมกัน
จากการวิจัยพบว่าการใช้เครื่องหมายทั้ง 2 วิเคราะห์ร่วมกันสามารถเพิ่มประสิทธิภาพการจัดจ าแนก
กล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมทั้ง  15 พันธ์ุ ได้และจากการวิเคราะห์แผนภูมิ
ความสัมพันธ์ด้วยวิธี UPGMA สามารถแบ่งกลุ่มได้ 5 กลุ่ม 

จากการศึกษาล าดับนิวคลีโอไทด์บริเวณจ าเพาะพบว่าการใช้ยีนวิเคราะห์ร่วมกัน 4 ยีน 
ได้แก่ matK ,rbcL, rpoC1 และช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่างยีน trnH-psbA ร่วมกัน สามารถจัดจ าแนก
และระบุชนิดพันธ์ุกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมจ านวน 21 พันธ์ุ ได้ทั้งหมด             
และเมื่อน าล าดับนิวคลีโอไทด์มาวิเคราะห์แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมพบว่า tamura             
3-parameter เป็นโมเดลที่เหมาะสมที่สุดโดยควรเลือกจัดกลุ่มด้วยวิธี neighbor joining  

โดยล าดับนิวคลีโอไทด์จากการวิเคราะห์ร่วมกันทั้ง 4 ยีน จะให้ความยาวล าดับนิวคลีโอไทด์
ทั้งสิ้น 3,096 ต าแหน่ง โดยเป็นต าแหน่งการกลายทั้งหมด 506 ต าแหน่ง (matK=339, rbcL=16, 
rpoC1=24, trnH-psbA=127) ซึ่งต าแหน่งการกลายที่ส่งผลต่อการเปลี่ยนแปลงกรดอะมิโน                
พบทั้งสิ้น 44 ต าแหน่ง (matK=19, rbcL=10, rpoC1=11, trnH-psbA=4) แต่มีเพียง 30 ต าแหน่ง 
(matK=15, rbcL=4, rpoC1=8, trnH-psbA=3) ที่เกิดการเปลี่ยนแปลงกรดอะมิโนข้ามกลุ่ม ซึ่งการ
เปลี่ยนแปลงดังกล่าวอาจส่งผลต่อการเข้าจับของโปรตีนและเกิดการแสดงออกในลักษณะฟีโนไทป์ 
(phynotype) ที่แตกต่างกันของกล้วยไม้แต่ละพันธ์ุ  

เครื่องหมายดีเอ็นเอทั้ง 3 เป็นเครื่องหมายที่มีประสิทธิภาพโดยสามารถใช้จัดจ าแนกและ
ศึกษาความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของกล้วยไม้สกุลหวายหมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมจ านวน 21 
พันธ์ุ ที่พบในประเทศไทยได ้พบว่าการจัดกลุ่มของทั้ง 3 เครื่องหมายไม่ได้มีจ านวนกลุ่มและสมาชิก
ในกลุ่มที่เหมือนกันทั้งหมด เนื่องจากการใช้เครื่องหมายแฮตอาร์เอพีดีและเครื่องหมายไอเอสเอสอาร์
คือการศึกษาดีเอ็นเอทั้งจีโนม ขณะที่เครื่องหมายล าดับนิวคลีโอไทด์บริเวณจ าเพาะคือการศึกษาดี
เอ็นเอของคลอโรพลาสต์เท่านั้น แต่เมื่อพิจารณาค่าดัชนีความเหมือนของการวิเคราะห์ร่วมระหว่าง
เครื่องหมายแฮตอาร์เอพีดีกับไอเอสเอสอาร์ และค่าความแตกต่างทางพันธุกรรมของเครื่องหมาย
ล าดับนิวคลีโอไทด์บริเวณจ าเพาะทั้ง 4 ยีน พบว่าให้ผลการศึกษาความสัมพันธ์ที่สอดคล้องกัน 
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5.2 ข้อเสนอแนะ 
 

จากการศึกษาวิจัยพบว่าเครื่องหมายดีเอ็นเอทั้ง 3 มีข้ันตอนที่ไม่ยุ่งยาก รวดเร็ว ค่าใช้จ่าย
ต่ า อีกทั้งสามารถใช้ศึกษาได้กับสารละลายดีเอ็นเอตัวอย่างที่มีปริมาณน้อย จึงสามารถน าไป
ประยุกต์ใช้เพื่อการวางแผนปรับปรุงพันธ์ุให้มีประสิทธิภาพมากข้ึน 

ถึงแม้ว่าจะมีข้อดีหลายประการแต่ก็ยังพบข้อจ ากัด คือ เครื่องหมายแฮตอาร์เอพีดีและ         
ไอเอสเอสอาร์ สามารถจ าแนกตัวอย่างระหว่างพันธ์ุ (among species) และภายในพันธ์ุเดียวกัน 
(within species) ได้สูง ซึ่งต่างจากเครื่องหมายล าดับนิวคลีโอไทด์บริเวณจ าเพาะ สามารถจ าแนก
ตัวอย่างระหว่างสกุล (genus) และระหว่างชนิด (among species) ได้สูง แต่ไม่สามารถจ าแนก
ระหว่างพันธ์ุเดียวกันได ้ดังนั้นจึงควรเลือกใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอให้เหมาะสมกับตัวอย่างซึ่งสามารถ
น าไปประยุกต์ใช้เพื่อการวางแผนปรับปรุงพันธ์ุให้มีประสิทธิภาพมากข้ึน 
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ภาคผนวก ก 
ล าดับนิวคลีโอไทด์บริเวณจ าเพาะของกล้วยไม้สกุลหวาย                                  

หมู่ไนโกรเฮอร์ซูเธและลูกผสมที่ฝากจัดเก็บในฐานข้อมูล Genbank 
 
LOCUS       KP762108                 945 bp    DNA     linear   PLN 05-APR-2016 

DEFINITION  Dendrobium cruentum maturase K gene, partial cds; chloroplast. 

ACCESSION   KP762108 

VERSION     KP762108.2  GI:1015494654 

KEYWORDS    . 

SOURCE      chloroplast Dendrobium cruentum 

  ORGANISM  Dendrobium cruentum 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 945) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 945) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (24-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

REFERENCE   3  (bases 1 to 945) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-APR-2016) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

  REMARK    Sequence update by submitter 

COMMENT     On Apr 5, 2016 this sequence version replaced gi:873885631. 

            ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..945 

                     /organism="Dendrobium cruentum" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:906701" 

                     /PCR_primers="fwd_name: matK, fwd_seq: 

                     taatttacgatcaattcattc, rev_name: matK, rev_seq: 

                     cgactttcttgtgctagaac" 

                     /note="authority: Dendrobium cruentum Rchb.f." 

     CDS             <1..>945 

                     /codon_start=2 

                     /transl_table=11 

                     /product="maturase K" 

                     /protein_id="AMV59750.1" 

                     /db_xref="GI:1015494655" 

                     /translation="NLRSIHSIFPFLEDKLSHLNYVSDLLIPHPIHLEILVQILQCWI 

                     KDVPSLHLLRLFFHEYHNLNSLFTSKKSIYVFSKRKKRFFWFLHNSYVYECEYLFLFL 

                     RKQSSYLRSISSGVFLERTLFYGKIEYLIVVCCNSSQRILWFLKDTFIHYVRYQGKAI 

                     LASKGTLILMKKWKFHLVNFWQSYFHFWFQPYRIHIKQLPNYSFSFLGFFSSVLKNPL 

                     VVRNQMLENSFLINTLSKKLDTIAPVISLIGSLSKAQFCTVLGHPISKPIWTDLSDSD 

                     ILDRFCRICRNLCRYHSGSSKKQVLYRIKYILRLSCART" 

ORIGIN       

        1 taatttacga tcaattcatt caatattccc ctttttagag gataaattat cgcatttaaa 

       61 ttatgtgtca gatctactaa taccccatcc catccatctg gaaatcttgg ttcaaatcct 

      121 tcaatgttgg atcaaagatg ttccttcttt gcatttattg cgattgtttt tccacgaata 

      181 tcataatttg aatagtctct ttacttcaaa gaaatccatt tacgtatttt caaaaagaaa 

      241 gaaaagattc ttttggttcc tacataattc ttatgtatat gaatgcgaat atctattcct 

      301 gtttcttcgt aaacagtctt cttatttacg atcaatatct tctggagtct ttcttgagcg 

      361 aacacttttc tatggaaaaa tagaatatct tatagtcgtg tgttgtaatt cttctcagag 

      421 gatcctatgg ttcctcaagg atactttcat acattatgtt cgatatcaag gaaaagcaat 

      481 tctggcttca aaaggaactc ttattctgat gaaaaaatgg aaatttcatc ttgtgaattt 

      541 ctggcaatct tattttcact tttggtttca accttatagg atccatataa agcaattacc 

      601 caactattcc ttctcttttc tggggttctt ttcaagtgta ctgaaaaatc ctttggtagt 

      661 aagaaatcaa atgctagaga attcatttct aataaatact ctatctaaga aattagatac 

      721 catagcccca gttatttctc ttattggatc attgtcgaaa gctcaatttt gtactgtatt 

      781 gggtcatcct attagtaaac cgatctggac cgatttatcg gattctgata ttcttgatcg 

      841 attttgtcgg atatgtagaa atctttgtcg ttatcacagc ggatcctcaa agaaacaggt 

      901 tttgtatcgt ataaagtata tacttcgact ttcttgtgct agaac 

// 

ภาพผนวกที่ 1 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762108 

 

 

 

 

 

 

 

LOCUS       KP762109                 945 bp    DNA     linear PLN 05-APR-2016 

DEFINITION  UNVERIFIED: Dendrobium formosum; chloroplast. 

ACCESSION   KP762109 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=906701
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885631
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=906701
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/1015494654?from=1&to=945&sat=4&sat_key=160479217
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Utils/wprintgc.cgi?mode=c#SG11
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/1015494655
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VERSION     KP762109.1  GI:873885632 

KEYWORDS    UNVERIFIED. 

SOURCE      chloroplast Dendrobium formosum 

  ORGANISM  Dendrobium formosum 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 945) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 945) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (24-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     GenBank staff is unable to verify sequence and/or annotation 

            provided by the submitter.             

            ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..945 

                     /organism="Dendrobium formosum" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:234011" 

                     /PCR_primers="fwd_name: matK, fwd_seq: 

                     taatttacgatcaattcattc, rev_name: matK, rev_seq: 

                     cgactttcttgtgctagaac" 

                     /note="authority: Dendrobium formosum Roxb. ex Lindl." 

     misc_feature    <1..>945 

                     /note="similar to maturase K" 

ORIGIN       

        1 taatttacga tcaattcatt caatatttcc ctttttagag gataaattat cgcatttaaa 

       61 ttatgtgtca gatctactaa taccccatcc catccatctg gaaatcttgg ttcaaatcct 

      121 tcaatgttgg atcaaagatg ttccttcttt gcatttattg cgattgtttt tccacgaata 

      181 tcataatttg aatagtctct ttacttcaaa gaaatccatt tacgtatttt caaaaagaaa 

      241 gaaaagattc ttttggttcc tacataattc ttatgtatat gaatgcgaat atctattcct 

      301 gtttcttcgt aaacagtctt cttatttacg atcaatatct tctggagtct ttcttgaacg 

      361 aacacatttc tatggaaaaa tagaatatct tatagtcgtg tgttgtaatt cttttcagag 

      421 gatcctatgg ttcctcaagg atactttcat acattatgtt cgatatcaag gaaaagcaat 

      481 tctggcttca aaaggaactc ttattctgat gaaaaaatgg aaatttcatc ttgtgaattt 

      541 ctggcaatct tattttcact tttggtttca accttatagg atccttataa agcaattacc 

      601 caactattcc ttctcttttc tggggttctt ttcaagtgta ctgaaaaatc ctttggtagt 

      661 aagaaatcaa atgctagaga attcatttct aataaatact ctatctaaga aattagatac 

      721 catagcccca gttatttctc ttattggatc attgtcgaaa gctcaatttt gtactgtatt 

      781 gggtcatcct attagtaaac cgatctggac cgatttatcg gattctgata ttcttgatcg 

      841 attttgtcgg atatgtagaa atctttgtcg ttatcacagc ggatcctcaa agaaacaggt 

      901 tttgtatcgt ataaagtata tacttcgact ttcttgtgct agaac 

// 

ภาพผนวกที่ 2 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762109 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=234011
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=234011
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885632?from=1&to=945&sat=4&sat_key=160479217
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LOCUS       KP762110                 945 bp    DNA     linear PLN 05-APR-2016 

DEFINITION  Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum cultivar Dawn Maree 

            maturase K gene, partial cds; chloroplast. 

ACCESSION   KP762110 

VERSION     KP762110.2  GI:1015494656 

KEYWORDS    . 

SOURCE      chloroplast Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum 

  ORGANISM  Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 945) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 945) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (24-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

REFERENCE   3  (bases 1 to 945) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-APR-2016) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

  REMARK    Sequence update by submitter 

COMMENT     On Apr 5, 2016 this sequence version replaced gi:873885633. 

            ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..945 

                     /organism="Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /cultivar="Dawn Maree" 

                     /db_xref="taxon:1682104" 

                     /PCR_primers="fwd_name: matK, fwd_seq: 

                     taatttacgatcaattcattc, rev_name: matK, rev_seq: 

                     cgactttcttgtgctagaac" 

     CDS             <1..>945 

                     /codon_start=2 

                     /transl_table=11 

                     /product="maturase K" 

                     /protein_id="AMV59751.1" 

                     /db_xref="GI:1015494657" 

                     /translation="NLRSIHSIFPFLEDKLSHLNYVSDLLIPHPIHLEILVQILQCWI 

                     KDVPSLHLLRLFFHEYHNLNSLFTSKKSIYVFSKRKKRFFWFLHNSYVYECEYLFLFL 

                     RKQSSYLRSISSGVFLERTLFYGKIEYLIVVCCNSSQRILWFLKDTFIHYVRYQGKAI 

                     LASKGTLILMKKWKFHLVNFWQSYFHFWFQPYRIHIKQLPNYSFSFLGFFSSVLKNPL 

                     VVRNQMLENSFLINTLSKKLDTIAPVISLIGSLSKAQFCTVLGHPISKPIWTDLSDSD 

                     ILDRFCRICRNLCRYHSGSSKKQVLYRIKYILRLSCART" 

ORIGIN       

        1 taatttacga tcaattcatt caatatttcc ctttttagag gataaattat cgcatttaaa 

       61 ttatgtgtca gatctactaa taccccatcc catccatctg gaaatcttgg ttcaaatcct 

      121 tcaatgttgg atcaaagatg ttccttcttt gcatttattg cgattgtttt tccacgaata 

      181 tcataatttg aatagtctct ttacttcaaa gaaatccatt tacgtatttt caaaaagaaa 

      241 gaaaagattc ttttggttcc tacataattc ttatgtatat gaatgcgaat atctattcct 

      301 gtttcttcgt aaacagtctt cttatttacg atcaatatct tctggagtct ttcttgagcg 

      361 aacacttttc tatggaaaaa tagaatatct tatagtcgtg tgttgtaatt cttctcagag 

      421 gatcctatgg ttcctcaagg atactttcat acattatgtt cgatatcaag gaaaagcaat 

      481 tctggcttca aaaggaactc ttattctgat gaaaaaatgg aaatttcatc ttgtgaattt 

      541 ctggcaatct tattttcact tttggtttca accttatagg atccatataa agcaattacc 

      601 caactattcc ttctcttttc tggggttctt ttcaagtgta ctgaaaaatc ctttggtagt 

      661 aagaaatcaa atgctagaga attcatttct aataaatact ctatctaaga aattagatac 

      721 catagcccca gttatttctc ttattggatc attgtcgaaa gctcaatttt gtactgtatt 

      781 gggtcatcct attagtaaac cgatctggac cgatttatcg gattctgata ttcttgatcg 

      841 attttgtcgg atatgtagaa atctttgtcg ttatcacagc ggatcctcaa agaaacaggt 

      901 tttgtatcgt ataaagtata tacttcgact ttcttgtgct agaac 

// 

ภาพผนวกที่ 3 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762110 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1682104
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885633
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1682104
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/1015494656?from=1&to=945&sat=4&sat_key=160479217
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Utils/wprintgc.cgi?mode=c#SG11
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/1015494657
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LOCUS       KP762111                 945 bp    DNA     linear   PLN 05-APR-2016 

DEFINITION  UNVERIFIED: (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x 

            Dendrobium formosum cultivar Roongkamol Vejvarut; chloroplast. 

ACCESSION   KP762111 

VERSION     KP762111.1  GI:873885634 

KEYWORDS    UNVERIFIED. 

SOURCE      chloroplast (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x 

            Dendrobium formosum 

  ORGANISM  (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x Dendrobium formosum 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 945) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 945) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (24-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     GenBank staff is unable to verify sequence and/or annotation 

            provided by the submitter.             

            ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..945 

                     /organism="(Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x 

                     Dendrobium formosum" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /cultivar="Roongkamol Vejvarut" 

                     /db_xref="taxon:1682105" 

                     /PCR_primers="fwd_name: matK, fwd_seq: 

                     taatttacgatcaattcattc, rev_name: matK, rev_seq: 

                     cgactttcttgtgctagaac" 

     misc_feature    <1..>945 

                     /note="similar to maturase K" 

ORIGIN       

        1 taatttacga tcaattcatt caatatctcc ctttttagag gataaattat cgcatttaaa 

       61 ttatgtgtca gatctactaa taccccatcc catccatctg gaaatcttgg ttcaaatcct 

      121 tcaatgttgg atcaaagatg ttccttcttt gcatttattg cgattgtttt tccacgaata 

      181 tcataatttg aatagtctct ttacttcaaa gaaatccatt tacgtatttt caaaaagaaa 

      241 gaaaagattc ttttggttcc tacataattc ttatgtatat gaatgcgaat atctattcct 

      301 gtttcttcgt aaacagtctt cttatttacg atcaatatct tctggagtct ttcttgagcg 

      361 aacacttttc tatggaaaaa tagaatatct tatagtcgtg tgttgtaatt cttctcagag 

      421 gatcctatgg ttcctcaagg atactttcat acattatgtt cgatatcaag gaaaagcaat 

      481 tctggcttca aaaggaactc ttattctgat gaaaaaatgg aaatttcatc ttgtgaattt 

      541 ctggcaatct tattttcact tttggtttca accttatagg atccatataa agcaattacc 

      601 caactattcc ttctcttttc tggggttctt ttcaagtgta ctgaaaaatc ctttggtagt 

      661 aagaaatcaa atgctagaga attcatttct aataaatact ctatctaaga aattagatac 

      721 catagcccca gttatttctc ttattggatc attgtcgaaa gctcaatttt gtactgtatt 

      781 gggtcatcct attagtaaac cgatctggac cgatttatcg gattctgata ttcttgatcg 

      841 attttgtcgg ataagtagaa atcttagtcg ttatcacagc ggatcctcaa agaaacaggt 

      901 tttgtatcgg ataaagtata tacttcgact ttcttgtgct agaac 

// 

ภาพผนวกที่ 4 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762111 

 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1682105
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1682105
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885634?from=1&to=945&sat=4&sat_key=160479217
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LOCUS       KP762112                 936 bp    DNA     linear   PLN 05-APR-2016 

DEFINITION  UNVERIFIED: (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x 

            Dendrobium cruentum cultivar Green Lantern; chloroplast. 

ACCESSION   KP762112 

VERSION     KP762112.1  GI:873885635 

KEYWORDS    UNVERIFIED. 

SOURCE      chloroplast (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x 

            Dendrobium cruentum 

  ORGANISM  (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x Dendrobium cruentum 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 936) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 936) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (24-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     GenBank staff is unable to verify sequence and/or annotation 

            provided by the submitter.             

            ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..936 

                     /organism="(Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x 

                     Dendrobium cruentum" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /cultivar="Green Lantern" 

                     /db_xref="taxon:1675667" 

                     /PCR_primers="fwd_name: matK, fwd_seq: 

                     taatttacgatcaattcattc, rev_name: matK, rev_seq: 

                     cgactttcttgtgctagaac" 

     misc_feature    <1..>936 

                     /note="similar to maturase K" 

ORIGIN       

        1 taatttacga tcaattcatt cccttttaga ggataaatta tcgcatttaa attatgtgtc 

       61 agatctacta ataccccatc ccatccatct ggaaatcttg gttcaaatcc ttcaatgttg 

      121 gatcaaagat gttccttctt tgcatttatt gcgattgttt ttccacgaat atcataattt 

      181 gaatagtctc tttacttcaa agaaatccat ttacgtattt tcaaaaagaa agaaaagatt 

      241 cttttggttc ctacataatt cttatgtata tgaatgcgaa tatctattcc tgtttcttcg 

      301 taaacagtct tcttatttac gatcaatatc ttctggagtc tttcttgagc gaacactttt 

      361 ctatggaaaa atagaatatc ttatagtcgt gtgttgtaat tcttctcaga ggatcctatg 

      421 gttcctcaag gatactttca tacattatgt tcgatatcaa ggaaaagcaa ttctggcttc 

      481 aaaaggaact cttattctga tgaaaaaatg gaaatttcat cttgtgaatt tctggcaatc 

      541 ttattttcac ttttggtttc aaccttatag gatccatata aagcaattac ccaactattc 

      601 cttctctttt ctggggttct tttcaagtgt actgaaaaat cctttggtag taagaaatca 

      661 aatgctagag aattcatttc taataaatac tctatctaag aaattagata ccatagcccc 

      721 agttatttct cttattggat cattgtcgaa agctcaattt tgtactgtat tgggtcatcc 

      781 tattagtaaa ccgatctgga ccgatttatc ggattctgat attcttgatc gattttgtcg 

      841 gatatgtaga aatctttgtc gttatcacag cggatcctca aagaaacagg ttttgtatcg 

      901 tataaagtat atacttcgac tttcttgtgc tagaac 

// 

ภาพผนวกที่ 5 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762112 

 

 

 

 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675667
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675667
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885635?from=1&to=936&sat=4&sat_key=160479217
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LOCUS       KP762113                 936 bp    DNA     linear   PLN 05-APR-2016 

DEFINITION  UNVERIFIED: (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x 

            Dendrobium scabrilingue; chloroplast. 

ACCESSION   KP762113 

VERSION     KP762113.1  GI:873885636 

KEYWORDS    UNVERIFIED. 

SOURCE      chloroplast (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x 

            Dendrobium scabrilingue 

  ORGANISM  (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x Dendrobium 

            scabrilingue 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 936) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 936) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (24-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     GenBank staff is unable to verify sequence and/or annotation 

            provided by the submitter.             

            ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..936 

                     /organism="(Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x 

                     Dendrobium scabrilingue" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:1675666" 

                     /PCR_primers="fwd_name: matK, fwd_seq: 

                     taatttacgatcaattcattc, rev_name: matK, rev_seq: 

                     cgactttcttgtgctagaac" 

     misc_feature    <1..>936 

                     /note="similar to maturase K" 

ORIGIN       

        1 taatttacga tcaattcatt cccttttaga ggataaatta tcgcatttaa attatgtgtc 

       61 agatctacta ataccccatc ccatccatct ggaaatcttg gttcaaatcc ttcaatgttg 

      121 gatcaaagat gttccttctt tgcatttatt gcgattgttt ttccacgaat atcataattt 

      181 gaatagtctc tttacttcaa agaaatccat ttacgtattt tcaaaaagaa agaaaagatt 

      241 cttttggttc ctacataatt cttatgtata tgaatgcgaa tatctattcc tgtttcttcg 

      301 taaacagtct tcttatttac gatcaatatc ttctggagtc tttcttgagc gaacactttt 

      361 ctatggaaaa atagaatatc ttatagtcgt gtgttgtaat tcttctcaga ggatcctatg 

      421 gttcctcaag gatactttca tacattatgt tcgatatcaa ggaaaagcaa ttctggcttc 

      481 aaaaggaact cttattctga tgaaaaaatg gaaatttcat cttgtgaatt tctggcaatc 

      541 ttattttcac ttttggtttc aaccttatag gatccatata aagcaattac ccaactattc 

      601 cttctctttt ctggggttct tttcaagtgt actgaaaaat cctttggtag taagaaatca 

      661 aatgctagag aattcatttc taataaatac tctatctaag aaattagata ccatagcccc 

      721 agttatttct cttattggat cattgtcgaa agctcaattt tgtactgtat tgggtcatcc 

      781 tattagtaaa ccgatctgga ccgatttatc ggattctgat attcttgatc gattttgtcg 

      841 gatatgtaga aatctttgtc gttatcacag cggatcctca aagaaacagg ttttgtatcg 

      901 tataaagtat atacttcgac tttcttgtgc tagaac 

// 

ภาพผนวกที่ 6 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP76211 

 

 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675666
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675666
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675666
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885636?from=1&to=936&sat=4&sat_key=160479217
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LOCUS       KP762114                 945 bp    DNA     linear   PLN 05-APR-2016 

DEFINITION  UNVERIFIED: Dendrobium scabrilingue; chloroplast. 

ACCESSION   KP762114 

VERSION     KP762114.1  GI:873885637 

KEYWORDS    UNVERIFIED. 

SOURCE      chloroplast Dendrobium scabrilingue 

  ORGANISM  Dendrobium scabrilingue 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 945) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 945) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (24-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     GenBank staff is unable to verify sequence and/or annotation 

            provided by the submitter.             

            ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..945 

                     /organism="Dendrobium scabrilingue" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:38179" 

                     /PCR_primers="fwd_name: matK, fwd_seq: 

                     taatttacgatcaattcattc, rev_name: matK, rev_seq: 

                     cgactttcttgtgctagaac" 

                     /note="authority: Dendrobium scabrilingue Lindl." 

     misc_feature    <1..>945 

                     /note="similar to maturase K" 

ORIGIN       

        1 taatttacga tcaattcatt caatatttcc ctttttagag gataaattat cgcatttaaa 

       61 ttatgtgtca gatctactaa taccccatcc catccatctg gaaatcttgg ttcaaatcct 

      121 tcaatgttgg atcaaagatg ttccttcttt gcatttattg cgattgtttt tccacgaata 

      181 tcataatttg aatagtctct ttacttcaaa gaaatccatt tacgtatttt caaaaagaaa 

      241 gaaaagattc ttttggttcc tacataattc ttatgtatat gaatgcgaat atctattcct 

      301 gtttcttcgt aaacagtctt cttatttacg atcaatatct tctggagtct ttcttgagcg 

      361 aacacatttc tatggaaaaa tagaatatct tatagtcgtg tgttgtaatt cttttcagag 

      421 gatcctatgg ttcctcaagg atactttcat acattatgtt cgatatcaag gaaaagcaat 

      481 tctggcttca aaaggaactc ttattctgat gaaaaaatgg aaatttcatc ttgtgaattt 

      541 ctggcaatct tattttcact tttggtttca accttatagg atccatataa agcaattacc 

      601 caactattcc ttctcttttc tggggttctt ttcaagtgta ctgaaaaatc ctttggtagt 

      661 aagaaatcaa atgctagaga attcatttct aataaatact ctatctaaga aattagatac 

      721 catagcccca gttatttctc ttattggatc attgtcgaaa gctcaatttt gtactgtatt 

      781 gggtcatcct attagtaaac cgatctggac cgatttatcg gattctgata ttcttgatcg 

      841 attttgtcgg atatgtagaa atctttgtcg ttatcacagc ggatcctcaa agaaacaggt 

      901 tttgtatcgt ataaagtata tacttcgact ttcttgtgct agaac 

// 

ภาพผนวกที่ 7 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762114 

 

 

 

 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=38179
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=38179
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885637?from=1&to=945&sat=4&sat_key=160479217
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LOCUS       KP762115                 939 bp    DNA     linear   PLN 05-APR-2016 

DEFINITION  Dendrobium scabrilingue x Dendrobium ellipsophyllum maturase K 

            gene, partial cds; chloroplast. 

ACCESSION   KP762115 

VERSION     KP762115.2  GI:1015494658 

KEYWORDS    . 

SOURCE      chloroplast Dendrobium scabrilingue x Dendrobium ellipsophyllum 

  ORGANISM  Dendrobium scabrilingue x Dendrobium ellipsophyllum 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 939) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 939) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (24-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

REFERENCE   3  (bases 1 to 939) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-APR-2016) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

  REMARK    Sequence update by submitter 

COMMENT     On Apr 5, 2016 this sequence version replaced gi:873885638.             

            ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..939 

                     /organism="Dendrobium scabrilingue x Dendrobium 

                     ellipsophyllum" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:1675670" 

                     /PCR_primers="fwd_name: matK, fwd_seq: 

                     taatttacgatcaattcattc, rev_name: matK, rev_seq: 

                     cgactttcttgtgctagaac" 

     CDS             <1..>939 

                     /codon_start=2 

                     /transl_table=11 

                     /product="maturase K" 

                     /protein_id="AMV59752.1" 

                     /db_xref="GI:1015494659" 

                     /translation="NLRSIHSPFLEDKLSHLNYVSDLLIPHPIHLEILVQILQCWIKD 

                     VPSLHLLRLFFHEYHNLNSLFTSKKSIYVFSKRKKRFFWFLHNSYVYECEYLFLFLRK 

                     QSSYLRSISSGVFLERTHFYGKIEYLIVVCCNSFQRILWFLKDTFIHYVRYQGKAILA 

                     SKGTLILMKKWKFHLVNFWQSYFHFWFQPYRILIKQLPNYSFSFLGFFSSVLKNPLVV 

                     RNQMLENSFLINTLSKKLDTIAPVISLIGSLSKAQFCTVLGHPISKPIWTDLSDSDIL 

                     DRFCRICRNLCRYHSGSSKKQVLYRIKYILRLSCART" 

ORIGIN       

        1 taatttacga tcaattcatt cccctttttt agaggataaa ttatcgcatt taaattatgt 

       61 gtcagatcta ctaatacccc atcccatcca tctggaaatc ttggttcaaa tccttcaatg 

      121 ttggatcaaa gatgttcctt ctttgcattt attgcgattg tttttccacg aatatcataa 

      181 tttgaatagt ctctttactt caaagaaatc catttacgta ttttcaaaaa gaaagaaaag 

      241 attcttttgg ttcctacata attcttatgt atatgaatgc gaatatctat tcctgtttct 

      301 tcgtaaacag tcttcttatt tacgatcaat atcttctgga gtctttcttg aacgaacaca 

      361 tttctatgga aaaatagaat atcttatagt cgtgtgttgt aattcttttc agaggatcct 

      421 atggttcctc aaggatactt tcatacatta tgttcgatat caaggaaaag caattctggc 

      481 ttcaaaagga actcttattc tgatgaaaaa atggaaattt catcttgtga atttctggca 

      541 atcttatttt cacttttggt ttcaacctta taggatcctt ataaagcaat tacccaacta 

      601 ttccttctct tttctggggt tcttttcaag tgtactgaaa aatcctttgg tagtaagaaa 

      661 tcaaatgcta gagaattcat ttctaataaa tactctatct aagaaattag ataccatagc 

      721 cccagttatt tctcttattg gatcattgtc gaaagctcaa ttttgtactg tattgggtca 

      781 tcctattagt aaaccgatct ggaccgattt atcggattct gatattcttg atcgattttg 

      841 tcggatatgt agaaatcttt gtcgttatca cagcggatcc tcaaagaaac aggttttgta 

      901 tcgtataaag tatatacttc gactttcttg tgctagaac 

// 

ภาพผนวกที่ 8 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762115 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675670
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885638
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675670
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/1015494658?from=1&to=939&sat=4&sat_key=160479217
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Utils/wprintgc.cgi?mode=c#SG11
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/1015494659
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LOCUS       KP762116                 942 bp    DNA     linear   PLN 05-APR-2016 

DEFINITION  UNVERIFIED: Dendrobium draconis; chloroplast. 

ACCESSION   KP762116 

VERSION     KP762116.1  GI:873885639 

KEYWORDS    UNVERIFIED. 

SOURCE      chloroplast Dendrobium draconis 

  ORGANISM  Dendrobium draconis 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 942) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 942) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (24-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     GenBank staff is unable to verify sequence and/or annotation 

            provided by the submitter.             

            ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..942 

                     /organism="Dendrobium draconis" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:257356" 

                     /PCR_primers="fwd_name: matK, fwd_seq: 

                     taatttacgatcaattcattc, rev_name: matK, rev_seq: 

                     cgactttcttgtgctagaac" 

                     /note="authority: Dendrobium draconis Rchb.f." 

     misc_feature    <1..>942 

                     /note="similar to maturase K" 

ORIGIN       

        1 taatttacga tcaattcatt cccttttaga ggataaatta tcgcatttaa attatgtgtc 

       61 agatctacta ataccccatc ccatccatct ggaaatcttg gttcaaatcc ttcaatgttg 

      121 gatcaaagat gttccttctt tgcatttatt gcgattgttt ttccacgaat atcataattt 

      181 gaatagtcta tttacttcaa agaaaaagga atccatttac gtattttcaa aaagaaagaa 

      241 aagattcttt tggttcctac ataattctta tgtatatgaa tgcgaatatc tattcctgtt 

      301 tcttcgtaaa cagtcttctt atttacgatc aatatcttct ggagtctttc ttgagcgaac 

      361 acatttctat ggaaaaatag aatatcttat agtcgtgtgt tgtaattctt ttcagaggat 

      421 cctatggttc ctcaaggata ctttcataca ttatgttcga tatcaaggaa aagcaattct 

      481 ggcttcaaaa ggaactctta ttctgatgaa aaaatggaaa tttcatcttg tgaatttttg 

      541 gcaatcttat tttcactttt ggtttcaacc ttataggatc catataaagc aattacccaa 

      601 ctattccttc tcttttctgg ggttcttttc aagtgtactg aaaaatcctt tggtagtaag 

      661 aaatcaaatg ctagagaatt catttctaat aaatactcta tctaataaat tagataccat 

      721 agccccagtt atttctctta ttggatcatt gtcgaaagct caattttgta ctgtattggg 

      781 tcatcctatt agtaaaccga tctggaccga tttatcggat tctgatattc ttgatcgatt 

      841 ttgtcggata tgtagaaatc tttgtcgtta tcacagcgga tcctcaaaga aacaggtttt 

      901 gtatcgtata aagtatatac ttcgactttc ttgtgctaga ac 

// 

ภาพผนวกที่ 9 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762116 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=257356
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=257356
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885639?from=1&to=942&sat=4&sat_key=160479217
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LOCUS       KP762117                 944 bp    DNA     linear   PLN 05-APR-2016 

DEFINITION  UNVERIFIED: Dendrobium ellipsophyllum; chloroplast. 

ACCESSION   KP762117 

VERSION     KP762117.1  GI:873885640 

KEYWORDS    UNVERIFIED. 

SOURCE      chloroplast Dendrobium ellipsophyllum 

  ORGANISM  Dendrobium ellipsophyllum 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 944) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 944) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (24-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     GenBank staff is unable to verify sequence and/or annotation 

            provided by the submitter.             

            ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..944 

                     /organism="Dendrobium ellipsophyllum" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:179353" 

                     /PCR_primers="fwd_name: matK, fwd_seq: 

                     taatttacgatcaattcattc, rev_name: matK, rev_seq: 

                     cgactttcttgtgctagaac" 

                     /note="authority: Dendrobium ellipsophyllum Tang & Wang" 

     misc_feature    <1..>944 

                     /note="similar to maturase K" 

ORIGIN       

        1 taatttacga tcaattcatt caatatttcc ctttttagag gataaattat cgcatttaaa 

       61 ttatgtgtca gatctactaa taccccatcc catccatctg gaaatcttgg ttcaaatcct 

      121 tcaatgttgg atcaaagatg ttccttcttt gcatttattg cgattgtttt tccacgaata 

      181 tcataatttg aatagtctct ttacttcaaa gaaatccatt tacgtatttt caaaaagaaa 

      241 gaaaagattc ttttggttcc tacataattc ttatgtatat gaatgcgaat atctattcct 

      301 gtttcttcgt aaacagtctt cttatttacg atcaatatct tctggagtct ttcttgaacg 

      361 aacacatttc tatggaaaaa tagaatatct tatagtcgtg tgttgtaatt cttttcagag 

      421 gatcctatgg ttcctcaagg atactttcat acattatgtt cgatatcaag gaaaagcaat 

      481 tctggcttca aaaggaactc ttattctgat gaaaaaatgg aaatttcatc ttgtgaattt 

      541 ctggcaatct tattttcact tttggtttca accttatagg atccttataa agcaattacc 

      601 caactattcc ttctcttttc tggggttctt ttcaagtgta ctgaaaaatc ctttggtagt 

      661 aagaaatcaa atgctagaga attcatttct aataaatact ctatctaaga aattagatac 

      721 catagcccca gttatttctc ttattggatc attgtcgaaa gctcaatttt gtactgtatt 

      781 gggtcatcct attagtaaac cgatctggac cgatttatcg gattctgata ttcttgatcg 

      841 attttgtcgg atatgtagaa atctttgtcg ttatcacagc ggatcctcaa agaaacaggt 

      901 tttgtatcgt ataagtatat acttcgactt tcttgtgcta gaac 

// 

ภาพผนวกที่ 10 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762117 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=179353
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=179353
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885640?from=1&to=944&sat=4&sat_key=160479217
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LOCUS       KP762118                 939 bp    DNA     linear   PLN 05-APR-2016 

DEFINITION  Dendrobium formosum x Dendrobium ellipsophyllum maturase K gene, 

            partial cds; chloroplast. 

ACCESSION   KP762118 

VERSION     KP762118.2  GI:1015494660 

KEYWORDS    . 

SOURCE      chloroplast Dendrobium formosum x Dendrobium ellipsophyllum 

  ORGANISM  Dendrobium formosum x Dendrobium ellipsophyllum 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 939) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 939) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (24-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

REFERENCE   3  (bases 1 to 939) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-APR-2016) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

  REMARK    Sequence update by submitter 

COMMENT     On Apr 5, 2016 this sequence version replaced gi:873885641.             

            ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..939 

                     /organism="Dendrobium formosum x Dendrobium 

                     ellipsophyllum" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:1675669" 

                     /PCR_primers="fwd_name: matK, fwd_seq: 

                     taatttacgatcaattcattc, rev_name: matK, rev_seq: 

                     cgactttcttgtgctagaac" 

     CDS             <1..>939 

                     /codon_start=2 

                     /transl_table=11 

                     /product="maturase K" 

                     /protein_id="AMV59753.1" 

                     /db_xref="GI:1015494661" 

                     /translation="NLRSIHSPFLEDKLSHLNYVSDLLIPHPIHLEILVQILQCWIKD 

                     VPSLHLLRLFFHEYHNLNSLFTSKKSIYVFSKRKKRFFWFLHNSYVYECEYLFLFLRK 

                     QSSYLRSISSGVFLERTHFYGKIEYLIVVCCNSFQRILWFLKDTFIHYVRYQGKAILA 

                     SKGTLILMKKWKFHLVNFWQSYFHFWFQPYRILIKQLPNYSFSFLGFFSSVLKNPLVV 

                     RNQMLENSFLINTLSKKLDTIAPVISLIGSLSKAQFCTVLGHPISKPIWTDLSDSDIL 

                     DRFCRICRNLCRYHSGSSKKQVLYRIKYILRLSCART" 

ORIGIN       

        1 taatttacga tcaattcatt cccctttttt agaggataaa ttatcgcatt taaattatgt 

       61 gtcagatcta ctaatacccc atcccatcca tctggaaatc ttggttcaaa tccttcaatg 

      121 ttggatcaaa gatgttcctt ctttgcattt attgcgattg tttttccacg aatatcataa 

      181 tttgaatagt ctctttactt caaagaaatc catttacgta ttttcaaaaa gaaagaaaag 

      241 attcttttgg ttcctacata attcttatgt atatgaatgc gaatatctat tcctgtttct 

      301 tcgtaaacag tcttcttatt tacgatcaat atcttctgga gtctttcttg aacgaacaca 

      361 tttctatgga aaaatagaat atcttatagt cgtgtgttgt aattcttttc agaggatcct 

      421 atggttcctc aaggatactt tcatacatta tgttcgatat caaggaaaag caattctggc 

      481 ttcaaaagga actcttattc tgatgaaaaa atggaaattt catcttgtga atttctggca 

      541 atcttatttt cacttttggt ttcaacctta taggatcctt ataaagcaat tacccaacta 

      601 ttccttctct tttctggggt tcttttcaag tgtactgaaa aatcctttgg tagtaagaaa 

      661 tcaaatgcta gagaattcat ttctaataaa tactctatct aagaaattag ataccatagc 

      721 cccagttatt tctcttattg gatcattgtc gaaagctcaa ttttgtactg tattgggtca 

      781 tcctattagt aaaccgatct ggaccgattt atcggattct gatattcttg atcgattttg 

      841 tcggatatgt agaaatcttt gtcgttatca cagcggatcc tcaaagaaac aggttttgta 

      901 tcgtataaag tatatacttc gactttcttg tgctagaac 

// 

ภาพผนวกที่ 11 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762118 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675669
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885641
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675669
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/1015494660?from=1&to=939&sat=4&sat_key=160479217
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Utils/wprintgc.cgi?mode=c#SG11
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/1015494661
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LOCUS       KP762119                 948 bp    DNA     linear   PLN 05-APR-2016 

DEFINITION  Dendrobium infundibulum maturase K gene, partial cds; chloroplast. 

ACCESSION   KP762119 

VERSION     KP762119.2  GI:1015494662 

KEYWORDS    . 

SOURCE      chloroplast Dendrobium infundibulum 

  ORGANISM  Dendrobium infundibulum 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 948) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 948) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (24-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

REFERENCE   3  (bases 1 to 948) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-APR-2016) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

  REMARK    Sequence update by submitter 

COMMENT     On Apr 5, 2016 this sequence version replaced gi:873885642.             

            ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..948 

                     /organism="Dendrobium infundibulum" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:859511" 

                     /PCR_primers="fwd_name: matK, fwd_seq: 

                     taatttacgatcaattcattc, rev_name: matK, rev_seq: 

                     cgactttcttgtgctagaac" 

                     /note="authority: Dendrobium infundibulum Lindl." 

     CDS             <1..>948 

                     /codon_start=2 

                     /transl_table=11 

                     /product="maturase K" 

                     /protein_id="AMV59754.1" 

                     /db_xref="GI:1015494663" 

                     /translation="NLRSIHSSIFPFLEDKLSHLNYVSDLLIPHPIHLEILVQILQCW 

                     IKDVPSLHLLRLFFHEYHNLNSLFTSKKSIYVFSKRKKRFFWFLHNSYVYECEYLFLF 

                     LRKQSSYLRSISSGVFLERTHFYGKIEYLIVVCCNSFQRILWFLKDTFIHYVRYQGKA 

                     ILASKGTLILMKKWKFHLVNFWQSYFHFWFQPYRIHIKQLPNYSFSFLGFFSSVLKNP 

                     LVVRNQMLENSFLINTLYKKLDTIAPVISLIGSLSKAQFCTVLGHPISKPIWTDLSDS 

                     DILDRFCRICRNLCRYHSGSSKKQVLYRIKYILRLSCART" 

ORIGIN       

        1 taatttacga tcaattcatt catcaatatt tcccttttta gaggataaat tatcgcattt 

       61 aaattatgtg tcagatctac taatacccca tcccatccat ctggaaatct tggttcaaat 

      121 ccttcaatgt tggatcaaag atgttccttc tttgcattta ttgcgattgt ttttccacga 

      181 atatcataat ttgaatagtc tctttacttc aaagaaatcc atttacgtat tttcaaaaag 

      241 aaagaaaaga ttcttttggt tcctacataa ttcttatgta tatgaatgcg aatatctatt 

      301 cctgtttctt cgtaaacagt cttcttattt acgatcaata tcttctggag tctttcttga 

      361 gcgaacacat ttctatggaa aaatagaata tcttatagtc gtgtgttgta attcttttca 

      421 gaggatccta tggttcctca aggatacttt catacattat gttcgatatc aaggaaaagc 

      481 aattctggct tcaaaaggaa ctcttattct gatgaaaaaa tggaaatttc atcttgtgaa 

      541 tttctggcaa tcttattttc acttttggtt tcaaccttat aggatccata taaagcaatt 

      601 acccaactat tccttctctt ttctggggtt cttttcaagt gtactgaaaa atcctttggt 

      661 agtaagaaat caaatgctag agaattcatt tctaataaat actctatata agaaattaga 

      721 taccatagcc ccagttattt ctcttattgg atcattgtcg aaagctcaat tttgtactgt 

      781 attgggtcat cctattagta aaccgatctg gaccgattta tcggattctg atattcttga 

      841 tcgattttgt cggatatgta gaaatctttg tcgttatcac agcggatcct caaagaaaca 

      901 ggttttgtat cgtataaagt atatacttcg actttcttgt gctagaac 

// 

ภาพผนวกที่ 12 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762119 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=859511
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885642
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=859511
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/1015494662?from=1&to=948&sat=4&sat_key=160479217
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Utils/wprintgc.cgi?mode=c#SG11
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/1015494663
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LOCUS       KP762120                 939 bp    DNA     linear   PLN 05-APR-2016 

DEFINITION  Dendrobium kontumense maturase K gene, partial cds; chloroplast. 

ACCESSION   KP762120 

VERSION     KP762120.2  GI:1015494664 

KEYWORDS    . 

SOURCE      chloroplast Dendrobium kontumense 

  ORGANISM  Dendrobium kontumense 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 939) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 939) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (24-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

REFERENCE   3  (bases 1 to 939) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-APR-2016) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

  REMARK    Sequence update by submitter 

COMMENT     On Apr 5, 2016 this sequence version replaced gi:873885643. 

             

            ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..939 

                     /organism="Dendrobium kontumense" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:906785" 

                     /PCR_primers="fwd_name: matK, fwd_seq: 

                     taatttacgatcaattcattc, rev_name: matK, rev_seq: 

                     cgactttcttgtgctagaac" 

                     /note="authority: Dendrobium kontumense Gagnep." 

     CDS             <1..>939 

                     /codon_start=2 

                     /transl_table=11 

                     /product="maturase K" 

                     /protein_id="AMV59755.1" 

                     /db_xref="GI:1015494665" 

                     /translation="NLRSIHSPFLEDKLSHLNYVSDLLIPHPIHLEILVQILQCWIKD 

                     VPSLHLLRLFFHEYHNLNSLFTSKKSIYVFSKRKKRFFWFLHNSYVYECEYLFLFLRK 

                     QSSYLRSISSGVFLERTHFYGKIEYLIVVCCNSFQRILWFLKDTFIHYVRYQGKAILA 

                     SKGTLILMKKWKFHLVNFWQSYFHFWFQPYRIHIKQLPNYSFSFLGFFSSVLKNPLVV 

                     RNQMLENSFLINTLSKKLDTIAPVISLIGSLSKAQFCTVLGHPISKPIWTDLSDSDIL 

                     DRFCRICRNLCRYHSGSSKKQVLYRIKYILRLSCART" 

ORIGIN       

        1 taatttacga tcaattcatt cccctttttt agaggataaa ttatcgcatt taaattatgt 

       61 gtcagatcta ctaatacccc atcccatcca tctggaaatc ttggttcaaa tccttcaatg 

      121 ttggatcaaa gatgttcctt ctttgcattt attgcgattg tttttccacg aatatcataa 

      181 tttgaatagt ctctttactt caaagaaatc catttacgta ttttcaaaaa gaaagaaaag 

      241 attcttttgg ttcctacata attcttatgt atatgaatgc gaatatctat tcctgtttct 

      301 tcgtaaacag tcttcttatt tacgatcaat atcttctgga gtctttcttg agcgaacaca 

      361 tttctatgga aaaatagaat atcttatagt cgtgtgttgt aattcttttc agaggatcct 

      421 atggttcctc aaggatactt tcatacatta tgttcgatat caaggaaaag caattctggc 

      481 ttcaaaagga actcttattc tgatgaaaaa atggaaattt catcttgtga atttctggca 

      541 atcttatttt cacttttggt ttcaacctta taggatccat ataaagcaat tacccaacta 

      601 ttccttctct tttctggggt tcttttcaag tgtactgaaa aatcctttgg tagtaagaaa 

      661 tcaaatgcta gagaattcat ttctaataaa tactctatct aagaaattag ataccatagc 

      721 cccagttatt tctcttattg gatcattgtc gaaagctcaa ttttgtactg tattgggtca 

      781 tcctattagt aaaccgatct ggaccgattt atcggattct gatattcttg atcgattttg 

      841 tcggatatgt agaaatcttt gtcgttatca cagcggatcc tcaaagaaac aggttttgta 

      901 tcgtataaag tatatacttc gactttcttg tgctagaac 

// 

ภาพผนวกที่ 13 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762120 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=906785
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885643
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=906785
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/1015494664?from=1&to=939&sat=4&sat_key=160479217
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Utils/wprintgc.cgi?mode=c#SG11
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/1015494665
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LOCUS       KP762122                 945 bp    DNA     linear   PLN 05-APR-2016 

DEFINITION  UNVERIFIED: (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x 

            (Dendrobium cruentum x Dendrobium scabrilingue) cultivar Frosty 

            Dawn; chloroplast. 

ACCESSION   KP762122 

VERSION     KP762122.1  GI:873885645 

KEYWORDS    UNVERIFIED. 

SOURCE      chloroplast (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x 

            (Dendrobium cruentum x Dendrobium scabrilingue) 

  ORGANISM  (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x (Dendrobium cruentum 

            x Dendrobium scabrilingue) 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 945) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 945) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (24-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     GenBank staff is unable to verify sequence and/or annotation 

            provided by the submitter.             

            ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..945 

                     /organism="(Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x 

                     (Dendrobium cruentum x Dendrobium scabrilingue)" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /cultivar="Frosty Dawn" 

                     /db_xref="taxon:1675673" 

                     /PCR_primers="fwd_name: matK, fwd_seq: 

                     taatttacgatcaattcattc, rev_name: matK, rev_seq: 

                     cgactttcttgtgctagaac" 

                     /note="yellow labellum" 

     misc_feature    <1..>945 

                     /note="similar to maturase K" 

ORIGIN       

        1 taatttacga tcaattcatt caatatttcc ctttttagag gataaattat cgcatttaaa 

       61 ttatgtgtca gatctactaa taccccatcc catccatctg gaaatcttgg ttcaaatcct 

      121 tcaatgttgg atcaaagatg ttccttcttt gcatttattg cgattgtttt tccacgaata 

      181 tcataatttg aatagtctct ttacttcaaa gaaatccatt tacgtatttt caaaaagaaa 

      241 gaaaagattc ttttggttcc tacataattc ttatgtatat gaatgcgaat atctattcct 

      301 gtttcttcgt aaacggtctt cttatttacg atcaatatct tctggagtct ttcttgagcg 

      361 aacacttttc tatggaaaaa tagaatatct tatagtcgtg tgttgtaatt cttctcagag 

      421 gatcctatgg ttcctcaagg atactttcat acattatgtt cgatatcaag gaaaagcaat 

      481 tctggcttca aaaggaactc ttattctgat gaaaaaatgg aaatttcatc ttgtgaattt 

      541 ctggcaatct tattttcact tttggtttca accttatagg atccatataa agcaattacc 

      601 caactattcc ttctcttttc tggggttctt ttcaagtgta ctgaaaaatc ctttggtagt 

      661 aagaaatcaa atgctagaga attcatttct aataaatact ctatctaaga aattagatac 

      721 catagcccca gttatttctc ttattggatc attgtcgaaa gctcaatttt gtactgtatt 

      781 gggtcatcct attagtaaac cgatctggac cgatttatcg gattctgata ttcttgatcg 

      841 attttgtcgg atatgtagaa atctttgtcg ttatcacagc ggatcctcaa agaaacaggt 

      901 tttgtatcgt ataaagtata tacttcgact ttcttgtgct agaac 

// 

ภาพผนวกที่ 14 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762122 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675673
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675673
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675673
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885645?from=1&to=945&sat=4&sat_key=160479217
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LOCUS       KP762123                 948 bp    DNA     linear   PLN 05-APR-2016 

DEFINITION  Dendrobium christyanum maturase K gene, partial cds; chloroplast. 

ACCESSION   KP762123 

VERSION     KP762123.3  GI:1015519659 

KEYWORDS    . 

SOURCE      chloroplast Dendrobium christyanum 

  ORGANISM  Dendrobium christyanum 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 948) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 948) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (24-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

REFERENCE   3  (bases 1 to 948) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-APR-2016) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

  REMARK    Sequence update by submitter 

COMMENT     On Apr 5, 2016 this sequence version replaced gi:1015494666.             

            ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..948 

                     /organism="Dendrobium christyanum" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:426115" 

                     /PCR_primers="fwd_name: matK, fwd_seq: 

                     taatttacgatcaattcattc, rev_name: matK, rev_seq: 

                     cgactttcttgtgctagaac" 

                     /note="authority: Dendrobium christyanum Rchb.f." 

     CDS             <1..>948 

                     /codon_start=2 

                     /transl_table=11 

                     /product="maturase K" 

                     /protein_id="AMV73976.1" 

                     /db_xref="GI:1015519660" 

                     /translation="NLRSIHSSIFPFLEDNLSHLNYVSDLLIPHPIHLEILVQILQCW 

                     IKDVPSLHLLRLFFHEYHNLNSLFTSKKSIYVFSKRKKRFFWFLHNSYVYECEYLFLF 

                     LRKQSSYLRSISSGVFLERTLFYGKIEYLIVVCCNSSQRILWFLKDTFIHYVRYQGKA 

                     ILASKGTLILMKKWKFHLVNFWQSYFHFWFQPYRIHIKQLPNYSFSFLGFFSSVLKNP 

                     LVVRNQMLENSFLINTLSKKLDTIAPVISLIGSLSKAQFCTVLGHPISKPIWTDLSDS 

                     DILDRFCRICRNLCRYHSGSSKKQVLYRIKYILRLSCART" 

ORIGIN       

        1 taatttacga tcaattcatt catcaatatt tcctttttta gaggataatt tatcgcattt 

       61 aaattatgtg tcagatctac taatacccca tcccatccat ctggaaatct tggttcaaat 

      121 ccttcaatgt tggatcaaag atgttccttc tttgcattta ttgcgattgt ttttccacga 

      181 atatcataat ttgaatagtc tctttacttc aaagaaatcc atttacgtat tttcaaaaag 

      241 aaagaaaaga ttcttttggt tcctacataa ttcttatgta tatgaatgcg aatatctatt 

      301 cctgtttctt cgtaaacagt cttcttattt acgatcaata tcttctggag tctttcttga 

      361 gcgaacactt ttctatggaa aaatagaata tcttatagtc gtgtgttgta attcttctca 

      421 gaggatccta tggttcctca aggatacttt catacattat gttcgatatc aaggaaaagc 

      481 aattctggct tcaaaaggaa ctcttattct gatgaaaaaa tggaaatttc atcttgtgaa 

      541 tttctggcaa tcttattttc acttttggtt tcaaccttat aggatccata taaagcaatt 

      601 acccaactat tccttctctt ttctggggtt cttttcaagt gtactgaaaa atcctttggt 

      661 agtaagaaat caaatgctag agaattcatt tctaataaat actctatcta agaaattaga 

      721 taccatagcc ccagttattt ctcttattgg atcattgtcg aaagctcaat tttgtactgt 

      781 attgggtcat cctattagta aaccgatctg gaccgattta tcggattctg atattcttga 

      841 tcgattttgt cggatatgta gaaatctttg tcgttatcac agcggatcct caaagaaaca 

      901 ggttttgtat cgtataaagt atatacttcg actttcttgt gctagaac 

// 

ภาพผนวกที่ 15 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762123 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=426115
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/1015494666
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=426115
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/1015519659?from=1&to=948&sat=4&sat_key=160479217
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Utils/wprintgc.cgi?mode=c#SG11
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/1015519660
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LOCUS       KP762124                 945 bp    DNA     linear   PLN 05-APR-2016 

DEFINITION  UNVERIFIED: Dendrobium williamsonii; chloroplast. 

ACCESSION   KP762124 

VERSION     KP762124.1  GI:873885647 

KEYWORDS    UNVERIFIED. 

SOURCE      chloroplast Dendrobium williamsonii 

  ORGANISM  Dendrobium williamsonii 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 945) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 945) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (24-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     GenBank staff is unable to verify sequence and/or annotation 

            provided by the submitter.             

            ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..945 

                     /organism="Dendrobium williamsonii" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:161871" 

                     /PCR_primers="fwd_name: matK, fwd_seq: 

                     taatttacgatcaattcattc, rev_name: matK, rev_seq: 

                     cgactttcttgtgctagaac" 

                     /note="authority: Dendrobium williamsonii Day & Rchb.f." 

     misc_feature    <1..>945 

                     /note="similar to maturase K" 

ORIGIN       

        1 taatttacga tcaattcatt caatatttcc ctttttagag gataaattat cgcatttaaa 

       61 ttatgtgtca gatctactaa taccccatcc catccatctg gaaatcttgg ttcaaatcct 

      121 tcaatgttgg atcaaagatg ttccttcttt gcatttattg cgattgtttt tccacgaata 

      181 tcataatttg aatagtctct ttacttcaaa gaaatccatt tacgtatttt caaaaagaaa 

      241 gaaaagattc tttttgttcc tacataattc ttatgtatat gaatgcgaat atctattcct 

      301 gtttcttcgt aaacagtctt cttatttacg atcaatatct tctggagtct ttcttgagcg 

      361 aacacatttc tatggaaaaa tagaatatct tatagtcgtg tgttgtaatt cttttcagag 

      421 gatcctatgg ttcctcaagg atactttcat acattatgtt cgatatcaag gaaaagcaat 

      481 tctggcttca aaaggaactc ttattctgat gaaaaaatgg gaatttcatc ttgtgaattt 

      541 ttggcaatct tattttcact tttggtttca accttatagg atccatataa agcaattacc 

      601 caactattcc ttctcttttc tggggttctt ttcaagtgta ctgaaaaatc ctttggtagt 

      661 aagaaatcaa atgctagaga attcatttct aataaatact ctatctaaga aattagatac 

      721 catagcccca gttatttctc ttattggatc attgtcgaaa gatcgatttt gtactgtatt 

      781 gggtcatcct attagtaaac cgatctggac cgatttatcg gattctgata ttcttgatcg 

      841 attttgtcgg atatgtagaa atctttgtcg ttatcacagc ggatcctcaa agaaacaggt 

      901 tttgtatcgt ataaagtata tacttcgact ttcttgtgct agaac 

// 

ภาพผนวกที่ 16 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762124 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=161871
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=161871
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885647?from=1&to=945&sat=4&sat_key=160479217
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LOCUS       KP762125                 945 bp    DNA     linear   PLN 05-APR-2016 

DEFINITION  UNVERIFIED: Dendrobium heterocarpum; chloroplast. 

ACCESSION   KP762125 

VERSION     KP762125.1  GI:873885648 

KEYWORDS    UNVERIFIED. 

SOURCE      chloroplast Dendrobium heterocarpum 

  ORGANISM  Dendrobium heterocarpum 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 945) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 945) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (24-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     GenBank staff is unable to verify sequence and/or annotation 

            provided by the submitter.             

            ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..945 

                     /organism="Dendrobium heterocarpum" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:257361" 

                     /PCR_primers="fwd_name: matK, fwd_seq: 

                     taatttacgatcaattcattc, rev_name: matK, rev_seq: 

                     cgactttcttgtgctagaac" 

                     /note="authority: Dendrobium heterocarpum Lindl." 

     misc_feature    <1..>945 

                     /note="similar to maturase K" 

ORIGIN       

        1 taatttacga tcaattcatt caatatttcc ctttttagag gataaattat cgcatttaaa 

       61 ttatgtgtca gatctactaa taccccatcc catccatctg gaaatcttgg ttcaaatcct 

      121 tcaatgttgg atcaaagatg ttccttcttt gcatttattg cgattttttt tccacgaata 

      181 tcataatttg aatagtctct ttacttcaaa gaaatccatt tacgtatttt caaaaagaaa 

      241 taaaagattc ttttggttcc tacataattc ttatgtatat gaatgcgaat atctattcct 

      301 gtttcttcgt aaacagtctt cttatttacg atcaatatct tctggagtct ttcttgagcg 

      361 aacacatttc tatggaaaaa tagaatatct tatagtcgtg tgttgtaatt cttttcagag 

      421 gatcctatgg ttcctcaagg atactttcat acattatgtt cgatatcaag gaaaagcaat 

      481 tctggcttca aaaggaactc ttattctgat gaaaaaatgg aaatttcatc ttgtgaattt 

      541 ctggcaatct tattttcact tttggtttca accttatagg atccatataa agcaattacc 

      601 caactattcc ttctcttttc tggggttctt ttcaagtgta ctgaaaaatc ctttggtagt 

      661 aagaaatcaa atgctagaga attcatttct aataaatact ctatctaaga aattagatac 

      721 catagcccca gttatttctc ttattggatc attgtcgaaa gctcaatttt gtactgtatt 

      781 gggtcatcct attagtaaac cgatctggac cgatttatcg gattctgata ttcttgatng 

      841 attttgtcgg atatgtagaa atctttgtcg ttatcacagc ggatcctcaa agaaacaggt 

      901 tttgtatcgt ataaagtata tacttcgact ttcttgtgct agaac 

// 

ภาพผนวกที่ 17 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762125 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=257361
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=257361
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885648?from=1&to=945&sat=4&sat_key=160479217
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LOCUS       KP762126                 948 bp    DNA     linear   PLN 05-APR-2016 

DEFINITION  Dendrobium longicornu maturase K gene, partial cds; chloroplast. 

ACCESSION   KP762126 

VERSION     KP762126.2  GI:1015494667 

KEYWORDS    . 

SOURCE      chloroplast Dendrobium longicornu 

  ORGANISM  Dendrobium longicornu 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 948) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 948) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (24-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

REFERENCE   3  (bases 1 to 948) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-APR-2016) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

  REMARK    Sequence update by submitter 

COMMENT     On Apr 5, 2016 this sequence version replaced gi:873885649. 

            ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..948 

                     /organism="Dendrobium longicornu" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:257357" 

                     /PCR_primers="fwd_name: matK, fwd_seq: 

                     taatttacgatcaattcattc, rev_name: matK, rev_seq: 

                     cgactttcttgtgctagaac" 

                     /note="authority: Dendrobium longicornu Lindl." 

     CDS             <1..>948 

                     /codon_start=2 

                     /transl_table=11 

                     /product="maturase K" 

                     /protein_id="AMV59756.1" 

                     /db_xref="GI:1015494668" 

                     /translation="NLRSIHSSIFPFLEDKLSHLNYVSDLLIPHPIHLEILVQILQCW 

                     IKDVPSLHLLRLFFHEYHNLNSLFTSKKSIYVFSKRKKRFFWFLHNSYVYECEYLFLF 

                     LRKQSSYLRSISSGVFLERTHFYGKIEYLIVVCCNSFQRILWFLKDTFIHYVRYQGKA 

                     ILASKGTLILMKKWKFHLVNFWQSYFHFWFQPYRIHIKQLPNYSFSFLGFFSSVLKNP 

                     LVVRNQMLENSFLINTLSKKLDTIAPVMSLIGSLSKAQFCTVLGHPISKPIWTDLSDS 

                     DILDRFCRICRNLCRYHSGSSKKQVLYRIKYILRLSCART" 

ORIGIN       

        1 taatttacga tcaattcatt catcaatatt tcccttttta gaggataaat tatcgcattt 

       61 aaattatgtg tcagatctac taatacccca tcccatccat ctggaaatct tggttcaaat 

      121 ccttcaatgt tggatcaaag atgttccttc tttgcattta ttgcgattgt ttttccacga 

      181 atatcataat ttgaatagtc tctttacttc aaagaaatcc atttacgtat tttcaaaaag 

      241 aaagaaaaga ttcttttggt tcctacataa ttcttatgta tatgaatgcg aatatctatt 

      301 cctgtttctt cgtaaacagt cttcttattt acgatcaata tcttctggag tctttcttga 

      361 gcgaacacat ttctatggaa aaatagaata tcttatagtc gtgtgttgta attcttttca 

      421 gaggatccta tggttcctca aggatacttt catacattat gttcgatatc aaggaaaagc 

      481 aattctggct tcaaaaggaa ctcttattct gatgaaaaaa tggaaatttc atcttgtgaa 

      541 tttctggcaa tcttattttc acttttggtt tcaaccttat aggatccata taaagcaatt 

      601 acccaactat tctttctctt ttctggggtt cttttcaagt gtactgaaaa atcctttggt 

      661 agtaagaaat caaatgctag agaattcatt tctaataaat actctatcta agaaattaga 

      721 taccatagcc ccagttatgt ctcttattgg atcattgtcg aaagctcaat tttgtactgt 

      781 attgggtcat cctattagta aacctatctg gaccgattta tcggattctg atattcttga 

      841 tcgattttgt cggatatgta gaaatctttg tcgttatcac agcggatcct caaagaaaca 

      901 ggttttgtat cgtataaagt atatacttcg actttcttgt gctagaac 

// 

ภาพผนวกที่ 181  ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762126 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=257357
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885649
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=257357
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/1015494667?from=1&to=948&sat=4&sat_key=160479217
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Utils/wprintgc.cgi?mode=c#SG11
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/1015494668
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LOCUS       KP762127                 948 bp    DNA     linear   PLN 05-APR-2016 

DEFINITION  Dendrobium cariniferum maturase K gene, partial cds; chloroplast. 

ACCESSION   KP762127 

VERSION     KP762127.2  GI:1015494669 

KEYWORDS    . 

SOURCE      chloroplast Dendrobium cariniferum 

  ORGANISM  Dendrobium cariniferum 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 948) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 948) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (24-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

REFERENCE   3  (bases 1 to 948) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-APR-2016) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

  REMARK    Sequence update by submitter 

COMMENT     On Apr 5, 2016 this sequence version replaced gi:873885650. 

             

            ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..948 

                     /organism="Dendrobium cariniferum" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:179352" 

                     /PCR_primers="fwd_name: matK, fwd_seq: 

                     taatttacgatcaattcattc, rev_name: matK, rev_seq: 

                     cgactttcttgtgctagaac" 

                     /note="authority: Dendrobium cariniferum Rchb.f." 

     CDS             <1..>948 

                     /codon_start=2 

                     /transl_table=11 

                     /product="maturase K" 

                     /protein_id="AMV59757.1" 

                     /db_xref="GI:1015494670" 

                     /translation="NLRSIHSSIFPFLEDKLSHLNYVSDLLIPHPIHLEILVQILQCW 

                     IKDVPSLHLLRLFFHEYHNLNSLFTSKKSIYVFSKRKKRFFWFLHNSYVYECEYLFLF 

                     LRKQSSYLRSISSGVFLERTHFYGKIEYLIVVCCNSFQRILWFLKDTFIHYVRYQGKA 

                     ILASKGTLILMKKWKFHLVNFWQSYFHFWFQPYRIHIKQLPNYSFSFLGFFSSVLKNP 

                     LVVRNQMLENSFLINTLSKKLDTIAPVMSLIGSLSKAQFCTVLGHPISKPIWTDLSDS 

                     DILDRFCRICRNLCRYHSGSSKKQVLYRIKYILRLSCART" 

ORIGIN       

        1 taatttacga tcaattcatt catcaatatt tcccttttta gaggataaat tatcgcattt 

       61 aaattatgtg tcagatctac taatacccca tcccatccat ctggaaatct tggttcaaat 

      121 ccttcaatgt tggatcaaag atgttccttc tttgcattta ttgcgattgt ttttccacga 

      181 atatcataat ttgaatagtc tctttacttc aaagaaatcc atttacgtat tttcaaaaag 

      241 aaagaaaaga ttcttttggt tcctacataa ttcttatgta tatgaatgcg aatatctatt 

      301 cctgtttctt cgtaaacagt cttcttattt acgatcaata tcttctggag tctttcttga 

      361 gcgaacacat ttctatggaa aaatagaata tcttatagtc gtgtgttgta attcttttca 

      421 gaggatccta tggttcctca aggatacttt catacattat gttcgatatc aaggaaaagc 

      481 aattctggct tcaaaaggaa ctcttattct gatgaaaaaa tggaaatttc atcttgtgaa 

      541 tttctggcaa tcttattttc acttttggtt tcaaccttat aggatccata taaagcaatt 

      601 acccaactat tccttctctt ttctggggtt cttttcaagt gtactgaaaa atcctttggt 

      661 agtaagaaat caaatgctag agaattcatt tctaataaat actctatcta agaaattaga 

      721 taccatagcc ccagttatgt ctcttattgg atcattgtcg aaagctcaat tttgtactgt 

      781 attgggtcat cctattagta aaccgatctg gaccgattta tcggattctg atattcttga 

      841 tcgattttgt cggatatgta gaaatctttg tcgttatcac agcggatcct caaagaaaca 

      901 ggttttgtat cgtataaagt atatacttcg actttcttgt gctagaac 

// 

ภาพผนวกที่ 19 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762127 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=179352
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885650
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=179352
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/1015494669?from=1&to=948&sat=4&sat_key=160479217
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Utils/wprintgc.cgi?mode=c#SG11
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/1015494670
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LOCUS       KP762094                 663 bp    DNA     linear   PLN 16-JUL-2015 

DEFINITION  Dendrobium cruentum ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase 

            large subunit gene, partial cds; chloroplast. 

ACCESSION   KP762094 

VERSION     KP762094.1  GI:873885604 

KEYWORDS    . 

SOURCE      chloroplast Dendrobium cruentum 

  ORGANISM  Dendrobium cruentum 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 663) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 663) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (18-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..663 

                     /organism="Dendrobium cruentum" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:906701" 

                     /PCR_primers="fwd_name: rbcL, fwd_seq: 

                     tcaccacaaacagaaactaaagc, rev_name: rbcL, rev_seq: 

                     ggcacaaaataagaaacgatctc" 

                     /note="authority: Dendrobium cruentum Rchb.f." 

     CDS             <1..>663 

                     /codon_start=1 

                     /transl_table=11 

                     /product="ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase 

                     large subunit" 

                     /protein_id="AKP63268.1" 

                     /db_xref="GI:873885605" 

                     /translation="SPQTETKASVGFKAGVKDYKLTYYTPDYETKDTDILAAFRVTPQ 

                     PGVPPEEAGAAVAAESSTGTWTTVWTDGLTSLDRYKGRCYHIEVVVGEENQYIAYVAY 

                     PLDLFEEGSVTNMFTSIVGNVFGFKALRALRLEDLRIPTSYSKTFQGPPHGIQVERDK 

                     LNKYGRPLLGCTIKPKLGLSAKNYGRAVYECLRGGLDFTKDDENVNSQPFMRWRDRFL 

                     FCA" 

ORIGIN       

        1 tcaccacaaa cagaaactaa agcaagcgtt ggatttaaag ctggtgttaa agattacaaa 

       61 ttgacttatt atacgcctga ctacgaaacc aaagatactg atatcttggc agcattccga 

      121 gtaactcctc aaccgggagt tccgcctgaa gaagcggggg ctgcggtagc tgccgaatct 

      181 tctactggta catggacaac tgtgtggact gatggactta ccagtcttga tcgttacaaa 

      241 ggacgatgct accacatcga ggtcgttgtt ggggaggaaa atcaatatat tgcttatgta 

      301 gcttatcctt tagacctttt tgaagaaggt tctgttacta acatgtttac ttccattgtg 

      361 ggtaatgtat ttggtttcaa agccctgcga gctctacgtc tggaagatct gcgaattccc 

      421 acttcttatt ccaaaacttt ccaaggtccg cctcatggca tccaagttga aagagataaa 

      481 ttgaacaagt atggtcgtcc cctattggga tgtactatta aaccaaaatt gggattatcc 

      541 gcaaaaaact acggtagagc agtttatgaa tgtctacggg gtggacttga ttttactaag 

      601 gatgatgaaa acgtaaattc acaaccattt atgcgttgga gagatcgttt cttattttgt 

      661 gcc 

// 

ภาพผนวกที่ 202 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762094 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=906701
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=906701
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885604?from=1&to=663&sat=4&sat_key=143851915
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Utils/wprintgc.cgi?mode=c#SG11
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/873885605
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LOCUS       KP762095                 663 bp    DNA     linear   PLN 16-JUL-2015 

DEFINITION  Dendrobium formosum ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase 

            large subunit gene, partial cds; chloroplast. 

ACCESSION   KP762095 

VERSION     KP762095.1  GI:873885606 

KEYWORDS    . 

SOURCE      chloroplast Dendrobium formosum 

  ORGANISM  Dendrobium formosum 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 663) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 663) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (18-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..663 

                     /organism="Dendrobium formosum" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:234011" 

                     /PCR_primers="fwd_name: rbcL, fwd_seq: 

                     tcaccacaaacagaaactaaagc, rev_name: rbcL, rev_seq: 

                     ggcacaaaataagaaacgatctc" 

                     /note="authority: Dendrobium formosum Roxb. ex Lindl." 

     CDS             <1..>663 

                     /codon_start=1 

                     /transl_table=11 

                     /product="ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase 

                     large subunit" 

                     /protein_id="AKP63269.1" 

                     /db_xref="GI:873885607" 

                     /translation="SPQTETKASVGFKAGVKDYKLTYYTPDYETKDTDILAAFRVTPQ 

                     PGVPPEEAGAAVAAESSTGTWTTVWTDGLTSLDRYKGRCYHIEVVVGEENQYIAYVAY 

                     PLDLFEEGSVTNMFTSIVGNVFGFKALRALRLEDLRIPTSYSKTFQGPPHGIQVERDK 

                     LNKYGRPLLGCTIKPKLGLSAKNYGRAVYECLRGGLDFTKDDENVNSQPFMRWRDRFL 

                     FCA" 

ORIGIN       

        1 tcaccacaaa cagaaactaa agcaagcgtt ggatttaaag ctggtgttaa agattacaaa 

       61 ttgacttatt atacgcctga ctacgaaacc aaagatactg atatcttggc agcattccga 

      121 gtaactcctc aaccgggagt tccgcctgaa gaagcggggg ctgcggtagc tgccgaatct 

      181 tctactggta catggacaac tgtgtggact gatggactta ccagtcttga tcgttacaaa 

      241 ggacgatgct accacatcga ggtcgttgtt ggggaggaaa atcaatatat tgcttatgta 

      301 gcttatcctt tagacctttt tgaagaaggt tctgttacta acatgtttac ttccattgtg 

      361 ggtaatgtat ttggtttcaa agccctgcga gctctacgtc tggaagatct gcgaattccc 

      421 acttcttatt ccaaaacttt ccaaggtccg cctcatggca tccaagttga aagagataaa 

      481 ttgaacaagt atggtcgtcc cctattggga tgtactatta aaccaaaatt gggattatcc 

      541 gcaaaaaact acggtagagc ggtttatgaa tgtctacggg gtggacttga ttttactaag 

      601 gatgatgaaa acgtaaattc acaaccattt atgcgttgga gagatcgttt cttattttgt 

      661 gcc 

// 

ภาพผนวกที่ 21 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762095 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=234011
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=234011
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885606?from=1&to=663&sat=4&sat_key=143851915
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Utils/wprintgc.cgi?mode=c#SG11
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/873885607
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LOCUS       KP762128                 663 bp    DNA     linear   PLN 05-APR-2016 

DEFINITION  Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum ribulose-1,5-bisphosphate 

            carboxylase/oxygenase large subunit gene, partial cds; chloroplast. 

ACCESSION   KP762128 

VERSION     KP762128.1  GI:873885651 

KEYWORDS    . 

SOURCE      chloroplast Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum 

  ORGANISM  Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 663) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 663) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (24-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..663 

                     /organism="Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /cultivar="Dawn Maree" 

                     /db_xref="taxon:1682104" 

                     /PCR_primers="fwd_name: rbcL, fwd_seq: 

                     tcaccacaaacagaaactaaagc, rev_name: rbcL, rev_seq: 

                     ggcacaaaataagaaacgatctc" 

     CDS             <1..>663 

                     /codon_start=1 

                     /transl_table=11 

                     /product="ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase 

                     large subunit" 

                     /protein_id="AKP63281.1" 

                     /db_xref="GI:873885652" 

                     /translation="SPQTETKASVGFKAGVKDYKLTYYTPDYETKDTDILAAFRVTPQ 

                     PGVPPEEAGAAVAAESSTGTWTTVWTDGLTSLDRYKGRCYHIEVVVGEENQYIAYVAY 

                     PLDLFEEGSVTNMFTSIVGNVFGFKALRALRLEDLRIPTSYSKTFQGPPHGIQVERDK 

                     LNKYGRPLLGCTIKPKLGLSAKNYGRAVYECLRGGLDFTKDDENVNSQPFMRWRDRFL 

                     FCA" 

ORIGIN       

        1 tcaccacaaa cagaaactaa agcaagcgtt ggatttaaag ctggggttaa agattacaaa 

       61 ttgacttatt atacgcctga ctacgaaacc aaagatactg atatcttggc agcattccga 

      121 gtaactcctc aaccgggagt tccgcctgaa gaagcggggg ctgcggtagc tgccgaatct 

      181 tctactggta catggacaac tgtgtggact gatggactta ccagtcttga tcgttacaaa 

      241 ggacgatgct accacatcga ggtcgttgtt ggggaggaaa atcaatatat tgcttatgta 

      301 gcttatcctt tagacctttt tgaagaaggt tctgttacta acatgtttac ttccattgtg 

      361 ggtaatgtat ttggtttcaa agccctgcga gctctacgtc tggaagatct gcgaattccc 

      421 acttcttatt ccaaaacttt ccaaggtccg cctcatggca tccaagttga aagagataaa 

      481 ttgaacaagt atggtcgtcc cctattggga tgtactatta aaccaaaatt gggattatcc 

      541 gcaaaaaact acggtagagc agtttatgaa tgtctacggg gtggacttga ttttactaag 

      601 gatgatgaaa acgtaaattc acaaccattt atgcgttgga gagatcgttt cttattttgt 

      661 gcc 

// 

ภาพผนวกที่ 22 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762128 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1682104
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1682104
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885651?from=1&to=663&sat=4&sat_key=160479176
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Utils/wprintgc.cgi?mode=c#SG11
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/873885652
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LOCUS       KP762096                 663 bp    DNA     linear   PLN 16-JUL-2015 

DEFINITION  (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x Dendrobium formosum 

            ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase large subunit gene, 

            partial cds; chloroplast. 

ACCESSION   KP762096 

VERSION     KP762096.1  GI:873885608 

KEYWORDS    . 

SOURCE      chloroplast (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x 

            Dendrobium formosum 

  ORGANISM  (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x Dendrobium formosum 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 663) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 663) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (18-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..663 

                     /organism="(Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x 

                     Dendrobium formosum" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /cultivar="Roongkamol Vejvarut" 

                     /db_xref="taxon:1682105" 

                     /PCR_primers="fwd_name: rbcL, fwd_seq: 

                     tcaccacaaacagaaactaaagc, rev_name: rbcL, rev_seq: 

                     ggcacaaaataagaaacgatctc" 

     CDS             <1..>663 

                     /codon_start=1 

                     /transl_table=11 

                     /product="ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase 

                     large subunit" 

                     /protein_id="AKP63270.1" 

                     /db_xref="GI:873885609" 

                     /translation="SPQTETKASVGFKAGVKDYKLTYYTPDYETKDTDILAAFRVTPQ 

                     PGVPPEEAGAAVAAESSTGTWTTVWTDGLTSLDRYKGRCYHIEVVVGEENQYIAYVAY 

                     PLDLFEEGSVTNMFTSIVGNVFGFKALRALRLEDLRIPTSYSKTFQGPPHGIQVERDK 

                     LNKYGRPLLGCTIKPKLGLSAKNYGRAVYECLRGGLDFTKDDENVNSQPFMRWRDRFL 

                     FCA" 

ORIGIN       

        1 tcaccacaaa cagaaactaa agcaagcgtt ggatttaaag ctggtgttaa agattacaaa 

       61 ttgacttatt atacgcctga ctacgaaacc aaagatactg atatcttggc agcattccga 

      121 gtaactcctc aaccgggagt tccgcctgaa gaagcggggg ctgcggtagc tgccgaatct 

      181 tctactggta catggacaac tgtgtggact gatggactta ccagtcttga tcgttacaaa 

      241 ggacgatgct accacatcga ggtcgttgtt ggggaggaaa atcaatatat tgcttatgta 

      301 gcttatcctt tagacctttt tgaagaaggt tctgttacta acatgtttac ttccattgtg 

      361 ggtaatgtat ttggtttcaa agccctgcga gctctacgtc tggaagatct gcgaattccc 

      421 acttcttatt ccaaaacttt ccaaggtccg cctcatggca tccaagttga aagagataaa 

      481 ttgaacaagt atggtcgtcc cctattggga tgtactatta aaccaaaatt gggattatcc 

      541 gcaaaaaact acggtagagc agtttatgaa tgtctacggg gtggacttga ttttactaag 

      601 gatgatgaaa acgtaaattc acaaccattt atgcgttgga gagatcgttt cttattttgt 

      661 gcc 

// 

ภาพผนวกที่ 23 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762096 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1682105
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1682105
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885608?from=1&to=663&sat=4&sat_key=143851915
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Utils/wprintgc.cgi?mode=c#SG11
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/873885609
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LOCUS       KP762097                 663 bp    DNA     linear   PLN 16-JUL-2015 

DEFINITION  (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x Dendrobium cruentum 

            ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase large subunit gene, 

            partial cds; chloroplast. 

ACCESSION   KP762097 

VERSION     KP762097.1  GI:873885610 

KEYWORDS    . 

SOURCE      chloroplast (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x 

            Dendrobium cruentum 

  ORGANISM  (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x Dendrobium cruentum 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 663) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 663) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (18-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..663 

                     /organism="(Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x 

                     Dendrobium cruentum" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /cultivar="Green Lantern" 

                     /db_xref="taxon:1675667" 

                     /PCR_primers="fwd_name: rbcL, fwd_seq: 

                     tcaccacaaacagaaactaaagc, rev_name: rbcL, rev_seq: 

                     ggcacaaaataagaaacgatctc" 

     CDS             <1..>663 

                     /codon_start=1 

                     /transl_table=11 

                     /product="ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase 

                     large subunit" 

                     /protein_id="AKP63271.1" 

                     /db_xref="GI:873885611" 

                     /translation="SPQTETKASVGFKAGVKDYKLTYYTPDYETKDTDILAAFRVTPQ 

                     PGVPPEEAGAAVAAESSTGTWTTVWTDGLTSLDRYKGRCYHIEVVVGEENQYIAYVAY 

                     PLDLFEEGSVTNMFTSIVGNVFGFKALRALRLEDLRIPTSYSKTFQGPPHGIQVERDK 

                     LNKYGRPLLGCTIKPKLGLSAKNYGRAVYECLRGGLDFTKDDENVNSQPFMRWRDRFL 

                     FCA" 

ORIGIN       

        1 tcaccacaaa cagaaactaa agcaagcgtt ggatttaaag ctggtgttaa agattacaaa 

       61 ttgacttatt atacgcctga ctacgaaacc aaagatactg atatcttggc agcattccga 

      121 gtaactcctc aaccgggagt tccgcctgaa gaagcggggg ctgcggtagc tgccgaatct 

      181 tctactggta catggacaac tgtgtggact gatggactta ccagtcttga tcgttacaaa 

      241 ggacgatgct accacatcga ggtcgttgtt ggggaggaaa atcaatatat tgcttatgta 

      301 gcttatcctt tagacctttt tgaagaaggt tctgttacta acatgtttac ttccattgtg 

      361 ggtaatgtat ttggtttcaa agccctgcga gctctacgtc tggaagatct gcgaattccc 

      421 acttcttatt ccaaaacttt ccaaggtccg cctcatggca tccaagttga aagagataaa 

      481 ttgaacaagt atggtcgtcc cctattggga tgtactatta aaccaaaatt gggattatcc 

      541 gcaaaaaact acggtagagc agtttatgaa tgtctacggg gtggacttga ttttactaag 

      601 gatgatgaaa acgtaaattc acaaccattt atgcgttgga gagatcgttt cttattttgt 

      661 gcc 

// 

ภาพผนวกที่ 24 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762097 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675667
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675667
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885610?from=1&to=663&sat=4&sat_key=143851915
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Utils/wprintgc.cgi?mode=c#SG11
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/873885611
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LOCUS       KP762129                 663 bp    DNA     linear   PLN 05-APR-2016 

DEFINITION  (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x Dendrobium 

            scabrilingue ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase large 

            subunit gene, partial cds; chloroplast. 

ACCESSION   KP762129 

VERSION     KP762129.1  GI:873885653 

KEYWORDS    . 

SOURCE      chloroplast (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x 

            Dendrobium scabrilingue 

  ORGANISM  (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x Dendrobium 

            scabrilingue 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 663) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 663) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (24-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..663 

                     /organism="(Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x 

                     Dendrobium scabrilingue" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:1675666" 

                     /PCR_primers="fwd_name: rbcL, fwd_seq: 

                     tcaccacaaacagaaactaaagc, rev_name: rbcL, rev_seq: 

                     ggcacaaaataagaaacgatctc" 

     CDS             <1..>663 

                     /codon_start=1 

                     /transl_table=11 

                     /product="ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase 

                     large subunit" 

                     /protein_id="AKP63282.1" 

                     /db_xref="GI:873885654" 

                     /translation="SPQTETKASVGFKAGVKDYKLTYYTPDYETKDTDILAAFRVTPQ 

                     PGVPPEEAGAAVAAESSTGTWTTVWTDGLTSLDRYKGRCYHIEVVVGEENQYIAYVAY 

                     PLDLFEEGSVTNMFTSIVGNVFGFKALRALRLEDLRIPTSYSKTFQGPPHGIQVERDK 

                     LNKYGRPLLGCTIKPKLGLSAKNYGRAVYECLRGGLDFTKDDENVNSQPFMRWRDRFL 

                     FCA" 

ORIGIN       

        1 tcaccacaaa cagaaactaa agcaagcgtt ggatttaaag ctggtgttaa agattacaaa 

       61 ttgacttatt atacgcctga ctacgaaacc aaagatactg atatcttggc agcattccga 

      121 gtaactcctc aaccgggagt tccgcctgaa gaagcggggg ctgcggtagc tgccgaatct 

      181 tctactggta catggacaac tgtgtggact gatggactta ccagtcttga tcgttacaaa 

      241 ggacgatgct accacatcga ggtcgttgtt ggggaggaaa atcaatatat tgcttatgta 

      301 gcttatcctt tagacctttt tgaagaaggt tctgttacta acatgtttac ttccattgtg 

      361 ggtaatgtat ttggtttcaa agccctgcga gctctacgtc tggaagatct gcgaattccc 

      421 acttcttatt ccaaaacttt ccaaggtccg cctcatggca tccaagttga aagagataaa 

      481 ttgaacaagt atggtcgtcc cctattggga tgtactatta aaccaaaatt gggattatcc 

      541 gcaaaaaact acggtagagc agtttatgaa tgtctacggg gtggacttga ttttactaag 

      601 gatgatgaaa acgtaaattc acaaccattt atgcgttgga gagatcgttt cttattttgt 

      661 gcc 

// 

ภาพผนวกที่ 25 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762129 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675666
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675666
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675666
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885653?from=1&to=663&sat=4&sat_key=160479176
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Utils/wprintgc.cgi?mode=c#SG11
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/873885654
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LOCUS       KP762098                 663 bp    DNA     linear   PLN 16-JUL-2015 

DEFINITION  Dendrobium scabrilingue ribulose-1,5-bisphosphate 

            carboxylase/oxygenase large subunit gene, partial cds; chloroplast. 

ACCESSION   KP762098 

VERSION     KP762098.1  GI:873885612 

KEYWORDS    . 

SOURCE      chloroplast Dendrobium scabrilingue 

  ORGANISM  Dendrobium scabrilingue 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 663) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 663) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (18-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..663 

                     /organism="Dendrobium scabrilingue" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:38179" 

                     /PCR_primers="fwd_name: rbcL, fwd_seq: 

                     tcaccacaaacagaaactaaagc, rev_name: rbcL, rev_seq: 

                     ggcacaaaataagaaacgatctc" 

                     /note="authority: Dendrobium scabrilingue Lindl." 

     CDS             <1..>663 

                     /codon_start=1 

                     /transl_table=11 

                     /product="ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase 

                     large subunit" 

                     /protein_id="AKP63272.1" 

                     /db_xref="GI:873885613" 

                     /translation="SPQTETKASVGFKAGVKDYKLTYYTPDYETKDTDILAAFRVTPQ 

                     PGVPPEEAGAAVAAESSTGTWTTVWTDGLTSLDRYKGRCYHIEVVVGEDNQYIAYVAY 

                     PLDLFEEGSVTNMFTSIVGNVFGFKALRALRLEDLRIPTSYSKTFQGPPHGIQVERDK 

                     LNKYGRPLLGCTIKPKLGLSAKNYGRAVYECLRGGLDFTKDDENVNSQPFMRWRDRFL 

                     FCA" 

ORIGIN       

        1 tcaccacaaa cagaaactaa agcaagcgtt ggatttaaag ctggtgttaa agattacaaa 

       61 ttgacttatt atacgcctga ctacgaaacc aaagatactg atatcttggc agcattccga 

      121 gtaactcctc aaccgggagt tccgcctgaa gaagcggggg ctgcggtagc tgccgaatct 

      181 tctactggta catggacaac tgtgtggact gatggactta ccagtcttga tcgttacaaa 

      241 ggacgatgct accacatcga ggtcgttgtt ggggaggata atcaatatat tgcttatgta 

      301 gcttatcctt tagacctttt tgaagaaggt tccgttacta acatgtttac ttccattgtg 

      361 ggtaatgtat ttggtttcaa agccctgcga gctctacgtc tggaagatct gcgaattccc 

      421 acttcttatt ccaaaacttt ccaaggtccg cctcatggca tccaagttga aagagataaa 

      481 ttgaacaagt atggtcgtcc cctattggga tgtactatta aaccaaaatt gggattatcc 

      541 gcaaaaaact acggtagagc ggtttatgaa tgtctacggg gtggacttga ttttactaag 

      601 gatgatgaaa acgtaaattc acaaccattt atgcgttgga gagatcgttt cttattttgt 

      661 gcc 

// 

ภาพผนวกที่ 26 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762098 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=38179
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=38179
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885612?from=1&to=663&sat=4&sat_key=143851915
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Utils/wprintgc.cgi?mode=c#SG11
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/873885613
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LOCUS       KP762133                 663 bp    DNA     linear   PLN 05-APR-2016 

DEFINITION  Dendrobium scabrilingue x Dendrobium ellipsophyllum 

            ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase large subunit gene, 

            partial cds; chloroplast. 

ACCESSION   KP762133 

VERSION     KP762133.1  GI:873885659 

KEYWORDS    . 

SOURCE      chloroplast Dendrobium scabrilingue x Dendrobium ellipsophyllum 

  ORGANISM  Dendrobium scabrilingue x Dendrobium ellipsophyllum 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 663) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 663) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (24-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..663 

                     /organism="Dendrobium scabrilingue x Dendrobium 

                     ellipsophyllum" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:1675670" 

                     /PCR_primers="fwd_name: rbcL, fwd_seq: 

                     tcaccacaaacagaaactaaagc, rev_name: rbcL, rev_seq: 

                     ggcacaaaataagaaacgatctc" 

     CDS             <1..>663 

                     /codon_start=1 

                     /transl_table=11 

                     /product="ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase 

                     large subunit" 

                     /protein_id="AKP63284.1" 

                     /db_xref="GI:873885660" 

                     /translation="SPQTETKASVGFKAGVKDYKLTYYTPDYETKDTDILAAFRVTPQ 

                     PGVPPEEAGAAVAAESSTGTWTTVWTDGLTSLDRYKGRCYHIEVVVGEENQYIAYVAY 

                     PLDLFEEGSVTNMFTSIVGNVFGFKALRALRLEDLRIPTSYSKTFQGPPHGIQVERDK 

                     LNKYGRPLLGCTIKPKLGLSAKNYGRAVYECLRGGLDFTKDDENVNSQPFMRWRDRFL 

                     FCA" 

ORIGIN       

        1 tcaccacaaa cagaaactaa agcaagcgtt ggatttaaag ctggtgttaa agattacaaa 

       61 ttgacttatt atacgcctga ctacgaaacc aaagatactg atatcttggc agcattccga 

      121 gtaactcctc aaccgggagt tccgcctgaa gaagcggggg ctgcggtagc tgccgaatct 

      181 tctactggta catggacaac tgtgtggact gatggactta ccagtcttga tcgttacaaa 

      241 ggacgatgct accacatcga ggtcgttgtt ggggaggaaa atcaatatat tgcttatgta 

      301 gcttatcctt tagacctttt tgaagaaggt tctgttacta acatgtttac ttccattgtg 

      361 ggtaatgtat ttggtttcaa agccctgcga gctctacgtc tggaagatct gcgaattccc 

      421 acttcttatt ccaaaacttt ccaaggtccg cctcatggca tccaagttga aagagataaa 

      481 ttgaacaagt atggtcgtcc cctattggga tgtactatta aaccaaaatt gggattatcc 

      541 gcaaaaaact acggtagagc ggtttatgaa tgtctacggg gtggacttga ttttactaag 

      601 gatgatgaaa acgtaaattc acaaccattt atgcgttgga gagatcgttt cttattttgt 

      661 gcc 

// 

ภาพผนวกที่ 27 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762133 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675670
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675670
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885659?from=1&to=663&sat=4&sat_key=160479176
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Utils/wprintgc.cgi?mode=c#SG11
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/873885660
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LOCUS       KP762099                 663 bp    DNA     linear   PLN 16-JUL-2015 

DEFINITION  Dendrobium draconis ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase 

            large subunit gene, partial cds; chloroplast. 

ACCESSION   KP762099 

VERSION     KP762099.1  GI:873885614 

KEYWORDS    . 

SOURCE      chloroplast Dendrobium draconis 

  ORGANISM  Dendrobium draconis 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 663) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 663) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (18-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..663 

                     /organism="Dendrobium draconis" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:257356" 

                     /PCR_primers="fwd_name: rbcL, fwd_seq: 

                     tcaccacaaacagaaactaaagc, rev_name: rbcL, rev_seq: 

                     ggcacaaaataagaaacgatctc" 

                     /note="authority: Dendrobium draconis Rchb.f." 

     CDS             <1..>663 

                     /codon_start=1 

                     /transl_table=11 

                     /product="ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase 

                     large subunit" 

                     /protein_id="AKP63273.1" 

                     /db_xref="GI:873885615" 

                     /translation="SPQTETKASVGFKAGVKDYKLTYYTPDYETKDTDILAAFRVTPQ 

                     PGVPPEEAGAAVAAESSTGTWTTVWTDGLTSLDRYKGRCYHIEVVVGEENQYIAYVAY 

                     PLDLFEEGSVTNMFTSIVGNVFGFKALRALRLEDLRIPTSYSKTFQGPPHGIQVERDK 

                     LNKYGRPLLGCTIKPKLGLSAKNYGRAVYECLRGGLDFTKDDENVNSQPFMRWRDRFL 

                     FCA" 

ORIGIN       

        1 tcaccacaaa cagaaactaa agcaagcgtt ggatttaaag ctggtgttaa agattacaaa 

       61 ttgacttatt atacgcctga ctacgaaacc aaagatactg atatcttggc agcattccga 

      121 gtaactcctc aaccgggagt tccgcctgaa gaagcggggg ctgcggtagc tgccgaatct 

      181 tctactggta catggacaac tgtgtggact gatggactta ccagtcttga tcgttacaaa 

      241 ggacgatgct accacatcga ggtcgttgtt ggggaggaaa atcaatatat tgcttatgta 

      301 gcttatcctt tagacctttt tgaagaaggt tctgttacta acatgtttac ttccattgtg 

      361 ggtaatgtat ttggtttcaa agccctgcga gctctacgtc tggaagatct gcgaattccc 

      421 acttcttatt ccaaaacttt ccaaggtccg cctcatggca tccaagttga aagagataaa 

      481 ttgaacaagt atggtcgtcc cctattggga tgtactatta aaccaaaatt gggattatcc 

      541 gcaaaaaact acggtagagc ggtttatgaa tgtctacggg gtggacttga ttttactaag 

      601 gatgatgaaa acgtaaattc acaaccattt atgcgttgga gagatcgttt cttattttgt 

      661 gcc 

// 

ภาพผนวกที่ 28 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762099 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=257356
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=257356
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885614?from=1&to=663&sat=4&sat_key=143851915
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Utils/wprintgc.cgi?mode=c#SG11
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/873885615
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LOCUS       KP762100                 663 bp    DNA     linear   PLN 16-JUL-2015 

DEFINITION  Dendrobium ellipsophyllum ribulose-1,5-bisphosphate 

            carboxylase/oxygenase large subunit gene, partial cds; chloroplast. 

ACCESSION   KP762100 

VERSION     KP762100.1  GI:873885616 

KEYWORDS    . 

SOURCE      chloroplast Dendrobium ellipsophyllum 

  ORGANISM  Dendrobium ellipsophyllum 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 663) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 663) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (18-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..663 

                     /organism="Dendrobium ellipsophyllum" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:179353" 

                     /PCR_primers="fwd_name: rbcL, fwd_seq: 

                     tcaccacaaacagaaactaaagc, rev_name: rbcL, rev_seq: 

                     ggcacaaaataagaaacgatctc" 

                     /note="authority: Dendrobium ellipsophyllum Tang & Wang" 

     CDS             <1..>663 

                     /codon_start=1 

                     /transl_table=11 

                     /product="ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase 

                     large subunit" 

                     /protein_id="AKP63274.1" 

                     /db_xref="GI:873885617" 

                     /translation="SPQTETKASVGFKAGVKDYKLTYYTPDYETKDTDILAAFRVTPQ 

                     PGVPPEEAGAAVAAESSTGTWTTVWTDGLTSLDRYKGRCYHIEAVVGEENQYIAYVAY 

                     PLDLFEEGSVTNMFTSIVGNVFGFKALRALRLEDLRIPTSYSKTFQGPPHGIQVERDK 

                     LNKYGRPLLGCTIKPKLGLSAKNYGRAVYECLRGGLDFTKDDENVNSQPFMRWRDRFL 

                     FCA" 

ORIGIN       

        1 tcaccacaaa cagaaactaa agcaagcgtt ggatttaaag ctggtgttaa agattacaaa 

       61 ttgacttatt atacgcctga ctacgaaacc aaagatactg atatcttggc agcattccga 

      121 gtaactcctc aaccgggagt tccgcctgaa gaagcggggg ctgcggtagc tgccgaatct 

      181 tctactggta catggacaac tgtgtggact gatggactta ccagtcttga tcgttacaaa 

      241 ggacgatgct accacatcga ggccgttgtt ggggaggaaa atcaatatat tgcttatgta 

      301 gcttatcctt tagacctttt tgaagaaggt tctgttacta acatgtttac ttccattgtg 

      361 ggtaatgtat ttggtttcaa agccctgcga gctctacgtc tggaagatct gcgaattccc 

      421 acttcttatt ccaaaacttt ccaaggtccg cctcatggca tccaagttga aagagataaa 

      481 ttgaacaagt atggtcgtcc cctattggga tgtactatta aaccaaaatt gggattatcc 

      541 gcaaaaaact acggtagagc ggtttatgaa tgtctacggg gtggacttga ttttactaag 

      601 gatgatgaaa acgtaaattc acaaccattt atgcgttgga gagatcgttt cttattttgt 

      661 gcc 

// 

ภาพผนวกที่ 29 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762100 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=179353
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=179353
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885616?from=1&to=663&sat=4&sat_key=143851915
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Utils/wprintgc.cgi?mode=c#SG11
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/873885617
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LOCUS       KP762130                 663 bp    DNA     linear   PLN 05-APR-2016 

DEFINITION  Dendrobium formosum x Dendrobium ellipsophyllum 

            ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase large subunit gene, 

            partial cds; chloroplast. 

ACCESSION   KP762130 

VERSION     KP762130.1  GI:873885655 

KEYWORDS    . 

SOURCE      chloroplast Dendrobium formosum x Dendrobium ellipsophyllum 

  ORGANISM  Dendrobium formosum x Dendrobium ellipsophyllum 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 663) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 663) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (24-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..663 

                     /organism="Dendrobium formosum x Dendrobium 

                     ellipsophyllum" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:1675669" 

                     /PCR_primers="fwd_name: rpoc1, fwd_seq: 

                     gtggatacacttcttgataatgg, rev_name: rpoc1, rev_seq: 

                     gcccgtttacttatgttttctca" 

     CDS             <1..>663 

                     /codon_start=1 

                     /transl_table=11 

                     /product="ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase 

                     large subunit" 

                     /protein_id="AKP63283.1" 

                     /db_xref="GI:873885656" 

                     /translation="SPQTETKASVGFKAGVKDYKLTYYTPDYETKDTDILAAFRVTPQ 

                     PGVPPEEAGAAVAAESSTGTWTTVWTDGLTSLDRYKGRCYHIEVVVGEENQYIAYVAY 

                     PLDLFEEGSVTNMFTSIVGNVFGFKALRALRLEDLRIPTSYSKTFQGPPHGIQVERDK 

                     LNKYGRPLLGCTIKPKLGLSAKNYGRAVYECLRGGLDFTKDDENVNSQPFMRWRDRFL 

                     FCA" 

ORIGIN       

        1 tcaccacaaa cagaaactaa agcaagcgtt ggatttaaag ctggtgttaa agattacaaa 

       61 ttgacttatt atacgcctga ctacgaaacc aaagatactg atatcttggc agcattccga 

      121 gtaactcctc aaccgggagt tccgcctgaa gaagcggggg ctgcggtagc tgccgaatct 

      181 tctactggta catggacaac tgtgtggact gatggactta ccagtcttga tcgttacaaa 

      241 ggacgatgct accacatcga ggtcgttgtt ggggaggaaa atcaatatat tgcttatgta 

      301 gcttatcctt tagacctttt tgaagaaggt tctgttacta acatgtttac ttccattgtg 

      361 ggtaatgtat ttggtttcaa agccctgcga gctctacgtc tggaagatct gcgaattccc 

      421 acttcttatt ccaaaacttt ccaaggtccg cctcatggca tccaagttga aagagataaa 

      481 ttgaacaagt atggtcgtcc cctattggga tgtactatta aaccaaaatt gggattatcc 

      541 gcaaaaaact acggtagagc ggtttatgaa tgtctacggg gtggacttga ttttactaag 

      601 gatgatgaaa acgtaaattc acaaccattt atgcgttgga gagatcgttt cttattttgt 

      661 gcc 

// 

ภาพผนวกที่ 30 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762130 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675669
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675669
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885655?from=1&to=663&sat=4&sat_key=160479176
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Utils/wprintgc.cgi?mode=c#SG11
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/873885656
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LOCUS       KP762101                 663 bp    DNA     linear   PLN 16-JUL-2015 

DEFINITION  Dendrobium infundibulum ribulose-1,5-bisphosphate 

            carboxylase/oxygenase large subunit gene, partial cds; chloroplast. 

ACCESSION   KP762101 

VERSION     KP762101.1  GI:873885618 

KEYWORDS    . 

SOURCE      chloroplast Dendrobium infundibulum 

  ORGANISM  Dendrobium infundibulum 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 663) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 663) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (18-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..663 

                     /organism="Dendrobium infundibulum" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:859511" 

                     /PCR_primers="fwd_name: rbcL, fwd_seq: 

                     tcaccacaaacagaaactaaagc, rev_name: rbcL, rev_seq: 

                     ggcacaaaataagaaacgatctc" 

                     /note="authority: Dendrobium infundibulum Lindl." 

     CDS             <1..>663 

                     /codon_start=1 

                     /transl_table=11 

                     /product="ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase 

                     large subunit" 

                     /protein_id="AKP63275.1" 

                     /db_xref="GI:873885619" 

                     /translation="SPQTETKASVGFKAGVKDYKLTYYTPDYETKDTDILAAFRVTPQ 

                     PGVPPEEAGAAVAAESSTGTWTTVWTDGLTSLDRYKGRCYHIEVVVGEENQYIAYVAY 

                     PLDLFEEGSVTNMFTSIVGNVFGFKALRALRLEDLRIPTSYSKTFQGPPHGIQVERDK 

                     LNKYGRPLLGCTIKPKLGLSAKNYGRAVYECLRGGLDFTKDDENVNSQPFMRWRDRFL 

                     FCA" 

ORIGIN       

        1 tcaccacaaa cagaaactaa agcaagcgtt ggatttaaag ctggtgttaa agattacaaa 

       61 ttgacttatt atacgcctga ctacgaaacc aaagatactg atatcttggc agcattccga 

      121 gtaactcctc aaccgggagt tccgcctgaa gaagcggggg ctgcggtagc tgccgaatct 

      181 tctactggta catggacaac tgtgtggact gatggactta ccagtcttga tcgttacaaa 

      241 ggacgatgct accacatcga ggtcgttgtt ggggaggaaa atcaatatat tgcttatgta 

      301 gcttatcctt tagacctttt tgaagaaggt tctgttacta acatgtttac ttccattgtg 

      361 ggtaatgtat ttggtttcaa agccctgcga gctctacgtc tggaagatct gcgaattccc 

      421 acttcttatt ccaaaacttt ccaaggtccg cctcatggca tccaagttga aagagataaa 

      481 ttgaacaagt atggtcgtcc cctattggga tgtactatta aaccaaaatt gggattatcc 

      541 gcaaaaaact acggtagagc ggtttatgaa tgtctacggg gtggacttga ttttactaag 

      601 gatgatgaaa acgtaaattc acaaccattt atgcgttgga gagatcgttt cttattttgt 

      661 gcc 

// 

ภาพผนวกที่ 31 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762101 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=859511
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=859511
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885618?from=1&to=663&sat=4&sat_key=143851915
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Utils/wprintgc.cgi?mode=c#SG11
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/873885619
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LOCUS       KP762102                 663 bp    DNA     linear   PLN 16-JUL-2015 

DEFINITION  Dendrobium kontumense ribulose-1,5-bisphosphate 

            carboxylase/oxygenase large subunit gene, partial cds; chloroplast. 

ACCESSION   KP762102 

VERSION     KP762102.1  GI:873885620 

KEYWORDS    . 

SOURCE      chloroplast Dendrobium kontumense 

  ORGANISM  Dendrobium kontumense 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 663) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 663) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (18-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..663 

                     /organism="Dendrobium kontumense" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:906785" 

                     /PCR_primers="fwd_name: rbcL, fwd_seq: 

                     tcaccacaaacagaaactaaagc, rev_name: rbcL, rev_seq: 

                     ggcacaaaataagaaacgatctc" 

                     /note="authority: Dendrobium kontumense Gagnep." 

     CDS             <1..>663 

                     /codon_start=1 

                     /transl_table=11 

                     /product="ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase 

                     large subunit" 

                     /protein_id="AKP63276.1" 

                     /db_xref="GI:873885621" 

                     /translation="SPQTETKASVGFKAGVKDYKLTYYTPDYETKDTDILAAFRVTPQ 

                     PGVPPEEAGAAVAAESSTGTWTTVWTDGLTSLDRYKGRCYHIEVVVGEENQYIAYVAY 

                     PLDLFEEGSVTNMFTSIVGNVFGFKALRALRLEDLRIPTSYSKTFQGPPHGIQVERDK 

                     LNKYGRPLLGCTIKPKLGLSAKNYGRAVYECLRGGLDFTKDDENVNSQPFMRWRDRFL 

                     FCA" 

ORIGIN       

        1 tcaccacaaa cagaaactaa agcaagcgtt ggatttaaag ctggggttaa agattacaaa 

       61 ttgacttatt atacgcctga ctacgaaacc aaagatactg atatcttggc agcattccga 

      121 gtaactcctc aaccgggagt tccgcctgaa gaagcggggg ctgcggtagc tgccgaatct 

      181 tctactggta catggacaac tgtgtggact gatggactta ccagtcttga tcgttacaaa 

      241 ggacgatgct accacatcga ggtcgttgtt ggggaggaaa atcaatatat tgcttatgta 

      301 gcttatcctt tagacctttt tgaagaaggt tctgttacta acatgtttac ttccattgtg 

      361 ggtaatgtat ttggtttcaa agccctgcga gctctacgtc tggaagatct gcgaattccc 

      421 acttcttatt ccaaaacttt ccaaggtccg cctcatggca tccaagttga aagagataaa 

      481 ttgaacaagt atggtcgtcc cctattggga tgtactatta aaccaaaatt gggattatcc 

      541 gcaaaaaact acggtagagc ggtttatgaa tgtctacggg gtggacttga ttttactaag 

      601 gatgatgaaa acgtaaattc acaaccattt atgcgttgga gagatcgttt cttattttgt 

      661 gcc 

// 

ภาพผนวกที่ 32  ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762102 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=906785
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=906785
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885620?from=1&to=663&sat=4&sat_key=143851915
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Utils/wprintgc.cgi?mode=c#SG11
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/873885621
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LOCUS       KP762103                 663 bp    DNA     linear   PLN 16-JUL-2015 

DEFINITION  Dendrobium christyanum ribulose-1,5-bisphosphate 

            carboxylase/oxygenase large subunit gene, partial cds; chloroplast. 

ACCESSION   KP762103 

VERSION     KP762103.1  GI:873885622 

KEYWORDS    . 

SOURCE      chloroplast Dendrobium christyanum 

  ORGANISM  Dendrobium christyanum 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 663) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 663) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (18-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..663 

                     /organism="Dendrobium christyanum" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:426115" 

                     /PCR_primers="fwd_name: rbcL, fwd_seq: 

                     tcaccacaaacagaaactaaagc, rev_name: rbcL, rev_seq: 

                     ggcacaaaataagaaacgatctc" 

                     /note="authority: Dendrobium christyanum Rchb.f." 

     CDS             <1..>663 

                     /codon_start=1 

                     /transl_table=11 

                     /product="ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase 

                     large subunit" 

                     /protein_id="AKP63277.1" 

                     /db_xref="GI:873885623" 

                     /translation="SPQTETKASVGFKAGVKDYKLTYYTPDYETKDTDILAAFRVTPQ 

                     PGVPPEEAGAAVAAESSTGTWTTVWTDGLTSLDRYKGRCYHIEAVVGEDNQYIAYVAY 

                     PLDLFEEGSVTNMFTSIVGNVFGFKALRALRLEDLRIPTSYSKTFQGPPHGIQVERDK 

                     LNKYGRPLLGCTIKPKLGLSAKNYGRAVYECLRGGLDFTKDDENVNSQPFMRWRDRFL 

                     FCA" 

ORIGIN       

        1 tcaccacaaa cagaaactaa agcaagcgtt ggatttaaag ctggtgttaa agattacaaa 

       61 ttgacttatt atacgcctga ctacgaaacc aaagatactg atatcttggc agcattccga 

      121 gtaactcctc aaccgggagt tccgcccgaa gaagcggggg ctgcggtagc tgccgaatct 

      181 tctactggta catggacaac tgtgtggact gatggactta ccagtcttga tcgttacaaa 

      241 ggacgatgct accacatcga ggccgttgtt ggggaggata atcaatatat tgcttatgta 

      301 gcttatcctt tagacctttt tgaagaaggt tctgttacta acatgtttac ttccattgtg 

      361 ggtaatgtat ttggtttcaa agccctgcga gctctacgtc tggaagatct gcgaattccc 

      421 acttcttatt ccaaaacttt ccaaggtccg cctcatggca tccaagttga aagagataaa 

      481 ttgaacaagt atggtcgtcc cctattggga tgtactatta aaccaaaatt gggattatcc 

      541 gcaaaaaact acggtagagc ggtttatgaa tgtctacggg gtggacttga ttttactaag 

      601 gatgatgaaa acgtaaattc acaaccattt atgcgttgga gagatcgttt cttattttgt 

      661 gcc 

// 

ภาพผนวกที่ 33 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762103 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=426115
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=426115
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885622?from=1&to=663&sat=4&sat_key=143851915
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Utils/wprintgc.cgi?mode=c#SG11
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/873885623
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LOCUS       KP762131                 663 bp    DNA     linear   PLN 05-APR-2016 

DEFINITION  (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x (Dendrobium cruentum 

            x Dendrobium scabrilingue) cultivar Frosty Dawn 

            ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase large subunit gene, 

            partial cds; chloroplast. 

ACCESSION   KP762131 

VERSION     KP762131.2  GI:1015494671 

KEYWORDS    . 

SOURCE      chloroplast (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x 

            (Dendrobium cruentum x Dendrobium scabrilingue) 

  ORGANISM  (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x (Dendrobium cruentum 

            x Dendrobium scabrilingue) 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 663) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 663) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (24-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

REFERENCE   3  (bases 1 to 663) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-APR-2016) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

  REMARK    Sequence update by submitter 

COMMENT     On Apr 5, 2016 this sequence version replaced gi:873885657.             

            ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..663 

                     /organism="(Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x 

                     (Dendrobium cruentum x Dendrobium scabrilingue)" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /cultivar="Frosty Dawn" 

                     /db_xref="taxon:1675673" 

                     /PCR_primers="fwd_name: rbcL, fwd_seq: 

                     tcaccacaaacagaaactaaagc, rev_name: rbcL, rev_seq: 

                     ggcacaaaataagaaacgatctc" 

                     /note="red labellum" 

     CDS             <1..>663 

                     /codon_start=1 

                     /transl_table=11 

                     /product="ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase 

                     large subunit" 

                     /protein_id="AMV59758.1" 

                     /db_xref="GI:1015494672" 

                     /translation="SPQTETKASGWSLSGGKDYKLTYYTPDYETKDTDILAAFRVTPQ 

                     PGVPPEEAGAAVAAESSTGTWTTVWTDGLTSLDRYKGRCYHIEVVVGEENQYIAYVAY 

                     PLDLFEEGSVTNMFTSIVGNVFGFKALRALRLEDLRIPTSYSKTFQGPPHGIQVERDK 

                     LNKYGRPLLGCTIKPKLGLSAKNYGRAVYECLRGGLDFTKDDENVNSQPFMRWRDRFL 

                     FCA" 

ORIGIN       

        1 tcaccacaaa cagaaactaa agcaagcggg tggagtttaa gcgggggtaa agattacaaa 

       61 ttgacttatt atacgcctga ctacgaaacc aaagatactg atatcttggc agcattccga 

      121 gtaactcctc aaccgggagt tccgcctgaa gaagcggggg ctgcggtagc tgccgaatct 

      181 tctactggta catggacaac tgtgtggact gatggactta ccagtcttga tcgttacaaa 

      241 ggacgatgct accacatcga ggtcgttgtt ggggaggaaa atcaatatat tgcttatgta 

      301 gcttatcctt tagacctttt tgaagaaggt tctgttacta acatgtttac ttccattgtg 

      361 ggtaatgtat ttggtttcaa agccctgcga gctctacgtc tggaagatct gcgaattccc 

      421 acttcttatt ccaaaacttt ccaaggtccg cctcatggca tccaagttga aagagataaa 

      481 ttgaacaagt atggtcgtcc cctattggga tgtactatta aaccaaaatt gggattatcc 

      541 gcaaaaaact acggtagagc agtttatgaa tgtctacggg gtggacttga ttttactaag 

      601 gatgatgaaa acgtaaattc acaaccattt atgcgttgga gagatcgttt cttattttgt 

      661 gcc 

// 

ภาพผนวกที่ 34  ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762131    

 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675673
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675673
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885657
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675673
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/1015494671?from=1&to=663&sat=4&sat_key=160479176
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Utils/wprintgc.cgi?mode=c#SG11
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/1015494672
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LOCUS       KP762132                 663 bp    DNA     linear   PLN 05-APR-2016 

DEFINITION  (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x (Dendrobium cruentum 

            x Dendrobium scabrilingue) cultivar Frosty Dawn 

            ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase large subunit gene, 

            partial cds; chloroplast. 

ACCESSION   KP762132 

VERSION     KP762132.2  GI:1015494673 

KEYWORDS    . 

SOURCE      chloroplast (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x 

            (Dendrobium cruentum x Dendrobium scabrilingue) 

  ORGANISM  (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x (Dendrobium cruentum 

            x Dendrobium scabrilingue) 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 663) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 663) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (24-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

REFERENCE   3  (bases 1 to 663) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-APR-2016) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

  REMARK    Sequence update by submitter 

COMMENT     On Apr 5, 2016 this sequence version replaced gi:873885658. 

             

            ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..663 

                     /organism="(Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x 

                     (Dendrobium cruentum x Dendrobium scabrilingue)" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /cultivar="Frosty Dawn" 

                     /db_xref="taxon:1675673" 

                     /PCR_primers="fwd_name: rbcL, fwd_seq: 

                     tcaccacaaacagaaactaaagc, rev_name: rbcL, rev_seq: 

                     ggcacaaaataagaaacgatctc" 

                     /note="yellow labellum" 

     CDS             <1..>663 

                     /codon_start=1 

                     /transl_table=11 

                     /product="ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase 

                     large subunit" 

                     /protein_id="AMV59759.1" 

                     /db_xref="GI:1015494674" 

                     /translation="SPQTETKASVGFKAGVKDYKLTYYTPDYETKDTDILAAFRVTPQ 

                     PGVPPEEAGAAVAAESSTGTWTTVWTDGLTSLDRYKGRCYHIEVVVGEENQYIAYVAY 

                     PLDLFEEGSVTNMFTSIVGNVFGFKALRALRLEDLRIPTSYSKTFQGPPHGIQVERDK 

                     LNKYGRPLLGCTIKPKLGLSAKNYGRAVYECLRGGLDFTKDDENVNSQPFMRWRDRFL 

                     FCA" 

ORIGIN       

        1 tcaccacaaa cagaaactaa agcaagcgtt ggatttaaag ctggtgttaa agattacaaa 

       61 ttgacttatt atacgcctga ctacgaaacc aaagatactg atatcttggc agcattccga 

      121 gtaactcctc aaccgggagt tccgcctgaa gaagcggggg ctgcggtagc tgccgaatct 

      181 tctactggta catggacaac tgtgtggact gatggactta ccagtcttga tcgttacaaa 

      241 ggacgatgct accacatcga ggtcgttgtt ggggaggaaa atcaatatat tgcttatgta 

      301 gcttatcctt tagacctttt tgaagaaggt tctgttacta acatgtttac ttccattgtg 

      361 ggtaatgtat ttggtttcaa agccctgcga gctctacgtc tggaagatct gcgaattccc 

      421 acttcttatt ccaaaacttt ccaaggtccg cctcatggca tccaagttga aagagataaa 

      481 ttgaacaagt atggtcgtcc cctattggga tgtactatta aaccaaaatt gggattatcc 

      541 gcaaaaaact acggtagagc agtttatgaa tgtctacggg gtggacttga ttttactaag 

      601 gatgatgaaa acgtaaattc acaaccattt atgcgttgga gagatcgttt cttattttgt 

      661 gcc 

// 

ภาพผนวกที่ 35 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762132 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675673
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675673
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885658
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675673
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/1015494673?from=1&to=663&sat=4&sat_key=160479176
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Utils/wprintgc.cgi?mode=c#SG11
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/1015494674
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LOCUS       KP762104                 663 bp    DNA     linear   PLN 16-JUL-2015 

DEFINITION  Dendrobium williamsonii ribulose-1,5-bisphosphate 

            carboxylase/oxygenase large subunit gene, partial cds; chloroplast. 

ACCESSION   KP762104 

VERSION     KP762104.1  GI:873885624 

KEYWORDS    . 

SOURCE      chloroplast Dendrobium williamsonii 

  ORGANISM  Dendrobium williamsonii 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 663) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 663) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (18-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..663 

                     /organism="Dendrobium williamsonii" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:161871" 

                     /PCR_primers="fwd_name: rbcL, fwd_seq: 

                     tcaccacaaacagaaactaaagc, rev_name: rbcL, rev_seq: 

                     ggcacaaaataagaaacgatctc" 

                     /note="authority: Dendrobium williamsonii Day & Rchb.f." 

     CDS             <1..>663 

                     /codon_start=1 

                     /transl_table=11 

                     /product="ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase 

                     large subunit" 

                     /protein_id="AKP63278.1" 

                     /db_xref="GI:873885625" 

                     /translation="SPQTETKASVGFKAGVKDYKLTYYTPDYETKDTDILAAFRVTPQ 

                     PGVPPEEAGAAVAAESSTGTWTTVWTDGLTSLDRYKGRCYHIEVVVGEENQYIAYVAY 

                     PLDLFEEGSVTNMFTSIVGNVFGFKALRALRLEDLRIPTSYSKTFQGPPHGIQVERDK 

                     LNKYGRPLLGCTIKPKLGLSAKNYGRAVYECLRGGLDFTKDDENVNSQPFMRWRDRFL 

                     FCA" 

ORIGIN       

        1 tcaccacaaa cagaaactaa agcaagcgtt ggatttaaag ctggtgttaa agattacaaa 

       61 ttgacttatt atactcctga ctacgaaacc aaagatactg atatcttggc agcattccga 

      121 gtaactcctc aaccgggagt tccgcctgaa gaagcggggg ctgcggtagc tgccgaatct 

      181 tctactggta catggacaac tgtgtggact gatggactta ccagtcttga tcgttacaaa 

      241 ggacgatgct accacatcga ggtcgttgtt ggggaggaaa atcaatatat tgcttatgta 

      301 gcttatcctt tagacctttt tgaagaaggt tctgttacta acatgtttac ttccattgtg 

      361 ggtaatgtat ttggtttcaa agccctgcga gctctacgtc tggaagatct gcgaattcct 

      421 acttcttatt ccaaaacttt ccaaggtccg cctcatggca tccaagttga aagagataaa 

      481 ttgaacaagt atggtcgtcc cctattggga tgtactatta aaccaaaatt gggattatcc 

      541 gcaaaaaact acggtagagc ggtttatgaa tgtctacggg gtggacttga ttttactaag 

      601 gatgatgaaa acgtaaattc acaaccattt atgcgttgga gagatcgttt cttattttgt 

      661 gcc 

// 

ภาพผนวกที่ 36 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762104 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=161871
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=161871
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885624?from=1&to=663&sat=4&sat_key=143851915
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Utils/wprintgc.cgi?mode=c#SG11
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/873885625
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LOCUS       KP762105                 663 bp    DNA     linear   PLN 16-JUL-2015 

DEFINITION  Dendrobium heterocarpum ribulose-1,5-bisphosphate 

            carboxylase/oxygenase large subunit gene, partial cds; chloroplast. 

ACCESSION   KP762105 

VERSION     KP762105.1  GI:873885626 

KEYWORDS    . 

SOURCE      chloroplast Dendrobium heterocarpum 

  ORGANISM  Dendrobium heterocarpum 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 663) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 663) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (18-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..663 

                     /organism="Dendrobium heterocarpum" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:257361" 

                     /PCR_primers="fwd_name: rbcL, fwd_seq: 

                     tcaccacaaacagaaactaaagc, rev_name: rbcL, rev_seq: 

                     ggcacaaaataagaaacgatctc" 

                     /note="authority: Dendrobium heterocarpum Lindl." 

     CDS             <1..>663 

                     /codon_start=1 

                     /transl_table=11 

                     /product="ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase 

                     large subunit" 

                     /protein_id="AKP63279.1" 

                     /db_xref="GI:873885627" 

                     /translation="SPQTETKASVGFKAGVKDYKLTYYTPEYETKDTDILAAFRVTPQ 

                     PGVPPEEAGAAVAAESSTGTWTTVWTDGLTSLDRYKGRCYHIEAVVGEDNQYIAYVAY 

                     PLDLFEEGSVTNMFTSIVGNVFGFKALRALRLEDLRIPTSYSKTFQGPPHGIQVERDK 

                     LNKYGRPLLGCTIKPKLGLSAKNYGRAVYECLRGGLDFTKDDENVNSQPFMRWRDRFL 

                     FCA" 

ORIGIN       

        1 tcaccacaaa cagaaactaa agcaagcgtt ggatttaaag ctggtgttaa agattacaaa 

       61 ttgacttatt atacgcctga atacgaaacc aaagatactg atatcttggc agcattccga 

      121 gtaactcctc aaccgggagt tccgcctgaa gaagcggggg ctgcggtagc tgccgaatct 

      181 tctactggta catggacaac tgtgtggact gatggactta ccagtcttga tcgttacaaa 

      241 ggacgatgct accacatcga ggccgttgtt ggggaggata atcaatatat tgcttatgta 

      301 gcttatcctt tagacctttt tgaagaaggt tctgttacta acatgtttac ttccattgtg 

      361 ggtaatgtat ttggtttcaa agccctgcga gctctacgtc tggaagatct gcgaattcca 

      421 acttcttatt ccaaaacttt ccaaggtccg cctcatggca tccaagttga aagagataaa 

      481 ttgaacaagt atggtcgtcc cctattggga tgtactatta aaccaaaatt gggattatcc 

      541 gcaaaaaact acggtagagc ggtttatgaa tgtctacggg gtggacttga ttttactaag 

      601 gatgatgaaa acgtaaattc acaaccattt atgcgttgga gagatcgttt cttattttgt 

      661 gcc 

// 

ภาพผนวกที่ 37 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762105 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=257361
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=257361
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885626?from=1&to=663&sat=4&sat_key=143851915
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Utils/wprintgc.cgi?mode=c#SG11
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/873885627
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LOCUS       KP762106                 660 bp    DNA     linear   PLN 16-JUL-2015 

DEFINITION  UNVERIFIED: Dendrobium longicornu ribulose-1,5-bisphosphate 

            carboxylase/oxygenase large subunit-like gene, partial sequence; 

            chloroplast. 

ACCESSION   KP762106 

VERSION     KP762106.1  GI:873885628 

KEYWORDS    UNVERIFIED. 

SOURCE      chloroplast Dendrobium longicornu 

  ORGANISM  Dendrobium longicornu 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 660) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 660) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (18-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     GenBank staff is unable to verify sequence and/or annotation 

            provided by the submitter.             

            ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..660 

                     /organism="Dendrobium longicornu" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:257357" 

                     /PCR_primers="fwd_name: rbcL, fwd_seq: 

                     tcaccacaaacagaaactaaagc, rev_name: rbcL, rev_seq: 

                     ggcacaaaataagaaacgatctc" 

                     /note="authority: Dendrobium longicornu Lindl." 

     misc_feature    <1..>660 

                     /note="similar to ribulose-1,5-bisphosphate 

                     carboxylase/oxygenase large subunit" 

ORIGIN       

        1 tcaccacaaa cagaaactaa agcaagcgtt ggatttaaag ctggtgttaa agattacaaa 

       61 ttgacttatt atacgcctca ctacgaaacc aaagatactg atatcctggc agcattccga 

      121 gtaactcctc aaccgggagt tccgcctgaa gaagcggggg ctgcggtagc tgccgaatct 

      181 tctactggta catggacaac tgtgtggact gatggactta ccagtcttga tcgttacaaa 

      241 ggacgatgct accacatcga ggtcgttgtt ggggaggaaa atcaatatat tgcttatgta 

      301 gcttatcctt tagacctttt tgaagaaggt tctgttacta acatgtttac ttccattgtg 

      361 ggtaatgtat ttggtttcaa agccctgcga gctctacgtc tggaagatct gcgaattccc 

      421 acttcttatt ccaaaacttt ccaaggtccg cctcatggca tccaagttga aagagataaa 

      481 ttgaacaagt atggtcgtcc cctattggga tgtactatta aaccaaaatt gggattatcc 

      541 gcaaaaaact actgtatagc ggtttatgaa tgtctatagg gtggacttga ttttactagg 

      601 atgatgaaat cttaatttcc aaaccgtttt tgcgttggag atcgtttctt attttgtgcc 

// 

ภาพผนวกที่ 38 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762106 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=257357
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=257357
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885628?from=1&to=660&sat=4&sat_key=143851915
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LOCUS       KP762107                 663 bp    DNA     linear   PLN 16-JUL-2015 

DEFINITION  Dendrobium cariniferum ribulose-1,5-bisphosphate 

            carboxylase/oxygenase large subunit gene, partial cds; chloroplast. 

ACCESSION   KP762107 

VERSION     KP762107.1  GI:873885629 

KEYWORDS    . 

SOURCE      chloroplast Dendrobium cariniferum 

  ORGANISM  Dendrobium cariniferum 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 663) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 663) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (18-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..663 

                     /organism="Dendrobium cariniferum" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:179352" 

                     /PCR_primers="fwd_name: rbcL, fwd_seq: 

                     tcaccacaaacagaaactaaagc, rev_name: rbcL, rev_seq: 

                     ggcacaaaataagaaacgatctc" 

                     /note="authority: Dendrobium cariniferum Rchb.f." 

     CDS             <1..>663 

                     /codon_start=1 

                     /transl_table=11 

                     /product="ribulose-1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase 

                     large subunit" 

                     /protein_id="AKP63280.1" 

                     /db_xref="GI:873885630" 

                     /translation="SPQTETKASVGFKAGVKDYKLTYYTPHYETKDTDILAAFRVTPQ 

                     PGVPPEEAGAAVAAESSTGTWTTVWTDGLTSLDRYKGRCYHIEVVVGEENQYIAYVAY 

                     PLDLFEEGSVTNMFTSIVGNVFGFKALRALRLEDLRIPTSYSKTFQGPPHGIQVERDK 

                     LNKYGRPLLGCTIKPKLGLSAKNYGRAVYECLRGGLDFTKDDENVNSQPFMRWRDRFL 

                     FCA" 

ORIGIN       

        1 tcaccacaaa cagaaactaa agcaagcgtt ggatttaaag ctggtgttaa agattacaaa 

       61 ttgacttatt atacgcctca ctacgaaacc aaagatactg atatcttggc agcattccga 

      121 gtaactcctc aaccgggagt tccgcctgaa gaagcggggg ctgcggtagc tgccgaatct 

      181 tctactggta catggacaac tgtgtggact gatggactta ccagtcttga tcgttacaaa 

      241 ggacgatgct accacatcga ggtcgttgtt ggggaggaaa atcaatatat tgcttatgta 

      301 gcttatcctt tagacctttt tgaagaaggt tctgttacta acatgtttac ttccattgtg 

      361 ggtaatgtat ttggtttcaa agccctgcga gctctacgtc tggaagatct gcgaattccc 

      421 acttcttatt ccaaaacttt ccaaggtccg cctcatggca tccaagttga aagagataaa 

      481 ttgaacaagt atggtcgtcc cctattggga tgtactatta aaccaaaatt gggattatcc 

      541 gcaaaaaact acggtagagc ggtttatgaa tgtctacggg gtggacttga ttttactaag 

      601 gatgatgaaa acgtaaattc acaaccattt atgcgttgga gagatcgttt cttattttgt 

      661 gcc 

// 

ภาพผนวกที่ 39 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762107 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=179352
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=179352
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885629?from=1&to=663&sat=4&sat_key=143851915
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Utils/wprintgc.cgi?mode=c#SG11
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/873885630
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LOCUS       KP762080                 554 bp    DNA     linear   PLN 14-JUL-2015 

DEFINITION  Dendrobium cruentum RNA polymerase beta subunit gene, partial cds; 

            chloroplast. 

ACCESSION   KP762080 

VERSION     KP762080.1  GI:873885578 

KEYWORDS    . 

SOURCE      chloroplast Dendrobium cruentum 

  ORGANISM  Dendrobium cruentum 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 554) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 554) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (18-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..554 

                     /organism="Dendrobium cruentum" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:906701" 

                     /PCR_primers="fwd_name: rpoc1, fwd_seq: 

                     gtggatacacttcttgataatgg, rev_name: rpoc1, rev_seq: 

                     gcccgtttacttatgttttctca" 

                     /note="authority: Dendrobium cruentum Rchb.f." 

     CDS             <1..>554 

                     /codon_start=1 

                     /transl_table=11 

                     /product="RNA polymerase beta subunit" 

                     /protein_id="AKP63256.1" 

                     /db_xref="GI:873885579" 

                     /translation="VDTLLDNGIRGQPMRDGHNKVYKSFSDVIEGKEGRFRETLLGKR 

                     VDYSGRSVIVVGPLLSLHQCGLPREIAIELFQTFVIRGLIRQDVVSNTGIAKRKIREK 

                     EPIVWEILQEVMQGHPVLLNRAPTLHRLGIQAFQPILVEGRAICLHPLVCKGFNADFD 

                     GDQMAVHVPLSLEAQAEARLLMFS" 

ORIGIN       

        1 gtggatacac ttcttgataa tgggatccgc ggacaaccca tgagagatgg tcataataaa 

       61 gtttacaagt cattttccga tgtaattgaa ggcaaagaag gaagatttcg tgagactctg 

      121 cttggtaaac gggtcgatta ttcggggcgt tccgtcattg tcgtgggtcc tttgctttca 

      181 ttacatcaat gtggattacc tcgagaaata gcaatagagc tcttccaaac atttgtaatt 

      241 cgtggtctaa tcagacaaga tgttgtttct aacacaggga ttgctaaaag aaaaattcgg 

      301 gaaaaagaac ccattgtatg ggaaatcctt caagaagtta tgcaggggca tcctgtattg 

      361 ttgaatagag cgcccaccct gcatagatta ggtatacagg cgttccaacc cattttagtg 

      421 gaggggcgtg ctatttgttt acacccatta gtttgtaagg gcttcaacgc agactttgat 

      481 ggggatcaaa tggctgttca cgtaccttta tctttggaag ctcaagcaga agcccgttta 

      541 cttatgtttt ctca 

// 

ภาพผนวกที่ 40  ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762080 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=906701
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=906701
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885578?from=1&to=554&sat=4&sat_key=143840622
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Utils/wprintgc.cgi?mode=c#SG11
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/873885579
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LOCUS       KP762113                 936 bp    DNA     linear   PLN 05-APR-

2016 

DEFINITION  UNVERIFIED: (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x 

            Dendrobium scabrilingue; chloroplast. 

ACCESSION   KP762113 

VERSION     KP762113.1  GI:873885636 

KEYWORDS    UNVERIFIED. 

SOURCE      chloroplast (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x 

            Dendrobium scabrilingue 

  ORGANISM  (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x Dendrobium 

            scabrilingue 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; 

Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; 

Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 936) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 936) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (24-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     GenBank staff is unable to verify sequence and/or annotation 

            provided by the submitter. 

             

            ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..936 

                     /organism="(Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) 

x 

                     Dendrobium scabrilingue" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:1675666" 

                     /PCR_primers="fwd_name: matK, fwd_seq: 

                     taatttacgatcaattcattc, rev_name: matK, rev_seq: 

                     cgactttcttgtgctagaac" 

     misc_feature    <1..>936 

                     /note="similar to maturase K" 

ORIGIN       

        1 taatttacga tcaattcatt cccttttaga ggataaatta tcgcatttaa attatgtgtc 

       61 agatctacta ataccccatc ccatccatct ggaaatcttg gttcaaatcc ttcaatgttg 

      121 gatcaaagat gttccttctt tgcatttatt gcgattgttt ttccacgaat atcataattt 

      181 gaatagtctc tttacttcaa agaaatccat ttacgtattt tcaaaaagaa agaaaagatt 

      241 cttttggttc ctacataatt cttatgtata tgaatgcgaa tatctattcc tgtttcttcg 

      301 taaacagtct tcttatttac gatcaatatc ttctggagtc tttcttgagc gaacactttt 

      361 ctatggaaaa atagaatatc ttatagtcgt gtgttgtaat tcttctcaga ggatcctatg 

      421 gttcctcaag gatactttca tacattatgt tcgatatcaa ggaaaagcaa ttctggcttc 

      481 aaaaggaact cttattctga tgaaaaaatg gaaatttcat cttgtgaatt tctggcaatc 

      541 ttattttcac ttttggtttc aaccttatag gatccatata aagcaattac ccaactattc 

      601 cttctctttt ctggggttct tttcaagtgt actgaaaaat cctttggtag taagaaatca 

      661 aatgctagag aattcatttc taataaatac tctatctaag aaattagata ccatagcccc 

      721 agttatttct cttattggat cattgtcgaa agctcaattt tgtactgtat tgggtcatcc 

      781 tattagtaaa ccgatctgga ccgatttatc ggattctgat attcttgatc gattttgtcg 

      841 gatatgtaga aatctttgtc gttatcacag cggatcctca aagaaacagg ttttgtatcg 

      901 tataaagtat atacttcgac tttcttgtgc tagaac 

// 

ภาพผนวกที่ 41  ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762113 

 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675666
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675666
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675666
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885636?from=1&to=936&sat=4&sat_key=160479217
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LOCUS       KP762081                 554 bp    DNA     linear   PLN 14-JUL-2015 

DEFINITION  Dendrobium formosum RNA polymerase beta subunit gene, partial cds; 

            chloroplast. 

ACCESSION   KP762081 

VERSION     KP762081.1  GI:873885580 

KEYWORDS    . 

SOURCE      chloroplast Dendrobium formosum 

  ORGANISM  Dendrobium formosum 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 554) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 554) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (18-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..554 

                     /organism="Dendrobium formosum" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:234011" 

                     /PCR_primers="fwd_name: rpoc1, fwd_seq: 

                     gtggatacacttcttgataatgg, rev_name: rpoc1, rev_seq: 

                     gcccgtttacttatgttttctca" 

                     /note="authority: Dendrobium formosum Roxb. ex Lindl." 

     CDS             <1..>554 

                     /codon_start=1 

                     /transl_table=11 

                     /product="RNA polymerase beta subunit" 

                     /protein_id="AKP63257.1" 

                     /db_xref="GI:873885581" 

                     /translation="VDTLLDNGIRGQPMRDGHNKVYKSFSDVIEGKEGRFRETLLGKR 

                     VDYSGRSVIVVGPLLSLHQCGLPREIAIELFQTFVIRGLIRQDVASNTGIAKIKIREK 

                     EPIVWEILQEVMQGHPVLLNRAPTLHRLGIQAFQPILVEGRAICLHPLVCKGFNADFD 

                     GDQMAVHVPLSLEAQAEARLLMFS" 

ORIGIN       

        1 gtggatacac ttcttgataa tgggatccgc ggacaaccca tgagagatgg tcataataaa 

       61 gtttacaagt cattttccga tgtaattgaa ggcaaagaag gaagatttcg tgagactctg 

      121 cttggtaaac gggtcgatta ttcggggcgt tccgtcattg tcgtgggtcc tttgctttca 

      181 ttacatcaat gtggattacc tcgagaaata gcaatagagc tcttccaaac atttgtaatt 

      241 cgtggtctaa tcagacaaga tgttgcttct aacacaggga ttgctaaaat aaaaattcgg 

      301 gaaaaagaac ccattgtatg ggaaatcctt caagaagtta tgcaggggca tcctgtattg 

      361 ttgaatagag cgcccaccct gcatagatta ggtatacagg cgttccaacc cattttagtg 

      421 gaggggcgtg ctatttgttt acacccatta gtttgtaagg gcttcaacgc agactttgat 

      481 ggggatcaaa tggctgttca cgtaccttta tctttggaag ctcaagcaga agcccgttta 

      541 cttatgtttt ctca 

// 

ภาพผนวกที่ 42 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762081 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=234011
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=234011
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885580?from=1&to=554&sat=4&sat_key=143840623
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Utils/wprintgc.cgi?mode=c#SG11
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/873885581
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LOCUS       KP762134                 554 bp    DNA     linear   PLN 16-JUL-2015 

DEFINITION  Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum RNA polymerase beta 

            subunit gene, partial cds; chloroplast. 

ACCESSION   KP762134 

VERSION     KP762134.1  GI:873885661 

KEYWORDS    . 

SOURCE      chloroplast Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum 

  ORGANISM  Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 554) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 554) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (24-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..554 

                     /organism="Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /cultivar="Dawn Maree" 

                     /db_xref="taxon:1682104" 

                     /PCR_primers="fwd_name: rpoc1, fwd_seq: 

                     gtggatacacttcttgataatgg, rev_name: rpoc1, rev_seq: 

                     gcccgtttacttatgttttctca" 

     CDS             <1..>554 

                     /codon_start=1 

                     /transl_table=11 

                     /product="RNA polymerase beta subunit" 

                     /protein_id="AKP63285.1" 

                     /db_xref="GI:873885662" 

                     /translation="VDTLLDNGIRGQPMRDGHNKVYKSFSDVIEGKEGRFRETLLGKR 

                     VDYSGRSVIVVGPLLSLHQCGLPREIAIELFQTFVIRGLIRQDVVSNTGIAKRKIREK 

                     EPIVWEILQEVMQGHPVLLNRAPTLHRLGIQAFQPILVEGRAICLHPLVCKGFNADFD 

                     GDQMAVHVPLSLEAQAEARLLMFS" 

ORIGIN       

        1 gtggatacac ttcttgataa tgggatccgc ggacaaccca tgagagatgg tcataataaa 

       61 gtttacaagt cattttccga tgtaattgaa ggcaaagaag gaagatttcg tgagactctg 

      121 cttggtaaac gggtcgatta ttcggggcgt tccgtcattg tcgtgggtcc tttgctttca 

      181 ttacatcaat gtggattacc tcgagaaata gcaatagagc tcttccaaac atttgtaatt 

      241 cgtggtctaa tcagacaaga tgttgtttct aacacaggga ttgctaaaag aaaaattcgg 

      301 gaaaaagaac ccattgtatg ggaaatcctt caagaagtta tgcaggggca tcctgtattg 

      361 ttgaatagag cgcccaccct gcatagatta ggtatacagg cgttccaacc cattttagtg 

      421 gaggggcgtg ctatttgttt acacccatta gtttgtaagg gcttcaacgc agactttgat 

      481 ggggatcaaa tggctgttca cgtaccttta tctttggaag ctcaagcaga agcccgttta 

      541 cttatgtttt ctca 

// 

ภาพผนวกที่ 43 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762134 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1682104
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1682104
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885661?from=1&to=554&sat=4&sat_key=143851918
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Utils/wprintgc.cgi?mode=c#SG11
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/873885662
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LOCUS       KP762082                 554 bp    DNA     linear   PLN 05-APR-2016 

DEFINITION  (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x Dendrobium formosum 

            RNA polymerase beta subunit gene, partial cds; chloroplast. 

ACCESSION   KP762082 

VERSION     KP762082.1  GI:873885582 

KEYWORDS    . 

SOURCE      chloroplast (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x 

            Dendrobium formosum 

  ORGANISM  (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x Dendrobium formosum 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 554) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 554) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (18-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..554 

                     /organism="(Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x 

                     Dendrobium formosum" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /cultivar="Roongkamol Vejvarut" 

                     /db_xref="taxon:1682105" 

                     /PCR_primers="fwd_name: rpoc1, fwd_seq: 

                     gtggatacacttcttgataatgg, rev_name: rpoc1, rev_seq: 

                     gcccgtttacttatgttttctca" 

     CDS             <1..>554 

                     /codon_start=1 

                     /transl_table=11 

                     /product="RNA polymerase beta subunit" 

                     /protein_id="AKP63258.1" 

                     /db_xref="GI:873885583" 

                     /translation="VDTLLDNGIRGQPTRGGHNKVYKSFSDVIEGKEGRFRETLLGKR 

                     VDYSGRSVIVVGPLLSLHQCGLPREIAIELFQTFVIRGLIRQDVVSNTGIAKRKIREK 

                     EPIVWEILQEVMQGHPVLLNRAPTLHRLGIQAFQPILVEGRAICLHPLVCKGFNADFD 

                     GDQMAVHVPLSLEAQAEARLLMFS" 

ORIGIN       

        1 gtggatacac ttcttgataa tgggatccgc ggacaaccca cgaggggagg gcataataaa 

       61 gtttacaagt cattttccga tgtaattgaa ggcaaagaag gaagatttcg tgagactctg 

      121 cttggtaaac gggtcgatta ttcggggcgt tccgtcattg tcgtgggtcc tttgctttca 

      181 ttacatcaat gtggattacc tcgagaaata gcaatagagc tcttccaaac atttgtaatt 

      241 cgtggtctaa tcagacaaga tgttgtttct aacacaggga ttgctaaaag aaaaattcgg 

      301 gaaaaagaac ccattgtatg ggaaatcctt caagaagtta tgcaggggca tcctgtattg 

      361 ttgaatagag cgcccaccct gcatagatta ggtatacagg cgttccaacc cattttagtg 

      421 gaggggcgtg ctatttgttt acacccatta gtttgtaagg gcttcaacgc agactttgat 

      481 ggggatcaaa tggctgttca cgtaccttta tctttggaag ctcaagcaga agcccgttta 

      541 cttatgtttt ctca 

// 

ภาพผนวกที่ 44 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762082  

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1682105
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1682105
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885582?from=1&to=554&sat=4&sat_key=160479173
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Utils/wprintgc.cgi?mode=c#SG11
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/873885583
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LOCUS       KP762083                 554 bp    DNA     linear   PLN 05-APR-2016 

DEFINITION  (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x Dendrobium cruentum 

            RNA polymerase beta subunit gene, partial cds; chloroplast. 

ACCESSION   KP762083 

VERSION     KP762083.1  GI:873885584 

KEYWORDS    . 

SOURCE      chloroplast (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x 

            Dendrobium cruentum 

  ORGANISM  (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x Dendrobium cruentum 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 554) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 554) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (18-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..554 

                     /organism="(Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x 

                     Dendrobium cruentum" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /cultivar="Green Lantern" 

                     /db_xref="taxon:1675667" 

                     /PCR_primers="fwd_name: rpoc1, fwd_seq: 

                     gtggatacacttcttgataatgg, rev_name: rpoc1, rev_seq: 

                     gcccgtttacttatgttttctca" 

     CDS             <1..>554 

                     /codon_start=1 

                     /transl_table=11 

                     /product="RNA polymerase beta subunit" 

                     /protein_id="AKP63259.1" 

                     /db_xref="GI:873885585" 

                     /translation="VDTLLDNGIPGQPMRGGHNKVYKSFSDVIEGKEGRFRETLLGKR 

                     VDYSGRSVIVVGPLLSLHQCGLPREIAIELFQTFVIRGLIRQDVVSNTGIAKRKIREK 

                     EPIVWEILQEVMQGHPVLLNRAPTLHRLGIQAFQPILVEGRAICLHPLVCKGFNADFD 

                     GDQMAVHVPLSLEAQAEARLLMFS" 

ORIGIN       

        1 gtggatacac ttcttgataa tgggatcccg ggacaaccca tgaggggagg tcataataaa 

       61 gtttacaagt cattttccga tgtaattgaa ggcaaagaag gaagatttcg tgagactctg 

      121 cttggtaaac gggtcgatta ttcggggcgt tccgtcattg tcgtgggtcc tttgctttca 

      181 ttacatcaat gtggattacc tcgagaaata gcaatagagc tcttccaaac atttgtaatt 

      241 cgtggtctaa tcagacaaga tgttgtttct aacacaggga ttgctaaaag aaaaattcgg 

      301 gaaaaagaac ccattgtatg ggaaatcctt caagaagtta tgcaggggca tcctgtattg 

      361 ttgaatagag cgcccaccct gcatagatta ggtatacagg cgttccaacc cattttagtg 

      421 gaggggcgtg ctatttgttt acacccatta gtttgtaagg gcttcaacgc agactttgat 

      481 ggggatcaaa tggctgttca cgtaccttta tctttggaag ctcaagcaga agcccgttta 

      541 cttatgtttt ctca 

// 

ภาพผนวกที่ 45 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762083 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675667
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675667
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885584?from=1&to=554&sat=4&sat_key=160479173
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Utils/wprintgc.cgi?mode=c#SG11
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/873885585
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LOCUS       KP762135                 554 bp    DNA     linear   PLN 16-JUL-2015 

DEFINITION  (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x Dendrobium 

            scabrilingue RNA polymerase beta subunit gene, partial cds; 

            chloroplast. 

ACCESSION   KP762135 

VERSION     KP762135.1  GI:873885663 

KEYWORDS    . 

SOURCE      chloroplast (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x 

            Dendrobium scabrilingue 

  ORGANISM  (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x Dendrobium 

            scabrilingue 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 554) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 554) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (24-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..554 

                     /organism="(Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x 

                     Dendrobium scabrilingue" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:1675666" 

                     /PCR_primers="fwd_name: rpoc1, fwd_seq: 

                     gtggatacacttcttgataatgg, rev_name: rpoc1, rev_seq: 

                     gcccgtttacttatgttttctca" 

     CDS             <1..>554 

                     /codon_start=1 

                     /transl_table=11 

                     /product="RNA polymerase beta subunit" 

                     /protein_id="AKP63286.1" 

                     /db_xref="GI:873885664" 

                     /translation="VDTLLDNGIRGQPTREGHNKVYKSFSDVIEGKEGRFRETLLGKR 

                     VDYSGRSVIVVGPLLSLHQCGLPREIAIELFQTFVIRGLIRQDVVSNTGIAKRKIREK 

                     EPIVWEILQEVMQGHPVLLNRAPTLHRLGIQAFQPILVEGRAICLHPLVCKGFNADFD 

                     GDQMAVHVPLSLEAQAEARLLMFS" 

ORIGIN       

        1 gtggatacac ttcttgataa tgggatccgc ggacaaccca cgagagaggg gcataataaa 

       61 gtttacaagt cattttccga tgtaattgaa ggcaaagaag gaagatttcg tgagactctg 

      121 cttggtaaac gggtcgatta ttcggggcgt tccgtcattg tcgtgggtcc tttgctttca 

      181 ttacatcaat gtggattacc tcgagaaata gcaatagagc tcttccaaac atttgtaatt 

      241 cgtggtctaa tcagacaaga tgttgtttct aacacaggga ttgctaaaag aaaaattcgg 

      301 gaaaaagaac ccattgtatg ggaaatcctt caagaagtta tgcaggggca tcctgtattg 

      361 ttgaatagag cgcccaccct gcatagatta ggtatacagg cgttccaacc cattttagtg 

      421 gaggggcgtg ctatttgttt acacccatta gtttgtaagg gcttcaacgc agactttgat 

      481 ggggatcaaa tggctgttca cgtaccttta tctttggaag ctcaagcaga agcccgttta 

      541 cttatgtttt ctca 

// 

ภาพผนวกที่ 46 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762135 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675666
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675666
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675666
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885663?from=1&to=554&sat=4&sat_key=143851918
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Utils/wprintgc.cgi?mode=c#SG11
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/873885664
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LOCUS       KP762084                 554 bp    DNA     linear   PLN 05-APR-2016 

DEFINITION  Dendrobium scabrilingue RNA polymerase beta subunit gene, partial 

            cds; chloroplast. 

ACCESSION   KP762084 

VERSION     KP762084.1  GI:873885586 

KEYWORDS    . 

SOURCE      chloroplast Dendrobium scabrilingue 

  ORGANISM  Dendrobium scabrilingue 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 554) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 554) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (18-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..554 

                     /organism="Dendrobium scabrilingue" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:38179" 

                     /PCR_primers="fwd_name: rpoc1, fwd_seq: 

                     gtggatacacttcttgataatgg, rev_name: rpoc1, rev_seq: 

                     gcccgtttacttatgttttctca" 

                     /note="authority: Dendrobium scabrilingue Lindl." 

     CDS             <1..>554 

                     /codon_start=1 

                     /transl_table=11 

                     /product="RNA polymerase beta subunit" 

                     /protein_id="AKP63260.1" 

                     /db_xref="GI:873885587" 

                     /translation="VDTLLDNGIRGQPMRDGHNKVYKSFSDVIEGKEGRFRETLLGKR 

                     VDYSGRSVIVVGPLLSLHQCGLPREIAIELFQTFVIRGLIRQDVASNTGIAKRKIREK 

                     EPIVWEILQEVMQGHPVLLNRAPTLHRLGIQAFQPILVEGRAICLHPLVCKGFNADFD 

                     GDQMAVHVPLSLEAQAEARLLMFS" 

ORIGIN       

        1 gtggatacac ttcttgataa tgggatccgc ggacaaccca tgagagatgg tcataataaa 

       61 gtttacaagt cattttccga tgtaattgaa ggcaaagaag gaagatttcg tgagactctg 

      121 cttggtaaac gggtcgatta ttcggggcgt tccgtcattg tcgtgggtcc tttgctttca 

      181 ttacatcaat gtggattacc tcgagaaata gcaatagagc tcttccaaac atttgtaatt 

      241 cgtggtctaa tcagacaaga tgttgcttct aacacaggga ttgctaaaag aaaaattcgg 

      301 gaaaaagaac ccattgtatg ggaaatcctt caagaagtta tgcaggggca tcctgtattg 

      361 ttgaatagag cgcccaccct gcatagatta ggtatacagg cgttccaacc cattttagtg 

      421 gaggggcgtg ctatttgttt acacccatta gtttgtaagg gcttcaacgc agactttgat 

      481 ggggatcaaa tggctgttca cgtaccttta tctttggaag ctcaagcaga agcccgttta 

      541 cttatgtttt ctca 

// 

ภาพผนวกที่ 47 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข  KP762084   

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=38179
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=38179
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885586?from=1&to=554&sat=4&sat_key=160479173
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Utils/wprintgc.cgi?mode=c#SG11
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/873885587
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LOCUS       KP762139                 554 bp    DNA     linear   PLN 16-JUL-2015 

DEFINITION  Dendrobium scabrilingue x Dendrobium ellipsophyllum RNA polymerase 

            beta subunit gene, partial cds; chloroplast. 

ACCESSION   KP762139 

VERSION     KP762139.1  GI:873885671 

KEYWORDS    . 

SOURCE      chloroplast Dendrobium scabrilingue x Dendrobium ellipsophyllum 

  ORGANISM  Dendrobium scabrilingue x Dendrobium ellipsophyllum 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 554) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 554) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (24-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..554 

                     /organism="Dendrobium scabrilingue x Dendrobium 

                     ellipsophyllum" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:1675670" 

                     /PCR_primers="fwd_name: rpoc1, fwd_seq: 

                     gtggatacacttcttgataatgg, rev_name: rpoc1, rev_seq: 

                     gcccgtttacttatgttttctca" 

     CDS             <1..>554 

                     /codon_start=1 

                     /transl_table=11 

                     /product="RNA polymerase beta subunit" 

                     /protein_id="AKP63290.1" 

                     /db_xref="GI:873885672" 

                     /translation="VDTLLDNGIRGQPMRDGHNKVYKSFSDVIEGKEGRFRETLLGKR 

                     VDYSGRSVIVVGPLLSLHQCGLPREIAIELFQTFVIRGLIRQDVVSNTGIAKRKIREK 

                     EPIVWEILQEVMQGHPVLLNRAPTLHRLGIQAFQPILVEGRAICLHPLVCKGFNADFD 

                     GDQMAVHVPLSLEAQAEARLLMFS" 

ORIGIN       

        1 gtggatacac ttcttgataa tgggatccgc ggacaaccca tgagagatgg tcataataaa 

       61 gtttacaagt cattttccga tgtaattgaa ggcaaagaag gaagatttcg tgagactctg 

      121 cttggtaaac gggtcgatta ttcggggcgt tccgtcattg tcgtgggtcc tttgctttca 

      181 ttacatcaat gtggattacc tcgagaaata gcaatagagc tcttccaaac atttgtaatt 

      241 cgtggtctaa tcagacaaga tgttgtttct aacacaggga ttgctaaaag aaaaattcgg 

      301 gaaaaagaac ccattgtatg ggaaatcctt caagaagtta tgcaggggca tcctgtattg 

      361 ttgaatagag cgcccaccct gcatagatta ggtatacagg cgttccaacc cattttagtg 

      421 gaggggcgtg ctatttgttt acacccatta gtttgtaagg gcttcaacgc agactttgat 

      481 ggggatcaaa tggctgttca cgtaccttta tctttggaag ctcaagcaga agcccgttta 

      541 cttatgtttt ctca 

// 

ภาพผนวกที่ 48 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762139 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675670
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675670
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885671?from=1&to=554&sat=4&sat_key=143851918
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Utils/wprintgc.cgi?mode=c#SG11
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/873885672
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LOCUS       KP762085                 554 bp    DNA     linear   PLN 05-APR-2016 

DEFINITION  Dendrobium draconis RNA polymerase beta subunit gene, partial cds; 

            chloroplast. 

ACCESSION   KP762085 

VERSION     KP762085.1  GI:873885588 

KEYWORDS    . 

SOURCE      chloroplast Dendrobium draconis 

  ORGANISM  Dendrobium draconis 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 554) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 554) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (18-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..554 

                     /organism="Dendrobium draconis" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:257356" 

                     /PCR_primers="fwd_name: rpoc1, fwd_seq: 

                     gtggatacacttcttgataatgg, rev_name: rpoc1, rev_seq: 

                     gcccgtttacttatgttttctca" 

                     /note="authority: Dendrobium draconis Rchb.f." 

     CDS             <1..>554 

                     /codon_start=1 

                     /transl_table=11 

                     /product="RNA polymerase beta subunit" 

                     /protein_id="AKP63261.1" 

                     /db_xref="GI:873885589" 

                     /translation="VDTLLDNGIRGQPMRDGHNKVYKSFSDVIEGKEGRFRETLLGKR 

                     VDYSGRSVIVVGPLLSLHQCGLPREIAIELFQTFVIRGLIRQDVASNTGIAKRKIREK 

                     EPIVWEILQEVMQGHPVLLNRAPTLHRLGIQAFQPILVEGRAICLHPLVCKGFNADFD 

                     GDQMAVHVPLSLEAQAEARLLMFS" 

ORIGIN       

        1 gtggatacac ttcttgataa tgggatccgc ggacaaccca tgagagatgg tcataataaa 

       61 gtttacaagt cattttccga tgtaattgaa ggcaaagaag gaagatttcg tgagactctg 

      121 cttggtaaac gggtcgatta ttcggggcgt tccgtcattg tcgtgggtcc tttgctttca 

      181 ttacatcaat gtggattacc tcgagaaata gcaatagagc tcttccaaac atttgtaatt 

      241 cgtggtctaa tcagacaaga tgttgcttct aacacaggga ttgctaaaag aaaaattcgg 

      301 gaaaaagaac ccattgtatg ggaaatcctt caagaagtta tgcaggggca tcctgtattg 

      361 ttgaatagag cgcccaccct gcatagatta ggtatacagg cgttccaacc cattttagtg 

      421 gaggggcgtg ctatttgttt acacccatta gtttgtaagg gcttcaacgc agactttgat 

      481 ggggatcaaa tggctgttca cgtaccttta tctttggaag ctcaagcaga agcccgttta 

      541 cttatgtttt ctca 

// 

ภาพผนวกที่ 49 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762085 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=257356
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=257356
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885588?from=1&to=554&sat=4&sat_key=160479173
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Utils/wprintgc.cgi?mode=c#SG11
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/873885589
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LOCUS       KP762086                 554 bp    DNA     linear   PLN 05-APR-2016 

DEFINITION  Dendrobium ellipsophyllum RNA polymerase beta subunit gene, partial 

            cds; chloroplast. 

ACCESSION   KP762086 

VERSION     KP762086.2  GI:1015494650 

KEYWORDS    . 

SOURCE      chloroplast Dendrobium ellipsophyllum 

  ORGANISM  Dendrobium ellipsophyllum 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 554) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 554) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (18-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

REFERENCE   3  (bases 1 to 554) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-APR-2016) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

  REMARK    Sequence update by submitter 

COMMENT     On Apr 5, 2016 this sequence version replaced gi:873885590. 

             

            ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..554 

                     /organism="Dendrobium ellipsophyllum" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:179353" 

                     /PCR_primers="fwd_name: rpoc1, fwd_seq: 

                     gtggatacacttcttgataatgg, rev_name: rpoc1, rev_seq: 

                     gcccgtttacttatgttttctca" 

                     /note="authority: Dendrobium ellipsophyllum Tang & Wang" 

     CDS             <1..>554 

                     /codon_start=1 

                     /transl_table=11 

                     /product="RNA polymerase beta subunit" 

                     /protein_id="AMV59748.1" 

                     /db_xref="GI:1015494651" 

                     /translation="VDTLLDNGIRGQPTREGQNKVYKSFSDVIEGKEGRFRETLLGKR 

                     VDYSGRSVIVVGPLLSLHQCGLPREIAIELFQTFVIRGLIRQDVASNTGIAKRKIREK 

                     EPIVWEILQEVMQGHPVLLNRAPTLHRLGIQAFQPILVEGRALCLHPLVCKGFNADFD 

                     GDQMAVHVPLSLEAQAEARLLMFS" 

ORIGIN       

        1 gtggatacac ttcttgataa tgggatccgc ggacaaccca cgagagaggg gcagaataaa 

       61 gtttacaagt cattttccga tgtaattgaa ggcaaagaag gaagatttcg tgagactctg 

      121 cttggtaaac gggtcgatta ttcggggcgt tccgtcattg tcgtgggtcc tttgctttca 

      181 ttacatcaat gtggattacc tcgagaaata gcaatagagc tcttccaaac atttgtaatt 

      241 cgtggtctaa tcagacaaga tgttgcttct aacacaggga ttgctaaaag aaaaattcgg 

      301 gaaaaagaac ccattgtatg ggaaatcctt caagaagtta tgcaggggca tcctgtattg 

      361 ttgaatagag cgcccaccct gcatagatta ggtatacagg cgttccaacc cattttagtg 

      421 gaggggcgtg ctctttgttt acacccatta gtttgtaagg gcttcaacgc agactttgat 

      481 ggggatcaaa tggctgttca cgtaccttta tctttggaag ctcaagcaga agcccgttta 

      541 cttatgtttt ctca 

// 

ภาพผนวกที่ 50 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762086 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=179353
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885590
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=179353
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/1015494650?from=1&to=554&sat=4&sat_key=160479173
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Utils/wprintgc.cgi?mode=c#SG11
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/1015494651
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LOCUS       KP762136                 554 bp    DNA     linear   PLN 16-JUL-2015 

DEFINITION  Dendrobium formosum x Dendrobium ellipsophyllum RNA polymerase beta 

            subunit gene, partial cds; chloroplast. 

ACCESSION   KP762136 

VERSION     KP762136.1  GI:873885665 

KEYWORDS    . 

SOURCE      chloroplast Dendrobium formosum x Dendrobium ellipsophyllum 

  ORGANISM  Dendrobium formosum x Dendrobium ellipsophyllum 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 554) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 554) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (24-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..554 

                     /organism="Dendrobium formosum x Dendrobium 

                     ellipsophyllum" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:1675669" 

                     /PCR_primers="fwd_name: rpoc1, fwd_seq: 

                     gtggatacacttcttgataatgg, rev_name: rpoc1, rev_seq: 

                     gcccgtttacttatgttttctca" 

     CDS             <1..>554 

                     /codon_start=1 

                     /transl_table=11 

                     /product="RNA polymerase beta subunit" 

                     /protein_id="AKP63287.1" 

                     /db_xref="GI:873885666" 

                     /translation="VDTLLDNGIRGQPMRDGHNKVYKSFSDVIEGKEGRFRETLLGKR 

                     VDYSGRSVIVVGPLLSLHQCGLPREIAIELFQTFVIRGLIRQDVASNTGIAKIKIREK 

                     EPIVWEILQEVMQGHPVLLNRAPTLHRLGIQAFQPILVEGRAICLHPLVCKGFNADFD 

                     GDQMAVHVPLSLEAQAEARLLMFS" 

ORIGIN       

        1 gtggatacac ttcttgataa tgggatccgc ggacaaccca tgagagatgg tcataataaa 

       61 gtttacaagt cattttccga tgtaattgaa ggcaaagaag gaagatttcg tgagactctg 

      121 cttggtaaac gggtcgatta ttcggggcgt tccgtcattg tcgtgggtcc tttgctttca 

      181 ttacatcaat gtggattacc tcgagaaata gcaatagagc tcttccaaac atttgtaatt 

      241 cgtggtctaa tcagacaaga tgttgcttct aacacaggga ttgctaaaat aaaaattcgg 

      301 gaaaaagaac ccattgtatg ggaaatcctt caagaagtta tgcaggggca tcctgtattg 

      361 ttgaatagag cgcccaccct gcatagatta ggtatacagg cgttccaacc cattttagtg 

      421 gaggggcgtg ctatttgttt acacccatta gtttgtaagg gcttcaacgc agactttgat 

      481 ggggatcaaa tggctgttca cgtaccttta tctttggaag ctcaagcaga agcccgttta 

      541 cttatgtttt ctca 

// 

ภาพผนวกที่ 51 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762136 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675669
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675669
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885665?from=1&to=554&sat=4&sat_key=143851918
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Utils/wprintgc.cgi?mode=c#SG11
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/873885666
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LOCUS       KP762087                 554 bp    DNA     linear   PLN 05-APR-2016 

DEFINITION  Dendrobium infundibulum RNA polymerase beta subunit gene, partial 

            cds; chloroplast. 

ACCESSION   KP762087 

VERSION     KP762087.1  GI:873885591 

KEYWORDS    . 

SOURCE      chloroplast Dendrobium infundibulum 

  ORGANISM  Dendrobium infundibulum 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 554) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 554) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (18-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..554 

                     /organism="Dendrobium infundibulum" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:859511" 

                     /PCR_primers="fwd_name: rpoc1, fwd_seq: 

                     gtggatacacttcttgataatgg, rev_name: rpoc1, rev_seq: 

                     gcccgtttacttatgttttctca" 

                     /note="authority: Dendrobium infundibulum Lindl." 

     CDS             <1..>554 

                     /codon_start=1 

                     /transl_table=11 

                     /product="RNA polymerase beta subunit" 

                     /protein_id="AKP63262.1" 

                     /db_xref="GI:873885592" 

                     /translation="VDTLLDNGIRGQPMRDGHNKVYKSFSDVIEGKEGRFRETLLGKR 

                     VDYSGRSVIVVGPLLSLHQCGLPREIAIELFQTFVIRGLIRQDVASNTGIAKIKIREK 

                     EPIVWEILQEVMQGHPVLLNRAPTLHRLGIQAFQPILVEGRAICLHPLVCKGFNADFD 

                     GDQMAVHVPLSLEAQAEARLLMFS" 

ORIGIN       

        1 gtggatacac ttcttgataa tgggatccgc ggacaaccca tgagagatgg tcataataaa 

       61 gtttacaagt cattttccga tgtaattgaa ggcaaagaag gaagatttcg tgagactctg 

      121 cttggtaaac gggtcgatta ttcggggcgt tccgtcattg tcgtgggtcc tttgctttca 

      181 ttacatcaat gtggattacc tcgagaaata gcaatagagc tcttccaaac atttgtaatt 

      241 cgtggtctaa tcagacaaga tgttgcttct aacacaggga ttgctaaaat aaaaattcgg 

      301 gaaaaagaac ccattgtatg ggaaatcctt caagaagtta tgcaggggca tcctgtattg 

      361 ttgaatagag cgcccaccct gcatagatta ggtatacagg cgttccaacc cattttagtg 

      421 gaggggcgtg ctatttgttt acacccatta gtttgtaagg gcttcaacgc agactttgat 

      481 ggggatcaaa tggctgttca cgtaccttta tctttggaag ctcaagcaga agcccgttta 

      541 cttatgtttt ctca 

// 

ภาพผนวกที่ 52 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762087 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=859511
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=859511
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885591?from=1&to=554&sat=4&sat_key=160479174
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Utils/wprintgc.cgi?mode=c#SG11
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/873885592
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LOCUS       KP762088                 554 bp    DNA     linear   PLN 05-APR-2016 

DEFINITION  Dendrobium kontumense RNA polymerase beta subunit gene, partial 

            cds; chloroplast. 

ACCESSION   KP762088 

VERSION     KP762088.1  GI:873885593 

KEYWORDS    . 

SOURCE      chloroplast Dendrobium kontumense 

  ORGANISM  Dendrobium kontumense 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 554) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 554) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (18-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..554 

                     /organism="Dendrobium kontumense" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:906785" 

                     /PCR_primers="fwd_name: rpoc1, fwd_seq: 

                     gtggatacacttcttgataatgg, rev_name: rpoc1, rev_seq: 

                     gcccgtttacttatgttttctca" 

                     /note="authority: Dendrobium kontumense Gagnep." 

     CDS             <1..>554 

                     /codon_start=1 

                     /transl_table=11 

                     /product="RNA polymerase beta subunit" 

                     /protein_id="AKP63263.1" 

                     /db_xref="GI:873885594" 

                     /translation="VDTLLDNGIRGQPMRDGHNKVYKSFSDVIEGKEGRFRETLLGKR 

                     VDYSGRSVIVVGPLLSLHQCGLPREIAIELFQTFVIRGLIRQDVASNTGIAKRKIREK 

                     EPIVWEILQEVMQGHPVLLNRAPTLHRLGIQAFQPILVEGRAICLHPLVCKGFNADFD 

                     GDQMAVHVPLSLEAQAEARLLMFS" 

ORIGIN       

        1 gtggatacac ttcttgataa tgggatccgc ggacaaccca tgagagatgg tcataataaa 

       61 gtttacaagt cattttccga tgtaattgaa ggcaaagaag gaagatttcg tgagactctg 

      121 cttggtaaac gggtcgatta ttcggggcgt tccgtcattg tcgtgggtcc tttgctttca 

      181 ttacatcaat gtggattacc tcgagaaata gcaatagagc tcttccaaac atttgtaatt 

      241 cgtggtctaa tcagacaaga tgttgcttct aacacaggga ttgctaaaag aaaaattcgg 

      301 gaaaaagaac ccattgtatg ggaaatcctt caagaagtta tgcaggggca tcctgtattg 

      361 ttgaatagag cgcccaccct gcatagatta ggtatacagg cgttccaacc cattttagtg 

      421 gaggggcgtg ctatttgttt acacccatta gtttgtaagg gcttcaacgc agactttgat 

      481 ggggatcaaa tggctgttca cgtaccttta tctttggaag ctcaagcaga agcccgttta 

      541 cttatgtttt ctca 

// 

ภาพผนวกที่ 53 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762088   

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=906785
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=906785
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885593?from=1&to=554&sat=4&sat_key=160479174
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Utils/wprintgc.cgi?mode=c#SG11
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/873885594
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LOCUS       KP762089                 554 bp    DNA     linear   PLN 05-APR-2016 

DEFINITION  Dendrobium christyanum RNA polymerase beta subunit gene, partial 

            cds; chloroplast. 

ACCESSION   KP762089 

VERSION     KP762089.2  GI:1015494652 

KEYWORDS    . 

SOURCE      chloroplast Dendrobium christyanum 

  ORGANISM  Dendrobium christyanum 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 554) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 554) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (18-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

REFERENCE   3  (bases 1 to 554) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (05-APR-2016) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

  REMARK    Sequence update by submitter 

COMMENT     On Apr 5, 2016 this sequence version replaced gi:873885595.             

            ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..554 

                     /organism="Dendrobium christyanum" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:426115" 

                     /PCR_primers="fwd_name: rpoc1, fwd_seq: 

                     gtggatacacttcttgataatgg, rev_name: rpoc1, rev_seq: 

                     gcccgtttacttatgttttctca" 

                     /note="authority: Dendrobium christyanum Rchb.f." 

     CDS             <1..>554 

                     /codon_start=1 

                     /transl_table=11 

                     /product="RNA polymerase beta subunit" 

                     /protein_id="AMV59749.1" 

                     /db_xref="GI:1015494653" 

                     /translation="VDTLLDNGIRGQPPRGGQNKVYKSFSDVIEGKEGRFRETLLGKR 

                     VDYSGRSVIVVGPLLSLHQCGLPREIAIELFQTFVIRGLIRQDVASNTGIAKRKIREK 

                     EPIVWEILQEVMQGHPVLLNRAPTLHRLGIQAFQPILVEGRAICLHPLVCKGFNADFD 

                     GDQMAVHVPLSLEAQAEARLLMFS" 

ORIGIN       

        1 gtggatacac ttcttgataa tgggatccgc gggcaacccc ccagaggggg gcagaataaa 

       61 gtttacaagt cattttccga tgtaattgaa ggcaaagaag gaagatttcg tgagactctg 

      121 cttggtaaac gggtcgatta ttcggggcgt tccgtcattg tcgtgggtcc tttgctttca 

      181 ttacatcaat gtggattacc tcgagaaata gcaatagagc tcttccaaac atttgtaatt 

      241 cgtggtctaa tcagacaaga tgttgcttct aacacaggga ttgctaaaag aaaaattcgg 

      301 gaaaaagaac ccattgtatg ggaaatcctt caagaagtta tgcaggggca tcctgtattg 

      361 ttgaatagag cgcccaccct gcatagatta ggtatacagg cgttccaacc cattttagtg 

      421 gaggggcgtg ctatttgttt acacccatta gtttgtaagg gcttcaacgc agactttgat 

      481 ggggatcaaa tggctgttca cgtaccttta tctttggaag ctcaagcaga agcccgttta 

      541 cttatgtttt ctca 

// 

ภาพผนวกที่ 54 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762089 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=426115
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885595
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=426115
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/1015494652?from=1&to=554&sat=4&sat_key=160479174
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Utils/wprintgc.cgi?mode=c#SG11
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/1015494653
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LOCUS       KP762137                 554 bp    DNA     linear   PLN 16-JUL-2015 

DEFINITION  (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x (Dendrobium cruentum 

            x Dendrobium scabrilingue) note red labellum RNA polymerase beta 

            subunit gene, partial cds; chloroplast. 

ACCESSION   KP762137 

VERSION     KP762137.1  GI:873885667 

KEYWORDS    . 

SOURCE      chloroplast (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x 

            (Dendrobium cruentum x Dendrobium scabrilingue) 

  ORGANISM  (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x (Dendrobium cruentum 

            x Dendrobium scabrilingue) 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 554) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 554) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (24-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..554 

                     /organism="(Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x 

                     (Dendrobium cruentum x Dendrobium scabrilingue)" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /cultivar="Frosty Dawn" 

                     /db_xref="taxon:1675673" 

                     /PCR_primers="fwd_name: rpoc1, fwd_seq: 

                     gtggatacacttcttgataatgg, rev_name: rpoc1, rev_seq: 

                     gcccgtttacttatgttttctca" 

                     /note="red labellum" 

     CDS             <1..>554 

                     /codon_start=1 

                     /transl_table=11 

                     /product="RNA polymerase beta subunit" 

                     /protein_id="AKP63288.1" 

                     /db_xref="GI:873885668" 

                     /translation="VDTLLDNGIRGQPMRDGHNKVYKSFSDVIEGKEGRFRETLLGKR 

                     VDYSGRSVIVVGPLLSLHQCGLPREIAIELFQTFVIRGLIRQDVASNTGIAKIKIREK 

                     EPIVWEILQEVMQGHPVLLNRAPTLHRLGIQAFQPILVEGRAICLHPLVCKGFNADFD 

                     GDQMAVHVPLSLEAQAEARLLMFS" 

ORIGIN       

        1 gtggatacac ttcttgataa tgggatccgc ggacaaccca tgagagatgg tcataataaa 

       61 gtttacaagt cattttccga tgtaattgaa ggcaaagaag gaagatttcg tgagactctg 

      121 cttggtaaac gggtcgatta ttcggggcgt tccgtcattg tcgtgggtcc tttgctttca 

      181 ttacatcaat gtggattacc tcgagaaata gcaatagagc tcttccaaac atttgtaatt 

      241 cgtggtctaa tcagacaaga tgttgcttct aacacaggga ttgctaaaat aaaaattcgg 

      301 gaaaaagaac ccattgtatg ggaaatcctt caagaagtta tgcaggggca tcctgtattg 

      361 ttgaatagag cgcccaccct gcatagatta ggtatacagg cgttccaacc cattttagtg 

      421 gaggggcgtg ctatttgttt acacccatta gtttgtaagg gcttcaacgc agactttgat 

      481 ggggatcaaa tggctgttca cgtaccttta tctttggaag ctcaagcaga agcccgttta 

      541 cttatgtttt ctca 

// 

ภาพผนวกที่ 55 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762137 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675673
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675673
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675673
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885667?from=1&to=554&sat=4&sat_key=143851918
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Utils/wprintgc.cgi?mode=c#SG11
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/873885668
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LOCUS       KP762138                 554 bp    DNA     linear   PLN 16-JUL-2015 

DEFINITION  (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x (Dendrobium cruentum 

            x Dendrobium scabrilingue) note yellow labellum RNA polymerase beta 

            subunit gene, partial cds; chloroplast. 

ACCESSION   KP762138 

VERSION     KP762138.1  GI:873885669 

KEYWORDS    . 

SOURCE      chloroplast (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x 

            (Dendrobium cruentum x Dendrobium scabrilingue) 

  ORGANISM  (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x (Dendrobium cruentum 

            x Dendrobium scabrilingue) 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 554) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 554) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (24-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..554 

                     /organism="(Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x 

                     (Dendrobium cruentum x Dendrobium scabrilingue)" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /cultivar="Frosty Dawn" 

                     /db_xref="taxon:1675673" 

                     /PCR_primers="fwd_name: rpoc1, fwd_seq: 

                     gtggatacacttcttgataatgg, rev_name: rpoc1, rev_seq: 

                     gcccgtttacttatgttttctca" 

                     /note="yellow labellum" 

     CDS             <1..>554 

                     /codon_start=1 

                     /transl_table=11 

                     /product="RNA polymerase beta subunit" 

                     /protein_id="AKP63289.1" 

                     /db_xref="GI:873885670" 

                     /translation="VDTLLDNGIRGQPMRDGHNKVYKSFSDVIEGKEGRFRETLLGKR 

                     VDYSGRSVIVVGPLLSLHQCGLPREIAIELFQTFVIRGLIRQDVVSNTGIAKRKIREK 

                     EPIVWEILQEVMQGHPVLLNRAPTLHRLGIQAFQPILVEGRAICLHPLVCKGFNADFD 

                     GDQMAVHVPLSLEAQAEARLLMFS" 

ORIGIN       

        1 gtggatacac ttcttgataa tgggatccgc ggacaaccca tgagagatgg tcataataaa 

       61 gtttacaagt cattttccga tgtaattgaa ggcaaagaag gaagatttcg tgagactctg 

      121 cttggtaaac gggtcgatta ttcggggcgt tccgtcattg tcgtgggtcc tttgctttca 

      181 ttacatcaat gtggattacc tcgagaaata gcaatagagc tcttccaaac atttgtaatt 

      241 cgtggtctaa tcagacaaga tgttgtttct aacacaggga ttgctaaaag aaaaattcgg 

      301 gaaaaagaac ccattgtatg ggaaatcctt caagaagtta tgcaggggca tcctgtattg 

      361 ttgaatagag cgcccaccct gcatagatta ggtatacagg cgttccaacc cattttagtg 

      421 gaggggcgtg ctatttgttt acacccatta gtttgtaagg gcttcaacgc agactttgat 

      481 ggggatcaaa tggctgttca cgtaccttta tctttggaag ctcaagcaga agcccgttta 

      541 cttatgtttt ctca 

// 

ภาพผนวกที่ 56 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762138 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675673
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675673
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675673
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885669?from=1&to=554&sat=4&sat_key=143851918
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Utils/wprintgc.cgi?mode=c#SG11
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/873885670
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LOCUS       KP762090                 554 bp    DNA     linear   PLN 05-APR-2016 

DEFINITION  Dendrobium williamsonii RNA polymerase beta subunit gene, partial 

            cds; chloroplast. 

ACCESSION   KP762090 

VERSION     KP762090.1  GI:873885596 

KEYWORDS    . 

SOURCE      chloroplast Dendrobium williamsonii 

  ORGANISM  Dendrobium williamsonii 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 554) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 554) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (18-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..554 

                     /organism="Dendrobium williamsonii" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:161871" 

                     /PCR_primers="fwd_name: rpoc1, fwd_seq: 

                     gtggatacacttcttgataatgg, rev_name: rpoc1, rev_seq: 

                     gcccgtttacttatgttttctca" 

                     /note="authority: Dendrobium williamsonii Day & Rchb.f." 

     CDS             <1..>554 

                     /codon_start=1 

                     /transl_table=11 

                     /product="RNA polymerase beta subunit" 

                     /protein_id="AKP63264.1" 

                     /db_xref="GI:873885597" 

                     /translation="VDTLLDNGIRGQPMRDGHNKVYKSFSDVIEGKEGRFRETLLGKR 

                     VDYSGRSVIVVGPLLSLHQCGLPREIAIELFQTFVIRGLIRQDVASNTGIAKRKIREK 

                     EPIVWEILQEVMQGHPVLLNRAPTLHRLGIQAFQPILVEGRAICLHPLVCKGFNADFD 

                     GDQMAVHVPLSLEAQAEARLLMFS" 

ORIGIN       

        1 gtggatacac ttcttgataa tgggatccgc ggacaaccca tgagagatgg tcataataaa 

       61 gtttacaagt cattttccga tgtaattgaa ggcaaagaag gaagatttcg tgagactctg 

      121 cttggtaaac gggtcgatta ttcggggcgt tccgtcattg tcgtgggtcc tttgctttca 

      181 ttacatcaat gtggattacc tcgagaaata gcaatagagc tcttccaaac atttgtaatt 

      241 cgtggtctaa tcagacaaga tgttgcttct aacacaggga ttgctaaaag aaaaattcgg 

      301 gaaaaagaac ccattgtatg ggaaatcctt caagaagtta tgcaggggca tcctgtattg 

      361 ttgaatagag cgcccaccct gcatagatta ggtatacagg cgttccaacc cattttagtg 

      421 gaggggcgtg ctatttgttt acacccatta gtttgtaagg gcttcaacgc agactttgat 

      481 ggggatcaaa tggctgttca cgtaccttta tctttggaag ctcaagcaga agcccgttta 

      541 cttatgtttt ctca 

// 

ภาพผนวกที่ 57 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762090 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=161871
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=161871
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885596?from=1&to=554&sat=4&sat_key=160479174
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Utils/wprintgc.cgi?mode=c#SG11
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/873885597
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LOCUS       KP762091                 554 bp    DNA     linear   PLN 05-APR-2016 

DEFINITION  Dendrobium heterocarpum RNA polymerase beta subunit gene, partial 

            cds; chloroplast. 

ACCESSION   KP762091 

VERSION     KP762091.1  GI:873885598 

KEYWORDS    . 

SOURCE      chloroplast Dendrobium heterocarpum 

  ORGANISM  Dendrobium heterocarpum 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 554) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 554) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (18-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..554 

                     /organism="Dendrobium heterocarpum" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:257361" 

                     /PCR_primers="fwd_name: rpoc1, fwd_seq: 

                     gtggatacacttcttgataatgg, rev_name: rpoc1, rev_seq: 

                     gcccgtttacttatgttttctca" 

                     /note="authority: Dendrobium heterocarpum Lindl." 

     CDS             <1..>554 

                     /codon_start=1 

                     /transl_table=11 

                     /product="RNA polymerase beta subunit" 

                     /protein_id="AKP63265.1" 

                     /db_xref="GI:873885599" 

                     /translation="VDTLLDNGIRGQPMRDGHNKVYKSFSDVIEGKEGRFRETLLGKR 

                     VDYSGRSVIVVGPLLSLHQCGLPREIAIELFQTFVIRGLIRQDVASNTGIAKRKIREK 

                     EPIVWEILQEVMQGHPVLLNRAPTLHRLGIQAFQPILVEGRAICLHPLVCKGFNADFD 

                     GDQMAVHVPLSLEAQAEARLLMFS" 

ORIGIN       

        1 gtggatacac ttcttgataa tgggatccgc ggacaaccca tgagagatgg tcataataaa 

       61 gtttacaagt cattttccga tgtaattgaa ggcaaagaag gaagatttcg tgagactctg 

      121 cttggtaaac gggtcgatta ttcggggcgt tccgtcattg tcgtgggtcc tttgctttca 

      181 ttacatcaat gtggattacc tcgagaaata gcaatagagc tcttccaaac atttgtaatt 

      241 cgtggtctaa tcagacaaga tgttgcttct aacacaggga ttgctaaaag aaaaattcgg 

      301 gaaaaagaac ccattgtatg ggaaatcctt caagaagtta tgcaggggca tcctgtattg 

      361 ttgaatagag cgcccaccct gcatagatta ggtatacagg cgttccaacc cattttagtg 

      421 gaggggcgtg ctatttgttt acacccatta gtttgtaagg gcttcaacgc agactttgat 

      481 ggggatcaaa tggctgttca cgtaccttta tctttggaag ctcaagcaga agcccgttta 

      541 cttatgtttt ctca 

// 

ภาพผนวกที่ 58 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762091 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=257361
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=257361
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885598?from=1&to=554&sat=4&sat_key=160479174
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Utils/wprintgc.cgi?mode=c#SG11
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/873885599
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LOCUS       KP762092                 554 bp    DNA     linear   PLN 05-APR-2016 

DEFINITION  Dendrobium longicornu RNA polymerase beta subunit gene, partial 

            cds; chloroplast. 

ACCESSION   KP762092 

VERSION     KP762092.1  GI:873885600 

KEYWORDS    . 

SOURCE      chloroplast Dendrobium longicornu 

  ORGANISM  Dendrobium longicornu 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 554) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 554) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (18-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..554 

                     /organism="Dendrobium longicornu" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:257357" 

                     /PCR_primers="fwd_name: rpoc1, fwd_seq: 

                     gtggatacacttcttgataatgg, rev_name: rpoc1, rev_seq: 

                     gcccgtttacttatgttttctca" 

                     /note="authority: Dendrobium longicornu Lindl." 

     CDS             <1..>554 

                     /codon_start=1 

                     /transl_table=11 

                     /product="RNA polymerase beta subunit" 

                     /protein_id="AKP63266.1" 

                     /db_xref="GI:873885601" 

                     /translation="VDTLLDNGIRGQPMRDGHNKVYKSFSDVIEGKEGRFRETLLGKR 

                     VDYSGRSVIVVGPLLSLHQCGLPREIAIELFQTFVIRGLIRQDVASNTGIAKRKIREK 

                     EPIVWEILQEVMQGHPVLLNRAPTLHRLGIQAFQPILVEGRAICLHPLVCKGFNADFD 

                     GDQMAVHVPLSLEAQAEARLLMFS" 

ORIGIN       

        1 gtggatacac ttcttgataa tgggatccgc ggacaaccca tgagagatgg tcataataaa 

       61 gtttacaagt cattttccga tgtaattgaa ggcaaagaag gaagatttcg tgagactctg 

      121 cttggtaaac gggtcgatta ttcggggcgt tccgtcattg tcgtgggtcc tttgctttca 

      181 ttacatcaat gtggattacc tcgagaaata gcaatagagc tcttccaaac atttgtaatt 

      241 cgtggtctaa tcagacaaga tgttgcttct aacacaggga ttgctaaaag aaaaattcgg 

      301 gaaaaagaac ccattgtatg ggaaatcctt caagaagtta tgcaggggca tcctgtattg 

      361 ttgaatagag cgcccaccct gcatagatta ggtatacagg cgttccaacc cattttagtg 

      421 gaggggcgtg ctatttgttt acacccatta gtttgtaagg gcttcaacgc agactttgat 

      481 ggggatcaaa tggctgttca cgtaccttta tctttggaag ctcaagcaga agcccgttta 

      541 cttatgtttt ctca 

// 

ภาพผนวกที่ 59 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762092 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=257357
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=257357
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885600?from=1&to=554&sat=4&sat_key=160479174
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Utils/wprintgc.cgi?mode=c#SG11
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/873885601
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LOCUS       KP762093                 554 bp    DNA     linear   PLN 05-APR-2016 

DEFINITION  Dendrobium cariniferum RNA polymerase beta subunit gene, partial 

            cds; chloroplast. 

ACCESSION   KP762093 

VERSION     KP762093.1  GI:873885602 

KEYWORDS    . 

SOURCE      chloroplast Dendrobium cariniferum 

  ORGANISM  Dendrobium cariniferum 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 554) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 554) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (18-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..554 

                     /organism="Dendrobium cariniferum" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:179352" 

                     /PCR_primers="fwd_name: rpoc1, fwd_seq: 

                     gtggatacacttcttgataatgg, rev_name: rpoc1, rev_seq: 

                     gcccgtttacttatgttttctca" 

                     /note="authority: Dendrobium cariniferum Rchb.f." 

     CDS             <1..>554 

                     /codon_start=1 

                     /transl_table=11 

                     /product="RNA polymerase beta subunit" 

                     /protein_id="AKP63267.1" 

                     /db_xref="GI:873885603" 

                     /translation="VDTLLDNGIRGQPMRDGHNKVYKSFSDVIEGKEGRFRETLLGKR 

                     VDYSGRSVIVVGPLLSLHQCGLPREIAIELFQTFVIRGLIRQDVVSNTGIAKRKIREK 

                     EPIVWEILQEVMQGHPVLLNRAPTLHRLGIQAFQPILVEGRAICLHPLVCKGFNADFD 

                     GDQMAVHVPYLESAQAEARLLMFS" 

ORIGIN       

        1 gtggatacac ttcttgataa tgggatccgc ggacaaccca tgagagatgg tcataataaa 

       61 gtttacaagt cattttccga tgtaattgaa ggcaaagaag gaagatttcg tgagactctg 

      121 cttggtaaac gggtcgatta ttcggggcgt tccgtcattg tcgtgggtcc tttgctttca 

      181 ttacatcaat gtggattacc tcgagaaata gcaatagagc tcttccaaac atttgtaatt 

      241 cgtggtctaa tcagacaaga tgttgtttct aacacaggga ttgctaaaag aaaaattcgg 

      301 gaaaaagaac ccattgtatg ggaaatcctt caagaagtta tgcaggggca tcctgtattg 

      361 ttgaatagag cgcccaccct gcatagatta ggtatacagg cgttccaacc cattttagtg 

      421 gaggggcgtg ctatttgttt acacccatta gtttgtaagg gcttcaacgc agactttgat 

      481 ggggatcaaa tggctgttca cgtaccttat cttgagtcag cacaagcaga agcccgttta 

      541 cttatgtttt ctca 

// 

ภาพผนวกที่ 60 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762093 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=179352
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=179352
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885602?from=1&to=554&sat=4&sat_key=160479174
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Utils/wprintgc.cgi?mode=c#SG11
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/873885603
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LOCUS       KP762140                 891 bp    DNA     linear   PLN 16-JUL-2015 

DEFINITION  UNVERIFIED: Dendrobium cruentum trnH-psbA intergenic spacer region, 

            partial sequence; chloroplast. 

ACCESSION   KP762140 

VERSION     KP762140.1  GI:873885673 

KEYWORDS    UNVERIFIED. 

SOURCE      chloroplast Dendrobium cruentum 

  ORGANISM  Dendrobium cruentum 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 891) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 891) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (25-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     GenBank staff is unable to verify sequence and/or annotation 

            provided by the submitter. 

            ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..891 

                     /organism="Dendrobium cruentum" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:906701" 

                     /PCR_primers="fwd_name: trnH, fwd_seq: 

                     cgcgcatggtggattcacaatcc, rev_name: psbA, rev_seq: 

                     gagcattacgttcatgcataac" 

                     /note="authority: Dendrobium cruentum Rchb.f." 

     misc_feature    <1..>891 

                     /note="trnH-psbA intergenic spacer region" 

ORIGIN       

        1 cgcgcatggt ggattcacaa tccactgcct tgatccactt ggctacatcc gccccttccc 

       61 ttatctagct aaaggatttt ctcttttttc cattcatcat tatacttcag attaagatcg 

      121 agatattgga catagaatgc caatttaaaa aatggaaaaa aaggagtaat cagccgtgac 

      181 acgttcacta aaaaaaaatc cttttgtagc taatcattta gcgggaagga ttgaaaaact 

      241 caacaggagg gaggagaaag aaatcatagt gacttggtct cgggcatcta ccattatacc 

      301 cacaatgatt ggccatacaa tcgctattca taatggaaag gaacatttac ctatttatat 

      361 cacagatcgt atggtcggtc acaaattggg agaattcgca cctactctaa ctttcgtgag 

      421 acacgcgaga aacgataata aatctcgtcg ttagtcgttc tactaagtat tcatgtgaaa 

      481 agccttatct taatagtctt tataatagta tttagactta agattatagt aagagtatag 

      541 gtatatctct ttttctagta tactaatata ctcacttttc tgacttatct tatactatac 

      601 ttcacctagg cacttatcat tcattggcgg gggagaactt ttatgataaa gaacgaaaat 

      661 tcggatagag aagcaaaagt gttagctcaa catatcccct tccctgaatc caagaatgca 

      721 aatccaacaa gatagcaatc ccccaatatc ttgttcttag aacaagatat tgggggattg 

      781 ctatcttaaa agaagattca tatacataca aaagtattat ccatttatag atggagcttc 

      841 cacagaagct agatctagag ggaagttgtg agcattacgt tcatgcataa c 

// 

ภาพผนวกที่ 61  ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762140 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=906701
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=906701
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885673?from=1&to=891&sat=4&sat_key=143851919
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LOCUS       KP762141                 877 bp    DNA     linear   PLN 16-JUL-2015 

DEFINITION  UNVERIFIED: Dendrobium formosum trnH-psbA intergenic spacer region, 

            partial sequence; chloroplast. 

ACCESSION   KP762141 

VERSION     KP762141.1  GI:873885674 

KEYWORDS    UNVERIFIED. 

SOURCE      chloroplast Dendrobium formosum 

  ORGANISM  Dendrobium formosum 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 877) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 877) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (25-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     GenBank staff is unable to verify sequence and/or annotation 

            provided by the submitter. 

            ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..877 

                     /organism="Dendrobium formosum" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:234011" 

                     /PCR_primers="fwd_name: trnH, fwd_seq: 

                     cgcgcatggtggattcacaatcc, rev_name: psbA, rev_seq: 

                     gagcattacgttcatgcataac" 

                     /note="authority: Dendrobium formosum Roxb. ex Lindl." 

     misc_feature    <1..>877 

                     /note="trnH-psbA intergenic spacer region" 

ORIGIN       

        1 cgcgcatggt ggattcacaa tccgcccttc ccttatctag ctaaaggatt ttctcttttt 

       61 tccattcatc attatacttc agattaagat cgagatattg gacatagaat gccaatttaa 

      121 aaaatggaaa aaaaggagta atcagccgtg acacgttcac taaaaaaaaa tccttttgta 

      181 gctaatcatt tagcgggaag gattgaaaaa ctcaacagga gggaggagaa agaaatcata 

      241 gtgacttggt ctcgggcatc taccattata cccacaatga ttggccatac aatcgctatt 

      301 cataatggaa aggaacattt acctatttat atcacagatc gtatggtcgg tcacaaattg 

      361 ggagaattcg cacctactct aactttcgtg agacacgcga gaaacgataa taaatctcgt 

      421 cgttagtcgt tctactaagt attcatgtga aaagccttat ctttaataat agtctttata 

      481 atatttttaa gggtatttag acttaagatt atagtaagag tataggtata tctctttttc 

      541 tagtatacta atatactcac ttttctgact tatcttatac tatacttcac ctagggcact 

      601 tatcattcat tggcggggga gaacttttat gataaagaac gaaaattcgg atagagaagc 

      661 aaaagtgtta gctcaacata tccccttccc tgaatccaag aatgcaaatc caacaagata 

      721 gcaatccccc aatatcttgt tcttagaaca agatattggg ggattgctat cttaaaagaa 

      781 gattcatata catacaaaag tattatccat ttatagatgg agcttccaca gaagctagat 

      841 ctagagggaa gttgtgagca ttacgttcat gcataac 

// 

ภาพผนวกที่ 62 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762141 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=234011
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=234011
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885674?from=1&to=877&sat=4&sat_key=143851919
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LOCUS       KP762142                 891 bp    DNA     linear   PLN 16-JUL-2015 

DEFINITION  UNVERIFIED: Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum trnH-psbA 

            intergenic spacer region, partial sequence; chloroplast. 

ACCESSION   KP762142 

VERSION     KP762142.1  GI:873885675 

KEYWORDS    UNVERIFIED. 

SOURCE      chloroplast Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum 

  ORGANISM  Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 891) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 891) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (25-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     GenBank staff is unable to verify sequence and/or annotation 

            provided by the submitter. 

            ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..891 

                     /organism="Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /cultivar="Dawn Maree" 

                     /db_xref="taxon:1682104" 

                     /PCR_primers="fwd_name: trnH, fwd_seq: 

                     cgcgcatggtggattcacaatcc, rev_name: psbA, rev_seq: 

                     gagcattacgttcatgcataac" 

     misc_feature    <1..>891 

                     /note="trnH-psbA intergenic spacer region" 

ORIGIN       

        1 cgcgcatggt ggattcacaa tccactgcct tgatccactt ggctacatcc gccccttccc 

       61 ttatctagct aaaggatttt ctcttttttc cattcatcat tatacttcag attaagatcg 

      121 agatattgga catagaatgc caatttaaaa aatggaaaaa aaggagtaat cagccgtgac 

      181 acgttcacta aaaaaaaatc cttttgtagc taatcattta gcgggaagga ttgaaaaact 

      241 caacaggagg gaggagaaag aaatcatagt gacttggtct cgggcatcta ccattatacc 

      301 cacaatgatt ggccatacaa tcgctattca taatggaaag gaacatttac ctatttatat 

      361 cacagatcgt atggtcggtc acaaattggg agaattcgca cctactctaa ctttcgtgag 

      421 acacgcgaga aacgataata aatctcgtcg ttagtcgttc tactaagtat tcatgtgaaa 

      481 agccttatct taatagtctt tataatagta tttagactta agattatagt aagagtatag 

      541 gtatatctct ttttctagta tactaatata ctcacttttc tgacttatct tatactatac 

      601 ttcacctagg cacttatcat tcattggcgg gggagaactt ttatgataaa gaacgaaaat 

      661 tcggatagag aagcaaaagt gttagctcaa catatcccct tccctgaatc caagaatgca 

      721 aatccaacaa gatagcaatc ccccaatatc ttgttcttag aacaagatat tgggggattg 

      781 ctatcttaaa agaagattca tatacataca aaagtattat ccatttatag atggagcttc 

      841 cacagaagct agatctagag ggaagttgtg agcattacgt tcatgcataa c 

// 

ภาพผนวกที่ 63 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762142                                                                                                                                                                                                                                                          

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1682104
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1682104
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885675?from=1&to=891&sat=4&sat_key=143851919
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LOCUS       KP762143                 891 bp    DNA     linear   PLN 16-JUL-2015 

DEFINITION  UNVERIFIED: (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x 

            Dendrobium formosum trnH-psbA intergenic spacer region, partial 

            sequence; chloroplast. 

ACCESSION   KP762143 

VERSION     KP762143.1  GI:873885676 

KEYWORDS    UNVERIFIED. 

SOURCE      chloroplast (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x 

            Dendrobium formosum 

  ORGANISM  (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x Dendrobium formosum 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 891) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 891) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (25-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     GenBank staff is unable to verify sequence and/or annotation 

            provided by the submitter. 

             

            ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..891 

                     /organism="(Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x 

                     Dendrobium formosum" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /cultivar="Roongkamol Vejvarut" 

                     /db_xref="taxon:1682105" 

                     /PCR_primers="fwd_name: trnH, fwd_seq: 

                     cgcgcatggtggattcacaatcc, rev_name: psbA, rev_seq: 

                     gagcattacgttcatgcataac" 

     misc_feature    <1..>891 

                     /note="trnH-psbA intergenic spacer region" 

ORIGIN       

        1 cgcgcatggt ggattcacaa tccactgcct tgatccactt ggctacatcc gccccttccc 

       61 ttatctagct aaaggatttt ctcttttttc cattcatcat tatacttcag attaagatcg 

      121 agatattgga catagaatgc caatttaaaa aatggaaaaa aaggagtaat cagccgtgac 

      181 acgttcacta aaaaaaaatc cttttgtagc taatcattta gcgggaagga ttgaaaaact 

      241 caacaggagg gaggagaaag aaatcatagt gacttggtct cgggcatcta ccattatacc 

      301 cacaatgatt ggccatacaa tcgctattca taatggaaag gaacatttac ctatttatat 

      361 cacagatcgt atggtcggtc acaaattggg agaattcgca cctactctaa ctttcgtgag 

      421 acacgcgaga aacgataata aatctcgtcg ttagtcgttc tactaagtat tcatgtgaaa 

      481 agccttatct taatagtctt tataatagta tttagactta agattatagt aagagtatag 

      541 gtatatctct ttttctagta tactaatata ctcacttttc tgacttatct tatactatac 

      601 ttcacctagg cacttatcat tcattggcgg gggagaactt ttatgataaa gaacgaaaat 

      661 tcggatagag aagcaaaagt gttagctcaa catatcccct tccctgaatc caagaatgca 

      721 aatccaacaa gatagcaatc ccccaatatc ttgttcttag aacaagatat tgggggattg 

      781 ctatcttaaa agaagattca tatacataca aaagtattat ccatttatag atggagcttc 

      841 cacagaagct agatctagag ggaagttgtg agcattacgt tcatgcataa c 

// 

ภาพผนวกที่ 64 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762143 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1682105
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1682105
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885676?from=1&to=891&sat=4&sat_key=143851919
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LOCUS       KP762144                 891 bp    DNA     linear   PLN 16-JUL-2015 

DEFINITION  UNVERIFIED: (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x 

            Dendrobium cruentum trnH-psbA intergenic spacer region, partial 

            sequence; chloroplast. 

ACCESSION   KP762144 

VERSION     KP762144.1  GI:873885677 

KEYWORDS    UNVERIFIED. 

SOURCE      chloroplast (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x 

            Dendrobium cruentum 

  ORGANISM  (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x Dendrobium cruentum 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 891) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 891) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (25-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     GenBank staff is unable to verify sequence and/or annotation 

            provided by the submitter. 

             

            ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..891 

                     /organism="(Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x 

                     Dendrobium cruentum" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /cultivar="Green Lantern" 

                     /db_xref="taxon:1675667" 

                     /PCR_primers="fwd_name: trnH, fwd_seq: 

                     cgcgcatggtggattcacaatcc, rev_name: psbA, rev_seq: 

                     gagcattacgttcatgcataac" 

     misc_feature    <1..>891 

                     /note="trnH-psbA intergenic spacer region" 

ORIGIN       

        1 cgcgcatggt ggattcacaa tccactgcct tgatccactt ggctacatcc gccccttccc 

       61 ttatctagct aaaggatttt ctcttttttc cattcatcat tatacttcag attaagatcg 

      121 agatattgga catagaatgc caatttaaaa aatggaaaaa aaggagtaat cagccgtgac 

      181 acgttcacta aaaaaaaatc cttttgtagc taatcattta gcgggaagga ttgaaaaact 

      241 caacaggagg gaggagaaag aaatcatagt gacttggtct cgggcatcta ccattatacc 

      301 cacaatgatt ggccatacaa tcgctattca taatggaaag gaacatttac ctatttatat 

      361 cacagatcgt atggtcggtc acaaattggg agaattcgca cctactctaa ctttcgtgag 

      421 acacgcgaga aacgataata aatctcgtcg ttagtcgttc tactaagtat tcatgtgaaa 

      481 agccttatct taatagtctt tataatagta tttagactta agattatagt aagagtatag 

      541 gtatatctct ttttctagta tactaatata ctcacttttc tgacttatct tatactatac 

      601 ttcacctagg cacttatcat tcattggcgg gggagaactt ttatgataaa gaacgaaaat 

      661 tcggatagag aagcaaaagt gttagctcaa catatcccct tccctgaatc caagaatgca 

      721 aatccaacaa gatagcaatc ccccaatatc ttgttcttag aacaagatat tgggggattg 

      781 ctatcttaaa agaagattca tatacataca aaagtattat ccatttatag atggagcttc 

      841 cacagaagct agatctagag ggaagttgtg agcattacgt tcatgcataa c 

// 

ภาพผนวกที่ 65 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762144 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675667
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675667
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885677?from=1&to=891&sat=4&sat_key=143851919
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LOCUS       KP762145                 878 bp    DNA     linear   PLN 16-JUL-2015 

DEFINITION  UNVERIFIED: (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x 

            Dendrobium scabrilingue trnH-psbA intergenic spacer region, partial 

            sequence; chloroplast. 

ACCESSION   KP762145 

VERSION     KP762145.1  GI:873885678 

KEYWORDS    UNVERIFIED. 

SOURCE      chloroplast (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x 

            Dendrobium scabrilingue 

  ORGANISM  (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x Dendrobium 

            scabrilingue 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 878) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 878) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (25-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     GenBank staff is unable to verify sequence and/or annotation 

            provided by the submitter.             

            ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..878 

                     /organism="(Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x 

                     Dendrobium scabrilingue" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:1675666" 

                     /PCR_primers="fwd_name: trnH, fwd_seq: 

                     cgcgcatggtggattcacaatcc, rev_name: psbA, rev_seq: 

                     gagcattacgttcatgcataac" 

     misc_feature    <1..>878 

                     /note="trnH-psbA intergenic spacer region" 

ORIGIN       

        1 cgcgcatggt ggattcacaa tccacttggc tacatctgcc ccttccctta tctagctaaa 

       61 ggattttctc ttttttccat tcatcattat acttcagatt aagatcgaga tattggacat 

      121 agaatgccaa tttaaaaaat ggaaaaaaag gagtaatcag ccgtgacacg ttcactaaaa 

      181 aaaaatcctt ttgtagctaa tcatttagcg ggaaggattg aaaaactcaa caggagggag 

      241 gagaaagaaa tcatagtgac ttggtctcgg gcatctacca ttatacccac aatgattggc 

      301 catacaatcg ctattcataa tggaaaggaa catttaccta tttatatcac agatcgtatg 

      361 gtcggtcaca aattgggaga attcgcacct actctaactt tcgtgagaca cgcgagaaac 

      421 gataataaat ctcgtcgtta gtcgttctac taagtattca tgtgaaaagc cttatcttaa 

      481 tagtctttat aatagtattt agacttaaga ttatagtaag agtataggta tatctctttt 

      541 tctagtatac taatatactc acttttctga cttatcttat actatacttc acctaggcac 

      601 ttatcattca ttggcggggg agaactttta tgataaagaa cgaaaattcg gatagagaag 

      661 caaaagtgtt agctcaacat atccccttcc ctgaatccaa gaatgcaaat ccaacaagat 

      721 agcaatcccc caatatcttg ttcttagaac aagatattgg gggattgcta tcttaaaaga 

      781 agattcatat acatacaaaa gtattatcca tttatagatg gagcttccac agaagctaga 

      841 tctagaggga agttgtgagc attacgttca tgcataac 

// 

ภาพผนวกที่ 66 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762145 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675666
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675666
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675666
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885678?from=1&to=878&sat=4&sat_key=143851919
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LOCUS       KP762146                 873 bp    DNA     linear   PLN 16-JUL-2015 

DEFINITION  UNVERIFIED: Dendrobium scabrilingue trnH-psbA intergenic spacer 

            region, partial sequence; chloroplast. 

ACCESSION   KP762146 

VERSION     KP762146.1  GI:873885679 

KEYWORDS    UNVERIFIED. 

SOURCE      chloroplast Dendrobium scabrilingue 

  ORGANISM  Dendrobium scabrilingue 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 873) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 873) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (25-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     GenBank staff is unable to verify sequence and/or annotation 

            provided by the submitter.             

            ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..873 

                     /organism="Dendrobium scabrilingue" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:38179" 

                     /PCR_primers="fwd_name: trnH, fwd_seq: 

                     cgcgcatggtggattcacaatcc, rev_name: psbA, rev_seq: 

                     gagcattacgttcatgcataac" 

                     /note="authority: Dendrobium scabrilingue Lindl." 

     misc_feature    <1..>873 

                     /note="trnH-psbA intergenic spacer region" 

ORIGIN       

        1 cgcgcatggt ggattcacaa tccactgcct tgatccactt ggctacatcc gccccttccc 

       61 ttatctagct aaaggatttt ctcttttttc cattcatcat tatacttcag attaagatcg 

      121 agatattgga catagaatgc caatttaaaa aatggaaaaa aaggagtaat cagccgtgac 

      181 acgttcacta aaaaaaaatc cttttgtagc taatcattta gcgggaagga ttgaaaaact 

      241 caacaggagg gaggagaaag aaatcatagt gacttggtct cgggcatcta ccattatacc 

      301 cacaatgatt ggccatacaa tcgctattca taatggaaag gaacatttac ctatttatat 

      361 cacagatcgt atggtcggtc acaaattggg agaattcgca cctactctaa ctttcgtgag 

      421 acacgcgaga aacgataata aatctcgtcg ttagtcgttc tactaagtat tcatgtgaaa 

      481 agccttatct taatagtatt tataagagta tttagactta agattatagt aagagtatag 

      541 gtatatttct ttttctagta tactaatata ctcacttttc tgacttatct tatactatac 

      601 ttcacctagg cacttatcat tcattggcgg gggagaactt ttatgataaa gaacgaaaat 

      661 tcggatagag aagcaaaagt gttagcccct gaatccaaga atgcaaatcc aacaagatag 

      721 caatccccca atatcttgtt ctaataacaa gatattgggg gattgctatc ttaaaaaatt 

      781 catatacata caaaagtatt atccatttat agatggagct tccacagaag ctagatctag 

      841 agggaagttg tgagcattac gttcatgcat aac 

// 

ภาพผนวกที่ 67 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762146 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=38179
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=38179
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885679?from=1&to=873&sat=4&sat_key=143851919
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LOCUS       KP762147                 887 bp    DNA     linear   PLN 16-JUL-2015 

DEFINITION  UNVERIFIED: Dendrobium scabrilingue x Dendrobium ellipsophyllum 

            trnH-psbA intergenic spacer region, partial sequence; chloroplast. 

ACCESSION   KP762147 

VERSION     KP762147.1  GI:873885680 

KEYWORDS    UNVERIFIED. 

SOURCE      chloroplast Dendrobium scabrilingue x Dendrobium ellipsophyllum 

  ORGANISM  Dendrobium scabrilingue x Dendrobium ellipsophyllum 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 887) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 887) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (25-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     GenBank staff is unable to verify sequence and/or annotation 

            provided by the submitter. 

             

            ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..887 

                     /organism="Dendrobium scabrilingue x Dendrobium 

                     ellipsophyllum" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:1675670" 

                     /PCR_primers="fwd_name: trnH, fwd_seq: 

                     cgcgcatggtggattcacaatcc, rev_name: psbA, rev_seq: 

                     gagcattacgttcatgcataac" 

     misc_feature    <1..>887 

                     /note="trnH-psbA intergenic spacer region" 

ORIGIN       

        1 cgcgcatggt ggattcacaa tccactgcct tgatccactt ggctacatcc gccccttccc 

       61 ttatctagct aaaggatttt ctctttttta cattcatcat tatacttcag attaagatcg 

      121 agatattgga catagaatgc caatttaaaa aatggaaaaa aaggagtaat cagccgtgac 

      181 acgttcacta aaaaaaaatc cttttgtagc taatcattta gcgggaagga ttgaaaaact 

      241 caacaggagg gaggagaaag aaatcatagt gacttggtct cgggcatcta ccattatacc 

      301 cacaatgatt ggccatacaa tcgctattca taatggaaag gaacatttac ctatttatat 

      361 cacagatcgt atggtcggtc acaaattggg agaattcgca cctactctaa ctttcgtgag 

      421 acacgcgaga aacgataata aatctcgtcg ttagtcgttc tactaagtat tcatgtgaaa 

      481 agccttatct taatagtatt tctaaatagt atttctaaga gtatttagac ttaagattat 

      541 agtaagagta taggtatatt tctttttcta gtatactaat atactcactt ttctgactta 

      601 tcttatacta tacttcacct agggcactta tcattcattg gcgggggaga actcttatga 

      661 taaagaacga aaattcggat agagaagcaa aagtgttagc ccctgaatcc aagaatgcaa 

      721 atccaacaag atagcaatcc cccaatatct tgttattaga acaagatatt gggggattgc 

      781 tatcttaaaa gattcatata catacaaaag tattatccat ttatagatgg agcttccaca 

      841 gaagctagat ctagagggaa gttgtgagca ttacgttcat gcataac 

// 

ภาพผนวกที่ 68 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762147 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675670
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675670
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885680?from=1&to=887&sat=4&sat_key=143851919
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LOCUS       KP762148                 882 bp    DNA     linear   PLN 16-JUL-2015 

DEFINITION  UNVERIFIED: Dendrobium draconis trnH-psbA intergenic spacer region, 

            partial sequence; chloroplast. 

ACCESSION   KP762148 

VERSION     KP762148.1  GI:873885681 

KEYWORDS    UNVERIFIED. 

SOURCE      chloroplast Dendrobium draconis 

  ORGANISM  Dendrobium draconis 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 882) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 882) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (25-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     GenBank staff is unable to verify sequence and/or annotation 

            provided by the submitter.             

            ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..882 

                     /organism="Dendrobium draconis" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:257356" 

                     /PCR_primers="fwd_name: trnH, fwd_seq: 

                     cgcgcatggtggattcacaatcc, rev_name: psbA, rev_seq: 

                     gagcattacgttcatgcataac" 

                     /note="authority: Dendrobium draconis Rchb.f." 

     misc_feature    <1..>882 

                     /note="trnH-psbA intergenic spacer region" 

ORIGIN       

        1 cgcgcatggt ggattcacaa tccactgcct tgatccactt ggctacatcc gccccttccc 

       61 ttatctagct aaaggatttt ctcttttttc cattcatcat tatacttcag attaagatcg 

      121 agatattgga catagaatgc caatttaaaa aatggaaaaa aaggagtaat cagccgtgac 

      181 acgttcacta aaaaaaaatc cttttgtagc taatcattta gcgggaagga ttgaaaaact 

      241 caacaggagg gaggagaaag aaatcatagt gacttggtct cgggcatcta ccattatacc 

      301 cacaatgatt ggccatacaa tcgctattca taatggaaag gaacatttac ctatttatat 

      361 cacagatcgt atggtcggtc acaaattggg agaattcgca cctactctaa ctttcgtgag 

      421 acacgcgaga aacgataata aatctcgtcg ttagtcgttc tactaagtat tcatgtgaaa 

      481 agccttatct taatagtatt tataatagta tttagactta agattatagt aagagtatag 

      541 gtatatttct ttttctagta tactaatata ctcacttttc tgacttatct tatactatac 

      601 ttcacctagg cacttatcat tcattggcgg gggagaactt ttatgataaa gaacgaaaat 

      661 tcggatagag aagcaaaagt gttagcccct gaatccaagg aatccaagaa tgcaaatcca 

      721 acaagatagc aatcccccaa tatcttgttc taataacaag atattggggg attgctatct 

      781 taaaagattc atatacatac aaaagtatta tccatttata gatggagctt ccacagaagc 

      841 tagatctaga gggaagttgt gagcattacg ttcatgcata ac 

// 

ภาพผนวกที่ 69  ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762148 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=257356
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=257356
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885681?from=1&to=882&sat=4&sat_key=143851919
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LOCUS       KP762149                 877 bp    DNA     linear   PLN 16-JUL-2015 

DEFINITION  UNVERIFIED: Dendrobium ellipsophyllum trnH-psbA intergenic spacer 

            region, partial sequence; chloroplast. 

ACCESSION   KP762149 

VERSION     KP762149.1  GI:873885682 

KEYWORDS    UNVERIFIED. 

SOURCE      chloroplast Dendrobium ellipsophyllum 

  ORGANISM  Dendrobium ellipsophyllum 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 877) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 877) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (25-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     GenBank staff is unable to verify sequence and/or annotation 

            provided by the submitter.             

            ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..877 

                     /organism="Dendrobium ellipsophyllum" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:179353" 

                     /PCR_primers="fwd_name: trnH, fwd_seq: 

                     cgcgcatggtggattcacaatcc, rev_name: psbA, rev_seq: 

                     gagcattacgttcatgcataac" 

                     /note="authority: Dendrobium ellipsophyllum Tang & Wang" 

     misc_feature    <1..>877 

                     /note="trnH-psbA intergenic spacer region" 

ORIGIN       

        1 cgcgcatggt ggattcacaa tccactgcct tgatccactt ggctacatcc gccccttccc 

       61 ttatctagct aaaggatttt ctcttttttc cattcatcat tatacttcag attaagatcg 

      121 agatattgga catagaatgc caatttaaaa aatggaaaaa aaggagtaat cagccgtgac 

      181 acgttcacta aaaaaaaatc cttttgtagc taatcattta gcgggaagaa ttgaaaaact 

      241 caacaggagg gaggagaaag aaatcatagt gacttggtct cgggcatcta ccattatacc 

      301 cacaatgatt ggccatacaa tcgctattca taatggaaag gaacatttac ctatttatat 

      361 cacagatcgt atggtcggtc acaaattggg agaattcgca cctactctaa ctttcgtgag 

      421 acacgcgaga aacgataata aatctcgtcg ttagtcgttc tactaagtat tcatgtgaaa 

      481 agccttatct taatagtatt tataagagta tttagactta agagtcttta tcttatagta 

      541 agagtatagg tatatttctt tttctagtat actaatatac tcacttttct gacttatctt 

      601 atactatgct tcacctaggc acttatcatt cattggcggg ggagaacttt tatgataaag 

      661 aacgaaaatt cggatagaga agcaaaagac ccctgaatcc aagaatgcaa atccaacaag 

      721 atagcaatcc cccaatatct tgttctaaga acaagatatt gggggattgc tatcttaaaa 

      781 aattcatata catacaaaag tattatctat ttatagatgg agcttccaca gaagctagat 

      841 ctagagggaa gttgtgagca ttacgttcat gcataac 

// 

ภาพผนวกที่ 70 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762149 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=179353
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=179353
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885682?from=1&to=877&sat=4&sat_key=143851919
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LOCUS       KP762150                 886 bp    DNA     linear   PLN 16-JUL-2015 

DEFINITION  UNVERIFIED: Dendrobium formosum x Dendrobium ellipsophyllum 

            trnH-psbA intergenic spacer region, partial sequence; chloroplast. 

ACCESSION   KP762150 

VERSION     KP762150.1  GI:873885683 

KEYWORDS    UNVERIFIED. 

SOURCE      chloroplast Dendrobium formosum x Dendrobium ellipsophyllum 

  ORGANISM  Dendrobium formosum x Dendrobium ellipsophyllum 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 886) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 886) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (25-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     GenBank staff is unable to verify sequence and/or annotation 

            provided by the submitter. 

            ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..886 

                     /organism="Dendrobium formosum x Dendrobium 

                     ellipsophyllum" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:1675669" 

                     /PCR_primers="fwd_name: trnH, fwd_seq: 

                     cgcgcatggtggattcacaatcc, rev_name: psbA, rev_seq: 

                     gagcattacgttcatgcataac" 

     misc_feature    <1..>886 

                     /note="trnH-psbA intergenic spacer region" 

ORIGIN       

        1 cgcgcatggt ggattcacaa tccactgcct tgatccactt ggctacatcc gccccttccc 

       61 ttatctagct aaaggatttt ctctttttta cattcatcat tatacttcag attaagatcg 

      121 agatattgga catagaatgc caatttaaaa aatggaaaaa aaggagtaat cagccgtgac 

      181 acgttcacta aaaaaaaatc cttttgtagc taatcattta gcgggaagga ttgaaaaact 

      241 caacaggagg gaggagaaag aaatcatagt gacttggtct cgggcatcta ccattatacc 

      301 cacaatgatt ggccatacaa tcgctattca taatggaaag gaacatttac ctatttatat 

      361 cacagatcgt atggtcggtc acaaattggg agaattcgca cctactctaa ctttcgtgag 

      421 acacgcgaga aacgataata aatctcgtcg ttagtcgttc tactaagtat tcatgtgaaa 

      481 agccttatct taatagtatt tctaaatagt atttctaaga gtatttagac ttaagattat 

      541 agtaagagta taggtatatt tctttttcta gtatactaat atactcactt ttctgactta 

      601 tcttatacta tacttcacct agggcactta tcattcattg gcgggggaga actcttatga 

      661 taaagaacga aaattcggat agagaagcaa aagtgttagc ccctgaatcc aagaatgcaa 

      721 atccaacaag atagcaatcc cccaatatct tgttattaga acaagatatt gggggattgc 

      781 tatcttaaag attcatatac atacaaaagt attatccatt tatagatgga gcttccacag 

      841 aagctagatc tagagggaag ttgtgagcat tacgttcatg cataac 

// 

ภาพผนวกที่ 71 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762150 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675669
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675669
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885683?from=1&to=886&sat=4&sat_key=143851919
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LOCUS       KP762151                 886 bp    DNA     linear   PLN 16-JUL-2015 

DEFINITION  UNVERIFIED: Dendrobium infundibulum trnH-psbA intergenic spacer 

            region, partial sequence; chloroplast. 

ACCESSION   KP762151 

VERSION     KP762151.1  GI:873885684 

KEYWORDS    UNVERIFIED. 

SOURCE      chloroplast Dendrobium infundibulum 

  ORGANISM  Dendrobium infundibulum 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 886) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 886) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (25-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     GenBank staff is unable to verify sequence and/or annotation 

            provided by the submitter. 

            ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..886 

                     /organism="Dendrobium infundibulum" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:859511" 

                     /PCR_primers="fwd_name: trnH, fwd_seq: 

                     cgcgcatggtggattcacaatcc, rev_name: psbA, rev_seq: 

                     gagcattacgttcatgcataac" 

                     /note="authority: Dendrobium infundibulum Lindl." 

     misc_feature    <1..>886 

                     /note="trnH-psbA intergenic spacer region" 

ORIGIN       

        1 cgcgcatggt ggattcacaa tccactgcct tgatccactt ggctacatcc gccccttccc 

       61 ttatctagct aaaggatttt ctctttttta cattcatcat tatacttcag attaagatcg 

      121 agatattgga catagaatgc caatttaaaa aatggaaaaa aaggagtaat cagccgtgac 

      181 acgttcacta aaaaaaaatc cttttgtagc taatcattta gcgggaagga ttgaaaaact 

      241 caacaggagg gaggagaaag aaatcatagt gacttggtct cgggcatcta ccattatacc 

      301 cacaatgatt ggccatacaa tcgctattca taatggaaag gaacatttac ctatttatat 

      361 cacagatcgt atggtcggtc acaaattggg agaattcgca cctactctaa ctttcgtgag 

      421 acacgcgaga aacgataata aatctcgtcg ttagtcgttc tactaagtat tcatgtgaaa 

      481 agccttatct taatagtatt tctaaatagt atttctaaga gtatttagac ttaagattat 

      541 agtaagagta taggtatatt tctttttcta gtatactaat atactcactt ttctgactta 

      601 tcttatacta tacttcacct aggcacttat cattcattgg cgggggagaa cttttatgat 

      661 aaagaacgaa aattcggata gagaagcaaa agtgttagcc cctgaatcca agaatgcaaa 

      721 tccaacaaga tagcaatccc ccaatatctt gttctaataa caagatattg ggggattgct 

      781 atcttaaaaa attcatatac atacaaaagt attatccatt tatagatgga gcttccacag 

      841 aagctagatc tagagggaag ttgtgagcat tacgttcatg cataac 

// 

ภาพผนวกที่ 72 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762151 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=859511
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=859511
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885684?from=1&to=886&sat=4&sat_key=143851919
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LOCUS       KP762152                 882 bp    DNA     linear   PLN 16-JUL-2015 

DEFINITION  UNVERIFIED: Dendrobium kontumense trnH-psbA intergenic spacer 

            region, partial sequence; chloroplast. 

ACCESSION   KP762152 

VERSION     KP762152.1  GI:873885685 

KEYWORDS    UNVERIFIED. 

SOURCE      chloroplast Dendrobium kontumense 

  ORGANISM  Dendrobium kontumense 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 882) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 882) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (25-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     GenBank staff is unable to verify sequence and/or annotation 

            provided by the submitter. 

            ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..882 

                     /organism="Dendrobium kontumense" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:906785" 

                     /PCR_primers="fwd_name: trnH, fwd_seq: 

                     cgcgcatggtggattcacaatcc, rev_name: psbA, rev_seq: 

                     gagcattacgttcatgcataac" 

                     /note="authority: Dendrobium kontumense Gagnep." 

     misc_feature    <1..>882 

                     /note="trnH-psbA intergenic spacer region" 

ORIGIN       

        1 cgcgcatggt ggattcacaa tccactgcct tgatccactt ggctacatcc gccccttccc 

       61 ttatctagct aaaggatttt ctcttttttc cattcatcat tatacttcag attaagatcg 

      121 agatattgga catagaatgc caatttaaaa aatggaaaaa aaggagtaat cagccgtgac 

      181 acgttcacta aaaaaaaatc cttttgtagc taatcattta gcgggaagga ttgaaaaact 

      241 caacaggagg gaggagaaag aaatcatagt gacttggtct cgggcatcta ccattatacc 

      301 cacaatgatt ggccatacaa tcgctattca taatggaaag gaacatttac ctatttatat 

      361 cacagatcgt atggtcggtc acaaattggg agaattcgca cctactctaa ctttcgtgag 

      421 acacgcgaga aacgataata aatctcgtcg ttagtcgttc tactaagtat tcatgtgaaa 

      481 agccttatct taatagtatt tataatagta tttagactta agattatagt aagagtatag 

      541 gtatatttct ttttctagta tactaatata ctcacttttc tgacttatct tatactatac 

      601 ttcacctagg cacttatcat tcattggcgg gggagaactt ttatgataaa gaacgaaaat 

      661 tcggatagag aagcaaaagt gttagcccct gaatccaagg aatccaagaa tgcaaatcca 

      721 acaagatagc aatcccccaa tatcttgtta ttagaacaag atattggggg attgctatct 

      781 taaaagattc atatacatac aaaagtatta tccatttata gatggagctt ccacagaagc 

      841 taaatctaga gggaagttgt gagcattacg ttcatgcata ac 

// 

ภาพผนวกที่ 73  ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762152 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=906785
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=906785
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885685?from=1&to=882&sat=4&sat_key=143851919
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LOCUS       KP762153                 873 bp    DNA     linear   PLN 16-JUL-2015 

DEFINITION  UNVERIFIED: Dendrobium christyanum trnH-psbA intergenic spacer 

            region, partial sequence; chloroplast. 

ACCESSION   KP762153 

VERSION     KP762153.1  GI:873885686 

KEYWORDS    UNVERIFIED. 

SOURCE      chloroplast Dendrobium christyanum 

  ORGANISM  Dendrobium christyanum 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 873) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 873) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (25-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     GenBank staff is unable to verify sequence and/or annotation 

            provided by the submitter. 

             

            ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..873 

                     /organism="Dendrobium christyanum" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:426115" 

                     /PCR_primers="fwd_name: trnH, fwd_seq: 

                     cgcgcatggtggattcacaatcc, rev_name: psbA, rev_seq: 

                     gagcattacgttcatgcataac" 

                     /note="authority: Dendrobium christyanum Rchb.f." 

     misc_feature    <1..>873 

                     /note="trnH-psbA intergenic spacer region" 

ORIGIN       

        1 cgcgcatggt ggattcacaa tccactgcct tgatccactt ggctacatcc gccccttccc 

       61 ttatctagct aaagggtttt ctcttttttc cattcatcat tatacttcag attaagatcg 

      121 agatattgga catagaatgc caatttaaaa aatggaaaaa aaggagtaat cagccgtgac 

      181 acgttcacta aaaaaaaatc cttttgtagc taatcattta gcgggaagga ttgaaaaact 

      241 caacaggagg gaggagaaag aaatcatagt gacttggtct cgggcatcta ccattatacc 

      301 cacaatgatt ggccatacaa tcgctattca taatggaaag gaacatttac ctatttatat 

      361 cacagatcgt atggtcggtc acaaattggg agaattcgca cctactctaa ctttcgtgag 

      421 acacgcgaga aacgataata aatctcgtcg ttagtcgttc tactaagtat tcatgtgaaa 

      481 agccttatct taatagtatt tataatagta tttagactta agattatagt aagagtatag 

      541 gtatatttct ttttctagta tactaatata ctcacttttc tgacttatct tatactatac 

      601 ttcacctagg cacttatcat tcattggcgg gggagaactt ttatgataaa gaacgaaaat 

      661 tcggatagag aagcaaaagt gttagcccct gaatccaaga atgcaaatcc aacaagatag 

      721 caatccccca atatcttgtt attataacaa gatattgggg gattgctatc ttaaaaaatt 

      781 catatacata caaaagtatt atccatttat agatggagcc tccccagagg ctagatctag 

      841 aggggagttg tgagcattac gttcatgcat aac 

// 

ภาพผนวกที่ 74 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762153 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=426115
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=426115
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885686?from=1&to=873&sat=4&sat_key=143851919
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LOCUS       KP762154                 891 bp    DNA     linear   PLN 16-JUL-2015 

DEFINITION  UNVERIFIED: (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x 

            (Dendrobium cruentum x Dendrobium scabrilingue) note red labellum 

            trnH-psbA intergenic spacer region, partial sequence; chloroplast. 

ACCESSION   KP762154 

VERSION     KP762154.1  GI:873885687 

KEYWORDS    UNVERIFIED. 

SOURCE      chloroplast (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x 

            (Dendrobium cruentum x Dendrobium scabrilingue) 

  ORGANISM  (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x (Dendrobium cruentum 

            x Dendrobium scabrilingue) 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 891) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 891) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (25-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     GenBank staff is unable to verify sequence and/or annotation 

            provided by the submitter. 

             

            ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..891 

                     /organism="(Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x 

                     (Dendrobium cruentum x Dendrobium scabrilingue)" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /cultivar="Frosty Dawn" 

                     /db_xref="taxon:1675673" 

                     /PCR_primers="fwd_name: trnH, fwd_seq: 

                     cgcgcatggtggattcacaatcc, rev_name: psbA, rev_seq: 

                     gagcattacgttcatgcataac" 

                     /note="red labellum" 

     misc_feature    <1..>891 

                     /note="trnH-psbA intergenic spacer region" 

ORIGIN       

        1 cgcgcatggt ggattcacaa tccactgcct tgatacactt ggctacatcc gccccttccc 

       61 ttatctagct aaaggattct ctcttttttc cattcatcat tatacttcag attaagatcg 

      121 agatattgga catagaatgc caatctaaaa aatggaaaaa aaggagtaat cagccgtgac 

      181 acgttcacta aaaaaaaatc cttttgtagc taatcattta gcgggaagga ttgaaaaact 

      241 caacaggagg gaggagaaag aaatcatagt gacttggtct cgggcatcta ccattatacc 

      301 cacaatgatt ggccatacaa tcgctattca taatggaaag gaacatttac ctatttatat 

      361 cacagatcgt atggtcggtc acaaattggg agaattcgca cctactctaa ctttcgtgag 

      421 acacgcgaga aacgataata aatctcgtcg ttagtcgttc tactaagtat tcatgtgaaa 

      481 agccttatct taatagtctt tataatagta tttagactta agattatagt aagagtatag 

      541 gtatatctct ttttctagta tactaatata ctcacttttc tgacttatct tatactatac 

      601 ttcacctagg cacttatcat tcattggcgg gggagaactt ttatgataaa gaacgaaaat 

      661 tcggatagag aagcaaaagt gttagctcaa catatcccct tccctgaatc caagaatgca 

      721 aatccaacaa gatagcaatc ccccaatatc ttgttcttag aacaagatat tgggggattg 

      781 ctatcttaaa agaagattca tatacataca aaagtattat ccatttatag atggagcttc 

      841 cacagaagct agatctagag ggaagttgtg agcattacgt tcatgcataa c 

// 

ภาพผนวกที่ 75 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762154 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675673
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675673
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675673
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885687?from=1&to=891&sat=4&sat_key=143851919
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LOCUS       KP762155                 891 bp    DNA     linear   PLN 16-JUL-2015 

DEFINITION  UNVERIFIED: (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x 

            (Dendrobium cruentum x Dendrobium scabrilingue) note yellow 

            labellum trnH-psbA intergenic spacer region, partial sequence; 

            chloroplast. 

ACCESSION   KP762155 

VERSION     KP762155.1  GI:873885688 

KEYWORDS    UNVERIFIED. 

SOURCE      chloroplast (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x 

            (Dendrobium cruentum x Dendrobium scabrilingue) 

  ORGANISM  (Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x (Dendrobium cruentum 

            x Dendrobium scabrilingue) 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 891) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 891) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (25-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     GenBank staff is unable to verify sequence and/or annotation 

            provided by the submitter. 

             

            ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..891 

                     /organism="(Dendrobium cruentum x Dendrobium formosum) x 

                     (Dendrobium cruentum x Dendrobium scabrilingue)" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /cultivar="Frosty Dawn" 

                     /db_xref="taxon:1675673" 

                     /PCR_primers="fwd_name: trnH, fwd_seq: 

                     cgcgcatggtggattcacaatcc, rev_name: psbA, rev_seq: 

                     gagcattacgttcatgcataac" 

                     /note="yellow labellum" 

     misc_feature    <1..>891 

                     /note="trnH-psbA intergenic spacer region" 

ORIGIN       

        1 cgcgcatggt ggattcacaa tccactgcct tgatccactt ggctacatcc gccccttccc 

       61 ttatctagct aaaggatttt ctcttttttc cattcatcat tatacttcag attaagatcg 

      121 agatattgga catagaatgc caatttaaaa aatggaaaaa aaggagtaat cagccgtgac 

      181 acgttcacta aaaaaaaatc cttttgtagc taatcattta gcgggaagga ttgaaaaact 

      241 caacaggagg gaggagaaag aaatcatagt gacttggtct cgggcatcta ccattatacc 

      301 cacaatgatt ggccatacaa tcgctattca taatggaaag gaacatttac ctatttatat 

      361 cacagatcgt atggtcggtc acaaattggg agaattcgca cctactctaa ctttcgtgag 

      421 acacgcgaga aacgataata aatctcgtcg ttagtcgttc tactaagtat tcatgtgaaa 

      481 agccttatct taatagtctt tataatagta tttagactta agattatagt aagagtatag 

      541 gtatatctct ttttctagta tactaatata ctcacttttc tgacttatct tatactatac 

      601 ttcacctagg cacttatcat tcattggcgg gggagaactt ttatgataaa gaacgaaaat 

      661 tcggatagag aagcaaaagt gttagctcaa catatcccct tccctgaatc caagaatgca 

      721 aatccaacaa gatagcaatc ccccaatatc ttgttcttag aacaagatat tgggggattg 

      781 ctatcttaaa agaagattca tatacataca aaagtattat ccatttatag atggagcttc 

      841 cacagaagct agatctagag ggaagttgtg agcattacgt tcatgcataa c 

// 

ภาพผนวกที่ 76 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762155 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675673
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675673
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=1675673
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885688?from=1&to=891&sat=4&sat_key=143851919
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LOCUS       KP762156                 905 bp    DNA     linear   PLN 16-JUL-2015 

DEFINITION  UNVERIFIED: Dendrobium williamsonii trnH-psbA intergenic spacer 

            region, partial sequence; chloroplast. 

ACCESSION   KP762156 

VERSION     KP762156.1  GI:873885689 

KEYWORDS    UNVERIFIED. 

SOURCE      chloroplast Dendrobium williamsonii 

  ORGANISM  Dendrobium williamsonii 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 905) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 905) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (25-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     GenBank staff is unable to verify sequence and/or annotation 

            provided by the submitter. 

             

            ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..905 

                     /organism="Dendrobium williamsonii" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:161871" 

                     /PCR_primers="fwd_name: trnH, fwd_seq: 

                     cgcgcatggtggattcacaatcc, rev_name: psbA, rev_seq: 

                     gagcattacgttcatgcataac" 

                     /note="authority: Dendrobium williamsonii Day & Rchb.f." 

     misc_feature    <1..>905 

                     /note="trnH-psbA intergenic spacer region" 

ORIGIN       

        1 cgcgcatggt ggattcacaa tccactgcct tgatccactt ggctacatcc gccccttccc 

       61 ttatctagct aaaggatttt ctcttttttc cattcatcat tatacttcag attaagatcg 

      121 agatattgga catagaatgc caatttaaaa aatggaaaaa aaggagtaat cagccgtgac 

      181 acgttcacta aaaaaaaatc cttttgtagc taatcattta gcgggaagaa ttgaaaaact 

      241 caacaggagg gaggagaaag aaatcatagt gacttggtct cgggcatcta ccattatacc 

      301 cacaatgatt ggccatacaa tcgctattca taatggaaag gaacatttac ctatttatat 

      361 cacagatcgt atggtcggtc acaaattggg agaattcgca cctactctaa ctttcgtgag 

      421 acacgcgaga aacgataata aatctcgtcg ttagtcgttc tactaagtat tcatgtgaaa 

      481 agccttatct taatagtctt tctaatagtc tttctaatag tatttagact taagagtctt 

      541 tatcttatag atcttatagt aagagtatag gtatatttct ttttctagta tactaatata 

      601 ctcacttttc tgacttatct tatactatac ttcacctagg cacttatcat tcattggcgg 

      661 gggagaactt ttatgataaa gaacgaaaat tcggatagag aagcaaaaga cccaggaatc 

      721 caatgaatcc aagaatgcaa atccaacaag gtagcaatcc cccaatatct tgttcttaga 

      781 acaagatatt gggggattgc taccttcaaa aattcatata catacaaaag tattatccat 

      841 ttatagatgg agctccacag aagctgatct agagggaagt tgtgagcatt acgttcatgc 

      901 ataac 

// 

ภาพผนวกที่ 77 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762156 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=161871
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=161871
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885689?from=1&to=905&sat=4&sat_key=143851919
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LOCUS       KP762157                 886 bp    DNA     linear   PLN 16-JUL-2015 

DEFINITION  UNVERIFIED: Dendrobium heterocarpum trnH-psbA intergenic spacer 

            region, partial sequence; chloroplast. 

ACCESSION   KP762157 

VERSION     KP762157.1  GI:873885690 

KEYWORDS    UNVERIFIED. 

SOURCE      chloroplast Dendrobium heterocarpum 

  ORGANISM  Dendrobium heterocarpum 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 886) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 886) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (25-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     GenBank staff is unable to verify sequence and/or annotation 

            provided by the submitter.             

            ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..886 

                     /organism="Dendrobium heterocarpum" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:257361" 

                     /PCR_primers="fwd_name: trnH, fwd_seq: 

                     cgcgcatggtggattcacaatcc, rev_name: psbA, rev_seq: 

                     gagcattacgttcatgcataac" 

                     /note="authority: Dendrobium heterocarpum Lindl." 

     misc_feature    <1..>886 

                     /note="trnH-psbA intergenic spacer region" 

ORIGIN       

        1 cgcgcatggt ggattcacaa tccactgcct tgatccactt ggctacatcc gccccttccc 

       61 ttatctagct aaaggatttt ctcttttttc cattcatcat tatacttcag attaagatcg 

      121 agatattgga catagaatgc caatttaaaa aatggaaaaa aaggagtaat cagccgtgac 

      181 acgttcacta aaaaaaaatc cttttgtagc taatcattta gcgggaagga ttgaaaaact 

      241 caacaggagg gaggagaaag aaatcatagt gacttggtct cgggcatcta ccattatacc 

      301 cacaatgatt ggccatacaa tcgctattca taatggaaag gaacatttac ctatttatat 

      361 cacagatcgt atggtcggtc acaaattggg agaattcgca cctactctaa ctttcgtgag 

      421 acacgcgaga aacgataata aatctcgtcg ttagtcgttc tactaagtat tcatgtgaaa 

      481 agccttatct taatagtatt tctaaatagt atttctaata gtatttagac ttaagattat 

      541 agtaagagta taggtatatt tctttttcta gtatactaat atactcactt ttctgactta 

      601 tcttatacta tacttcacct aggcacttat cattcattgg cgggggagaa cttttatgat 

      661 aaagaacgaa aattcagata gagaagcaaa agtgttagcc cctgaatcca agaatgcaaa 

      721 tccaacaaga tagcaatccc ccaatatctt gttattataa caagatattg ggggattgct 

      781 atcttaaaaa attcatatac atacaaaagt attatccatt tatagatgga gcttccacag 

      841 aagctagatc tagagggaag ttgtgagcat tacgttcatg cataac 

// 

ภาพผนวกที่ 78 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762157 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=257361
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=257361
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885690?from=1&to=886&sat=4&sat_key=143851919
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LOCUS       KP762158                 891 bp    DNA     linear   PLN 16-JUL-2015 

DEFINITION  UNVERIFIED: Dendrobium longicornu trnH-psbA intergenic spacer 

            region, partial sequence; chloroplast. 

ACCESSION   KP762158 

VERSION     KP762158.1  GI:873885691 

KEYWORDS    UNVERIFIED. 

SOURCE      chloroplast Dendrobium longicornu 

  ORGANISM  Dendrobium longicornu 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 891) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 891) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (25-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     GenBank staff is unable to verify sequence and/or annotation 

            provided by the submitter.             

            ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..891 

                     /organism="Dendrobium longicornu" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:257357" 

                     /PCR_primers="fwd_name: trnH, fwd_seq: 

                     cgcgcatggtggattcacaatcc, rev_name: psbA, rev_seq: 

                     gagcattacgttcatgcataac" 

                     /note="authority: Dendrobium longicornu Lindl." 

     misc_feature    <1..>891 

                     /note="trnH-psbA intergenic spacer region" 

ORIGIN       

        1 cgcgcatggt ggattcacaa tccactgcct tgatccactt ggctacatcc gccccttccc 

       61 ttatctagct aaaggatttt ctcttttttc cattcatcat tatacttcag attaagatcg 

      121 agatattgga catagaatgc caatttaaaa aatggaaaaa aaggagtaat cagccgtgac 

      181 acgttcacta aaaaaaaatc cttttgtagc taatcattta gcgggaagga ttgaaaaact 

      241 caacaggagg gaggagaaag aaatcatagt gacttggtct cgggcatcta ccattatacc 

      301 cacaatgatt ggccatacaa tcgctattca taatggaaag gaacatttac ctatttatat 

      361 cacagatcgt atggtcggtc acaaattggg agaattcgca cctactctca ctttcgtgag 

      421 acacgcgaga aacgataata aatctcgtcg ttagtcgttc tactaagtat tcatgtgaaa 

      481 agccttatct taatagtatt tataagagta tttagactta agattatagt aagagtatag 

      541 gtatatttct ttttctagta tactaatata ctcacttttc tgacttatct tatactatac 

      601 ttcacctagg cacttatcat tcattggcgg gggagaactt ttatgataaa gaacgaaaat 

      661 ttggatagag aagcaaaagt gttagctcaa catatcccct tccctgaatc caagaatgca 

      721 aatccaacaa gatagcaatc ccccaatatc ttgttattag aacaagatat tgggggattg 

      781 ctatcttaaa aaaagattca tatacataca aaagtattat ccatttatag atggagcttc 

      841 cacagaagct agatctagag ggaagttgtg agcattacgt tcatgcataa c 

// 

ภาพผนวกที่ 79 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762158 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=257357
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=257357
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885691?from=1&to=891&sat=4&sat_key=143851919
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LOCUS       KP762159                 873 bp    DNA     linear   PLN 16-JUL-2015 

DEFINITION  UNVERIFIED: Dendrobium cariniferum trnH-psbA intergenic spacer 

            region, partial sequence; chloroplast. 

ACCESSION   KP762159 

VERSION     KP762159.1  GI:873885692 

KEYWORDS    UNVERIFIED. 

SOURCE      chloroplast Dendrobium cariniferum 

  ORGANISM  Dendrobium cariniferum 

            Eukaryota; Viridiplantae; Streptophyta; Embryophyta; Tracheophyta; 

            Spermatophyta; Magnoliophyta; Liliopsida; Asparagales; Orchidaceae; 

            Epidendroideae; Malaxideae; Dendrobiinae; Dendrobium. 

REFERENCE   1  (bases 1 to 873) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Identification and Genetic Relationship Analysis of Dendrobium 

            group Nigrohirsutae using DNA markers 

  JOURNAL   Unpublished 

REFERENCE   2  (bases 1 to 873) 

  AUTHORS   Phanroopthaw,J., Thanananta,T. and Thanananta,N. 

  TITLE     Direct Submission 

  JOURNAL   Submitted (25-JAN-2015) Biotechnology, Thammasat University, 

            Rangsit, Khlong Luang, Pathum Thani 12120, Thailand 

COMMENT     GenBank staff is unable to verify sequence and/or annotation 

            provided by the submitter. 

             

            ##Assembly-Data-START## 

            Sequencing Technology :: Sanger dideoxy sequencing 

            ##Assembly-Data-END## 

FEATURES             Location/Qualifiers 

     source          1..873 

                     /organism="Dendrobium cariniferum" 

                     /organelle="plastid:chloroplast" 

                     /mol_type="genomic DNA" 

                     /db_xref="taxon:179352" 

                     /PCR_primers="fwd_name: trnH, fwd_seq: 

                     cgcgcatggtggattcacaatcc, rev_name: psbA, rev_seq: 

                     gagcattacgttcatgcataac" 

                     /note="authority: Dendrobium cariniferum Rchb.f." 

     misc_feature    <1..>873 

                     /note="trnH-psbA intergenic spacer region" 

ORIGIN       

        1 cgcgcatggt ggattcacaa tccactgcct tgatccactt ggctacatcc gccccttccc 

       61 ttatctagct aaaggatttt ctcttttttc cattcatcat tatacttcag attaagatcg 

      121 agatattgga catagaatgc caatttaaaa aatggaaaaa aaggagtaat cagccgtgac 

      181 acgttcacta aaaaaaaatc cttttgtagc taatcattta gcgggaagga ttgaaaaact 

      241 caacaggagg gaggagaaag aaatcatagt gacttggtct cgggcatcta ccattatacc 

      301 cacaatgatt ggccatacaa tcgctattca taatggaaag gaacatttac ctatttatat 

      361 cacagatcgt atggtcggtc acaaattggg agaattcgca cctactctaa ctttcgtgag 

      421 acacgcgaga aacgataata aatctcgtcg ttagtcgttc tactaagtat tcatgtgaaa 

      481 agccttatct taatagtatt tataagagta tttagactta agattatagt aagagtatag 

      541 gtatatttct ttttctagta tactaatata ctcacttttc tgacttatct tatactatac 

      601 ttcacctagg cacttatcat tcattggcgg gggagaactt ttatgataaa gaacgaaaat 

      661 tcggatagag aagcaaaagt gttagctcct gaatccaaga atgcaaatcc aacaagatag 

      721 caatccccca atatcttgtt attagaacaa gatattgggg gattgctatc ttaaaaaatt 

      781 catatacata caaaagtatt atccatttat agatggagct tccacagaag ctagatctag 

      841 agggaagttg tgagcattac gttcatgcat aac 

// 

ภาพผนวกที่ 80 ล าดับนิวคลีโอไทด์หมายเลข KP762159 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=179352
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/Browser/wwwtax.cgi?id=179352
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/nuccore/873885692?from=1&to=873&sat=4&sat_key=143851919
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