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บทคดัย่อ 

การระบุชนิดของเห็ดตามวิธีมาตรฐานท่ีอาศยัลกัษณะทางสัณฐานเป็นหลกั ยงัคงมีขอ้จ ากดัจาก
ความผนัแปรทางสัณฐานวิทยา เห็ดมีสารพนัธุกรรมท่ีจ าเพาะท่ีบ่งบอกชนิดและสายพนัธ์ุ  เห็ดป่าหลายชนิด
สามารถสร้างสารเฉพาะชนิด และแบบแผนของสารท่ีสร้างข้ึนน้ีอาจช่วยในการระบุชนิดของเห็ดได้  
การศึกษาคร้ังน้ีเพื่อให้ไดล้กัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ดป่าในภาคตะวนัออกเฉียงเหนือของประเทศไทย 
ดว้ยการวิเคราะห์สารพนัธุกรรมในส่วนจีนของไรโบโซมและแบบแผนของเล็กตินซ่ึงเป็นสารประเภทไกล
โค-โปรตีนท่ีมีความจ าเพาะคล้ายแอนติบอดีท่ีสามารถท าให้เกิดการจบักลุ่มของเซลล์ เป็นสารท่ีได้จาก
แหล่งผลิตท่ีไม่เก่ียวข้องกับระบบภูมิคุ้มกัน และพบว่ามีความคงตัวในดอกเห็ดท่ีมีแนวโน้มการใช้
ประโยชน์ในการวิจยัทางการแพทยแ์ละเภสัชกรรม  จากการรวบรวมดอกเห็ดป่าท่ีสะสมโปรตีนเล็กตินใน
ภาคตะวนัออกเฉียงเหนือของประเทศไทย ทั้งเห็ดท่ีรับประทานได้และไม่ได้จ  านวนทั้งส้ิน 280 ตวัอย่าง  
เห็ดเหล่าน้ีมีลักษณะทางสัณฐานทั้งท่ีแตกต่างและคล้ายกัน จดัจ าแนกอยู่ใน 15 วงศ์ คือ Agaricaceae, 
Amanitaceae, Boletaceae, Cantharellaceae, Coprinaceae, Cortinariaceae, Entolomataceae, 
Lycoperdaceae, Pleurotaceae, Pluteaceae, Polyporaceae, Ramariaceae, Russulaceae, Schizophyllaceae 
และ Tricholomataceae  ได้เลือกเห็ดป่าชนิดท่ีพบมาก ยากต่อการจดัจ าแนกชนิดและสายพนัธ์ุ และนิยม
บริโภคกนัอยา่งแพร่หลายในสกุล Russula และ Lactarius มาศึกษาสัณฐานวิทยาของ Basidiospore ดว้ยกลอ้ง
จุลทรรศน์อิเล็กตรอนแบบส่องกราด พบความแตกต่างทางสัณฐานวิทยาของ Basidiospore ทั้งขนาด รูปร่าง 
และผิวของสปอร์ เป็นแบบแผนของผิวสปอร์ท่ีมีแนวโน้มบ่งบอกสายพนัธ์ุของเห็ดได้  จากนั้นไดศึ้กษา     
สารพันธุกรรมส่วน Internal transcribed spacer (ITS) ด้วยแบบแผน Polymerase chain reaction-Restriction 
fragment length polymorphism (PCR-RFLP) ของตัวแทนเห็ดป่ากลุ่มเด่นโดยเฉพาะอย่างยิ่งสกุล Russula 
เป็นสกุลเด่นท่ีเลือกตวัอย่างท่ีพบมากยากต่อการระบุชนิดมาศึกษาจ านวนมากท่ีสุด พร้อมทั้งเลือกตวัแทน
ของเห็ดในสกุล Amanita, Boletus, Coprinus, Lepiota, Macrolepiota, Lentinus, Tylopilus, Xerocomus, 
Lactarius, Marasmius, Russula, Scytinopogon, Schizophyllum, Termitomyces และ Volvariella เพื่อหา
ล าดบันิวคลิโอไทด์ของ 18S Ribosomal RNA gene และวิเคราะห์ความสัมพนัธ์ของเห็ดแต่ละตวัอย่างดว้ย 
Phylogenetic relationships พบความสัมพนัธ์ของเห็ดแต่ละชนิดกับเห็ดกลุ่มใกล้เคียงกันจากฐานข้อมูล 
GenBank ช่วยในการจดัจ าแนกและระบุชนิดไดส้อดคลอ้งกบัสัณฐานวิทยาทุกตวัอยา่ง  เม่ือศึกษาแบบแผน
ของโปรตีนในสารสกดัหยาบของเล็กตินจากดอกเห็ดทั้ง 280 ตวัอย่าง  พบว่าไดแ้บบแผนเฉพาะของแต่ละ
ตวัอย่างตามแบบของแถบของโปรตีนท่ีมีน ้ าหนักโมเลกุลโดยเฉล่ียอยู่ในช่วง 12 ถึง 150 กิโลดาลตัน           
เห็ดต่างชนิดกนัมีแบบแผนของโปรตีนท่ีแตกต่างกนัและสอดคลอ้งกบัสมบติัของเล็กตินท่ีแตกต่างกนัจาก
การทดสอบด้วยปฏิกิริยาการจบักลุ่มของเซลล์เม็ดเลือดแดงของคนและสัตว์หลายชนิด แบบแผนของ
โปรตีนจึงเป็นลักษณะหน่ึงท่ีสามารถใช้เพื่อการระบุชนิดของเห็ดท่ีสร้างสารเล็กตินในเบ้ืองต้นได้               
ผลการศึกษาสามารถช่วยแกปั้ญหาการระบุชนิดและจ าแนกสายพนัธ์ุของเห็ดท่ียุ่งยากและให้ผลไม่ชดัเจน

 

 

 

 

 

 

 

 



ค 
 

ดว้ยการระบุชนิดตามวิธีมาตรฐานท่ีอาศยัลกัษณะทางสัณฐานวิทยาและเคมีบางประการได ้รวมทั้งสามารถ
ให้บริการทางวิชาการในการระบุชนิดของเห็ดป่าบางกลุ่ม เป็นข้อมูลท่ีสามารถใช้เพื่อพฒันาวิธีการท่ี
รวดเร็วและแม่นย  าในการตรวจหาและระบุชนิด/สายพนัธ์ุของเห็ดป่าต่อไป 
 
 

The identification of mushrooms into species by using conventional methods mainly relied on 
morphological characteristics, still has limitations regarding very close related species and species 
having variations in their morphology. Genetic materials are unique characteristics for each mushroom 
species and strain. Several mushroom species can produce some certain metabolites, and the profiles of 
these compounds could be used for their species or strain identification. This study aimed to obtain 
molecular characteristics of wild mushrooms accumulating lectins in their fruiting bodies and found in 
North-eastern Thailand by analyses of ribosomal RNA gene and lectin protein profiles. Lectins are 
glycoproteins of non-immune origin, able to agglutinate cells similar to antibody, and found to be stable 
in mushroom fruiting bodies. The lectins are promising to be employed in a number of biomedical and 
clinical research. Two hundred and eighty wild mushroom specimens were collected from natural 
habitats in various locations in North-eastern Thailand, and selected according to their capability to 
produce proteins having lectin properties. The selected mushroom specimens were characterized by 
standard methods which mainly relied on morphological characteristics, and still have limitations 
regarding very close related species and strains having variations in their morphology. The mushroom 
specimens including edible and non-edible mushrooms, could be classified as belonging to 15 families: 
Agaricaceae, Amanitaceae, Boletaceae, Cantharellaceae, Coprinaceae, Cortinariaceae, 
Entolomataceae, Lycoperdaceae, Pleurotaceae, Pluteaceae, Polyporaceae, Ramariaceae, Russulaceae, 
Schizophyllaceae, and Tricholomataceae. The basidiospore morphology of the edible mushrooms in 
genera Russula and Lactarius was additionally investigated using scanning electron microscope (SEM). 
Specimens of these genera were difficult to identify into species. SEM micrographs illustrated 
distinctive basidiospore sizes, shapes and spore wall ornamentation patterns for each mushroom 
investigated. The features are useful for supporting their morphological taxonomic description and 
identification. Then molecular characterization was performed by nucleic acid analysis using 
polymerase chain reaction-restriction fragment length polymorphism (PCR-RFLP) patterns, and 18S 
Ribosomal RNA gene sequences of the selected mushroom genera Amanita, Boletus, Coprinus, 
Lepiota, Macrolepiota, Lentinus, Tylopilus, Xerocomus, Lactarius, Marasmius, Russula, Scytinopogon, 
Schizophyllum, Termitomyces, and Volvariella. Russula was one of the dominant genera comprising a 
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variety of collected and selected specimens. Phylogenetic relationships among the selected wild 
mushrooms were demonstrated on the basis of ribosomal RNA gene and ITS region sequences 
compared to closed relatives from GenBank database, and exhibited clearly distinguished most 
specimens from each other, even those sharing similar morphotypes. When protein profiles of crude 
lectin extracts from the 280 mushroom specimens were investigated, each mushroom specimen 
exhibited specific profile of protein bands having the average molecular weights ranging from 12 to 
150 kilodaltons. Different mushroom species contained different protein profiles corresponding to their 
different lectin properties as detected by hemagglutination activities against various human and animal 
red blood cells. The protein profile analysis should be one of the methods, which could be applied for 
the preliminary identification of lectin-producing mushroom species. Results from these molecular 
characteristics and basidiospore morphology study could be applied for the detection and identification 
of the specific strain of lectin-producing mushrooms, and for developing rapid and reliable tools for the 
further detection and identification of wild mushrooms. 
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บทที่ 1 
บทน า 

1.1  ความส าคญัและทีม่าของปัญหาการวจิยั  

ลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ดท่ีไดจ้ากการวิเคราะห์สารจากโครงสร้างและ/หรือพนัธุกรรมของเห็ด
ด้วยเทคนิคทางชีววิทยาระดับโมเลกุล (Molecular biology techniques) ได้แก่ เทคนิค Polymerase chain 
reaction-Restriction fragment length polymorphism (PCR-RFLP) และการหาล าดบัเบสของ Deoxyribonucleic 
acid (DNA sequencing) ของจีน (Gene) เป้าหมายโดยเฉพาะอยา่งยิง่ Ribosomal RNA gene  ซ่ึงลกัษณะดงักล่าว
สามารถบ่งบอกชนิดและ/หรือสายพนัธ์ุของเห็ดนั้นไดอ้ยา่งชดัเจนและมีความคงตวั  ซ่ึงสอดคลอ้งกบัวธีิการ
ท่ีช่วยแกปั้ญหาท่ีไม่สามารถจ าแนกและระบุชนิดและความแตกต่างของสายพนัธ์ุของเห็ดป่าท่ีพบในพื้นท่ี
ภาคตะวนัออกเฉียงเหนือของประเทศไทยไดอ้ยา่งชดัเจนและแน่นอน  สืบเน่ืองมาจากการปฏิบติังานของคณะ
นกัวิจยัหลายโครงการวจิยัท่ีเก่ียวขอ้งกบั “เล็กตินของเช้ือรา” และโครงการวิจยัต่อเน่ืองท่ีด าเนินการตั้งแต่ปี 
พ.ศ. 2546 ถึงปัจจุบนั   เล็กติน (Lectins) เป็นสาร Proteins หรือ Glycoproteins หรือ Multivalent carbohydrate 
binding proteins ท่ีมีความจ าเพาะท่ีเรียกได้ว่ามี Antibody-like carbohydrate binding specificity  และมีการใช้
ประโยชน์ทั้งทางเภสัชวิทยา  วิทยาภูมิคุม้กนั  การแพทย ์(การรักษาโรคมะเร็ง) และ การเกษตร (Guillot and 
Konska, 1997; Mo et al., 2000; Oguri et al., 1996; Pemberton, 1994; Weis and Drickamer, 1996)   ตวัอย่างเห็ด
ป่า (ดอกเห็ด, Fruiting body) ท่ีรวบรวมไดแ้ละผา่นการทดสอบความสามารถในการสะสมเล็กตินของโครงการ
ขา้งตน้แลว้นั้น หลายตวัอย่างไดจ้ากพื้นท่ีเก็บแตกต่างกนัและมีลกัษณะทางสัณฐานซ่ึงใช้จ  าแนกและระบุ
ชนิดตามวธีิมาตรฐานนั้นไดผ้ลเหมือนและ/หรือคลา้ยคลึงกนัมาก แต่ให้ผลการทดสอบเล็กตินท่ีแตกต่างกนั
มาก จึงยากต่อการสรุปรายงานและติดตามชนิด/สายพนัธ์ุของเห็ดป่าและความสามารถในการผลิตเล็กติน 
รวมถึงการรายงานช่ือของเห็ดอยา่งมัน่ใจจากผลการวเิคราะห์ชนิด  ซ่ึงถา้สามารถระบุชนิดและความแตกต่าง
ของสายพนัธ์ุท่ีแน่นอนของเห็ดป่าได ้จะท าให้ปัญหาน้ีหมดไป  ซ่ึงก็มีความเป็นไปไดโ้ดยแนวทางหน่ึง คือ 
อาศยัลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลเช่นการวิเคราะห์สารพนัธุกรรม ดงัท่ีมีการศึกษากบัเช้ือรากนับา้งแลว้ใน
ต่างประเทศ (Moncalvo et al., 2000a, 2000b; Thorn et al., 2000; Hughes et al., 2000; Redhead et al., 2001) 

การจ าแนกและการระบุชนิดและความแตกต่างระดบัสายพนัธ์ุท่ีแน่นอนของเห็ดป่ากระท าไดย้าก
จากการระบุชนิดตามวิธีมาตรฐานซ่ึงอาศยัลกัษณะทางสัณฐานวิทยาและเคมีบางประการเป็นหลกั และมกั
ประสบปัญหาความผนัแปรของโครงสร้างทางสัณฐานซ่ึงอาจเน่ืองมาจากผลของแต่ละระบบนิเวศท่ีเห็ด
เจริญ ท าให้ไม่สามารถระบุชนิดของตวัอยา่งของเห็ดท่ีพบจ านวนมากไดแ้ละยงัคงยากต่อการตดัสินใจระบุ
ชนิดท่ีแน่นอน (สุรีลกัษณ์ รอดทองและคณะ, 2541, 2542 และ 2543) ท าให้ผูว้ิจยัหลายกลุ่มรายงานเฉพาะ
จ านวนตวัอยา่งเห็ดท่ีพบและ/หรือจ าแนกเป็นหมวดหมู่หลกัๆ ส่วนรายงานการศึกษาถึงลกัษณะเฉพาะเชิง
โมเลกุลท่ีอาศยัสารพนัธุกรรมของเห็ดป่าท่ีพบในประเทศไทยยงัมีน้อยมากและไม่เพียงพอท่ีจะน ามาเป็น
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ขอ้มูลเปรียบเทียบได ้แต่ในต่างประเทศไดมี้การศึกษาทางดา้นลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ดกนัมาก
พอควร  การศึกษาทางด้านพนัธุกรรมของเห็ดในปัจจุบนัท่ีจดัได้ว่ามีความก้าวหน้าทางเทคนิคและมี
ฐานข้อมูลของล าดับนิวคลิโอไทด์ของ DNA (DNA sequence database) ท่ีสามารถใช้เปรียบเทียบและ
อ้างอิงได้มากท่ีสุด (Peintner et al., 2001; Moncalvo et al., 2000a, 2000b; Thorn et al., 2000; Hughes et al., 
2000; Redhead et al., 2001; Drehmel et al., 1999; Johnson and Vigalys, 1998) อย่างไรก็ตามยงัมีข้อจ ากัด
ดว้ยเคร่ืองมือคือ DNA Sequencer วิธีการทางเลือกและฐานขอ้มูลเพื่อการจดัหมวดหมู่ จ  าแนก และระบุ
ชนิดหรือสายพนัธ์ุของเห็ดป่าท่ีให้ผลแน่นอนและน่าเช่ือถือจึงจ าเป็น อาจส่งผลถึงความสามารถในการ
ระบุเห็ดพิษและเห็ดไม่มีพิษอีกดว้ย  การวิจยัในคร้ังน้ีจึงเพื่อศึกษาให้ไดล้กัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของ   
เช้ือราในกลุ่มเห็ดป่าท่ีพบในภาคตะวนัออกเฉียงเหนือของประเทศไทยโดยอาศัยการวิเคราะห์สาร
พนัธุกรรมของเห็ดดว้ยเทคนิคทางกรดนิวคลีอิก คือ Polymerase chain reaction-Restriction fragment length 
polymorphism (PCR-RFLP) และการหาล าดับเบสของ DNA (Gene) โดยเฉพาะอย่างยิ่ง Ribosomal RNA 
genes ซ่ึงสอดคลอ้งกบัขอ้มูลท่ีมีในฐานขอ้มูลของต่างประเทศ และวธีิการทางเลือกท่ีสามารถใชเ้ป็นแหล่ง
อา้งอิงและเปรียบเทียบได ้ เพื่อการจ าแนกและระบุชนิด/สายพนัธ์ุของเห็ดป่านั้น 

1.2  วตัถุประสงค์ของการวจิยั  

โครงการวจิยัน้ีมีวตัถุประสงค ์ดงัน้ี 
1) เพื่อให้ไดล้กัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเช้ือราในกลุ่มเห็ดป่าท่ีพบในภาคตะวนัออกเฉียงเหนือ

ของประเทศไทยโดยอาศยัการวเิคราะห์สารพนัธุกรรมดว้ยเทคนิคทางกรดนิวคลีอิก 
2) เพื่อจ าแนกและระบุชนิด/สายพนัธ์ุของเห็ดป่าท่ีพบการเจริญในภาคตะวนัออกเฉียงเหนือของ

ประเทศไทย จากลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุล โดยเฉพาะอยา่งยิ่งเห็ดท่ีไดท้ดสอบความสามารถในการผลิต
สารเล็กตินและมีปัญหาในการระบุชนิดและจ าแนกสายพนัธ์ุตามวิธีมาตรฐานท่ีอาศยัลกัษณะทางสัณฐาน
วทิยาเป็นหลกั 

3) สร้างฐานขอ้มูล DNA (DNA database) ของเห็ดป่าท่ีเลือก ซ่ึงน าไปสู่การแสดงถึง Phylogenetic 
relationship ของเห็ดป่าท่ีพบการเจริญท่ีในภาคตะวนัออกเฉียงเหนือของประเทศไทย และเป็นขอ้มูลท่ี
สามารถใช้เพื่อพฒันาวิธีการท่ีรวดเร็วและแม่นย  าในการตรวจหาและระบุชนิด/สายพนัธ์ุของเห็ดป่า
ต่อไป 

1.3  ขอบเขตของการวจิยั 

การวิจยัคร้ังน้ีเป็นการศึกษาลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ดป่าโดยอาศยัเทคนิคทางชีววิทยา
โมเลกุลเพื่อระบุชนิดและจ าแนกกลุ่มของเห็ดป่าท่ีพบในภาคตะวนัออกเฉียงเหนือของประเทศไทย  ซ่ึง
ตัวอย่างเห็ดป่าท่ีจะศึกษามีทั้ งดอกเห็ดและเส้นใยซ่ึงเลือกจากตัวอย่างท่ีรวบรวมไว้แล้วจาก
โครงการวิจยั “เล็กตินของเช้ือรา” (ไม่นอ้ยกวา่ 220 ตวัอยา่ง) และจากตวัอยา่งเห็ดท่ีรวบรวมไดใ้หม่จาก
แหล่งธรรมชาติในช่วงปีท่ีมีการศึกษา (เนน้เห็ดชนิดท่ีรับประทานไดแ้ละเห็ดพิษท่ีลกัษณะของดอกเห็ด
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คลา้ยเห็ดท่ีรับประทานได้) จ  าแนกและวิเคราะห์ชนิดของเห็ดป่าตามลกัษณะทางสัณฐานวิทยาส าหรับ
ตวัอยา่งเห็ดท่ีไดใ้หม่จากแหล่งธรรมชาติ  วเิคราะห์ลกัษณะเฉพาะของเห็ด (เนน้ Ribosomal RNA gene) 
ด้วยเทคนิค PCR-RFLP และ DNA sequencing  พร้อมทั้ งวิเคราะห์ความสัมพนัธ์ของเห็ดในแต่ละ
ตวัอยา่งเพื่อให้ได ้Phylogenetic relationship ของเห็ดป่าท่ีพบในภาคตะวนัออกเฉียงเหนือของประเทศ
ไทย  และยงัเป็นประโยชน์ในการพฒันาวธีิการตรวจและติดตามชนิด/สายพนัธ์ุของเห็ดป่าอยา่งรวดเร็ว 

1.4  ประโยชน์ทีไ่ด้รับจากการวจิยั 

ประโยชน์ท่ีไดรั้บจากการวจิยั มีดงัน้ี 
1) ลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลท่ีอาศยัการวเิคราะห์สารพนัธุกรรมและสารระดบัโมเลกุลของเห็ดป่า 

ท่ีพบการเจริญในภาคตะวนัออกเฉียงเหนือของประเทศไทย  ท่ีสามารถช่วยแกปั้ญหาการระบุชนิดและ
จ าแนกสายพนัธ์ุของเห็ดท่ียุง่ยากและให้ผลไม่ชดัเจนดว้ยการระบุชนิดตามวิธีมาตรฐานท่ีอาศยัลกัษณะ
ทางสัณฐานวิทยาและเคมีบางประการไดใ้นระดบัหน่ึง ซ่ึงเห็ดป่าท่ีจะศึกษาในคร้ังน้ีส่วนใหญ่ไดผ้า่น
การทดสอบความสามารถในการผลิตเล็กตินและมีหลายชนิดท่ีมีการจ าหน่ายและบริโภคกันอย่าง
กวา้งขวางในประเทศไทย   รวมทั้งสามารถให้บริการทางวิชาการในการระบุชนิดของเห็ดป่าบางกลุ่ม
ได ้

2) องค์ความรู้ในการวิจยัต่อไป คือ ฐานขอ้มูลของลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ดป่า ได้แก่ 
ขอ้มูลทางพนัธุกรรมท่ีอาศยั Ribosomal RNA gene และ Protein profiles ของเห็ดท่ีสามารถใช้อา้งอิง
และใช้เพื่อพฒันาเทคนิคทางชีววิทยาโมเลกุลเพื่อระบุชนิดและตรวจหาเห็ดบางชนิดไดอ้ย่างถูกตอ้ง
และรวดเร็ว 

3) ความรู้ใหม่ด้าน Phylogenetic relationship ของเห็ดป่าท่ีพบในภาคตะวนัออกเฉียงเหนือของ
ประเทศไทย 

4) ผลงานวจิยัท่ีช่วยเพิ่มความเขม้แข็งทางวิชาการของมหาวิทยาลยัเทคโนโลยีสุรนารีไดส่้วนหน่ึง 
และเป็นประโยชน์กบัสถาบนัการศึกษาท่ีมีการศึกษาทางเช้ือรา  กรมป่าไม ้ กรมวทิยาศาสตร์การแพทย ์ 
ผูมี้ส่วนร่วมในการใหบ้ริการวชิาการดา้นความหลากหลายทางชีวภาพของเห็ดและประชาชนผูส้นใจ 

1.5  ทฤษฎแีละกรอบแนวความคดิของโครงการวจิยั 

ลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ดรา (เช้ือรา) ท่ีไดจ้ากการวิเคราะห์สารพนัธุกรรม สามารถใช้เพื่อ
แกปั้ญหาการระบุชนิดและความแตกต่างของสายพนัธ์ุของเห็ดท่ีสรุปผลไดย้ากและมีความมัน่ใจต ่าเม่ือใช้
วิธีมาตรฐานซ่ึงอาศยัลกัษณะทางสัณฐานและเคมีบางประการท่ีใช้กนัอยู่ปัจจุบนั ลกัษณะทางสัณฐาน
ดงักล่าวอาจเกิดการผนัแปรไดง่้ายตามระบบนิเวศท่ีเห็ดเจริญ การวิจยัคร้ังน้ีจึงมุ่งท่ีให้ไดล้กัษณะเฉพาะ    
เชิงโมเลกุลของเช้ือราในกลุ่มเห็ดป่าท่ีพบในภาคตะวนัออกเฉียงเหนือของประเทศไทยท่ียงัคงไม่สามารถ
จ าแนก ระบุชนิดและสายพนัธ์ุไดอ้ยา่งชดัเจนโดยใชล้กัษณะทางสัณฐานและเคมีบางประการ 
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การศึกษาเห็ดป่าในประเทศไทยในปัจจุบนัจดัไดว้า่ครอบคลุมทัว่ประเทศ (เกษม สร้อยทอง, 2537; 
อนงค ์จนัทร์ศรีกุล, 2539; รัตเขตร์ เชยกล่ิน และ พรรณี ฐิตาภิชิต, 2542; วสันณ์ เพชรรัตน์ และคณะ; 2542; 
เสาวลกัษณ์ พงษ์ไพจิตร และคณะ, 2542; สุรีลกัษณ์ รอดทอง และคณะ, 2541, 2542, 2543; Pichyangkura, 
1993; Petcharat, 2000) ซ่ึงบางรายงานไดน้ าเสนอถึงผลการศึกษาแลว้ในขา้งตน้ การศึกษาเห็ดป่าเหล่านั้น
ส่วนใหญ่ใชว้ิธีมาตรฐานซ่ึงอาศยัลกัษณะทางสัณฐานวทิยาเป็นหลกัในการจ าแนกและระบุชนิด ซ่ึงมกัยาก
ต่อการตดัสินใจระบุชนิดท่ีแน่นอน การศึกษาถึงลกัษณะเฉพาะเชิงโมกุลท่ีอาศยัสารพนัธุกรรมของเห็ดป่า
ท่ีพบในประเทศไทยยงัไม่แพร่หลายมากนกัดว้ยขอ้จ ากดัของความเช่ียวชาญ วิธีการ และวสัดุ-อุปกรณ์
เคร่ืองมือท่ีใช้ ในต่างประเทศมีการศึกษาทางด้านลกัษณะเฉพาะเชิงโมกุลของเช้ือราท่ีสามารถใช้เป็น
แนวทางและอ้างอิงได้พอควร (Peintner et al., 2001; Moncalvo et al., 2000a, 2000b; Thorn et al., 2000; 
Hughes et al., 2000; Redhead et al., 2001; Drehmel et al., 1999; Johnson and Vigalys, 1998)   ข้อได้เปรียบ
ของประเทศไทยเม่ือเทียบกบัต่างประเทศหลายๆ ประเทศ คือ ความหลากหลายของทั้งชนิดและปริมาณ
ทรัพยากรจุลินทรียท่ี์ส่งเสริมให้มีแนวโน้มของการใช้ประโยชน์จุลินทรียเ์หล่านั้นไดสู้ง เช่น การใช้เห็ด
เป็นอาหารและผลิตสารท่ีมีความส าคญัทางเศรษฐกิจ เช่น โปรตีน และเอนไซม ์

1.6  ผลงานวจิยัทีเ่กีย่วข้อง 

1.6.1  เห็ดป่า (Wild mushrooms) 
เห็ด (Mushroom) เป็นจุลินทรียใ์นกลุ่มเช้ือราหรือเห็ดรา (Fungi) มีการเจริญเป็นเส้นใย เม่ือ

ถึงระยะการสืบพนัธ์ุแบบอาศยัเพศ จะสร้างโครงสร้างท่ีมีรูปร่างเป็นดอกเห็ด (Fruiting body) ท่ีมองเห็น
ไดด้ว้ยตาเปล่า ดอกเห็ดมีรูปร่างและสีแตกต่างกนั เก่ียวขอ้งกบัการบ่งบอกถึงชนิดของเห็ดรานั้น   เห็ด
หลายชนิดรับประทานได ้และจดัเป็นอาหารท่ีมีคุณค่าทางโภชนาการสูง (มีโปรตีน ไขมนั เกลือแร่ และ
วติามิน ซ่ึงมกัพบวา่มีวติามินบี 1 และบี 2 มากกวา่วติามินชนิดอ่ืนๆ) เห็ดหลายชนิดมีสรรพคุณทางยา 
งานวจิยัจากประเทศจีนและญ่ีปุ่นแสดงให้เห็นชดัเจนวา่เห็ดมีประโยชน์ในการใชเ้ป็นยารักษาโรค มีผล
ในการป้องกนัและรักษาโรคมะเร็ง  รักษาโรคท่ีเกิดจากไวรัส โรคความดนัโลหิตสูง โรค Choresterol ใน
เลือดสูง และสามารถช่วยป้องกนัการจบัตวักนัของเกล็ดเลือด (Wang et al., 1998; Yu et al., 1999) 

เห็ดบางชนิดมีพิษกบัผูบ้ริโภค เช่น เห็ดป่าชนิดท่ีมีสารซ่ึงมีผลกบัระบบประสาทท าให้ผูบ้ริโภค
เกิดจินตนาการเป็นภาพหลอกหลอน บางคนเรียกเห็ดชนิดน้ีว่า "เห็ดโอสถลวงจิต" ตัวอย่างเช่นท่ี                
ชาวพื้นเมืองเม็กซิกนัใชกิ้นแต่นอ้ยหรือเค้ียวอมไวใ้นปากเพื่อท าพิธีเวทมนต์ ไสยศาสตร์   เห็ดชนิดท่ีมีพิษ
มากสามารถท าใหผู้บ้ริโภคถึงตายได ้จนถึงปัจจุบนัน้ียงัไม่มีลกัษณะหรือกฎเกณฑ์ส าหรับการจ าแนกเห็ดมี
พิษกบัเห็ดไม่มีพิษได้อย่างน่าเช่ือถือ  จากการสอบถามชาวบา้นท่ีเก็บเห็ดป่าในพื้นท่ีจงัหวดันครราชสีมา 
บุรีรัมย ์และชยัภูมิ ทราบวา่คนเหล่านั้นยงัคงยดึลกัษณะของเห็ดท่ีไดรั้บการบอกเล่าจากบรรพบุรุษ ซ่ึงก็เกิด
การสับสนอยูบ่่อยคร้ัง ทุกๆ ปีจะพบข่าวการเสียชีวิตจากการบริโภคเห็ดพิษ ซ่ึงเกิดไดทุ้กภาคของประเทศ
ไทย 
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ในประเทศไทยมีการศึกษาเห็ดป่าโดยนกัวิจยัหลายกลุ่ม ดงัท่ีมีรายงาน ไดแ้ก่  Pichyangkura 
(1993) รวบรวมเห็ดโคนท่ีสามารถจ าแนกชนิด ได ้ 6 ชนิด (Species) คือ Termitomyces clypeatus, T. 
mammiformis, T. robustus, T. schimpero, T. globulus และ T. microcapus   รัตเขตร์ เชยกล่ิน และ พรรณี 
ฐิตาภิชิต (2542) รายงานความหลากหลายทางชีวภาพของเห็ดราท่ีมีขนาดใหญ่ในบริเวณสถานีพฒันา
และส่งเสริมการอนุรักษส์ัตวป่์าเขาเขียว จงัหวดัชลบุรี ในช่วงฤดูฝนของปี พ.ศ. 2540 และ 2541 วา่พบ
เช้ือราในกลุ่ม Ascomycetes, Basidiomycetes, และ Myxomycetes จ านวน 2, 34 และ 2 สกุล (Genus) จาก 
20, 85 และ 2 ตวัอยา่ง ตามล าดบั    เสาวลกัษณ์ พงษไ์พจิตร และคณะ (2542) พบเช้ือราในกลุ่ม 
Ascomycetes และ เห็ด Basidiomycetes ในป่าบาลา จงัหวดันราธิวาส จ านวน 45 และ 200 ตวัอยา่ง
ตามล าดบั 

วสันณ์ เพชรรัตน์ และคณะ (2542) ไดส้ ารวจและรวบรวมเห็ดในพื้นท่ีเขตรักษาพนัธ์ุสัตวป่์าโตน
งาชา้ง อ าเภอหาดใหญ่ จงัหวดัสงขลา และพื้นท่ีใกลเ้คียง ได ้980 ตวัอยา่ง สามารถจ าแนกชนิดได ้354 ชนิด 
ซ่ึงเม่ือจดัหมวดหมู่ตาม Hawksworth et al. (1995) พบว่าอยู่ใน 3 Classes  30 Orders  67 Families และ 140 
Genera ท่ีพบมากคือ Agaricus (14 ชนิด) และ Lepiota (12 ชนิด) มีเห็ดบางชนิดท่ีพบเพียงคร้ังเดียวตลอด
ระยะเวลาท่ีศึกษาและไม่เคยมีรายงานการพบมาก่อนในประเทศไทย คือ Boedijnopeziza insitiata, Gyrodon 
meruliiooides, Gomphus sp., Calostoma sp., Simbium sp., Mutinus ravenelii และ Tylostoma sp.  และมีเห็ด
หลายชนิดท่ีนิยมรับประทานกันอย่างแพร่หลายในภาคใต้ ได้แก่ เห็ดแคลง (Schizophyllum commune)  
เห็ดโคน (Termitomyces heimil)  เห็ดจู (Termitomyces clypeatus)  เห็ดนมหนู (Termitomyces globulus)  เห็ด
ตับเต่า (Phlebopus colossus)  เห็ดเสม็ด (Tylopilus subrobrunneus)  และเห็ดขาว (Lentinus squarrosulus)  
นอกจากน้ียงัมีเห็ดหลายชนิดท่ีชาวภาคใตไ้ม่รับประทานแต่นิยมรับประทานกนัในภาคอ่ืนๆ ของประเทศ
ไทย ไดแ้ก่ เห็ดระโงกเหลือง (Amanita hemibapha javanica)  เห็ดระโงกขาว (Amanita princeps)  และเห็ด
กระดา้ง (Lentinus polychrous)  

เห็ดราท่ีพบในพื้นท่ีป่าพนัธุกรรมพืช บา้นหนองระเวยีง อ าเภอเมือง จงัหวดันครราชสีมา ท่ี
สามารถจ าแนกได ้ เป็นเห็ดราในสกุล Astraeus, Coltricia, Crepidotus, Crinipellis, Cyathus, 
Dacryopinax, Geastrum, Lycoperdon, Marasmius, Mycena, Peniophora, Pluteus, Volvariella, 
Lentinus, Russula, Schizophyllum และ Tulostoma ซ่ึงลกัษณะพื้นท่ีท่ีศึกษาเป็นป่าเตง็รังและป่า            
เบญจพรรณ (สุรีลกัษณ์ รอดทอง และคณะ, 2541) 

ส่วนเห็ดราท่ีพบในเขตอุทยานแห่งชาติทบัลาน บริเวณพื้นท่ีของโครงการสร้างป่าตามแนว
พระราชด าริในสมเด็จพระเทพรัตนราชสุดาฯสยามบรมราชกุมารี อ าเภอครบุรี จงัหวดันครราชสีมา ท่ี
สามารถจ าแนกได ้ อยูใ่นสกุล Agaricus, Amanita, Auricularia, Boletus, Agrocybe, Cantharellus, 
Craterellus, Clavaria, Clavulinopsis, Deflexula, Pterula, Clavicorona, Clavulina, Coprinus, 
Psathyrella, Peniophora, Cortinarius, Inocybe, Crepidotus, Dacryopinax, Entoloma, Leptonia, 
Ganoderma, Trichoglossum, Bulgaria, Camarophyllus, Hygrocybe, Hygrophorus, Lycoperdon, 
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Geastrum, Alpova, Crucibulum, Cyathus, Otidea, Pleurocybella, Pleurotus, Pluteus, Coltricia, 
Favolus, Lepiota, Lentinus, Lenzites, Microporus, Pycnoporus, Trametes, Ramaria, Lactarius, Russula, 
Cookeina, Sarcoscypha, Schizophyllum, Stereum, Strobilomyces, Psilocybe, Stropharia, Hydnellum, 
Thelephora, Tremella, Campanella, Clitocybe, Collybia, Crinipellis, Filoboletus, Laccaria, 
Marasmiellus, Marasmius, Micromphale, Mycena, Omphalina, Termitomyces และ Togia ซ่ึงลกัษณะ
พื้นท่ีท่ีศึกษาเป็นป่าเตง็รัง ป่าดิบแลง้ ทุ่งหญา้ และป่าเบญจพรรณ (สุรีลกัษณ์ รอดทอง และคณะ, 2542, 
2543) เป็นตน้ 

1.6.2  การศึกษาลกัษณะเฉพาะเชิงโมกุลทีอ่าศัยสารพันธุกรรมและสารที่ผลติโดยเห็ด 
การศึกษาถึงลกัษณะเฉพาะเชิงโมกุลท่ีอาศยัสารพนัธุกรรมของเห็ดป่าท่ีพบในประเทศไทย

ยงัมีนอ้ยมากเม่ือเปรียบเทียบกบัรายงาน ในต่างประเทศไดมี้การศึกษาทางดา้นลกัษณะเฉพาะเชิงโมกุล
ของเช้ือรากนัมากพอสมควรในระยะ 5 ปี ท่ีผา่นมา  ซ่ึงการศึกษาทางดา้นพนัธุกรรมของเห็ดในปัจจุบนั
ท่ีจัดได้ว่ามีความก้าวหน้าทางเทคนิคและมีฐานข้อมูลของ DNA (DNA sequence database) เพื่อใช้
เป รียบ เ ทียบและอ้าง อิง  (Peintner et al., 2001; Moncalvo et al., 2000a, 2000b; Thorn et al., 2000; 
Hughes et al., 2000; Redhead et al., 2001; Drehmel et al., 1999; Johnson and Vigalys, 1998) 

Petcharat (2000) ได้ศึกษาความหลากหลายของเช้ือรา Basidiomycetes ในจงัหวดัสงขลา โดยสุ่ม
ส ารวจตวัอย่างในพื้นท่ีป่าไม ้ทุ่งหญา้ สวนผลไม ้และชายฝ่ังทะเล พบจ านวน 308 Species ซ่ึงอยู่ใน 116 
Genera 53 Families    Rodtong and Teaumroong (2000) รายงานเห็ดรับประทานได้ท่ีพบในป่าเต็งรัง 
อุทยานแห่งชาติทบัลานวา่เป็นเห็ดในสกุล Amanita, Boletus, Cantharellus, Lactarius, Russula (พบจ านวน
มากท่ีสุดและมีการเก็บเพื่อจ าหน่ายในตลาดพื้นบา้นมากท่ีสุด) และ Schizophyllum     Teaumroong et al. 
(1999) ไดศึ้กษาแบบแผนของ PCR-RFLP ของเห็ดในสกุล Russula ท่ีมีจ  าหน่ายในตลาดพื้นบา้นในจงัหวดั
นครราชสีมาและชัยภู มิ  โดยใช้  Internal transcribed spacer (ITS5/ITS4) PCR primers และ Restriction 
enzyme AluI ซ่ึงพบอยา่งนอ้ย 5 แบบแผนเด่น  

Miller and Buyck (2002) ระบุชนิดของเห็ดในสกุล Russula ซ่ึงเป็นสกุลใหญ่และเป็น 
Ectomycorrhizal fungi จ านวน 87 species ท่ีมาจากแหล่งในยโุรปดว้ย rDNA sequences จาก ITS1, 5.8S 
และ ITS2 regions และใชคู้่ Primers M13-ITS5/M13-ITS4 ได ้ITS rDNA amplification products ท่ีมี
ขนาด 660-1,000 bp ท่ีเป็นตวัแทนทั้งหมดของ Infrageneric taxa ในยโุรป จากผลการวเิคราะห์ Clades 
ใน Topology แสดงถึง Infrageneric taxa ในระดบั Section level ดงัน้ี Tenellae และ Heterophyllae และ
ระดบั Subsection level คือ Cupreinae, Laricinae, Lilaceinae, Integroidinae, Violaceinae, 
Sphagnophilinae, Viridantinae, Emeticinae, Subvelatae, Pallidosporinae และส่วนของ Polychromae 
และ Sardoninae 

Izumitsu et al. (2012) ศึกษาวธีิเตรียมตวัอยา่ง DNA อยา่งรวดเร็วจากเห็ดทั้งท่ีอยูใ่นระยะดอก
เห็ดและโคโลนีท่ีเจริญบนอาหารเล้ียงเช้ือ Potato dextrose agar (PDA) เพื่อระบุชนิดของเห็ด Lentinula 
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edodes, Grifola frondosa, Agaricus bisporus, Pleurotus eryngii, Mycena chlorophos, Flammulina 
velutipes, Hypsizygus marmoreus และ Pleurotus pulmonarius ดว้ยเทคนิค PCR โดยใช ้Primers ITS4 
และ ITS5 พบวา่วธีิเตรียมตวัอยา่ง DNA ไดถึ้ง 100 ตวัอยา่ง ในเวลา 1 ชัว่โมง โดยใช ้Microwave 2 คร้ัง 
เป็นเวลา 1 นาที ท าใหเ้ยน็เป็นเวลา 10 นาที แลว้จึงป่ันเหวีย่ง 5 นาที 

Nieuwenhuis et al. (2013) ศึกษา Monokaryotic mycelium และ Dikaryon ของเห็ด 
Schizophyllum commune ท่ีพบเจริญตามธรรมชาติจ านวน 59 ไอโซเลท จาก 3 แหล่ง ในประเทศ
เนเธอร์แลนด ์โดยใช ้DNA markers ทั้ง Nuclear genotypes ท่ีใช ้Sequencing data และ Mating types และ 
Mitochondrial haplotypes โดยใช ้Nucleotide polymorphism (SNP) markers ท าใหไ้ดข้อ้มูลท่ีสามารถ
สร้าง Colonization และ Mating patterns ของเส้นใย  จากตวัอยา่งเห็ด 3 แหล่ง พบ Multiple dikaryons 
จ านวน 3, 3 และ 8 ตามล าดบั  พบวา่ 2 ตวัอยา่งมี Nuclear haplotype ร่วมระหวา่ง 3 Dikaryons แต่ละ 
Dikaryon มกัมีเพียง 1 Mitochondrial haplotype การคน้พบคร้ังน้ีแสดงให้เห็นถึง Mating ท่ีโดยปกติไม่
เป็น Symmetry และโดยส่วนใหญ่ Monokaryon เกิด Fertilize โดย 1 Monokaryon, 1 สปอร์ หรือ 1 
Dikaryon สรุปไดว้า่ Mating ท่ีเกิดใน S. commune จาก Monokaryon ขนาดเดียวทั้งของเพศตรงขา้ม
ตามท่ีระบุในหนงัสือวชิาการเกิดข้ึนไดย้ากตามธรรมชาติแสดงถึง Non-symmetric mating ส าหรับ 
Basidiomycete evolution  

Kallifatidis et al. (2014) ศึกษาเพื่อระบุระดบั Species และ Sub-species ของเห็ดสกุล Amanita 
และ Psilocybe ดว้ยเทคนิค Fluorescent random amplified microsatellites (F-RAMS) ซ่ึงเป็นวธีิท่ีใหผ้ล
รวดเร็วโดยใช ้Fluorescent primers (Fluorescently-labeled, 5'degenerate primers) จ  านวน 2 Primers คือ 
(5'-6FAM-SpC3-DD (CCA)5 และ 5'-6FAM-SpC3-DHB (CGA)5) ท่ี Target มี Microsatellite repeat 
regions แตกต่างกนั  เม่ือใชร้ะบุชนิด Amanita rubescens จ  านวน 15 ตวัอยา่ง พบวา่ Primer 5'-6FAM-
SpC3-DHB (CGA)5 ใหผ้ลการระบุชนิดท่ีน่าเช่ือถือกวา่ Primer (5'-6FAM-SpC3-DD (CCA)5 และพบ 
Intra-specific variation สูงระหวา่งตวัอยา่งทั้ง 2 Primers  

Khaund and Joshi (2014) ใชเ้ทคนิค DNA barcoding ดว้ย SSU, ITS, RPB1 และ RPB2 
Molecular markers ในการศึกษา Multi-loci molecular characterization ของเห็ดป่าท่ีรับประทานได ้คือ 
Gomphus floccosus, Lactarius deliciosus, Lactarius volemus, Cantharellus cibarius, Tricholoma 
viridiolivaceum, Inocybe aff. sphaerospora, Laccaria vinaceoavellanea, Albatrellus ellisii, Ramaria 
maculatipes และ Clavulina cristata จากแหล่งพื้นท่ีตอนเหนือของประเทศอินเดีย พบวา่ RPB1 และ 
RPB2 เป็น Protein coding gene markers ท่ีสามารถใชแ้ยก Species ท่ีเหมือนกนัมากไดจ้  านวน 3 กลุ่ม 
จาก 10 กลุ่ม ท่ีมีลกัษณะทางสัณฐานแตกต่างกนัชดัเจน ส่วนการระบุระดบั Species ท่ีเหมือนกนัควรใช ้
ITS marker  
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Malagòn et al. (2014) ศึกษาโครงสร้างและสมบติัทางชีวเคมีของสารสกดัจากเห็ด Russula 
nobilis จากแหล่งทางตอนเหนือของประเทศอิตาลี ดว้ยเทคนิค 13C NMR พบสารส าคญัท่ีเป็น Second 
metabolites ในเห็ด Russula nobilis คือ Velutinal, Sesquiterpenoids และ Russulanobilines   

Xiong et al. (2014) พฒันาวธีิการ Molecular marker-assisted cross-breeding technique เพื่อ
ติดตามและระบุสายพนัธ์ุในขั้นตอนการปรับปรุงสายพนัธ์ุเห็ดฟาง (Volvariella volvacea) จากแหล่ง
เพาะเล้ียงในประเทศจีน โดยศึกษา Volvariella volvacea A1 และ V. volvacea A2 ท่ีปรับปรุงสายพนัธ์ุ
จาก V. volvacea strains V23 และศึกษาอีก 2 สายพนัธ์ุ คือ V. volvacea A3 และ V. volvacea A4 ท่ีไดจ้าก 
V. volvacea strain PY  เทคนิคขา้งตน้ออกแบบ Primers จาก Sequences ของ A mating type genes (HD1 
and HD2) ของพอ่แม่ทั้ง 2 สายพนัธ์ุ  โดย Primer pairs A1-F/A1-R และ A2-F/A2-R ใชส้ าหรับเพิ่ม
จ านวน DNA จาก Volvariella volvacea A1 และ A2 ท่ีได ้Product sizes ขนาด 655 และ 265 bp ตามล าดบั  
และ Primer pairs A3-F/A3-R และ A4-F/A4-R มีความจ าเพาะกบั V. volvacea A3 และ A4 ท่ีได ้Product 
sizes ขนาด 748 และ 693 bp ตามล าดบั 

Keong et al. (2016) พฒันาเทคนิค Infrared spectra (IR) macro-fingerprint method เพื่อบ่ง
เอกลกัษณ์ Sclerotia ของเห็ด Lignosus rhinocerotis, Poria cocos, Polyporus umbellatus, Pleurotus 
tuber-regium และ Omphalia lapidescens ท่ีใชป้ระโยชน์ทางการแพทยแ์ผนโบราณของจีน โดยเทียบ
แบบแผน IR Spectra ของส่วนประกอบ Glucan ในเห็ดแต่ละชนิดเทียบกบัสารมาตรฐาน ß-D-Glucan 
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บทที่ 2 
วธีิด าเนินการวจิัย 

การด าเนินงานของโครงการ “ลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ดป่าในภาคตะวนัออกเฉียงเหนือ
ของประเทศไทย” น้ี ใช้สถานท่ีปฏิบติังานหลกัคือ ห้องปฏิบติัการจุลชีววิทยา (อาคารเคร่ืองมือ 2) ศูนย์
เคร่ืองมือวิทยาศาสตร์และเทคโนโลยี มหาวิทยาลยัเทคโนโลยีสุรนารี และตวัอย่างเห็ดป่าธรรมชาติจาก
พื้นท่ีท่ีพบการเจริญตามธรรมชาติและ/หรือจ าหน่ายในตลาดพื้นบา้น ครุภณัฑ์และวสัดุ-อุปกรณ์หลกัท่ีใช้
และวธีิด าเนินการวจิยัของโครงการ มีดงัน้ี 

2.1  อปุกรณ์ทีใ่ช้ในการด าเนินการวจิยั 
2.1.1  ครุภัณฑ์ 

ครุภณัฑห์ลกัท่ีใชมี้ดงัต่อไปน้ี หมอ้น่ึงความดนัไอ (Autoclave, Hirayama, Hirayama 
Manufacturing Corp., Japan)  ตูอ้บความร้อน (Hot air oven, 1375FX Shel Lab, Sheldon Manufacturing, 
Inc., U.S.A.)  ตูเ้ข่ียจุลินทรีย ์(Laminar flow hood, CA-REV6, Clean Air, The Netherlands)  ตูบ้่มเช้ือ
อุณหภูมิ 25 และ 30 องศาเซลเซียส (Incubator, Shel Lab 1555, Shel Lab, Sheldon Manufacturing, Inc., 
Oregon, U.S.A.)  ตูค้วบคุมอุณหภูมิต ่า 4-12 องศาเซลเซียส (FOC225I Velp Scientific, Progen 
Scientific Ltd., U.K.)  ตูแ้ช่แขง็ (Freezer) -20 และ -80 องศาเซลเซียส (HLLE-370 Heto, Heto-Holten, 
Denmark)  เคร่ืองชัง่ละเอียด (Analytical balance, TC-205, Denver Instrument Company, Japan)  เคร่ือง
ชัง่หยาบ (Pan balance, LB3200D Sartorius, Sartorius AG Göttingen, Germany)  เคร่ืองตีป่น (Blender; 
Waring Comercial, U.S.A.)  เคร่ืองกวนแม่เหล็ก (Magnetic stirrer, C-MAG HS 7 IKAMAG®, IKA®-
WERKE GMBH & CO. KG, Germany)  อ่างน ้าควบคุมอุณหภูมิ (Water bath, 1245PC Shel Lab)  
เคร่ืองวดัความเป็นกรด-ด่าง (CCMD 510 pH and conductivity meter, WPA, England), Freeze dryer 
(Heto Dry winner: DW 3, Denmark), Heat box (WealTech Bioscience Co., Ltd., U.S.A.), 
Microcentrifuge (Microfuge 22R centrifuge, Backman Coulture, Inc., Germany), Cool Block (Fine 
PCR, Cool Block ALB 6400, Finemould Precision Ind., Co., Korea), High speed refrigerated centrifuge 
(Avanti 26 XPI, Beckman Coulter, Beckman Coulter, Inc., U.S.A.), Spectrophotometer (UV/VISIBLE 
GBC 916, Scientific Equipment Ltd., Australia และ Smartspec™ 3000, BioRad, U.S.A.), 
Thermocycler (GeneAmp PCR System, PX2, Thermo Electron Corporation, U.S.A.), Water bath 
shaker (Heto Maxi-Shake, Heto-Holten A/S, Denmark), Vortex mixer (Finevortex, FinePCR, Korea), 
Micropipette sets (Gilson Pipetman Products, Gilson, Inc., U.S.A.)  กลอ้งถ่ายภาพภาคสนาม (Olympus, 
Camedia, Olympus Optical Co., Ltd., Japan) กลอ้งจุลทรรศน์ชนิดท่ีใชแ้สง (Light microscope, 
Olympus BX51, Olympus Optical Co., Ltd., Japan) กลอ้งจุลทรรศน์อิเล็กตรอนชนิดส่องกราด 
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(Scanning electron microscope; SEM; JSM-6400, JEOL Ltd., Japan), Electrophoresis apparatus (Sub-
Cell GT Mini, BioRad, U.S.A.), UV transilluminator พร้อมกลอ้งถ่ายรูป (SynGene, Synopics Ltd., 
U.S.A.)  ขั้นตอนการวเิคราะห์ล าดบันิวคลีโอไทดข์อง Ribosomal RNA gene ของจุลินทรียด์ว้ยการจา้ง
เหมาบริการวเิคราะห์ ณ หอ้งปฏิบติัการ ส านกัวจิยัพฒันาเทคโนโลยชีีวภาพ กรมวชิาการเกษตร จงัหวดั
ปทุมธานี  และ Macrogen Inc. (Seoul, Korea) 

2.1.2  วสัดุวทิยาศาสตร์ 

วสัดุวทิยาศาสตร์ท่ีใชโ้ดยภาพรวมมีดงัน้ี เคร่ืองแกว้พื้นฐานส าหรับปฏิบติัการจุลชีววทิยา 
เคร่ืองพลาสติกและเคร่ืองแกว้ส าหรับบรรจุตวัอยา่งสารสกดัและเพาะเล้ียงจุลินทรีย ์ หลอดแกว้และ
พลาสติกชนิดทนต่อการแช่แขง็ ขวดฝาเกลียวขนาดบรรจุ 250 และ 500 มิลลิลิตร ท่ีทนความร้อนในการ
น่ึงฆ่าเช้ือ Centrifuge tubes ขนาดบรรจุ 50 มิลลิลิตร, Microcentrifuge tubes, Tubes (PCR tubes) ส าหรับ
การบรรจุสารเพื่อเพิ่มจ านวน DNA ดว้ย Thermocycler, Micropipette tips, อาหารเล้ียงจุลินทรีย ์ ไดแ้ก่ 
Potato dextrose agar, Malt extract agar (Merck, Merck Ltd., Germany),  เซลลเ์มด็เลือดแดงของสัตว์
สั่งซ้ือจากส านกัสัตวท์ดลองแห่งชาติ มหาวทิยาลยัมหิดล  สารเคมีระดบัคุณภาพวิเคราะห์ (Analytical 
grade) ไดแ้ก่ Agarose (Low EEO Agarose, BIO 101, Inc.), Ammonium peroxodisulphate (APS) (Univar, 
Ajax Chemicals, New Zealand), Ammonium sulphate (NH4)2SO4, Poly(Vinlypyrrolidone) (PVPP), 
Tris-Hydroxymethylamine (Sigma, Sigma-Aldrich Chemical Company, U.S.A.), Benzamidine 
hydrochloride (98%) (Sigma), Magnesium chloride (MgCl2 1.5mM, QIAGEN, QIAGEN GmbH, 
Germany), Ethylenediamine tetra-acetic acid (EDTA; Sigma), Ethanol (Merck), Lactophenol, Melzer’s 
reagent, Potassium hydroxide, Potassium chloride, Sodium chloride, Sodium dihydrogenphosphate 
(Sigma), Bromophenol blue (USBTM, Amersham Life Science, U.S.A), bis-N,N"-

Methylenebisacrylamide (Sigma), Calcium chloride 2-hydrate (Carlo Erba reagent, Carlo Erba 
Reagenti, Italy), Coomassie blue R-250 (Simply BlueTM SafeStain, Invitrogen, Invitrogen Life 
Technologies, U.S.A), 2-Mercaptoethanol (Merck), Magnesium chloride (Univar, Ulixes B.V., U.K.), 
Glycerol (Merck), Glycine (Promega, Promega Corporation, U.S.A), Low molecular weight (LMW) 
standards (GE Healthcare UK Limited, Buckinghamshire, U.K.), Sodium dodecyl sulphate (SDS; 
Fluka, BioChemika, Germany), Sodium metabisulphite (J.T. Boker, Mallinckrodt Baker, Inc., U.S.A), 
Tris-Hydroxymethylamine (Sigma),        N-Tris-Hydroxymethyl methylglycine (Sigma), N,N,N',N'-

Tetramethylethylenediamine (TEMED; BDH-Merck Chemicals Ltd., U.K.), Bradford reagent (Pierce, 
PerBio, U.S.A), Restriction endonucleases ไดแ้ก่ AluI, MboI และ TaqI (Invitrogen, Invitrogen Life 
Technologies), RNase A และ Proteinase K (Invitogen), Oligonucleotide primers (The Science Pacific 
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Company Ltd., Thailand) และ Nucleoside triphosphates (dATP, dCTP, dGTP, dTTP; Perkin Elmer, 
Applied Biosystems Inc., U.S.A.) 

2.2  วธิดี าเนินการวจิยั 

วธีิด าเนินการวจิยัของโครงการเป็นไปตามล าดบัขั้นตอน ดงัต่อไปน้ี 

2.2.1  การรวบรวมตัวอย่างเห็ดป่า 

ตัวอย่างของเห็ดป่าในภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทยท่ีรวบรวมเพื่อศึกษา
ลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลมีทั้งส่วนของเส้นใย (Mycelia) และตวัอย่างดอกเห็ด (Fruiting bodies) ท่ีได้จาก
โครงการวิจยัเล็กตินของเช้ือรา (สุรีลักษณ์ รอดทอง, 2551) และมีการแยกและเพาะเล้ียงเพิ่มเติมส าหรับ
ตวัอย่างเห็ดท่ีได้ใหม่จากแหล่งธรรมชาติด้วยอาหาร Potato dextrose agar (PDA, ภาคผนวก ข3) เน้นเห็ด
ชนิดท่ีรับประทานไดแ้ละเห็ดพิษท่ีลกัษณะของดอกเห็ดคลา้ยเห็ดท่ีรับประทานได้ ส่วนของเส้นใยไดจ้าก
การเพาะเล้ียงในอาหาร Malt extract agar (ภาคผนวก ข2) น าตวัอย่างดอกเห็ดท่ีเก็บรวบรวมได้ใหม่ไป
วเิคราะห์ชนิดในเบ้ืองตน้ตามลกัษณะทางสัณฐานวทิยา (ขอ้ 2.2.2) 

2.2.2  การจ าแนกและวเิคราะห์ชนิดของเห็ดป่าตามลกัษณะทางสัณฐานวิทยาส าหรับตัวอย่างเห็ดที่
ได้ใหม่จากแหล่งธรรมชาติในช่วงปีทีม่ีการศึกษา 

จ าแนกและวเิคราะห์ชนิดของเช้ือราในกลุ่มเห็ดตามลกัษณะทางสัณฐานตาม Arora (1986), 
Alexopoulos et al. (1996), LæssØe and Conte (1996), Hawksworth (1993), Turnbull and Watling 
(1999a, 1999b) และ Watling (2003) ตรวจสอบลายพิมพส์ปอร์ (Spore prints) ส าหรับเห็ดบางตวัอยา่ง 
ตรวจสอบโครงสร้าง (Spore-bearing) ของดอกเห็ดโดยตดัส่วน Gill หรือ Pore ตามขวางดว้ยใบมีดโกน 
วางลงบนแผน่แกว้สไลด ์หยดสารละลายสารใดสารหน่ึงดงัน้ี 10% Ammonium hydroxide (ภาคผนวก ก
2)  Melzer’s reagent (ภาคผนวก ก14) หรือ Lactophenol (ภาคผนวก ก8) พร้อมทั้งเลือกเห็ดรับประทาน
ไดช้นิดเด่นและยากต่อการระบุชนิดและสายพนัธ์ุมาศึกษาสัณฐานวทิยาของ Basidiospore ท่ีเตรียม
ตวัอยา่งตามวธีิท่ีระบุใน Bozzola and Russell (1999) ดว้ยกลอ้งจุลทรรศน์อิเล็กตรอนแบบส่องกราด 
(JSM-6400 Scanning Electron Microscope) น าดอกเห็ดท่ีรวบรวมไดแ้ละเส้นใยจากการเพาะเล้ียงไป
ศึกษาลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลตามขอ้ 2.2.3 และ 2.2.4  

2.2.3  การวเิคราะห์ลักษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ดป่าด้านข้อมูลทางดีเอ็นเอ (DNA)  

การวิเคราะห์ลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ดป่าดา้นขอ้มูลทาง DNA (Deoxyribonucleic acid) 
เนน้การหาแบบแผน Polymerase chain reaction-Restriction fragment length polymorphism (PCR-RFLP) ของ 
Internal transcribed spacer (ITS) region ของ Ribosomal RNA gene และเลือกตวัแทนของเห็ดกลุ่มเด่นเพื่อหา
ล าดบัเบสของ DNA (DNA sequence) ของ 18S Ribosomal RNA gene ตามขั้นตอนดงัน้ี 
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2.2.3.1  การสกดัแยก Genomic DNA จากเส้นใยและดอกเห็ด 

การสกดัแยก Genomic DNA จากเส้นใยและดอกเห็ดด าเนินการตามวิธีการท่ีระบุใน
Moncalvo et al. (2000a, 2000b) ท่ีมีการดัดแปลงวิธีการบา้งเพื่อให้เหมาะสมกับตวัอย่างเห็ดท่ีน ามาศึกษา
ดงัน้ี 

ก.  การสกดัแยก Genomic DNA จากเส้นใยของเห็ด 

น าเส้นใยสดของเห็ดท่ีไดจ้ากการเพาะเล้ียง (ขอ้ 2.2.1) 0.5 กรัม ลงใน 
Microcentrifuge tube ขนาดบรรจุ 1.5 มิลลิลิตร  บดตวัอยา่งเยอืกแขง็ (แช่ในไนโตรเจนเหลว) ใหแ้ตก
ดว้ยแท่งแกว้ เติม Lysis buffer (ภาคผนวก ก11) 500 ไมโครลิตร  เติม Chloroform:Isoamyl alcohol 
(24:1) 500 ไมโครลิตร ผสมใหเ้ขา้กนัแลว้ ป่ันแยกท่ีความเร็ว 12,000 รอบต่อนาที ท่ี 4 องศาเซลเซียส 
เป็นเวลา 5 นาที เก็บส่วนใสดา้นบนปริมาตรประมาณ 400 ไมโครลิตร ใส่ในหลอดบรรจุหลอดใหม่ เติม 
0.6 เท่าของ Isopropanol พลิกกลบัหลอดผสมกนัเบาๆ ป่ันแยกท่ีความเร็ว 12,000 รอบต่อนาที เป็นเวลา 
10 นาที ท่ี 4 องศาเซลเซียส เทส่วนใสทิ้ง ลา้งตะกอน DNA ดว้ย 70% Ethanol 500 ไมโครลิตร ท าให้
ตะกอนแหง้ท่ี 37 องศาเซลเซียส ใชเ้วลาประมาณ 30 นาที ละลายตะกอนดว้ย TE buffer (ภาคผนวก ข
23) หรือ Milli-Q water 50 ไมโครลิตร  

ข.  การสกดัแยก Genomic DNA จากดอกเห็ด 

ตดับริเวณหมวก (Cap) ของดอกเห็ดขนาด 5×10 มิลลิเมตร ใส่ลงใน Microcentrifuge 
tube ขนาดบรรจุ 1.5 มิลลิลิตร ท่ีมี Lysis buffer (ภาคผนวก ข11) ปริมาตร 500 ไมโครลิตร บดตวัอย่างด้วย
ปลายแท่งแกว้ เติมสารละลาย Chloroform:Isoamyl alcohol (24:1) ปริมาตร 500 ไมโครลิตร น าไปป่ันเหวี่ยง
ท่ี 12,000 รอบต่อนาที ท่ี 4 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 5 นาที เก็บเฉพาะส่วนใส ใส่ในหลอด Microcentrifuge 
tube ใหม่ จากนั้นเติม 0.6 เท่าของ Isopropanol ผสมให้เขา้กนัเบาๆโดยการพลิกหลอดกลบัไปมา น าไปป่ัน
เหวี่ยงท่ี 12,000 รอบต่อนาที ท่ี 4 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 10 นาที เก็บเฉพาะส่วนตะกอน ลา้งตะกอน DNA 
ท าใหแ้หง้ และละลายตะกอนดว้ยวธีิเดียวกบัการสกดั Genomic DNA จากเส้นใยของเห็ด   

ค.  การตรวจสอบ Genomic DNA ท่ีสกดัได ้

ตรวจสอบ DNA ดว้ย Agarose gel electrophoresis (electrophoresis (ใช ้ 0.8% 
Agarose gel) ใชข้องเหลวท่ีมี DNA ปริมาณ 2 ไมโครลิตร ปรับปริมาตรดว้ย TE buffer ใหไ้ด ้ 10 
ไมโครลิตร ผสมกบั Loading buffer (ภาคผนวก ข9) 2 ไมโครลิตร  บรรจุส่วนผสมลงในช่อง (Well) ของ 
Agarose gel ในสารละลาย TBE (ภาคผนวก ข25) แยกช้ินของ DNA ตามขนาดดว้ยกระแสไฟฟ้าขนาด 
100 โวลท ์ ตรวจหาต าแหน่งของแถบ (Band) DNA โดยยอ้ม Agarose gel ดว้ย Ethidium bromide 
(เขม้ขน้ 1 ไมโครกรัมต่อมิลลิลิตร) เป็นเวลา 15 นาที  ตรวจดูการเรืองแสงของแถบ DNA ภายใตแ้สง
อลัตราไวโอเลต ท่ีความยาวช่วงคล่ืน 295 นาโนเมตร ของ UV Transilluminator บนัทึกภาพผลท่ีได ้ 
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2.2.3.2  การเพิม่ปริมาณจีน (Gene) เป้าหมาย 

จีนเป้าหมายท่ีตอ้งการเพิ่มปริมาณคือ Ribosomal RNA gene โดยใช ้ Primers ท่ี
จ  าเพาะ (รูปท่ี 2.1 และตารางท่ี 2.1) ตาม White et al. (1990), Gardes and Bruns (1993), Moncalvo et al. 
(2000a, 2000b)  และกระบวนการ Polymerase chain reaction (PCR)  เพื่อใชใ้นขั้นตอนการหาแบบแผน 
Restriction fragment length polymorphism (RFLP) และวเิคราะห์ล าดบันิวคลิโอไทดข์อง 18S Ribosomal 
RNA gene ใหไ้ดข้อ้มูลท่ีสอดคลอ้งกบัฐานขอ้มูล   
 

 
 
 
 
 
รูปที ่2.1 แผนผงัทิศทางและล าดบันิวคลีโอไทดข์อง Primers ส าหรับการเพิ่มปริมาณ DNA ของเห็ด

ในส่วน Ribosomal RNA genes และ Internal transcribed spacer (ITS) region โดยหวัลูกศร
แสดงทิศทางท่ีปลาย 3’ 
ท่ีมา: ดดัแปลงจาก Kwang and Kim (1999) และ Vilgalys and Hester (1990) 

 
 

ตารางที ่2.1 ล าดบันิวคลีโอไทดข์อง PCR primers ท่ีใชใ้นการเพิ่มปริมาณ Ribosomal RNA (rRNA) 
gene และ Internal transcribed spacer (ITS) region ของ rRNA gene ของเห็ด  

 

Name Sequence (5’-3’) Target regiona Reference 
NS1 GTAGTCATATGCTTGTCTC SSU 20-38 White et al. 1990 
SR2 CGGCCATGCACCACC SSU 1277-1263 Vilgalys and Hester (1990) 
SR8R GAACCAGGACTTTTACCTT SSU 732-749 Vilgalys and Hester (1990) 
NS3 GCAAGTCTGGTGCCAGCAGCC SSU 637-617 White et al. (1990) 
NS4 CTTCCGTCAATTCCTTTAAG SSU 1150-1131 White et al. (1990) 
NS8 TCCGCAGGTTCACCTACGGA SSU 1788-1768 White et al. (1990) 
ITS4 TCCTCCGCTTATTGATATGC LSU 60-41 White et al. (1990) 
ITS5 GGAAGTAAAAGTCGTAACAAGG SSU 1744-1763 White et al. (1990) 
หมายเหตุ: a, Saccharomyces cerevisiae numbering; SSU, Small-subunit rRNA; LSU, Large-subunit 

rRNA gene 
 

NS3 

SR2 

18S rDNA 28S rDNA 5.8S 
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เตรียมส่วนผสมของปฏิกิริยา (Reaction mix) ปริมาตรสุดทา้ย 50 ไมโครลิตร ใน PCR tube
ประกอบดว้ย 10X PCR buffer (Invitrogen) 2.5 ไมโครลิตร, 50mM MgCl2 2 ไมโครลิตร, 2mM dNTPs 
(dATP, dCTP, dGTP และ dTTP) 0.5 ไมโครลิตร, 10μM Forward primer 0.5 ไมโครลิตร, 10μM Reverse 
primer 0.5 ไมโครลิตร, Taq polymerase (0.75 unit, Invitrogen) 0.15 ไมโครลิตร และ Genomic DNA 
100 นาโนกรัม ปรับปริมาตรใหไ้ด ้ 50 ไมโครลิตร ดว้ย Milli-Q water  เพิ่มจ านวน DNA ในเคร่ือง 
Programmable DNA Thermal Cycler ท่ีอุณหภูมิและเวลา ดงัน้ี ขั้นตอนท่ี 1 อุณหภูมิ 95 องศาเซลเซียส 
เป็นเวลา 3 นาที จ านวน 1 รอบ ขั้นตอนท่ี 2  อุณหภูมิ 95 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 1 นาที  Annealing ท่ี
อุณหภูมิและเวลาต่างกนัตาม PCR primers (NS1/NS4, NS1/NS8, SR8R/NS8, NS1/ITS4, และ 
ITS5/ITS4) ท่ี 53, 53, 53, 51 และ 53 องศาเซลเซียส ตามล าดบั เป็นเวลา 1.30 นาที และ 72 องศาเซลเซียส 
เป็นเวลา 2 นาที รวม 35 รอบ เม่ือครบรอบสุดทา้ยตั้งอุณหภูมิไวท่ี้ 72 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 10 นาที 
วเิคราะห์ผลิตผล (PCR products) ท่ีได ้ ดว้ย Agarose gel electrophoresis (1% Agarose) ตามวธีิการ
เช่นเดียวกบัท่ีระบุขา้งตน้ (ขอ้ 2.2.3.1) 

2.2.3.3  การหาแบบแผน Restriction fragment length polymorphism (RFLP) ของ PCR 
products (PCR-RFLP)  

หาแบบแผนซ่ึงเป็นลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ดป่าจะเน้นการหาแบบแผน 
Polymerase chain reaction-Restriction fragment length polymorphism PCR-RFLP ด้วยวิธีการท านอง
เดียวกบัท่ีระบุใน Teaumroong et al. (2000) โดยดดัแปลงและปรับปรุงวิธีการใหเ้หมาะสมกบัธรรมชาติ
ของตวัอยา่งท่ีศึกษา ซ่ึง Restriction enzymes ท่ีเลือกใชใ้นการศึกษาคร้ังน้ีคือ AluI, MboI และ TaqI 

2.2.3.4  การวเิคราะห์ล าดับนิวคลโีอไทด์ของ Ribosomal RNA gene  

เลือกตวัแทนของเห็ดกลุ่มเด่นเพื่อหาล าดบัเบสของ DNA (DNA sequence) ของ 
Ribosomal RNA gene โดยวเิคราะห์ล าดบันิวคลีโอไทด์ของ Ribosomal RNA gene ของ Endophytic 
fungi ชนิดเด่นท่ีคดัเลือกดว้ยการจา้งเหมาบริการวเิคราะห์ ณ หอ้งปฏิบติัการ ส านกัวจิยัพฒันา
เทคโนโลยชีีวภาพ กรมวชิาการเกษตร จงัหวดัปทุมธานี  และ Macrogen Inc. (Seoul, Korea)  
เปรียบเทียบล าดบันิวคลีโอไทดท่ี์ไดก้บัล าดบันิวคลีโอไทดข์อง 18S rRNA gene ของเช้ือราท่ีมีอยูใ่น
ฐานขอ้มูล Nueleotide sequence database ของ GenBank หรือ National Center for Biotechnological 
Information (NCBI) ประเทศสหรัฐอเมริกา (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/blast/Blast.cgi) โดยใช ้Blast 
version 2.2.9 program และตรวจสอบเพื่อใหไ้ด ้Alignment ของ DNA sequence ท่ีเหมาะสมดว้ย BioEdit 
Program (North Carolina State University, U.S.A.) และสร้าง Phylogenetic tree ดว้ยวธีิ Maximum 
Pasimony โดยใช ้MEGA version 4.0 (Kumar et al., 2004) 
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2.2.4  การวเิคราะห์ลักษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ดป่าด้านข้อมูลทางโปรตีน 

การวเิคราะห์ลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ดป่าโดยใชแ้บบแผนของโปรตีนเป็นขั้นตอน
ท่ีเพิ่มเน่ืองจากปัญหาความยุง่ยากวธีิเบ้ืองตน้ เทคนิค DNA ท่ีเลือกศึกษา ประกอบกบัมีความพร้อมใน
หอ้งปฏิบติัการ และถา้ไดผ้ลลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลท่ีคงท่ี เป็นลกัษณะหน่ึงท่ีนอกจากจะบ่งช้ีชนิด
และ/หรือสายพนัธ์ุของเห็ดป่าแลว้ ยงัแสดงถึงการสะสมสารโปรตีนในกลุ่มของสารเล็กตินท่ีมีแนวโนม้
การใหป้ระโยชน์ทางดา้นการวจิยั การแพทย ์และเภสัชกรรม ในดอกเห็ดป่าเฉพาะชนิดดว้ย 

ลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ดป่าตามแบบแผนของโปรตีนน้ีเป็นโปรตีนท่ีทดสอบสมบติั
ของสารเล็กตินท่ีสะสมในดอกเห็ด  ซ่ึงเป็นความคิดริเร่ิมของคณะผูว้ิจยัของโครงการน้ีเพื่อทดลองหา
แบบแผนของโปรตีนท่ีน่าจะมีแนวโนม้ถึงการบ่งบอกลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ดไดเ้ช่นเดียวกบั
การวเิคราะห์สารพนัธุกรรม และเป็นขั้นตอนท่ีเพิ่มจากแผนเน่ืองจากมีความพร้อมในหอ้งปฏิบติัการ ซ่ึง
ถา้สามารถสรุปผลไดใ้นระดบัหน่ึงจะช่วยเสริมการตรวจหาและใช้ประโยชน์เห็ดป่าชนิดท่ีมีสารออก
ฤทธ์ิทางชีวภาพ  การวิเคราะห์ลักษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ดป่าจากแบบแผนของโปรตีน
ด าเนินการตามขั้นตอนดงัน้ี  

2.2.4.1 การสกดัเลก็ตินจากเส้นใย 

น าเห็ดท่ีเก็บไดจ้ากแหล่งต่างๆ มาลงในจานอาหารเล้ียงเช้ือ Malt extract agar (MYA) 
(ภาคผนวก ข2) โดยน าดอกเห็ดท่ีเก็บมาใหม่ๆ ผา่กลางโดยใชใ้บมีดแลว้ใชเ้ข็มเข่ียเข่ียเอาเน้ือเยื่อท่ีแข็ง
วางลงในจานอาหารเล้ียงเช้ือ (MYA) บ่มท่ีอุณหภูมิ 30 องศาเซลเซียส หรืออุณหภูมิห้องเป็นเวลา 1-2 
วนั จะเห็นเส้นใยเล็กๆ ออกมาจากกอ้นเน้ือเยือ่ใหใ้ชเ้ขม็เข่ียเข่ียในจานอาหารตรงบริเวณท่ีมีเส้นใยเจริญ
ออกมา น ามาวางลงในจานอาหารเล้ียงเช้ือจานใหม่ บ่มให้เส้นใยเจริญอีกประมาณ 3-5 วนั จากนั้นถ่าย
เช้ือลงใน Agar slant (MYA) (ภาคผนวก ข11) เป็น Stock cuture เล้ียงไวป้ระมาณ 1-2 วนั เม่ือเส้นใย
เจริญออกมาพอสมควรเก็บท่ี 4 องศาเซลเซียส และควรเก็บช้ินวุน้ท่ีมีเส้นใยไวใ้น 10% Glycerol ท่ี -20 
องศาเซลเซียส นอกจากน้ียงัท าการเก็บเก่ียวเฉพาะเส้นใยไวใ้นหลอดท่ี -20 องศาเซลเซียส เม่ือเส้นใยมี
การเจริญเตม็ท่ีดว้ย 

น า Agar slant (Stock culture) มา Subculture ลงบนจานอาหารเล้ียงเช้ือ (MYA, ภาคผนวก ข2) 
บ่มท่ีอุณหภูมิ 30 องศาเซลเซียส หรืออุณหภูมิห้องเพื่อใหเ้ส้นใยเจริญเป็นเวลา 3-5 วนั Inoculate เส้นใย
ท่ีเจริญบริเวณขอบนอกลง Agar slant (MYA, ภาคผนวก ข2) เพื่อทดแทน Stock cuture ท่ีใชไ้ป และ 
Inoculate ลง Malt extract broth ปริมาตร 50 มิลลิลิตร ท่ีบรรจุใน Flask ขนาด 125 มิลลิลิตร ท่ีอุณหภูมิ 
30 องศาเซลเซียส หรืออุณหภูมิหอ้ง อาจจะเขยา่เพื่อให้เส้นใยเจริญเตม็ท่ีแลว้ท าการเก็บเก่ียวเส้นใยใส่ลง
ในหลอด Centrifuge ขนาด 50 มิลลิลิตร ลา้งเส้นใย 1 คร้ังดว้ย 0.01 M Phosphate buffer saline (PBS, 
ภาคผนวก ก15) pH 7.2 ท่ี 4,400 รอบต่อนาที อุณหภูมิ 4 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 20 นาที ชัง่และจด
บนัทึกน ้าหนกัของเส้นใย บดเส้นใยใหล้ะเอียดแลว้เติม PBS buffer pH 7.2 (ภาคผนวก ก15) ในปริมาณ 
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5 เท่าของน ้าหนกัเส้นใยท่ีชัง่ไดท้  าการ Stirrer ในหอ้งท่ีมีอุณหภูมิ 4 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 2 ชัว่โมง 
เสร็จแลว้น ามากรองเอาตะกอนออกโดยใชผ้า้ขาวบางปลอดเช้ือและน าสารละลายท่ีไดไ้ป Centrifuge ท่ี 
4,400 รอบต่อนาที อุณหภูมิ 4 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 20 นาที เก็บเฉพาะส่วนใสไวท่ี้ -20 องศาเซลเซียส 
เพื่อท่ีจะน าไปท าการวเิคราะห์ในขั้นตอนต่อไป 

2.2.4.2  การสกดัเลก็ตินจากดอกเห็ด (Fruiting body) 

สกดั/แยกเล็กตินในลกัษณะสารสกดัหยาบ (Crude extract) เพื่อทดสอบหาเล็กตินท่ี
สะสมในโครงสร้างของเห็ด โดยน า Fruiting body ของเห็ดสด มาอบท่ีอุณหภูมิ 40 องศาเซลเซียส เป็น
เวลาประมาณ 16 ชัว่โมง พิจารณาจากปริมาณความช้ืนและขนาดของตวัอยา่ง จากนั้นบดตวัอยา่งเห็ด
แหง้ดว้ยเคร่ืองตีป่น (Blender) เป็นเวลาประมาณ 1-5 นาที ท่ีความเร็วสูงสุด โดยป่ันหยุดเป็นช่วงทุกๆ 30 
วนิาที สกดัสารเล็กตินจากผงแหง้ของดอกเห็ดดว้ยการเติมสารละลาย 0.01M Phosphate buffer saline 
(PBS pH 7.4, ภาคผนวก ก16) ท่ีมี 0.02M Sodium bisulphite ใหไ้ดค้วามเจือจาง 1:10 (น ้าหนกัต่อ
ปริมาตร) ผสมใหเ้ป็นเน้ือเดียวกนั เติม Polyvinylpyrrolidone (PVP) ปริมาณ 1.5% (น ้าหนกัต่อปริมาตร) 
เพื่อดูดซบั Polyphenolic substances ท่ีอาจปนเป้ือนในดอกเห็ด กวนท่ีอุณหภูมิ 4 องศาเซลเซียส เป็น
เวลา 12-18 ชัว่โมง จากนั้นกรองดว้ยผา้ขาวบาง 2 ชั้น เพื่อแยกกากท่ีมีขนาดใหญ่ออก แลว้น าไปป่ันแยก
ท่ีความเร็ว 12,000 รอบต่อนาที ท่ีอุณหภูมิ 4 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 15 นาที  เก็บเฉพาะส่วนใส 
(Supernatant) ซ่ึงเรียกวา่สารสกดัหยาบ (Crude extract) เพื่อใชท้ดสอบหาเล็กตินท่ีสะสมในโครงสร้าง
ของเห็ด 

2.2.4.3  การตรวจหาสารโปรตีนเลก็ตินปฏิกริิยาการจับกลุ่มของเซลล์เม็ดเลือดแดงของสัตว์ 

ทดสอบสมบติัทางชีวภาพดา้นการจบักลุ่มของเซลล์เม็ดเลือดแดงของคนและสัตวข์อง
สารเล็กติน เพื่อให้ทราบถึงความส าคญัในการน าไปใช้ประโยชน์ของสารและอนุพนัธ์ของสารเล็กตินท่ี
พบ และเพื่อคดัเลือกสารท่ีมีแนวโน้มในการใช้ประโยชน์ โดยน าสารละลายโปรตีนเล็กตินมาเจือจางเป็น
ล าดับ (Serial dilution) แบบ Two-fold ด้วยสารละลาย 0.01M Phosphate buffer saline (PBS, pH 7.4; 
ภาคผนวก ก16) ทดสอบปฏิกิริยาการจบักลุ่มของเซลล์เม็ดเลือดแดงของสัตว ์ท่ีเก็บรักษาใน 8% Sodium 
citrate ก่อนใช้ล้างเซลล์เม็ดเลือดแดง 3 คร้ัง ด้วย 0.01M PBS (pH 7.4; ภาคผนวก ก16) และเตรียม
สารละลาย 2% ของเซลล์เม็ดเลือดแดงในสารละลาย 0.01M PBS (pH 7.4)  ปิเปตสารสกดัเล็กตินท่ีเจือจาง
เป็นล าดบัแบบ Two-fold สารสกดัละ 50 ไมโครลิตร ลงในหลุม (well) ของ Microtiter plate (130× 85× 15 
มิลลิเมตร) ท่ีประกอบดว้ย 8× 12 wells ลกัษณะ U-shaped bottom ท าการทดลองสองซ ้ า จากนั้นเติมเซลล์
เม็ดเลือดแดงท่ีเจือจาง 2% ปริมาตร 50 ไมโครลิตร ลงในสารสกดัเล็กติน ใช้เซลล์เม็ดเลือดแดงท่ีเติม 
0.01M PBS (pH 7.4; ภาคผนวก ก16) เป็นการทดลองควบคุม (Control) บ่ม Microtiter plate ท่ีบรรจุสาร
ทดสอบท่ีอุณหภูมิ 4 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 1 ชั่วโมง ตรวจสอบการจบักลุ่มของเซลล์เม็ดเลือดแดง  
บนัทึกผลบวกของการจบักลุ่มซ่ึงเซลล์เม็ดเลือดแดงเกาะกนัเป็นสีแดงปกคลุมท่ีก้นหลุมของ Microtiter 
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plate  ผลลบพบเม็ดเลือดแดงทั้งหมดตกลงอยู่ท่ีกน้หลุม เม่ือมองจากด้านบนจะเห็นเป็นจุดสีแดง  เซลล์     
เม็ดเลือดอาจเกิดการแตกสลาย (Hemolysis) เน่ืองจากสารสกดัเล็กตินท าให้สารละลายท่ีมีเซลล์เม็ดเลือด
นั้นมีลกัษณะใส บนัทึกค่า Hemagglutination titer ซ่ึงคือส่วนกลบัของค่าของความเจือจางสูงสุดท่ีแสดง
การจบักลุ่มของเม็ดเลือดแดง   เลือกสารสกดัจากเห็ดท่ีแสดงค่า Hemagglutination titer สูง เพื่อประมาณ
ปริมาณโปรตีนทั้งหมดในสารสกดัของเช้ือราท่ีแสดงสมบติัของเล็กตินดว้ยวิธี Bradford (1976) ใช ้Bovine 
serum albumin เป็นสารละลายมาตรฐาน ค่า Hemagglutination titer มีค่าเท่ากบั 1 Hemagglutination unit 
ค  านวณค่า specific activity เป็นจ านวนของ Hemagglutination unit ต่อมิลลิกรัมโปรตีน 

2.2.4.4  การแยกโปรตีนโดยวธีิ SDS-polyacrylamide gel electrophoresis  

การหามวลโมเลกุลของเล็กตินจากเช้ือราในขั้นตอนน้ีใช ้ Sodium dodecyl sulphate-
polyacrylamide gel electrophoresis (SDS-PAGE) ท่ีใช ้17.5% Polyacrylamide gel (ภาคผนวก ก10 และ 
ก12-13) ดว้ยวธีิการตาม Laemmli (1970) ยอ้ม Gel ดว้ย Coomassie brilliant blue (ภาคผนวก ก14) หา
น ้าหนกัโมเลกุลของเล็กตินโดยเทียบการเคล่ือนท่ีกบัน ้าหนกัโมเลกุลของโปรตีนมาตรฐาน (HMW-
SDS Marker kit, Amersham Pharmacia Biotech) ในการศึกษาไดใ้ช ้ Tricine-SDS-PAGE gel 
electrophoresis (ภาคผนวก ก17) เพื่อช่วยในการแยกเล็กตินท่ีมีน ้าหนกัโมเลกุลขนาดเล็ก วธีิการจะคลา้ย
กบัระบบของ SDS-PAGE แต่ใช ้Tricine แทน Glycine วธีิการน้ีใชแ้ยกโปรตีนท่ีมีขนาดเล็กระหวา่ง 5 
ถึง 20 kDa  

2.3  การวเิคราะห์ความสัมพันธ์ของเห็ดในแต่ละตัวอย่างจากผลการวเิคราะห์สารพนัธุกรรม 

วเิคราะห์ความสัมพนัธ์ของเห็ดในแต่ละตวัอยา่งจากผลการวเิคราะห์สารพนัธุกรรมเพื่อใหไ้ด ้
Phylogenetic relationship ของเห็ดป่าท่ีพบในภาคตะวนัออกเฉียงเหนือของประเทศไทย 

2.4  การสรุปผลการวจัิย 

การวเิคราะห์ลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ดท่ีแสดงในรูปของแบบแผน PCR-RFLP แบบ
แผนของโปรตีน และขอ้มูล DNA sequences 
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บทที่ 3 
ผลและอภิปรายผลการวจิัย 

การด าเนินงานของโครงการวจิยั “ลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ดป่าในภาคตะวนัออกเฉียงเหนือ
ของประเทศไทย” จากท่ีไดร้วบรวมตวัอย่างเห็ดป่าท่ีมีแนวโน้มการใช้ประโยชน์ดา้นความสามารถในการ
สะสมเล็กตินในโครงสร้างเห็ดรับประทานได้และเห็ดพิษท่ีมีลกัษณะคล้ายเห็ดรับประทานได้ ตวัอย่าง     
เห็ดป่าเหล่าน้ียากต่อการระบุชนิดและติดตามสายพนัธ์ุด้วยลักษณะทางสัณฐานตามวิธีมาตรฐาน ได้ผล
การศึกษาดงัน้ี 

3.1  ตวัอย่างเห็ดป่าและการจดัจ าแนกและวเิคราะห์ชนิดของเห็ดตามลกัษณะทางสัณฐาน 
จากผลการรวบรวมตัวอย่างของเห็ดป่าในลักษณะดอกเห็ด (Fruiting body) จากท่ีพบเจริญตาม

ธรรมชาติและตลาดพื้นบา้นในภาคตะวนัออกเฉียงเหนือของประเทศไทย เพื่อเลือกศึกษาลกัษณะเฉพาะ
เชิงโมเลกุลไดท้ั้งส้ิน 280 ตวัอยา่ง และเพาะเล้ียงเส้นใยเพื่อเตรียมเช้ือบริสุทธ์ิไดส้ าเร็จจ านวน 32 ตวัอยา่ง 
เป็นประโยชน์ต่อการศึกษาลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลระดบัสารพนัธุกรรม Deoxyribonucleic acid (DNA) 
และเพื่อเก็บรักษาเป็นเช้ือพนัธ์ุอา้งอิงเท่าท่ีเป็นไปได ้ในขั้นตอนการเล้ียงเส้นใยของเช้ือเห็ดบริสุทธ์ิน้ี มี
ปัญหาท่ีเช้ือไม่เจริญในอาหารเล้ียงเช้ือมาตรฐานท่ีใช้ บางตัวอย่างมีการเจริญแต่ตายง่ายเม่ือถ่ายเช้ือ 
(Subculture) ซ่ึงพบว่าดอกเห็ดท่ีรวบรวมไดส่้วนใหญ่เป็น Mycorrhizae ท่ีมีเส้นใยอาศยัร่วมกบัรากพืชจึง
ยากท่ีจะปรับสภาพอาหารเล้ียงเช้ือให้เหมือนธรรมชาติท่ีเห็ดชนิดนั้นๆ เจริญไดดี้ อยา่งไรก็ตามดอกเห็ดท่ี
รวบรวมไดย้งัคงเป็นแหล่งทางเลือกของสารพนัธุกรรม 

ตวัอยา่งเห็ดป่าท่ีรวบรวมไดจ้ากพื้นท่ีในจงัหวดันครราชสีมา บุรีรัมย ์ อุบลราชธานี สกลนคร 
ขอนแก่น มหาสารคาม ชยัภูมิ และจงัหวดัเลย (ตารางท่ี 3.1 และ 3.2) เม่ือจ าแนกและวเิคราะห์ชนิดตาม
ลกัษณะทางสัณฐานวทิยาจดัอยูใ่น 15 วงศ ์ (Family) คือ Agaricaceae, Amanitaceae, Boletaceae, 
Cantharellaceae, Coprinaceae, Cortinariaceae, Entolomataceae, Lycoperdaceae, Pleurotaceae, 
Pluteaceae, Polyporaceae, Ramariaceae, Russulaceae, Schizophyllaceae และ Tricholomataceae (ตาราง
ท่ี 3.1 และ 3.2)  และมีผลส าเร็จในการระบุสกุล (Genus) และชนิด (species) ไดบ้างส่วน (ตารางท่ี 3.2) 
พบวา่ตวัอยา่งของเห็ดป่าเหล่าน้ีมีหลากหลายชนิด (รูปท่ี 3.1-3.13 และรูปผนวกท่ี 1-11) และเห็ดหลาย
ตวัอยา่งมีลกัษณะทางสัณฐาน ทั้งท่ีแตกต่างและคลา้ยกนัมากจนยากท่ีจะจ าแนกในระดบัสกุล (Genus) 
และระบุชนิด (species) ไดอ้ยา่งแน่นอนเม่ือเทียบกบัขอ้มูลการระบุชนิดตามแหล่งอา้งอิง (Arora, 1986; 
LæssØe and Conte, 1996; Hawksworth, 1993; Turnbull and Watling, 1999a, 1999b; Watling, 2001)   
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ตารางที ่3.1 ตวัอยา่งเห็ดป่า 15 วงศ ์จากต่างพื้นท่ีในภาคตะวนัออกเฉียงเหนือของประเทศไทย ท่ี

รวบรวมเพื่อคดัเลือกศึกษาลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุล  
 

แหล่งของตัวอย่างเห็ดป่าในพืน้ทีจั่งหวดั กลุ่ม/วงศ์ (Family) ทีร่วบรวมได้1 
1. นครราชสีมา (พื้นท่ีทั้งในป่าธรรมชาติและ
ตลาดพื้นบา้นในเขตอ าเภอเมือง ปักธงชยั 
โชคชยั ครบุรี หนองก่ี  และวงัน ้าเขียว) 

Agaricaceae, Amanitaceae, Boletaceae, 
Cantharellaceae, Coprinaceae, Cortinariaceae, 
Entolomataceae, Lycoperdaceae, Pleurotaceae, 
Pluteaceae, Polyporaceae, Ramariaceae, 
Russulaceae, Schizophyllaceae (มีตวัอยา่งเพาะเล้ียง
จากภาคกลางเพื่ออา้งอิงเปรียบเทียบ) และ 
Tricholomataceae 

2. บุรีรัมย ์ Agaricaceae, Amanitaceae, Boletaceae, 
Cantharellaceae, Russulaceae และ 
Tricholomataceae 

3. อุบลราชธานี Pluteaceae และ Russulaceae 
4. สกลนคร Boletaceae และ Schizophyllaceae 
5. ขอนแก่น Agaricaceae และ Amanitaceae 
6. มหาสารคาม Pluteaceae 
7. ชยัภูมิ Boletaceae และ Russulaceae 
8. เลย Amanitaceae, Boletaceae และ Russulaceae 
หมายเหต:ุ 1, ตวัอยา่งลกัษณะทางสณัฐานของ Fruiting body ดงัแสดงในรูปท่ี 3.1-3.13 และรูปผนวกท่ี 1-12 
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ตารางที ่3.2 ชนิดของตวัอยา่งเห็ดป่าในภาคตะวนัออกเฉียงเหนือของประเทศไทย ท่ีรวบรวมเพื่อ
คดัเลือกศึกษาลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุล  

 

วงศ์ (Family) ชนิด (Species)1 ข้อมูลการใช้เป็นอาหารของตวัอย่างทีร่วบรวมได้ 
1. Agaricaceae Agaricus sp. บางตวัอยา่งไม่มีขอ้มูลท่ีเป็นเห็ดรับประทานได ้

บางตวัอยา่งเรียกวา่เห็ดเมา 
 Chlorophyllum molybdites เห็ดเมา/เห็ดพิษ 

 Lepiota sp. เห็ดเมา/เห็ดพิษ 

 Leucoagaricus sp. ไม่มีขอ้มูลระบุวา่เป็นเห็ดรับประทานได ้

 Leucocoprinus sp. ไม่มีขอ้มูลระบุวา่เป็นเห็ดรับประทานได ้

 Macrolepiota sp. เห็ดเมา/เห็ดพิษ 

2. Amanitaceae Amanita sp. บางตวัอยา่งเป็นเห็ดรับประทานได ้ 
บางตวัอยา่งเป็นเห็ดพิษ 
บางตวัอยา่งไม่มีขอ้มูลระบุวา่เป็นเห็ดรับประทานได ้

 Amanita hemibapha subsp. 
javanica 

ไม่มีขอ้มูลระบุวา่เป็นเห็ดรับประทานได ้

 Amanita sect. Vaginatae  เห็ดรับประทานได ้ตามค าบอกเล่าของผูอ้ยูอ่าศยัในพ้ืนท่ีท่ีพบเห็ด 

3. Boletaceae Boletus sp. เห็ดรับประทานได ้

 Boletellus sp. เห็ดรับประทานได ้ตามค าบอกเล่าของผูอ้ยูอ่าศยัในพ้ืนท่ีท่ีพบเห็ด 

 Gyroporus sp. เห็ดรับประทานได ้ตามค าบอกเล่าของผูอ้ยูอ่าศยัในพ้ืนท่ีท่ีพบเห็ด 

 Strobilomyces mollis  ไม่มีขอ้มูลระบุวา่เป็นเห็ดรับประทานได ้

 Tylopilus sp. เห็ดรับประทานได ้ตามค าบอกเล่าของผูอ้ยูอ่าศยัในพ้ืนท่ีท่ีพบเห็ด 

 Tylopilus plumbeoviolaceus  เห็ดรับประทานได ้ตามค าบอกเล่าของผูอ้ยูอ่าศยัในพ้ืนท่ีท่ีพบเห็ด 

 Xerocomus sp. เห็ดรับประทานได ้ตามค าบอกเล่าของผูอ้ยูอ่าศยัในพ้ืนท่ีท่ีพบเห็ด 

4. Cantharellaceae Cantharellus sp. ไม่มีขอ้มูลระบุวา่เป็นเห็ดรับประทานไดห้รือเห็ดพิษ 

 Cantharellus cibarius  เห็ดรับประทานได ้

 Cantharellus cf. cibarius  เห็ดรับประทานได ้

 Cantharellus minor เห็ดรับประทานได ้

5. Coprinaceae Coprinus sp. ไม่มีขอ้มูลระบุวา่เป็นเห็ดรับประทานได ้
บางตวัอยา่งเป็นเห็ดพิษ 

 Psathyrella sp. ไม่มีขอ้มูลระบุวา่เป็นเห็ดรับประทานไดห้รือเห็ดพิษ 

6. Cortinariaceae Gymnopilus sp. ไม่มีขอ้มูลระบุวา่เป็นเห็ดรับประทานไดห้รือเห็ดพิษ 

7. Entolomataceae Rhodocybe sp. ไม่มีขอ้มูลระบุวา่เป็นเห็ดรับประทานไดห้รือเห็ดพิษ 

8. Lycoperdaceae Lycoperdon sp. ไม่มีขอ้มูลระบุวา่เป็นเห็ดรับประทานไดห้รือเห็ดพิษ 

หมายเหต:ุ 1, รวบรวมไดจ้ านวนหลายตวัอยา่งท่ีมีแนวโนม้เป็นเห็ดป่าต่างชนิดและสายพนัธ์ุกนัเน่ืองจากมีลกัษณะ
ทางสณัฐานท่ีไม่เหมือนกนัอยา่งครบถว้น ตวัอยา่งลกัษณะทางสณัฐานของ Fruiting body ดงัแสดง
ในรูปท่ี 3.1-3.13 และรูปผนวกท่ี 1-12   
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ตารางที ่3.2 (ต่อ) ชนิดของตวัอยา่งเห็ดป่าในภาคตะวนัออกเฉียงเหนือของประเทศไทย ท่ีรวบรวม
เพื่อคดัเลือกศึกษาลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุล 

 

วงศ์ (Family) ชนิด (Species)1 ข้อมูลการใช้เป็นอาหารของตวัอย่างทีร่วบรวมได้ 
9. Pleurotaceae Pleurotus sp. เห็ดรับประทานได ้

10. Pluteaceae Volvariella sp. เห็ดรับประทานได ้ตามค าบอกเล่าของผูอ้ยูอ่าศยัในพ้ืนท่ีท่ีพบเห็ด 

 Volvariella volvacea เห็ดรับประทานได ้

11. Polyporaceae Lentinus sp. บางตวัอยา่งเป็นเห็ดรับประทานได ้

 Microporus  sp. ไม่มีขอ้มูลระบุวา่เป็นเห็ดรับประทานไดห้รือเห็ดพิษ 

 Pycnoporus sp. ไม่มีขอ้มูลระบุวา่เป็นเห็ดรับประทานไดห้รือเห็ดพิษ 

 Polyporus sp. ไม่มีขอ้มูลระบุวา่เป็นเห็ดรับประทานไดห้รือเห็ดพิษ 

 Stereum sp. ไม่มีขอ้มูลระบุวา่เป็นเห็ดรับประทานไดห้รือเห็ดพิษ 

 Stereum ostrea ไม่มีขอ้มูลระบุวา่เป็นเห็ดรับประทานไดห้รือเห็ดพิษ 

12. Ramariaceae Ramaria sp. ไม่มีขอ้มูลระบุวา่เป็นเห็ดรับประทานไดห้รือเห็ดพิษ 

13. Russulaceae Lactarius sp. เห็ดรับประทานได ้ตามค าบอกเล่าของผูอ้ยูอ่าศยัในพ้ืนท่ีท่ีพบเห็ด 

 Lactarius volemus เห็ดรับประทานได ้ตามค าบอกเล่าของผูอ้ยูอ่าศยัในพ้ืนท่ีท่ีพบเห็ด 

 Russula sp. เห็ดรับประทานได ้

 Russula aeruginea เห็ดรับประทานได ้

 Russula alboareolata เห็ดรับประทานได ้

 Russula anthracina เห็ดรับประทานได ้

 Russula delica เห็ดรับประทานได ้

 Russula sect. Foetinae เห็ดรับประทานได ้

 Russula cf. heterophylla เห็ดรับประทานได ้

 Russula luteotacta เห็ดรับประทานได ้

 Russula nigriscentae เห็ดรับประทานได ้
 Russula sect. Plarantae 

brevipes/delica 
เห็ดรับประทานได ้

 Russula sect. Plarantae, 
prob. pesudodelica 

เห็ดรับประทานได ้

 Russula rosacea เห็ดรับประทานได ้

14. Schizophyllaceae Schizophyllum commune เห็ดรับประทานได ้

 Schizophyllum sp. เห็ดรับประทานได ้

15. Tricholomataceae Collybia sp. ไม่มีขอ้มูลระบุวา่เป็นเห็ดรับประทานไดห้รือเห็ดพิษ 

 Crinipellis sp. ไม่มีขอ้มูลระบุวา่เป็นเห็ดรับประทานไดห้รือเห็ดพิษ 

 Macrocybe sp. เห็ดรับประทานได ้

หมายเหต:ุ 1, รวบรวมไดจ้ านวนหลายตวัอยา่งท่ีมีแนวโนม้เป็นเห็ดป่าต่างชนิดและสายพนัธ์ุกนัเน่ืองจากมีลกัษณะ
ทางสณัฐานท่ีไม่เหมือนกนัอยา่งครบถว้น ตวัอยา่งลกัษณะทางสณัฐานของ Fruiting body ดงัแสดง
ในรูปท่ี 3.1-3.13 และรูปผนวกท่ี 1-12    
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ตารางที ่3.2 (ต่อ) ชนิดของตวัอยา่งเห็ดป่าในภาคตะวนัออกเฉียงเหนือของประเทศไทย ท่ีรวบรวม
เพื่อคดัเลือกศึกษาลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุล 

 

วงศ์ (Family) ชนิด (Species)1 ข้อมูลการใช้เป็นอาหารของตวัอย่างทีร่วบรวมได้ 
15. Tricholomataceae (ต่อ) Marasmius sp. ไม่มีขอ้มูลระบุวา่เป็นเห็ดรับประทานไดห้รือเห็ดพิษ 
 Mycena sp. ไม่มีขอ้มูลระบุวา่เป็นเห็ดรับประทานไดห้รือเห็ดพิษ 
 Termitomyces sp. เห็ดรับประทานได ้
 Termitomyces aurantiacus เห็ดรับประทานได ้
 Termitomyces clypeatus เห็ดรับประทานได ้
 Termitomyces microcarpus เห็ดรับประทานได ้
 Termitomyces striatus เห็ดรับประทานได ้
 Tricholoma sp. ไม่มีขอ้มูลระบุวา่เป็นเห็ดรับประทานไดห้รือเห็ดพิษ 
 Trogia sp. ไม่มีขอ้มูลระบุวา่เป็นเห็ดรับประทานไดห้รือเห็ดพิษ 

หมายเหต:ุ 1, รวบรวมไดจ้ านวนหลายตวัอยา่งท่ีมีแนวโนม้เป็นเห็ดป่าต่างชนิดและสายพนัธ์ุกนัเน่ืองจากมีลกัษณะ
ทางสณัฐานท่ีไม่เหมือนกนัอยา่งครบถว้น ตวัอยา่งลกัษณะทางสณัฐานของ Fruiting body ดงัแสดง
ในรูปท่ี 3.1-3.13 และรูปผนวกท่ี 1-12 
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รูปที ่3.1 ตวัอยา่งลกัษณะของเห็ดในสกุล Amanita, Termitomyces และ Russula ท่ีวางจ าหน่ายใน
ตลาดพื้นบา้นในภาคตะวนัออกเฉียงเหนือของประเทศไทย ชนิดท่ีเลือกและเก็บตวัอยา่ง 
Fruiting body มาสกดัสารเล็กตินเพื่อศึกษาแบบแผนของโปรตีน (Protein profile) เลือก
วเิคราะห์ DNA ท่ีเป็นลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ด 

 
 
 
 
 
 
 
 

รูปที ่3.2 ตวัอยา่งลกัษณะของเห็ดในสกุล Amanita วงศ ์ Amanitaceae ชนิดท่ีเลือกและเก็บตวัอยา่ง 
Fruiting body มาสกดัสารเล็กตินเพื่อศึกษาแบบแผนของโปรตีน (Protein profile) ท่ีเป็น
ลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ด 
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รูปที ่3.2 (ต่อ) ตวัอยา่งลกัษณะของเห็ดในสกุล Amanita วงศ ์ Amanitaceae ชนิดท่ีเลือกและเก็บ
ตวัอยา่ง Fruiting body มาสกดัสารเล็กตินเพื่อศึกษาแบบแผนของโปรตีน (Protein 
profile) ท่ีเป็นลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ด 
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รูปที ่3.2 (ต่อ) ตวัอยา่งลกัษณะของเห็ดในสกุล Amanita วงศ ์ Amanitaceae ชนิดท่ีเลือกและเก็บ
ตวัอยา่ง Fruiting body มาสกดัสารเล็กตินเพื่อศึกษาแบบแผนของโปรตีน (Protein 
profile) ท่ีเป็นลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ด 

 
  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

รูปที ่3.3 ตวัอยา่งลกัษณะของเห็ดในวงศ ์ Boletaceae ชนิดท่ีเลือกและเก็บตวัอยา่ง Fruiting body 
มาสกดัสารเล็กตินเพื่อศึกษาแบบแผนของโปรตีน (Protein profile) และบางตวัอยา่งใช้
ศึกษา Ribosomal RNA gene ท่ีเป็นลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ด 
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รูปที ่3.3 (ต่อ) ตวัอยา่งลกัษณะของเห็ดในวงศ ์Boletaceae ชนิดท่ีเลือกและเก็บตวัอยา่ง Fruiting body 

มาสกดัสารเล็กตินเพื่อศึกษาแบบแผนของโปรตีน (Protein profile) และบางตวัอยา่งใช้
ศึกษา Ribosomal RNA gene ท่ีเป็นลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ด 
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รูปที ่3.4 ตวัอยา่งลกัษณะของเห็ดในสกุล Cantharellus วงศ ์ Cantharellaceae ชนิดท่ีเลือกและเก็บ
ตวัอยา่ง Fruiting body มาสกดัสารเล็กตินเพื่อศึกษาแบบแผนของโปรตีน (Protein profile) ท่ี
เป็นลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ด 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
รูปที ่3.5 ตวัอยา่งลกัษณะของเห็ดในวงศ ์Coprinaceae ท่ีน า fruiting body มาสกดัเพื่อศึกษาแบบแผน

ของโปรตีน (Protein profile) และ Ribosomal RNA gene ท่ีเป็นลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุล
ของเห็ด 
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รูปที ่3.6 ลกัษณะของเห็ด Scytinopogon sp. ในวงศ ์Clavariaceae ท่ีเลือกและเก็บตวัอยา่ง Fruiting body 
มาสกดัสารเล็กตินเพื่อศึกษาแบบแผนของโปรตีน (Protein profile) ท่ีเป็นลกัษณะเฉพาะเชิง
โมเลกุลของเห็ด 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

รูปที ่3.7 ลกัษณะของเห็ด Lentinus sp. ในวงศ ์Pleurotaceae ท่ีเลือกและเก็บตวัอยา่ง Fruiting body มา
สกดัสารเล็กตินเพื่อศึกษาแบบแผนของโปรตีน (Protein profile) และบางตวัอยา่งใชศึ้กษา 
Ribosomal RNA gene ท่ีเป็นลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ด 
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รูปที ่3.8 ตวัอยา่งลกัษณะของเห็ดฟาง Volvariella volvacea ในวงศ ์Pluteaceae ท่ีเก็บตวัอยา่ง Fruiting 
body ท่ีเจริญตามธรรมชาติและจากต่างแหล่งจ าหน่ายในภาคตะวนัออกเฉียงเหนือของ
ประเทศไทย มาสกดัสารเล็กตินเพื่อศึกษาแบบแผนของโปรตีน (Protein profile) และ
วเิคราะห์ Ribosomal RNA gene ท่ีเป็นลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ด 
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รูปที ่3.9 ตวัอยา่งลกัษณะของเห็ดในสกุล Russula และ Boletus  ท่ีวางจ าหน่ายในตลาดพื้นบา้น ชนิด

ท่ีเลือกและเก็บตวัอยา่ง Fruiting body มาสกดัสารเล็กตินเพื่อศึกษาแบบแผนของโปรตีน 
(Protein profile) และเลือกวเิคราะห์ Ribosomal RNA gene ท่ีเป็นลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุล
ของเห็ด 
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รูปที ่3.10 ตวัอยา่งลกัษณะของเห็ดในวงศ ์Russulaceae ชนิดท่ีเลือกและเก็บตวัอยา่ง Fruiting body 
มาสกดัสารเล็กตินเพื่อศึกษาแบบแผนของโปรตีน (Protein profile) และวเิคราะห์ 
Ribosomal RNA gene ท่ีเป็นลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ด 
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รูปที ่3.10 (ต่อ) ตวัอยา่งลกัษณะของเห็ดในวงศ ์ Russulaceae ชนิดท่ีเลือกและเก็บตวัอยา่ง Fruiting 

body มาสกดัสารเล็กตินเพื่อศึกษาแบบแผนของโปรตีน (Protein profile) และ
วเิคราะห์ Ribosomal RNA gene ท่ีเป็นลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ด 
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รูปที ่3.11 ตวัอยา่งลกัษณะของเห็ดแครง Schizophyllum commune ในวงศ ์ Schizophyllaceae ท่ีเลือก

และเก็บตวัอยา่ง Fruiting body มาสกดัสารเล็กตินเพื่อศึกษาแบบแผนของโปรตีน (Protein 
profile) และวเิคราะห์ Ribosomal RNA gene ท่ีเป็นลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ด 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
รูปที ่3.12 ตวัอยา่งลกัษณะของเห็ดในสกุล Marasmius วงศ ์Tricholomataceae ท่ีเลือกและเก็บตวัอยา่ง 

Fruiting body มาสกดัสารเล็กตินเพื่อศึกษาแบบแผนของโปรตีน (Protein profile) และ
วเิคราะห์ Ribosomal RNA gene ท่ีเป็นลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ด 

       

 

 

 

 

 

 

 

 

http://www.hiddenforest.co.nz/fungi/family/schizophyllaceae/schizophyllaceae.htm
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รูปที ่3.13 ตวัอยา่งลกัษณะของเห็ดในสกุล Termitomyces วงศ ์ Tricholomataceae ท่ีเลือกและเก็บ

ตวัอยา่ง Fruiting body มาสกดัสารเล็กตินเพื่อศึกษาแบบแผนของโปรตีน (Protein profile) 
และบางตวัอยา่งใชศึ้กษา Ribosomal RNA gene  ท่ีเป็นลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ด 
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ตวัอยา่งเห็ด (Fruiting body) ป่าท่ีน ามาศึกษาส่วนใหญ่ยากต่อการระบุชนิดและมีความแตกต่างกนั
มากในระดบัสายพนัธ์ุ จึงเลือกตวัอยา่งตวัแทนเห็ด 6 ชนิด เพื่อศึกษาสัณฐานวทิยาของ Basidiospore ดว้ย
กลอ้งจุลทรรศน์อิเล็กตรอนแบบส่องกราด (Scanning electron microscope, SEM) ตวัอยา่งเห็ดท่ีเลือกเป็น
ชนิดท่ีนิยมบริโภคกนัอยา่งแพร่หลายในภาคตะวนัออกเฉียงเหนือของประเทศไทย คือ Cantharellus cibarius 
ML016, C. cibarius SUT190, C. minor SUT192 และ C. minor SUT193 และตวัอยา่งเห็ดในวงศ ์Russulaceae 
ท่ีรับประทานได ้(ขอ้มูลจากผูท่ี้อยูอ่าศยัในพื้นท่ีท่ีพบการเจริญของเห็ด) และพบไดท้ัว่ไป คือ Lactarius sp. 
SUT156 (Brown lactarius) และ Russula sp. SUT079 (Red russula) ตวัอยา่งดอกเห็ดเหล่าน้ีพบวา่สะสม          
เล็กตินท่ีมีค่า Hemagglutination titer แตกต่างกนัเม่ือทดสอบกบัเซลลเ์ม็ดเลือดแดงของสัตว ์(ตวัอยา่งผลการ
ทดสอบตามตารางท่ี 3.27) จากการศึกษาพบความแตกต่างทั้งขนาด รูปร่าง และผวิของสปอร์ (ตารางท่ี 3.3 
และรูปท่ี 3.14) 
 

ตารางที่ 3.3 ลกัษณะทางสัณฐานและขนาดของ Basidiospore ของเห็ดรับประทานไดใ้นสกุล Cantharellus, 
Lactarius และ Russula จ  านวน 4, 1 และ 1 ตวัอย่าง ตามล าดับ ศึกษาด้วย Scannung electron 
microscope (SEM) 

 

Mushroom Basidiospore Remark 

specimen Morphology Size (µm)  
Cantharellus cibarius 

ML016 
Smooth, elliptical  4.0-5.0×6.0-7.0 Figure 3.14 (A), The species is 

reported to be one of the world's 
best edible mushrooms 

Cantharellus cibarius 
SUT190 

Smooth, elliptical  4.0-5.0×6.0-7.0 The species is reported to be one 
of the world's best edible 
mushrooms 

Cantharellus minor 
SUT192 

Smooth, elliptical  3.0-5.0×4.0-6.0 Figure 3.14 (B), mycorrhizal 
symbiont with hardwoods 

Cantharellus minor 
SUT193 

Smooth, elliptical  4.0-5.0×6.0-7.0 Mycorrhizal symbiont with 
hardwoods 

Lactarius sp. SUT156 Spherical; ridges 
thick, forming a 
complete 
network 

8.0-9.0×8.0-9.0 Brown lactarius, Figure 3.14 (C), 
Milk-cap, exuded a milky fluid 
(latex) if the cap is cut or 
damaged 

Russula sp. SUT079 Round with warts 
abount 1 µm 
high 

8.0-8.5 in 
diameter 

Red russula, Figure 3.14 (D), 
reported to be harvested 
worldwide for human 
consumption, ectomycorrhizal 
symbiont with forest tree species 
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รูปที ่3.14 ตวัอยา่งลกัษณะทางสัณฐานของ Fruiting bodies (A-D) และ Basidiospores (A1 และ A2-
D1 และ D2) จาก Scanning electron microscope (SEM) ของเห็ดรับประทานได ้4 ตวัอยา่ง 
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จากผลความแตกต่างทางสัณฐานวทิยาของ Basidiospore เม่ือศึกษาภายใต ้ Scanning electron 
microscope (SEM) พบวา่มีแนวโนม้บ่งบอกสายพนัธ์ุของเห็ดรับประทานไดใ้นกลุ่ม Russula ซ่ึงพบ
จ านวนมากและหลากหลายชนิดในภาคตะวนัออกเฉียงเหนือของประเทศไทย จึงเลือกเห็ดกลุ่ม Red 
russula (สกุล Russula) จ  านวน 12 ตวัอยา่ง (specimen) (รูปท่ี 3.15) คือ Russula sp. SUT116, SDNA20, 
SDNA021, SDNA023, ML037, SDNA01, SUT077, SUT079, SDNA031, SDNA123, ML068 และ 
SUT015  มาศึกษาลกัษณะผวิของสปอร์ (Basidiospore ornamentation) ดว้ย SEM ผลการศึกษาพบแบบ
แผนของ Basidiospore ornamentation จ านวน 11 แบบ (Patterns) จาก 12 ตวัอยา่งเห็ด Red russula 
สอดคลอ้งกบัลกัษณะทางสณัฐานของ Fruiting body ท่ีมีความผนัแปร (รูปท่ี 3.15)  

เห็ดในสกุล Russula เป็นสกุลใหญ่ในวงศ ์Russulaceae ท่ีมีมากกวา่ 80 Species และยากต่อการ
ระบุชนิดดว้ยลกัษณะทางสัณฐานของ Fruiting body เน่ืองจากความหลากหลายทั้งลกัษณะ ขนาด และสี 
เห็ด Russula  พบเจริญตามธรรมชาติหลาย species รับประทานได ้มีรายงานการบริโภคกนัทัว่โลกและ
ยงัมีความส าคญัในฐานะท่ีเป็น Ectomycorrhizal symbionts กบัตน้ไมป่้าหลายชนิด (Arora, 1986; 
Phillips, 1991; Watling, 2003; Wright et al., 1999) 

กล่าวโดยสรุปไดว้า่การศึกษาดว้ยกลอ้งจุลทรรศน์ท่ีใชแ้สง (Light microscope) ไม่สามารถระบุ
ความแตกต่างของ Basidiospore ได ้ทั้งท่ี Fruiting body มีความแตกต่างกนัท่ีสังเกตไดจ้ากขนาด สี และ
ลกัษณะในภาพรวม เม่ือน ามาศึกษาดว้ย SEM พบ Basidiospore ornamentation pattern ท่ีแตกต่างกนัได ้
ขอ้มูลเหล่าน้ีสามารถช่วยในการระบุชนิด/สายพนัธ์ุของ Red russula ท่ียากต่อการจดัจ าแนกชนิดดว้ย 
Conventional methods ได ้
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รูปที ่3.15 ตวัอยา่งเห็ดในสกุล Russula (Red russula) ท่ีเลือก Fruiting body มาศึกษาลกัษณะทาง
สัณฐานและ Basidiospore ornamentation pattern ดว้ย Scanning electron microscope (SEM)  
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3.2  การวเิคราะห์ลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกลุของเห็ดป่า 

วเิคราะห์ลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ดป่าโดยศึกษาสารระดบัโมเลกุล 2 กลุ่ม คือ Deoxyribonucleic 
acid (DNA) และโปรตีน  ตามแผนการด าเนินงานของโครงการมีเพียงการศึกษา DNA โดยหาแบบแผน 
Polymerase chain reaction-Restriction fragment length polymorphism (PCR-RFLP) พร้อมทั้งเลือกตวัแทนของ
เห็ดกลุ่มเด่นเพื่อหาล าดบันิวคลิโอไทด์ของ 18S Ribosomal RNA gene แต่จากท่ีไดเ้ร่ิมศึกษา DNA พบว่ามี
ปัญหาทางเทคนิคของวธีิการวเิคราะห์ เน่ืองจากตวัอยา่งเห็ดท่ีรวบรวมไดเ้พื่อการศึกษาของโครงการน้ีมีความ
หลากหลายของกลุ่ม สกุล และชนิดมาก จ าเป็นตอ้งปรับขั้นตอนของวิธีการให้สอดคลอ้งตามตวัอย่างเห็ด
ชนิดนั้นๆ ซ่ึงใช้เวลาและส่งผลเพิ่มค่าวสัดุส้ินเปลือง จึงเลือกพฒันาวิธีการวิเคราะห์ลักษณะเฉพาะ                  
เชิงโมเลกุลของเห็ดป่าโดยใช้แบบแผนของโปรตีน ตามท่ีคณะผูว้ิจยัและห้องปฏิบติัการมีความพร้อม และ
ตวัอยา่ง Fruiting body ของเห็ดป่าเหล่าน้ีสะสมสารโปรตีนในกลุ่มเล็กตินท่ีมีแนวโนม้การใชป้ระโยชน์ ไดแ้ก่ 
ดา้นการวจิยั การแพทย ์และเภสัชกรรม  การวเิคราะห์ลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ดป่า ไดผ้ลดงัน้ี 

3.2.1  การศึกษาข้อมูล DNA ของเห็ดป่า 

ศึกษาขอ้มูล DNA ของเห้ดป่าโดยสกดัแยก Genomic DNA จาก Fruiting body และจากเส้น
ใยเพาะเล้ียงมาวเิคราะห์หาแบบแผน Polymerase chain reaction-Restriction fragment length 
polymorphism (PCR-RFLP) และเลือกตวัแทนของเห็ดกลุ่มเด่นเพื่อหาล าดบัเบสของ (DNA sequence) 
ของ Ribosomal RNA gene  จากการศึกษาไดค้ดัเลือกตวัอยา่งเห็ดเพื่อสกดัแยก Genomic DNA จ านวน
ทั้งส้ิน 50 ตวัอยา่ง จากตวัแทนของเห็ดในกลุ่ม Agaricaceae (รวมสกุล Lepiota, Macrolepiota) และ 
Polyporaceae (รวมสกุล Lentinus)  เห็ดในสกุล Amanita, Boletus, Tylopilus, Xerocomus, Lactarius, 
Russula, Scytinopogon และ Termitomyces   เห็ดในสกุล Russula เป็นสกุลเด่นท่ีเลือกตวัอยา่งมาศึกษา
จ านวนมากท่ีสุด เน่ืองจากมีความแตกต่างของลกัษณะทางสัณฐานของ Fruiting body และ Basidiospore 
มาก (ผลการศึกษาขอ้ 3.1) และยากต่อการระบุชนิดและแยกความแตกต่างของสายพนัธ์ุ 

ผลการสกดั Genomic DNA เม่ือตรวจสอบดว้ย Agarose gel electrophoresis ไดค้วามเขม้ขน้
ในช่วง 0-0.2 มิลลิกรัมต่อมิลลิลิตร และความบริสุทธ์ิท่ีแตกต่างกนัมาก (ตวัอยา่งในรูปท่ี 3.16) ตามความ
แตกต่างของลกัษณะทางสัณฐานของตวัอยา่งเห็ด นบัเป็นปัญหาดา้นเทคนิคการทดลอง ซ่ึงในขั้นตอนน้ี
สรุปได ้2 ประเด็น คือเม่ือน าตวัอยา่งเห็ดท่ีเป็นส่วนของ Fruiting body มาสกดั Genomic DNA พบวา่ (1) 
สารสกดั DNA ท่ีไดน้ั้น หลายตวัอยา่งเป็นสารสกดัท่ีมีสีซ่ึงมาจาก Fruiting body และใหผ้ลการเพิ่ม
จ านวนจีนเป้าหมายดว้ยกระบวนการ PCR ลม้เหลว  และ (2) สารสกดัท่ีไดมี้การปนเป้ือนของ RNA ใน
ปริมาณสูง ซ่ึงพบราว 90% ของตวัอยา่ง จึงตอ้งเพิ่มขั้นตอน DNA Cleaning ดว้ย RNase A และ 
Proteinase K เป็นขั้นตอนหลกัอีกขั้นตอนหน่ึงของการด าเนินการวจิยัดว้ย  คณะผูว้ิจยัแกปั้ญหาน้ีดว้ย
การพฒันาเทคนิคท่ีอาศยัแบบแผนของโปรตีนเล็กตินแทน 
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รูปที ่3.16 Genomic DNA ท่ีสกดัจาก Fruiting body ของเห็ดป่า ตรวจสอบดว้ย Agarose gel 
electrophoresis (0.8% Agarose) 
ช่องท่ี: M, DNA Molecular weight markers (1 Kb Plus DNA Ladder, Invitrogen Life 
Technologies); 1, Russula sp. (red) SDNA005; 2, Russula sp. (red) SDNA006; 3, Russula 
sp. (light brown) SDNA013; 4, Boletus sp. SDNA16; 5, Amanita sp. SDNA019; 6, 
Lactarius sp. SDNA026; 7, Russula sp. (red) SDNA021; 8, Macrolepiota sp. SUT001; 
9, Agarics SUT005; 10, Lepiota sp. SUT035; 11, Polyporaceae SUT103; 12, Russula sp. 
(red) SUT146; 13, Agaricaceae SUT204; และ 14, Agaricaceae SUT205  
ช่องท่ี: 15-44, Genomic DNA ของเห็ดฟาง Volvariella volvacea MC131, MC132, 
MC133, MC134, MC138, MC139, MC140, MC144, MC145, MC167, และ MC168, เห็ด
แครง Schizophyllum sp. MC322, เห็ดระโงกขาว Amanita sp. MC188, เห็ดผึ้ง Tylopilus 
sp. MC161, เห็ดหนวด Scytinopogon sp. MC157, เห็ดขอน Lentinus sp. MC164, เห็ดโคน 
Termitomyces clypeatus Heim MC190 และ MC191, เห็ดตะไคล Russula virescens Fr. 
MC189, MC250, เห็ดระโงกเหลือง Amanita sp. MC353, เห็ดระโงก Amanita sp. MC354 
และ MC355, เห็ดตะไคลเขียว Russula sp. MC357 และ MC358, เห็ดผึ้ง Tylopilus sp. 
MC359 และ Boletus sp. MC360, เห็ดฟาง Volvariella volvacea MC330, MC352, และ 
เห็ดตะไคล Russula sp. MC331 ตามล าดบั 
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เม่ือน า Genomic DNA ท่ีสกดัไดม้าเพิ่มปริมาณ 18S rDNA (18S rRNA gene) ดว้ยเทคนิค PCR
โดยใช ้Primers NS1/NS4, NS1/NS8, SR8R/NS8 และ NS1/ITS4 และตรวจสอบ PCR products ท่ีไดด้ว้ย 
Agarose gel electrophoresis พบวา่ผลผลิต PCR (PCR product) จากการเพิ่มปริมาณ 18S rDNA ดว้ย 
Primers NS1/NS4 มีขนาดประมาณ 1,100 bp เทียบกบั DNA Molecular weight markers (1 Kb Plus DNA 
Ladder, Invitrogen Life Technologies) จากเห็ดฟาง Volvariella volvacea MC131, MC132, MC133, 
MC134, MC138, MC139, MC140, MC144, MC145, MC167 และ MC168  เห็ดหนวด Scytinopogon sp. 
MC157  เห็ดตะไคล Russula sp. MC164  เห็ดระโงกขาว Amanita sp. MC188  เห็ดตะไคล Russula 
virescens Fr. MC189  และเห็ดแครง Schizophyllum sp. MC322 (รูปท่ี 3.17) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
รูปที ่3.17 ผลผลิต PCR จากการเพิ่มปริมาณ 18S rDNA ของเห็ดท่ีรับประทานได ้ ดว้ย Primers 

NS1/NS4 
ช่องท่ี: M, DNA Molecular weight markers (1 Kb Plus DNA Ladder, Invitrogen Life 
Technologies); 1-14, เห็ดฟาง Volvariella volvacea MC131, MC132, MC133, MC134, 
MC138, MC139, MC140, MC144, MC145, MC167 และ MC168, เห็ดหนวด 
Scytinopogon sp. MC157, เห็ดตะไคล Russula sp. MC164, เห็ดระโงกขาว Amanita sp. 
MC188, เห็ดตะไคล Russula sp. MC189, และเห็ดแครง Schizophyllum sp. MC322 
ตามล าดบั 
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ผลผลิต PCR ในส่วน 18S rDNA ของเห็ดท่ีรับประทานไดจ้ากการใช ้Primers NS1/NS8 มีขนาด
ประมาณ 1,650 bp จากตวัอยา่งเห็ดท่ีเลือกศึกษาคือ เห็ดแครง Schizophyllum sp. MC322  เห็ดฟาง 
Volvariella volvacea MC131 และMC133  เห็ดระโงกขาว Amanita sp. MC188  เห็ดตะไคล Russula 
virescens Fr. MC189  เห็ดโคน Termitomyces clypeatus Heim MC190  และเห็ดผึ้ง Xerocomus sp. 
MC207 (รูปท่ี 3.18) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

รูปที ่3.18 ผลผลิต PCR จากการเพิ่มปริมาณ 18S rDNA ของเห็ดท่ีรับประทานได ้ ดว้ย Primers 
NS1/NS8 
ช่องท่ี: M, DNA Molecular weight markers (1 Kb Plus DNA Ladder, Invitrogen Life 
Technologies); 1-7, เห็ดแครง Schizophyllum sp. MC322, เห็ดฟาง Volvariella volvacea 
MC131, MC133, เห็ดระโงกขาว Amanita sp. MC188, เห็ดตะไคล Russula virescens Fr. 
MC189, เห็ดโคน Termitomyces clypeatus Heim MC190, และเห็ดผึ้ง Xerocomus sp. 
MC207 ตามล าดบั 
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ตวัอยา่งผลผลิต PCR ในส่วน 18S rDNA ของเห็ดท่ีรับประทานไดอี้กชุดตวัอยา่งท่ีเลือกศึกษา 
เม่ือเพิ่มปริมาณ DNA โดยใช ้ Primers SR8R/NS8 จากตวัอยา่งเห็ดท่ีเลือกศึกษามีขนาดแตกต่างกนั
ในช่วง 1,100-1,500 bp ตามตวัอยา่งเห็ดท่ีแตกต่างกนั คือ Polypore MC229 และเห็ดฟาง Volvariella 
volvacea MC133, MC139, MC140, MC144, MC145 และ MC167 ซ่ึงมีขนาดประมาณ 1,100 bp  ส่วน
เห็ดแครง Schizophyllum sp. MC322 มีขนาดประมาณ 1,500 bp (รูปท่ี 3.19) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

รูปที ่3.19 ผลผลิต PCR จากการเพิ่มปริมาณ 18S rDNA ของเห็ดท่ีรับประทานได ้ ดว้ย Primers 
SR8R/NS8 
ช่องท่ี: M, GeneRuler 1 kb DNA Ladder (Fermentas); 1, Phylloporus sp. MC229; 2, 
PCR product ในส่วน 18S rDNA ของเห็ดฟาง Volvariella volvacea MC133 ซ่ึงมีขนาด
ประมาณ 1,100 bp; 3-8, PCR product ในส่วน 18S rDNA ของเห็ดแครง Schizophyllum 
commune MC322 ซ่ึงมีขนาด 1,500 bp; 9, เห็ดฟาง Volvariella volvacea MC138; 10-12 
และ 14, PCR product ในส่วน 18S rDNA ของเห็ดฟาง Volvariella volvacea MC139, 
MC140, MC144 และ MC167 ตามล าดบั ซ่ึงมีขนาด 1,100 bp; และ 13, เห็ดฟาง 
Volvariella volvacea MC145 

 
 

เม่ือเปรียบเทียบผลผลิต PCR ในส่วน 18S rDNA ของเห็ดรับประทานไดท่ี้ทดลองเพิ่มปริมาณ
ดว้ย Primers SR8R/NS8, NS1/NS8 และ NS1/ITS4 (รูปท่ี 2.1 และตารางท่ี 2.1)  ตวัอยา่งเห็ดท่ีเลือกศึกษา
แตกต่างกนัใหผ้ลผลิต PCR products ท่ีมีขนาดต่างกนัมาก กล่าวคือ คือ เห็ดแครง Schizophyllum sp. 
MC322 และเห็ดฟาง Volvariella volvacea MC131, MC133 และ MC188 เพิ่มจ านวนดว้ย Primers 
SR8R/NS8 ได ้PCR products ขนาดในช่วงประมาณ 1,100-1,500 bp  แต่เม่ือใช ้Primers NS1/NS8 เพิ่ม
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จ านวน DNA จากเห็ดแครง MC322 และเห็ดฟาง MC131 ได ้ PCR products ขนาดในช่วงประมาณ 
1,650-2,000 bp  ขณะท่ีเม่ือใช ้NS1/ITS4 เห็ดฟาง MC131, MC133 และ MC134 ได ้PCR products ขนาด
ในช่วงประมาณ 2,000 bp  และเม่ือใช ้Primers NS1/NS4 ได ้PCR product จากเห็ดฟาง MC188 ท่ีมีขนาด
ประมาณ 1,100 bp (รูปท่ี 3.20) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

รูปที ่3.20 ผลผลิต PCR จากการเพิ่มปริมาณ rDNA ของเห็ดท่ีคดัเลือก ดว้ย Primers NS1/NS4, 
SR8R/NS8, NS1/NS8 และ NS1/ITS4 
ช่องท่ี: M, GeneRuler 1 kb DNA Ladder (Fermentas); 1, 4, 7 และ 9, เห็ดแครง 
Schizophyllum sp. MC322, และเห็ดฟาง Volvariella volvacea MC131, MC133 และ 
MC188 เพิ่มจ านวนดว้ย Primers SR8R/NS8; 2 และ 5, เห็ดแครง MC322 และเห็ดฟาง 
MC131 เพิ่มจ านวนดว้ย Primers NS1/NS8; 3, 6 และ 8, เห็ดฟาง MC131, MC133 และ 
MC134 เพิ่มจ านวนดว้ย Primers NS1/ITS4; 10, เห็ดฟาง MC188 เพิ่มจ านวนดว้ย 
Primers NS1/NS4 

  

 

 

 

 

 

 

 

 



45 

3.2.1.1  แบบแผน Restriction fragment length polymorphism (RFLP) ของ PCR 
products (PCR-RFLP) 

จากการหาแบบแผน PCR-RFLP ของเห็ดรับประทานไดใ้นสกุล Russula ในส่วน 
Internal transcribed spacer (ITS) ท่ีเพิ่มจ านวนดว้ย PCR primers ITS5 (5’-GGA AGT AAA AGT CGT 
AAC AAG G-3’)/ITS4 (5’-TCC TCC GCT TAT TGA TAT GC-3’) ซ่ึงรวมส่วน 5.8S rDNA ดว้ย ได ้
PCR products ท่ีมีขนาดในช่วง 650-750 bp จากนั้นยอ่ยช้ิน DNA ท่ีเพิ่มจ านวนไดด้ว้ย Restriction 
endonucleases 3 ชนิด เพื่อเปรียบเทียบกนัคือ AluI, MboI และ TaqI  เห็ดในสกุล Russula ท่ีเลือกมาศึกษา
น้ีมีจ านวน 7 ตวัอยา่ง คือ Russula sp. ML040, SUT048, SUT146, SUT085, SUT048, SUT086 และ 
ML087 (ตวัอยา่งลกัษณะทางสัณฐานของ Fruiting body ตามรูปท่ี 3.9 และ 3.10)  พบแบบแผน PCR-
RFLP ท่ีสามารถแยกความแตกต่างของชนิดและสายพนัธ์ุของเห็ดในสกุล Russula ท่ีเลือกมาศึกษา ได้
อยา่งชดัเจนเม่ือใช ้Restriction endonucleases ทั้ง 3 ชนิด (รูปท่ี 3.21) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

รูปที ่3.21 PCR-RFLP ส่วน Internal transcribed spacer (ITS) ของเห็ดรับประทานไดใ้นสกุล 
Russula จากการยอ่ยดว้ย Restriction endonucleases AluI (A), MboI (B) และ TaqI (C) 
(ตวัอยา่งลกัษณะทางสัณฐานของ Fruiting body ตามรูปท่ี 3.9 และ 3.10) 
ช่องท่ี: M, GeneRuler 100 bp DNA Ladder (Fermentas) 

 
ในขณะเดียวกนัไดว้ิเคราะห์ล าดบันิวคลีโอไทดข์อง ITS regions ท่ีไดจ้าก Russula 4 จาก 7 

ตวัอยา่งขา้งตน้คือ Russula sp. ML040 (750 bp), Russula sp. SUT048 (800 bp), Russula sp. SUT085 
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(700 bp) และ Russula sp. SUT086 (750 bp) และเปรียบล าดบันิวคลีโอไทดข์อง ITS regions เหล่าน้ีกบั
เห็ดชนิด/สายพนัธ์ุท่ีใกลเ้คียงกนัใน GenBank/Nucleotide sequence database (NCBI) พบวา่ยงัคงจดัอยู่
ในสกุล Russula ท่ีต่าง species กนั (รูปท่ี 3.31) แต่ยงัคงตอ้งตรวจสอบลกัษณะอ่ืนของเห็ดประกอบเพื่อ
ระบุวา่จดัเป็น species นั้นๆ หรือไม่ต่อไป 

3.2.1.2  การวเิคราะห์ล าดับนิวคลโีอไทด์ของ Ribosomal RNA gene  

เม่ือหาล าดบันิวคลีโอไทดใ์นส่วนของ 18S rRNA gene (PCR product) ของตวัแทน
ของเห็ดกลุ่มเด่น โดยน า Nucleotide sequences ท่ีไดม้าเทียบกบั Sequences ท่ีมีในฐานขอ้มูล GenBank 
หรือ National Center for Biotechnology Information (NCBI: http://www.ncbi.nlm.nih.gov) ดว้ย 
ClustualW จาก European Bioinformatics Institute (EBI) (http://www.ebi.ac.uk/Tools/clustalw/) และ 
Basic Local Alignment Search Tool (BLAST) ไดผ้ลดงัระบุในขอ้ 3.3.1.3 และรูปผนวกท่ี 12-27 

3.2.1.3  การวเิคราะห์ความสัมพนัธ์ของเห็ดกลุ่มเด่นทีศึ่กษา โดยหา Phylogenetic 
relationships จากผลวเิคราะห์สารพนัธุกรรม 

วเิคราะห์ความสัมพนัธ์ของเห็ดในแต่ละตวัอยา่ง (Specimen) จากผลการวเิคราะห์
สารพนัธุกรรมโดยหา Phylogenetic relationships ล าดบันิวคลีโอไทดใ์นส่วนของ 18S rRNA gene ของ
เห็ดแต่ละชนิดในกลุ่มใกลเ้คียงกนั ดงัน้ี  

ก. Phylogenetic relationship ของตัวอย่างเห็ดในวงศ์ Boletaceae ทีเ่ลือกศึกษา 
Xerocomus sp. SUT163 (ตารางท่ี 3.4 และ 3.5  และรูปท่ี 3.22) ท่ีเลือกมาศึกษา

ล าดบันิวคลีโอไทดข์อง 18S rRNA gene พบวา่มีความยาวของ Sequence เท่ากบั 1,679 bp มีความเหมือน
มากท่ีสุดท่ี 97% กบั Xerocomus chrysenteron  (Accession no. M94340.1) จากประเทศสหรัฐอเมริกา ท่ี
มีความยาวของ Sequence เท่ากบั 1,759 bp 

ข. Phylogenetic relationship ของตัวอย่างเห็ดในวงศ์ Coprinaceae ทีเ่ลือกศึกษา 
Coprinus sp. SUT024 (ตารางท่ี 3.6 และ 3.7 และรูปท่ี 3.23) ท่ีเลือกมาศึกษา

ล าดบันิวคลีโอไทดข์อง 18S rRNA gene พบวา่มีความยาวของ Sequence เท่ากบั 1,690 bp มีความเหมือน
มากท่ีสุดท่ี 99% กบั Coprinus comatus voucher GLM 45914 (Accession no. FJ644354.1) จากรายงาน
จากประเทศเยอรมนี ท่ีมีความยาวของ Sequence เท่ากบั 1,662 bp 

ค. Phylogenetic relationship ของตัวอย่างเห็ดในวงศ์ Pleurotaceae ทีเ่ลือกศึกษา 
Lentinus sp. ML055 และ Lentinus sp. ML142 (ตารางท่ี 3.8-3.11 และรูปท่ี 3.24 

และ 3.25) ท่ีเลือกมาศึกษาล าดบันิวคลีโอไทดข์อง 18S rRNA gene พบวา่มีความยาวของ Sequence 
เท่ากบั 1,773 และ 1,664 bp ตามล าดบั มีความเหมือนมากท่ีสุดท่ี 98 และ 99% ตามล าดบั กบั Lentinus 
tigrinus (Accession no. AY946269.1) จากจากรายงานจากประเทศโปรแลนด ์ ท่ีมีความยาวของ 
Sequence เท่ากบั 1,773 bp 

 

 

 

 

 

 

 

 

http://www.ebi.ac.uk/Tools/clustalw/


47 

ง. Phylogenetic relationship ของตัวอย่างเห็ดในวงศ์ Pluteaceae ทีเ่ลือกศึกษา 
Volvariella sp. SUT220, Volvariella volvacea MC131 และ MC133 (ตารางท่ี 

3.12-3.16  และรูปท่ี 3.26-3.28) ท่ีเลือกมาศึกษาล าดบันิวคลีโอไทดข์อง 18S rRNA gene พบวา่มีความ
ยาวของ Sequence เท่ากบั 1,692, 1,685 และ 1,687 bp ตามล าดบั Volvariella sp. SUT220 มีความเหมือน
มากท่ีสุดท่ี 98% กบั V. lepiotospora (Accession no. HM562278.1) จากประเทศสเปน ท่ีมีความยาวของ 
Sequence เท่ากบั 1,779 bp   ส่วน V. volvacea MC131 และ MC133 มีความเหมือนมากท่ีสุดท่ี 98% กบั 
V. volvacea JM leg. SRL (Accession no. DQ851588) จากประเทศสหรัฐอเมริกา ท่ีมีความยาวของ 
Sequence เท่ากบั 1,713 bp 

จ. Phylogenetic relationship ของตัวอย่างเห็ดในวงศ์ Russulaceae ทีเ่ลือกศึกษา 

ไดเ้ลือกตวัอยา่งเห็ดในสกุล Lactarius และ Russula พบวา่ Lactarius sp. 
SUT150 (ตารางท่ี 3.17 และ 3.18 และรูปท่ี 3.29) ท่ีมีความยาวของ Sequence ของ 18S rRNA gene 
เท่ากบั 1,700 bp มีความเหมือนมากท่ีสุดท่ี 99% กบั Lactarius glyciosmus (Accession no. FJ644383.1) 
จากรายงานจากประเทศเยอรมนี ท่ีมีความยาวของ Sequence เท่ากบั 1,711 bp 

Russula sp. SUT048 (ตารางท่ี 3.19-3.20 และรูปท่ี 3.30) ท่ีมีความยาวของ Sequence ของ 18S 
rRNA gene เท่ากบั 1,700 bp  รวมถึงส่วน ITS regions ของ Russula sp. ML040, SUT085 และ SUT086 
มีความเหมือนมากท่ีสุดท่ี 99% กบั Russula ochroleuca voucher TUB 019081 (Accession no. 
FJ644385.1) จากรายงานจากประเทศเยอรมนี ท่ีมีความยาวของ Sequence ความยาวของ Sequence 
เท่ากบั 1,680 bp  และ Russula sp. SUT156 (ตารางท่ี 3.21-3.22 และรูปท่ี 3.31) ท่ีเลือกศึกษาล าดบันิวคลี-
โอไทดข์อง 18S rRNA gene พบวา่มี ความยาวของ Sequence เท่ากบั 1,681 bp มีความเหมือนมากท่ีสุดท่ี 
99% กบั Russula exalbicans (Accession no. AY293156.1) จากรายงานจากประเทศเยอรมนี ท่ีมีความ
ยาวของ Sequence เท่ากบั 1,774 bp 

ฉ. Phylogenetic relationship ของตัวอย่างเห็ดในวงศ์ Schizophyllaceae ทีเ่ลือก
ศึกษา 
Schizophyllum sp. ML078 และ MC322 (ตารางท่ี 3.23-3.25 และรูปท่ี 3.32 และ 

3.33) ท่ีเลือกมาศึกษาล าดบันิวคลีโอไทดข์อง 18S rRNA gene พบวา่มี ความยาวของ Sequence เท่ากบั 
1,414 และ 2,075 bp ตามล าดบั มีความเหมือนมากท่ีสุดท่ี 99% กบั Schizophyllum commune (Accession 
no. X54865.1) ท่ีมี ความยาวของ Sequence เท่ากบั 1,807 bp 

ช. Phylogenetic relationship ของตัวอย่างเห็ดในวงศ์ Tricholomataceae ทีเ่ลือก
ศึกษา 
ไดเ้ลือก Marasmius sp. ML071 (ตารางท่ี 3.26 และ 3.27 และรูปท่ี 3.34) ท่ีเลือก

มาศึกษาล าดบันิวคลีโอไทด์ของ 18S rRNA gene พบวา่มีความยาวของ Sequence เท่ากบั 1,696 bp มี
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ความเหมือนมากท่ีสุดท่ี 98% กบั Marasmius alliaceus voucher TENN:55620 (Accession no. 
NG_013179.1) จากรายงานจากประเทศสหรัฐอเมริกา ท่ีมีความยาวของ Sequence เท่ากบั 1,769 bp 
 
 

ตารางที่ 3.4 ผลการเปรียบเทียบความเหมือน (Similarity) ของ 18S rRNA gene sequence ของเห็ดผึ้ง 
Xerocomus sp. SUT163 กบัเห็ดชนิด/สายพนัธ์ุท่ีใกลเ้คียงกนัใน GenBank/Nucleotide 
sequence database (NCBI) 

 

Mushroom 
specimen 

code 

Length of 
sequence 

(nt) 

Nucleotide sequence comparison, identification result and details 
Closest relative Length of 

sequence 
(bp) 

Sequence 
homology 

(%) 

GenBank 
accession 

no. 

Source 

SUT163 1,679 Xerocomus chrysenteron 1,759 97 M94340.1 U.S.A. 
  Boletinellus merulioides 

isolate AFTOL-ID 575 
1,763 96 AY662668.1 U.S.A. 

  Boletus satanas 1,759 96 M94337.1 U.S.A. 
  Paragyrodon 

sphaerosporus MB06-066  
1,799 96 GU187642.1 U.S.A. 

  Chalciporus piperatus 
strain MB 04-001 

1,721 96 DQ534679.1 U.S.A. 

  Aureoboletus thibetanus 
isolate AFTOL-ID 450 

1,678 96 AY654882.1 U.S.A. 

  Boletus rubropunctus 
voucher FH:MES117 

1,654 96 FJ480425.1 Mexico 

  Boletus rubropunctus 
voucher  FH:MES116 

1,652 96 FJ480426.1 U.S.A. 

  Boletus pallidus strain 
179/97 

1,767 96 DQ534676.1 U.S.A. 

  Boletellus shichianus 
voucher KUN:wang279 

1,786 96 NG 013163.1 U.S.A. 

  Boletellus projectellus 
voucher CUW:MB 03-118 

1,775 96 NG 013167.1 U.S.A. 

  Gyrodon lividus 
strain REG Gl1 

1,781 97 DQ534681.1 Germany 

  Boletinellus merulioides 
isolate AFTOL-ID 575 

1,779 96 AY662661.1 U.S.A. 

  Boletus edulis strain Be3 1,772 96 DQ534675.1 Germany 
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รูปที ่3.22 Phylogenetic tree ของเห็ด Xerocomus sp. SUT163 จากขอ้มูลปรียบเทียบ 18S rRNA gene 

sequence ดว้ย Neighbor-joining method จากการใช ้ BioEdit และ MEGA version 4.0 
programs Branch lengths เป็น Expected numbers ของ Nucleotide substitution/site  
จ  านวนบน Branches เป็น Bootstrap values จาก 1,000 replications และ Scale bar แสดง 
(Calculated) Distance 
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ตารางที่ 3.5 ความเหมือน (%) จาก BioEdit Program เม่ือเปรียบเทียบล าดบันิวคลีโอไทดข์อง 18S 
rRNA gene (Partial sequence) ของ Xerocomus sp. SUT163 กบัเห็ดสายพนัธ์ุใกลเ้คียงใน 
GenBank database (ตารางท่ี 3.4)  

 

Mushroom 
Code 

Reference straina 

SUT163 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 

SUT163 100               
1 97 100              
2 97 99 100             
3 97 99 98 100            
4 97 99 99 99 100           
5 97 99 98 99 98 100          
6 97 99 98 99 98 98 100         
7 97 99 99 99 99 99 99 100        
8 97 99 99 99 99 99 99 100 100       
9 97 99 98 99 98 98 98 99 99 100      
10 97 99 98 99 99 99 99 99 99 99 100     
11 97 99 99 99 99 99 99 99 99 99 99 100    
12 97 99 99 99 99 99 99 99 99 99 99 99 100   
13 97 97 96 96 96 96 96 97 97 96 96 96 96 100  
14 96 97 96 97 97 97 97 97 97 97 97 97 97 96 100 

หมายเหต:ุ  a SUT163, Xerocomus sp.; 1, Xerocomus chrysenteron  (M94340.1); 2, Boletinellus merulioides isolate 
AFTOL-ID 575 (AY662668.1); 3, Boletus satanas  (M94337.1); 4,  Paragyrodon sphaerosporus MB06-
066 (GU187642.1); 5 Chalciporus piperatus strain MB 04-001 (DQ534679.1); 6, Aureoboletus 
thibetanus isolate AFTOL-ID 450 (AY654882.1); 7, Boletus rubropunctus voucher FH:MES117 
(FJ480425.1);  8, Boletus rubropunctus voucher  FH:MES116 (FJ480426.1); 9, Boletus pallidus strain 
179/97  (DQ534676.1); 10, Boletellus shichianus voucher KUN:wang279 (NG 013163.1); 11,  
Boletellus projectellus voucher CUW:MB 03-118 (NG 013167.1); 12, Gyrodon lividus strain REG Gl1 
(DQ534681.1); 13, Boletinellus merulioides isolate AFTOL-ID 575 (AY662661.1); 14, Boletus edulis 
strain Be3  (DQ534675.1) 
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ตารางที่ 3.6 ผลการเปรียบเทียบความเหมือน (Similarity) ของ 18S rRNA gene sequence ของเห็ด 
Coprinus sp. SUT024 กบัเห็ดชนิด/สายพนัธ์ุท่ีใกลเ้คียงกนัใน GenBank/Nucleotide 
sequence database (NCBI) 

 

Mushroom 
specimen 

code 

Length of 
sequence 

(nt) 

Nucleotide sequence comparison, identification result and details 
Closest relative 

 
Length of 
sequence 

(bp)  

Sequence 
homology 

(%) 

GenBank  
accession 

no. 

Source 

SUT024 1,690 Coprinus comatus 
voucher GLM 45914  

1,662 99 FJ644354.1 Germany 

  Panaeolus sphinctrinus 
isolate AFTOL-ID 1499 

1,729 98 DQ459375.1 U.S.A. 

  Coprinus comatus 
voucher UC:ECV 
3198  

1,779 99 NG 016488.1 U.S.A. 

  Panaeolus foenisecii 
strain J152  

1,717 98 DQ851578.1 U.S.A. 

  Phaeomarasmius 
proximans isolate 
AFTOL-ID 979  

1,775 98 AY752970.1 U.S.A. 

  Coprinopsis atramentaria 
isolate AFTOL-ID 1496  

1,793 98 DQ115781.1 U.S.A. 

  Lepiota procera 1,816 98 L36659.1 Data not shown 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
รูปที ่3.23 Phylogenetic tree ของเห็ด Coprinus sp. SUT024 จากขอ้มูลเปรียบเทียบ 18S rRNA gene 

sequence ดว้ย Neighbor-joining method จากการใช ้ BioEdit และ MEGA version 4.0 
programs Branch lengths เป็น Expected numbers ของ Nucleotide substitution/site  
จ  านวนบน Branches เป็น Bootstrap values จาก 1,000 replications และ Scale bar แสดง 
(Calculated) Distance 

  

 

 

 

 

 

 

 

 



52 

 

ตารางที่ 3.7 ความเหมือน (%) จาก BioEdit Program เม่ือเปรียบเทียบล าดบันิวคลีโอไทดข์อง 18S 
rRNA gene (Partial sequence) ของ Coprinus sp. SUT024  กบัเห็ดสายพนัธ์ุใกลเ้คียงใน 
GenBank database (ตารางท่ี 3.6) 

     

Mushroom 
Code 

Reference straina 

SUT024 1 2 3 4 5 6 7 

SUT024 100        
1 99 100       
2 99 99 100      
3 99 99 100 100     
4 99 99 99 99 100    
5 99 99 99 99 99 100   
6 99 100 99 99 99 99 100  
7 99 99 99 99 99 98 99 100 

หมายเหต:ุ a SUT024, Coprinus sp.; 1, Coprinus comatus voucher GLM 45914 (FJ644354.1); 2, Panaeolus 
sphinctrinus isolate AFTOL-ID 1499 (DQ459375.1); 3, Panaeolus foenisecii strain J152 
(DQ851578.1); 4, Phaeomarasmius proximans isolate AFTOL-ID 979 (AY752970.1); 5, 
Coprinopsis atramentaria isolate AFTOL-ID 1496 (DQ115781.1); 6, Coprinus comatus voucher 
UC:ECV 3198 (NG 016488.1) และ 7, Lepiota procera (L36659.1) 

 

ตารางที่ 3.8 ผลการเปรียบเทียบความเหมือน (Similarity) ของ 18S rRNA gene sequence ของเห็ด 
Lentinus sp. ML055 กบัเห็ดชนิด/สายพนัธ์ุท่ีใกลเ้คียงกนัใน GenBank/Nucleotide 
sequence database (NCBI) 

 

Mushroom 
specimen 

code 

Length 
of 

sequence 
(nt) 

Nucleotide sequence comparison, identification result and details 
Closest relative  Length of 

sequence 
(bp)  

Sequence 
homology 

(%)  

GenBank 
accession no. 

Source 

ML055 1,773 Lentinus tigrinus   1,773 98 AY946269.1 Poland 
  Lentinus sp. WR2  1,775 99 GQ899200.1 Taiwan 
  Microporus xanthopus 

strain Wu 9705-42  
1,759 98 AY336756.1 Taiwan 

  Diplomitoporus 
crustulinus strain HHB 
12734  

1,773 98 AY336769.1 Taiwan 

  Panus rudis  1,803 99 AF026569.1 U.S.A. 
  Panus rudis  1,808 99 U59086.1 U.S.A. 

  Cymatoderma 
caperatum  

1,626 99 AF082849.1 Korea 
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รูปที ่3.24 Phylogenetic tree ของเห็ดขอน Lentinus sp. ML055 จากขอ้มูลเปรียบเทียบ 18S rRNA 

gene sequence ดว้ย Neighbor-joining method จากการใช ้BioEdit และ MEGA version 4.0 
programs Branch lengths เป็น Expected numbers ของ Nucleotide substitution/site  จ  านวน
บน Branches เป็น Bootstrap values จาก 1,000 replications และ Scale bar แสดง 
(Calculated) Distance 

 
 
ตารางที่ 3.9 ความเหมือน (%) จาก BioEdit Program เม่ือเปรียบเทียบล าดบันิวคลีโอไทดข์อง 18S 

rRNA gene (Partial sequence) ของ Lentinus sp. ML055  กบัเห็ดสายพนัธ์ุใกลเ้คียงใน 
GenBank database (ตารางท่ี 3.8) 

 

Mushroom 
Code 

Reference straina 
ML055 1 2 3 4 5 6 7 

ML055 100        
1 100 100       
2 100 100 100      
3 100 100 100 100     
4 99 99 99 98 100    
5 99 99 99 98 99 100   
6 99 99 99 98 99 100 100  
7 98 98 98 98 99 99 99 100 

หมายเหต:ุ a ML055, Lentinus sp.; 1, Lentinus tigrinus  (AY946269.1); 2, Lentinus sp. WR2 (GQ899200.1); 3, 
Microporus xanthopus strain Wu 9705-42 (AY336756.1); 4,  Diplomitoporus crustulinus strain HHB 
12734 (AY336769.1); 5, Panus rudis (AF026569.1); 6, Panus rudis (U59086.1) และ 7, Cymatoderma 
caperatum (AF082849.1) 
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ตารางที่ 3.10 ผลการเปรียบเทียบความเหมือน (Similarity) ของ 18S rRNA gene sequence ของเห็ด 
Lentinus sp. ML142 กบัเห็ดชนิด/สายพนัธ์ุท่ีใกลเ้คียงกนัใน GenBank/Nucleotide 
sequence database (NCBI) 

 

Mushroom 
specimen 

code 

Length of 
sequence 

(nt) 

Nucleotide sequence comparison, identification result and details 
Closest relative 

 
Length of 
sequence 

(bp)  

Sequence 
homology 

(%) 

GenBank  
accession 

No. 

Source 

ML142 1,664 Lentinus tigrinus  1,773 99 AY946269.1 Poland 
  Lentinus sp. WR2   1,775 99 GQ899200.1 Taiwan 
  Microporus xanthopus 

strain Wu 9705-42  
1,759 99 AY336756.1 Taiwan 

  Microporus xanthopus 
strain Wu 9705-42  

1,759 99 AY336756.1 Taiwan 

  Ganoderma tsugae 
isolate AFTOL-ID 
771 

1,777 99 AY705969.1 U.S.A. 

  Ganoderma australe  1,777 99 AF026629.1   U.S.A. 
  Ganoderma lucidum 

strain Gl-16  
1,717 99 FJ379279.1 China 

  Ganoderma lucidum 
strain HG 18S  

1,724 99 FJ379281.1 China 

  Trametes versicolor  2,378 99 AY309016.1 Taiwan 
  Antrodia sinuosa  1,740 98 AJ488906.1 Germany 
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รูปที ่2.25 Phylogenetic tree ของเห็ด Lentinus sp. ML142 จากขอ้มูลเปรียบเทียบ 18S rRNA gene 

sequence ดว้ย Neighbor-joining method จากการใช ้ BioEdit และ MEGA version 4.0 
programs Branch lengths เป็น Expected numbers ของ Nucleotide substitution/site  
จ  านวนบน Branches เป็น Bootstrap values จาก 1,000 replications และ Scale bar แสดง 
(Calculated) Distance 

 
ตารางที่ 3.11 ความเหมือน (%) จาก BioEdit Program เม่ือเปรียบเทียบล าดบันิวคลีโอไทดข์อง 18S 

rRNA gene (Partial sequence) ของ Lentinus sp. ML142 กบัเห็ดสายพนัธ์ุใกลเ้คียงใน 
GenBank database (ตารางท่ี 3.10) 

 

Mushroom 
Code 

Reference straina 
ML142 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 

ML142 100           
1 99 100          
2 99 100 100         
3 99 100 100 100        
4 99 100 100 99 100       
5 98 99 99 99 100 100      
6 99 100 99 99 100 100 100     
7 99 100 99 99 100 100 100 100    
8 99 100 99 99 100 100 100 100 100   
9 98 99 99 100 99 99 99 99 99 100  
10 98 98 98 98 98 98 98 98 98 98 100 

หมายเหต:ุ a ML142, Lentinus sp.; 1, Lentinus tigrinus (AY946269.1); 2, Lentinus sp. WR2 (GQ899200.1); 3, 
Microporus xanthopus strain Wu 9705-42 (AY336756.1); 4, Microporus xanthopus strain Wu 9705-42 
(AY336756.1); 5, Ganoderma tsugae isolate AFTOL-ID 771 (AY705969.1); 6, Ganoderma australe 
(AF026629.1);  7, Ganoderma lucidum strain Gl-16 (FJ379279.1); 8, Ganoderma lucidum strain HG 18S 
(FJ379281.1); 9, Trametes versicolor (AY309016.1) และ 10,  Antrodia sinuosa (AJ488906.1)   
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ตารางที่ 3.12 ผลการเปรียบเทียบความเหมือน (Similarity) ของ 18S rRNA gene sequence ของเห็ด 
Volvariella sp. SUT220 กบัเห็ดชนิด/สายพนัธ์ุท่ีใกลเ้คียงกนัใน GenBank/Nucleotide 
sequence database (NCBI) 

 

Mushroom 
specimen 

code 

Length 
of 

sequence 
(nt) 

Nucleotide sequence comparison, identification result and details 
Closest relative  Length of 

sequence 
(bp)  

Sequence 
homology 

(%)  

GenBank 
accession no. 

Source 

SUT220 1,692 Volvariella lepiotospora 1,779 98 HM562278.1 Spain 
  Volvariella taylorii  1,718 98 HM562280.1 Spain 
  Volvariella caesiotincta  1,766 98 HM562281.1 U.S.A. 
  Volvariella bombycina  1,778 98 HM562279.1 Spain 
  Volvariella lepiotospora 1,779 98 HM562278.1 ND 
  Termitomyces clypeatus 1,778 97 HM036344.1 Malaysia 
  Pluteus romellii 1,779 97 NG_01316 U.S.A. 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
รูปที ่3.26 Phylogenetic tree ของเห็ด Volvariella sp. SUT220 จากขอ้มูลเปรียบเทียบ 18S rRNA gene 

sequence ดว้ย Neighbor-joining method จากการใช ้ BioEdit และ MEGA version 4.0 
programs Branch lengths เป็น Expected numbers ของ Nucleotide substitution/site  จ  านวน
บน Branches เป็น Bootstrap values จาก 1,000 replications และ Scale bar แสดง 
(Calculated) Distance 
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ตารางที่ 3.13 ความเหมือน (%) จาก BioEdit Program เม่ือเปรียบเทียบล าดบันิวคลีโอไทดข์อง 18S 
rRNA gene (Partial sequence) ของ Volvariella sp. SUT220  กบัเห็ดสายพนัธ์ุ
ใกลเ้คียงใน GenBank database (ตารางท่ี 3.12) 

 

Mushroom 
Code 

Reference straina 

SUT220 1 2 3 4 5 6 
SUT220 100       

1 98 100      
2 98 98 100     
3 98 98 98 100    
4 98 98 97 99 100   
5 98 99 98 100 100 100  
6 98 98 97 99 99 99 100 

หมายเหต:ุ a SUT220, Volvariella sp.; 1, Termitomyces clypeatus (HM036344.1); 2, Pluteus romellii 
(NG_013164.1); 3, Volvariella lepiotospora (HM562278.1); 4, Volvariella taylorii 
(HM562280.1); 5, Volvariella caesiotincta (HM562281.1); 6, Volvariella bombycina  
(HM562279.1) 

 
 

ตารางที ่3.14 ผลการเปรียบเทียบความเหมือน (Similarity) ของ 18S rRNA gene sequence ของเห็ดฟาง 
Volvariella volvacea MC131 และ MC133 กบัเห็ดชนิด/สายพนัธ์ุท่ีใกลเ้คียงกนัใน 
GenBank/Nucleotide sequence database (NCBI) 

 

Mushroom 
specimen 

code 

Length 
of 

sequence 
(nt) 

Nucleotide sequence comparison, identification result and details 
Closest relative  Length of 

sequence 
(bp)  

Sequence 
homology 

(%)  

GenBank  
accession no. 

Source 

MC131 1,685 Volvariella volvacea JM 
leg. SRL  

1,713 98 DQ851588 U.S.A. 

  Volvariella volvacea Vv34  1,730 97 FJ869178 Chaina 
  Volvariella volvacea V23  1,718 97 FJ869177 Chaina 

MC133 1,687 Volvariella volvacea JM 
leg. SRL  

1,713 98 DQ851588 U.S.A. 

  Volvariella volvacea Vv34  1,730 97 FJ869178 Chaina 
  Volvariella volvacea V23  1,718 97 FJ869177 Chaina 
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รูปที ่3.27 Phylogenetic tree ของเห็ดฟาง Volvariella volvacea MC131 จากขอ้มูลเปรียบเทียบ 18S 

rRNA gene sequence ดว้ย Neighbor-joining method จากการใช ้ BioEdit และ MEGA 
version 4.0 programs Branch lengths เป็น Expected numbers ของ Nucleotide 
substitution/site  จ  านวนบน Branches เป็น Bootstrap values จาก 1,000 replications และ 
Scale bar แสดง (Calculated) Distance 
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ตารางที ่3.15 ความเหมือน (%) จาก BioEdit Program เม่ือเปรียบเทียบล าดบันิวคลีโอไทดข์อง 18S 
rRNA gene (Partial sequence) ของ Volvariella volvacea MC131 กบัเห็ดสายพนัธ์ุ
ใกลเ้คียงใน GenBank database (ตารางท่ี 3.14) 

 

Mushroom 
species MC131 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 

MC131 100              
1 73.7 100             
2 75.5 72.1 100            
3 74.9 72.9 69.7 100           
4 74.0 74.8 77.0 71.5 100          
5 74.4 76.3 76.2 74.0 75.5 100         
6 76.5 75.6 77.2 76.3 74.5 72.2 100        
7 76.5 75.2 75.4 74.4 73.8 75.5 76.2 100       
8 74.7 76.6 74.7 75.4 75.5 54.8 73.3 74.6 100      
9 74.8 74.9 75.6 75.9 75.9 76.3 72.6 75.3 71.2 100     
10 76.7 75.2 77.3 76.3 77.2 74.3 51.7 76.3 73.3 74.3 100    
11 75.5 77.5 77.1 76.1 78.0 75.9 67.3 77.8 76.4 76.7 74.9 100   
12 76.1 74.6 76.5 73.9 74.8 76.7 73.8 75.2 73.8 74.4 68.9 76.3 100  
13 75.3 67.9 73.0 74.0 73.3 76.1 73.9 76.3 77.0 74.5 75.6 76.5 74.8 100 

หมายเหต:ุ a MC131, Volvariella volvacea; 1: Volvariella volvacea Vv34 (FJ869178); 2, Volvariella volvacea V23 
(FJ869177); 3, Volvariella volvacea JM leg. SRL (DQ851588); 4, Hohenbuehelia tristis RV95/214 
(DQ851573); 5, Xeromphalina campanella isolate AFTOL-ID 1524 (DQ465344); 6, Agrocybe erebia 
isolate AFTOL-ID 1807 (DQ440631); 7, Tricholoma myomyces strain KMS589 (DQ367422); 8, 
Coprinopsis atramentaria isolate AFTOL-ID 1496 (DQ115781), 9: Mythicomyces corneipes isolate 
AFTOL-ID 972 (DQ092917); 10, Tricholoma aestuans isolate AFTOL-ID 497 (AY757267); 11, 
Coprinus comatus isolate AFTOL-ID 626(AY665772); 12, Tricholoma saponaceum isolate AFTOL-ID 
672 (AY654883) และ 13, Termitomyces sp. (AB051891). 
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รูปที ่3.28 Phylogenetic tree ของเห็ดฟาง Volvariella volvacea MC133 จากขอ้มูลเปรียบเทียบ 18S 

rRNA gene sequence ดว้ย Neighbor-joining method จากการใช ้ BioEdit และ MEGA 
version 4.0 programs Branch lengths เป็น Expected numbers ของ Nucleotide 
substitution/site  จ  านวนบน Branches เป็น Bootstrap values จาก 1,000 replications และ 
Scale bar แสดง (Calculated) Distance 
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ตารางที ่3.16 ความเหมือน (%) จาก BioEdit Program เม่ือเปรียบเทียบล าดบันิวคลีโอไทดข์อง 18S 
rRNA gene (Partial sequence) ของ Volvariella volvacea MC133  กบัเห็ดสายพนัธ์ุ
ใกลเ้คียงใน GenBank database (ตารางท่ี 3.14) 

 

Mushroom 
species MC133 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 

MC133 100              
1 73.8 100             
2 74.6 72.1 100            
3 75.0 73.2 70.0 100           
4 75.3 74.8 77.0 71.7 100          
5 74.0 76.3 76.2 74.0 75.5 100         
6 78.0 75.6 77.2 76.5 74.5 72.2 100        
7 76.2 75.2 75.4 74.5 73.8 75.5 76.2 100       
8 74.2 76.6 74.8 75.6 75.5 54.8 73.3 74.6 100      
9 75.3 74.9 75.7 76.2 75.9 76.3 72.6 75.3 71.2 100     
10 76.5 75.2 77.3 76.4 77.2 74.3 51.7 76.3 73.3 74.3 100    
11 76.6 74.6 76.5 74.1 74.8 76.7 53.8 75.2 73.8 74.4 68.9 100   
12 74.8 67.9 73.0 74.0 73.3 76.1 73.9 76.3 77.0 74.5 75.6 74.8 100  
13 77.0 77.5 77.1 76.1 78.0 75.9 67.3 77.8 76.4 76.7 74.9 76.3 76.5 100 

หมายเหต:ุ a MC133, Volvariella volvacea; 1, Volvariella volvacea Vv34 (FJ869178); 2, Volvariella volvacea V23 
(FJ869177); 3, Volvariella volvacea JM leg. SRL (DQ851588); 4, Hohenbuehelia tristis  RV95/214 
(DQ851573); 5, Xeromphalina campanella isolate AFTOL-ID 1524 (DQ465344); 6, Agrocybe erebia 
isolate AFTOL-ID 1807 (DQ440631); 7, Tricholoma myomyces strain KMS589 (DQ367422); 8, 
Coprinopsis atramentaria isolate AFTOL-ID 1496 (DQ115781); 9, Mythicomyces corneipes isolate 
AFTOL-ID 972 (DQ092917); 10, Tricholoma aestuans isolate AFTOL-ID 497 (AY757267); 11, 
Tricholoma saponaceum isolate AFTOL-ID 672 (AY654883); 12, Termitomyces sp. (AB051891) และ 
13: Coprinus comatus isolate AFTOL-ID 626 (AY665772) 
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ตารางที่ 3.17 ผลการเปรียบเทียบความเหมือน (Similarity) ของ 18S rRNA gene sequence ของเห็ด 
Lactarius sp. SUT150 กบัเห็ดชนิด/สายพนัธ์ุท่ีใกลเ้คียงกนัใน GenBank/Nucleotide 
sequence database (NCBI) 

 

Mushroom 
specimen 

code 

Length 
of 

sequence 
(nt) 

Nucleotide sequence comparison, identification result and details 
Closest relative 

 
Length of 
sequence 

(bp)  

Sequence 
homology 

(%) 

GenBank  
accession 

no. 

Source 

SUT150 1,700 Lactarius glyciosmus  1,711 99 FJ644383.1 Germany 
  Lactarius lignyotus  1,789 98 DQ457626.1 U.S.A. 
  Lactarius deceptivus  1,716 98 AY707093.1 U.S.A. 
  Russula exalbicans  1,774 98 AY293156.1 U.S.A. 
  Russula compacta  1,776 97 AF026582.1 U.S.A. 
  Russula compacta  1,776 97 U59093.1 U.S.A. 
  Uncultured 

Russulales clone 
BFC102  

1,740 97 GU305974.1 Denmark 

  Uncultured 
Russulales clone 
BFC118  

1,740 97 GU305990.1 Denmark 

  Uncultured 
Russulales clone 
BFC102  

1,740 97 GU305996.1 Denmark 

       
  Russula ochroleuca  1,680 98 FJ644385.1 Germany 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

รูปที่ 3.29 Phylogenetic tree ของเห็ด Lactarius sp. SUT150 จากขอ้มูลเปรียบเทียบ 18S rRNA 
gene sequence ดว้ย Neighbor-joining method จากการใช ้BioEdit และ MEGA version 
4.0 programs Branch lengths เป็น Expected numbers ของ Nucleotide substitution/site  
จ  านวนบน Branches เป็น Bootstrap values จาก 1,000 replications 
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ตารางที่ 3.18 ความเหมือน (%) จาก BioEdit Program เม่ือเปรียบเทียบล าดบันิวคลีโอไทดข์อง 18S 
rRNA gene (Partial sequence) ของ Lactarius sp. SUT150  กบัเห็ดสายพนัธ์ุใกลเ้คียง
ใน GenBank database (ตารางท่ี 3.17) 

 

Mushroom 
Code 

Reference straina 

SUT150 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 

SUT150 100           
1 99 100          
2 100 99 100         
3 99 100 99 100        
4 99 99 99 99 100       
5 99 99 99 99 100 100      
6 99 99 99 99 98 98 100     
7 99 99 99 99 99 99 99 100    
8 98 98 98 98 98 98 97 98 100   
9 97 97 97 98 97 97 97 98 100 100  

10 97 97 97 98 97 97 97 98 100 100 100 
หมายเหต:ุ  a SUT150, Lactarius sp.; 1, Russula ochroleuca (FJ644385.1); 2, Lactarius glyciosmus (FJ644383.1); 

3, Russula exalbicans (AY293156.1); 4,  Russula compacta (AF026582.1); 5, Russula compacta 
(U59093.1); 6, Lactarius lignyotus (DQ457626.1); 7, Lactarius deceptivus (AY707093.1);  8, 
Uncultured Russulales clone BFC102 (GU305974.1); 9, Uncultured Russulales clone BFC118 
(GU305990.1) และ 10, Uncultured Russulales clone BFC102 (GU305996.1)  
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ตารางที่ 3.19 ผลการเปรียบเทียบความเหมือน (Similarity) ของ 18S rRNA gene sequence ของเห็ดตะไคล 
Russula sp. SUT048 กบัเห็ดชนิด/สายพนัธ์ุท่ีใกลเ้คียงกนัใน GenBank/Nucleotide sequence 
database (NCBI) 

 

Mushroom 
specimen 

code 

Length of 
sequence 

(nt) 

 Nucleotide sequence comparison, identification 
result and details 

Closest relative  Length of 
sequence 

(bp)  

Sequence 
homology 

(%)  

GenBank  
accession no. 

Source 

SUT048 1,696 Russula ochroleuca 
voucher TUB 019081  

1,680 99 FJ644385.1 Germany 

  Russula exalbicans  1,774 99 AY293156.1 U.S.A. 
  Russula compacta   1,776 98 AF026582.1 U.S.A. 
  Russula compacta   1,776 98 U59093.1 U.S.A. 
  Lactarius glyciosmus 

voucher TUB 019079  
1,711 98 FJ644383.1 Germany 

  Lactarius lignyotus 
isolate AFTOL-ID 681 

1,789 98 DQ457626.1 U.S.A. 

  Lactarius deceptivus   1,774 99 AY707093.1 U.S.A. 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

รูปที ่3.30 Phylogenetic tree ของเห็ดตะไคล Russula sp. SUT048 จากขอ้มูลเปรียบเทียบ 18S rRNA 
gene sequence ดว้ย Neighbor-joining method จากการใช ้BioEdit และ MEGA version 
4.0 programs Branch lengths เป็น Expected numbers ของ Nucleotide substitution/site  
จ  านวนบน Branches เป็น Bootstrap values จาก 1,000 replications และ Scale bar แสดง 
(Calculated) Distance 
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รูปที ่3.31 Phylogenetic tree ของเห็ด Russula 4 species (ตวัอยา่งลกัษณะทางสัณฐานของ Fruiting 

body ตามรูปท่ี 3.9 และ 3.10 และรูปผนวกท่ี 10) จากขอ้มูลเปรียบเทียบ 18S rRNA gene 
sequence ดว้ย Neighbor-joining method จากการใช ้ BioEdit และ MEGA version 4.0 
programs Branch lengths เป็น Expected numbers ของ Nucleotide substitution/site  จ  านวน
บน Branch เป็น Bootstrap value จาก 1,000 replications และ Scale bar แสดง (Calculated) 
Distance 
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ตารางที่ 3.20 ความเหมือน (%) จาก BioEdit Program เม่ือเปรียบเทียบล าดบันิวคลีโอไทดข์อง 18S 
rRNA gene (Partial sequence) ของ Russula sp. ML048  กบัเห็ดสายพนัธ์ุใกลเ้คียงใน 
GenBank database (ตารางท่ี 3.19) 

  

Mushroom 
Code 

Reference straina 

ML048 1 2 3 4 5 6 7 

SUT048 100        
1 99 100       
2 99 99 100      
3 98 99 99 100     
4 99 99 99 98 100    
5 98 98 98 98 99 100   
6 98 98 98 98 99 100 100  
7 98 98 99 98 99 98 98 100 

หมายเหต:ุ a ML048, Russula sp.; 1, Russula ochroleuca voucher TUB 019081 (FJ644385.1); 2, Lactarius 
glyciosmus voucher TUB 019079 (FJ644383.1); 3, Lactarius lignyotus isolate AFTOL-ID 681 
(DQ457626.1); 4,  Russula exalbicans (AY293156.1); 5, Russula compacta  (AF026582.1); 6, Russula 
compacta  (U59093.1) และ 7, Lactarius deceptivus  (AY707093.1) 

 
 

ตารางที่ 3.21 ผลการเปรียบเทียบความเหมือน (Similarity) ของ 18S rRNA gene sequence ของเห็ด 
Russula sp. SUT156 กบัเห็ดชนิด/สายพนัธ์ุท่ีใกลเ้คียงกนัใน GenBank/Nucleotide 
sequence database (NCBI) 

 

Mushroom 
specimen 

code 

Length of 
sequence 

(nt) 

Nucleotide sequence comparison, identification result and details 
Closest relative 

 
Length of 
sequence 

(bp)  

Sequence 
homology 

(%) 

GenBank  
accession 

no. 

Source 

SUT156 1,681 Russula exalbicans 1,774 99 AY293156.1 Germany 
  Russula ochroleuca 1,680 98 FJ644385.1 Germany 
  Lactarius glyciosmus 1,711 98 FJ644383.1 Germany 
  Stereum gausapatum  1,735 96 AF082855.1 South Korea 
  Stereum ostrea 1,736 96 AF082856.1 South Korea 
  Laxitextum bicolor 1,770 97 AF026605.1 U.S.A. 
  Hericium americanum  1,770 97 AY665778.1 U.S.A. 
  Hericium erinaceum 1,667 97 AB084613.1 Japan 
  Auriscalpium vulgare 1,790 96 DQ911615.1 U.S.A. 
  Trichaptum abietinum 1,762 96 AF026585.1 U.S.A. 
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รูปที ่3.32 Phylogenetic tree ของเห็ด Russula sp. SUT156 จากขอ้มูลเปรียบเทียบ 18S rRNA gene 
sequence ดว้ย Neighbor-joining method จากการใช ้ BioEdit และ MEGA version 4.0 
programs Branch lengths เป็น Expected numbers ของ Nucleotide substitution/site  จ  านวน
บน Branches เป็น Bootstrap values จาก 1,000 replications และ Scale bar แสดง 
(Calculated) Distance 

 
ตารางที่ 3.22 ความเหมือน (%) จาก BioEdit Program เม่ือเปรียบเทียบล าดบันิวคลีโอไทดข์อง 18S 

rRNA gene (Partial sequence) ของ Russula sp. SUT156  กบัเห็ดสายพนัธ์ุใกลเ้คียงใน 
GenBank database (ตารางท่ี 3.21) 

 

Mushroom 
Code 

Reference straina 

SUT156 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 
SUT156 100           

1 97 100          
2 97 100 100         
3 97 99 98 100        
4 97 99 98 99 100       
5 97 99 98 99 100 100      
6 97 98 98 98 99 99 100     
7 97 97 97 98 98 98 97 100    
8 99 97 97 97 97 97 97 97 100   
9 99 97 97 98 97 97 97 97 99 100  

10 99 97 97 98 98 98 97 97 99 99 100 
หมายเหต:ุ a SUT156, Russula sp.; 1, Stereum gausapatum (AF082855.1); 2, Stereum ostrea (AF082856.1); 3, 

Laxitextum bicolor (AF026605.1); 4,  Hericium americanum (AY665778.1); 5, Hericium erinaceum 
(AB084613.1); 6, Auriscalpium vulgare (DQ911615.1); 7, Trichaptum abietinum (AF026585.1);  8, 
Russula ochroleuca (FJ644385.1); 9, Lactarius glyciosmus (FJ644383.1) และ 10, Russula 
exalbicans (AY293156.1)    
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ตารางที่ 3.23 ผลการเปรียบเทียบความเหมือน (Similarity) ของ 18S rRNA gene sequence ของ        
เห็ดแครง Schizophyllum sp. ML078 และ MC322 กบัเห็ดชนิด/สายพนัธ์ุท่ีใกลเ้คียงกนั
ใน GenBank/Nucleotide sequence database (NCBI) 

 

Mushroom 
specimen 

code 

Length 
of 

sequence 
(nt) 

Closest relative 
 

Nucleotide sequence comparison, 
identification result and details 

Length of 
sequence 

(bp)  

Sequence 
homology 

(%)  

GenBank  
accession no. 

ML078 1,414 Schizophyllum commune 1,807 99 X54865.1 
  Schizophyllum sp. MI 15 genes 2,693 97 AB245445.1 
  Schizophyllum sp. MI 01 genes 2,693 97 AB245444.1 
  Schizophyllum radiatum 1,797 99 AY705952.1 
  Marasmius alliaceus voucher 

TENN:55620 
1,729 96 NG_013179.1 

  Marasmius oreades  isolate 
AFTOL-ID 1559 

1,784 96 DQ457644.1 

MC322 2,075 Schizophyllum commune  1,807 99 X54865 
  Schizophyllum sp. MI 01 2,693 99 AB245444 
  Schizophyllum sp. MI 15 2,693 99 AB245445 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

รูปที ่3.33 Phylogenetic tree ของเห็ดแครง Schizophyllum sp. ML078 จากขอ้มูลเปรียบเทียบ 18S 
rRNA gene sequence ดว้ย Neighbor-joining method จากการใช ้BioEdit และ MEGA 
version 4.0 programs Branch lengths เป็น Expected numbers ของ Nucleotide 
substitution/site  จ  านวนบน Branches เป็น Bootstrap values จาก 1,000 replications 
และ Scale bar แสดง (Calculated) Distance 
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ตารางที่ 3.24 ความเหมือน (%) จาก BioEdit Program เม่ือเปรียบเทียบล าดบันิวคลีโอไทดข์อง 18S 
rRNA gene (Partial sequence) ของ Schizophyllum sp. ML078 กบัเห็ดสายพนัธ์ุ
ใกลเ้คียงใน GenBank database (ตารางท่ี 3.23) 

 

Mushroom 
Code 

Reference straina 
ML034 1 2 3 4 5 6 

ML078 100       
1 90 100      
2 90 100 100     
3 90 100 100 100    
4 90 100 100 100 100   
5 88 97 97 97 97 100  
6 88 97 97 97 97 99 100 

หมายเหต:ุ a ML078, Schizophyllum sp.; 1, Schizophyllum sp. MI 15 genes (AB245445.1); 2 Schizophyllum 
sp. MI 01 genes (AB245444.1); 3, Schizophyllum radiatum (AY705952.1); 4,  Schizophyllum 
commune (X54865.1); 5, Marasmius alliaceus voucher TENN:55620 (NG_013179.1); และ 6, 
Marasmius oreades isolate AFTOL-ID 1559 (DQ457644.1) 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

รูปที ่3.34 Phylogenetic tree ของเห็ดแครง Schizophyllum sp. MC322 จากขอ้มูลเปรียบเทียบ 18S 
rRNA gene sequence ดว้ย Neighbor-joining method จากการใช ้BioEdit และ MEGA 
version 4.0 programs Branch lengths เป็น Expected numbers ของ Nucleotide 
substitution/site จ านวนบน Branches เป็น Bootstrap values จาก 1,000 replications และ 
Scale bar แสดง (Calculated) Distance 
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ตารางที ่3.25 ความเหมือน (%) จาก BioEdit Program เม่ือเปรียบเทียบล าดบันิวคลีโอไทดข์อง 18S 
rRNA gene (Partial sequence) ของ Schizophyllum sp. MC322 กบัเห็ดสายพนัธ์ุ
ใกลเ้คียงใน GenBank database (ตารางท่ี 3.23) 

 

Mushroom 
species MC322 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 

MC322 100               
1 81.3 100              
2 81.3 100 100             
3 73.8 78.9 78.9 100            
4 75.8 82.7 82.7 78.6 100           
5 77.6 84.3 84.3 79.9 72.8 100          
6 78.8 81.9 81.9 79.8 75.0 74.6 100         
7 76.7 80.0 80.0 75.7 77.6 80.4 76.5 100        
8 75.6 80.4 80.4 76.3 79.6 77.2 76.5 73.6 100       
9 74.2 79.0 79.0 68.8 78.6 79.4 78.5 75.0 73.3 100      
10 76.4 79.8 79.8 73.9 78.0 78.8 69.5 75.0 75.0 75.0 100     
11 74.7 80.9 80.9 77.2 77.6 79.2 75.3 32.4 73.9 75.0 77.8 100    
12 77.1 82.3 82.3 78.4 74.8 76.7 73.8 54.2 77.7 78.0 78.2 53.3 100   
13 74.5 78.8 78.8 75.1 78.4 79.6 77.9 49.9 74.0 73.6 75.7 49.0 36.6 100  
14 78.5 81.8 81.8 77.4 72.3 75.0 72.6 78.4 79.7 79.9 77.6 78.3 75.7 77.5 100 

หมายเหต:ุ a MC322, Schizophyllum sp.; 1, Schizophyllum sp. MI 01 (AB245444); 2, Schizophyllum sp. MI 15 
(AB245445); 3, Oudemansiella radicata isolate AFTOL-ID 561 (AY654884); 4, Schizophyllum 
radiatum isolate AFTOL-ID 516 (AY705952); 5, Chaetocalathus liliputianus (AY916681); 6, 
Clitocybula atroalba isolate AFTOL-ID 1529 (DQ437682); 7, Descolea maculata isolate AFTOL-ID 
1521 (DQ440633); 8, Galerina atkinsoniana isolate AFTOL-ID 1760 (DQ440634); 9, Mycena aff. pura 
PBM 2665 isolate AFTOL-ID 1486 (DQ457646); 10, Mycena plumbea isolate AFTOL-ID 1631 
(DQ457697); 11, Phaeocollybia festiva isolate AFTOL-ID 1489 (DQ462516); 12, Tubaria serrulata 
isolate AFTOL-ID 1528 (DQ462517); 13, Simocybe serrulata isolate AFTOL-ID 970 (DQ465343) และ 
14, Schizophyllum commune (X54865) 
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ตารางที่ 3.26 ผลการเปรียบเทียบความเหมือน (Similarity) ของ 18S rRNA gene sequence ของเห็ด 

Marasmius sp. ML071 กบัเห็ดชนิด/สายพนัธ์ุท่ีใกลเ้คียงกนัใน GenBank/Nucleotide 
sequence database (NCBI) 

 

Mushroom 
specimen 

code 

Length 
of 

sequence 
(nt) 

Nucleotide sequence comparison, identification result and details 
Closest relative  Length of 

sequence 
(bp)  

Sequence 
homology 

(%)  

GenBank 
accession no. 

Source 

ML071 1,696 Marasmius alliaceus 
voucher 
TENN:55620 

1,769 98 NG_013179.1 U.S.A. 

  Marasmius sp. 
MCA1506 

1,779 97 AY916732.1 U.S.A. 

  Marasmius sp. 
MCA1577  

1,768 97 AY916710.1 U.S.A. 

  Marasmius sp. 
MCA1611  

1,768 97 AY916724.1 U.S.A. 

  Marasmius oreades 
isolate AFTOL-ID 
1559  

1,784 97 DQ457644.1 U.S.A. 

  Marasmius sp. 
MCA1708  

1,770 97 AY916719.1 U.S.A. 

  Marasmius rotula 
isolate AFTOL-ID 
1505  

1,792 97 DQ113912.2 U.S.A. 

  Tricholomataceae sp. 
ATCC 28344 

1,766 97 AY445117.1 U.S.A. 

  Lentinula edodes 
strain Cro4 

1,728 98 FJ379277.1 Sweden 

  Tricholomataceae  
saponaceum isolate 
AFTOL-ID 672  

1,772 97 AY654883.1 U.S.A. 

  Laccaria 
ochropurpurea 
isolate AFTOL-ID 
477 

1,774 96 AY916675.1 U.S.A. 
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รูปที ่3.35 Phylogenetic tree ของเห็ด Marasmius sp. ML071 จากขอ้มูลเปรียบเทียบ 18S rRNA gene 
sequence ดว้ย Neighbor-joining method จากการใช ้ BioEdit และ MEGA version 4.0 
programs Branch lengths เป็น Expected numbers ของ Nucleotide substitution/site  
จ  านวนบน Branches เป็น Bootstrap values จาก 1,000 replications และ Scale bar แสดง 
(Calculated) Distance 
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ตารางที่ 3.27 ความเหมือน (%) จาก BioEdit Program เม่ือเปรียบเทียบล าดบันิวคลีโอไทดข์อง 18S 
rRNA gene (Partial sequence) ของ Marasmius sp. ML071 กบัเห็ดสายพนัธ์ุใกลเ้คียง
ใน GenBank database (ตารางท่ี 3.26) 

 

Mushroom 
Code 

Reference straina 
ML071 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 

ML071 100            
1 97 100           
2 97 100 100          
3 97 100 99 100         
4 97 100 99 99 100        
5 98 99 99 99 99 100       
6 97 99 99 99 99 99 100      
7 98 99 99 99 99 99 99 100     
8 98 99 99 99 99 99 99 99 100    
9 98 98 98 98 98 98 98 98 99 100   

10 97 98 98 98 98 98 98 98 98 98 100  
11 97 97 97 97 97 98 98 98 98 97 98 100 

หมายเหต:ุ a, ML071, Marasmius sp.; 1, Marasmius sp. MCA1506 (AY916732.1); 2, Marasmius sp. MCA1577 
(AY916710.1); 3, Marasmius sp. MCA1611 (AY916724.1); 4, Marasmius oreades isolate AFTOL-
ID 1559 (DQ457644.1); 5, Marasmius sp. MCA1708 (AY916719.1); 6, Marasmius rotula isolate 
AFTOL-ID 1505 (DQ457644.1); 7, Tricholomataceae sp. ATCC 28344 (AY445117.1); 8, Marasmius 
alliaceus voucher TENN:55620 (NG013171.1); 9, Lentinula edodes strain Cro4 (FJ379277.1); 10, 
Tricholomataceae saponaceum isolate AFTOL-ID 672 (AY654883.1); 11, Laccaria ochropurpurea 
isolate AFTOL-ID 477 (AY654886.1) 
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3.2.2  การหาแบบแผนของโปรตีนเลก็ติน 

ลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ดป่าตามแบบแผนของโปรตีนน้ีเป็นโปรตีนท่ีมีสมบติัของสาร
เล็กติน (ตวัอย่างผลการทดสอบตามตารางท่ี 3.28) ท่ีสะสมในดอกเห็ด จากการหา Molecular mass ของ
โปรตีนด้วยเทคนิค Sodium dodecyl sulphate-polyacrylamide gel electrophoresis (SDS-PAGE)  ซ่ึงเป็น
ความคิดริเร่ิมของคณะผูว้ิจ ัยของโครงการน้ีเพื่อทดลองหาแบบแผนของโปรตีนท่ีมีแนวโน้มบ่งบอก
ลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ดไดเ้ช่นเดียวกบัการวิเคราะห์สารพนัธุกรรม และเป็นขั้นตอนท่ีเพิ่มจาก
แผนเน่ืองจากมีความพร้อมทั้งผูว้ิจยัและห้องปฏิบติัการ ผลท่ีได้ช่วยเสริมการตรวจหาและใช้ประโยชน์     
เห็ดป่าชนิดท่ีมีสารออกฤทธ์ิทางชีวภาพ 

เห็ดหลายชนิดสามารถสร้างสารเฉพาะชนิดและแบบแผนของสารท่ีสร้างข้ึนน้ีอาจช่วยในการระบุ
ชนิดของเห็ดได ้ จากการคดัเลือกตวัอย่างเห็ดท่ีเก็บรวบรวมจากแหล่งธรรมชาติในพื้นท่ีต่างๆ ของประเทศ
ไทยท่ีสามารถสร้างโปรตีนประเภทสารเล็กตินสะสมในดอกเห็ดได้จ  านวน 280 ตวัอย่าง  เห็ดเหล่าน้ีมี
ลักษณะทางสัณฐานทั้ งท่ีแตกต่างและคล้ายกันซ่ึงสามารถจัดจ าแนกอยู่ใน 15 วงศ์ (Agaricaceae, 
Amanitaceae, Boletaceae, Cantharellaceae, Coprinaceae, Cortinariaceae, Entolomataceae, Lycoperdaceae, 
Pleurotaceae, Pluteaceae, Polyporaceae, Ramariaceae, Russulaceae, Schizophyllaceae และ Tricholomataceae) 
และมีทั้งเห็ดท่ีรับประทานไดแ้ละไม่ได ้ เม่ือศึกษาแบบแผนของโปรตีนในสารสกดัหยาบของเล็กตินจาก
ดอกเห็ด พบว่ามีความแตกต่างกนัตามแบบของแถบของโปรตีนท่ีมีน ้ าหนกัโมเลกุลโดยเฉล่ียอยู่ในช่วง 12 
ถึง 150 กิโลดาลตนั  เห็ดต่างชนิดกนัมีแบบแผนของโปรตีนท่ีแตกต่างกันและสอดคล้องกบัสมบติัของ       
เล็กตินท่ีแตกต่างกนัจากการทดสอบดว้ยปฏิกิริยาการจบักลุ่มของเซลล์เม็ดเลือดแดงของคนและสัตวห์ลาย
ชนิด จากตวัอยา่งเห็ดท่ีวิเคราะห์ชนิดดว้ยลกัษณะทางสัณฐานแลว้พบเป็นเห็ดชนิดเดียวกนัหรือมีลกัษณะ
คลา้ยกนัทั้งท่ีรวบรวมไดจ้ากพื้นท่ีเดียวกนัและจากต่างพื้นท่ี (ต่างแหล่งกนั) หลายตวัอยา่งให้แบบแผนของ
โปรตีนเหมือนกัน (รูปท่ี 3.36-3.41) แสดงถึงความเป็นไปได้สูงท่ีจะใช้ข้อมูลทางโปรตีนเพื่อแสดง
ลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ดป่า ช่วยแกปั้ญหาการระบุชนิดของเห็ดตามวิธีมาตรฐานท่ีอาศยัลกัษณะ
ทางสัณฐานเป็นหลกั ท าให้มีขอ้จ ากดักรณีเห็ดท่ีมีลกัษณะคลา้ยกนัมากและท่ีมีความผนัแปรทางสัณฐาน
วิทยา   การวิเคราะห์หาแบบแผนของโปรตีนท่ีไดจ้ากสารสกดัหยาบเล็กตินจากดอกเห็ด จึงควรเป็นวิธีการ
หน่ึงท่ีสามารถใชเ้พื่อการระบุชนิดของเห็ดท่ีสร้างสารเล็กตินในเบ้ืองตน้ได ้สามารถช่วยการจดัจ าแนกและ
ระบุชนิดของเห็ดเพิ่มจากการใชว้ธีิมาตรฐานท่ีอาศยัลกัษณะทางสัณฐานและเคมี (Conventional methods) 
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รูปที ่3.36 แบบแผนของโปรตีน (Protein profile) ของสารสกดัหยาบของเล็กตินจาก Fruiting body ของ

เห็ดในวงศ ์ Boletaceae และ Cantharellaceae (ตวัอยา่งรูปผนวกในภาคผนวก ค) ท่ีตรวจ
วเิคราะห์ดว้ย SDS-PAGE (12.5% gel) 
ช่องท่ี: M, LMW standards (GE Healthcare); 1-15, สารสกดัหยาบของเล็กตินจากเห็ด 
Boletaceae รหสั MC128, MC129, MC130, MC161, MC207, MC210, MC229, MC232, 
MC236, MC130, MC161, MC360, MC207, MC210 และ MC229; 16-18, สารสกดัหยาบของ
เล็กตินจากเห็ด Cantharellaceae รหสั MC233, MC183 และ MC332 ตามล าดบั 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

รูปที ่3.37 แบบแผนของโปรตีน (Protein profile) ของสารสกดัหยาบของเล็กตินจาก Fruiting body ของ
เห็ดในวงศ ์Amanitaceae, Cantharellace, Pleurotaceae และ Pluteaceae (ตวัอยา่งรูปผนวกใน
ภาคผนวก ค) ตรวจวเิคราะห์ดว้ย SDS-PAGE (12.5% gel) 
ช่องท่ี: M, LMW standards (GE Healthcare); 2-17, สารสกดัหยาบของเล็กตินจากเห็ด 
MC178, MC188, MC237, MC201, MC183, MC233, MC233, MC150, MC131, MC132, 
MC133, MC134, MC138, MC139, MC140, MC144 และ MC145 ตามล าดบั 
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รูปที ่3.38 แบบแผนของโปรตีน (Protein profile) ของสารสกดัหยาบของเล็กตินจาก Fruiting body 

ของเห็ดในวงศ ์ Russulaceae, Schizophyllaceae, Ramariaceae, Russulaceae และ 
Tricholomataceae (ตวัอยา่งรูปผนวกในภาคผนวก ค) ตรวจวเิคราะห์ดว้ย SDS-PAGE 
(12.5% gel) 
ช่องท่ี: M, LMW standards (GE Healthcare); 1-19, สารสกดัหยาบของเล็กตินจากเห็ด 
MC189, MC230, MC240, MC308, MC199, MC156, MC165, MC322, MC157, MC329, 
MC331, MC230, MC240, MC308, MC357, MC358, MC199 และ MC190 ตามล าดบั 

 
  

 

 

 

 

 

 

 

 



77 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

รูปที ่3.39 แบบแผนของโปรตีน (Protein profile) ของสารสกดัหยาบเล็กตินจาก Fruiting body ของ
เห็ดป่า (ตวัอยา่งรูปในภาคผนวก ค) ท่ีวเิคราะห์ดว้ย SDS-PAGE  
ช่องท่ี M, Molecular mass standards (BenchMark, Invitrogen Life Technologies); 1, 
Stereum ostrea ML001; 2, Stereum ostrea ML002; 3, Stereum ostrea ML003; 4, Stereum 
sp. ML005; 5, Microporus sp. ML006; 6, Polypore ML007; 7, Leucoagaricus sp. 
ML139; 8, Amanita hemibapha subsp. javanica ML014; 9, Amanita sect. Vaginatae 
ML020; 10, Amanita sect. Vaginatae ML023; 11, Amanita sect. Vaginatae ML107; 12, 
Amanita sect. Vaginatae ML110; 13, Amanita sect. Vaginatae ML113; 14, Amanita sect. 
Vaginatae ML118; 15, Lepiota sp. ML105; 16, Lepiota sp. ML115; 17, Lepiota sp. 
ML127; 18, Lepiota sp. ML129; 19, Lepiota sp. ML130; 20, Boletus sp. ML031; 21, 
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Boletus sp. ML103; 22, Macrolepiota sp. ML075; 23, Macrolepiota sp. ML106; 24, 
Macrolepiota sp. ML114; 25, Macrolepiota gracilenta ML154; 26, Chlorophyllum 
molybdites ML138; 27, Boletus sp. ML026; 28, Boletus sp. ML030; 29, Coprinus sp. 
ML060; 30, Leucocoprinus sp. ML094; 31, Leucocoprinus sp. ML117; 32, 
Leucocoprinus sp. ML120; 33, Leucocoprinus sp. ML126; 34, Leucocoprinus sp. 
ML116; 35, Leucocoprinus sp. ML128; 36, Cantharellus minor ML015; 37, 
Cantharellus cf. cibarius ML016; 38, Cantharellus sp. ML046; 39, Cantharellus minor 
ML069; 40, Cantharellus sp. ML132; 41, Cantharellus minor ML134; 42, Cantharellus 
minor ML143; 43, Gyroporus sp. ML032; 44, Gyroporus sp. ML033; 45, Strobilomyces 
mollis ML034; 46, Tylopilus sp. ML029; 47, Tylopilus plumbeoviolaceus ML101; 48, 
Lactarius sp. ML038; 49, Lactarius volemus ML041; 50, Russula cf. heterophylla 
ML011; 51, Russula aeruginea ML012; 52, Russula sp. ML019; 53, Russula sp. ML037; 
54, Russula luteotacta ML039; 55, Russula alboareolata ML040; 56, Russula sp. 
ML043; 57, Russula delica ML044; 58, Russula aeruginea ML048; 59, Russula 
alboaereolata ML051; 60, Russula cf. heterophylla ML053; 61, Russula sp. SDNA1; 62, 
Russula alboareolata ML096; 63, Russula aeruginea ML097; 64, Russula sp. ML100; 
65, Russula sect. Plarantae, prob. pesudodelica ML133; 66, Russula sect. Foetinae 
ML140; 67, Russula luteotacta ML142; 68, Russula sect. Plarantae brevipes/delica 
ML147; 69, Russula anthracina ML149; 70, Schizophyllum commune ML150; 71, 
Termitomyces sp. ML056; 72, Termitomyces sp. ML066; 73, Termitomyces clypeatus 
ML083; 74, Termitomyces clypeatus ML084; 75, Termitomyces aurantiacus ML085; 76, 
Termitomyces aurantiacus ML086; 77, Termitomyces aurantiacus ML087; 78, 
Termitomyces sp. ML088; 79, Termitomyces sp. ML089; 80, Termitomyces sp. ML131; 
81, Termitomyces aurantiacus ML144; 82, Termitomyces sp. ML145; 83, Xerocomus sp. 
ML018; 84, Xerocomus sp. ML028  
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รูปที ่3.39 (ต่อ) แบบแผนของโปรตีน (Protein profile) ของสารสกดัหยาบเล็กตินจาก Fruiting 

body ของเห็ดป่า (ตวัอยา่งรูปในภาคผนวก ค) ท่ีวิเคราะห์ดว้ย SDS-PAGE  
ช่องท่ี M, Molecular mass standards (BenchMark, Invitrogen Life Technologies); 
85, Amanita sp. SUT004; 86, Macrocybe sp. SUT018(S); 87, Macrocybe sp. 
SUT021; 88, Macrolepiota sp. SUT024; 89, Polypores SUT054; 90, Russula sp. 
SUT082; 91, Russula sp. SUT087; 92, Amanita sp. SUT106; 93, Volvariella sp. 
SUT129; 94, Lactarius sp. SUT150; 95, Lactarius sp. SUT156; 96, Russula sp. 
SUT162; 97, Russula sp. SUT176; 98, Phebopus marginatus SUT183; 99, 
Amanita sp. SUT094; 100, Amanita sp. SUT108; 101, Amanita sp. SUT137; 102, 
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Amanita sp. SUT151; 103, Amanita sp. SUT172; 104, Amanita sp. SDNA19; 105, 
Chlorophyllum molybdites SUT199; 106, Amanita sp. SUT109; 107, Amanita sp. 
SUT136; 108, Amanita sp. SUT149; 109, Amanita sp. SUT171; 110, Amanita sp. 
SDNA18; 111, Amanita sp. SUT152; 112, Chlorophyllum molybdites SUT200; 
113, Volvariella sp. SUT129; 114, Volvariella sp. SUT227; 115, Volvariella 
volvacea SUT228; 116, Volvariella volvacea SUT229; 117, Amanita sp. SUT007; 
118, Amanita sp. SUT125; 119, Amanita sp. SUT134; 120, Tylopilus sp. SUT010; 
121, Leccinum sp. SUT112; 122, Boletus sp. SUT115; 123, Boletus sp. SUT126; 
124, Boletus sp. SUT127; 125, Boletus sp. SUT128; 126, Boletus sp. SUT153; 
127, Boletus sp. SUT154; 128, Tylopilus sp. SUT106(F); 129, Tylopilus sp. 
SUT106(S); 130, Boletus sp. SDNA16; 131, Boletus sp. SDNA17; 132,      
Phebopus sp. SUT011; 133, Phebopus sp. SUT183; 134, Russula sp. SUT093; 
135, Russula sp. SUT107; 136, Russula sp. SUT124; 137, Russula sp. SUT161; 
138, Russula sp. SUT164; 139, Russula sp. SUT166; 140, Russula sp. SUT182; 
141, Russula sp. SI-10; 142, Russula sp. SI-11; 143, Russula sp. SI-20; 144, 
Russula sp. SDNA20; 145, Russula sp. SDNA21; 146, Russula sp. SUT084; 147, 
Russula sp. SUT085; 148, Russula sp. SDNA15; 149, Russula sp. SUT070; 150, 
Russula sp. SUT097; 151, Russula sp. SUT121; 152, Russula sp. SDNA12; 153, 
Russula sp. SDNA29; 154, Russula sp. SDNA30; 155, Cantharellus minor 
SUT065; 156, Cantharellus minor SUT117; 157, Cantharellus minor SUT155; 
158, Cantharellus cibarius SUT190; 159, Cantharellus minor SUT191; 160, 
Cantharellus minor SUT192; 161, Cantharellus minor SUT193; 162, 
Termitomyces sp. SUT139; 163, Termitomyces sp. SUT185; 164, Termitomyces 
sp. SUT186; 165, Termitomyces sp. SUT187; 166, Termitomyces sp. SUT188; 
167, Termitomyces sp. SUT189; 168, Termitomyces sp. SUT209  
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รูปที ่3.40 แบบแผนของโปรตีน (Protein profile) ของสารสกดัหยาบเล็กตินจาก Fruiting body ของเห็ดป่า ท่ีเขียนตามแบบแผนท่ีวเิคราะห์ดว้ย SDS-PAGE (รูปท่ี 3.39) 
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รูปที ่3.40 (ต่อ) แบบแผนของโปรตีน (Protein profile) ของสารสกดัหยาบเล็กตินจาก Fruiting body ของเห็ดป่า ท่ีเขียนตามแบบแผนท่ีวเิคราะห์ดว้ย SDS-PAGE 
(รูปท่ี 3.39) 
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รูปที ่3.40 (ต่อ) แบบแผนของโปรตีน (Protein profile) ของสารสกดัหยาบเล็กตินจาก Fruiting body ของเห็ดป่า ท่ีเขียนตามแบบแผนท่ีวเิคราะห์ดว้ย SDS-PAGE (รูปท่ี 
3.39) 
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รูปที ่3.40 (ต่อ) แบบแผนของโปรตีน (Protein profiles) ของสารสกดัหยาบเล็กตินจาก Fruiting body ของเห็ดป่า ท่ีเขียนตามแบบแผนท่ีวเิคราะห์ดว้ย SDS-PAGE 
(รูปท่ี 3.39) 
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ตารางที ่3.28 สารสกดัโปรตีนเล็กติน (แสดงบางตวัอยา่ง) ท่ีสกดัจาก Fruiting body ของเห็ดชนิดท่ี
เลือก (ตวัอยา่งรูปในภาคผนวก ค) เพื่อศึกษาแบบแผนของโปรตีน (Protein profile) เม่ือ
ทดสอบ Hemagglutination ดว้ยเซลลเ์มด็เลือดแดงของกระต่าย 

 

Mushroom family/species/collection location Mushroom 
code 

Hemagglutination against 
rabbit red blood cells (Titer) 
Cap Stalk Whole Fruiting 

body 
Amanitaceae     
Amanita hemibapha subsp. javamica Corner&Bas  
(เห็ดระโงกเหลือง)  นครราชสีมา 

MC178 ND ND 128 

Amanita sp. (เห็ดระโงกขาว)  นครราชสีมา MC181 ND ND 64 
Amanita sp. (เห็ดระโงกเหลือง)  นครราชสีมา MC182 ND ND 64 
Amanita princeps Corner&Bas (เห็ดระโงกขาว)  
นครราชสีมา 

MC188 ND ND 256 

Amanita sp. (เห็ดขา้วสาร)  บุรีรัมย ์ MC237 ND ND 4 
Amanita  (เห็ดกะทิ)  บุรีรัมย ์ MC201 ND ND 16 
Amanita vaginata (เห็ดไสเ้ดือน)  นครราชสีมา MC209 ND ND 128H 
Amanita caesaria (Fr.) Schweinitz (เห็ดระโงกเหลืองแดง)  
นครราชสีมา 

MC353 ND ND 128 

Amanita sp. (เห็ดระโงกขาว)  นครราชสีมา MC354 ND ND 128 
Amanita sp. (เห็ดระโงก)  นครราชสีมา MC355 ND ND 64 
Amanita sp. (เห็ดระโงกขาว)  นครราชสีมา ML023 ND ND 16H 
Amanita sp. (เห็ดระโงกขาว)  นครราชสีมา ML024 ND ND 64 
Amanita sp. (เห็ดระโงกขาว)  บุรีรัมย ์ SUT004 ND ND H 
Amanita caesarie (เห็ดระโงกเหลืองแดง)  นครราชสีมา SUT086 ND ND 256 
Amanita hemibapha subsp. javanica Corner&Bas.  
(เห็ดระโงกเหลือง)  นครราชสีมา 

SUT109 ND ND 128 

Amanita sp. (เห็ดระโงกขาว)  ขอนแก่น SUT137 ND ND 128 
Boletaceae     
Boletus sp. (เห็ดผึ้ง)   นครราชสีมา MC125 ND ND 1024 
Boletus sp. (เห็ดผึ้ง)  นครราชสีมา MC128 512 1024 1024 
Boletus sp. (เห็ดผึ้ง)  นครราชสีมา MC129 4096 1024 1024 
Boletus sp. (เห็ดผึ้ง)  นครราชสีมา MC130 2048 1024 1024 
Boletus sp. (เห็ดผึ้ง)  สกลนคร MC135 ND ND 64 

Tylopilus sp. (เห็ดผึ้ง)  บุรีรัมย ์ MC161 ND ND 64 

Boletus edulis (เห็ดตบัเต่า)  นครราชสีมา MC177 ND ND 1024 

หมายเหต:ุ ND, ไม่ไดต้รวจหา (Not determined) ในบางโครงสร้าง แต่มีการวเิคราะห์หาสารเลก็ตินจาก Whole 
Fruiting body; H, Hemolysis   
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ตารางที ่3.28 (ต่อ) สารสกดัโปรตีนเล็กติน (แสดงบางตวัอย่าง) ท่ีสกดัจาก Fruiting body ของเห็ด
ชนิดท่ีเลือก (ตวัอยา่งรูปในภาคผนวก ค) เพื่อศึกษาแบบแผนของโปรตีน (Protein 
profile) เม่ือทดสอบ Hemagglutination ดว้ยเซลลเ์มด็เลือดแดงของกระต่าย 

 

Mushroom family/species/collection location Mushroom 
code 

Hemagglutination against rabbit red 
blood cells (Titer) 

Cap Stalk Whole 
Fruiting body 

Boletaceae (ต่อ)     

Boletus sp. (เห็ดผึ้ง)  บุรีรัมย ์ MC179 ND ND 16 

Leccinum sp. (เห็ดผึ้ง)  นครราชสีมา MC187 ND ND 48 

Boletus sp. (เห็ดผึ้ง)  นครราชสีมา MC193 ND ND 48 
Boletellus emodensis (เห็ดผึ้ง)  บุรีรัมย ์ MC194 ND ND 16 
Boletus sp. (เห็ดผึ้ง)  บุรีรัมย ์ MC197 ND ND 48 
Boletellus sp. (เห็ดผึ้ง)  บุรีรัมย ์ MC203 ND ND 128 
Boletus sp. (เห็ดผึ้ง)  บุรีรัมย ์ MC204 ND ND 128 
Boletus sp. (เห็ดผึ้ง)  บุรีรัมย ์ MC205 ND ND 48 
Xerocomus sp.  นครราชสีมา MC207 ND ND 64 

Xerocomus sp.  นครราชสีมา MC210 ND ND 128 

Xerocomus sp.  บุรีรัมย ์ MC212 ND ND 64 

Boletus sp. (เห็ดผึ้ง)  นครราชสีมา MC234 ND ND 48 

Boletus sp. (เห็ดผึ้งไข)  นครราชสีมา MC232 ND ND 4 

Leccinum subglabripes (เห็ดผึ้งหวาน)  บุรีรัมย ์ MC236 ND ND 1024 

Phylloporus sp.  บุรีรัมย ์ MC229 ND ND 8 

Boletus sp. (เห็ดผึ้ง)  นครราชสีมา MC239 ND ND 64 
Boletus sp. (เห็ดผึ้ง)  บุรีรัมย ์ MC242 ND ND 16 
Heimiella sp.  บุรีรัมย ์ MC243 ND ND 256H 
Xerocomus sp.  บุรีรัมย ์ MC244 ND ND 16 
Boletus sp. (เห็ดผึ้ง)  นครราชสีมา MC325 ND ND 16 

Boletellus sp. (เห็ดผึ้ง)  สกลนคร MC335 ND ND 64 
Boletus obscureumbrinus Hongo (เห็ดผึ้ง)  สกลนคร MC336 ND ND 8 
Boletus lactissimus Hongo (เห็ดผึ้งสม้)  สกลนคร MC337 ND ND 512 
Boletus sp. (เห็ดผึ้ง)  สกลนคร MC338 ND ND 128 
Gyroporus sp. (เห็ดผึ้ง)  บุรีรัมย ์ MC359 ND ND 512 

Tylopilus sp. (เห็ดผึ้ง)  บุรีรัมย ์ MC360 ND ND 128 

หมายเหต:ุ ND, ไม่ไดต้รวจหา (Not determined) ในบางโครงสร้าง แต่มีการวเิคราะห์หาสารเลก็ตินจาก Whole 
Fruiting body; H, Hemolysis   
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ตารางที ่3.28 (ต่อ) สารสกดัโปรตีนเล็กติน (แสดงบางตวัอยา่ง) ท่ีสกดัจาก Fruiting body ของเห็ด
ชนิดท่ีเลือก (ตวัอยา่งรูปในภาคผนวก ค) เพื่อศึกษาแบบแผนของโปรตีน (Protein 
profile) เม่ือทดสอบ Hemagglutination ดว้ยเซลลเ์มด็เลือดแดงของกระต่าย 

 

Mushroom family/species/collection location Mushroom 
code 

Hemagglutination against rabbit 
red blood cells (Titer) 

Cap Stalk Whole Fruiting 
body 

Boletaceae (ต่อ)     
Boletus sp. (เห็ดผึ้ง)  บุรีรัมย ์ MC361 ND ND 16 

Boletus sp. (เห็ดผึ้ง)  นครราชสีมา ML026 ND ND 48 

Xerocomus sp.  นครราชสีมา ML028 ND ND 64 

Tylopilus sp. (เห็ดผึ้ง)  นครราชสีมา ML029 ND ND 4 

Gyroporus sp. (เห็ดผึ้ง)  นครราชสีมา ML032 ND ND 2H 

Strobilomyces floccopus  นครราชสีมา ML034 ND ND 32 

Heimiella sp. (เห็ดยงู)  บุรีรัมย ์ ML135 ND ND 256H 
Cantharellaceae     
Cantharellus sp. (เห็ดมนัปูหรือเห็ดขม้ิน)  สกลนคร MC159 ND ND 4 

Cantharellus odoratus (เห็ดขม้ินหอม)  นครราชสีมา MC183 ND ND 16 
Cantharellus xathopus (Persoon) Duby (เห็ดมนัปู)  
บุรีรัมย ์

MC233 ND ND 64 

Cantharellus sp. (เห็ดมนัปู)  นครราชสีมา MC332 ND ND 4 

Cantharellus minor Peck. (เห็ดมนัปูเลก็)  นครราชสีมา ML015 ND ND 256 

Cantharellus cibarius Fr. (เห็ดมนัปูใหญ่)  นครราชสีมา ML016 ND ND 256 

Cantharellus sp. (เห็ดมนัปู)  นครราชสีมา ML017 ND ND 4 

Cantharellus sp. (เห็ดมนัปู)  นครราชสีมา ML069 ND ND 2H 

Cantharellus minor Peck. (เห็ดมนัปูเลก็)  นครราชสีมา ML070 ND ND 2H 
Clavariaceae     
Scytinopogon sp. (เห็ดหนวด)  สกลนคร MC157 ND ND 64 

Pleurotaceae     

Lentinus sp. (เห็ดขอน)  อุบลราชธานี MC150 ND ND 64 
Lentinus sp. (เห็ดขอน)  นครราชสีมา MC164 ND ND 16 
Lentinus polychrous (เห็ดขอนขาว)  นครราชสีมา ST230 ND ND 16 
Pluteaceae     

Volvariella sp.  (เห็ดฟาง) นครราชสีมา ST129 ND ND 1024 
Volvariella volvacea  บุรีรัมย ์ ST227 ND ND 1024 
Volvariella volvacea  บุรีรัมย ์ ST228 ND ND 1024 
หมายเหต:ุ ND, ไม่ไดต้รวจหา (Not determined) ในบางโครงสร้าง แต่มีการวเิคราะห์หาสารเลก็ตินจาก Whole 

Fruiting body; H, Hemolysis     
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ตารางที ่3.28 (ต่อ) สารสกดัโปรตีนเล็กติน (แสดงบางตวัอยา่ง) ท่ีสกดัจาก Fruiting body ของเห็ด
ชนิดท่ีเลือก (ตวัอยา่งรูปในภาคผนวก ค) เพื่อศึกษาแบบแผนของโปรตีน (Protein 
profile) เม่ือทดสอบ Hemagglutination ดว้ยเซลลเ์มด็เลือดแดงของกระต่าย 

 

Mushroom family/species/collection location Mushroom 
code 

Hemagglutination against rabbit red 
blood cells (Titer) 

Cap Stalk Whole Fruiting 
body 

Pluteaceae (ต่อ)     

Volvariella volvacea (เห็ดฟาง)  นครราชสีมา MC131 2048 2048 2048 
Volvariella volvacea  นครราชสีมา MC132 2048 2048 2048 
Volvariella volvacea  สุรินทร์ MC133 1024 512 2048 
Volvariella volvacea  บุรีรัมย ์ MC134 2048 2048 2048 
Volvariella volvacea  ขอนแก่น MC138 2048 1024 1024 
Volvariella volvacea  กาฬสินธ์ุ MC139 1024 1024 1024 
Volvariella volvacea  บุรีรัมย ์ MC140 4096 256 512 
Volvariella volvacea  ชยัภูมิ MC144 1024 512 1024 
Volvariella volvacea  มหาสารคาม MC145 1024 1024 1024 
Volvariella volvacea  สกลนคร MC167 512 512 512 
Volvariella volvacea  อุบลราชธานี MC168 256 256 256 
Volvariella volvacea  สกลนคร MC330 ND ND 1024 
Volvariella volvacea  อุบลราชธานี MC352 ND ND 1024 
Russulaceae     

Lactarius volemus (Fr.) Fr. (เห็ดหาด)  บุรีรัมย ์ MC165 ND ND 64 
Russula sp.  บุรีรัมย ์ MC154 ND ND 48 
Russula sp.  บุรีรัมย ์  MC156 ND ND 64 
Russula sp. (เห็ดตะไคล)  อุบลราชธานี MC164 ND ND 16 
Russula sp. (เห็ดแดง)  นครราชสีมา MC184 ND ND 4 
Russula anthracina (เห็ดถ่าน)  นครราชสีมา MC185 ND ND 16 
Russula virescens Fr. (เห็ดตะไคล)  นครราชสีมา MC189 ND ND 32 
Russula sp. (เห็ดตะไคล)  นครราชสีมา MC195 ND ND 16 
Russula sp. (เห็ดแดง)  นครราชสีมา MC196 ND ND 4 
Russula anthracina (เห็ดถ่าน)  นครราชสีมา MC199 ND ND 16 
Russula sp. (เห็ดน ้าแป้ง)  นครราชสีมา MC208 ND ND 4 
Russula sp. (เห็ดหนา้มอม)  นครราชสีมา MC213 ND ND 4 
Russula virescens Fr. (เห็ดตะไคล)  บุรีรัมย ์ MC230 ND ND 64 
Russula sp. (เห็ดตะไคล)  บุรีรัมย ์ MC231 ND ND 16 
Russula sp. (เห็ดตะไคล)  บุรีรัมย ์ MC235 ND ND 16 
Russula virescens Fr. (เห็ดตะไคล)  บุรีรัมย ์ MC240 ND ND 128 
Russula sp. (เห็ดตะไคล)  นครราชสีมา MC308 ND ND 16 
Russula anthracina (เห็ดถ่าน)  นครราชสีมา MC323 ND ND 48 

หมายเหต:ุ ND, ไม่ไดต้รวจหา (Not determined) ในบางโครงสร้าง แต่มีการวเิคราะห์หาสารเลก็ตินจาก Whole 
Fruiting body; H, Hemolysis    
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ตารางที ่3.28 (ต่อ) สารสกดัโปรตีนเล็กติน (แสดงบางตวัอยา่ง) ท่ีสกดัจาก Fruiting body ของเห็ดชนิด
ท่ีเลือก (ตวัอยา่งรูปในภาคผนวก ค) เพื่อศึกษาแบบแผนของโปรตีน (Protein profile) 
เม่ือทดสอบ Hemagglutination ดว้ยเซลลเ์มด็เลือดแดงของกระต่าย 

 

Mushroom family/species/collection location Mushroom 
code 

Hemagglutination against rabbit 
red blood cells (Titer) 

Cap Stalk Whole Fruiting 
body 

Russulaceae (ต่อ)     
Russula sp. (เห็ดตะไคล)  นครราชสีมา MC324 ND ND 64 
Russula sp. (เห็ดตะไคล)  สกลนคร MC329 ND ND 8 
Russula sp. (เห็ดตะไคล)  สกลนคร MC331 ND ND 8 
Russula virescens Fr. (เห็ดตะไคลเขียว)  นครราชสีมา MC357 ND ND 8 
Russula virescens Fr. (เห็ดตะไคลเขียว)  นครราชสีมา MC358 ND ND 8 
Schizophyllaceae     
Schizophyllum commune Fries (เห็ดแครง)  นครราชสีมา MC173 ND ND 1024 
Schizophyllum sp. (เห็ดแครงเพาะเล้ียงเป็นตวัอยา่ง
เปรียบเทียบ)  นครปฐม 

MC322 ND ND 64 

Schizophyllum commune Fries (เห็ดแครง)  สกลนคร ML150 ND ND 1024 
Tricholomataceae     
Termitomyces clypeatus Heim (เห็ดโคน)  นครราชสีมา MC190 ND ND 16 
Termitomyces clypeatus Heim (เห็ดโคน)  บุรีรัมย ์ MC191 ND ND 64 
Termitomyces sp. (เห็ดโคน)  บุรีรัมย ์ MC200 ND ND 4 
Termitomyces sp. (เห็ดโคน)  บุรีรัมย ์ MC206 ND ND 4 
Termitomyces microcarpus (Berk et Br.) Heim. (เห็ด
ขา้วตอก)  สกลนคร 

MC327 ND ND 32 

Termitomyces clypeatus Heim (เห็ดโคน)  นครราชสีมา MC356 ND ND 4 
Termitomyces microcarpus (Berk et Br.) Heim. (ขา้วตอก)  
นครราชสีมา 

ML057 ND ND 32 

Termitomyces sp. (เห็ดโคน)  นครราชสีมา ML066 ND ND 4 
Termitomyces striatus (เห็ดโคน)  นครราชสีมา ML067 ND ND 4 
Termitomyces clypeatus Heim (เห็ดโคน)  นครราชสีมา ML083 ND ND 4 
Termitomyces sp. (เห็ดโคน)  นครราชสีมา ML084 ND ND 4 
Termitomyces aurantiacus R. Heim (เห็ดโคน)  
นครราชสีมา 

ML085 ND ND 2H 

Termitomyces aurantiacus R. Heim (เห็ดโคน) นครราชสีมา ML086 ND ND 2H 
Termitomyces aurantiacus R. Heim (เห็ดโคน) นครราชสีมา ML087 ND ND 64H 
Termitomyces sp. (เห็ดโคน)  นครราชสีมา ML088 ND ND 2H 
Termitomyces sp. (เห็ดโคน)  นครราชสีมา ML089 ND ND 2H 
Termitomyces sp. (เห็ดโคน)  บุรีรัมย ์ ML119 ND ND 4 
Termitomyces sp. (เห็ดโคน)  นครราชสีมา ML130 ND ND 4 
Termitomyces sp. (เห็ดโคน)  นครราชสีมา ML131 ND ND 4 
Termitomyces aurantiacus R. Heim (เห็ดโคน) นครราชสีมา ML144 ND ND 2H 
Termitomyces sp. (เห็ดโคน)  นครราชสีมา ML145 ND ND 4 
Termitomyces sp. (เห็ดโคน)  นครราชสีมา SUT186 ND ND 4 
หมายเหต:ุ ND, ไม่ไดต้รวจหา (Not determined) ในบางโครงสร้าง แต่มีการวเิคราะห์หาสารเลก็ตินจาก Whole 

Fruiting body; H, Hemolysis   
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ตามผลการศึกษาลกัษณะเพื่อระบุสายพนัธ์ุเฉพาะของเห็ดในกลุ่ม Red russula ท่ีสะสมสาร     
เล็กตินดว้ยลกัษณะทางสัณฐานของ Fruiting body และ Basidiospore  ไดเ้ลือก Red russula ท่ีสะสมสาร
เล็กตินใน Fruiting body จ านวน 8 ตวัอยา่ง คือ Russula sp. SDNA01, SDNA023, SDNA021, SUT077, 
SUT079, SUT116, SUT123 และ SUT162   โปรตีนเล็กตินมีสมบติัจบักบัเซลลเ์มด็เลือดแดงของสัตว ์  
ต่างชนิด (Goose, Guinea pig, Mouse, Rabbit, Rat และ Sheep) มาศึกษาแบบแผนของโปรตีน (Protein 
profile) เล็กติน ดว้ย Sodium dodecyl sulphate-polyacrylamide gel electrophoresis (SDS-PAGE)  ซ่ึง
เม่ือน าผลลกัษณะเฉพาะมาเปรียบเทียบกนัแลว้ พบวา่มีความแตกต่างระดบัสายพนัธ์ุ (ตารางท่ี 3.29 และ
รูปท่ี 3.41 และ 3.42) 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

  

รูปที ่3.41 ตวัอยา่งดอกเห็ด (Fruiting body) และสัณฐานวทิยาของ Basidiospore (ศึกษาดว้ย Scanning 
electron microscope, SEM) ในกลุ่ม Red russula ท่ีสะสมสารเล็กติน (a) ถึง (h) Russula sp. 
SDNA01, SDNA023, SDNA021, SUT077, SUT079, SUT116, SUT123 และ SUT162 
ตามล าดบั 
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Lectin crude extract1 
(1:10 Dilution) 

Animal red blood cells/Hemagglutination titer 

Goose Guinea pig Mouse Rabbit Rat Sheep 
SDNA01 512 128 1024 1024 128 256 
SDNA023 1024 128 1024 1024 1024 256 
SDNA021 8 4 16 64 4 4 
SUT077 256 16 16 256 8 16 
SUT079 1024 16 64 1024 32 32 
SUT116 512 32 32 128 32 16 
SUT123 2 2 8 8 8 2 
SUT162 1024 256 1024 1024 2 156 
หมายเหตุ: 1, Code สอดคลอ้งกบั Red russula strain 

 
 
 
 
 
 
 
 

 
 

จากการวเิคราะห์ลกัษณะทางสัณฐานของดอกเห็ด (Fruiting body) และ Basidiospore, การ
วเิคราะห์ Internal transcribed spacer (ITS) region ของ Ribosomal RNA gene ดว้ย PCR-RFLP (Alu I, 
Mbo I และ Tag I Endonucleases) และล าดบันิวคลิโอไทด์ของ 18S rRNA gene และการหาแบบแผนของ
โปรตีน (Protein profile) ท่ีเป็นสารเล็กตินจากดอกเห็ด ประเมินไดว้า่การจดัจ าแนกและระบุชนิดของ

ตารางที่ 3.29 ตวัอยา่งผลการทดสอบ Hemagglutination (ใชเ้ซลลเ์มด็เลือดแดงของสัตว ์6 ชนิด) ของ
สารสกดัหยาบเล็กตินจาก Red russula จ านวน 8 ตวัอยา่ง 

รูปที ่3.42 แบบแผนของโปรตีนเล็กตินจาก SDS-PAGE ของสารสกดัหยาบเล็กตินจากเห็ดในกลุ่ม 
Red russula จ านวน 8 ตวัอยา่ง  
ช่องท่ี: M, MW standards (BenchMark); 1 ถึง 8, สารสกดัหยาบเล็กตินจากเห็ด SDNA01, 
SDNA023, SDNA021, SUT077, SUT079, SUT116, SUT123 และ SUT162 ตามล าดบั  
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เห็ดป่าจ าเป็นตอ้งใชส้มบติัจากลกัษณะท่ีเป็นผลการศึกษาขา้งตน้ร่วมกนัจึงจะมีความชดัเจน ซ่ึงถา้เป็น
เห็ดป่าท่ีสะสมสารเล็กตินในโครงสร้าง Fruiting body สามารถใชแ้บบแผนของโปรตีนช่วยระบุชนิด
และติดตามสายพนัธ์ุของเห็ดป่าชนิดนั้นๆ ได ้และช่วยแกปั้ญหาขอ้จ ากดัของ Conventional methods ท่ี
ใชก้นัทัว่ไป มีความซบัซอ้นของขั้นตอนและตน้ทุนของวิธีการนอ้ยและต ่ากวา่การศึกษาทาง DNA 
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บทที่ 4 
บทสรุป 

4.1  สรุปผลการวจิยั 

โครงการวิจยั “ลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ดป่าในภาคตะวนัออกเฉียงเหนือของประเทศไทย” ได้
ด าเนินการครบถว้นตามวตัถุประสงค ์ท่ีไดล้กัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเช้ือราในกลุ่มเห็ดป่าท่ีพบเจริญ
ในภาคตะวนัออกเฉียงเหนือของประเทศไทย ด้วยการวิเคราะห์สารพนัธุกรรมโดยเทคนิคทางกรด
นิวคลีอิก (DNA) และแบบแผนของโปรตีนเล็กตินท่ีสะสมในดอกเห็ด จากท่ีไดจ้ดัจ าแนกกลุ่มและชนิด
ของเห็ดป่าโดยอาศยัลกัษณะทางสัณฐาน  กรณีแบบแผนของโปรตีนเล็กตินนั้น นบัไดว้า่ทางโครงการมี
ผลส าเร็จอย่างดียิ่ง จากผลงานวิจยัของกลุ่มโครงการเล็กตินจากเช้ือราของคณะผูว้ิจยัพบว่าเห็ดส่วน
ใหญ่มีการสะสมเล็กตินในระยะการเปล่ียนจากเส้นใยเป็นดอกเห็ดท่ีมีทั้งชนิดและปริมาณคงท่ีตั้งแต่
ระยะดอกอ่อน (Bud) จนถึงระยะดอกเห็ด (Fruiting body) ท่ีเจริญเตม็ท่ี แสดงถึงความคงตวัในการสร้าง
สารโปรตีนเล็กตินของเห็ดป่าท่ีพบในประเทศไทย  ขอ้มูลจากผลการศึกษาของโครงการมีความส าคญั
ในการสร้างฐานขอ้มูล DNA และโปรตีนของเห็ดป่าท่ีพบการเจริญในภาคตะวนัออกเฉียงเหนือของ
ประเทศไทย และเป็นขอ้มูลท่ีสามารถใชเ้พื่อพฒันาวธีิการท่ีรวดเร็วและแม่นย  าในการตรวจหาและระบุ
ชนิด/สายพนัธ์ุของเห็ดป่าต่อไป  เห็ดป่าท่ีมีแนวโนม้การใช้ประโยชน์ดา้นความสามารถในการสะสมเล็ก
ตินในโครงสร้าง ทั้งเห็ดรับประทานได้และเห็ดพิษท่ีมีลกัษณะคล้ายเห็ดรับประทานได้ ตวัอย่างเห็ดป่า
เหล่าน้ียากต่อการระบุชนิดและติดตามสายพนัธ์ุดว้ยลกัษณะทางสัณฐานตามวิธีมาตรฐาน ผลการศึกษาโดย
สรุปดงัน้ี 

4.1.1  ตัวอย่างเห็ดป่าและการจัดจ าแนกและวเิคราะห์ชนิดของเห็ดตามลกัษณะทางสัณฐาน 
จากผลการรวบรวมตวัอย่างของเห็ดป่าในลกัษณะดอกเห็ด (Fruiting body) จากท่ีพบเจริญตาม

ธรรมชาติและจ าหน่ายในตลาดพื้นบา้นในภาคตะวนัออกเฉียงเหนือของประเทศไทย ไดท้ั้งส้ิน 280 ตวัอยา่ง 
เพื่อเลือกศึกษาลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุล  มีตวัอย่างของดอกเห็ดท่ีสามารถแยกและเพาะเล้ียงเส้นใยเพื่อ
เตรียมเช้ือบริสุทธ์ิไดส้ าเร็จจ านวน 32 ตวัอยา่ง เป็นประโยชน์ต่อการศึกษาลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลระดบั
สารพนัธุกรรม Deoxyribonucleic acid (DNA) และเพื่อเก็บรักษาเป็นเช้ือพนัธ์ุอา้งอิง ในขั้นตอนการเล้ียงเส้น
ใยของเช้ือเห็ดบริสุทธ์ิน้ี มีปัญหาท่ีเช้ือไม่เจริญในอาหารเล้ียงเช้ือมาตรฐานท่ีใช ้บางตวัอยา่งมีการเจริญแต่
ตายง่ายเม่ือถ่ายเช้ือ (Subculture) ดอกเห็ดท่ีรวบรวมไดน้ี้ส่วนใหญ่เป็น Mycorrhizae ท่ีมีเส้นใยอาศยัร่วมกบั
รากพืชจึงยากต่อการปรับสภาพอาหารเล้ียงเช้ือให้เหมือนธรรมชาติท่ีเห็ดชนิดนั้นๆ เจริญไดดี้ อยา่งไรก็ตาม
ดอกเห็ดท่ีรวบรวมไดย้งัคงเป็นแหล่งทางเลือกของสารพนัธุกรรมและสารโปรตีน 

ตวัอยา่งเห็ดป่าท่ีรวบรวมไดม้าจากพื้นท่ีใน 8 จงัหวดั คือ นครราชสีมา บุรีรัมย ์ อุบลราชธานี 
สกลนคร ขอนแก่น มหาสารคาม ชยัภูมิ และจงัหวดัเลย เม่ือจ าแนกและวเิคราะห์ชนิดตามลกัษณะทาง
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สัณฐานวทิยาตาม Arora (1986), LæssØe and Conte (1996), Hawksworth (1993), Turnbull and Watling 
(1999a, 1999b) และ Watling (2001) จดัอยูใ่น 15 วงศ ์ (Family) คือ Agaricaceae, Amanitaceae, 
Boletaceae, Cantharellaceae, Coprinaceae, Cortinariaceae, Entolomataceae, Lycoperdaceae, 
Pleurotaceae, Pluteaceae, Polyporaceae, Ramariaceae, Russulaceae, Schizophyllaceae และ 
Tricholomataceae  มีผลส าเร็จในการระบุสกุล (Genus) และชนิด (Species) ไดร้าว 50% และระบุความ
เป็นเอกลกัษณ์ของแต่ละตวัอยา่ง (Specimen) ไดท้ั้งหมด  พบวา่ตวัอยา่งของเห็ดป่าเหล่าน้ีมีหลากหลาย
ชนิด เห็ดหลายตวัอยา่งมีลกัษณะทางสัณฐานทั้งท่ีแตกต่างและคลา้ยกนัมากจนยากท่ีจะจ าแนกในระดบั
สกุลและระบุชนิดไดอ้ยา่งแน่นอนเม่ือเทียบกบัขอ้มูลการระบุชนิดตามแหล่งอา้งอิง  

จากตวัอยา่งเห็ดป่าท่ีน ามาศึกษาส่วนใหญ่ยากต่อการระบุชนิดและมีความแตกต่างกนัมากในระดบั
สายพนัธ์ุ จึงเลือกตวัอยา่งตวัแทนเห็ด 6 ชนิด เพื่อศึกษาสัณฐานวิทยาของ Basidiospore ดว้ยกลอ้งจุลทรรศน์
อิเล็กตรอนแบบส่องกราด (Scanning electron microscope, SEM)  ประกอบกบัการศึกษาดว้ยกลอ้งจุลทรรศน์ท่ี
ใช้แสง (Light microscope) ไม่สามารถระบุความแตกต่างของ Basidiospore ได้ ทั้ งท่ี Fruiting body มีความ
แตกต่างกนัท่ีสังเกตไดจ้ากขนาด สี และลกัษณะในภาพรวม ตวัอยา่งเห็ดท่ีเลือกเป็นชนิดท่ีนิยมบริโภคกนั
อยา่งแพร่หลายในภาคตะวนัออกเฉียงเหนือของประเทศไทย คือ Cantharellus cibarius ML016, C. cibarius 
SUT190, C. minor SUT192 และ C. minor SUT193 และตวัอยา่งเห็ดในวงศ ์Russulaceae หลากหลายลกัษณะท่ี
รับประทานได้ (ขอ้มูลจากผูท่ี้อยู่อาศยัในพื้นท่ีท่ีพบการเจริญของเห็ด) และพบไดท้ัว่ไป คือ Lactarius sp. 
SUT156 (Brown lactarius) และ Russula sp. SUT079 (Red russula)  ตวัอยา่งดอกเห็ดเหล่าน้ีพบวา่สะสมเล็กติน
ท่ีมีค่า Hemagglutination titer แตกต่างกนัเม่ือทดสอบกบัเซลล์เม็ดเลือดแดงของสัตว ์พบความแตกต่างทาง
สัณฐานวทิยาของ Basidiospore เม่ือศึกษาภายใต ้SEM ทั้งขนาด รูปร่าง และผวิของสปอร์  มีแนวโนม้บ่งบอก
สายพันธ์ุของเห็ดรับประทานได้ในกลุ่ม Russula ซ่ึงพบจ านวนมากและหลากหลายชนิดในภาค
ตะวนัออกเฉียงเหนือของประเทศไทย จึงเลือกเห็ดกลุ่ม Red russula (สกุล Russula) จ  านวน 12 ตวัอย่าง 
(Specimen) ท่ีแตกต่างกนั มาศึกษาลกัษณะผวิของสปอร์ (Basidiospore ornamentation) ดว้ย SEM ผลการศึกษา
พบแบบแผนของ Basidiospore ornamentation จ านวน 11 แบบ (Patterns) จาก 12 ตัวอย่างเห็ด Red russula 
สอดคลอ้งกบัลกัษณะทางสัณฐานของ Fruiting body ท่ีมีความผนัแปร  เห็ดในสกุล Russula เป็นสกุลใหญ่ใน
วงศ ์Russulaceae ท่ีมีมากกวา่ 80 species และยากต่อการระบุชนิดดว้ยลกัษณะทางสัณฐานของ Fruiting body 
เน่ืองจากความหลากหลายทั้ งลักษณะ ขนาด และสี เห็ด Russula  พบเจริญตามธรรมชาติหลาย Species 
รับประทานได้ มีรายงานการบริโภคกันทั่วโลก และยงัมีความส าคัญในฐานะท่ีเป็น Ectomycorrhizal 
symbionts กบัตน้ไมป่้าหลายชนิด  

การศึกษาดว้ย SEM แยกความแตกต่างได ้Basidiospore ornamentation pattern ท่ีสามารถช่วยใน
การระบุชนิด/สายพนัธ์ุของ Red russula ซ่ึงยากต่อการจดัจ าแนกชนิดดว้ย Conventional methods ได ้
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4.1.2  การวเิคราะห์ลักษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ดป่า 

วิเคราะห์ลักษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ดป่าโดยศึกษาสารระดับโมเลกุล 2 กลุ่ม คือ 
Deoxyribonucleic acid (DNA) และโปรตีนเน้นสารเล็กตินท่ีสะสมในดอกเห็ด  ตามแผนการด าเนินงานของ
โครงการมีเพียงการศึกษา DNA โดยหาแบบแผน Polymerase chain reaction-Restriction fragment length 
polymorphism (PCR-RFLP) พร้อมทั้งเลือกตัวแทนของเห็ดกลุ่มเด่นเพื่อหาล าดับนิวคลิโอไทด์ของ 18S 
Ribosomal RNA gene แต่จากท่ีไดเ้ร่ิมศึกษา DNA พบว่ามีปัญหาทางเทคนิคของวิธีการวิเคราะห์ เน่ืองจาก
ตวัอย่างเห็ดท่ีรวบรวมได้ มีความหลากหลายของกลุ่ม สกุล และชนิดมาก จ าเป็นต้องปรับขั้นตอนของ
วิธีการสกดัแยกให้สอดคลอ้งตามตวัอยา่งเห็ดชนิดนั้นๆ เพื่อให้ได ้DNA ท่ีมีความเขม้ขน้และความบริสุทธ์ิ
ท่ีมีคุณภาพเพียงพอต่อการวิเคราะห์ทาง DNA ซ่ึงใช้เวลาและส่งผลเพิ่มค่าวสัดุส้ินเปลือง จึงเลือกพฒันา
วิธีการวิเคราะห์ลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ดป่าโดยใช้แบบแผนของโปรตีน ตามท่ีคณะผูว้ิจยัและ
ห้องปฏิบติัการมีความพร้อม และตวัอยา่ง Fruiting body ของเห็ดป่าเหล่าน้ีสะสมสารโปรตีนในกลุ่มเล็กติน
ท่ีมีแนวโน้มการใช้ประโยชน์ ไดแ้ก่ ดา้นการวิจยั การแพทย ์และเภสัชกรรม  การวิเคราะห์ลกัษณะเฉพาะ    
เชิงโมเลกุลของเห็ดป่า ไดผ้ลโดยสรุปดงัน้ี 

4.1.2.1  ข้อมูล DNA ของเห็ดป่า 

ศึกษาขอ้มูล DNA ของเห็ดป่าโดยสกดัแยก Genomic DNA จาก Fruiting body และ
จากเส้นใยเพาะเล้ียงมาวเิคราะห์หาแบบแผน Polymerase chain reaction-Restriction fragment length 
polymorphism (PCR-RFLP) และเลือกตวัแทนของเห็ดกลุ่มเด่นเพื่อหาล าดบัเบสของ (DNA sequence) 
ของ Ribosomal RNA gene  จากการศึกษาไดค้ดัเลือกตวัอยา่งเห็ดเพื่อสกดัแยก Genomic DNA จ านวน
ทั้งส้ิน 50 ตวัอยา่ง จากตวัแทนของเห็ดในกลุ่ม Agaricaceae (รวมสกุล Lepiota, Macrolepiota) และ 
Polyporaceae (รวมสกุล Lentinus)  เห็ดในสกุล Amanita, Boletus, Tylopilus, Xerocomus, Lactarius, 
Russula, Scytinopogon และ Termitomyces   เห็ดในสกุล Russula เป็นสกุลเด่นท่ีเลือกตวัอยา่งมาศึกษา
จ านวนมากท่ีสุด เน่ืองจากพบความแตกต่างของลกัษณะทางสัณฐานท่ียากต่อการระบุชนิดและแยก
ความแตกต่างของสายพนัธ์ุ 

Genomic DNA ท่ีสกัดได้จากการตรวจสอบด้วย Agarose gel electrophoresis มีความเข้มข้น
ในช่วง 0-0.2 มิลลิกรัมต่อมิลลิลิตร ท่ีมีความบริสุทธ์ิแตกต่างกนัมาก ตามความแตกต่างของลกัษณะทาง
สัณฐานของตวัอยา่งเห็ด พบการปนเป้ือนของ RNA ท่ีความเขม้ขน้สูง นับเป็นปัญหาด้านเทคนิคการ
ทดลอง ซ่ึงในขั้นตอนน้ีสรุปได ้2 ประเด็น คือเม่ือน าตวัอยา่งเห็ดท่ีเป็นส่วนของ Fruiting body มาสกดั 
Genomic DNA พบว่า (1) สารสกดั DNA ท่ีไดน้ั้น หลายตวัอย่างเป็นสารสกดัท่ีมีสีซ่ึงมาจาก Fruiting 
body และให้ผลการเพิ่มจ านวนจีนเป้าหมายดว้ยกระบวนการ PCR ลม้เหลว  และ (2) สารสกดัท่ีไดมี้
การปนเป้ือนของ RNA ในปริมาณสูง ซ่ึงพบราว 90% ของตวัอยา่ง จึงตอ้งเพิ่มขั้นตอน DNA Cleaning 
ด้วย RNase A และ Proteinase K เป็นขั้นตอนหลักอีกขั้ นตอนหน่ึงของการด าเนินการวิจัยด้วย  
คณะผูว้จิยัแกปั้ญหาน้ีดว้ยการพฒันาเทคนิคท่ีอาศยัแบบแผนของโปรตีนเล็กตินแทน 
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เม่ือน า Genomic DNA ท่ีสกดัไดม้าเพิ่มปริมาณ 18S rDNA (18S rRNA gene) ดว้ยเทคนิค PCR
โดยใช ้Primers NS1/NS4, NS1/NS8, SR8R/NS8, NS1/ITS4 และITS4/ITS5 ตรวจสอบ PCR products 
ท่ีไดด้ว้ย Agarose gel electrophoresis พบวา่ผลผลิต PCR (PCR product) จากการเพิ่มปริมาณ 18S rDNA 
ของเห็ดท่ีเลือกมาศึกษามีขนาดของช้ิน DNA ตาม Primers ดงัน้ี 

(1) Primers NS1/NS4 ได้ผลผลิต PCR ขนาดประมาณ 1,100 bp เทียบกับ DNA Molecular 
weight markers (1 Kb Plus DNA Ladder, Invitrogen Life Technologies) จากเห็ดฟาง Volvariella 
volvacea MC131, MC132, MC133, MC134, MC138, MC139, MC140, MC144, MC145, MC167 และ 
MC168  เห็ดหนวด Scytinopogon sp. MC157  เห็ดตะไคล Russula sp. MC164  เห็ดระโงกขาว Amanita 
princeps Corner&Bas MC188  เห็ดตะไคล Russula virescens Fr. MC189  และเห็ดแครง Schizophyllum 
sp. MC322 

(2) Primers NS1/NS8 ไดผ้ลผลิต PCR ขนาดประมาณ 1,650 bp จากตวัอยา่งเห็ดท่ีเลือกศึกษาคือ 
เห็ดแครง Schizophyllum sp. MC322  เห็ดฟาง Volvariella volvacea MC131 และ MC133  เห็ดระโงก
ขาว Amanita princeps Corner&Bas MC188  เห็ดตะไคล Russula virescens Fr. MC189  เห็ดโคน 
Termitomyces clypeatus Heim MC190  และเห็ดผึ้ง Xerocomus sp. MC207 

(3) Primers SR8R/NS8 ไดผ้ลผลิต PCR ขนาดแตกต่างกนัในช่วง 1,100-1,500 bp ตามตวัอยา่ง 
เห็ดท่ีแตกต่างกนั คือ Polypore MC229 และเห็ดฟาง Volvariella volvacea MC133, MC139, MC140, 
MC144, MC145 และ MC167 ซ่ึงมีขนาดประมาณ 1,100 bp  ส่วนเห็ดแครง Schizophyllum sp. MC322 
มีขนาดประมาณ 1,500 bp 

(4) Primers NS1/ITS4 ไดผ้ลผลิต PCR ขนาดประมาณ 2,000 bp จากเห็ดฟาง Volvariella 
volvacea MC131, MC133 และ MC134 

(5) Primers ITS5/ITS4 ไดผ้ลผลิต PCR ขนาดประมาณ 650-750 bp จากเห็ดในสกุล Russula ท่ี
เลือกมาศึกษาน้ีมีจ านวน 7 ตวัอยา่ง คือ Russula sp. ML040, SUT048, SUT146, SUT085, SUT048, 
SUT086 และ ML087 

ก.  แบบแผน Restriction fragment length polymorphism (RFLP) ของ PCR products 
(PCR-RFLP) 

จากการหาแบบแผน PCR-RFLP ของเห็ดป่า (เลือกเห็ดรับประทานไดใ้นสกุล Russula 7 
ตวัอยา่ง คือ Russula sp. ML040, SUT048, SUT146, SUT085, SUT048, SUT086 และ ML087) ในส่วน 
Internal transcribed spacer (ITS) ท่ีเพิ่มจ านวนดว้ย PCR primers ITS5/ITS4 ซ่ึงรวมส่วน 5.8S rDNA 
ดว้ย และได ้PCR products ในช่วง 650-750 bp ต่างกนัในระดบัชนิดและสายพนัธ์ุของเห็ดป่า และยอ่ย
ดว้ย Restriction endonucleases 3 ชนิด (AluI, MboI และ TaqI) มีผลส าเร็จท่ีไดแ้บบแผน PCR-RFLP ซ่ึง
สามารถแยกความแตกต่างของชนิดและสายพนัธ์ุของเห็ดในสกุล Russula ท่ีเลือกมาศึกษา ไดอ้ยา่ง
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ชดัเจนเม่ือใช ้ Restriction endonucleases ทั้ง 3 ชนิด  เป็นแนวทางท่ีจะศึกษาดว้ยการพฒันาเทคนิค
ส าหรับตวัอยา่งเห็ดท่ียงัมิไดว้เิคราะห์ต่อไป 

ข.  การวเิคราะห์ล าดับนิวคลิโอไทด์ของ Ribosomal RNA gene ความสัมพนัธ์ของเห็ดกลุ่ม
เด่นที่ศึกษา โดยหา Phylogenetic relationships 

จากผลการศึกษาล าดบันิวคลีโอไทด์ในส่วน 18S rRNA gene (PCR product) ท่ีมีขนาดโดย
เฉล่ีย 1,700 นิวคลีโอไทด์ ของตวัแทนของเห็ดกลุ่มเด่น จ านวน 10 ตวัอยา่งหลกัจากต่างวงศ ์ตามงบประมาณ
ของโครงการฯ และระยะเวลาท่ีเอ้ืออ านวย  เปรียบเทียบล าดับนิวคลีโอไทด์ท่ีได้กับท่ีมีในฐานข้อมูล 
GenBank หรือ National Center for Biotechnology Information (NCBI: http://www.ncbi.nlm.nih.gov) และ
วิเคราะห์ความสัมพนัธ์ของเห็ดแต่ละตวัอย่างดว้ย Phylogenetic relationships พบความสัมพนัธ์ของเห็ดแต่
ละชนิดท่ีทางโครงการศึกษากบักลุ่มใกลเ้คียงกนัในฐานขอ้มูล และช่วยในการจดัจ าแนกและระบุชนิดได้
สอดคลอ้งกบัสัณฐานวทิยาทุกตวัอยา่งเห็ดท่ีศึกษาในวงศ ์ดงัน้ี 

(1) Boletaceae: ตวัอยา่งเห็ดรหสั SUT163 มีความเหมือนมากท่ีสุดท่ี 97% กบั Xerocomus 
chrysenteron (Accession no. M94340.1) 

(2) Coprinaceae: SUT024 มีความ เหมือนมาก ท่ี สุด ท่ี  99% กับ  Coprinus comatus 
voucherGLM 45914 (Accession no. FJ644354.1) 

(3) Pleurotaceae: ท่ีเลือกศึกษาตวัอยา่ง Lentinus sp. ML055 และ Lentinus sp. ML142 มี
ความเหมือนมากท่ีสุดท่ี 98 และ 99% ตามล าดบั กบั Lentinus tigrinus (Accession no. AY946269.1) 

(4) Pluteaceae: SUT220 มีความเหมือนมากท่ีสุดท่ี 98% กับ Volvariella lepiotospora 
(Accession no. HM562278.1) ส่วน MC131 และ MC133 มีความเหมือนมากท่ีสุดท่ี 98% กบั Volvariella 
volvacea JM leg. SRL (Accession no. DQ851588) 

(5) Russulaceae: ไดเ้ลือกตวัอยา่งเห็ดในสกุล Lactarius และ Russula พบวา่ 18S rRNA 
gene ของ SUT150 มีความเหมือนมากท่ีสุดท่ี 99% กบั Lactarius glyciosmus (Accession no. 
FJ644383.1)  Russula sp. SUT048, ML040, SUT085 และ SUT086 มีความเหมือนมากท่ีสุดท่ี 99% กบั 
Russula ochroleuca voucher TUB 019081 (Accession no. FJ644385.1) และ Russula sp. SUT156 มี
ความเหมือนมากท่ีสุดท่ี 99% กบั Russula exalbicans (Accession no. AY293156.1)  ในขณะเดียวกนัได้
วเิคราะห์ล าดบันิวคลีโอไทด์ของ ITS regions ท่ีไดจ้าก Russula 4 จาก 7 ตวัอยา่งท่ีศึกษา PCR-RFLP คือ 
Russula sp. ML040 (750 bp), Russula sp. SUT048 (800 bp), Russula sp. SUT085 (700 bp) และ Russula 
sp. SUT086 (750 bp) และเปรียบล าดบันิวคลีโอไทดข์อง ITS regions เหล่าน้ีกบัเห็ดชนิด/สายพนัธ์ุท่ี
ใกลเ้คียงกนัใน GenBank/Nucleotide sequence database (NCBI) พบวา่ยงัคงจดัอยูใ่นสกุล Russula ท่ี
ต่าง species กนั  

(6) Schizophyllaceae: ML078 และ MC322 มีความเหมือนมากท่ีสุดท่ี 99% กบั Schizophyllum  
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commune (Accession no. X54865.1) 

(7) Tricholomataceae: ML071 มีความเหมือนมากท่ีสุดท่ี 98% กบั Marasmius alliaceus  
voucher TENN:55620 (Accession no. NG_013179.1) 

4.1.2.2  ข้อมูลโปรตีนเลก็ติน 

ลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ดป่าตามแบบแผนของโปรตีนน้ีเป็นโปรตีนท่ีมีสมบติั
ของสารเล็กตินท่ีสะสมในดอกเห็ด จากการหา Molecular mass ของโปรตีนด้วยเทคนิค Sodium dodecyl 
sulphate-polyacrylamide gel electrophoresis (SDS-PAGE)  บ่งบอกลักษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ดได้
เช่นเดียวกบัการวิเคราะห์สารพนัธุกรรม และเป็นขั้นตอนท่ีเพิ่มจากแผนเน่ืองจากมีความพร้อมทั้งผูว้ิจยัและ
หอ้งปฏิบติัการ ผลท่ีไดช่้วยเสริมการตรวจหาและใชป้ระโยชน์เห็ดป่าชนิดท่ีมีสารออกฤทธ์ิทางชีวภาพ 

เห็ดหลายชนิดสามารถสร้างสารเฉพาะชนิดและแบบแผนของสารท่ีสร้างข้ึนน้ีอาจช่วยในการระบุ
ชนิดของเห็ดได้ จากท่ีการระบุชนิดของเห็ดตามวิธีมาตรฐานท่ีอาศยัลักษณะทางสัณฐานเป็นหลกั มี
ขอ้จ ากดัส าหรับเห็ดท่ีมีลกัษณะคลา้ยกนัมากและท่ีมีความผนัแปรทางสัณฐานวทิยา  เม่ือคดัเลือกตวัอยา่ง
เห็ดท่ีเก็บรวบรวมจากแหล่งธรรมชาติในพื้นท่ีต่างๆ ของประเทศไทยท่ีสามารถสร้างโปรตีนประเภทสาร
เล็กตินสะสมในดอกเห็ดจ านวน 280 ตวัอยา่ง  ท่ีมีลกัษณะทางสัณฐานทั้งแตกต่างและคลา้ยกนัซ่ึงสามารถ
จดัจ าแนกอยูใ่น 15 วงศ์ดงักล่าวขา้งตน้ มีทั้งเห็ดท่ีรับประทานไดแ้ละไม่ได ้ มาศึกษาแบบแผนของโปรตีน
ในสารสกัดหยาบของเล็กตินจากดอกเห็ด พบว่ามีความแตกต่างกันตามแบบของแถบของโปรตีนท่ีมี
น ้ าหนักโมเลกุลโดยเฉล่ียอยู่ในช่วง 12 ถึง 150 กิโลดาลตนั  เห็ดต่างชนิดกันมีแบบแผนของโปรตีนท่ี
แตกต่างกนัและสอดคลอ้งกบัสมบติัของเล็กตินท่ีแตกต่างกนัจากการทดสอบดว้ยปฏิกิริยาการจบักลุ่มของ
เซลล์เม็ดเลือดแดงของคนและสัตวห์ลายชนิด จากตวัอยา่งเห็ดท่ีวิเคราะห์ชนิดดว้ยลกัษณะทางสัณฐานแลว้
พบเป็นเห็ดชนิดเดียวกนัหรือมีลกัษณะคลา้ยกนัทั้งท่ีรวบรวมได้จากพื้นท่ีเดียวกนัและจากต่างพื้นท่ี (ต่าง
แหล่งกนั) หลายตวัอย่างให้แบบแผนของโปรตีนเหมือนกนั แสดงถึงความเป็นไปไดสู้งท่ีจะใช้ขอ้มูลทาง
โปรตีนเพื่อแสดงลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ดป่า ช่วยแกปั้ญหาการระบุชนิดของเห็ดตามวิธีมาตรฐาน
ท่ีอาศยัลกัษณะทางสัณฐานเป็นหลกั ท าใหมี้ขอ้จ ากดักรณีเห็ดท่ีมีลกัษณะคลา้ยกนัมากและท่ีมีความผนัแปร
ทางสัณฐานวิทยา   การวิเคราะห์หาแบบแผนของโปรตีนท่ีไดจ้ากสารสกดัหยาบเล็กตินจากดอกเห็ด จึงควร
เป็นวิธีการหน่ึงท่ีสามารถใชเ้พื่อการระบุชนิดของเห็ดท่ีสร้างสารเล็กตินในเบ้ืองตน้ได ้สามารถช่วยการจดั
จ าแนกและระบุชนิดของเห็ดเพิ่มจากการใชว้ิธีมาตรฐานท่ีอาศยัลกัษณะทางสัณฐานและเคมี (Conventional 
methods)  แบบแผนของโปรตีนท่ีไดจ้ากสารสกดัหยาบเล็กตินจากดอกเห็ดสามารถช่วยการจดัจ าแนก
และระบุชนิดของเห็ดเพิ่มจากการใชว้ธีิมาตรฐานท่ีอาศยั Conventional methods 

ผลการศึกษาของโครงการวิจยั “ลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ดป่าในภาคตะวนัออกเฉียงเหนือ
ของประเทศไทย” จึงสามารถช่วยแกปั้ญหาการระบุชนิดและจ าแนกสายพนัธ์ุของเห็ดท่ียุง่ยากและให้ผล
ไม่ชดัเจนดว้ยการระบุชนิดตามวธีิมาตรฐานท่ีอาศยัลกัษณะทางสัณฐานวิทยาและเคมีบางประการไดใ้น
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ระดบัหน่ึง ซ่ึงเห็ดป่าท่ีจะศึกษาในคร้ังน้ีส่วนใหญ่ไดผ้า่นการทดสอบความสามารถในการผลิตเล็กติน
และมีหลายชนิดท่ีมีการจ าหน่ายและบริโภคกันอย่างกวา้งขวางในประเทศไทย รวมทั้ งสามารถ
ใหบ้ริการทางวชิาการในการระบุชนิดของเห็ดป่าบางกลุ่มได ้

4.2  ข้อเสนอแนะ 

โครงการวจิยัน้ีมีผลส าเร็จตามวตัถุประสงคท่ี์เป็นพื้นฐานส าคญัของการระบุชนิดและสายพนัธ์ุของ
เห็ดป่าท่ีสร้างโปรตีนเล็กติน ซ่ึงพบเจริญปริมาณมากในภาคตะวนัออกเฉียงเหนือของประเทศไทย  
อยา่งไรก็ตามควรมีการศึกษาต่อในเชิงลึกในส่วนท่ีเก่ียวขอ้งในประเด็นดงัต่อไปน้ี 

1) การพฒันาวธีิการท่ีรวดเร็วและแม่นย  าในการตรวจหาและระบุชนิด/สายพนัธ์ุของเห็ดป่า 

2) การศึกษาลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลท่ีอาศยัการวิเคราะห์สารพนัธุกรรมของเห็ดป่าท่ีพบเจริญ
ในภาคตะวนัออกเฉียงเหนือของประเทศไทย ต่อเน่ืองจากท่ีเก็บตวัอย่างมาแล้วและยงัมิได้วิเคราะห์ 
จ าเป็นตอ้งใชง้บประมาณและการพฒันาเทคนิคให้สามารถสกดัแยกได ้Genomic DNA ท่ีมีคุณภาพสูงจาก
ตวัอยา่งเห็ดป่าหลากหลายสายพนัธ์ุ ชนิด สกุล และวงศไ์ด ้

3) การจดัท าฐานข้อมูลของเห็ดท่ีพบในประเทศท่ีประกอบด้วยข้อมูลของสัณฐานวิทยา และ
ลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ดป่า ไดแ้ก่ ขอ้มูลทางพนัธุกรรมท่ีอาศยั Ribosomal RNA gene และแบบ
แผนของโปรตีนเล็กติน ท่ีสามารถใชอ้า้งอิงและใชเ้พื่อพฒันาเทคนิคทางชีววทิยาโมเลกุลเพื่อระบุชนิดและ
ตรวจหาเห็ดบางชนิดไดอ้ย่างถูกตอ้งและรวดเร็ว เป็นขอ้มูลท่ีสามารถใช้เพื่อพฒันาวิธีการท่ีรวดเร็วและ
แม่นย  าในการตรวจหาและระบุชนิด/สายพนัธ์ุของเห็ดป่าต่อไป 
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ภาคผนวก 

ภาคผนวก ก  สารละลายและน า้ยาเคมี 

1.  Ammonium acetate (10mM, pH 4.5) 
Ammonium acetate 770 กรัม 
ละลาย Ammonium acetate ในน ้ากลัน่ 800 มิลลิลิตร  ปรับ pH ใหไ้ดต้ามตอ้งการดว้ย Glacial 
acetic acid ปรับปริมาตรสารละลายเป็น 100 มิลลิลิตร ดว้ยน ้ากลัน่ และท าใหส้ารละลายปลอดเช้ือ
ดว้ยการกรองผา่นเยื่อกรอง (0.22 ไมโครเมตร)  

2.  Ammonium hydroxide (10%) 
Ammonium hydroxide 10.00 มิลลิลิตร 
ปรับปริมาตรสารละลายเป็น 100 มิลลิลิตร ดว้ยน ้ากลัน่   

3  Ammonium persulfate (10%)  
Ammonium persulfate (APS) (Molecular weight 228.2) 0.10 กรัม 
De-ionized water 1.00 มิลลิลิตร 
เตรียมใหม่ทุกคร้ังท่ีตอ้งการใช ้

4.  Bradford reagent 
Coomassie brilliant blue G-250  10.00 มิลลิกรัม 
Ethanol (95%) 5.00 มิลลิลิตร 
Phosphoric acid (85%, w/v) 10.00 มิลลิลิตร 
ละลาย Coomassie brilliant blue G-250 100 มิลลิกรัม ใน Ethanol (95%) 4.7 มิลลิลิตร                        
คนจนกระทัง่สียอ้มละลายหมด เติม Phosphoric acid (85%) 8.5 มิลลิลิตร ปรับปริมาตรเป็น 100 
มิลลิลิตร ดว้ยน ้ากลัน่ กรองดว้ยกระดาษกรอง (Whatman No. 1) เก็บใส่ขวดสีชาไวใ้นท่ี 4 องศา- 
เซลเซียส 

5.  Calcium chloride (CaCl2, 1M) 
Calcium chloride (CaCl2•6H2O) 54.00 กรัม 
ละลาย CaCl2•6H2O 54.0 กรัม ในน ้ากลัน่  ปรับปริมาตรสารละลายเป็น 200 มิลลิลิตร ดว้ยน ้ากลัน่ 
ท าใหส้ารละลายปลอดเช้ือดว้ยการกรองผา่นเยือ่กรอง (0.22 ไมโครเมตร)  เก็บสารละลายท่ี
อุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียส 

6.  Glycine/ HCl (0.1M, pH 2.0) 
Glycine (Molecular weight 75.07) 1.50 กรัม 
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ชัง่ Glycine ละลายในน ้ากลัน่ 150 มิลลิลิตร ปรับ pH ใหเ้ท่ากบั 2.0 ดว้ยสารละลาย HCl  ปรับ
ปริมาตรดว้ยน ้ากลัน่เป็น 200 มิลลิลิตร และท าใหส้ารละลายปลอดเช้ือโดยการกรองผา่นเยือ่กรอง 
(0.22 ไมโครเมตร)  

7.  Glycine/ NaOH (0.1M, pH 9.0) 
Glycine (Molecular weight 75.07) 1.50 กรัม 
ชัง่ Glycine ละลายในน ้ากลัน่ 150 มิลลิลิตร ปรับ pH ใหเ้ท่ากบั 9.0 ดว้ยสารละลาย NaOH เขม้ขน้ 
ปรับปริมาตรดว้ยน ้ากลัน่ใหเ้ท่ากบั 200 มิลลิลิตร และท าใหส้ารละลายปลอดเช้ือโดยการกรอง
ผา่นเยือ่กรอง (0.22 ไมโครเมตร) เพื่อ เก็บท่ีอุณหภูมิหอ้ง  

8.  Lactophenol 
Lactic acid 20.00 มิลลิลิตร 
Phenol crystal 20.00 กรัม 
Glycerol 40.00 มิลลิลิตร 
น ้ากลัน่ 20.00 มิลลิลิตร 
เก็บในขวด (อาจเติม 0.05 กรัมของ Cotton blue หรือ Methylene blue) 

9.  Loading buffer (6X) ส าหรับ Agarose gel electrophoresis 
Sucrose 4.00 กรัม 
Bromophenol blue 0.25 กรัม 
น ้ากลัน่ 100.00 มิลลิลิตร 
เก็บท่ี 4 องศาเซลเซียส 

10.  Loading buffer ส าหรับ SDS-PAGE 
Tris-HCl (1M, pH 6.8)  4.00 มิลลิลิตร 
Sodium dodecyl sulphate (SDS) 1.00 กรัม 
2-Mercaptoethanol 0.50 มิลลิลิตร 
Bromophenol blue (0.1%) 1.00 กรัม 
Glycerol 10.00 มิลลิลิตร 
ปรับปริมาตรสารละลายเป็น 50 มิลลิลิตร ดว้ยน ้ากลัน่ 

11.  Lysis buffer ส าหรับสกดั Genomic DNA จากเส้นใยเห็ด 
Sodium dodecyl sulphate (SDS, 3%)   
Ethylene diamine tetraacetic acid (EDTA, 10mM)   
NaCl (7.5mM)   
Tris-HCl (50mM), pH 8.0   
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12.  Lysis buffer ส าหรับสกดั Genomic DNA จากดอกเห็ด 
SDS (Molecular weight 288.38, 25% w/v) 50.000 กรัม 
EDTA (Molecular weight 372.2, 50mM ) 3.722 กรัม 
NaCl (Molecular weight 58.44, 75mM) 0.876 กรัม 
Tris-HCl (Molecular weight 157.56, 50mM) 1.576 กรัม 
MilliQ water 200.00 มิลลิลิตร 
ปรับ pH เท่ากบั 7.5 ดว้ย 4N NaOH ฆ่าเช้ือในหมอ้น่ึงความดนัไอท่ีอุณหภูมิ 121 
องศาเซลเซียส เป็นเวลา 15 นาที 

13.  Magnesium chloride (MgCl3, 1M) 
Magnesium (III) chloride (MgCl3•6H2O) 203.30 กรัม 
ละลาย MgCl3•6H2O 203.30 กรัม ในน ้ากลัน่ปริมาตร 800 มิลลิลิตร ปรับปริมาตรสารละลาย
เป็น 1,000 มิลลิลิตร ดว้ยน ้ากลัน่ ฆ่าเช้ือในหมอ้น่ึงความดนัไอท่ีอุณหภูมิ 121 องศาเซลเซียส 
เป็นเวลา 15 นาที 

14.  Melzer’s reagent 
Iodine 1.50 กรัม 
Potassium iodide 5.00 กรัม 
Chloral hydrate 100.00 กรัม 
น ้ากลัน่ 100.00 มิลลิลิตร 

15.  Phosphate buffer saline (PBS) 0.01M, pH 7.2 
เตรียมจาก 0.2M Sodium-phosphate buffer ซ่ึงไดจ้ากการผสมสารละลาย A และ B  ตาม pH ท่ี
ตอ้งการ 
สารละลาย A: 0.2M Monobasic sodium phosphate (NaH2PO4.12H2O  31.20 กรัม ในน ้ ากลัน่ 

1,000 มิลลิลิตร)  
สารละลาย B: 0.2M Dibasic sodium phosphate (Na2HPO4.7H2O หรือ Na2HPO4.12H2O  53.65 

กรัม หรือ 71.70 กรัม ตามล าดบั ในน ้ากลัน่ 1,000 มิลลิลิตร) 
 

A (มิลลิลิตร) B (มิลลิลิตร) pH A (มิลลิลิตร) B (มิลลิลิตร) pH 
93.5 6.5 5.7 45.0 55.0 6.9 
92.0 8.0 5.8 39.0 61.0 7.0 
90.0 10.0 5.9 33.0 67.0 7.1 
87.7 12.3 6.0 28.0 72.0 7.2 
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(ต่อ) 
A (มิลลิลิตร) B (มิลลิลิตร) pH A (มิลลิลิตร) B (มิลลิลิตร) pH 

85.0 15.0 6.1 23.0 77.0 7.3 
81.5 18.5 6.2 19.0 81.0 7.4 
77.5 22.5 6.3 16.0 84.0 7.5 
73.5 26.5 6.4 13.0 87.0 7.6 
68.5 31.5 6.5 10.0 90.0 7.7 
62.5 37.5 6.6 8.5 91.5 7.8 
56.5 43.5 6.7 7.0 93.0 7.9 
51.0 49.0 6.8 5.3 94.7 8.0 

ปรับความเขม้ขน้ตามตอ้งการ กรณีเตรียมเพื่อการสกดัสารเล็กตินจากโครงสร้างของเช้ือรา 
ใหเ้ติมโซเดียมคลอไรด ์(NaCl) 8 กรัมต่อลิตร และเติม Sodium bisulphate ใหไ้ดค้วามเขม้ขน้
สุดทา้ย 0.02M 

16.  Phosphate buffer saline (PBS, pH 7.4) ส าหรับสกดัโปรตีนเล็กติน (Lectin extraction) 
Sodium chloride (NaCl)  8.00 กรัม 
Potassium chloride (KCl) 0.20  กรัม 
Disodium hydrogen phosphate (Na2HPO4) 1.15  กรัม 
Potassium dihydrogen phosphate (KH2PO4) 0.20  กรัม 
Sodium bisulphite (NaHSO3, 0.02M) 22.80  กรัม 
ละลายส่วนผสมทั้งหมดเขา้ดว้ยกนัโดยใหค้วามร้อน ปรับ pH ใหเ้ท่ากบั 7.4 ดว้ยสารละลาย 1N HCl 
ปรับปริมาตรดว้ยน ้ากลัน่ใหเ้ท่ากบั 1,000 มิลลิลิตร 

17.  Polyacrylamide gel ส าหรับแยกใหไ้ดแ้บบแผนโปรตีน (Protein profile) 
17.1  Separating gel (15%) 

Acrylamide stock solution (30.8%T 2.6%C Bis, 200 
มิลลิลิตร เตรียมโดยใช ้30% (w/v) Acrylamide (FW 
71.08), 0.8% (w/v) Bis* (* N,N’ Methylenebisacrylamide) 
และเติม Deionized water ใหป้ริมาตรครบ 200.0 มิลลิลิตร 
เก็บท่ี 4 องศาเซลเซียส ในท่ีพน้แสง) 

5.00 มิลลิลิตร 

Tris-HCl (1.5 M), pH 8.8  2.50 มิลลิลิตร 
SDS solution (10%) 0.10 มิลลิลิตร 
De-ionized water 2.40 มิลลิลิตร 
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ปริมาตรสุดทา้ย 10.00 มิลลิลิตร 
Ammonium persulfate (APS, 10%) 50.00 ไมโครลิตร 
TEMED 20.00 ไมโครลิตร 

17.2  Stacking gel (4%) 
Acrylamide stock solution (30.8%T 2.6%C Bis, 200 
มิลลิลิตร เตรียมโดยใช ้30% (w/v) Acrylamide (FW 
71.08), 0.8% (w/v) Bis* (* N,N’ Methylenebisacrylamide) 
และเติม De-ionized water ใหป้ริมาตรครบ 200.0 มิลลิลิตร 
เก็บท่ี 4 องศาเซลเซียส ในท่ีพน้แสง) 

0.42 มิลลิลิตร 

Tris-HCl (0.5M), pH 6.8  0.75 มิลลิลิตร 
SDS solution (10%) 1.80 มิลลิลิตร 
De-ionized water 0.03 มิลลิลิตร 
ปริมาตรสุดทา้ย 3.00 มิลลิลิตร 
Ammonium persulfate (APS, 10%) 15.00 ไมโครลิตร 
TEMED 10.00 ไมโครลิตร 

18.  Resolving gel SDS-PAGE (17.5%) 
Tris-HCl (1.5M, pH 8.8) 3.75 มิลลิลิตร 
N,N'-Methylene bisacrylamide (1%) 1.12 มิลลิลิตร 
Sodium dodecyl sulphate (20%) 0.15 มิลลิลิตร 
Acrylamide (30%) 8.75 มิลลิลิตร 
Ammonium peroxodisulphate (APS, 10%) 0.10 มิลลิลิตร 
N,N,N',N' Tetramethylethane-1,2-diamine (TEMED) 0.01 มิลลิลิตร 
De-ionized water 1.14 มิลลิลิตร 

19.  Running buffer ส าหรับ SDS-PAGE 
Glycine 14.40 กรัม 
Tris-Base 3.03 กรัม 
Sodium dodecyl sulphate (SDS) 0.50 กรัม 
ปรับปริมาตรสารละลายเป็น 500 มิลลิลิตร ดว้ยน ้ากลัน่ 

20.  Sodium dodecylsulfate solution (10%)  
Sodium dodecylsulfate (SDS) (Molecular weight 288.4) 5.00 กรัม 
De-ionized water 50.00 มิลลิลิตร 
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21.  Sodium hydroxide (NaOH, 1M) 
Sodium hydroxide (NaOH, Molecular weight 40.0) 4.00 กรัม 
ละลาย NaOH 4 กรัม ในน ้ากลัน่ปริมาตร 100 มิลลิลิตร 

22.  Staining solution ส าหรับ SDS-PAGE 
Coomassie brilliant blue R-250 2.00 กรัม 
Methanol 450.00 มิลลิลิตร 
Glacial acetic acid 100.00 มิลลิลิตร 
ปรับปริมาตรสารละลายเป็น 1,000 มิลลิลิตร ดว้ย De-ionized water 

23.  TE buffer 
Tris-HCl (10.0mM, pH 8.0) 
Ethylene diamine tetraacetic acid (EDTA, 1.0mM) 

24.  TES buffer pH8.0 
Trizma-HCl 0.064 กรัม 
Trizma-base 0.012 กรัม 
NaCl 0.029 กรัม 
EDTA (di NaSalt) 0.017 กรัม 
Milli-Q water 100.00 มิลลิลิตร 
ปรับ pH 8.0 ฆ่าเช้ือในหมอ้น่ึงความดนัไอท่ีอุณหภูมิ 121 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 15 นาที 

25.  Tris-Borate EDTA Buffer (TBE) 
Tris-base (Molecular weight 121.14) 21.54 กรัม 
EDTA (di NaSalt) (Molecular weight 372.2) 1.86 กรัม 
Boric acid (Molecular weight 61.843) 11.04 กรัม 
Milli-Q water 2,000.00 มิลลิลิตร 
ปรับ pH 8.0 ฆ่าเช้ือในหมอ้น่ึงความดนัไอท่ีอุณหภูมิ 121 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 15 นาที 

26  Tris-HCl (0.375 M)  (0.1% SDS, pH 8.8, Resolving gel overlay, 100 ml) 
Tris-Cl (1.5M), pH 8.8  25.00 มิลลิลิตร 
SDS (10%) 1.00 มิลลิลิตร 
De-ionized water 100.00 มิลลิลิตร 

27.  Tris-HCl (1M, pH 6.8) 
Tris-Hydrochloride (Tris-HCl) (Molecular weight 157.56) 121.14 กรัม 

 

 

 

 

 

 

 

 



113 

ละลายส่วนผสมทั้งหมดเขา้ดว้ยกนั  เติม Concentrated HCl (37.2% หรือ 12.1M) เพื่อปรับ pH ให้
เท่ากบั 6.8 ปรับปริมาตรใหเ้ท่ากบั 1,000 มิลลิลิตร ดว้ยน ้ากลัน่ ฆ่าเช้ือในหมอ้น่ึงความดนัไอท่ี
อุณหภูมิ 121 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 15 นาที 

28.  Tris-HCl (1M, pH 7.0) 
Tris-Base (Molecular weight 121.14) 121.14 กรัม 
เติม Concentrated HCl (37.2% หรือ 12.1M) เพื่อปรับ pH เท่ากบั 7.0 และปรับปริมาตรเป็น 1,000 
มิลลิลิตร ดว้ยน ้ากลัน่ ฆ่าเช้ือในหมอ้น่ึงความดนัไอท่ีอุณหภูมิ 121 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 15 
นาที 

29.  Tris-HCl (1M, pH 7.3) 
Tris-Base (Molecular weight 121.14) 121.14 กรัม 
เติม Concentrated HCl (37.2% หรือ 12.1M) ประมาณ 70 มิลลิลิตร เพื่อปรับ pH เท่ากบั 7.3 และ
ปรับปริมาตรเป็น 1,000 มิลลิลิตร ดว้ยน ้ากลัน่ ฆ่าเช้ือในหมอ้น่ึงความดนัไอท่ีอุณหภูมิ 121 องศา
เซลเซียส เป็นเวลา 15 นาที 

30.  Tris-HCl (10mM, pH 7.3) 
เตรียมจาก Tris-HCl (1M), pH 7.3   

31.  Tris-HCl (1M, pH 8.0) 
Tris-Base (Molecular weight 121.14) 121.14 กรัม 
เติม Concentrated HCl (37.2% หรือ 12.1M) ประมาณ 42 มิลลิลิตร เพื่อปรับ pH เท่ากบั 8.0 และ
ปรับปริมาตรเป็น 1,000 มิลลิลิตร ดว้ยน ้ากลัน่ ฆ่าเช้ือในหมอ้น่ึงความดนัไอท่ีอุณหภูมิ 121 องศา-
เซลเซียส เป็นเวลา 15 นาที 

32.  Tris-HCl (10mM, pH 8.0) 
เตรียมจาก Tris-HCl (1M), pH 8.0   

33.  Tris-HCl (50mM, pH 8.0) 
เตรียมจาก Tris-HCl (1M), pH 8.0   

 

ภาคผนวก ข  อาหารเลีย้งจลุนิทรีย์ 

1. Malt extract broth ส าหรับเล้ียงเช้ือราท่ีเป็นเช้ือทดสอบสารเล็กติน 
Malt extract 30.00 กรัม 
Peptone 5.00 กรัม 
ปรับ pH 5.4 ± 0.2 ท่ีอุณหภูมิหอ้ง 
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ละลายส่วนประกอบในน ้ากลัน่ หรือ De-ionized water 1,000 มิลลิลิตร ใหค้วามร้อนจนละลาย 
สมบูรณ์ ฆ่าเช้ือในหมอ้น่ึงความดนัไอท่ีอุณหภูมิ 121 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 15 นาที 

2. Malt extract agar ส าหรับเล้ียงเช้ือราท่ีเป็นเช้ือทดสอบสารเล็กติน  
เตรียมตามสูตรส่วนประกอบเช่นเดียวกบั Malt extract broth เติม Agar 1.5% 
ปรับ pH 5.4 ± 0.2 ท่ีอุณหภูมิหอ้ง 
ละลายส่วนประกอบในน ้ากลัน่ หรือ De-ionized water 1,000 มิลลิลิตร ใหค้วามร้อนจนละลาย 
สมบูรณ์ ฆ่าเช้ือในหมอ้น่ึงความดนัไอท่ีอุณหภูมิ 121 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 15 นาที 

3. Potato dextrose agar (PDA) (ATCC medium 336) ส าหรับแยกและเล้ียงเช้ือรา 
Potato, infusion form 300.00 กรัม 
Dextrose (Glucose) 20.00 กรัม 
Distilled water 1,000.00 มิลลิลิตร 
Agar 15.00 กรัม 
Potato infusion: 
ปอกเปลือกมนัฝร่ังและชัง่ 300 กรัม หัน่เป็นช้ินเล็กใส่ในน ้า 800 มิลลิลิตร ตม้จนสุกเพื่อสกดัสาร
จากหวัมนัฝร่ัง ประมาณ 15 นาที ถึง 1 ชัว่โมง กรองผา่นผา้หรือตะแกรงท่ีมีช่องถ่ี  ใส่น ้าท่ีกรองได ้
ผสมส่วนผสมขา้งตน้ ปรับปริมาตรใหค้รบ 1,000 มิลลิลิตร ปรับความเป็นกรด-ด่าง (pH) เร่ิมตน้
เท่ากบั 5.5 และน่ึงฆ่าเช้ือท่ีอุณหภูมิ 121 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 15 นาที เม่ืออาหารเยน็ลงก่อนท่ีวุน้
แขง็ตวัเติม Penicillin-G 20,000 units ต่อลิตร และ Streptomycin 40,000 units ต่อลิตร  หรือ 
Chloramphenicol 5.0 มิลลิกรัมต่อลิตร  หรือ Chlotetracycline 0.04 มิลลิกรัมต่อลิตร 
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ภาคผนวก ค  รูปผนวก 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

รูปผนวกที ่1 ตวัอยา่งเช้ือราในกลุ่มเห็ดวงศ ์Agaricaceae ท่ีน า fruiting body มาสกดัเพื่อศึกษาแบบแผน
ของโปรตีน (Protein profile) ท่ีเป็นลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ด 
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รูปผนวกที ่1 (ต่อ) ตวัอยา่งเช้ือราในกลุ่มเห็ดวงศ ์ Agaricaceae ท่ีน า fruiting body มาสกดัเพื่อศึกษา

แบบแผนของโปรตีน (Protein profile) ท่ีเป็นลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ด 
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รูปผนวกที ่1 (ต่อ) ตวัอยา่งเช้ือราในกลุ่มเห็ดวงศ ์ Agaricaceae ท่ีน า fruiting body มาสกดัเพื่อศึกษา
แบบแผนของโปรตีน (Protein profile) ท่ีเป็นลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ด 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

  

รูปผนวกที ่2 ตวัอยา่งเห็ดรับประทานไดใ้นวงศ ์ Amanitaceae ท่ีพบการสะสมสารเล็กตินใน Fruiting 
body และเลือกมาศึกษาแบบแผนของโปรตีน (Protein profile) ท่ีเป็นลกัษณะเฉพาะเชิง
โมเลกุลของเห็ด 
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รูปผนวกที ่2 (ต่อ) ตวัอยา่งเห็ดรับประทานไดใ้นวงศ ์ Amanitaceae ท่ีพบการสะสมสารเล็กตินใน 
Fruiting body และเลือกมาศึกษาแบบแผนของโปรตีน (Protein profile) ท่ีเป็น
ลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ด 
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รูปผนวกที ่2 (ต่อ) ตวัอยา่งเห็ดรับประทานไดใ้นวงศ ์ Amanitaceae ท่ีพบการสะสมสารเล็กติน
ใน Fruiting body และเลือกมาศึกษาแบบแผนของโปรตีน (Protein profile) ท่ี
เป็นลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ด 
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รูปผนวกที ่2 (ต่อ) ตวัอยา่งเห็ดรับประทานไดใ้นวงศ ์Amanitaceae ท่ีพบการสะสมสารเล็กตินใน 
Fruiting body และเลือกมาศึกษาแบบแผนของโปรตีน (Protein profile) ท่ีเป็น
ลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ด 

รูปผนวกที ่3 ตวัอยา่งเห็ดรับประทานไดใ้นวงศ ์Boletaceae ท่ีพบการสะสมสารเล็กตินใน Fruiting 
body และเลือกมาศึกษาแบบแผนของโปรตีน (Protein profile) และบางตวัอยา่งใช้
ศึกษา Ribosomal RNA gene ท่ีเป็นลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ด 
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รูปผนวกที ่3 (ต่อ) ตวัอยา่งเห็ดรับประทานไดใ้นวงศ ์Boletaceae ท่ีพบการสะสมสารเล็กตินใน Fruiting 
body และเลือกมาศึกษาแบบแผนของโปรตีน (Protein profile) และบางตวัอย่างใช้
ศึกษา Ribosomal RNA gene ท่ีเป็นลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ด 
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รูปผนวกที ่3 (ต่อ) ตวัอย่างเห็ดรับประทานไดใ้นวงศ์ Boletaceae ท่ีพบการสะสมสารเล็กตินใน 
Fruiting body และเลือกมาศึกษาแบบแผนของโปรตีน (Protein profile) และ
บางตวัอย่างใช้ศึกษา Ribosomal RNA gene ท่ีเป็นลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุล
ของเห็ด 
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รูปผนวกที ่3 (ต่อ) ตวัอยา่งเห็ดรับประทานไดใ้นวงศ ์ Boletaceae ท่ีพบการสะสมสารเล็กตินใน 
Fruiting body และเลือกมาศึกษาแบบแผนของโปรตีน (Protein profile) และบาง
ตวัอยา่งใชศึ้กษา Ribosomal RNA gene ท่ีเป็นลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ด 
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รูปผนวกที ่3 (ต่อ) ตวัอยา่งเห็ดรับประทานไดใ้นวงศ ์ Boletaceae ท่ีพบการสะสมสารเล็กตินใน 
Fruiting body และเลือกมาศึกษาแบบแผนของโปรตีน (Protein profile) และบาง
ตวัอยา่งใชศึ้กษา Ribosomal RNA gene ท่ีเป็นลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ด 
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รูปผนวกที ่3 (ต่อ) ตวัอยา่งเห็ดรับประทานไดใ้นวงศ ์Boletaceae ท่ีพบการสะสมสารเล็กตินใน Fruiting 
body และเลือกมาศึกษาแบบแผนของโปรตีน (Protein profile) และบางตวัอย่างใช้
ศึกษา Ribosomal RNA gene ท่ีเป็นลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ด 

รูปผนวกที ่4 ตวัอย่างเช้ือราในกลุ่มเห็ดวงศ ์Cantharellaceae ท่ีพบการสะสมสารเล็กตินใน Fruiting 
body และเลือกมาศึกษาแบบแผนของโปรตีน (Protein profile) และบางตวัอย่างใช้
ศึกษา Ribosomal RNA gene ท่ีเป็นลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ด 
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รูปผนวกที ่4 (ต่อ) ตวัอยา่งเช้ือราในกลุ่มเห็ดวงศ ์Cantharellaceae ท่ีพบการสะสมสารเล็กตินใน Fruiting 
body และเลือกมาศึกษาแบบแผนของโปรตีน (Protein profile) และบางตวัอยา่งใช้
ศึกษา Ribosomal RNA gene ท่ีเป็นลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ด 
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รูปผนวกที ่5 ตวัอยา่งเช้ือราในกลุ่มเห็ดวงศ ์Coprinaceae ท่ีน า fruiting body มาสกดัเพื่อศึกษาแบบ

แผนของโปรตีน (Protein profile) ท่ีเป็นลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ด 
  

รูปผนวกที ่4 (ต่อ) ตวัอยา่งเช้ือราในกลุ่มเห็ดวงศ ์Cantharellaceae ท่ีพบการสะสมสารเล็กตินใน Fruiting 
body และเลือกมาศึกษาแบบแผนของโปรตีน (Protein profile) และบางตวัอยา่งใช้
ศึกษา Ribosomal RNA gene ท่ีเป็นลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ด 
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รูปผนวกที ่6 ตวัอยา่งเช้ือราในกลุ่มเห็ดวงศ ์Peniophoraceae (A) และ Cariolaceae (B) ท่ีน า fruiting 
body มาสกดัเพื่อศึกษาแบบแผนของโปรตีน (Protein profile) ท่ีเป็นลกัษณะเฉพาะเชิง
โมเลกุลของเห็ด 

 
 

 
 
 
 
 
 
 
 

  

รูปผนวกที ่7 ตวัอย่างเห็ดรับประทานไดใ้นวงศ์ Pleurotaceae ท่ีพบการสะสมสารเล็กตินใน Fruiting body 
และเลือกมาศึกษาแบบแผนของโปรตีน (Protein profile) และบางตวัอย่างใชศึ้กษา Ribosomal 
RNA gene ท่ีเป็นลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ด 
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รูปผนวกที ่7 (ต่อ) ตวัอย่างเห็ดรับประทานได้ในวงศ์ Pleurotaceae ท่ีพบการสะสมสารเล็กตินใน 
Fruiting body และเลือกมาศึกษาแบบแผนของโปรตีน (Protein profile) และบาง
ตวัอยา่งใชศึ้กษา Ribosomal RNA gene ท่ีเป็นลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ด 
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รูปผนวกที ่8 ตวัอย่างเห็ดรับประทานได้ในวงศ์ Pluteaceae ท่ีพบการสะสมสารเล็กตินใน Fruiting 
body และเลือกมาศึกษาแบบแผนของโปรตีน (Protein profile) และบางตวัอยา่งใช้ศึกษา 
Ribosomal RNA gene ท่ีเป็นลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ด 
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รูปผนวกที ่8 (ต่อ) ตวัอย่างเห็ดรับประทานไดใ้นวงศ์ Pluteaceae ท่ีพบการสะสมสารเล็กตินใน Fruiting 
body และเลือกมาศึกษาแบบแผนของโปรตีน (Protein profile) และบางตัวอย่างใช้
ศึกษา Ribosomal RNA gene ท่ีเป็นลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ด 
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รูปผนวกที ่8 (ต่อ) ตวัอยา่งเห็ดรับประทานไดใ้นวงศ ์Pluteaceae ท่ีพบการสะสมสารเล็กตินใน Fruiting 
body และเลือกมาศึกษาแบบแผนของโปรตีน (Protein profile) และบางตวัอย่างใช้
ศึกษา Ribosomal RNA gene ท่ีเป็นลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ด 
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รูปผนวกที ่9 ตวัอยา่งเห็ดรับประทานไดใ้นวงศ ์Russulaceae ท่ีน า Fruiting body มาสกดัเพื่อตรวจหา
สารเล็กติน และเลือกมาศึกษาแบบแผนของโปรตีน (Protein profile) และบางตวัอยา่ง
ใชศึ้กษา Ribosomal RNA gene ท่ีเป็นลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ด 
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รูปผนวกที ่9 (ต่อ) ตวัอยา่งเห็ดรับประทานไดใ้นวงศ ์ Russulaceae ท่ีน า Fruiting body มาสกดัเพื่อ

ตรวจหาสารเล็กติน และเลือกมาศึกษาแบบแผนของโปรตีน (Protein profile) และ
บางตวัอยา่งใชศึ้กษา Ribosomal RNA gene ท่ีเป็นลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ด 
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รูปผนวกที ่9 (ต่อ) ตวัอยา่งเห็ดรับประทานไดใ้นวงศ ์Russulaceae ท่ีน า Fruiting body มาสกดัเพื่อ
ตรวจหาสารเล็กติน และเลือกมาศึกษาแบบแผนของโปรตีน (Protein profile) 
และบางตวัอยา่งใชศึ้กษา Ribosomal RNA gene ท่ีเป็นลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุล
ของเห็ด 
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รูปผนวกที ่9 (ต่อ) ตวัอยา่งเห็ดรับประทานไดใ้นวงศ ์ Russulaceae ท่ีน า Fruiting body มาสกดัเพื่อ

ตรวจหาสารเล็กตินเพื่อศึกษาแบบแผนของโปรตีน (Protein profile) และบาง
ตวัอยา่งใชศึ้กษา Ribosomal RNA gene ท่ีเป็นลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ด 
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รูปผนวกที ่9 (ต่อ) ตวัอยา่งเห็ดรับประทานไดใ้นวงศ ์ Russulaceae ท่ีน า Fruiting body มาสกดัเพื่อ
ศึกษาแบบแผนของโปรตีน (Protein profile) และบางตวัอยา่งใชศึ้กษา Ribosomal 
RNA gene ท่ีเป็นลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ด 
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รูปผนวกที ่9 (ต่อ) ตวัอยา่งเห็ดรับประทานไดใ้นวงศ ์ Russulaceae ท่ีน า Fruiting body มาสกดัเพื่อ
ตรวจหาสารเล็กตินเพื่อศึกษาแบบแผนของโปรตีน (Protein profile) และบาง
ตวัอยา่งใชศึ้กษา Ribosomal RNA gene ท่ีเป็นลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ด 
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รูปผนวกที ่9 (ต่อ) ตวัอยา่งเห็ดรับประทานไดใ้นวงศ ์Russulaceae ท่ีน า Fruiting body มาสกดัเพื่อ

ตรวจหาสารเล็กตินเพื่อศึกษาแบบแผนของโปรตีน (Protein profile) และบาง
ตวัอยา่งใชศึ้กษา Ribosomal RNA gene ท่ีเป็นลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ด 
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รูปผนวกที ่10 ตวัอยา่งลกัษณะของเห็ดแครง Schizophyllum commune ในวงศ ์Schizophyllaceae 
ท่ีเลือกและเก็บตวัอยา่ง Fruiting body มาสกดัสารเล็กตินเพื่อศึกษาแบบแผนของ
โปรตีน (Protein profile) และบางตวัอยา่งใชศึ้กษา Ribosomal RNA gene ท่ีเป็น
ลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ด 

 

  

 

 

 

 

 

 

 

 

http://www.hiddenforest.co.nz/fungi/family/schizophyllaceae/schizophyllaceae.htm
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รูปผนวกที ่11 ตวัอยา่งเช้ือราในกลุ่มเห็ดวงศ ์ Tricholomataceae ท่ีน า fruiting body มาสกดัเพื่อ

ตรวจหาสารเล็กตินเพื่อศึกษาแบบแผนของโปรตีน (Protein profile) และบางตวัอยา่ง
ใชศึ้กษา Ribosomal RNA gene ท่ีเป็นลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ด 
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รูปผนวกที ่11 (ต่อ) ตวัอยา่งเช้ือราในกลุ่มเห็ดวงศ ์Tricholomataceae ท่ีน า fruiting body มาสกดัเพื่อ

ตรวจหาสารเล็กตินเพื่อศึกษาแบบแผนของโปรตีน (Protein profile) และบาง
ตวัอยา่งใชศึ้กษา Ribosomal RNA gene ท่ีเป็นลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ด 
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รูปผนวกที ่11 (ต่อ) ตวัอยา่งเช้ือราในกลุ่มเห็ดวงศ ์Tricholomataceae ท่ีน า fruiting body มาสกดัเพื่อ

ตรวจหาสารเล็กตินเพื่อศึกษาแบบแผนของโปรตีน (Protein profile) และบาง
ตวัอยา่งใชศึ้กษา Ribosomal RNA gene ท่ีเป็นลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ด 

  

ML145 Termitomyces sp. (เห็ดโคน) 
นครราชสีมา 

ML119 Termitomyces sp. (เห็ดโคน) บุรีรัมย ์

ML131 Termitomyces sp. (เห็ดโคน) นครราชสีมา 

ML088 Termitomyces sp. (เห็ดโคน) นครราชสีมา ML089 Termitomyces sp. (เห็ดโคน) นครราชสีมา 

ML066 Termitomyces sp. (เห็ดโคน) นครราชสีมา 
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รูปผนวกที ่11 (ต่อ) ตวัอยา่งเช้ือราในกลุ่มเห็ดวงศ ์Tricholomataceae ท่ีน า fruiting body มาสกดัเพื่อ

ตรวจหาสารเล็กตินเพื่อศึกษาแบบแผนของโปรตีน (Protein profile) และบาง
ตวัอยา่งใชศึ้กษา Ribosomal RNA gene ท่ีเป็นลกัษณะเฉพาะเชิงโมเลกุลของเห็ด 
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1 GGATGTACT GTGAAACTGC GAATGGCTCA TTAAATCAGT TATAGTTTAT 
51 TTGATGATGA CTTGCTACAT GGATAACTGT GGTAATTCTA GAGCTAATAC 
101 ATGCAACGAA GCCCCGACTT CTGGGAGGGG TGTATTTATT AGATAAAAGG 
151 CCAACGCGGC TCGCCGCTCG CTTGGTGATT CATAATGACT GCTCGAATCG 
201 CACGGCCTCG CGCCGGCGAT GCTTCATTCA AATATCTGCC CTATCAACTT 
251 TCGATGGTAG GATAGAGGCC TACCATGGTT TCAACGGGTG ACGGGGAATA 
301 AGGGTTCGAT TCCGGAGAGG GAGCCTGAGA AACGGCTACC ACATCCAAGG 
351 AAGGCAGCAG GCGCGCAAAT TACCCAATCC CGATTCGGGG AGGTAGTGAC 
401 AATAAATAAC AATATAGGGC TCTTTCGGGT CTTATAATTG GAATGAGTAC 
451 AATCTAAATC TCTTAACGAG GAACGATTGG AGGGCAAGTC TGGTGCCAGC 
501 AGCCGCGGTA ATTCCAGCTC CAATAGCGTA TATTAAAGTT GCTGCAGTTA 
551 AAAAGCTCGT AGTTGAACTT TGGGCGTGGA CGGGCGGTCC GCCGAAAGGC 
601 GTGGTACTGT CCGGCCGAGC CTTTCCTCTT GGTGAACCGG CGTGCTCTTC 
651 GTTGGGTGCG TCGGGGAACC AGGACGTTTA CCTTGAGAAA ATTAGAGTGT 
701 TCAAAGCAGG CGTTTCGCCC GAATACGTTA -GCATGNGAAT AATGAAATAG 
751 ACGTGCGGT TCTATTTCGT TGGTCTCTAG AGTCGCCGTA ATGATCAATA 
801 GGGACAGTTG GGGGCATTAG TATTCAGTCG CTAGAGGTGA AATTCTTGGA 
851 TTGACTGAAG ACTGACTATT GCGAAAGCAT TTGCCAAGGA TGTTTTCATT 
901 AATCAAGAAC GAAGGTTAGG GGATCGAAAA CGATCAGATA CCGTTGTAGT 
951 CTTAACAGTA AACGATGCCG ACCAGGGATC GGGCGACCTC TTTTTGATGT 
1001 GTCGCTC-GG CACCTTACGA GAAATCAAAG TCTTTGGGTT CTGGGGGGAG 
1051 TATGGTCGCA AGGCTGAAAC TTAAAGGAAT TGACGGAAGG GCACCACCAG 
1101 GAGTGGAGCC TGCGGCTTAA TTTGACTCAA CACGGGGAAA CTCACCAGGT 
1151 CCAGACATGA CTAGGATTGA CAGATTGATA GCTCTTTCAT GATTTTATGG 
1201 GTGGTGGTGC ATGGCCGTTC TTAGTTGGTG GAGTGATTTG TCTGGTTAAT 
1251 TCCGATAACG AACGAGACCT TAACCTGCTA AATAGTCGGG TCGGCTTTCG 
1301 CTGTCCCCTG GCTTCTTAGA GGGACTGTCG ACGTCTAGTC GACGGAAGTT 
1351 TGAGGCAATA ACAGGTCTGT GATGCCCTTA GATGTTCTGG GCCGCACGCG 
1401 CGCTACACTG ACAGAGCCAG CGAGTTCCTT TCCTTGGCCG GAAGGTCTGG 
1451 GTAATCTTGT GAAACTCTGT CGTGCTGGGG ATAGAGCATT GCAATTATCG 
1501 CTCTTCAACG AGGAATTCCT AGTAAGCGTG AGTCATCAGC TCGCGTTGAT 
1551 TACGTCCCTG CCCTTTGTAC ACACCGCCCG TCGCTACTAC CGATCGAATG 
1601 GCTTAGTGAG GTCTCCGGAT CGGCTTCGGG GAGCCGGCGA CGGCACCCTG 
1651 TCGGAGACAC GCTGATCAAA TTGGTCG AA 

 

 
  

รูปผนวกที ่12 ล าดบันิวคลีโอไทดข์อง 18S rRNA gene (Partial sequence, 1,679 bp) ของตวัอยา่งเห็ด
ในวงศ ์ Boletaceae ชนิด Xerocomus sp. SUT163 ไดจ้ากการเพิ่มจ านวน DNA ดว้ย 
PCR primers NS1/NS4 และ SR8R/NS8 (รูปท่ี 2.1 และตารางท่ี 2.1) 
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1 CGCTTTATAT AGGAGTTTGT ACTGTGAAAC TGCAAATGGC TCATTAAATC 
51 AGTTATAGTT TATTTGATGA TACCTTGCTA CATGGATAAC TGTGGTAATT 
101 CTAGAGCTAA TACATGCAAT CAAGCCCCGA CTTCCGGAAG GGGTGTATTT 
151 ATTAGATAAA AAACCAACGC GGTTCGCCGC TCCCTTGGTG ATTCATAATA 
201 ACTTCTCGAA TCGCATGGCC TTGCGCCGGC GATGCTTCAT TCAAATATCT 
251 GCCCTATCAA CTTTCGATGG TAGGATAGAG GCCTACCATG GTTTCAACGG 
301 GTAACGGGGA ATAAGGGTTC GATTCCGGAG AGGGAGCCTG AGAAACGGCT 
351 ACCACATCCA AGGAAGGCAG CAGGCGCGCA AATTACCCAA TCCCGACACG 
401 GGGAGGTAGT GACAATAAAT AACAATATAG GGCTCTTTCG GGTCTTATAA 
451 TTGGAATGAG TACAATTTAA ATCCCTTAAC GAGGAACAAT TGGAGGGCAA 
501 GTCTGGTGCC AGCAGCCGCG GTAATTCCAG CTCCAATAGC GTATATTAAA 
551 GTTGTTGCAG TTAAAAAGCT CGTAGTTGAA CTTCAGACCT GGTTGGGCGG 
601 TCCGCTTAAC GGCGTGTACT GCTTGGCTGG GCCTTACTTC TTGGTGAGCC 
651 GGCGTGCCCT TTATTGGTGT GCGTCGGGGA ACCAGGACTT TTACCTTGAG 
701 AAAATTAGAG TGTTCAAAGC AGGCCTATGC CCGAATACAT TAGCATGGAA 
751 TAATAGAATA GGACGTGCGG TTCTATTTTG TTGGTTTCTA GAGTCGCCGT 
801 AATGATTAAT AGGGATAGTT GGGGGCATTG GTATTGAGTC GCTAGAGGTG 
851 AAATTCTTGG ATTGACTCAA GACCGACTAT TGCGAAAGCA TTTGCCAAGG 
901 ATGTTTTCAT TAATCAAGAA CGAAGGTTAG GGGATCGAAA ACGATCAGAT 
951 ACCGTTGTAG TCTTAACAGT AAACTATGCC GACTAGGGAT CGGGCGACCT 
1001 CAAATTTTAT GTGTCGCTCG GCACCTTACG AGAAATCAAA GTCTTTGGGT 
1051 TCTGGGGGGA GTATGGTCGC AAGGCTGAAA CTTAAAGGAA TTGACGGAAG 
1101 GGCACCACCA GGTGTGGAGC CTGCGGCTTA ATTTGACTCA ACACGGGGAA 
1151 ACTCACCAGG TCCAGACATA ACTAGGATTG ACAGATTGAT AGCTCTTTCA 
1201 TGATTTTATG GGTGGTGGTG CATGGCCGTT CTTAGTTGGT GGAGTGATTT 
1251 GTCTGGTTAA TTCCGATAAC GAACGAGACC TTAACCTGCT AAATAGCCAG 
1301 GCCGGCTTTC GCTGGTCGCC GGCTTCTTAG AGGGACTGTC AGCGTCTAGC 
1351 TGACGGAAGT TTGAGGCAAT AACAGGTCTG TGATGCCCTT AGATGTTCTG 
1401 GGCCGCACGC GCGCTACACT GACAGAGCCA GCGAGTTTTT CACCTTGGCC 
1451 GGAAGGTCTG GGTAATCTTG TGAAACTCTG TCGTGCTGGG GATAGAGCAT 
1501 TGCAATTATT GCTCTTCAAC GAGGAATACC TAGTAAGCGT GAGTCATCAG 
1551 CTCGCGTTGA TTACGTCCCT GCCCTTTGTA CACACCGCCC GTCGCTACTA 
1601 CCGATTGAAT GGCTTAGTGA GGTCTCCGGA TTGACTTTGG GGAGCCGGCA 
1651 ACGGCACTCT ATTGTTGAGA AGCTGATCAA ACTTGGTCAT 
 

 
  

รูปผนวกที ่13 ล าดบันิวคลีโอไทดข์อง 18S rRNA gene (Partial sequence, 1,690 bp) ของตวัอยา่งเห็ด
ในวงศ ์Coprinaceae ชนิด Coprinus comatus SUT024 ไดจ้ากการเพิ่มจ านวน DNA ดว้ย 
PCR primers NS1/NS4 และ SR8R/NS8 (รูปท่ี 2.1 และตารางท่ี 2.1) 
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1 GTCATATGCT TGTCTCAAAG ATTAAGCCAT GCATGTCTAA GTATAAACAA 
51 GTTTGTACTG TGAAACTGCG AATGGCTCAT TAAATCAGTT ATAGTTTATT 
101 TGATGGTACC TTGCTACATG GATAACTGTG GTAATTCTAG AGCTAATACA 
151 TGCAATCAAG CCCCGACTTC CGGGAGGGGT GTATTTATTA GATAAAAAAC 
201 CAACGCGGTT CGCCGCTCCA TTGGTGATTC ATAATAACTT CTCGAATCGC 
251 ATGGCCTTGC GCCGGCGATG CTTCATTCAA ATATCTGCCC TATCAACTTT 
301 CGATGGTAGG ATAGAGGCCT ACCATGGTTT CAACGGGTAA CGGGGAATAA 
351 GGGTTCGATT CCGGAGAGGG AGCCTGAGAA ACGGCTACCA CATCCAAGGA 
401 AGGCAGCAGG CGCGCAAATT ACCCAATCCC GACACGGGGA GGTAGTGACA 
451 ATAAATAACA ATATGGGGCT CTTTTGGGTC TCATAATTGG AATGAGTACA 
501 ATTTAAATCT CTTAACGAGG AACAATTGGA GGGCAAGTCT GGTGCCAGCA 
551 GCCGCGGTAA TTCCAGCTCC AATAGCGTAT ATTAAAGTTG TTGCAGTTAA 
601 AAAGCTCGTA GTTGAACTTC AGACCTGGCC GGGCGGTCTG CCTAACGGTA 
651 TGTACTGTCT GGCTGGGTCT TACCTCTTGG TGAGCCGGCA TGCCCTTCAC 
701 TGGGTGTGTC GGGGAACCAG GACTTTTACC TTGAGAAAAT TAGAGTGTTC 
751 AAAGCAGGCC TATGCCCGAA TACATTAGCA TGGAATAATA AAATAGGACG 
801 TGCGGTTCTA TTTTGTTGGT TTCTAGAGTC GCCGTAATGA TTAATAGGGA 
851 TAGTTGGGGG CATTAGTATT CAGTTGCTAG AGGTGAAATT CTTGGATTTA 
901 CTGAAGACTA ACTACTGCGA AAGCATTTGC CAAGGATGTT TTCATTAATC 
951 AAGAACGAAG GTTAGGGGAT CGAAAACGAT CAGATACCGT TGTAGTCTTA 
1001 ACAGTAAACT ATGCCGACTA GGGATCGGGC GATCTCAATC TTATGTGTCG 
1051 CTCGGCACCT TACGAGAAAT CAAAGTCTTT GGGTTCTGGG GGGAGTATGG 
1101 TCGCAAGGCT GAAACTTAAA GGAATTGACG GAAGGGCACC ACCAGGAGTG 
1151 GAGCCTGCGG CTTAATTTGA CTCAACACGG GGAAACTCAC CAGGTCCAGA 
1201 CATGACTAGG ATTGACAGAT TGATAGCTCT TTCATGATTT TATGGGTGGT 
1251 GGTGCATGGC CGTTCTTAGT TGGTGGAGTG ATTTGTCTGG TTAATTCCGA 
1301 TAACGAACGA GACCTTAACC TGCTTAATAG CCAGGCCGGC TTTTGCTGGT 
1351 CGTCGGCTTC TTAGAGGGAC TGTCTGCGTC TAGCAGACGG AAGTTTGAGG 
1401 CAATAACAGG TCTGTGATGC CCTTAGATGT TCTGGGCCGC ACGCGCGCTA 
1451 CACTGACAGA GCCAGCGAGT TTTTTTCCTT GGCCGGAAGG TCTGGGTAAT 
1501 CTTGTGAAAC TCTGTCGTGC TGGGGATAGA GCATTGCAAT TATTGCTCTT 
1551 CAACGAGGAA TTCCTAGTAA GCGTGAGTCA TCAGCTCGCG TTGATTACGT 
1601 CCCTGCCCTT TGTACACACC GCCCGTCGCT ACTACCGATT GAATGGCTTA 
1651 GTGAGGTCTT GGGATTGGCT TCGGGGAGCC GGCAACGGCA CCCTGTCGCT 
1701 GAGAACTTGA TCAAACTTGG TCATTTAGAG GAAGTAAAAG TCGTAACAAG 
1751 GTTTCCGTAG GTGAACCCTG CGA 

 

  

รูปผนวกที ่14 ล าดบันิวคลีโอไทดข์อง 18S rRNA gene (Partial sequence, 1,773 bp) ของตวัอยา่ง
เห็ดในวงศ ์Pleurotaceae ชนิด Lentinus sp. ML055 ไดจ้ากการเพิ่มจ านวน DNA ดว้ย 
PCR primers NS1/NS4 และ SR8R/NS8 (รูปท่ี 2.1 และตารางท่ี 2.1) 
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1 TGGGGCGACA TCAGGAAGA TTGTACTGTG AAACTGCGAA TGGCTCATTA 
51 AATCAGTTAT AGTTTATTTG ATGGTACCTT GCTACATGGA TAACTGTGGT 
101 AATTCTAGAG CTAATACATG CAATCAAGCC CCGACTTCCG GGAGGGGTGT 
151 ATTTATTAGA TAAAAAACCA ACGCGGTTCG CCGCTCCATT GGTGATTCAT 
201 AATAACTTCT CGAATCGCAT GGCCTTGCGC CGGCGATGCT TCATTCAAAT 
251 ATCTGCCCTA TCAACTTTCG ATGGTAGGAT AGAGGCCTAC CATGGTTTCA 
301 ACGGGTAACG GGGAATAAGG GTTCGATTCC GGAGAGGGAG CCTGAGAAAC 
351 GGCTACCACA TCCAAGGAAG GCAGCAGGCG CGCAAATTAC CCAATCCCGA 
401 CACGGGGAGG TAGTGACAAT AAATAACAAT ATGGGGCTCT TTCGGGTCTC 
451 ATAATTGGAA TGAGTACAAT TTAAATCTCT TAACGAGGAA CAATTGGAGG 
501 GCAAGTCTGG TGCCAGCAGC CGCGGTAATT CCAGCTCCAA TAGCGTATAT 
551 TAAAGTTGTT GCAGTTAAAA AGCTCGTAGT TGAACTTCAG ACCTGGCCGG 
601 GCGGTCTGCC TAACGGTATG TACTGTCTGG CTGGGTCTTA CCTCTTGGTG 
651 AGCCGGCATG CCCTTCACTG GGTGTGTCGG GGAACCAGGA CTTTTACCTT 
701 GAGAAAATTA GAGTGTTCAA AGCAGGCCTA TGCCCGAATA CATTAGCATG 
751 GAATAATAAA ATAGGACGTG CGGTTCTATT TTGTTGGTTT CTAGAGTCGC 
801 CGTAATGATT AATAGGGATA GTTGGGGGCA TTAGTATTCA GTTGCTAGAG 
851 GTGAAATTCT TGGATTTACT GAAGACTAAC TACTGCGAAA GCATTTGCCA 
901 AGGATGTTTT CATTAATCAA GAACGAAGGT TAGGGGATCG AAAACGATCA 
951 GATACCGTTG TAGTCTTAAC AGTAAACTAT GCCGACTAGG GATCGGGCGA 
1001 TCTCAATCTT ATGTGTCGCT CGGCACCTTA CGGAGGAAAT CAAAGTCTTC 
1051 TTGTCGATTT CCCT 

 

 
  

รูปผนวกที ่15 ล าดบันิวคลีโอไทดข์อง 18S rRNA gene (Partial sequence, 1,664 bp) ของตวัอยา่ง
เห็ดในวงศ ์Pleurotaceae ชนิด Lentinus tigrinus ML142 ไดจ้ากการเพิ่มจ านวน DNA 
ดว้ย PCR primers NS1/NS4 และ SR8R/NS8 (รูปท่ี 2.1 และตารางท่ี 2.1) 
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1 CTAAGTATAA AGACTGTTGT ACTGTGAAAC TGCGAATAGG TCATTAAATC 
51 AGTTATAGTT TATTTGATGA TACCTTACTA CATGGATAAC TGTGGTAATT 
101 CTAGAGCTAA TACATGCAAT CAAGCCCCGA CTCCTGGGAG GGGTGTATTT 
151 ATTAGATAAA AAACCAACGC GGCTCGCCGC TCCCTTGGTG ATTCATAATA 
201 ACTTCTCGAA TCGCATGGCC TTGCGCCGGC GATGCTTCAT TCAAATATCT 
251 GCCCTATCAA CTTTCGATGG TAGGATAGAG GCCTACCATG GTTTCAACGG 
301 GTAACGGGGA ATAAGGGTTC GATTCCGGAG AGGGAGCCTG AGAAACGGCT 
351 ACCACATCCA AGGAAGGCAG CAGGCGCGCA AATTACCCAA TCCCGACACG 
401 GGGAGGTAGT GACAATAAAT AACAATATAG GGCTCTTTTG GGTCTTATAA 
451 TTGGAATGAG TACAATTTAA ATCCCTTAAC GAGGAACAAT TGGAGGGCAA 
501 GTCTGGTGCC AGCAGCCGCG GTAATTCCAG CTCCAATAGC GTATATTAAA 
551 GTTGTTGCAG TTAAAAAGCT CGTAGTTGAA CCTCAGACCT GGCCGGGCGG 
601 TCCGCCTCAC GGCGTGTACT GTCTGGCTGG GCCTTACCTC TTGGTGAGCC 
651 GGCGTGCCCT TCGTTGGTGT GCGTCGGGGA ACCAGGACCT TTACCTTGAG 
701 AAAATTAGAG TGTTCAAAGC AGGCCTATGC CCGAATACAT TAGCATGGAA 
751 TAATGAAATA GGACGTGCGG TTCTATTTTG TTGGTTTCTA GAGTCGCCGT 
801 AATGATTAAT AGGGATAGTT GGGGGCATTG GTATTGAGCC GCTAGAGGTG 
851 AAATTCTTGG ATTGGCTCAA GACCGACTAC TGCGAAAGCA TTTGCCAAGG 
901 ATGTTTTCAT TAATCAAGAA CGAAAGGTTA GGGATCGAAA ACGATCAGAT 
951 ACCGTTGTAG TCTTAACAGT AAACTATGCC GACTAGGGAT CGGGCGATCT 
1001 CAGTTTTGAT GTGTCGCTCG GCACCTTACG AGAAATCAAA GTCTTTGGGT 
1051 TCTGGGGGGA GTATGGTCGC AAGGCTGAAA CTTAAAGGAA TTGACGGAAG 
1101 GGCACCACCA GGTGTGGAGC CTGCGGCTTA ATTTGACTCA ACACGGGGAA 
1151 ACTCACCAGG TCCAGACATG ACTAGGATTG ACAGATTGAT AGCTCTTTCA 
1201 TGATTTTATG GGTGGTGGTG CATGGCCGTT CTTAGTTGGT GGAGTGATTT 
1251 GTCTGGTTAA TTCCGATAAC GAACGAGACC TTAACCTGCT AAATAGCCAG 
1301 GCCGGCTTTT GCTGGTCGCC GGCTTCTTAG AGGGACTGTC GGCGTCTAGC 
1351 CGACGGAAGT TTGAGGCAAT AACAGGTCTG TGATGCCCTT AGATGTTCTG 
1401 GGCCGCACGC GCGCTACACT GACAGAGCCA GCGAGTCTCT CACCTTGGCC 
1451 GGAAGGTCTG GGTAATCTTG TGAAACTCTG TCGTGCTGGG GATAGAGCAT 
1501 TGCAATTATT GCTCTTCAAC GAGGAATACC TAGTAAGCGT GAGTCATCAG 
1551 CTCGCGTTGA TTACGTCCCT GCCCTTTGTA CACACCGCCC GTCGCTACTA 
1601 CCGATTGAAT GGCTTAGTGA GGTCTCCGGA TTAGCTTTGG GGTGTGGGCA 
1651 ACCGCGCCCT ATCTGCTGAC GAAGCTGATC AAACG 

 

 
  

รูปผนวกที ่16 ล าดบันิวคลีโอไทดข์อง 18S rRNA gene (Partial sequence, 1,685 bp)  ของตวัอยา่ง
เห็ดในวงศ ์ Pluteaceae ชนิด Volvariella volvacea MC131 ไดจ้ากการเพิ่มจ านวน 
DNA ดว้ย PCR primers NS1/NS4 และ NS8R/NS8 (รูปท่ี 2.1 และตารางท่ี 2.1) 
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1 CTACGTATTA AGACTGTTGT ACTGTGAAAC TGCGAATAGG CATCATTAAA 
51 TCAGTTATAG TTTATTTGAT GATACCTTAC TACATGGATA ACTGTGGTAA 
101 TTCTAGAGCT AATACATGCA ATCAAGCCCC GACTCCTGGG AGGGGTGTAT 
151 TTATTAGATA AAAAACCAAC GCGGCTCGCC GCTCCCTTGG TGATTCATAA 
201 TAACTTCTCG AATCGCATGG CCTTGCGCCG GCGATGCTTC ATTCAAATAT 
251 CTGCCCTATC AACTTTCGAT GGTAGGATAG AGGCCTACCA TGGTTTCAAC 
301 GGGTAACGGG GAATAAGGGT TCGATTCCGG AGAGGGAGCC TGAGAAACGG 
351 CTACCACATC CAAGGAAGGC AGCAGGCGCG CAAATTACCC AATCCCGACA 
401 CGGGGAGGTA GTGACAATAA ATAACAATAT AGGGCTCTTT TGGGTCTTAT 
451 AATTGGAATG AGTACAATTT AAATCCCTTA ACGAGGAACA ATTGGAGGGC 
501 AAGTCTGGTG CCAGCAGCCG CGGTAATTCC AGCTCCAATA GCGTATATTA 
551 AAGTTGTTGC AGTTAAAAAG CTCGTAGTTG AACCTCAGAC CTGGCCGGGC 
601 GGTCCGCCTC ACGGCGTGTA CTGTCTGGCT GGGCCTTACC TCTTGGTGAG 
651 CCGGCGTGCC CTTCGTTGGT GTGCGTCGGG GAACCAGGAC CTTTACCTTG 
701 AGAAAATTAG AGTGTTCAAA GCAGGCCTAT GCCCGAATAC ATTAGCATGG 
751 AATAATGAAA TAGGACGTGC GGTTCTATTT TGTTGGTTTC TAGAGTCGCC 
801 GTAATGATTA ATAGGGATAG TTGGGGGCAT TGGTATTGAG CCGCTAGAGG 
851 TGAAATTCTT GGATTGGCTC AAGACCGACT ACTGCGAAAG CATTTGCCAA 
901 GGATGTTTTC ATTAATCAAG AACGAAAGGT TAGGGATCGA AAACGATCAG 
951 ATACCGTTGT AGTCTTAACA GTAAACTATG CCGACTAGGG ATCGGGCGAT 
1001 CTCAGTTTTG ATGTGTCGCT CGGCACCTTA CGAGAAATCA AAGTCTTTGG 
1051 GTTCTGGGGG GAGTATGGTC GCAAGGCTGA AACTTAAAGG AATTGACGGA 
1101 AGGGCACCAC CAGGTGTGGA GCCTGCGGCT TAATTTGACT CAACACGGGG 
1151 AAACTCACCA GGTCCAGACA TGACTAGGAT TGACAGATTG ATAGCTCTTT 
1201 CATGATTTTA TGGGTGGTGG TGCATGGCCG TTCTTAGTTG GTGGAGTGAT 
1251 TTGTCTGGTT AATTCCGATA ACGAACGAGA CCTTAACCTG CTAAATAGCC 
1301 AGGCCGGCTT TTGCTGGTCG CCGGCTTCTT AGAGGGACTG TCGGCGTCTA 
1351 GCCGACGGAA GTTTGAGGCA ATAACAGGTC TGTGATGCCC TTAGATGTTC 
1401 TGGGCCGCAC GCGCGCTACA CTGACAGAGC CAGCGAGTCT CTCACCTTGG 
1451 CCGGAAGGTC TGGGTAATCT TGTGAAACTC TGTCGTGCTG GGGATAGAGC 
1501 ATTGCAATTA TTGCTCTTCA ACGAGGAATA CCTAGTAAGC GTGAGTCATC 
1551 AGCTCGCGTT GATTACGTCC CTGCCCTTTG TACACACCGC CCGTCGCTAC 
1601 TACCGATTGA ATGGCTTAGT GAGGTCTCCG GATTAGCTTT GGGGTGTGGG 
1651 CAACCGCGCC CTATCTGCTG ACGAAGCTGA TCAAACG 

 

 
  

รูปผนวกที ่17 ล าดบันิวคลีโอไทดข์อง 18S rRNA gene (Partial sequence, 1,687 bp) ของตวัอยา่ง
เห็ดในวงศ ์ Pluteaceae ชนิด Volvariella volvacea MC133 ไดจ้ากการเพิ่มจ านวน 
DNA ดว้ย PCR primers NS1/TIS4 และ NS8R/NS8 (รูปท่ี 2.1 และตารางท่ี 2.1) 
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1 GCAAGTATTG TACTGTGAAA CTGCGAATGG CTCATTAAAT CAGTTATAGT 
51 TTATTTGATG GTATCTTACT ACATGGATAA CTGTGGTAAT TCTAGAGCTA 
101 ATACATGCAA TCAAGCCCCG ACTTCCGGAA GGGGTGTATT TATTAGATAA 
151 AAAACCAACG CGGCTCGCCG CTCCCTTGGT GATTCATAAT AACTTCTCGA 
201 ATCGCATGGC CTTGTGCCGG CGATGCTTCA TTCAAATATC TGCCCTATCA 
251 ACTTTCGATG GTAGGATAGA GGCCTACCAT GGTTTCAACG GGTAACGGGG 
301 AATAAGGGTT CGATTCCGGA GAGGGAGCCT GAGAAACGGC TACCACATCC 
351 AAGGAAGGCA GCAGGCGCGC AAATTACCCA ATCCCGACAC GGGGAGGTAG 
401 TGACAATAAA TAACAATATA GGGCTCTTTT GGGTCTTATA ATTGGAATGA 
451 GTACAATTTA AATCCCTTAA CGAGGAACAA TTGGAGGGCA AGTCTGGTGC 
501 CAGCAGCCGC GGTAATTCCA GCTCCAATAG CGTATATTAA AGTTGTTGCA 
551 GTTAAAAAGC TCGTAGTTGA ACTTCAGACC TGGCTGGGCG GTCCGCCTAA 
601 CGGCGTGTAC TGTCTGGCTG GGCCTTACCT CTTGGTGAGC CGGCGTGCCC 
651 TTTATTGGTG TGCGTCGGGG AACCAGGACT TTTACCTTGA GAAAATTAGA 
701 GTGTTCAAAG CAGGCCTGTG CCCGAATACA TTAGCATGGA ATAATAAAAT 
751 AGGACGTGCG GTTCTATTTT GTTGGTTTCT AGAGTCGCCG TAATGATTAA 
801 TAGGGATAGT TGGGGGCATT GGTATTGAGT CGCTAGAGGT GAAATTCTTG 
851 GATTGACTCA AGACCAACTA TTGCGAAAGC ATTTGCCAAG GATGTTTTCA 
901 TTAATCAAGA ACGAAGGTTA GGGGATCGAA AACGATCAGA TACCGTTGTA 
951 GTCTTAACAG TAAACTATGC CGACTAGGGA TCGGGCGACC TCAATTTTGA 
1001 TGTGTCGCTC GGCACCTTAC GAGAAATCAA AGTCTTTGGG TTCTGGGGGG 
1051 AGTATGGTCG CAAGGCTGAA ACTTAAAGGA ATTGACGGAA GGGCACCACC 
1101 AGGTGTGGAG CCTGCGGCTT AATTTGACTC AACACGGGGA AACTCACCAG 
1151 GTCCAGACAT GACTAGGATT GACAGATTGA TAGCTCTTTC ATGATTTTAT 
1201 GGGTGGTGGT GCATGGCCGT TCTTAGTTGG TGGAGTGATT TGTCTGGTTA 
1251 ATTCCGATAA CGAACGAGAC CTTAACCTGC TAAATAGCCA GGCCGGCTTT 
1301 TGCTGGTCGC CGGCTTCTTA GAGGGACTGT CGGCGTCTAG CCGACGGAAG 
1351 TTTGAGGCAA TAACAGGTCT GTGATGCCCT TAGATGTTCT GGGCCGCACG 
1401 CGCGCTACAC TGACAGAGCC AGCGAGTCTC TCACCTTGGC CGGAAGGTCT 
1451 GGGTAATCTT GTGAAACTCT GTCGTGCTGG GGATAGAGCA TTGCAATTAT 
1501 TGCTCTTCAA CGAGGAATAC CTAGTAAGCG TGAGTCATCA GCTCGCGTTG 
1551 ATTACGTCCC TGCCCTTTGT ACACACCGCC CGTCGCTACT ACCGATTGAA 
1601 TGGCTTAGTG AGGTCTCCGG ATTAGCTTTG GGGTGTGGGC AACCGCGCCC 
1651 TATCGCTTGA GAAGCTGATC AAACTTGGTC ACTACGCAAT TG 

 

 
  

รูปผนวกที ่18 ล าดบันิวคลีโอไทดข์อง 18S rRNA gene (Partial sequence, 1,692 bp) ของตวัอยา่ง
เห็ดในวงศ ์ Pluteaceae ชนิด Volvariella sp. SUT129 ไดจ้ากการเพิ่มจ านวน DNA 
ดว้ย PCR primers NS1/NS4 และ SR8R/NS8 (รูปท่ี 2.1 และตารางท่ี 2.1) 
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1 TGAGTGAGCA GATTGTACTG TGAAACTGCG AATGGCTCAT TAAATCAGTT 
51 ATAGTTTATT TGATGATACC TTGCTACATG GATAACTGTG GTAATTCTAG 
101 AGCTAATACA TGCAATCAAG CCCCGACTTC CGGAAGGGGT GTATTTATTA 
151 GATAAAAAAC CAACGCGGCT CGCCGCTCCC TTGGTGATTC ATAATAACTT 
201 CTCGAATCGC ATGGCCTTGT GCCGGCGATG CTTCATTCAA ATATCTGCCC 
251 TATCAACTTT CGATGGTAGG ATAGAGGCCT ACCATGGTTT TGACGGGTAA 
301 CGGGGAATAA GGGTTCGATT CCGGAGAGGG AGCCTGAGAA ACGGCTACCA 
351 CATCCACGGA AGGCAGCAGG CGCGCAAATT ACCCAATCCC GACACGGGGA 
401 GGTAGTGACA ATAAATAACA ATATAGGGCC CTTTCGGGTC CTATAATTGG 
451 AATGAGTACA ATTTAAATCC GTTAACGAGG AACAATTGGA GGGCAAGTCT 
501 GGTGCCAGCA GCCGCGGTAA TTCCAGCTCC AATAGCGTAT ATTAAAGTTG 
551 TTGCAGTTAA AAAGCTCGTA GTTGAACTTC AGACCTGGCC GGGTGGTCCG 
601 CCTAACGGTG TGTACTGCCT GGCTGGGCCT TACCTCTTGG TGAGCCGGCA 
651 TGCCCTTTAC TGGGTGCGTC GGGGAACCAG GACCTTTACC TTGAGAAAAT 
701 TAGAGTGTTC AAAGCAGGCT TACGCCGGAA TACATTAGCA TGGAATAATA 
751 AAATAGGACG TGCGGTTCTA TTTTGTTGGT TTCTAGAGTC GCCGTAATGA 
801 TTAATAGGGA TAGTTGGGGG CATTTGTATT GCGTTGCTAG AGGTGAAATT 
851 CTTGGATTTA CGCAAGACAA ACTACTGCGA AAGCATTTGC CAAGGATGTT 
901 TTCATTAATC AAGAACGAAG GTTAGGGGAT CGAAAACGAT CAGATACCGT 
951 TGTAGTCTTA ACAGTAAACT ATGCCGACTA GGGATCGGAC GACCTCAATC 
1001 TTATGCGTCG TTCGGCACCT TACGAGAAAT CAAAGTCTTT GGGTTCTGGG 
1051 GGGAGTATGG TCGCAAGGCT GAAACTTAAA GGAATTGACG GAAGGGCACC 
1101 ACCAGGAGTG GAGCCTGCGG CTTAATTTGA CTCAACACGG GGAAACTCAC 
1151 CAGGTCCAGA CATAACTAGG ATTGACAGAT TGATAGCTCT TTCTTGATTT 
1201 TATGGGTGGT GGTGCATGGC CGTTCTTAGT TGGTGGAGTG ATTTGTCTGG 
1251 TTAATTCCGA TAACGAACGA GACCTTAACC TGCTAAATAG CCTGGCCGGC 
1301 TCTTGCTGGT CACCGGCTTC TTAGAGGGAC TGTCAGCGTC TAGCTGACGG 
1351 AAGTTTGAGG CAATAACAGG TCTGTGATGC CCTTAGATGT TCTGGGCCGC 
1401 ACGCGCGCTA CACTGACAGA GCCAGCGAGT TCTTTTCCTT GGCCGGAAGG 
1451 TCATGGGTAA TCTTGTGAAA CTCTGTCGTG CTGGGGATAG AGCATTGCAA 
1501 TTATTGCTCT TCAACGAGGA ATTCCTAGTA AGCGTGAGTC ATCAGCTCGC 
1551 GTTGATTACG TCCCTGCCCT TTGTACACAC CGCCCGTCGC TACTACCGAT 
1601 TGAATGGCTT AGTGAGACCT CCGGATTGGC TCTGGAGAGT CGGCAACGAC 
1651 ACCCCGTTGC TGAGCACAGT TGGTCAAACA GCTCGAAAG AGG TTCCCAA 
 

  

รูปผนวกที ่19 ล าดบันิวคลีโอไทดข์อง 18S rRNA gene (Partial sequence, 1,700 bp) ของตวัอยา่ง
เห็ดในวงศ ์Russulaceae ชนิด Lactarius glyciosmus SUT150 ไดจ้ากการเพิ่มจ านวน 
DNA ดว้ย PCR primers NS1/NS4 และ SR8R/NS8 (รูปท่ี 2.1 และตารางท่ี 2.1) 
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1 CAGCGCAGAC GCAAGATTGT ACTGTGAAAC TGCGAATGGC TCATTAAATC 
51 AGTTATAGTT TATTTGATGA TACCTTTCTA CATGGATAAC TGTGGTAATT 
101 CTAGAGCTAA TACATGCAAT CAAGCCCCGA CTTCTGGAAG GGGTGTATTT 
151 ATTAGATAAA AAACCAACGC GGCTCGCCGC TCCCTTGGTG ATTCATAATA 
201 ACTTCTCGAA TCGCACGGCC TTGCGCCGGC GATGCTTCAT TCAAATATCT 
251 GCCCTATCAA CTTTCGATGG TAGGATAGAG GCCTACCATG GTTTTGACGG 
301 GTAACGGGGA ATAAGGGTTC GATTCCGGAG AGGGAGCCTG AGAAACGGCT 
351 ACCACATCCA CGGAAGGCAG CAGGCGCGCA AATTACCCAA TCCCGACACG 
401 GGGAGGTAGT GACAATAAAT AACAATATAG GGCCCTTTTG GGTCCTATAA 
451 TTGGAATGAG TACAATTTAA ATCCGTTAAC GAGGAACAAT TGGAGGGCAA 
501 GTCTGGTGCC AGCAGCCGCG GTAATTCCAG CTCCAATAGC GTATATTAAA 
551 GTTGTTGCAG TTAAAAAGCT CGTAGTTGAA CTTCAGACCT GACCGGGCGG 
601 TCCGCCTAAC GGTGTGTACT GTCTGGCCGG GCCTTACCTC TTGGTGAGCT 
651 GCCATGCCCT TCACTGGGTG TGTCGGGGAA CCAGGACCTT TACCTTGAGA 
701 AAATTAGAGT GTTCAAAGCA GGCTTACGCC CGAATACATT AGCATGGAAT 
751 AATAAAATAG GACGTGCGGT TCTATTTTGT TGGTTTCTAG AGTCGCCGTA 
801 ATGATTAATA GGGATAGTTG GGGGCATTTG TATTGCGTTG CTAGAGGTGA 
851 AATTCTTGGA TTTACGCAAG ACAAACTATT GCGAAAGCAT TTGCCAAGGA 
901 TGTTTTCATT AATCAAGAAC GAAGGTTAGG GGATCGAAAA CGATCAGATA 
951 CCGTTGTAGT CTTAACAGTA AACTATGCCG ACTAGGGATC GGACGACCTC 
1001 AATATTATGC GTCGTTCGGC ACCTTACGAG AAATCAAAGT CTTTGGGTTC 
1051 TGGGGGGAGT ATGGTCGCAA GGCTGAAACT TAAAGGAATT GACGGAAGGG 
1101 CACCACCAGG AGTGGAGCCT GCGGCTTAAT TTGACTCAAC ACGGGGAAAC 
1151 TCACCAGGTC CAGACATAAC TAGGATTGAC AGATTGATAG CTCTTTCTTG 
1201 ATTTTATGGG TGGTGGTGCA TGGCCGTTCT TAGTTGGTGG AGTGATTTGT 
1251 CTGGTTAATT CCGATAACGA ACGAGACCTT AACCTGCTAA ATAGCCTGGC 
1301 CGGCTCTTGC TGGTCACCGG CTTCTTAGAG GGACTGTCAG CGTCTAGCTG 
1351 ACGGAAGTTT GAGGCAATAA CAGGTCTGTG ATGCCCTTAG ATGTTCTGGG 
1401 CCGCACGCGC GCTACACTGA CAGAGCCAGC GAGTACTTTT CCTTGGCCGG 
1451 AAGGTCATGG GTAATCTTGT GAAACTCTGT CGTGCTGGGG ATAGAGCATT 
1501 GCAATTATTG CTCTTCAACG AGGAATTCCT AGTAAGCGTG AGTCATCAGC 
1551 TCGCGTTGAT TACGTCCCTG CCCTTTGTAC ACACCGCCCG TCGCTACTAC 
1601 CGATTGAATG GCTTAGTGAG ACCTCCGGAT CTACTTTGGG GAGTCGGCAA 
1651 CGACACCCCG TTGCTGAGCA CAGTTGGTCA AACTTGGTCA CACGCC 

 

  

รูปผนวกที ่20 ล าดบันิวคลีโอไทดข์อง 18S rRNA gene (Partial sequence, 1,696 bp) ของตวัอยา่ง
เห็ดในวงศ ์Russulaceae ชนิด Russula sp. SUT048 ไดจ้ากการเพิ่มจ านวน DNA ดว้ย 
PCR primers NS1/NS4 และ SR8R/NS8 (รูปท่ี 2.1 และตารางท่ี 2.1) 

 

 

 

 

 

 

 

 



154 

 
1 GTTTGTACTG TGAAACTGCG AATGGCTCAT TAAATCAGTT ATAGTTTATT 
51 TGATGATACC TTGCTACATG GATAACTGTG GTAATTCTAG AGCTAATACA 
101 TGCAATCAAG CCCCGACTTC CGGAAGGGGT GTATTTATTA GATAAAAAAC 
151 CAACGCGGCT CGCCGCTCCC TTGGTGATTC ATAATAACTT CTCGAATCGC 
201 ACGGCCTTGC GCCGGCGATG CTTCATTCAA ATATCTGCCC TATCAACTTT 
251 CGATGGTAGG ATAGAGGCCT ACCATGGTTT TGACGGGTAA CGGGGAATAA 
301 GGGTTCGATT CCGGAGAGGG AGCCTGAGAA ACGGCTACCA CATCCACGGA 
351 AGGCAGCAGG CGCGCAAATT ACCCAATCCC GACACGGGGA GGTAGTGACA 
401 ATAAATAACA ATATAGGGCC CTTTCGGGTC CTATAATTGG AATGAGTACA 
451 ATTTAAATCC GTTAACGAGG AACAATTGGA GGGCAAGTCT GGTGCCAGCA 
501 GCCGCGGTAA TTCCAGCTCC AATAGCGTAT ATTAAAGTTG TTGCAGTTAA 
551 AAAGCTCGTA GTTGAACTTC AGACCTGGCC GGGTGGTCCG CCTAACGGTG 
601 TGTACTGCCT GGCCGGGCCT TACCTCTTGG TGAGCCGGCA TGCCCTTTAC 
651 TGGGTGCGTC GGGGAACCAG GACCTTTACC TTGAGAAAAT TAGAGTGTTC 
701 AAAGCAGGCT TACGCCGGAA TACATTAGCA TGGAATAATA AAATAGGACG 
751 TGCGGTTCTA TTTTGTTGGT TTCTAGAGTC GCCGTAATGA TTAATAGGGA 
801 TAGTTGGGGG CATTTGTATT GCGTTGCTAG AGGTGAAATT CTTGGATTTA 
851 CGCAAGACAA ACTATTGCGA AAGCATTTGC CAAGGATGTT TTCATTAATC 
901 AAGAACGAAG GTTAGGGGAT CGAAAACGAT CAGATACCGT TGTAGTCTTA 
951 ACAGTAAACT ATGCCGACTA GGGATCGGAC GACCTCAATC TTATGCGTCG 
1001 TTCGGCACCT TACGAGAAAT CAAAGTCTTT GGGTTCTGGG GGGAGTATGG 
1051 TCGCAAGGCT GAAACTTAAA GGAATTGACG GAAGGGCACC ACCAGGAGTG 
1101 GAGCCTGCGG CTTAATTTGA CTCAACACGG GGAAACTCAC CAGGTCCAGA 
1151 CATAACTAGG ATTGACAGAT TGATAGCTCT TTCTTGATTT TATGGGTGGT 
1201 GGTGCATGGC CGTTCTTAGT TGGTGGAGTG ATTTGTCTGG TTAATTCCGA 
1251 TAACGAACGA GACCTTAACC TGCTAAATAG CCTGGCCGGC TTTTGCTGGT 
1301 CACCGGCTTC TTAGAGGGAC TGTCAGCGTC TAGCTGACGG AAGTTTGAGG 
1351 CAATAACAGG TCTGTGATGC CCTTAGATGT TCTGGGCCGC ACGCGCGCTA 
1401 CACTGACAGA GCCAGCGAGT TCTTTTCCTT GGCCGGAAGG TCATGGGTAA 
1451 TCTTGTGAAA CTCTGTCGTG CTGGGGATAG AGCATTGCAA TTATTGCTCT 
1501 TCAACGAGGA ATTCCTAGTA AGCGTGAGTC ATCAGCTCGC GTTGATTACG 
1551 TCCCTGCCCT TTGTACACAC CGCCCGTCGC TACTACCGAT TGAATGGCTT 
1601 AGTGAGACCT CCGGATCGAC TCTGGGGAGT CGGCGACGAC ACTTCGTTGT 
1651 TGAGAAGTTG GTCAAACTGG TCAGCGAGCC T 

 

  

รูปผนวกที ่21 ล าดบันิวคลีโอไทดข์อง 18S rRNA gene (Partial sequence, 1,681 bp) ของตวัอยา่ง
เห็ดในวงศ ์Russulaceae ชนิด  Russula sp. SUT156 ไดจ้ากการเพิ่มจ านวน DNA ดว้ย 
PCR primers NS1/NS4 และ SR8R/NS8 (รูปท่ี 2.1 และตารางท่ี 2.1) 
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1 AGTATAAACA AGTTTGTACT GTGAAACTGC GAATGGCTCA TTAAATCAGT 
51 TATAATTTAT TTGATGATAC CTTGCTACAT GGATAACTGT GGTAATTCTA 
101 GAGCTAATAC ATGCAATCAA GCCCCGACTT CTGGAAGGGG TGTATTTATT 
151 AGATAAAAAA CCAACGCGGC TCGCCGCTCA CTTGGTGATT CATAATAACT 
201 TCTCGAATCG CATGGCCTTG CGCCGGCGAT GCTTCATTCA AATATCTGCC 
251 CTATCAACTT TCGATGGTAG GATAGAGGCC TACCATGGTT TCAACGGGTA 
301 ACGGGGAATA AGGGTTCGAT TCCGGAGAGG GAGCCTGAGA AACGGCTACC 
351 ACATCCAAGG AAGGCAGCAG GCGCGCAAAT TACCCAATCC CGACACGGGG 
401 AGGTAGTGAC AATAAATAAC AATATAGGGC TCTTTCGGGT CCTATAATTG 
451 GAATGAGTAC AATTTAAATC CCTTAACGAG GATCAATTGG AGGGCAAGTC 
501 TGGTGCCAGC AGCCGCGGTA ATTCCAGCTC CAATAGCGTA TATTAAAGTT 
551 GTTGCAGTTA AAAAGCTCGT AGTTGAACTT CAGGCCTGGC CGGGCGGTCT 
601 GCCTAACGGT ATGTACTGTC TGGCCGGGTC TTACCTCTTG GTGAACCGGC 
651 GTGCTCTTTA CTGGGCGCGT CGGCGAACCA GGACTTTTAC CTTGAGAAAA 
701 TTAGAGTGTT CAAAGCAGGC TTACGCCCGA ATACATTAGC ATGGAATAAT 
751 AAAATAGGAC GTGCGGTCCT ATTTTGTTGG TTTCTAGGAT CGCCGTAATG 
801 ATTAATAGGG ATAGTTGGGG GCATTGGTAT TGAGTCGCTA GAGGTGAAAT 
851 TCTTGGATTG ACTCAAGACC GACTACTGCG AAAGCATTTG CCAAGGATGT 
901 TTTCATTATC AAGAACGAAG GTTAGGGGAT CGAAAACGAT CAGATACCGT 
951 TGTAGTCTTA ACAGTAAACT ATGCCGACTA GGGATCGGAC GACCTCAATT 
1001 ATTATGTGTC GTTCGGCACC TTACGAGAAA TCAAAGTCTT TGGGTTCTGG 
1051 GGGGAGTATG GTCGCAAGGC TGAAACTTAA AGGAATTGAC GGAAGGGCAC 
1101 CACCAGGTGT AAACAATCAC AATTGTTTTG CCGCAGTGAC TCTGCACCTA 
1151 AAAGCAGCCC GAAAGGGTGA GGTGGTCTGT CCTGAAGGAT TCTTCTACTG 
1201 AAGAGTACCT TCAAATATTG CTAGTCTGCC GAAAGGCGGG CAAGACCCTC 
1251 AAATTGCGGG GAACCCCTTA GAGCCTTTGC TACCGCCTCT GCATGGAAAC 
1301 ATAGCAGTGA GCACCAGGGT AATGACCTCG GGTATGGTAA AAACGCAAAG 
1351 GATTGGGCAA TCCGCAGCCA AGCACCTAAG TACCGCAAGG GAAGACGGTG 
1401 AAGGTTCAGA GACTAGATGG GGGTCGGTTG GCTTACATTT CAATAGCTAG 
1451 CTTAAGGTAT AGTCCGTTCC CCTTGCGAAA GCTTGGGGAG GTTCCTAAAG 
1501 GGAGCCTGCG GCTTAATTTG ACTCAACACG GGGAAACTCA CCAGGTCCAG 
1551 ACATAACTAG GATTGACAGA TTGATAGCTC TTTCATGATT TTATGGGTGG 
1601 TGGTGCATGG CCGTTCTTAG TTGGTGGAGT GATTTGTCTG GTTAATTCCG 
1651 ATAACGAACG AGACCTTAAC CTGCTAAATA GCCAGGCCGG CTTTTGCTGG 
1701 TCTTATGGCT TCTTAGAGGG ACTGTAGGCG TCTAGCTTAC GGAAGTTTGA 
1751 GGCAATAACA GGTCTGTGAT GCCCTTAGAT GTTCTGGGCC GCACGCGCGC 
1801 TACACTGACA GAGGCAGCGA GTTCTTTTCC TTGGCCGGAA GGTCCGGGTA 
1851 ATCTTGTGAA ACTCTGTCGT GCTGGGGATA GAGCATTGCA ATTATTGCTC 
1901 TTCAACGAGG AATACCTAGT AAGCGTGAGT CATCAGCTCG CGTTGATTAC 
1951 GTCCCTGCCC TTTGTACACA CCGCCCGTCG CTACTACCGA TTGAATGGCT 
2001 TAGTGAGGTC TTCGGATCGG CTTTGGGGAG CCGGCAACGG CACCTCATTG 
2051 CTGAGAAGTT GATCAAACTT GGTCA 

 

  

รูปผนวกที ่22 ล าดบันิวคลีโอไทดข์อง 18S rRNA gene (Partial sequence, 2,075 bp) ของตวัอยา่ง
เห็ดในวงศ ์Schizophyllaceae ชนิด Schizophyllum commune MC322 ไดจ้ากการเพิ่ม
จ านวน DNA ดว้ย PCR primers NS1/NS4 และ NS8R/NS8 (รูปท่ี 2.1 และตารางท่ี 2.1) 
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1 ACAGTGAGGA GTTTGTACTG TGAAACTGCG AATGGCTCAT TAAATCAGTT 
51 ATAATTTATT TGATGATACC TTGCTACATG GATAACTGTG GTAATTCTAG 
101 AGCTAATACA TGCAATCAAG CCCCGACTTC TGGAAGGGGT GTATTTATTA 
151 GATAAAAAAC CAACGCGGCT CGCCGCTCAC TTGGTGATTC ATAATAACTT 
201 CTCGAATCGC ATGGCCTTGC GCCGGCGATG CTTCATTCAA ATATCTGCCC 
251 TATCAACTTT CGATGGTAGG ATAGAGGCCT ACCATGGTTT CAACGGGTAA 
301 CGGGGAATAA GGGTTCGATT CCGGAGAGGG AGCCTGAGAA ACGGCTACCA 
351 CATCCAAGGA AGGCAGCAGG CGCGCAAATT ACCCAATCCC GACACGGGGA 
401 GGTAGTGACA ATAAATAACA ATATAGGGCT CTTTCGGGTC CTATAATTGG 
451 AATGAGTACA ATTTAAATCC CTTAACGAGG ATCAATTGGA GGGCAAGTCT 
501 GGTGCCAGCA GCCGCGGTAA TTCCAGCTCC AATAGCGTAT ATTAAAGTTG 
551 TTGCAGTTAA AAAGCTCGTA GTTGAACTTC AGGCCTGGCC GGGCGGTCTG 
601 CCTAACGGTA TGTACTGTCT GGCCGGGTCT TACCTCTTGG TGAACCGGCG 
651 TGCTCTTTAC TGGGCGCGTC GGCGAACCAG GACTTTTACC TTGAGAAAAT 
701 TAGAGTGTTC AAAGCAGGCT TACGCCCGAA TACATTAGCA TGG-AATAAT 
751 AAAATAGGA CGTGCGGTCC TATTTTGTTG GTTTCTAGGA TCGCCGTAAT 
801 GATTAATAGG GATAGTTGGG GGCATTGGTA TTGAGTCGCT AGAGGTGAAA 
851 TTCTTGGATT GACTCAAGAC CGACTACTGC GAAAGCATTT GCCAAGGATG 
901 TTTTCATTAA TCAAGAACGA AGGTTAGGGG ATCGAAAACG ATCAGATACC 
951 GTTGTAGTCT TAACAGTAAA CTATGCCGAC TAGGGATCGG ACGACCTCAA 
1001 TTATTATGTG TCGTTCGGCA CCTTACGAGA AATCAAAGTC TTTGGGTTCT 
1051 GGGGGGAGTA TGGTCGCAAG GCTGAAACTC ACACGAATTG ACGGAAGGGC 
1101 ACCAACAGGG GGGGACGCTC TCTATTGTTT TGACGTCATG ACTCTGAAAC 
1151 TAATTACAGC CCAAAATGTC AAGGATTGAA AAATGGGCAA GTCTTCCCCG 
1201 ACCTAATAGG TGGAGAAAGA TGTCTGTCCG TAAATCCTGG ATATGATCTG 
1251 GACATGGGGA GATCCCCGTG TTGAGACCAT AACCCGCAGG ATGCACAACC 
1301 TGGTGGTGGC GTTCCTGCCG AGTTTCTTAA GTGTCTGCCA GCGCCAACCA 
1351 TACCCCCATA ACGAAGCAAA ATATAGTTTT TCGATGGCGT GGCGAGCGAC 
1401 AGGGCAGATC GAGT 

 

  

รูปผนวกที ่23 ล าดบันิวคลีโอไทดข์อง 18S rRNA gene (Partial sequence, 1,414 bp) ของตวัอยา่ง
เห็ดในวงศ ์Schizophyllaceae ชนิด Schizophyllum commune ML034 ไดจ้ากการเพิ่ม
จ านวน DNA ดว้ย PCR primers NS1/NS4 และ SR8R/NS8 (รูปท่ี 2.1 และตารางท่ี 
2.1) 
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1 TGATCATCGT AGGTGAAAGA GTTTGTACTG TGAAACTGCG AATGGCTCAT 
51 TAAATCAGTT ATAGTTTATT TGATGATACC TTGCTACATG GATAACTGTG 
101 GTAATTCTAG AGCTAATACA TGCATTCAAG CCCCGACTTC TGGAAGGGGT 
151 GTATTTATTA GATAAAAAAC CAACGCGGCT CGCCGCTCAC TTGGTGATTC 
201 ATAATAACTT CTCGAATCGC ATGGCCTTGT GCCGGCGATG CTTCATTCAA 
251 ATATCTGCCC TATCAACTTT CGATGGTAGG ATAGAGGCCT ACCATGGTTT 
301 CAACGGGTAA CGGGGAATAA GGGTTCGATT CCGGAGAGGG AGCCTGAGAA 
351 ACGGCTACCA CATCCAAGGA AGGCAGCAGG CGCGCAAATT ACCCAATCCC 
401 AACACGGGGA GGTAGTGACA ATAAATAACA ATATAGGGCT CTTTCGGGTC 
451 TTATAATTGG AATGAGTACA ATTTAAATCT CTTAACGAGG AACAATTGGA 
501 GGGCAAGTCT GGTGCCAGCA GCCGCGGTAA TTCCAGCTCC AATAGCGTAT 
551 ATTAAAGTTG TTGCAGTTAA AAAGCTCGTA GTTGAACTTC AGGCTTGGTC 
601 GGGCGGTCCG CCTAACGGTG TGTACTGTCT GACTGAGTCT TACCTCTTGG 
651 TGAGCCAGCG TGCGCTTTAT TGTGTGCGTT GGGGAACCAG GACTTTTACC 
701 TTGAGAAAAT TAGAGTGTTC AAAGCAGGCT TACGCCTGAA TACATTAGCA 
751 TGGAATAATA AAATAGGACG TGCGGTTCTA TTTTGTTGGT TTCTAGAGTC 
801 GCCGTAATGA TTAATAGGGA TAGTTGGGGG CATTGGTATT GAGTCGCTAG 
851 AGGTGAAATT CTTGGATTGA CTCAAGACCG ACTATTGCGA AAGCATTTGC 
901 CAAGGATGTT TTCATTAATC AAGAACGAAG GTTAGGGGAT CGAAAACGAT 
951 CAGATACCGT TGTAGTCTTA ACAGTAAACT ATGCCGACTA GGGATCGGAT 
1001 GACCTCAAAT TTGATGCGTC ATTCGGCACC TTACGAGAAA TCAAAGTCTT 
1051 TGGGTTCTGG GGGGAGTATG GTCGCAAGGC TGAAACTTAA AGGAATTGAC 
1101 GGAAGGGCAC CACCAGGTGT GGAGCCTGCG GCTTAATTTG ACTCAACACG 
1151 GGGAAACTCA CCAGGTCCAG ACATAACTAG GATTGACAGA TTGATAGCTC 
1201 TTTCATGATT TTATGGGTGG TGGTGCATGG CCGTTCTTAG TTGGTGGAGT 
1251 GATTTGTCTG GTTAATTCCG ATAACGAACG AGACCTTAAC CTGCTAAATA 
1301 GCCAGGCCGT CTTTGGATGG TCGCCGGCTT CTTAGAGGGA CTGTCAGCGT 
1351 CTAGCTGACG GAAGTTTGAG GCAATAACAG GTCTGTGATG CCCTTAGATG 
1401 TTCTGGGCCG CACGCGCGCT ACACTGACAG AGCCAGCGAG TTCTTTTCCT 
1451 TGGCCGGAAG GTCTGGGTAA TCTTGTGAAA CTCTGTCGTG CTGGGGATAG 
1501 AGCATTGCAA TTATTGCTCT TCAACGAGGA ATACCTAGTA AGCGCAAGTC 
1551 ATCAGCTTGC GTTGATTACG TCCCTGCCCT TTGTACACAC CGCCCGTCGC 
1601 TACTACCGAT TGAATGGCTT AGTGAGGTCT TCGGATTAGC TCTTGGGAGC 
1651 CGGCAACGGC ACCTAGGAGC TGAGAAGTTG ATCAAACTTG GTCACA 

 

  

รูปผนวกที ่24 ล าดบันิวคลีโอไทดข์อง 18S rRNA gene (Partial sequence, 1,696 bp) ของตวัอยา่ง
เห็ดในวงศ ์ Tricholomataceae ชนิด Marasmius sp. ML071 ไดจ้ากการเพิ่มจ านวน 
DNA ดว้ย PCR primers NS1/NS4 และ SR8R/NS8 (รูปท่ี 2.1 และตารางท่ี 2.1) 
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รูปผนวกที ่25  Nucleotide sequence alignment ของ 18S rRNA gene ของเห็ดฟาง Volvariella 

volvacea MC131 กบัชนิดจาก GenBank database; Volvariella volvacea JM leg. SLR 
(DQ851588), Volvariella volvacea V23 (FJ869177) and Volvariella volvacea Vv34 
(FJ869178) ดว้ย ClustalW program กรอบสีด าแสดงถึง Conserved nucleotides 
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รูปผนวกที ่25 (ต่อ) Nucleotide sequence alignment ของ 18S rRNA gene ของเห็ดฟาง Volvariella 

volvacea MC131 กบัชนิดจาก GenBank database; Volvariella volvacea JM leg. 
SLR (DQ851588), Volvariella volvacea V23 (FJ869177) and Volvariella 
volvacea Vv34 (FJ869178) ดว้ย ClustalW program กรอบสีด าแสดงถึง 
Conserved nucleotides 
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รูปผนวกที ่25 (ต่อ) Nucleotide sequence alignment ของ 18S rRNA gene ของเห็ดฟาง Volvariella 

volvacea MC131 กบัชนิดจาก GenBank database; Volvariella volvacea JM leg. 
SLR (DQ851588), Volvariella volvacea V23 (FJ869177) and Volvariella 
volvacea Vv34 (FJ869178) ด้ ว ย  ClustalW program ก ร อบ สี ด า แส ด ง ถึ ง 
Conserved nucleotides 
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รูปผนวกที ่26 Nucleotide sequence alignment ของ 18S rRNA gene ของเห็ดฟาง Volvariella 

volvacea MC133 กบัชนิดจาก GenBank database; Volvariella volvacea JM leg. SLR 
(DQ851588), Volvariella volvacea V23 (FJ869177) และ Volvariella volvacea 
Vv34 (FJ869178) ดว้ย ClustalW program กรอบสีด าแสดงถึง Conserved 
nucleotides 
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รูปผนวกที ่26 (ต่อ) Nucleotide sequence alignment ของ 18S rRNA gene ของเห็ดฟาง Volvariella 

volvacea MC133 กบัชนิดจาก GenBank database; Volvariella volvacea JM leg. 
SLR (DQ851588), Volvariella volvacea V23 (FJ869177) และ Volvariella 
volvacea Vv34 (FJ869178) ดว้ย ClustalW program กรอบสีด าแสดงถึง 
Conserved nucleotides 
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รูปผนวกที ่26 (ต่อ) Nucleotide sequence alignment ของ 18S rRNA gene ของเห็ดฟาง Volvariella 

volvacea MC133 กบัชนิดจาก GenBank database; Volvariella volvacea JM leg. 
SLR (DQ851588), Volvariella volvacea V23 (FJ869177) และ Volvariella 
volvacea Vv34 (FJ869178) ดว้ย ClustalW program กรอบสีด าแสดงถึง 
Conserved nucleotides 
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รูปผนวกที ่26 (ต่อ) Nucleotide sequence alignment ของ 18S rRNA gene ของเห็ดฟาง Volvariella 

volvacea MC133 กบัชนิดจาก GenBank database; Volvariella volvacea JM leg. 
SLR (DQ851588), Volvariella volvacea V23 (FJ869177) และ Volvariella 
volvacea Vv34 (FJ869178) ดว้ย ClustalW program กรอบสีด าแสดงถึง 
Conserved nucleotides 
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รูปผนวกที ่27 Nucleotide sequence alignment ของ 18S rRNA gene ของเห็ดมนัปู Schizophyllum 
commune MC322 กบัชนิดจาก GenBank database; Schizophyllum commune 
(X54865), Schizophyllum sp. MI 01 (AB245444) และ Schizophyllum sp. MI 15 
(AB245445) ดว้ย ClustalW program กรอบสีด าแสดงถึง Conserved nucleotides 
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รูปผนวกที ่27 (ต่อ) Nucleotide sequence alignment ของ 18S rRNA gene ของเห็ดมนัปู Schizophyllum 
commune MC322 กบัชนิดจาก GenBank database; Schizophyllum commune 
(X54865), Schizophyllum sp. MI 01 (AB245444) และ Schizophyllum sp. MI 15 
(AB245445) ดว้ย ClustalW program กรอบสีด าแสดงถึง Conserved nucleotides 
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รูปผนวกที ่27(ต่อ) Nucleotide sequence alignment ของ 18S rRNA gene ของเห็ดมนัปู Schizophyllum 
commune MC322 กบัชนิดจาก GenBank database; Schizophyllum commune 
(X54865), Schizophyllum sp. MI 01 (AB245444) และ Schizophyllum sp. MI 15 
(AB245445) ดว้ย ClustalW program กรอบสีด าแสดงถึง Conserved nucleotides 
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รูปผนวกที ่27 (ต่อ) Nucleotide sequence alignment ของ 18S rRNA gene ของเห็ดมนัปู Schizophyllum 
commune MC322 กับช นิด จ าก  GenBank database; Schizophyllum commune 
(X54865), Schizophyllum sp. MI 01 (AB245444) และ  Schizophyllum sp. MI 15 
(AB245445) ดว้ย ClustalW program กรอบสีด าแสดงถึง Conserved nucleotides 
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รูปผนวกที ่27 (ต่อ) Nucleotide sequence alignment ของ 18S rRNA gene ของเห็ดมนัปู Schizophyllum 
sp. MC322 กับชนิดจาก GenBank database; Schizophyllum commune (X54865), 
Schizophyllum sp. MI 01 (AB245444) และ Schizophyllum sp. MI 15 (AB245445) 
ดว้ย ClustalW program กรอบสีด าแสดงถึง Conserved nucleotides 
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ประวตัิการศึกษาและฝึกอบรม 
วฒิุการศึกษา สถาบนั ประเทศ 

วท.บ. (ชีววทิยา เลือกจุลชีววิทยา) มหาวทิยาลยัเกษตรศาสตร์ ประเทศไทย 
วท.ม. (จุลชีววทิยา) มหาวทิยาลยัเกษตรศาสตร์ ประเทศไทย 
PGDip.Sci. (Biotechnology) with Credit University of Otago นิวซีแลนด์ 
Ph.D. (Microbiology) University of Otago นิวซีแลนด์ 
Post-Doc (Molecular Biology) University of Guelph แคนาดา 
Certificate (International Training 

Programme in Biotechnology, ITP 12) 
Gesellschaft fÜr Biotechnologische 

Forschung mbH (GBF) 
เยอรมนี 

Certificate (Proficiency in English) Victoria University of Wellington นิวซีแลนด์ 
Certificate (Laboratory Safety Course) The Laboratory Safety Institute (LSI) สหรัฐอเมริกา 
Certificate (Quality Management of 

Culture Collection for Curators) 
National Center for Genetic Engineering 

and Biotechnology (BIOTEC) 
ประเทศไทย 

Certificate (Culture Collection 
Techniques) 

Bangkok MIRCEN ประเทศไทย 

สาขาวชิาการทีม่ีความช านาญ 
พนัธุศาสตร์และสรีรวิทยาของจุลินทรีย์  การหมกัของจุลินทรีย์ (แบคทีเรียและเช้ือรา)  ความ
หลากหลายของชนิดและการใช้ประโยชน์ของแบคทีเรียกรดแล็กติกและเช้ือราเพื่อผลิตผลิตภณัฑ์
อาหาร พลาสติกชีวภาพ พอลิเมอร์ชีวภาพ และพลงังาน 

ผลงานทางวชิาการ 
1) ต ารา หนงัสือ/เอกสารประกอบการสอน  จ านวน 14 เร่ือง (เล่ม) 
2) ผลงานวจิยัท่ีไดรั้บการตีพิมพใ์นวารสารวชิาการ 

วารสารระดบัชาติ จ านวน  20 เร่ือง และวารสารระดบันานาชาติ จ  านวน  44 เร่ือง 
3) ผลงานวจิยัท่ีตีพิมพใ์น Proceedings  จ  านวน 27 เร่ือง 
4) ผลงานท่ีเผยแพร่ในการประชุมวชิาการระดบัชาติ  จ  านวน 89 เร่ือง 
5) ผลงานท่ีเผยแพร่ในการประชุมวชิาการระดบันานาชาติ  จ  านวน 96 เร่ือง 
6) สิทธิบตัรท่ียืน่ค าขอจดทะเบียน  จ  านวน 6 ค าขอ 
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เอกสารแนบ 

ผลงานวจิยัของโครงการทีไ่ด้เผยแพร่ 
ผลงานวิจยัของโครงการท่ีไดเ้ผยแพร่โดยการตีพิมพใ์นวารสารวิชาการ น าเสนอในท่ีประชุม

วิชาการ วิทยากรรับเชิญ การฝึกอบรม และการจดันิทรรศการ  มีดงัน้ี 

Manassila, M., Sooksa-nguan, T., Boonkerd, N., Rodtong, S., and Teaumroong, N. 2005. Phylogenetic 
diversity of wild edible Russula from Northeastern Thailand on the basis of internal transcribed 
spacer sequence. ScienceAsia. 31: 323-328. 

Rodtong, S. and Korawan, K. 2005. Basidiospore ornamentation study of the red russula mushrooms. 
Journal of Microscopy Society of Thailand. 19(1): 209-210. 

Rodtong, S., Pikul-ngoen, Y., Yahaufai, J., and Siripong, P. 2005. Edible wild mushroom lectins and 
their cytotoxic activities against cancer cell lines. Abstracts of the 8th National Cancer Conference 
(NCC 8), 7-9 September 2005, Bangkok, Thailand: 129. 

Rodtong, S., Thienhirun, S., Yahaufai, J., and Siripong, P. 2005. Antiproliferative agents from 
xylariaceous fungi. Abstracts of the 8th National Cancer Conference (NCC 8), 7-9 September 2005, 
Bangkok, Thailand: 130. 

Rodtong, S. and Pikul-ngoen, Y. 2005. Protein profiles for species identification of lectin-producing 
mushrooms. Abstracts of the 31st Congress on Science and Technology of Thailand, 18-20 October 
2005, Nakhon Ratchasima, Thailand: 106. 

Rodtong, S. and Pikul-ngoen, Y. 2006. Lectin accumulation in edible wild mushrooms in Northeastern 
Thailand. Congress Handbook and Abstracts of the 8th International Mycological Congress (IMC 
8), 21-25 August 2006, Cairns, Australia: 277. 

Rodtong, S. and Pikul-ngoen, Y. 2006. Characterization of specific strains of red russula mushrooms 
accumulating lectins. Proceedings of the 16th International Microscopy Congress (IMC 16), 3-8 
September 2006, Sapporo, Japan: 439. 

Rodtong, S., Pikul-ngoen, Y., and Ratanachai, K. 2007. Specific strains of lectin-producing wild 
mushrooms. Journal of Microscopy Society of Thailand. 21(1): 226-229. 

Rodtong, S., Pikul-ngoen, Y., and Ratanachai, K. 2007. Specific strains of lectin-producing wild 
mushrooms. The 24th Microscopy Society of Thailand Annual Conference, 14-16 February 2007, 
Bangkok, Thailand. 
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Rodtong, S. and Siripong, P. 2007. Cytotoxic lectins from some tropical wild mushrooms. Proceedings 
of the 11th International Conference on Culture Collections (ICCC 11), 7-11 October 2007, Goslar, 
Germany: 207. 

Chumkhunthod, P., Rodtong, S., and Reynolds, C.D. 2007. Characterization of a cytotoxic lectin from 
the tropical mushroom, Schizophyllum commune. Abstracts of the 9th National Cancer Conference 
(NCC 9), 12-14 December 2007, Bangkok, Thailand: 174. 

Mothong, N., Songsiriritthigul, C., and Rodtong, S. 2009. Variation in lectin accumulation of straw 
mushroom fruit bodies collected from different locations. Book of Abstracts of the 2nd SUT Graduate 
Conference 2009, 21-22 January 2009, Suranaree University of Technology, Nakhon Ratchasima, 
Thailand: AG-P-9. 

Rodtong, S. 2010. Lectins from edible mushrooms. Abstracts of the International Symposium on 
“Fungal Biodiversity and Resources”, 12-13 November 2010, Wangcome Hotel, Chiang Rai, 
Thailand: 15. Including 7 pages in the Conference Handouts. Invited Lecture. 

Rodtong, S. and Pikul-ngoen, Y. 2010. Protein profiles from lectin extracts as an aid for detection and 
identification of lectin-producing mushrooms. Abstracts of the 9th International Mycological 
Congress (IMC9), 1-6 August 2010, Edinburgh, U.K.: P4.143. 

Mothong, N., Songsiriritthigul, C., Roytrakul, S., Siripong, P., and Rodtong, S. 2010. Biological activity 
of straw mushroom lectin. National Science and Technology Fair 2010, 7-22 August 2010, 
International Trade & Exhibition Centre (BITEC), Bangkok, Thailand. 

Rodtong, S., Songsrirote, S.; Khumlert, R, and Khamjang, P. 2012. Field application of the fungus 
Beauveria bassiana for controlling the dominant cassava mealybug found in Nakhon Ratchasima, 
Thailand. Abstracts of the 6th Thai Mycological Conference, 6 March 2012, Rama Gardens Hotel, 
Bangkok, Thailand: 62. 

Nanthisa, M., Mothong, N., Songsiriritthigul, C., and Rodtong, S. 2012. Lectin from a specific species 
of Chlorophyllum mushroom. Abstracts of the 23rd Annual Meeting of the Thai Society for 
Biotechnology, 1-2 February 2012, the Imperial Queen’s Park Hotel, Bangkok, Thailand: 248. 

Nanthisa, M., Mothong, N., Songsiriritthigul, C., and Rodtong, S. 2012. Hemagglutination protein from 
fruiting body of Leucoagaricus mushroom. Abstracts of theTSB2012 International Conference on 
Green Biotechnology: Renewable Energy and Global Care, 29-30 November 2012, Sunee Grand 
Hotel & Convention Center, Ubon Ratchathani, Thailand: 118. 

Nanthisa, M., Mothong, N., Songsiriritthigul, C., and Rodtong, S. 2012. Hemagglutination protein from 
fruiting body of Leucoagaricus mushroom. Proceedings of theTSB2012 International Conference 

 

 

 

 

 

 

 

 



173 

on Green Biotechnology: Renewable Energy and Global Care, 29-30 November 2012, Sunee Grand 
Hotel & Convention Center, Ubon Ratchathani, Thailand: 403-408. 

Rodtong, S., Mothong, N., Songsiriritthigul, C., and Siripong, P. 2014. Variation in cytotoxicity and 
antimicrobial activities of lectins from straw mushroom from different commercial locations. The 
12th National Cancer Conference: National Strategies to Nationwide Cancer Care. 19-21 November 
2014. Miracle Grand Convention, Bangkok, Thailand. P-16. 

สุรีลกัษณ์ รอดทอง. 2549. เล็กติน: สารออกฤทธ์ิทางชีวภาพจากเห็ดรา. ผลงานร่วมจดัแสดงนิทรรศการ
ในงานการน าเสนอผลงานวิจยัแห่งชาติ 2549 (Thailand Research Expo 2006) วนัท่ี 9-13 กนัยายน 
พ.ศ. 2549 จดัโดยส านกังานคณะกรรมการวจิยัแห่งชาติ (วช.) ณ Sky Hall เซ็นทรัลพลาซ่า ลาดพร้าว 
กรุงเทพมหานคร 

สุรีลกัษณ์ รอดทอง. 2551. ผูป้ระสานงาน วทิยากร และผูด้  าเนินรายการ ในการบรรยายพิเศษของการจดั
ประชุมเชิงปฏิบติัการเร่ือง “Mycology, Electron Microscopy, and Biodiversity studies” วนัท่ี 13-14 
พฤษภาคม พ.ศ. 2551 โดยมีวทิยากรรับเชิญคือ Prof. Anthony J.S. Whalley และ Dr. George 
Sharples, Liverpool John Moores University, U.K. Meeting Room 1, Academic Building 

สุรีลกัษณ์ รอดทอง. 2551. ผูป้ระสานงาน วทิยากร และผูด้  าเนินรายการ ในการบรรยายพิเศษ และ
ปฏิบติัการพิเศษ วนัท่ี 12-18 ตุลาคม พ.ศ. 2551 ณ อาคารวชิาการ และหอ้งปฏิบติัการจุลชีววทิยา 
(ศูนยเ์คร่ืองมือวทิยาศาสตร์และเทคโนโลย)ี มหาวทิยาลยัเทคโนโลยสุีรนารี จงัหวดันครราชสีมา 
โดยมีวทิยากรร่วมรับเชิญ Prof. Roy Watling Royal Botanic Garden Edinburgh, Edinburgh Scotland 
หวัขอ้กิจกรรมหลกั ดงัน้ี  
(1) Demonstration of fungal identification techniques  
(2) Fungal field survey at Phu Luang, Sa-kaae-rach, and Wang-nham-keaw 
(3) Identification of fungal specimens 
(4) Special seminar on “Heron Wood, a mystical locality: 15 years of biodiversity studies” 

สุรีลกัษณ์ รอดทอง. 2553. วทิยากรฝึกอบรม โครงการเสริมสร้างศกัยภาพดา้นเทคนิคทางชีววทิยาและ
ชีววทิยาโมเลกุลของเห็ดป่า แก่บุคลากรสังกดั มหาวทิยาลยัเทคโนโลยรีาชมงคลลา้นนา น่าน จ านวน 
3 ท่าน ระหวา่งวนัท่ี 1-15 พฤษภาคม พ.ศ. 2553 ณ หอ้งปฏิบติัการจุลชีววทิยา (ศูนยเ์คร่ืองมือ
วทิยาศาสตร์และเทคโนโลยี) มหาวทิยาลยัเทคโนโลยสุีรนารี จงัหวดันครราชสีมา. 

สุรีลกัษณ์ รอดทอง. 2554. พิพิธภณัฑเ์ห็ดราและพืชผลหายากของประเทศไทย. ใน คู่มืออุทยานการ
เรียนรู้ มหาวทิยาลยัเทคโนโลยสุีรนารี (SUT Learning Park) มหาวทิยาลยัเทคโนโลยสุีรนารี จงัหวดั
นครราชสีมา. หนา้ 33-35. 

สุรีลกัษณ์ รอดทอง. 2554. งานวจิยัจากการประยกุตใ์ชท้รัพยากรจุลินทรียใ์นประเทศไทย. การประชุม
วชิาการผลงานวจิยัของนิสิตและบุคลากรภาควชิาชีววทิยา คร้ังท่ี 4, 26 มกราคม พ.ศ. 2554, ภาควชิา
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ชีววทิยา คณะวทิยาศาสตร์ มหาวทิยาลยัมหาสารคาม ต าบลขามเรียง อ าเภอกนัทรวชิยั จงัหวดั
มหาสารคาม. วทิยากรรับเชิญ. 

สุรีลกัษณ์ รอดทอง. 2554. สารสกดัเล็กตินจากเห็ดรับประทานไดท่ี้มีฤทธ์ิตา้นเซลลม์ะเร็ง. ผลงานร่วม
จดัแสดงนิทรรศการในงานการน าเสนอผลงานวิจยัแห่งชาติ 2554 (Thailand Research Expo 2011), 
26-30 สิงหาคม พ.ศ. 2554 จดัโดยส านกังานคณะกรรมการวจิยัแห่งชาติ (วช.) ณ ศูนยป์ระชุม
บางกอกคอนเวนชนัเซ็นเตอร์ เซ็นทรัลเวลิด ์ราชประสงค ์กรุงเทพมหานคร 

สุรีลกัษณ์ รอดทอง. 2554.  ผูป้ระสานงาน วทิยากร และผูด้  าเนินรายการ ในการบรรยายพิเศษของการจดั
ประชุมเชิงปฏิบติัการเร่ือง “Techniques in Identification of Saprotrophic and Mutualistic Larger 
Fungi” วนัท่ี 31 สิงหาคม ถึง 2 กนัยายน พ.ศ. 2554 ณ อาคารวชิาการ และศูนยว์จิยัมนัส าปะหลงัและ
ผลิตภณัฑ ์ มหาวทิยาลยัเทคโนโลยสุีรนารี จงัหวดันครราชสีมา โดยมีวทิยากรรับเชิญท่ีใหก้าร
บรรยายและฝึกปฏิบติัการ ดงัน้ี 
(1) The Need for Fungal Conservation โดย Prof. Roy Watling 
(2) Some Interesting Wild Mushrooms โดย Assoc. Prof. Niwat Sanoamuang  
(3) Dominant Plants in Deciduous Dipterocarp and Dry Evergreen Forests in Thailand                       

โดย Prof. Pranom Chantaranothai 
สุรีลกัษณ์ รอดทอง. 2555. การจ าแนกชนิดจุลินทรียโ์ดยใชเ้ทคนิคชีวโมเลกุล. เอกสารประกอบการ

ฝึกอบรมเชิงปฏิบติัการเร่ือง "การจ าแนกชนิดและตรวจวิเคราะห์จุลินทรียด์ว้ยเทคนิคชีวโมเลกุล”, 4 
กนัยายน พ.ศ. 2555, ส านกัวจิยัพฒันาเทคโนโลยชีีวภาพ กรมวชิาการเกษตร อ าเภอธญับุรี จงัหวดั
ปทุมธานี. 37 หนา้. วทิยากรรับเชิญ. 

 

 

 

 

 

 

 

 


