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บทคัดยอ 

การวิเคราะหหาความสัมพันธทางพันธุกรรมของพืชกลุมกระเจียวจํานวน 27 ชนิด โดยใชเทคนิค 
HAT-RAPD (High Annealing Temperature Random Polymorphic DNA) จากการใชไพรเมอรขนาด 10  
นิวคลีโอไทด จํานวน 16 ไพรเมอรเขาจับ พบวามี 9 ไพรเมอร คือ OPA11, OPA20, OPG13, OPG14, 
OPV08, OPAB04, OPAQ06, OPAQ12 และ OPAX17 สามารถสังเคราะหแถบดีเอ็นเอที่มีขนาดโมเลกุล 
แตกตางกันทั้งหมด 230 แถบ โดยมีขนาดโมเลกุลอยูในชวง 150-3000 คูเบส เมื่อวิเคราะหความแตกตาง
ระหวางแถบดีเอ็นเอที่ไดจากลายพิมพดีเอ็นเอ สามารถจัดพืชกลุมกระเจียวที่นํามาศึกษาออกเปน 6 กลุม
ใหญ โดยมีความสอดคลองกับลักษณะทางสัณฐานวิทยา 
 
 
Abstract 

The genetic relationship of 27 species in genus Curcuma were analysed by HAT-RAPD 
technique using 10 nucleotide primers. The study showed that 9 from 16 primers, i.e. OPA11, 
OPA20, OPG13, OPG14, OPV08, OPAB04, OPAQ06, OPAQ12 and OPAX17 produced 230 
polymorphic DNA bands ranging in size from 150-3000 bp. Analysing these DNA fingerprint 
patterns could classify the plants studied into 6 major groups which were consistent with their 
morphological characteristics. 
 
 
 



การประชุมวิชาการทรัพยากรไทย : สรรพสิ่งลวนพันเกี่ยว  (ภาคโปสเตอร  หนา 396-399)                                                       397 
 

 
บทนํา 

พืชกลุมกระเจียว (Curcuma) จัดอยูในวงศขิง 
(Zingiberaceae) พบในธรรมชาติมากกวา 70 ชนิด มี
ความหลากหลายในลักษณะทางสัณฐานวิทยาทั้ง
ระหวางชนิดและภายในชนิดเดียวกัน นอกจากนี้บาง
ชนิดมีลักษณะทางพฤกษศาสตรใกลเคียงกันมาก 
(Apavatijrut et al., 1999) ซึ่งเปนสาเหตุทําใหเกิด
ความสับสนในการจําแนก จึงมีความจําเปนที่จะตอง
ทําการศึกษาดานตางๆ ทั้ งในแง สัณฐานวิทยา 
จํานวนโครโมโซม และเทคนิคทางอณูชีววิทยา เพ่ือ
ชวยในการจําแนกชนิดไดถูกตองยิ่งขึ้น ใชสนับสนุน
การพัฒนาพันธุ พืช และการจดทะเบียนพันธุ พืช 
(พิมพใจ อาภาวัชรุตม และคณะ, 2539) เทคนิค HAT-
RAPD (High Annealing Temperature Random 
Polymorphic DNA) เปนเทคนิคทางอณูชีวโมเลกุลที่
สามารถนํามาใชในการตรวจสอบความแปรปรวนทาง
พันธุกรรม และแสดงระดับความสัมพันธหรือความ 
ใกล ชิ ดทางพั นธุ กรรมของพื ชแต ละชนิ ดได 
(Anuntalabhochai et al., 2000) การทดลองครั้งนี้เพ่ือ
ศึกษาการใชเทคนิค HAT-RAPD ในการวิเคราะห
ความแตกตางในระดับดีเอ็นเอ เพ่ือแสดงความใกลชิด
ทางพันธุกรรมในกระเจียว 27 ชนิด 
 
 
อุปกรณและวธิีการศกึษา 

เตรียมดีเอ็นเอของพืชกลุมกระเจียว 27 ชนิด 
คือกระเจียว C2 = Curcuma sp.,วานชักมดลูก = 
Curcuma xanthorrhiza, วานมหาเมฆ = Curcuma 
aeruginosa, กระเจียวกาบแดง = Curcuma 
rubescens, ขมิ้นออย = Curcuma zedoaria,  
พลอยชมพู= Curcuma elata, กระเจียว Cm = 
Curcuma sp., กระเจียวดอกอาว = Curcuma 
attenuata, กระเจียวไกขัน = Curcuma sp., 
กระเจียวกุหลาบ = Curcuma sp., ขมิ้นขาวชนิด
หัวเล็ก = Curcuma sp., ขมิ้นชัน = Curcuma 

longa,  เพชรเชียงใหม = Curcuma petiolata,  
บัวชั้น = Curcuma sp., พลอยทักษิณ = 
Curcuma aurantiaca, บัวสีสม = Curcuma sp., 
กระเจียวสม = Curcuma roscoeana,  
ทับทิมสยาม = Curcuma sp., ปทุมรัตน = 
Curcuma sp., ปทุมมา = Curcuma alismatifolia, 
บัวโกเมน = Curcuma rhabdota, บัวลายกาญจน 
= Curcuma sp., กระปุกสีน้ําหมาก = Curcuma 
sp., นพเกา = Curcuma sp., หิ่งหอย (2n) = 
Curcuma paviflora,  บัวสีขาวลาว = Curcuma 
thorelii  และชอมรกต = Curcuma sp.โดยสกัด 
ดีเอ็นเอจากวิธีที่ดัดแปลงจากวิธีของ Doyle and 
Doyle (1990) จากนั้นเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอดวย
ปฏิกิริยา PCR (1×reaction buffer, 2.5 mM MgCl2, 
200 µM dNTPs, 100 ng Primer, 5-10 ng DNA 
template และ 0.5 unit Taq Polymerase) ดวยเทคนิค 
HAT-RAPD (ตาราง 1) โดยสุมใชไพรเมอรจํานวน 16 
ชนิด คือ OPA07, 08, 11, 20; OPB15, 20; OPG13, 
14, 15, 18, 20; OPV08; OPAB04; OPAQ06, 12 
และ OPAX17 แลวตรวจสอบลายพิมพดีเอ็นเอดวยวิธี 
agarose gel electrophoresis ตรวจดูตําแหนงของการ
ปรากฏและไมปรากฏแถบดีเอ็นเอของกระเจียวแตละ
ชนิ ด  จากนั้ นนํ าข อมู ลที่ ไ ด ไปวิ เ คราะห หา
ความสัมพันธระหวางกระเจียวแตละชนิดโดยใช
โปรแกรมสําเร็จรูปทางสถิติ SPSS ดวยวิธี UPGMA 
ในการวิเคราะหแบบ cluster analysis และแสดง
ความสัมพันธของกระเจียวในรูป dendrogram  

 
 

ผลและวิจารณผลการศึกษา 
การเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอของกระเจียว 27 

ชนิดโดยใชเทคนิค HAT-RAPD และสุมใช 
ไพรเมอร 16 ชนิด พบวามีไพรเมอร 9 ชนิด คือ 
OPA11, OPA20, OPG13, OPG14, OPV08, 
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OPAB04, OPAQ06, OPAQ12 และ OPAX17 
สามารถสั ง เคราะห แถบดี เอ็ น เอไดทั้ งหมด  
235 แถบ เปนแถบดีเอ็นเอลักษณะ polymorphic 
จํานวน 230 แถบ และ monomorphic จํานวน 5 
แถบ ซึ่งอยูในชวง 150-3000 bp เมื่อนําขอมูลมา
วิเคราะหสามารถแบงกลุมกระเจียวที่นํามาศึกษา
ออกเปน 6 กลุมใหญ ดังนี้ : กลุม 1 มี 9 ชนิด กลุม 
2 มี 3 ชนิด กลุม 3 มี 5 ชนิด กลุม 4 มี 5 ชนิด   
กลุม 5 มี 2 ชนิด และกลุม 6 มี 3 ชนิด (ภาพ1) ซึ่ง
สอดคลองกับลักษณะทางพฤษศาสตรของชอดอก 
และการเจริญดานการออกดอก  

สรุปผลและขอเสนอแนะ 
การวิ เคราะหความสัมพันธ ใกลชิดทาง 

พันธุกรรมระหวางกระเจียว 27 ชนิดโดยเทคนิค 
HAT-RAPD พบวาตองใชแถบดีเอ็นจํานวน 235 
แถบ จาก 9 ไพรเมอร จึงสามารถจําแนกกระเจียว
ออกเปน 6 กลุมใหญที่สอดคลองกับลักษณะทาง
สัณฐานวิทยา ผลการศึกษานี้สามารถใชสนับสนุน
งานดานอนุกรมวิธาน  

 
ตาราง 1: เง่ือนไขปฏิกิริยา PCR 

อุณหภมูิ (องศาเซลเซยีส) 94 : 94 46 72 : 72 
เวลา (นาที) 2 : 0.3 0.3 0.45 : 7 
จํานวนรอบ (รอบ) 1 :  30  : 1 

 
 
  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ภาพ 1: Dendrogram แสดงความสัมพันธใกลชิดทาง 
พันธุกรรมระหวางกระเจียว 27 ชนิด จากการใชไพรเมอร  
9 ชนิดคือ OPA11, OPA20, OPG13, OPG14, OPV08 
OPAB04, OPAQ06, OPAQ12 และ OPAX17 
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