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การระบุชนิดของสิ่งมีชีวิตต้องอาศัยความรู้และความเชี่ยวชาญด้านสัญฐานวิทยาและการสังเกตุเพื่อแยก
ความแตกต่างจากลักษณะภายนอกที่เห็นประกอบกัน ซึ่งในสิ่ งมีชีวิตแต่ละชนิดก็มีข้อจำกัดที่แตกต่างกันทำให้ไม่
สามารถระบุชนิดได้ ปัจจุบันวิทยาศาตร์มีวิวัฒนาการและมีความเจริญก้าวหน้าทำให้มีงานวิจัยด้านอณูพันธุศาสตร์ 
(Molecular genetic) มีมากขึ้นตั้งแต่มีการค้นพบสารพันธุกรรมหรือสารชีวโมเลกุลที่อยู่ในเซลล์ของสิ่งมีชีวิต ซึ่ง
ทำหน้าที่เก็บรวบรวมข้อมูลรหัสการทำงานของสิ่งมีชีวิตต่างๆ เมื่อสิ่งมีชีวิตมีการสืบพันธุ์มีการแบ่งเซลล์จะแบ่งสาร
พันธุกรรมนี้ไปด้วย สารพันธุกรรมหรือกรดนิวคลีอิคนี้มี 2 ชนิดคือ อาร์เอ็นเอ (Ribonucleic acid, RNA) และดี
เอ็นเอ (Deoxyribonucleic acid, DNA) สิ่งมีชีวิตส่วนใหญ่แล้วมีสารพันธุกรรมเป็นดีเอ็นเอ ยกเว้นไวรัสบางชนิดมี
สารพันธุกรรมเป็นอาร์เอ็นเอ สารพันธุกรรมประกอบด้วยกรดนิวคลิอิก น้ำตาล หมู่ฟอสเฟสและนิวคลีโอไทด์ 4 
ชนิด คือ อะดีนีน (adenine, A) ไทมีน (thymine, T) ไซโทซีน (cytosine, C) และกัวนีน (guanine, G) จากการ
จัดเรียงตัวของนิวคลีโอไทด์สี่ชนิดที่แตกต่างกันในแต่ละสิ่งมีชีวิตทำให้เกิดความหลากหลายของรหัสพันธุกรรมทำ
ให้สิ่งมีชีวิตมีความแตกต่างกันจึงเป็นที่มาของการทำบาร์โค๊ดในสิ่งมีชีวิต 

ดีเอ็นเอบาร์โค๊ด (DNA barcode) นำมาใช้ประโยชน์ในการระบุชนิดของสิ่งมีชีวิต เช่น ใช้ในการระบุชนิด
ของผีเสื้อสกิปเปอร์ (Astraptes fulgerator) (Hebert et al, 2004) ซึ่งสามารถจำแนกสายพันธุ์ผีเสื้อที่ต่างกนัได้
ถึง 10 ชนิด ใช้ตรวจสอบสินค้าในผลิตภัณฑ์อาหารทะเลที่มีการปลอมปน และยังเป็นที่ยอมรับในการใช้ตรวจ
ผลิตภัณฑ์ทางชีวภาพที่ถูกยึดได้โดยศุลกากร ดีเอ็นเอบาร์โค๊ดเป็นบริเวณท่ีจำเฉพาะของลำดับดีเอ็นเอในสิ่งมีชีวิตที่
มีความผันแปรสูงของจีโนมจึงใช้จำแนกสิ่งมีชีวิตแต่ละชนิดได้ เช่น ดีเอ็นเอในไมโตคอนเดรียและในคลอโรพลาสต์  

การระบุชนิดพืชนิยมใช้ยีนในคลอโรพลาสต์ เช่น ยีน matK (maturase K) และร่วมกับยีนบริเวณอ่ืน เช่น 
internal transcribed spacers (ITS), rbcL (Ribulose-1 ,5 - bisphosphate carboxylase oxygenase; 
RuBisCo) และ trnH ในพืชบางชนิดไม่สามารถระบุชนิดได้ด้วยยีน rbcL และ matK เช่น สาหร่ายสีเขียวไม่มียีน 
matK และไม่สามารถเพิ่มปริมาณด้วยยีน rbcL และ ITS ได้จึงใช้ยีนในคลอโรพลาสต์บริเวณอื่นเช่นยีน tufA ใน
การจำแนกชนิด ((Kress et al, 2007; Purty et al, 2016) 

ในสัตว์ใช้ยีนไมโตคอนเดรีย เช่น  COI หรือ COX1 (cytochrome c oxidase subunit I) และยีน Cytb 
(cytochrome b) ซึ่งในสัตว์นิยมใช้ยีนในไมโตคอนเดรียมากกว่าเพราะมีจำนวนซ้ำมากกว่า (Hebert et al, 2003; 
Blaxter et al, 2004) 

ในกลุ่มของเชื้อราต้องใช้มากกว่าหนึ่งบริเวณเช่น ยีน COI ซึ่งได้กับเชื้อราบางกลุ่ม (Bellemain et al, 
2010; Seifert et al, 2007) แต่ส่วนใหญ่แล้วนิยมใช้ดีเอ็นเอในนิวเคลียสบริเวณ ITS (internal transcribed 
spacer) และส่วนของไรโบโบโซมท่ีมีหน่วยย่อยขนาดใหญ ่(large subunit, LSU) (Khaund et al, 2014) 



สำหรับแบคทีเรียจะใช้ยีน 16S rRNA ในการจัดจำแนกซึ่งยีนบริเวณนี้มีบริเวณอนุรักษ์สูง (Janda et al, 
2007) บางงานวิจัยใช้ยีน COI (Smith et al, 2012) ยีน cpn60 ชนิด type II chaperonin และยีน rpoB (Links 
et al, 2012; Case et al, 2007) ซึ่งสามารถใช้เป็นดีเอ็นเอบาร์โค๊ดได้เช่นกัน 

การระบุและจำแนกชนิดสิ่งมีชีวิตทำได้โดยมีขั้นตอนดังนี้ 

1. การเก็บตัวอย่างเนื้อเยื่อของสิ่งมีชีวิตเช่น พืช แมลง เชื้อรา สัตว์ จุลินทรีย์  
2. สกัดดีเอ็นเอตัวอย่างท่ีเก็บมาด้วยวิธีที่เหมาะสม 
3. เลือกเพ่ิมปริมาณบริเวณท่ีจำเพาะกับสิ่งมีชีวิตแต่ชนิดด้วยวิธี PCR  
4. วิเคราะห์ผลผลิต PCR ด้วยการส่งวิเคราะห์ลำดับนิวคลีโอไทด์และเปรียบเทียบผลการวิเคราะห์กับ

ฐานข้อมูลของ GenBank (www.ncbi.nlm.nih.gov) 
5. สร้างแผนภูมิต้นไม้เพ่ือวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการ 

ในการระบแุละจำแนกชนิดสิ่งมีชีวิตบางครั้งทำได้ยากด้วยดีเอ็นเอบาร์โค๊ดที่เหมือนกันบริเวณเดียว จึงต้อง
ใช้ดีเอ็นเอบาร์โค๊ดมากกว่าสองบริเวณเข้ามาช่วยจึงสามารถแยกสายพันธุ์ได้เพ่ือให้การระบุชนิดได้ถูกต้องที่สุด  
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