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บทคัดย่อ 
 

 หอมแดงมีการปลูกมากในภาคเหนือและภาคตะวันออกเฉียงเหนือ โดยแหล่งปลูกหอมแดงที่มีชื่อเสียงมาก
ที่สุดคอื จังหวัดศรีสะเกษ ซึ่งหอมแดงมีลักษณะเด่นคือ เปลือกนอกหนาสีม่วงแดง กลิ่นฉุน แต่ยังไม่มีการศึกษา
ความแตกต่างด้านพันธุกรรมของหอมแดงจากจังหวัดศรีสะเกษและหอมแดงจากแหล่งปลูกอ่ืนๆ ดังนั้นการศึกษานี้
จึงมีวัตถุประสงค์เพ่ือจ าแนกสายพันธุ์หอมแดงศรีสะเกษออกจากหอมแดงสายพันธุ์อ่ืนๆ โดยเก็บตัวอย่างหอมแดง
จากแหล่งปลูกในภาคเหนือได้แก่ เชียงใหม่ ล าพูน อุตรดิตถ์และสุโขทัย ภาคตะวันออกเฉียงเหนือ ได้แก่ 
นครราชสีมาและศรีสะเกษ จ านวน 12 ตัวอย่าง น ามาสกัดดีเอ็นจากใบอ่อน และเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอด้วย
เครื่องหมายโมเลกุล Simple sequence repeat (SSR) จ านวน 16 ไพรเมอร์ ผลการศึกษาพบว่า สามารถเพ่ิม
ปริมาณดีเอ็นเอได้ 12 ไพรเมอร์ และมี 8 ไพรเมอร์ที่ให้แถบดีเอ็นเอที่มีความแตกต่างกันของสายพันธุ์หอมแดง 
หลังจากนั้นน าข้อมูลที่ได้ไปวิเคราะห์และจัดกลุ่ม แล้วสร้างเดนโดรแกรมเพ่ือศึกษาหาความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม
ของหอมแดง สามารถแบ่งหอมแดงได้ 3 กลุ่ม กลุ่มท่ี 1 ประกอบด้วยหอมแดงจาก ล าพูน อุตรดิตถ์ และหอมแดง
จากอินโดนีเซีย กลุ่มที่ 2 มีความหลากหลายของสายพันธุ์มาก ประกอบด้วยหอมแดงจากศรีสะเกษ อุตรดิตถ์ 
ล าพูน สุโขทัย และเชียงใหม่ ส่วนกลุ่มที่ 3 เป็นหอมแดงจากนครราชสีมา โดยพบว่าหอมแดงสายพันธุ์นี้มีลักษณะ
ทางสัณฐานวิทยาแตกต่างจากหอมแดงสายพันธุ์อ่ืนๆด้วย   

ค าน า 
 การศึกษาลายพิมพ์ดีเอ็นเอในหอมแดงโดยวิธี Random amplified polymorphism DNA (RAPD) เป็น
วิธีที่ง่ายและสะดวก ไม่จ าเป็นต้องทราบข้อมูลทางพันธุกรรมมาก่อน แต่มีปัญหาในการท าซ้ า อาจให้ผลไม่
เหมือนเดิม ดังนั้นจึงมีการพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุลชนิด  Microsatellites หรือ Simple sequence repeat 
(SSR) หรือ Short tandem repeat (STR) คือ ล าดับเบสซ้ าสั้นๆ กระจายทั่ว eukaryotic genome เป็น
เครื่องหมายที่เป็นที่นิยมมาก เนื่องจากต าแหน่งของ SSR มีความแปรปรวนมากในจ านวนซ้ าระหว่างสิ่งมีชีวิตแต่
ละตัวในชนิดเดียวกัน microsatellite     เป็น codominant marker พบปริมาณมากและมีความหลากหลายของ 
allele การประเมินความแปรปรวนใช้ขนาดที่ได้จากการท า PCR โดยใช้คู่ของไพรเมอร์ที่มีล าดับเบสขนาบข้าง 
(flanking primer) ของต าแหน่ง SSR เนื่องจากสามารถท าซ้ าและให้ผลเหมือนกันในหลายๆห้องปฏิบัติการ       

( แบบฟอร์ม) แบบ 2 



ท าให้ข้อมูลที่ได้มีความแม่นย า (Agarwal et al., 2008) การศึกษานีเ้พ่ือจ าแนกสายพันธุ์หอมแดงศรีสะเกษจาก
หอมแดงสายพันธุ์อ่ืนๆ โดยใช้เครื่องหมายโมเลกุลชนิด Microsatellite 
 นอกจากเครื่องหมายโมเลกุล Microsatellite แล้วยังมีการศึกษาเครื่องหมายโมเลกุลชนิดอื่นๆ  
Mazuzaki et al. (2008)  ได้ศึกษาความสัมพันธ์ของสกุล Allium โดยใช้เทคนิค RAPD ในหอมชนิดต่างๆ 6 ชนิด 
ได้แก่ Japanese bunching onion (A.  fistulosum) จ านวน 2 สายพันธุ์ หอมแดง (shallot, A. cepa L. 
Common group Aggregatum) และหอมสายพันธุ์ป่าที่มีความใกล้ชิดกัน 4 สายพันธุ์ และได้คัดเลือก RAPD 
marker จ านวน 8 คู่ เปลี่ยนเป็น SCAR marker  โดยการโคลนชิ้นส่วนดีเอ็นเอและหาล าดับนิวคลีโอไทด์ 
หลังจากนั้นออกแบบไพรเมอร์ขนาด 24 นิวคลีโอไทด์ จ านวน 8 คู ่ผลการศึกษาพบว่า 5 SCAR markers สามารถ
ให้แถบดีเอ็นเอที่จ าเพาะกับหอมแดง และไม่พบใน Japanese bunching onion 
 

วิธีการด าเนินการ 
อุปกรณ์ 

1. หอมแดงจากแหล่งปลูกต่างๆที่ส าคัญของประเทศไทย ในภาคเหนือและภาคตะวันออกเฉียงเหนือ 
2. สารเคมีในห้องปฏิบัติการ ได้แก่ dNTP, Taq DNA polymerase, agarose gel, primers, boric 

acid ฯลฯ 
3. เครื่องมือต่างๆ ได้แก่ เครื่อง PCR, gel electrophoresis, water baht, เครื่องปั่นเหวี่ยง  

 
วิธีการ 

1. การเตรียมต้นกล้า 

   เพาะหอมแดงจากแหล่งปลูกต่างๆ (ตารางที่ 1) ในกระถางพลาสติกขนาด 12 นิ้วโดยปลูกพันธุ์ละ 7 

หัวต่อกระถาง รดน้ า 2 วัน ต่อ 1 ครั้ง จนกระทั่งต้นกล้ามีอายุประมาณ 20 วัน  ตัดใบอ่อนของแต่ละสายพันธุ์ไป

สกัดดีเอ็นเอ  

 

ตารางที่ 1 สายพันธุ์หอมแดงที่ใช้ในการศึกษา 

ล าดับที่ พันธุ์ แหล่งที่มา 
1 sh54006 ล าพูน 
2 sh55009 อุตรดิตถ์ 
3 sh55010 ศรีสะเกษ 
4 sh55011 นครราชสีมา 
5 sh55013 ศรีสะเกษ 
6 sh55014 ศรีสะเกษ 
7 sh55015 ศรีสะเกษ 



8 sh55018 ล าพูน 
9 sh55020 อุตรดิตถ์ 
10 sh55023 สุโขทัย 
11 sh55024 เชียงใหม่ 
12 sh55025 หอมแดงอินโดนีเซีย 

 

2. วิธีการสกัดดีเอ็นเอ (DNA extraction) 

    การสกัดดีเอ็นเออ้างอิงตามวิธีการของ Doyle & Doyle (1987) โดยชั่งตัวอย่างใบหอมแดงหนัก 0.2 

กรัม บดในโกร่งปลอดเชื้อ โดยเติมไนโตรเจนเหลว บดจนละเอียด เติม extraction buffer 1,000 มิลลิลิตร และ

เติม 2-mercaptoethanal ปริมาตร 1 ไมโครลิตร แล้วเทลงใน microcentrifuge tube ขนาด 1.5 มิลลิลิตร 

น าไปอุ่นที่อุณหภูมิ 60 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 30-60 นาที โดยพลิกหลอดไปมา จากนั้นเติม chloroform : 

isoamyl alcohol (24:1) จนเต็มหลอด น าไปปั่นเหวี่ยงที่ 13,000 รอบต่อนาที เป็นเวลา 10 นาที จากนั้นดูด

ของเหลวด้านบนใส่หลอดใหม่ เติม isopropanol ที่เย็นจัด 0.7 เท่าของปริมาตรเดิม ตั้งทิ้งไว้ที่อุณหภูมิ -20 องศา

เซลเซียส ประมาณ 30 นาที น าไปปั่นเหวี่ยงที่ 13,000 รอบต่อนาที เป็นเวลา 10 นาที เทส่วนบนทิ้งไป แล้วเติมเอ

ทานอล 75% ที่มี ammonium acetate 10 มิลลิโมลาร์ ปริมาตร 400 ไมโครลิตร กลับหลอดไปมาให้ตะกอน

ละลาย ตั้งทิ้งไว้ที่อุณหภูมิห้องเป็นเวลา 30 นาที น าไปปั่นเหวี่ยงที่ 13,000 รอบต่อนาที เป็นเวลา 10 นาที เท

สารละลายทิ้งคว่ าหลอดทิ้งไว้ 2-3 ชั่วโมง หรือจนกว่าตะกอนดีเอ็นเอจะแห้ง เติม TE buffer ปริมาตร 40

ไมโครลิตร และ RNase A (10 mg/ml) ปริมาตร 4 ไมโครลิตร น าไปอุ่นที่ 37 องศาเซลเซียส นาน 30 นาท ี

จากนั้นเก็บดีเอ็นเอไว้ในตู้เย็น -20 องศาเซลเซียส 

 

3. การตรวจวิเคราะห์ปริมาณและคุณภาพของของดีเอ็นเอ 

   ตรวจวิเคราะห์ปริมาณและคุณภาพของสารละลายดีเอ็นเอ โดยวิธีการเปรียบเทียบกับแถบดีเอ็นเอ

มาตรฐาน (lambda DNA) ด้วยเทคนิคเจลอิเล็กโตรโฟริซิส โดยใช้กระแสไฟฟ้า 50 โวลต์ เป็นเวลา 1 ชั่วโมง 

น าไปย้อมในสารละลาย ethidium bromide ความเข้มข้น 0.1 µg/ml เป็นเวลา 30 นาที แล้วน ามาตรวจสอบ

ความเข้มข้นของสารละลายดีเอ็นเอโดยใช้แสงอัลตราไวโอเลต (UV transilluminator) แล้วเปรียบเทียบกับความ

เข้มข้นของแถบดีเอ็นเอมาตรฐาน 

4. การเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอและตรวจสอบแถบดีเอ็นเอ 

 การเพ่ิมปริมาณชิ้นส่วนดีเอ็นเอหอมแดงด้วยเครื่องหมายโมเลกุลชนิด SSR จ านวน 16 ไพรเมอร์ (ตาราง
ที่ 1)  มีส่วนประกอบและความเข้มข้นของสารละลายที่เหมาะสมต่อการท าปฏิกิริยาด้วยเทคนิคพีซีอาร์ จ านวน 20 
ไมโครลิตร โดยดัดแปลงจาก Soegianto et al. (2011 )และ Araki et al. (2010) ดังนี้ ดีเอ็นเอ 20 นาโนกรัม, 



1X PCR buffer, 1.5 mM MgCl2, 0.2 mM dNTP, 1 M forward primer, 1 M reverse primer,  0.75 U 
Taq DNA polymerase น าส่วนประกอบต่างๆ ผสมให้เข้ากันแล้วใส่ในหลอดพีซีอาร์ขนาด 0.2 มิลลิลิตร จากนั้น
น าเข้าเครื่องเพ่ิมปริมาณสารพันธุกรรม (Biometra รุ่น T Gradient จากประเทศเยอรมัน) มีโปรแกรมควบคุม
อุณหภูมิส าหรับปฏิกิริยาดังนี้ ขั้นที่ 1 Predenaturation อุณหภูมิ 95C เป็นเวลา 5 นาที จ านวน 1 รอบ ขั้นที่ 2 
Denaturation อุณหภูมิ 95C เป็นเวลา 30 วินาที  ขั้นที่ 3  Annealing  อุณหภูมิตามความเหมาะสมของไพร
เมอร์ในตารางที่ 1 เป็นเวลา 30 วินาที  ขั้นที่ 4 Extension  อุณหภูมิ 72C เป็นเวลา 1 นาที  ท าซ้ าในขั้นตอนที่ 
2-4 จ านวน 35 รอบ ขั้นที่ 5  Final Extension อุณหภูมิ 72C เป็นเวลา 7 นาที จ านวน 1 รอบ  เมื่อ
ปฏิกิริยาสิ้นสุด น าผลผลิตที่ได้จากการเพ่ิมชิ้นส่วนดีเอ็นเเป้าหมาย  มาตรวจสอบผลการปรากฎของแถบดีเอ็นเอ
ด้วยเทคนิคโพลีอะคริลาไมด์เจลอิเล็กโตรโฟเรซีส ที่ความเข้มข้น 4.5% ย้อมเจลด้วยสีย้อมซิลเวอร์ไนเตรท 
(AgNO3) แล้วน าไปวิเคราะห์แถบดีเอ็นเอที่ปรากฏบนแผ่นเจล เปรียบเทียบขนาดของแถบดีเอ็นเอที่ได้กับดีเอ็นเอ
มาตรฐาน ท าการบันทึกต าแหน่งแถบดีเอ็นเอให้ครบทุกต าแหน่งในแต่ละไพรเมอร์ที่ใช้  หลังจากนั้นน าข้อมูลที่ได้
ไปวิเคราะห์หาค่า similarity coefficient โดยใช้โปรแกรม NTSYSpc 2.1 วิเคราะห์การจัดกลุ่ม แล้วสร้างเดนโดร
แกรมเพ่ือศึกษาหาความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของสายพันธุ์หอมแดงที่น ามาศึกษา  
 
 
 
 
ตารางที่ 2 ล าดับนิวคลีโอไทด์ของไพรเมอร์ชนิด SSR จ านวน 16 ไพรเมอร์ที่ใช้กับตัวอย่างหอมแดง 
 

Loci Primer sequence (5’-3’) Ta (oC)  
AFS015 F: ATCTCACTGTCCTTGTACCTGAAAG 

R: CATCTTGACTTTGTGATATTTGTGC 
60  

ACE020 F: AGTGGTCATGGTTGTCTTGCTT 
R: TGCACAAGTACACAGCGACAAAC 

55  

CF445996 F: GCCAACAGTTTTCGTAAGTTGA 
R: ATTCTCTTCGGCTTTCGTGA 

58  

AFAT13H10 F: CGGATTGTGTGTCTTGATTACTTGTG 
R: GGCTGATTCAACCAGAAGGCTAAG 

60  

CF450008 F: TTCCCAACAAACGTTCATCA 
R: GTGAAGGGAGAGCAGTGGAG 

55  

AFRT08C02 F: CATCCTTAACTTCAATTCTATGGGG 
R: TTTATCCAAATTACGGCTTTGGGC 

59  

AFA06A08 F: CCTCAGGAGAGGGGTATTTTGGTT 62  



R: CTTGGGAAAGGCTTCTCTTGAGGT 
AFA11E12 
 
AMS14 
 
AFA11H10 
 
AFA02H08 
 
AFA15E08 
 
AFS096 
 
AFA08G10 
 
CF451226 
 
CF438063 

F:GCTGGACGGACTTCTGTATGCTTT 
R: CGACCTTAAGTCATAAACGTGGTAA 
F: CCCCTGAGTAAATTCAAAATCC 
R: TCCTTAGTATAATTTCGGGGTAAC 
F: ATCTTTTGTGTGTTGTCACCGCAT 
R: GCAAAGTGCAAAGCAACTCAACAT 
F: AGATCTTGGATAGTTATTAAAGTAGTTCCAGTAGA 
R: GGGCTGAAATATTATGTGGGTTTG 
F: TGAGAAGTGTGTGTAAGGCAAGGC 
R: GCCCCAAAGTCATACTGCTGGTAG 
F: CCAAGTATTGGGTGGTCAAAGTACA 
R: TCACAAGAGAGTGTGTGTGTGTGTG 
F: TGAGCATGCCAGAAAATCCACTAA           
R: CGAGAATGAGGATATGAGATTCGAGTG 
F:ACTTTCCCCCTCCAACATTC 
R:TAGCACAAGGAGGGTCGAGT 
F:TGGGTGAGTGTTCATTTCCA 
R:CCAAGCCGTGACAAACTACA 

60 
 

55 
 

55 
 

60 
 

55 
 

55 
 

55 
 

60 
 

55 

 

 
 
 
เวลาและสถานที่ 
สถานที่ด าเนินงาน   ศูนย์วิจัยพืชสวนศรีสะเกษ ระยะเวลา เริ่มต้น ตุลาคม 2554  สิ้นสุด กันยายน 2556 
 
 

ผลและวิจารณ์ผลการทดลอง 
ในการทดลองได้น าเครื่องหมายโมเลกุลชนิดไมโครแซทเทลไลท์ ทั้งหมดจ านวน 16 ไพรเมอร์ มา

ศึกษาลักษณะทางพันธุกรรมและจ าแนกสายพันธุ์หอมแดง พบว่า มี 12 ไพรเมอร์ ได้แก่ ไพรเมอร์ AFS015, 
ACE020, CF445996, AFAT13H10, CF450008, AMS14, AFA11H10, AFA15E08, AFS096, AFA08G10, 
CF451226 และ CF438063 ที่สามารถสังเคราะห์และเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอในปฎิกิริยา PCR ส่วนอีก 4 ไพรเมอร์ 
ได้แก่ ไพรเมอร์ AFA06A08, AFRT08C02, AFA11E12 และ AFA02H08 ไม่สามารถสังเคราะห์และเพ่ิมปริมาณดี
เอ็นเอในปฎิกิริยา PCR ได้ และพบว่าเครื่องหมายโมเลกุลชนิดไมโครแซทเทลไลท์ที่ให้ความแตกต่างทางพันธุกรรม 



(polymorphic) ระหว่างสายพันธุ์หอมแดงที่น ามาศึกษาในครั้งนี้ทัง้หมด 8 ไพรเมอร์ และมี 4 ไพรเมอร์ที่ไม่มี
ความแตกต่างทางพันธุกรรม (monomorphic) ระหว่างหอมแดงที่น ามาศึกษาในครั้งนี้พบว่า สามารถจัดกลุ่มของ
หอมแดงได้เป็น 3 กลุ่มใหญ่ๆ (ภาพท่ี 1) ดังนี้  
   กลุ่มท่ี 1 ประกอบด้วยหอมแดง 3 สายพันธุ์ ได้แก่ สายพันธุ์ sh54006, sh55015 และ sh55025 โดยที่
หอมแดงสายพันธุ์ sh54006 และ sh55015 มีแหล่งที่มาจากจังหวัดล าพูนและศรีสะเกษ ตามล าดับ ส่วนสายพันธุ ์
sh55025 เป็นหอมแดงมีแหล่งที่มาจากประเทศอินโดนีเซีย จึงมีค่าความใกล้ชิดทางพันธุกรรมที่น้อยกับสายพันธุ์
อ่ืนๆ ภายในกลุ่ม  
   กลุ่มท่ี 2 ประกอบด้วยหอมแดง 8 สายพันธุ์ ได้แก่ สายพันธุ์ sh009, sh55010, sh55013, sh55014, 
sh55018, sh55020, sh55023 และ sh55024  ซึ่งมีแหล่งที่มาจากจังหวัดล าพูน, เชียงใหม่, สุโขทัย, อุตรดิตถ์ 
และศรีสะเกษ โดยในกลุ่มนี้จะเห็นได้ว่าเป็นสายพันธุ์ที่มาจากแหล่งเพาะปลูกอยู่ในภาคเหนือและภาคตะวันออก
เฉียงหนือ ซึ่งมคีวามหลากหลายทางพันธุกรรมค่อนข้างมาก 
 กลุ่มท่ี 3 ประกอบด้วยหอมแดงเพียง 1 สายพันธุ์ คือ sh55011 โดยเป็นสายพันธุ์จากจังหวัดนครราชสีมา  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ภาพที่ 1  เดนโดรแกรมแสดงความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมระหว่างหอมแดง 12 สายพันธุ์ 
 
 
ตารางที ่3  ค่าสัมประสิทธิ์ความเหมือนของลักษณะทางพันธุกรรมของหอมแดง 12 สายพันธุ์ 
 sh54006 sh55011 sh55013 sh55014 sh55015 sh55009 sh55010 sh55018 sh55020 sh55023 sh55024 sh55025 

sh54006 1.00            
sh55011 0.54 1.00           
sh55013 0.77 0.66 1.00          
sh55014 0.77 0.66 0.94 1.00         

 



sh55015 0.80 0.74 0.69 0.69 1.00        
sh55009 0.71 0.77 0.83 0.77 0.86 1.00       
sh55010 0.77 0.60 0.94 0.89 0.63 0.77 1.00      
sh55018 0.80 0.69 0.91 0.86 0.77 0.91 0.86 1.00     
sh55020 0.77 0.66 1.00 0.94 0.69 0.83 0.94 0.91 1.00    
sh55023 0.77 0.66 1.00 0.94 0.69 0.83 0.94 0.91 1.00 1.00   
sh55024 0.80 0.63 0.91 0.86 0.71 0.80 0.86 0.89 0.91 0.91 1.00  
sh55025 0.80 0.69 0.74 0.74 0.77 0.74 0.74 0.77 0.74 0.74 0.77 1.00 

 
 จากการศึกษาด้วยเครื่องหมายชนิด microsatellite พบว่า หอมแดงสายพันธุ์ sh55013, sh55020 และ 
sh55023 มีค่าสัมประสิทธิ์ความเหมือนเท่ากับ 1.00 แสดงว่าเป็นสายพันธุ์เดียวกัน โดยเป็นหอมแดงจากสุโขทัย
อุตรดิตถ์และศรีสะเกษ หอมแดงท่ีมีความเหมือนกันน้อยที่สุด คือ sh54006 และ sh55011 โดยมีค่าสัมประสิทธิ์
เท่ากับ 0.54 ป็นหอมแดงจากล าพูนและศรีสะเกษตามล าดับ (ตารางท่ี 3) 
 

สรุปผลการทดลองและค าแนะน า 
 การศึกษาเครื่องหมายโมเลกุลในการจ าแนกสายพันธุ์หอมแดงจากแหล่งปลูกต่างๆ โดยการใช้เครื่องหมาย
โมเลกุล microsatellite สามารถจัดกลุ่มหอมแดงได้ 3 กลุ่มใหญ่ๆ คือ กลุ่มท่ี 1 ประกอบด้วยหอมแดง 3 สาย
พันธุ์ ประกอบด้วยหอมแดงท่ีมาจากล าพูน ศรีสะเกษและหอมแดงอินโดนีเซีย โดยหอมแดงจากอินโดนีเซียมีความ
เหมือนน้อยที่สุดในกลุ่ม กลุ่มที่ 2 ประกอบด้วยหอมแดงที่มาจากภาคเหนือคือ เชียงใหม่ ล าพูน อุตรดิตถ์ และ
สุโขทัย และหอมแดงที่มาจากภาคตะวันออกเฉียงเหนือคือ ศรีสะเกษ กลุ่มท่ี 3 มีเพียงสายพันธุ์เดียว จัดกลุ่มแยก
ออกจากหอมแดงสายพันธุ์อ่ืนๆ เป็นหัวพันธุ์จากนครรราชสีมา เมื่อพิจารณาจากลักษณะสัณฐานวิทยาพบว่า มี
ลักษณะแตกต่างจากหอมแดงสายพันธุ์อ่ืนๆ โดยมีลักษณะใบและคอใหญ่ สีใบอ่อน และมีนวลที่ใบน้อย หัวทรงยาว
รี ซึ่งเป็นหัวพันธุ์ที่เกษตรกรเก็บพันธุ์ไว้ใช้เอง 
 ผลจากการศึกษาเครื่องหมายโมเลกุลเพื่อจ าแนกพันธุ์หอมแดงในแต่ละแหล่งปลูก สามารถกระท าได้ แต่
สายพันธุ์นั้นต้องมีการปลูกและเก็บหัวพันธุ์โดยเกษตรกรเอง ส่วนในแหล่งปลูกอ่ืนๆยังไม่สามารถจ าแนกสายพันธุ์
หอมแดงในแต่ละแหล่งปลูกได้อย่างชัดเจน เนื่องจากเกษตรกรมีการซื้อหัวพันธุ์หอมแดงจากแหล่งปลูกอ่ืนเข้ามา
ปลูกในพื้นที่ ท าให้มีการเคลื่อนย้ายของหัวพันธุ์หอมแดงระหว่างหัวพันธุ์หอมแดงท่ีปลูกในแต่ละพ้ืนที่ ท าให้การ
จ าแนกสายพันธุ์ท าได้ยาก ดังนั้นควรมีการส ารวจและเก็บข้อมูลหอมแดงในแหล่งปลูกที่มีการเก็บหัวพันธุ์ไว้ปลูก
เอง ซึ่งอาจจะได้ข้อมูลความแตกต่างของสายพันธุ์หอมแดงได้ 
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