
บทท่ี 1

บทฟ้า

เหดโคน (Tennitomyccs sp.) หรือช่ือสามัญว่า Termite mushroom เป็นราที 

สร้างดอกเหดใน Class basidiomycetes, Family Tricholomataceae, Order Agaricales 
(Roy และ Samajpati, 1982) เห็ดโคนเจรืญและออกดอกตามธรรมชาติมีรายงานแยกเชื่อ 
ไกั แตยงไม่มีรายงานว่าสามารถเพาะให้เกิดคอกไดในห้องปฐมัติการ พบว่าเห็ดโคนมี 
ความส้มพันธ แบบ obligate symbiosis กับปลวกใน sub-family Macrotermitidae ซ่ึงมี 
ลักษณะเป็น pseudorhiza ติดกับจอมปลวก (Sand, 1970 ; Heim, 1977 ; Bel และ 
Pataragetvit, 1982) โดยปลวกจะกินอินทรีย์วัตอุพวกใบไม้ และไม้อุที่มีสปอร์เห็ดรา
อยู่เป็นอาหาร พร้อมกับสะสมอาหารไวัไนวังปลวก เพ่ือเลี้ยงติวอ่อน สปอร์ของเห็ดจะ 
งอกเจริญเป็นสายใย ภายในวังปลวก เรียกว่า fungus comb หรือ fungus garden (Bel 
และ Pataragetvit, 1982) และเคยมีผู้กันพบสายใย และ synnemata ของเห็ดโคน ใน 
กระเพาะอาหารของปลวกชนิด Alates อีกกัวย (Okech และ Kotengo, 1988 ; Johnson 
และคณะ , 1981) สายใยภายใยวังปลวก มีลักษณะเป็น dikaryotic spherical conidia 
กระจายอยู่ท่ัวไป และมีการพัฒนาเป็นชุ1มเล็กๆ สีขาว ขนาดเท่าพัวเข็มหบุด เส้นผ่า 
ธุ[นย์กลางประมาณ 2-3 ม.ม. (Dixon, 1983) เมอสภาพแวดส้อม ชุณหฎมั และ
ความชื่นเหมาะสมตุ่มสีขาวจะพัฒนาเป็นดอกเห็ด โดยเฉพาะในวันที่อากาศร้อนอบอาว 
แส้วเกิดฝนตกหนักพื้นดินมีความชื่นอุง จะพบดอกเห็ดโคนเจริญพันดินใกส้กับบริเวณ 
จอมปลวก และมักพบในที่เดิม หรือเปลี่ยนที่ใหม่ แหล่งที่พบเห็ดโคนอยู่ในแถบเขต 
ร้อนของทวีปเอเชีย แอฟริกา และมหาสอุทรแปซิพัคตอนใต
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เห็ดโคนเป็นเห็ดที่มีผู้นิยมบริโภคกันมากเพราะมีรสชาดอร่อยและกลิ่นหอม 
เฉพาะแตกต่างไปจากเห็ดล่ิน มีคุณค่าทางอาหารสูง โดยเฉพาะโปรตีนและกรดอะมิโน 
ดังในตารางท่ี 1 (Crisan และ Sands, 1978) และในปี 1992 Botha และ Eicker ไดั 
วิเคราะห์คุณค่าของสารอาหารโปรตีนในสายใยของเห็ดโคนจากทวีปแอฟริกาใต้ ชนิด 
ของเหดโคนทวเคราะหดังนคอ T . u m k o w a a m  , T . s  a g itta e fo m à ร และ T . re c tic u la tu s  

เปรียบเทียบกับ A g a n c u s  b is p o m s  และโปรตีนมาตรฐานโดยวิธี HPLC พบว่าในเห็ด 
ท้ัง 4 ชนิด จะมีกรดอะนิโนที่จำเป็นต่อร่างกายในปริมาณที่สูงกว่าจากเห็ด A . b is p o m s  

และโปรตีนมาตรฐาน (BSA: Bovine Serum Albumin) โดยเฉพาะกรดอะมโน leucine 
จะมีสูงกว่าชนิดล่ิน ส่วน T . u m k o w a a m  มีปริมาณของ methionine และ cysteine สูง 
กว่าที่พบในโปรตีนของไข่ ถึง 67 % ถึงแมว,าเห็ดโคนจะเป็นที่ต้องการบริโภคกันมาก 
และมีคุณค่าทางอาหารสูงแตกยังไม่สามารถเพาะปลูกเป็นสันคาไต้ เนองมาจากยังต้อง 
อากัยธรรมชาติ และความเกี่ยวข้องกับปลวก นิกราวิทยาไต้ท่าการสืกษา และพยายามหา 
วิธีปลูกในห้องปฎินิติการแต่ยังไม,ประสบผลสำเร็จ ซึ่งดอกเห็ดโคนจะออกๆfกในเฉพาะ 
ฤดูกาลที่ฝนตกหนิก ช่วงระหว่างต้นเดือนสิงหาคมถึงเดือนพฤศจิกายน และพบบางใน 
เดือนเมษายนถึงเดือนมิอุนายนหลังจากมีฝนตก

ตารางที 1 แสดงส่วนประกอบทางคุณค่าทางอาหารของเห็ดโคน (Crisan และ Sands, 
1978) และ เห็ดฟาง (Li และ Chang, 1982)

ส่วนระกอบ  
ทางอาหาร

เห็ดฟ่าง 
V.va/vace*

า(น ิดของเห ็ดโ«น  Term itom ycca sp
Microcarpu Bnnakamaka Bntundaiunda Nakyebowa IndianVar

«วาม y น (%) 89.1 % 8.0 % 10.0 % 12.0 % 8.0  % 91.3 %
น.น. «ด น.น. นดัง น.น. นดัง น .น. นดัง น.น.นดัง น.น. สด

โป รต น  * 25.9 27.4 28.0 27.8 27.4 33.0
ไขม ัน* 2.4 4.3 4.4 3.4 3.3 6.0
เยอใ8* 9.3 2.2 4.4 5.7 6.5 13.1

1* 8.8 14.1 15.6 6.8 8.7 9.3
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ตารางท่ี 1 (ต่อ)

ส ่วนประกอบ  
ทางอาหาร

เห็ดฟาง
V.vo/yacea

ฬ ด ข อ ง เห ็ด โอ น  Term itom yccs sp
m ic ro c a rp  U Bunakamaka Butundatnnda Nakyebowa IndianVar

ทล ังงาน  *» 276 364 349 376 366 345
ก รอ อ ม ิโน  ***
Isofeucine 340 286 268 277 312 580
Leucine 450 437 437 429 482 580
Lysine 710 402 357 312 357 357
Methionine 110 98 80 89 71 625
Phenylalanine 260 277 277 214 250 281
Tyrosine **** 223 241 214 170
Threonine 350 330 330 339 357 295
Valine 540 366 348 268 437 411
Argenine **** 411 348 304 357 7 14
Histidine 380 214 161 152 170 4 46

หมายเหตุ
* *

* * *

* * * *

% ของนำหนักแห้ง 
Kcal ต่อ 100 กรัมนาหนักแห้ง 
มิลลักรัมต่อกรัมโปรตีน 
ไม่มีข้อยูล

เห็ดโคนมีลักษณะที่แปลกและเด่นชิดกว่าเห็ดชนิดอื่น ดอกเห็ดจะมีรากหยั่ง 
ลึกลงดินเป็นลักษณะของ pseudorhizoid และมีความสัมพันธ์ใกลัชิดกับปลวก ดอกเห็ด 
เรียกว่า basidiocarp มีลักษณะคลายร่ม ประกอบควยหมวกคอก (cap หรือ pileus) และ 
กัานดอก (stalk หรือ stipe) ใดหมวกดอกจะมีครีบของหมวก (gills = lamella) ซ่ึงเป็น 
ที่สรัางสปอร์ (basidium) หมวกดอกมีขนาดเล็กจนถึงใหญ่ (2 - 30 ซม.) สีของหมวก 
ดอกเป็นสีนาตาลหรือนาตาลปนดำ «วดำนบนอาจเรียบหรือมีรอยย่น (scales) เล็กห้อย 
ส่วนบนของหมวกดอกอาจมียอดแหลม (perforatorium = umbo = papillae) หรือมี 
ยอดมน และเมอดอกเห็ดบานเต็มที่ผิวดานบนของหมวกดอกจะมีรอยเสันแตก (striae) 
คสัายรัศมีกระจายออกไปยังขอบหมวก ก้านดอกของเห็ดโคนจะเกาะตรงกลางหมวก



และยึดกับหมวกดอกเป็นลักษณะ central stipe ก้านดอกมีสี'ขาว ยาวประมาณ 5 - 20 
ซ.ม. ความกวางประมาณ 0.5 - 3 ซม. ส่วนบนของก้านดอกจะมีเนื้อเยื่อที่ละเอียดและ 
แน่น ส่วนโคนของก้านดอกจะป่องออกเป็นกระเปาะใหญ่อยู่เหนือพื้นดินแก้วเรียวเล็ก 
ลงไปยังใต้ดินจนถึงรีงปลวกคลายกับราก (rhizoid) สักษณะเนื้อเยื่อภายใต้หมวกดอก 
เป็นแผ่นบางๆ สีขาว เรียกว่า ครีบดอก เป็นแหลงที่สร้างเบชิดิโอสปอร์ (basidiospore) 
บนเบชิเคียม (basidium) อาจมีเก้นใย paraphysis แทรกอยู่หรือม cystidia basidium 
ส่วนใหญ่มี 4 basidiospore ซึ่งเป็นสปอร์สับพันธุแบบมีเพศเพ้ือผสมกันระหว่าง
mating type (+) และ mating type (-) สปอรมรูปร่างร (ovoid to ellipsoid-cylindric) 
หรือ apiculate และขนาดของสปอร์ก็ต่างกัน สีของสปอร์ภายหสังการทำ spores
print จะมีสีครีมอมชมพูจนถึงน้ืาตาลแดง สักษณะของสปอร์ และการมีหรือไม,มี 
cystidia รูปร่าง,ของ cystidia นื้นสามารถใช้จำแนกชนิดของเห็ดโคนไต้

Sands (1970) , Heim (1977) และ Piearce (1987) ไต้สนใจถึกษาเห็ดโคน 
และจำแนกชนิดของเห็ดโคน โดยอากัยความสมพันธ์ของการอยู่ร่วมกันกับชนิดของ
ปลวก และลักษณะรูปร่าง โครงสร้างของดอกเห็ด เช่น ขนาด สี และรูปร่างของหมวก 
ดอก ก้านดอก สปอร์ และ cystidia Sands (1970) ไต้ถึกษาความสัมพันธ์ของเห็ดโคน 
กับปลวกในบริเวณอินเดียตะวีนออกและทวีปแอฟริกาทางตะวีนตก Heim (1977)
ไต้รายงานการจำแนกเห็ดโคนในทวีปแอฟริกาและเอเชียไต้ 17 สปีชีส์ และอีก 2 sub
genera ของ Praetermitomyces (ไม่มี pseudorhiza) และ Eutermitomyces (ม pseudo- 
rhiza) การดูจากลักษณะของคอกเห็ดอาจเกิดความสับสน และยากต่อการจำแนกชนิด 
ของเห็ดโคน เช่น Termitomyces microcarpus อาจจดให็อยู่ใน genus Podabrella ท 
คก้ายกับ Podabrella microcarpa (Berk. & Broome) Sing. (syn. Agancus microcarpus 
Berk. & Broome) เน้ืองจากไม1พบ pseudorhiza แต่ Heim (1977) กยังจํดใหอยู่ในกสุ่ม 
Termitomyces เพราะมีความสัมพันธ์กับปลวก และลักษณะของดอกที่คล้ายกับเห็ดโคน 
Piearce (1987) รายงานการจำแนกเห็ดโคน 11 สปีชีส์ และต้นพบใหม่อีก 1 สปีชีส์ใน
Zambia
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เห็ดโคนได้ดึงดูดความสนใจของนักวิทยาศาสตร์ที่จะดึกษาการจำแนกชนิด 
และแยกเชื้อเห็ดโคนจากจอมปลวกได้สำเร็จในหลายๆ ชนิด เช่น T. eurbizus 
(Chandra และ Purkayastha, 1977), T. cartilagineus (Quimio, 1977), T. stnatus 
(Dixon, 1983), T. clypeatus (Ghosh และ Sengupta, 1978) ซึ่งเห็ดโคนเหล่านี้เปีน 
พวกทมความเกยวข้องกับปลวกชนด Macrotermes ukuzü (Rohrmann และ Rossman, 
1980) และ Macrotermes michæleseni (Okech และ Kotengo, 1988) Van Der 
Westhuizen และ Eicker (1990) ได้จำแนกเห็ดโคนในแอฟริกาได้เป็น 7 ชนิด และ 
จัดสำ key ด้านอบุกรมวิธาน (taxonomy) โดยดึกษาความแตกต่างของลักษณะ
ดอกเห็ด (basidiocaip) ทางด้านลักษณะรูปร่างหรือสัณฐานวิทยา (macromorphological 
characteristics) และ micromorphological characteristic โดยดูลักษณะ basidiospore 
basidia, cystidia และสายใยภายใด้กล้องชุลทรรศน์ เห็ดโคนในแอฟริกาใด้ ส่วนใหญ่ 
อยู่ร่วมกันกับปลวกในสคุล Odontotermes

เหดฟาง (V o tv a iie lla  v o lv a c e a )  หรือชอสานัญว่า straw mushroom เป็นเห็ด 
ที่อยู่ใน Family Pluteaceae ไน Order Agaricales เป็นเห็ดที่คนนิยมบริโภคกันมากและ 
เป็นเห็ดที่มีความสำกัญทางเศรษฐกิจเป็นกันด้บที่ 3 ของโลกรองดงมาจากเห็ด A g a r ic u s  

b is p o m s  และ L e n tin u s  e d o d e s  (Chang และ Miles , 1987) แหล่งที่เพาะเห็ดฟาง
มากอยู่ในแถบจีนตอนใด้และเอเชียตะวันออกเฉียงใด้ เห็ดฟางสามารถเพาะให้เกิดดอก 
เห็ดได้ง่าย ให้ผลผลิตตลอดปี สายใยเห็ดฟางเจริญได้บนวัสดูเหลือไข้จากการเกษตร ท่ี 
เป็นแหล่งอาหารได้หลายชนิด เช่น ฟางข้าว ชังข้าวโพด ไล้บุ1น ขี้เลอย ชานล้อย และ 
ป็ยหนัก (อนงค์ , 2530) เล้นไยของเห็ดฟางส่วนใหญ่เป็น Homothallic และเป็น
multinucleate (Chang และ Yau, 1971 ; วีรวัฒน์, 2534) และสามารถผสมพันธุได้ภาย 
ในเล้นใยเดียวกัน (selt fertile) ไม่พบการสร้าง clamp connections สายใยจะเจริญได้ด ี
ในที่อุณหภูมิสูง ประมาณ 32-34๐ซ. ภายในกองวัสดุเพาะ ประมาณ 8-10 วัน จะเกิด 
ดุ่มดอกสีขาว (fruiting primodia) แล้วพัฒนาเป็นดอกเห็ด ดอกเห็ดเมอเจริญเต็มที่ จะมี 
โครงสร้างที่ประกอบด้วย หมวกดอก ล้านคอกและ ส่วนห่อทุ'ม (volva) หมวกคอกเมื่อ 
กางออกมีขนาดประมาณ 6-12 ซม. รูปร่างกลม ขอบหมวกเรียบ เนอ'ของหมวกดอก 
จะหนา ด้านบนเป็นสีเทาอ่อน ด้านล่างของหมวกดอก มีครีบบางๆ (gill) เม่ืออ่อนจะมี



สีขาว จะเปลี่ยนเป็นสีนาตาลเมื่อแก, เป็นบริเวณที่สว้างสปอร์ ก้านดอกจะเป็นสีขาว ผิว 
เรียบ เนื้อแน่น มีขนาดความยาวประมาณ 3-8 ช.ม. และความกว้าง 0.5 - 1.5 ช.ม. ไม่ 
มี annulus ที่ก้านดอก สปอร์ของเห็ดฟางมี5ปร่างกลมรี ความกว้างประมาณ 5-6 
ไมโครเมตร ยาวประมาณ 7-9 ไมโครเมตร สปอร์มีสีนื้าตาลแก, หรือนื้าตาลแดง และ 
สปอรผนังหนา (asexual chlamydospore)

Chang และ Yau (1971) รายงานว่าสปอร์ของเห็ดฟางเป็นแบบ haploid 
มีนัวเคลียสอันเดียว แต่ภายในสายใยมีนัวเคลียสหลายอันภายในเซลล์ (multinucleate) 
และ Chang และคณะ (1981) พบว่าสัดส่วนของสปอร์ที่ผสมพันธุไต้ (fertility) และ 
ผสมพันธุไม่ไก้ (nonfertile) มีประมาณ 50 % การที่สปอร์ผสมพันธุไต้ ต้องมีความ 
สัมพันธ์ระหว่าง fertility และจำนวนชุดของยีน (gene dosage) งานวิจัยของวีรวัฒน ั
(2534) ไต้ปรับปธุงสายพันธุของเห็ดฟาง (Volvanella volvacea) โดยการรวมโปรโต- 
พลาสต์ของ 3 สายพันธุคือ สายพันธุไทยสปอร์นื้าตาล สายพันธุไทยสปอร์ขาว และสาย 
พันธุไต้หวัน การหลอมรวมโปรโตพลาสต์ไชสารละลายโพลีเอทิธิลีนไกลคอล - 8000 
ไต้ลูกผสมหรือพัวแซนท์ (Fusant) ที่เกิดข้ึนบนอาหารรีเจนเนอเรท และไต้สืกษา
สายพันธุลูกผสมในต้านขนาดของเสันไยพบว่ามีขนาดใหญ่ขึ้น และมีปริมาณดีเอ็นเอ 
ท้ังหมด (total DNA) เพ่ิมข้ึนเป็น 2 เท่า และ 3 เท่าของนื้าหนักเชลล์สด เม่ือเปรียบ
เทียบอับสายพันธุต้นแบบ และเมื่อเพาะทดสอบในตะกว้าทดลอง สายพันธุลูกผสม 
ออกดอกเร็วกว่า ไหผลผลิตจำนวนดอก และนื้าหนักดอกที่สูงกว่าสายพันธุต้นแบบ 

Pichyangkura และ Kanoknukroh (1992) ไต้รายงานผลงานวิจัยที'สำคัญใน 
การปรับปธุงพันธุเห็ด (breeding) ต้วยการผสมพันธุข้ามสคุล (Intergeneric Fusion) 
ระหว่างเห็ดโคน (Temntomyces sp.) และเห็ดฟาง (Volvanella volvacea) ต้วยการ 
หลอมรวมเชลล์โปรโตพลาสต์ต้วยสารโพลีเอทธิลีนไกลคอล (PEG - 8000) ไต้เป็น 
ลูกผสมที่เกิดบนอาหารรีเจนเนอเรทที่ให็ไคโลนีใหม่เกิดขึ้น แก้วคัดเลือกลูกผสมโดย 
อาคัย ขนาดของเสนใย จำนวนนัวเคลียสท่ีติดสีย้อม โดยวิธี Gimsa staining และ 
วัดปริมาณดีเอ็นเอทั้งหมดของลูกผสมโดยวิธีของ Burton (1956) ลูกผสมที่คัดไต้มี 
ปริมาณดีเอ็นเอท้ังหมดต่อนื้าหนักเซลล์สูงเป็น 2. 3 และ 4 เท่าของปริมาณดีเอ็นเอ 
ทั้งหมดในสายพันธุต้นแบบ สายพันธุถูกผสมที่คัดเลือกไต้นำมาทำการปลูก เพ่ิอสืกษา



ลักษณะคอกเห็ดท่ีมีลักษณะรวม ในงานวิจัยของจำรูญศรี, ปรารถนา และสูมาลี (2534) 
พบว่าเห็ดสายพันธุลูกผสมระหว่างเห็ดโคนและเห็ดฟาง (VT1(1), VT1(7), VT1(4 j)
จะให้ผลผลิตของจำนวนคอกเห็ด ขนาดของคอก นี้าหนักสด และนี้าหนักแห้งของ 
ดอกเห็ด ในปริมาณท่ีสูงกว่าเห็ดสายพันธุตนแบบ นอกจากนี้สายพันธุลูกผสมสามารถ 
สร้างตุ่มดอกได้เร็วกว่าสายพันธุพ่อ-แม่ 2-3 วัน โดยสภาวะที่เหมาะสมต่อการเกิดตุ่ม 
ดอก จะเป็นช่วงธุณหภูมิ 30-32 ๐ช. และความชื้นประมาณ 91 %

ในช่วงระยะเวลาที่ผ่านมา นอกจากการจำแนกและจัดหมวดหภู่ของเห็ดท่ีทำ 
โดยอาศัยรูปร่าง และลักษณะทางสัณฐานวิทยาของดอกเห็ด หมวกคอก กานดอก และ 
ลักษณะโครงสร้างภายใด้กลัองธุลทรรศน (micromorphological character) ได้แก่ 
สปอร์ basidium cystidia และสายใย แลวยังมีงานวิจัยที่สืกษาในระดับโมเลคุลของ 
โปรตีน และกรดนัวคลีอิก ดังมีรายงานการวิจัยดังน้ี

Macus Tien Kuo และ Lung-Chi พน (1972) รายงานว่ายากท่ีจะใช่ลักษณะ 
บางอย่างของดอกเห็ดในการจัดจำแนกทางอนุกรมวิธาน จึงใช่การวิเคราะห์เบสที่เป็น
องค์ประกอบที่สัาศัญในสายตีเอ็นเอของกลุ่มเห็ด Agaricales ใช่การเปรียบเทียบลักษณะ 
ดอกเห็ดและค่า % GC จากคอกเห็ดและสายใยเห็ด จากการทำเช่นนี้สามารถจำแนก 
เหด 9 ชนดเป็น 3 กลุ่ม คือ กลุ่มท 1 ได้แก่ Cütocybe inûindibutiforrnis, HammuMna 
velutipes , Volvanella volvacea, Lentinus edodes และ Agancus bisporus กลุ่มที 2

%) V ,

ไดแก่ Pleurotus ostreatus และ Copnnus macrorhizus ทัง 2 กสูมนเป็น Homobasidio- 
mycetidae มีค่า % GC ในช่วง 38.19 - 54.06 กลุ่มท 3 เป็น Heterobasidiomycetidae 
ได้แก่ Tremella fucifomüs และ Auncularia awicula-judœ ให้ค่า % GC ในช่วง
48.22 - 48.71

May และ Royse (1982) ยืนยันว่าเกิดการผสมขามสายพันธุลันของเชื้อ 
Agancus bnwnescens ซ่ึงเป็น putative homokaryotic lines ด้วยการวิเคราะหทาง 
isozymes พบว่าลูกผสมที่ได้มีลักษณะของ heteromeric isozymes ซ่ึงลักษณะทาง 
พ่โนไทปืที่แสดงออกมานี้มีผลสะท้อนกลับไปยังลัๆษณะจีโนไทปึ

Royse และคณะ (1987) เดศกษาการเกด intraspecific crossing ของ 
Volvanella volvacea ด้วยการวิเคราะห allozyme พบว่า basidiospore เป็น haploid และ
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มีสายใยเป็น homokaryotic เมื่อนำมาผสมกันแล้ว ได้ลูกผสมที,มีสายใยเป็น heterokary- 
otic เนองจากพบ heteromeric allozymes

การจำแนกและจัดหมวดหลู่ของชุลินทรีย์ สามารถทำได้รวดเร็วแม่นยำมาก 
ข้ึน โดยได้มีผู่นาลักษณะการเรียงตัวของแถบดีเอ็นเอที่ถูกตัดด้วยเรสทริกขึ้นเอนไซม์
บนแผ่นอะกาโรสเจลที่ผ่านการทำกิเดกโทรโฟรีซีสมาประกอบการจำแนกชนิด ตังนี ้

Wadell และ Jong (1980) ได้ทดลองตัดดเอนเอของ Adenovirus type 19 
(Ad 19) ที่เป็นสาเหตุการระบาดของโรคเยื่อบุตาอักเสบ ด้วยเรสทริกชั่นเอนไซม์แล้ว 
แยกบนอะกาโรสเจลอิเลกโทรโฟรีซีส พบว่ารูปแบบการเรียงตัวของขึ้นส่วนดีเอ็นเอ
ของ Ad 19 ในสายพันธุต่างๆ นี้นเหมือนกัน แต่ต่างจากสายพันธุดั้งเดิม (prototype) 
ขึ้นดีเอ็นเอของสายพันธุด้ังเดิมของ Ad 19 เมื่อตัดด้วยเรสทริกชั่นเอนไซม์ BamHl 
BgR หรือ Smal จะได้ดีเอ็นเอ 31 ข้ึน โดยขึ้นส่วนดีเอ็นเอของ Ad 19 ที่ทำให้เกิด 
โรคเยื่อบุตาอักเสบมี 17 ข้ึน สำหรับในแบคทีเรียได้มีรายงานการใช้รูปแบบการเรียง
ตัวของขึ้นส่วนดีเอ็นเอที่แยกบนอะกาโรสเจลอิเลกโทรโฟรีซีส ตังในรายงานของ
Collins และ De Lisle (1984) ได้อักษารูปแบบดีเอ็นเอของ Mycobacterium bovis 
BCG และ Mycobacterium tuberculosis 4 สายพันธุภายหลังการตัดด้วยเรสทริกขึ้น- 
เอนไซม์ 17 ชนิด พบว่าเมื่อตัดดีเอ็นเอด้วยเรสทริกชั่นเอนไซม์ Bst E II จะให้รูป 
แบบการเรียงตัวของขึ้นส่วนดีเอ็นเอได้ชัดเจนที่สุ? โดย M. tuberculosis H37 ■ Rv 
และ H37 Ra มีรูปแบบดีเอ็นเอไม,แตกต่างกัน ส่วน M. tuberculosis Tl มีรูปแบบ 
คล้ายกันกับ M. tuberculosis H37 Rv และ H37 Ra แต่มีบางแถบของขึ้นดีเอ็นเอที่ต่าง 
กันชัดเจน M  tuberculosis T2 มีรูปแบบท่ีต่างจไกสายพันธุอนของ M  tuberculosis 
โดยเฉพาะแตกต่างจาก M. bovis BCG ค่อนช้างมาก

Kozlowski และ Stepien (1982) ได้อักษารูปแบบการเรียงตัวของขึ้นส่วน 
ไมโตคอนเดรียดีเอ็นเอ (mitochondria DNA 1 mt DNA) เพื่อวิเคราะห์ความสัมพันธ์ 
ทางพันธุกรรม (phylogenetic relationship) ของรา Aspergillus 7 ชนิด (A. rn d u la n s  , 
A . w e n tii , A . a w a m o ri , A . n ig e r , A . o r y z a e  , A . ta m a rii และ A . e c h in u la tu s )  

เพื่อประโยชน์ในการจัดจำแนกกลุ่ม (classification) ได้นำ mt DNA มาตัดด้วยเรสทริก- 
ขึ้นเอนไซม์ 2 ชนิด คือ E c o R l และ H in d  III แล้วแยกบนอะกาโรสเจลอิเดกโทรโฟ-
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รชส ผลการวิจัยพบว่า A. nidulans และ A. ectdnulatus จัดอยู่ในกสุ่ม A. nidulans 
มีความสัมพันธ์ใกลชดกัน เพราะมีรูปแบบการจัดเรียงตัวของช้ินส่วน mt DNA ท่ี
คล้ายคลึงกัน เช่นเคียวกันกับ A. oiyzæ  และ A. tamaiii ที่ถูกจัดอยู่ในกลุ่มของ 
A. flavus และไล้พบว่า A. wentii ท่ีเป็นราต่าง'าสุ่มกลับมีรูปแบบการเรียงตัวของช้ิน

_ ;  ■ I 1 Â I "
ส่วน mt DNA ทีคลายคลึงกันมากกับ A. tamaiii แสดงว่าเชอพัง 2 ชนิด มีความ 
สัมพันธ์ทางพันธุกรรมอย่างใกล้ชิด สำหรีบเชิ้อในกลุ่มของ A. flavus และกลุ่ม A.
nidulans มีแถบช้ินส่วนของ mt DNA ที่เหมือนกันประมาณ 25 % และทั้งสองกลุ่มต่าง 
ก็มีความแตกต่างกันมากกับกลุ่มของ A. mger ซ่ึงมีรา A. mger และ A. awamoiii

Vincent และคณะ (1986) ได้จัดแบ่งกลุ่มของ Histoplasma capsulatmn ที 
เป็นเชื้อราก่อโรค และมีรูปร่างลักษณะ 2 แบบ เรียกว่า dimorphic fungi จำนวน 20 
สายพันธุ โดยเปรียบเทียบรูปแบบการเรียงตัวของไมโตคอนเดรียคีเอ็นเอ (mitochondrial 
DNA, mt DNA) และไรโบโซมอลคีเอ็นเอ (r DNA) ภายหลังการตัดด้วยเรสทริกชิ้น- 
เอนไซม์ 4 ชนิด ได้แก่ Kpn I, Hha I, Xba I หรอ Bgl II แล้วผ่านการทำอะกาโรสเจล 
อิเลกโทรโฟรีชีส โดยแบ่งได้เป็น 3 กลุ่ม กลุ่มท่ี 1 เป็น H. capsulatmn ในกลุ่มของ 
Down strain ทถูญเสยการสับพันธุแบบมเพศ ไม,สร้างสปอร ม mating type เป็น (-) 
กลุ่มที่ 2 ส่วนใหญ่เป็นสายพันธุของ H. capsulatmn ที่แยกมาจากคนไข้ทางอเมริกา 
เหนือ และแอฟริกา กลุ่มท่ี 3 เป็นสายพันธุที่มาจากอเมริกากลางและใด้

Klich และ Mullaney (1987) สามารถใข้วิธีการเปรียบเทียบรูปแบบการเรียง 
ตัวของโครโมโซมอลดีเอ็นเอที่ถูกตัดด้วยเรสทริกชิ้นเอนไซม์ Sma I แล้วแยกโดย
อะกาโรสเจลอิเลกโทรโฟรีซีส ซึ่งเป็นวิธีการอ้นรวดเร็วเพี่อแยกความแตกต่างของราใน 
กลุ่ม Ravi คือ Aspergillus flavus เป็นราที่สร้างสารพิษอ้ดฟาทอกชิน และ A. oiyzæ  
เป็นราที่ใชในอุตสาหกรรมการหมักทำอาหาร เป็น Koji mold การทดลองพบว่า 
สามารถบอกความแตกต่างได้

Gomi และคณะ (1989) ก็ได้มีการใข้รูปแบบการเรียงตัวของแถบดีเอ็นเอทั้ง 
หมด (total DNA) ในการบ่งชิ้ความแตกต่างของ Koji mold (A. o r y z a e  และ A. s o ja è )  

ที่มีความสัมพันธ์ใกล้ชิดกับเช้ือ A. f la v u s  และ A. p a r a s itic u s  โดยตัดดีเอ็นเอพังหมด 
ที่เตรียมจากเชลล์โปรโตพลาสตั ด้วยเรสทริกชิ้นเอนไซม์ Sma I , Bam HI 1 K p n  I
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หรือ Sph I แล้วทำอะกาโรสเจดอิเลคโทรโฟรีซีส พบว่ารูปแบบการเรียงตัวของแถบ 
ดีเอ็นเอท้ังหมดท่ีตัดด้วย Smal จะสามารถบอกf  วามแตกต่างของทั้ง 4 สปีชีส์ได้ โดย 
A. oryzae ให้แถบดีเอ็นเอ 3 แถบ ท่ีมีขนาค 1.0 , 1.8 1 3.0 kb ส่วน A. sojae ให้แถบ 
ดีเอ็นเอ 3 แถบ ท่ีมีขนาด 1.0,1.8 , 3.4 kb , A. flavus ให้แถบดีเอ็นเอ 2 แถบ ท่ีมื 
ขนาด 1.8 ,4.0 kb และ A. parasiticus ให้แถบดีเอ็นเอ 2 ช้ิน ท่ีมีขนาค 1.8,4.4 kb จะ 
เห็นว่าชิ้นส่วนของดีเอ็นเอขนาด 1.8 kb มีอยู่ในทั้ง 4 สปีชีส์ เรียกว่า intraspecifically 
consistent band ชนส่วนของดเอนเอทตางกัน เรียกว่า intraspecifically different bands 
ที่คาดว่ามาจากลำตับนิวคลีโอไทต์ของ ribosomal DNA ในนิวเคลียสที่แตกต่างกัน 
เรสทริกชั่นเอนไซม์ Bam HI , Kpn I หรือ Sph I น้ัน ให้ความแตกต่างของรูปแบบ 
ดีเอ็นเอระหว่างเชิ้อ A  oryzae กับ A  sojae หรือระหว่างเช้ือ A. flavus และ
A  parasiticus แต่ให้รูปแบบดีเอ็นเอที่เหมือนกันของเชื้อ A  oryzae กับ A  flavus 
หรอ A. sojæ  กับ A. parasiticus แสดงว่าเช้ือ A. oryzae และ A. sojae มีความ 
สัมพันธ์ใกล้ชิดกับ A  flavus และ A. parasiticus ตามลำตับ ซ่ึงตรงกันกับผลการวิจัย 
ที่เสนอโดย Kurtzman และคณะ (1986) ที่พบว่าความสัมพันธ์ระหว่างเช้ือ A  oryzae 
กับ A. flavus และ A. sojæ  กับ A parasiticus ให้ค่า DNA complementary 100 % 
และ 91 % ตามลำตับ

จากการตรวจสอบรายงานการอิกษาโครโมโซมของเห็ด พบว่าเก่ียวกับ
karyotype ยงมีรายงานห้อยมาก อาจเนองมาจากขนาดของโครโมโซมเล็กมาก และ
ปริมาณของดีเอ็นเอมีห้อยเส์อเทียบกับชุลินทรีย์อ่ืนๆ ในแบคทีเรียซึ่งเป็นเซลล์โปรคา-
ริโอต มีปริมาณของกรดนิวคลีอิก 8.0-16.0 % ของนั้าหนิกแห้ง (Kihlberg, 1972)
ในยีสต์เป็นยูคาริโอตเซลล์ มีปริมาณของกรดนิวคลีอิก 6.0-12.0 % ต่อนั้าหนิกแห้ง 
ส่วนในเห็ดซึ่งเป็นราชิ้นสูง มีปริมาณของกรดนิวคลีอิก เพียง 2.7-4.1 % ต่อน้ัาหนิก 
แห้ง และมีปริมาณของดีเอ็นเอตํ่ากว่าปริมาณของอาธ์เอ็นเออีกด้วย (Li และ Chang , 
1982) Meixner และ Bresinsky (1988) ได้อิกษาขนาดของนิวเคลียสของเห็ดจำพวก 
Boletales ซึ่งเป็นเห็ดในกลุ่ม Coniophoraceae โดยการย้อมนิวเคลียสด้วยสารเรืองแสง 
DAPI (4' 1 6' - diamidino - 2 - phenylindole) ซึ่งเป็นสารที่จับกับคู่เบส A-T ในสาย 
เกลียวคู่ของดีเอ็นเอ แล้วจึงวิเคราะห์ขนาดของนิวเคลียสหรือปริมาณดีเอ็นเอ โดยวัค
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ความเข้มของแสงฟลูออเรสเซนต์ที่ปลดปล่อยออกมา ปริมาณของดีเอ็นเอจะมีความ
สัมพันธ์กับจำนวนชุดโครโมโซมและระดีบของจำนวนชุดโครโมโซม (ploidy level)

Castle 1 Horgen และ Anderson (1987) วิเคราะห์ความแตกด่างของสายพันธ ุ
ในเห็ด Agaricus bnmnescens ทงหมด 11 สายพันธุ โดยเป็นเห็ดทางการคา 7 สายพันธุ 
(commercial strain) สายพันธุดังเดิม (wild type) 2 สายพันธุ และอีก 2 สายพันธุเป็น 
homokaryotic strain และในเห็ด Agancus bitorqws เป็นเห็ดพันธุดังเดิม จำนวน 7 
สายพันธุ ดวยวธการทำ Restriction Fragment Length Polymorphisms (RFLP) ซ่ึง 
เป็นการสืกษารูปแบบของชินส่วนดีเอ็นเอ เมื่อถูกตัดด้วยเรสทริกชั่นเอนไซม์ แล้วนำ 
มาจับ (hybridize) กับดีเอ็นเอติดตาม (probe) ในการทดลองได้นำชิ้นส่วนของดีเอ็นเอ 
ในนิวเคลียสของสายพันธุเห็ด Agaricus ท้ัง 2 ชนิดท่ีดัดด้วย EcoR I แล้วมาเชอมกับ 
พลาสมิดเวคเตอร์ pUC 18 นำเข้าถู่แบคทีเรียสายพันธุ JM 83 โดยการทรานฟอร์ม- 
เมชิน สกัดชนทมดเอนเอทตองการ (recombinant plasmid) โดยวิธื mini-prep นำมา 
ตัดด้วย EcoR I พ่นการแยกชิ้นดีเอ็นเอด้วยอะกาโรสเจลอิเลกโทรโฟรีซีส แล้วคัด 
เลือกชิ้นดีเอ็นเอขนาดประมาณ 2.59 kb ได้มาจำนวน 10 โคลน เพื่อนำใข้เปีนโพรบ 
จากน้ันทำ Southern blot DNA-DNA hybridization กับดีเอ็นเอท้ังหมดที่ตัดด้วยEcoR I 
ในแด่ละสายพันธุของเห็ด Agaricus พบว่าทั้งสองส!]ชีส์ได้ปรากฎแถบดีเอ็นเอหลายๆ 
ชินส่วนได้จับกับโพรบ และระหว่างสายพันธุใน A. bnmnescens ท่ีเป็นสายพันธุทาง 
การล้า 7 สายพันธุ จะมีความแตกต่างทางจีโนไทป๋นิอยมาก เนื่องจากจำนวนชิ้นส่วน 
ดีเอ็นเอที่เข้าถู่กันมีจำนวนท่ีปรากฎไม'แตกด่างกันมาก ในสายพันธุของ A. bnmnescens 
ท่ีเป็น homokaryotic strain จะมีจำนวนของแถบดีเอ็นเอที่ปรากฎนิอยกว่าสายพันธุที ่
เป็น heterokaryotic strain เพราะว่ามการถูญเสย polymorphic band และพบว่าขนาด 
ของแถบดีเอ็นเอที่จับกับโพรบ ในสายพันธุของ A  bnmnescens และ A. bitorqws มี 
ขนาดด่างกัน

Rogers และคณะ (1989) ได้ด้นคิดวิธีการสกัดดีเอ็นเอจากเห็ด และสืกษา
RFLP โดยเปรียบเทียบความแตกต่างกันของรูปแบบดีเอ็นเอเมื่อถูกตัดด้วยเรสทริกชั่น- 
เอนไซม์ภายหลงการทำอะกาโรสเจลอิเลกโทรโฟรีซีส แล้วนำไปไสิบริไดช์กับ
ไรโบโซมอลดีเอ็นเอ (rDNA) เมื่อทำการทดลองในกลุ่มของเห็ด Agaricales 1
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Aphyllophorales , Lycoperdales พบว่าสกัดดีเอ็นเอโดยวิธี CTAB (cetyltrimethyl-
ammonium bromide) ได้ปริมาณดีเอ็นเอ 1-10 นาโนกริม และ 50-500 นาโนกริมเมื่อ 
ใขนาหนักเซลล์สดหรือแห้งและเนื้อเยื่อที่ผ่านการทำแห้งในสภาวะเย็นจด (lyophilized 
tissue) ในปริมาณ 1 มก. ตามลำดม การสกัดดีเอ็นเอโดยใช้ CTAB ทำในหลอด 
ไมโครเชนตริดีเวจ์ ซ่ึงเปีนวิธีที่สะดวก ง่าย และรวดเร็ว ได้ดีเอ็นเอที่มีคุณภาพดี และ 
เมื่อสืกษาการตัดดีเอ็นเอโดยใช้เรสทริกชื่นเอนไซม์แต่ละชนิดใน 19 ชนิด ต่อไปนี ้
Aval , BamHl , Bel I , B gll , B glll , Clal , Dral , EcoR I , Hpal , N dll , Psû , 
PvuII , Sacl , Seal , Smal , Sail , Xbal หรือ Xhol พบว่า EcoR I จะตัดดีเอ็นเอได้ 
อย่างสมลูรณ์ ทำให้ได้รูปแบบของดีเอ็นเอหล้งไฮบริไคช์กับ rDNA rDNA นี้
ได้จาก Ribosomal RNA gene ของ Agrocybe pediades (ประกอบด้วยส่วน IGS
(intergenic spacer) ยีน 18S และ 25S) รูปแบบที่ได้แสดงความแตกต่างกันในเห็ดแต่ละ 
ชนิดได้ดี

Kulkani (1991) วิเคราะห์ความแตกต่างของสายพันธุในเห็ดหอม ช่ือ
shiitake mushroom (Lentinula edodes) จำนวน 7 สายพันธุ ได้แก่สายพันธุ 8 , 31 , 
40 1 6 8 , 6 9 , 7 0  และ 77 และสายพันธุของลูกผสมที่เกิดจากสายพันธุของพ่อ-แม่ท่ี 
เปีน homokaryon ด้วยการวิเคราะห์ RFLP โดยใช้โพรบเป็นดีเอ็นเอของสายพันธุ 70 
ท่ีตัดด้วยเรสทริกชื่นเอนไซม์ EcoR I เชื่อมต่อกับพลาสนิคเวกเตอร์ pUC 19 ตัดเลือก 
ได้จำนวน 18 โคลน จากน้ันทำ Southern DNA-DNA hybridization กับดีเอ็นเอของทั้ง 
7 สายพันธุ พบว่าประสิทธิภาพความเหมือนกันทางพันธุกรรมระหว่าง 7 สายพันธุ
อยู่ในช่วง 0.43-0.90 และสายพันธุท่ีเป็น homokaryon จะมีแถบดีเอ็นเอที่ปรากฎห้อย 
กว่าสายพันธุท่ีเป็น dikaryon สายพันธุของลูกผสมจะแสดงแถบดีเอ็นเอที่ได้มาจากทั้ง 
สายพันธุของพ่อและแม่

จากรายงานการวิจัยต่างๆ ที่กล่าวมาแล้ว การสืกษารูปแบบของดีเอ็นเอที่
ตัดด้วยเรสทริกชื่นเอนไซม์ โดยการทำอะกาโรสเจลอิเลกโทรโพ่รีซีส หรือ เรียกว่า
Resrtriction Fragment Fingerprint (Restriction Enzyme Analysis) และการวิเคราะห 
หา RFLP สามารถที่จะบอกความแตกต่างระหว่างสายพันธุ และจำแนกชนิดของ
ชุสินทรีย์และเห็ดได้



ความสำคัญและท่ีมาของหัวข้อวิจัย
งานวิจัยเก่ียวคับเห็ดโคน (Temntomyces sp.) ส่วนใหญ่อยู่เฉพาะกลุ่ม

ประเทศท่ีพบเห็ดโคนเช่น แอฟริกา ฟิลิปปินส์ อินเดีย ซึ่งมีผู้ท่ีสามารถแยกเชื้อจากคอก 
เห็ดโคนได้สำเร็จเป็นคนแรก คือ Heim (1977) และศึกษาการอยู่ร่วมคัน (symbiosis) 
ของเห็ดโคนคับปลวก ตอมาได้มีผู้ด้นพบสายพันธุใหม่ๆ ทำการแยกเชื้อ แตกยังไมม 
รายงานวาสามารถที่จะเพาะเห็ดโคนให้เกิดดอกได้ในห้องปฏิบัติการ

Pichyangkura และ Kanoknukroh (1990) ได้รายงานผลงานวิจัยที่สำคัญใน 
การผสมพันธุ (breeding) เห็ด ด้วยการผสมพันธุข้ามสคุล (Intergeneric Fusion) 
ระหว่างเหดโคน (Temntomyces sp.) และเหดฟาง (Volvaiiella volvacea) ด้วยการ 
หลอมรวมเซลล์โปรโตพลาสต์ ด้วยสารโพลีเอทธิลีนไกลคอล (PEG-8000) ได้เป็นลูก 
ผสมที่เกิดบนอาหารรีเจนเนอเรทที่ทำใหัไคโลนีใหม่เกิดชื้น แล้วคัดเสือกลูกผสม
โดยใข้ขนาดของเล้นใย การติดสีของนิวเคลียส โดยวิธี Gimsa staining และวิด 
ปริมาณดีเอ็นเอท้ังหมดของลูกผสมโดยวิธีของ Burton (1956) ลูกผสมที่คัคได้มี
ปริมาณดีเอ็นเอทั้งหมดต่อนํ้าหหักเชลล์ สูงเป็น 2 , 3 และ 4 เท่าของปริมาณดี 
เอ็นเอในสายพันธุด้นแบบ สายพันธุลูกผสมที่คัคเสือกได้นำมาทำการปลูกเพื่อใหัเกิด
ดอกเห็ด และคัดเสือกดอกที่มีลักษณะรวมของสายพันธุด้นแบบมาศึกษาต่อไป
งานวิจัยของจำรูญศรี , ปรารถนา และสูมาลี (2534) พบว่าเห็ดลูกผสมด้งกล่าว 2

สายพันธุ ที่ได้จากการรวมโปรโต-พลาสต์ จะให้ผลผลิตจำนวนดอกเห็ด ขนาด
ของดอก นาหหักสด และนาหหักแห้งของดอก ในปริมาณที่สูงกว่าเห็ดสายพันธุด้น
แบบ และยังสามารถสรางตุ่มคอกได้เร็วกว่าถง 2-3 วิน

จะเห็นว่าเห็ดลูกผสมที่สรางในห้องปฏิบัติการที่คัดเสือกไว้ ได้ใข้ลักษณะ
ทางสัณฐานวิทยา (morphology) การวิดปริมาณดีเอ็นเอทั้งหมด การติดสีนิวเคลียส
ลักษณะที่เหมือนทั้งพ่อและแม่ การศึกษาผลผลิตของเห็ด เป็นข้อลูลที่บอกว่าเห็ด
ลูกผสมแตกต่างไปจากพ่อแม่ อย่างไรก็ตามการศึกษาทางระด้บโมเลฤลชีวภาพของ
ดีเอ็นเอ มีความสำคัญและจำเป็นที่จะด้องหาวิธีการใหม่ๆ ที่ให้ผลแน่ชัด รวดเร็ว และ 
แม่นยำในการบ่งชี้ว่าเป็นเห็ดลูกผสม โดยนำดีเอ็นเอของเห็ดลูกผสมมาด้ดด้วยเรส-
ทริกชันเอนไชม และวิเคราะห Resrtriction Fragment Fingerprint หลังทำอะกาโรส-
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เจลกิเลกไทรโฟรีชีส แล้วเปรียบเทียบรูปแบบในระหว่างสายพันธุ บอกความแตกต่าง 
และความเหมือนระหว่างสายพันธุได้ดังที่กล่าวไวในรายงานข้างต้น ดังน้ันงานวิจัยน้ีจึง 
บุ่งท่ีจะกิกษารูปแบบการเรียงตัวของดีเอ็นเอที่ถูกตัดด้วยเรสทริกชั่นเอนไซม์ ผ่านการ
แยกบนอะกาโรสเจลอิเลกโทรโฟรีซีสของเห็ดโคน เห็ดฟาง และเห็ดลูกผสมจากการ
รวมเซลล์ อีกทังยังใข้ DNA-DNA hybndazaticn เพื่อเป็นการบ่งชี้ว่าเป็นเห็ดลูกผสม 
ที่เกิดจากการรวมเชลล์ โดยไข้ลักษณะของรูปแบบดีเอ็นเอที่ไฮบริไดช์กับไรโบโซมอล 
ดีเอ็นเอจากเห็ด

ขนดอนการวิจัย

1. การเก็บรักษาสายพันธุของ เห็ดโคน เห็ดฟาง และเห็ดลูกผสม (fusant) 
ที่ได้จากการหลอมรวมเชลล์โดยวิธีโปรโตพลาสตั การกิกษาทางสัณฐานวิทยาของ 
สายใย และเลี้ยงเชื้อเพื่อเพิ่มปริมาณสายใยในอาหารสังเคราะห์

2. สกัดดีเอ็นเอจากสายใยเห็ด และการเปรียบเทียบผลการสกัดดีเอ็นเอโดย 
ใข้ไนโตรเจนเหลวและนั้าแข็งแห้งในขณะบดเชลล์

3. เลอกชนดของเรสทรกข้นเอนไชมทให้ restriction finger prints ชดเจน 
และบอกความแตกต่างระหว่างสายพันธุ และหาภาวะที่เหมาะสมในการตัดดีเอ็นเอด้วย 
เรสทริกชั่นเอนไซม์ดังกล่าว

4. วิเคราะห์และเปรียบเทียบรูปแบบการเรียงตัวของชื้นดีเอ็นเอบนอะกาโรส 
เจลของชื้นส่วนดีเอ็นเอของเห็ดโคน เห็ดฟาง และเห็ดลูกผสมจากการรวมเชลล์

5. ตรวจสอบ homology หา RFLP ของชื้นดีเอ็นเอของเห็ดลูกผสมกับ 
สายพันธุด้นแบบโดยการทำ DNA-DNA hybridization (Southern blot) โดยใข้ rDNA 
ของ Schizophyllum commune เป็นโพรบ
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.วัค.ฤประสงค์

เพื่อเป็นประโยชน์ในการบ,งชิ้เห็ดลูกผสม (fusant) ที่เกิดจากการรวมเชลล ์
โปรโตพลาลาสต์ จึงสืกษารูปแบบการเรียงตัวของชิ้นดีเอ็นเอของเห็ดโคน เห็ดฟาง
และเห็ดลูกผสมจากการรวมเชลล์ของสายพันธุทงสองชนิดที่ตัคด้วยเรสท!กชั่นเอนไชม ์
บางชนิดโดยวิธีอิเลกโทรโฟรีชีส และหา RFLP ของชิ้นดีเอ็นเอของเห็ดลูกผสมกับ 
สายพันธุด้นแบบ โดยการทำ DNA-DNA hybridization โดยใช้ไรโบโซมอลดีเอ็นเอ 
เป็นโพรบ
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