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บทคัดยอ 

ความสําคัญในการนํามาใชเปนอาหาร สมุนไพร และไมดอกไมประดับของพืชในสกุล Curcuma 
เพิ่มขึ้นมาก จากการสํารวจกระเจียวในพื้นที่โคกภูตากา อ. ภูเวียง จ. ขอนแกน ต้ังแตเดือนเมษายน 
2547 จนถึงเดือนมิถุนายน 2548 ไดพบความหลากหลายของลักษณะทางสัณฐานวิทยาทั้งในระดับชนิด
และสายพันธุ การวิเคราะหความแปรผันทางพันธุกรรมของประชากรภายในและระหวางกลุมจึงมีความ
จําเปนตอการจัดการการอนุรักษพืชในสกุลนี้ ผูวิจัยไดวิเคราะหพันธุกรรมกระเจียวที่พบในพื้นที่ดังกลาว
โดยใชเทคนิคอารเอพีดี แถบดีเอ็นเอที่ไดจากการสังเคราะหดีเอ็นเอดวยเทคนิคอารเอพีดีขนาด 600 และ 
800 คูเบส ที่จําเพาะตอ Curcuma thorei Gagnep และสกุล Curcuma ตามลําดับ และเมื่อวิเคราะหแถบ
ดีเอ็นเอทั้งสิ้น 206 แถบ ดวยโปรแกรม SPSS for window 10.0 โดยใช Cluster analysis และ UPGMA 
สามารถสรางเดนโดรแกรมซึ่งบอกความสัมพันธทางพันธุกรรมของพืชที่ศึกษาได นอกจากนี้ไดสราง 
phylogenic tree จากลําดับนิวคลีโอไทดจากบางสวนของยีน trnL และ trnF ของกระเจียวบางตัวอยางมา
วิเคราะหรวมกับลําดับนิวคลีโอไทดของยีนดังกลาวของพืชที่พบในฐานขอมูล NCBI ดวย  
 
  
Abstract 

Members of the genus Curcuma are increasingly important as food, medicinal plants 
and ornamentals. Curcuma species found in Koak Phu Ta Kha, Khon Kaen Province during our 
survey from April, 2004 to June, 2005 showed broad morphological characters both inter-
specific and variety levels. Assessment of genetic variation and their partitioning within and 
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between populations of these wild species is necessary for formulating conservation 
management strategies. We  investigated  the  molecular  and  genetic  analysis  of  Curcuma  
species found in Koak Phu Ta Kha using  both polymerase  chain  reaction – RAPD technique  
and amplified  partial chloroplast  gene -  trnL  and  trnF  including  the  intergenic  region  of  
both  genes. The RAPD markers within a genus, across species and among populations of 
species were also studied. 600 and 800-bp RAPD markers which were discovered could be 
used as species-specific band for Curcuma thorei Gagnep and genus-specific band 
respectively.  A total of 206 RAPD fragments were scored and the dendrogram of these 
Curcuma populations was constructed using cluster analysis and UPGMA from SPSS for 
Windows version 10.0. We further investigated the nucleotide sequences of the amplified 
partial chloroplast  gene -  trnL  and  trnF  including  the  intergenic  region  of  both  genes. 
Phylogenetic tree was then created from four Curcuma accessions and other plant species 
available in the NCBI database.  
 
 
บทนํา 

พืชสกุล  Curcuma เปนไม เศรษฐกิจที่ ถูก
บรรจุอยูในแผนพัฒนาเศรษฐกิจและสังคมแหงชาติ
ฉบับที่ 8 ปริมาณการสงออกกระเจียวและปทุมมา
ไปยังตางประเทศเพิ่มขึ้นจากประมาณสองแสน
เหงา ในป 2536 เปนประมาณสองแสนเหงาในป 
2537 (ดานตรวจพืช กรมวิชาการเกษตร) หัวพันธุ
ที่สงออกผานทาอากาศยานเชียงใหม ป พ .ศ . 
2540, 2541 และ 2542  มีจํานวน 1,267,001, 
1,782,825 และ 2,029,187 หัว  คิดเปนมูลคาการ
สงออก 10,879,520, 30,883,879 และ 28,730,264 
บาท  ตามลําดับ กระเจียวจึงเปนพืชที่ควรไดรับ
การสงเสริมใหมีการพัฒนาเทคโนโลยีเพ่ือการผลิต
และการปรับปรุงพันธุอยางจริงจังเพ่ือสามารถ
แขงขันกับประเทศอื่นที่กําลังพัฒนาการผลิตพืชนี้
ได 
 
 
อุปกรณและวธิีการศกึษา 

1.  สํารวจพืชในสกุล Curcuma ในพ้ืนที่โคกภูตา
กา อ. ภูเวียง จ. ขอนแกน ซึ่งเปนพ้ืนที่ใน

โครงการอนุรักษ พันธุกรรมพืช   สมเด็จ
พระเทพรัตนราชสุดาฯ  มีพ้ืนที่ทั้งหมด  694  
ไร  58  ตารางวา ในระหวางเดือนเมษายนถึง
สิงหาคม 2547  

2.  วิเคราะหพันธุกรรมโดยใชเทคนิคอารเอพีดี 
รวมกับโปรแกรม SPSS for window 10.0  

3.  คัดแยกลําดับนิวคลีโอไทดจากบางสวนของ
ยีน trnL และ trnF ของกระเจียวบางตัวอยาง 
และวิเคราะหรวมกับลําดับนิวคลีโอไทดของ
ยีนดังกลาวของพืชที่พบในฐานขอมูล NCBI  

 
 

ผลและวิจารณผลการศึกษา 
จากการวิจัยพบพืชในสกุล Curcuma หลาย

ชนิด ไดเก็บตัวอยางกลุมประชากรพืชโดยแยก
ออกเปน 4 กลุมดวยกัน ไดแก Curcuma thorei, 
C. sessilis, C. sp.1 และ C. sp.2 เมื่อวิเคราะห
พันธุกรรมโดยใชเทคนิคอารเอพีดีโดยคัดเลือกไพร
เมอร 4 ชนิด จาก 31 ชนิด ไดผลดังภาพที่ 1 และ
พบวาแถบดีเอ็นเอที่ไดจากการสังเคราะหดีเอ็นเอ
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ดวยเทคนิคอารเอพีดีขนาด 600 และ 800 คูเบส มี
ความจําเพาะตอ Curcuma thorei Gagnep และตอ
สกุล Curcuma ตามลําดับ และเมื่อวิเคราะหแถบดี
เอ็นเอทั้งส้ิน 206 แถบ ดวยโปรแกรม SPSS for 

window 10.0 โดยใช Cluster analysis และ 
UPGMA สามารถสรางเดนโดรแกรมซึ่งบอก
ความสัมพันธทางพันธุกรรมของพืชที่ศึกษาได 

 
 
 
    
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ภาพที่ 1: (A) แสดงแถบดีเอ็นเอที่ไดจาการสังเคราะหดีเอ็นเอโดยใชเทคนิคอารเอพีดีเม่ือใชไพรเมอร  PPE04 โดย M:  ดีเอ็นเอ
มาตรฐาน  (100  bp  DNA  Ladder), ชองที่ 1 – 12:  พืชในสกุล Curcuma หมายเลข1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8,12,15,17 และ 21; (B) 
แถบดีเอ็นเอที่ไดจากการโคลนลําดับเบสที่อยูระหวางยีน trnL – trnF พืชในสกุล Curcuma โดยใชไพรเมอร  PPZ1 และ  PPZ2 ใน
ปฏิกิริยาพีซีอาร; (C) เดนโดรแกรมของพืชในสกุล  Curcuma  12  หมายเลข  และ (D) Phylogenetic tree จากลําดับเบสบริเวณ 
intergenic region ของยีน tRNA-Leu (trnL) และ tRNA-Phe (trnF)  
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สรุปผลและขอเสนอแนะ 
จากการวิจัยไดพบความหลากหลายของ

ลักษณะทางสัณฐานวิทยาทั้งในระดับชนิดและสาย
พันธุของพืชในสกุล Curcuma ซึ่งสอดคลองกับ
ขอมูลที่ไดจาดการวิเคราะหความแปรผันทาง
พันธุกรรมของประชากรภายในและระหวางกลุมซึ่ง
มีความสําคัญตอการจัดการการอนุรักษพืชในสกุลนี้ 
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