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บทที ่2 

ทบทวนเอกสาร 

2.1 ความรู้ทัว่ไปเกีย่วกบัพืชวงศ์ขิง 

พืชวงศขิ์ง (Zingiberaceae) เป็นพืชใบเล้ียงเด่ียวท่ีจดัอยูใ่นอนัดบั Zingiberales ตามระบบของ 
Hutchison (Ridley,1924) หรือ Scitamineae ตามระบบของ Bentham และHooker (Baker, 

1890) พืชวงศ์ขิง เป็นพืชล้มลุกอายุหลายปีท่ีเจริญเติบโตได้ดีทั้งในเขตร้อนและเขตอบอุ่นท่ีมี
ความช้ืนสูง ศูนยก์ลางการกระจายพนัธ์ุอยูใ่นทวีปเอเชียตะวนัออกเฉียงใต ้สามารถกระจายไดบ้ริเวณ
กวา้งตั้งแต่ความสูงระดบัต ่าสุดจนถึงระดบัสูง 2,000 เมตร จากระดบัน ้าทะเล ซ่ึงสามารถเจริญเติบโต
ไดดี้ในภูมิภาคอากาศร้อนช้ืนของทวีปเอเชีย แอฟริกา อเมริกาและในบางส่วนของทวีปออสเตรเลีย 
ยุโรป และอเมริกาเหนือ (ภาพ 2.1) (Kress et al., 2002) มีการบนัทึกการคน้พบพืชวงศขิ์งในหลาย
ประเทศ เช่น ประเทศจีนพบจ านวน 21 สกุล 200 ชนิด ประเทศอินเดียพบจ านวน 18 สกุล 120 ชนิด 
ประเทศอินโดนีเซียพบจ านวน 14 สกุล 120 ชนิด ประเทศมาเลเซียพบจ านวน 25 สกุล 650 ชนิด 
ประเทศเนปาลพบจ านวน 11 สกุล 35 ชนิดประเทศฟิลิปปินส์พบจ านวน 15 สกุล 103 ชนิด ประเทศ
ไทยพบจ านวน 25 สกุล 270 ชนิดและทัว่โลกพบ จ านวน 52 สกุล 1,500 ชนิด (Larsen, 2002) พืช
วงศน้ี์มีลกัษณะพิเศษคือ ทุกส่วนของตน้มีกล่ินของน ้ ามนัหอมระเหย มีสรรพคุณเป็นยาสมุนไพร ซ่ึง
มีน ้ามนัประกอบดว้ยสารเคมีหลายชนิด เป็นส่วนท่ีท าให้พืชกลุ่มน้ีมีกล่ินฉุน และมีรสเผด็ สารส าคญั
ในน ้ ามนัหอมระเหย จะออกฤทธ์ิกระตุน้การบีบตวัของกระเพาะอาหารและล าไส้ ขบัลม แกท้อ้งอืด 
จุกเสียด แน่นเฟ้อ คล่ืนไส้อาเจียน แกห้อบไอ ขบัเสมหะ แกบิ้ด (กลัทิมา, 2554) ท าให้พืชสมุนไพร
กลุ่มน้ีเป็นท่ีตอ้งการของตลาดต่างประเทศ พืชวงศ์ขิงมีลกัษณะภายนอกท่ีคลา้ยกนัมากและยงันิยม
น ามาแปรรูปเป็นผลิตภณัฑ์ได้หลากหลายรูปแบบ  ทั้งในรูปของยารักษาโรค อาหารเสริม 

เคร่ืองส าอาง ยาก าจดัศตัรูพืช เป็นตน้ ท าให้ไม่สามารถใชข้อ้มูลทางดา้นอนุกรมวิธานมาใชใ้นการจดั
จ าแนกได ้สมุนไพรไทยนอกจากมีคุณค่าทางดา้นสุขภาพแลว้ยงัมีคุณค่าดา้นวฒันธรรม สมุนไพรวงศ์
ขิงเป็นพืชเศรษฐกิจส าคญัท่ีสร้างรายได้ให้แก่ประเทศ ตลอดจนคุณค่าด้านส่ิงแวดล้อมและการ
อนุรักษค์วามหลากหลายทางชีวภาพ  
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ภาพท่ี 2.1 การกระจายพนัธ์ุของพืชวงศขิ์ง (Kress et al, 2001) 

2.2 ประวตัิการสํารวจพรรณพฤกษชาติพืชวงศ์ขิงของประเทศไทย 

การส ารวจและเก็บรวบรวมตัวอย่างพนัธ์ุไม้ในประเทศไทยได้เร่ิมต้นข้ึนในปี ค.ศ. 1690 โดย
นายแพทยช์าวเยอรมนัช่ือ Engelbert Kaempfer ไดเ้ดินทางมายงัประเทศไทย (ขณะนั้นยงัใชช่ื้อวา่
สยาม) เพื่อส ารวจและเก็บขอ้มูลทางด้านภาษา สถาปัตยกรรม ปรากฏการณ์ทางธรรมชาติ รวมทั้ง
พรรณไมต่้างๆ ในประเทศไทย สันนิษฐานวา่ตวัอยา่งพนัธ์ุไมท่ี้รวบรวมไดใ้นคราวนั้นคงสูญหายไป
เน่ืองจากไม่มีหลกัฐานปรากฏในเวลาต่อมา อย่างไรก็ตามมีพืชสมุนไพรชนิดหน่ึงท่ีท่านไดเ้ก็บและ
วาดรูปไวพ้ร้อมค าบรรยายลกัษณะพืชชนิดน้ีอยา่งละเอียดและไดส่้งไปให้ Carolus Linnaeus นกั
ชีววิทยาผู ้ท่ีได้รับสมญานามว่า “บิดาแห่งวิชาอนุกรมวิธาน” ท่ีประเทศสวีเดน และ Carolus 

Linnaeus ไดต้ั้งช่ือพืชชนิดน้ีเพื่อเป็นเกียรต์ิแก่ Engelbert Kaempfer วา่ Kaempferia galanga 

ช่ือไทย คือ “เปราะหอม” ซ่ึงเป็นพืชสมุนไพรท่ีรู้จกักนัแพร่หลายทัว่ประเทศไทย ปี ค.ศ. 1779 J.G. 

Koenig ชาวลตัเวีย หลงัจากศึกษาพฤกษศาสตร์กบั Carolus Linnaeus ท่ีมหาวิทยาลยั Uppsala 

ประเทศสวีเดน ไดม้าท างานเป็นนกัพฤกษศาสตร์อยู่ท่ีประเทศเดนมาร์ก ไดเ้ดินทางมาส ารวจพรรณ
ไมใ้นประเทศไทย โดยเฉพาะบริเวณจงัหวดัภูเก็ตและจนัทบุรี ไดต้วัอยา่ง พนัธ์ุไมเ้ป็นจ านวนมาก
โดยเฉพาะวงศ์กลว้ยไมแ้ละวงศ์ขิง ซ่ึงมีหลายชนิดในวงศ์ขิงท่ี ถูกตั้งช่ือเป็นชนิดใหม่ของโลก เช่น 
Amomum uliginosum Koenig (กระวานป่า) Hedychium coronarium Koenig (มหาหงส์)และ 
Hornstedtia leonurus Koenig (ปุดเขย่งเล็ก) เป็นตน้ ระหว่างปี ค.ศ. 1899-1990 Johann 

Schmidt นกัพฤกษศาสตร์ชาวเดนมาร์กได้ส ารวจพรรณไมบ้ริเวณเกาะช้าง จงัหวดัตราดและเก็บ
ตวัอยา่งพนัธ์ุไมไ้ดป้ระมาณ 550 เลขหมาย แมจ้  านวนไม่มากนกั แต่มีอยูห่ลายชนิดทีเดียวท่ีเป็นชนิด
ใหม่ของโลก ต่อมาตวัอยา่งพนัธ์ุไมเ้หล่าน้ีไดถู้กน ามาศึกษาและตีพิมพ์ในหนงัสือ “พรรณพฤกษชาติ
ของเกาะช้าง” (Flora of Koh Chang) นับเป็นหนังสือพรรณพฤกษชาติเล่มแรกของไทย 
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นอกจากนั้นไดมี้นกัพฤกษศาสตร์ท่ีมีช่ือเสียงชาวเยอรมนัผูห้น่ึงช่ือ Karl Moritz Schumann ซ่ึง
ก าลงัศึกษาพืชวงศ์ขิงอยู่ในขณะนั้นไดศึ้กษาตวัอย่างพนัธ์ุไมว้งศ์ขิงท่ี Johann Schmidt ไดเ้ก็บ
รวบรวมจากประเทศไทยและได้บรรยายเสนอตั้งช่ือเป็นชนิดใหม่ของโลกหลายชนิด ตวัอยา่งท่ีรู้จกั
กนัและสามารถพบไดไ้ม่ยากนกั เช่น Elettariopsis schmidtii K. Schum. ปัจจุบนัคือ Amomum 

biflorum Jack (วา่นสาวหลง) และ Alpinia oxymitra K. Schum. (หลาว หรือ ปุดใหญ่) ปี ค.ศ. 
1902 นายแพทย ์A.F.G. Kerr ชาวไอร์แลนด์ไดเ้ขา้มาท างานในประเทศไทยในฐานะท่ีปรึกษาด้าน
การแพทยท่ี์จงัหวดัเชียงใหม่และเป็นผูท่ี้สนใจพรรณไม้มาก ขณะท างานอยู่ท่ีน่ีได้ใช้เวลาว่างเก็บ
รวบรวมตวัอย่างพนัธ์ุไมไ้ปด้วย ต่อมาจึงได้รับการสนับสนุนจากสวนพฤกษศาสตร์ KEW ใน
ประเทศองักฤษให้ส ารวจและเก็บรวบรวมพรรณไมท้ัว่ประเทศไทย จึงไดห้นัมาทุ่มเทให้กบังานดา้น
พฤกษศาสตร์มากกว่าดา้นการแพทย ์จนกลายมาเป็นนกัพฤกษศาสตร์ในท่ีสุด ต่อมาในปี ค.ศ.1920 
ได้รับแต่งตั้งให้เป็นผูอ้  านวยการกองตรวจพนัธ์ุรุกขชาติของประเทศไทยเป็นคนแรก (ปัจจุบนัคือ
พิพิธภณัฑพ์ืชกรุงเทพฯ อาคารสิรินธร กรมวิชาการเกษตร) นายแพทย์ Kerr เป็นนกัพฤกษศาสตร์ท่ีมี
ช่ือเสียง มีผลงานท่ียิ่งใหญ่และมีความส าคญัต่อพรรณพฤกษชาติของไทย นบัวา่เป็นบุคคลแรกท่ีเก็บ
ตวัอย่างพนัธ์ุไมใ้นประเทศไทยได้มากเกินกว่า 23000 เลขหมาย ตวัอย่างพนัธ์ุไมแ้ห้งเลขหมายซ ้ า
(duplicate) ชุดหน่ึงได้เก็บรักษาไวท่ี้พิพิธภณัฑ์พืชกรุงเทพฯ  (BK) ส่วนอีกชุดหน่ึงเก็บท่ีสวน
พฤกษศาสตร์ KEW ตวัอย่างพนัธ์ุไมท่ี้เก็บรวบรวมโดยนายแพทย ์Kerr ส่วนใหญ่มีความสมบูรณ์
และอยู่ในสภาพท่ีดีแมว้่าจะเก็บไวน้านเกือบร้อยปีแลว้ก็ตาม ตวัอย่างพนัธ์ุไมเ้หล่าน้ีมีคุณค่าและมี
ความส าคญัมากต่อการศึกษาพรรณพฤกษชาติของประเทศไทยในเวลาต่อมา ซ่ึงมีเป็นร้อยชนิดท่ีตั้ง
ช่ือเป็นชนิดใหม่ของโลก ตวัอยา่งส าหรับวงศ์ขิง เช่น Geostachys kerrii K. Larsen (ปุดเขยง่) 
Zingiber kerrii Craib (ขิงดา) เป็นตน้ ปี ค.ศ. 1947 จนถึงปัจจุบนั การส ารวจและเก็บตวัอยา่งพนัธ์ุ
ไมมี้ความกา้วหนา้เป็นอยา่งมาก มีผลงานจ านวนมากจากนกัพฤกษศาสตร์ทั้งชาวไทยและต่างประเทศ
อีกทั้งไดมี้การศึกษาทบทวน (taxonomic revision) พรรณพืชไทยทั้งระดบัสกุลและระดบัวงศเ์พิ่ม
มากข้ึน และสามารถด าเนินการจดัพิมพห์นงัสือ Flora of Thailand ไดส้ าเร็จเป็นคร้ังแรกในปี ค.ศ. 
1970 นัน่คือ Volume 2. Part 1 (ส าหรับ Volume 1 เป็นบทน าไดเ้วน้ไวตี้พิมพใ์นภายหลงั) โดยมี 
ศาสตราจารยเ์ตม็ สมิตินนัท ์ผูเ้ช่ียวชาญพนัธ์ุไมแ้ละเป็นนกัพฤกษศาสตร์ท่ีมีช่ือเสียงแห่งประเทศไทย 
และ ศาสตราจารย ์Kai Larsen นกัพฤกษศาสตร์ชาวเดนมาร์กและเป็นผูเ้ช่ียวชาญพืชเขตร้อน เป็น
บรรณาธิการร่วม แม้ในระยะแรกๆ ผลงานออกมาค่อนข้างช้า แต่ในระยะต่อมาจวบจนปัจจุบัน
การศึกษาทบทวนพรรณพฤกษชาติของไทยมีความกา้วหนา้มาก 
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2.3 ความก้าวหน้าการศึกษาพืชวงศ์ขิงในประเทศไทย 

การศึกษาทบทวนสกุลต่างๆ ของพืชวงศขิ์งในประเทศไทย สรุปไดด้งัน้ี สกุลท่ีมีพืชอยูเ่พียงชนิดเดียว 
(monotypic genus) พบได ้6 สกุล (คือ Camptandra, Cautleya, Haniffia, Pommereschea, 

Siamanthus และ Smithatris) สกุลท่ีมีพืชตั้งแต่ 2 ชนิดข้ึนไปแต่ต ่ากวา่ 10 ชนิดมีอยูป่ระมาณ 9 
สกุล รวมสกุลท่ีมีจ  านวนชนิดพืชต ่ากวา่ 10 ชนิด ประมาณ 15 สกุล ส่วนสกุลท่ีมีพืชต้งัแต่ 10 - 50 
ชนิด มีประมาณ  10 สกุล ไดแ้ก่ 

2.3.1 สกุล Alpinia (สกุลข่า) เป็นสกุลท่ีใหญ่ท่ีสุดของพืชวงศ์ขิง คาดวา่ทัว่โลกมีมากกว่า 
250 ชนิด และมีผลการวิจยัในเบ้ืองตน้ว่า ในประเทศไทยพบพืชสกุลข่าประมาณ 18 ชนิด 
อย่างไรก็ตาม เช่ือว่าหากมีการส ารวจใหม่อย่างจริงจัง น่าจะพบพืชในสกุลน้ีเพิ่มข้ึนอีก 
(Saensouk, 2006) 

2.3.2 สกุล Amomum (สกุลกระวาน) เป็นสกุลท่ีมีขนาดใหญ่ เป็นอนัดบัสองของวงศ์ คาดวา่
ทัว่โลกมีไม่ต ่ากว่า 150 ชนิด และมีรายงานวา่พบพืชสกุลน้ีในประเทศไทยประมาณ 36 ชนิด 
(Kaewsri et al., 2006)  

2.3.3 สกุล Boesenbergia (สกุลกระชาย) เป็นสกุลขนาดกลางของวงศ์มีจ  านวนประมาณ 40 
ชนิด 

2.3.4 สกุล Caulokaempferia สกุลน้ีตั้งช่ือโดย Kai Larsen (Larsen, 1964) และได้
บรรยายเสนอตั้งช่ือชนิดใหม่ของโลกอีกหลายชนิด ในประเทศไทยมีมากกวา่ 10 ชนิด  

2.3.5 สกุล Curcuma (สกุลขมิ้น-กระเจียว) เป็นสกุลขนาดใหญ่อีกสกุลหน่ึงของพืชวงศ์ขิง 
คาดวา่มีจ านวนไม่ต ่ากวา่ 80 ชนิด เป็นสกุลท่ียากต่อการจดัจ าแนก เน่ืองจากมีความแปรผนัสูง
มาก มีรายงานวา่ในประเทศไทยมีพืชสกุล Curcuma ประมาณ 38 ชนิด และพบชนิดใหม่ของ
โลกหลายชนิด (Maknoi, 2006) 

2.3.6 สกุล Etlingera (สกุลดาหลา) พืชสกุลน้ีมีล าตน้เหนือดิน (คือ “ล าตน้เทียม” ท่ีเกิดจาก
กาบใบโอบกนัแน่นและชูตั้งข้ึนเหนือดิน) สูงถึง 3 เมตรหรือมากกวา่ นบัเป็นพืชท่ีมีขนาดใหญ่
และสูงท่ีสุดของวงศ์น้ี มีจ  านวนประมาณ 60 ชนิด มีเขตการกระจายพนัธ์ุในภูมิภาคมาเลเซีย 
(Malesia) ซ่ึงครอบคลุมทางภาคใต้ของไทย มาเลเซีย อินโดนีเซีย บรูไน หมู่เกาะฟิจิ และ 
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ฟิลิปปินส์ ในประเทศไทยมีพืชสกุลน้ีประมาณ 12 ชนิด มีอยู่ชนิดเดียวเท่านั้ นท่ีพบทาง
ภาคเหนือและภาคกลาง คือ ปุดเมืองกาน (Etlingera araneosa (Bak.) R.M. Smith) 

นอกนั้นพบทางภาคใตข้องไทย โดยเฉพาะบริเวณใตสุ้ดติดชายแดนประเทศมาเลเซีย  

2.3.7 สกุล Globba (สกุลข่าลิง) เป็นหน่ึงในสกุลใหญ่ของวงศ์ขิง ท่ีมีจ  านวนเกินกวา่ 100 
ชนิด คาดวา่พบไดใ้นประเทศไทยประมาณ 40 ชนิด  

2.3.8 สกุล Hedychium (สกุลมหาหงส์) เบ้ืองตน้มีรายงานจ านวน 18 ชนิดท่ีพบในประเทศ
ไทยโดยเสนอรูปวิธาน (key) ตรวจสอบชนิดตีพิมพพ์ร้อมดว้ยชนิดใหม่ของโลก 3 ชนิดโดย
ศาสตราจารย ์Kai Larsen เป็นผูเ้ขียนร่วม (Sirirugsa et al., 1995) 

2.3.9 สกุล Kaempferia (สกุลเปราะ) ประเมินวา่สกุลน้ีพบในประเทศไทยไดถึ้ง 25 ชนิด  

2.3.10 สกุล Zingiber (สกุลขิง) เป็นสกุลใหญ่อีกสกุลหน่ึงของวงศ์ขิง คาดว่าทัว่โลกมี
ประมาณ 100 ชนิด หลงัจากนั้นได้มีผูศึ้กษาสกุลน้ีต่อเน่ือง และมีผลงานสรุปว่าสกุลขิงใน
ประเทศไทยมีประมาณ 56 ชนิด (Triboun, 2006) 
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2.4 พืชวงศ์ขิงทีใ่ช้ในการวจัิย 

พืชวงศ์ขิงท่ีใช้ในงานวิจยัมีทั้งหมด 8 ชิด ไดแ้ก่ ขิง (Zingiber officinale) ขมิ้นชัน (Curcuma 

longa) ขมิ้นออ้ย (Curcuma zedoaria) กระชายด า (Kaempferia parviflora) กระชาย 
(Boesenbergia rotunda) ไพล (Zingiber montanum) ข่า (Alpinia galanga) และกระวาน 
(Amomum uliginosum) โดยจะกล่าวถึงขอ้มูลทางพฤกษศาสตร์และสรรพคุณทางสมุนไพรของพืช
แต่ละชนิด โดยอา้งอิงขอ้มูลจากหนงัสือสรรพคุณสมุนไพร 200 ชนิด (สุนทรี, 2536) 

 

2.4.1 ขิง 

 

ภาพท่ี 2.2 ขิง (Zingiber officinale  Roscoe) 

(Flora of China Volume 24) 

ช่ือวทิยาศาสตร์ : Zingiber officinale  Roscoe 

ช่ือสามัญ : Ginger 

ช่ืออ่ืน : ขิงแกง ขิงแดง (จนัทบุรี) ขิงเผอืก (เชียงใหม่) สะเอ (กะเหร่ียง-แม่ฮ่องสอน) 

ลกัษณะทางพฤกษศาสตร์ :  ไมล้ม้ลุก มีเหงา้ใตดิ้น สีน ้ าตาลแกมเหลือง เน้ือในสีนวล มีกล่ิน
เฉพาะ จะแทงหน่อหรือล าตน้เทียมข้ึนมาเหนือพื้นดิน ใบ เป็นใบเด่ียว ออกเรียงสลบั รูปขอบ
ขนาน แกมรูปใบหอก กวา้ง 1.5-2 ซม. ยาว 15-20 ซม. ขอบใบเรียบ แผน่ใบสีเขียวเขม้เป็น
มนั  ดอก ออกเป็นช่อ แทงออกจากปลายยอด ใบประดบัเรียงเวียนสลบัสีเขียวอ่อน ดอกสี
เหลืองแกมเขียว ผล เป็นผลแหง้ ทรงกลม ขนาดประมาณ 1 ซม. เป็น 3 พู เมล็ดหลายเมล็ด 
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ส่วนทีใ่ช้ : เหงา้แก่สด  ตน้  ใบ  ดอก  ผล 

สารเคมี : เหงา้พบ  Gingerol Zingiberene, Zingiberone Zingiberonol, Shogoal, 

Fenchone, Camphene Cineol Citronellol ในน ้ ามนัหอมระเหย พบสาร Bisabolene, 

Zingiberone Zingiberol, Zingiberene, Limonene, Citronellol Gingerol, 

Camphene, Borneol, Cineol ทั้งตน้พบ Gingerol ใบพบ Shikimic acid 

สรรพคุณ :  
• เหงา้แก่สด เป็นยาแกอ้าเจียน ยาขมเจริญอาหาร ยาแกท้อ้งข้ึน ทอ้งอืดเฟ้อ ขบัลม แกไ้อ ขบั
เสมหะ บ ารุงธาตุ สามารถตา้นการเกิดแผลในกระเพาะอาหาร ลดอาการจุกเสียดไดดี้ มีฤทธ์ิ
ในการขบัน ้าดี เพื่อยอ่ยอาหาร แกป้ากคอเป่ือย แกท้อ้งผกู ลดความดนัโลหิต 

• ตน้ เป็นยาขบัผายลม แกจุ้กเสียดแน่นเฟ้อ แกน่ิ้ว บ ารุงไฟธาตุ แกค้อเป่ือย ช่วยยอ่ยอาหาร 
ฆ่าพยาธิ แกโ้รคตา แกบิ้ด แกล้มป่วง แกท้อ้งร่วงอยา่งแรง แกอ้าเจียน 

• ใบ แกโ้รคก าเดา ขบัผายลม แกน่ิ้วแกเ้บาขดั แกค้อเป่ือย ช่วยยอ่ยอาหาร ฆ่าพยาธิ  
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2.4.2 ขมิน้ชัน 
 

 

ภาพท่ี 2.3 ขมิ้นชนั (Curcuma longa  L.) 

(Flora of China Volume 24) 

ช่ือวทิยาศาสตร์ : Curcuma longa  L.  

ช่ือสามัญ : Turmaric 

ช่ืออ่ืน : ขมิ้น (ทัว่ไป) ขมิ้นแกง ขมิ้นหยวก ขมิ้นหวั (เชียงใหม่) ข้ีมิ้น หมิ้น (ภาคใต)้  

ลักษณะทางพฤกษศาสตร์ : ไมล้ม้ลุก อายุหลายปี สูง 30-90 ซม. เหงา้ใตดิ้นรูปไข่มีแขนงรูป
ทรงกระบอกแตกออกด้านขา้ง 2 ดา้น ตรงกนัขา้มเน้ือในเหง้าสีเหลืองส้ม มีกล่ินเฉพาะ ใบ 
เด่ียว แทงออกมาเหงา้เรียงเป็นวงซอ้นทบักนัรูปใบหอก กวา้ง 12-15 ซม. ยาว 30-40 ซม. ดอก 
ช่อ แทงออกจากเหงา้ แทรกข้ึนมาระหวา่งกา้นใบ รูปทรงกระบอก กลีบดอกสีเหลืองอ่อน ใบ
ประดบัสีเขียวอ่อนหรือสีนวล บานคร้ังละ 3-4 ดอก ผล รูปกลมมี 3 พ ู

ส่วนทีใ่ช้ : เหงา้แก่สด และแหง้ 

สารเคมี  : ราก และ เหงา้ มี  tumerone, zingerene bissboline, zingiberene, sabinene, 

alpha-phellandrene, curcumone, curcumin 

สรรพคุณ :  
1. เป็นยาภายใน แกท้อ้งอืด แกท้อ้งร่วง แกโ้รคกระเพาะ 

2. เป็นยาภายนอก ทาแกผ้ืน่คนั โรคผวิหนงั พุพอง ยารักษาชนันะตุและหนงัศีรษะเป็นเมด็ผืน่ 
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2.4.3 ขมิน้อ้อย 

 

ภาพท่ี 2.4 ขมิ้นออ้ย (Curcuma zedoaria Roscoe) 

(Köhler, 2007) 

ช่ือวทิยาศาสตร์ : Curcuma zedoaria Roscoe 

ช่ืออ่ืน : ขมิ้นข้ึน ขมิ้นเหลือง ขมิ้นเจดีย ์วา่นเหลือง ละเมียด (เขมร) สากกะเบือ 

ลักษณะทางพฤกษศาสตร์ : เป็นพืชจ าพวกเหงา้ ตน้แห้งในฤดูร้อน งอกงามในฤดูฝน ตน้และ
ใบโตกวา่ขมิ้นชนั เหงา้หลกัรูปไข่ตั้ง ส่วนหน่ึงอยูใ่ตดิ้น ส่วนปลายโผล่พน้ดินข้ึนมาเล็กน้อย 
แขนงยอ่ยแยกออกอีกเป็นจ านวนมาก ผิวดา้นนอกสีขาวอมเหลือง เน้ือในสีเหลืองเขม้ เม่ือกาบ
ใบแห้งไป เหลือแต่เหง้าโผล่พ้นดินข้ึนมา เหมือนเจดีย์ทรงกลมสูงหลายๆ ชั้ น เรียกว่า
ขมิ้นหัวข้ึน หรือขมิ้นเจดีย ์ ใบเด่ียวเรียงสลบัรอบล าตน้ ใบรูปหอกแกมขอบขนาน ปลายใบ
เรียวแหลม โคนใบแคบผวิใบนูนตามลายเส้นใบ เส้นกลางใบเป็นร่องเล็กนอ้ย กา้นใบเป็นกาบ
หุ้มล าตน้ กลางกา้นเป็นร่องลึกตลอดความยาว ดอกออกเป็นช่อ แทงช่อข้ึนมาจากหัวใตดิ้น 
ดอกยอ่ยสีขาว ใบประดบัตอนล่างสีเขียว ตอนบนสีชมพูอมม่วง กา้นดอกเป็นหลอดปลายแผ่
เป็นแฉกสีเหลือง 

สรรพคุณ : 

• ใบ รสเฝ่ือน ขบัปัสสาวะ แกช้ ้าบวม 

• เหงา้ รสเฝ่ือน แกค้ร่ันเน้ือคร่ันตวั สมานล าไส้ แกร้ะดูขาว ขบัปัสสาวะ ต าพอกแกฟ้กบวม แก้
อกัเสบ แกพ้ิษโลหิต แกล้ม รักษามะเร็ง เน้ืองอกธรรมดาของกลา้มเน้ือมดลูก รักษาอาการเลือด
คัง่ เลือดลมไหลเวยีนไม่สะดวก รักษาระดูมาไม่ปกติ 

• เหงา้สดต าผสมกบัการบูรเล็กนอ้ย ดอกน ้ าฝนกลางหาว รินเอาน ้ าหยอดตา แกต้าแดง ตาแฉะ 
ตามวั ตาพิการ หรือหวัใชส้มานแผล ใชผ้สมปรุงยาทอ้งอืดเฟ้อ 
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2.4.4 กระชายดํา 

 

ภาพท่ี 2.5 กระชายด า (Kaempferia parviflora wall. ex Baker) 

(Schlechter, 1985) 

ช่ือวทิยาศาสตร์ : Kaempferia parviflora wall. ex Baker 

ช่ืออ่ืน : วา่นจงังงั วา่นพญานกยงู วา่นกั้นบงั วา่นก าบงั วา่นก าบงัภยั  

ลกัษณะทางพฤกษศาสตร์: เป็นพืชลม้ลุกมีเหงา้ใตดิ้น รากสะสมอาหารมีลกัษณะเป็นปุ่ม ๆ ไม่
ยาวเป็นหางไหลเหมือนกับกระชาย ธรรมดา ขณะต้นเล็ก จะมีแต่รากและรากนั้นเองจะ
เปล่ียนเป็นหัวเม่ือโตข้ึน เน้ือในหัวอาจเป็นสีม่วงหม่นหรือสีด าดังผลลูกหวา้ แต่ถือกันว่า
กระชายด าท่ีมีคุณสมบติัท่ีดีตอ้งสีด าสนิท ใบ เป็นใบเด่ียวเรียงสลบัคลา้ยกระชายธรรมดา แต่มี
ใบใหญ่และเขียวเขม้กวา่ผลิแทงมว้นเป็นกรวยข้ึนมาจากราก ไม่มีตน้ ดอก จะออกดอกจากยอด
ของตน้ ช่อละหน่ึงดอก มีใบเล้ียงท่ีช่อดอก ริมปากดอกสีขาว เส้นเกสรสีม่วง และเกสรมีสี
เหลือง 

 ตน้ กระชายด าเป็นพรรณไมล้ม้ลุก ขนาดล าตน้สมบูรณ์เต็มท่ีสูงประมาณ 30 ซม. ส่วน
ของแกนกลางล าตน้จะมีลกัษณะแข็ง มีกาบใบท่ีอาบหนา นุ่ม หุ้มแกนล าตน้ไว ้ล าตน้
โดยรวมจะอวบอุม้น ้าเหมือนกบัพืชลม้ลุกทัว่ไป  

 ใบ ใบของกระชายด า เป็นใบเล้ียงเด่ียว ออกเรียงสลบัซอ้นกนัเป็นรูปกรวย และจะแยก
ออกจากกนัเป็นอิสระเม่ือโตข้ึน สีของใบกระชายด าเม่ือเร่ิมแตกใบอ่อนจะมีสีเขม้ม่วง
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อมแดง และจะค่อยๆ สีจางไปเป็นสีเขียวเขม้ เส้นขอบใบจะมีสีแดงระเร่ือ หรืออม
ชมพูคลา้ยรอยไหม ้กาบใบจะยาวเป็นร่อง แทงข้ึนมาจากหวัท่ีอยูใ่นดิน ใบมีกล่ินหอม
เฉพาะขนาดของใบกวา้งประมาณ 7-20 ซม. ยาวประมาณ 30-40 ซม.ข้ึนอยู่กบัความ
สมบูรณ์ของ ธาตุอาหารในดิน หรือการดูแลรักษา  

 เหงา้ รูปทรงกลม เรียงต่อกนั มกัมีขนาดเท่าๆกนั หลายเหงา้ อวบน ้ า ผิวเหงา้สีน ้ าตาล
อ่อนถึงน ้ าตาลเขม้ อาจพบรอยท่ีผิวเหงา้เป็นบริเวณท่ีจะงอกของตน้ใหม่ เน้ือภายในสี
ม่วงอ่อน ม่วงเขม้ จนถึงสีม่วงด า มีกล่ินหอมเฉพาะตวั รสชาติขมเล็กนอ้ย 

สารเคมี : 1.8 - Cineol , Boesenbergin A, dl - Pinostrobin , Camphor สารจากเหงา้
กระชาย มีประสิทธิภาพ การเจริญของเช้ือจุลินทรีย ์ได้ผลกบัเช้ือแบคทีเรียดีกว่าเช้ือรา เช้ือ
แบคทีเรีย ท่ีไดผ้ลคือ Bacillus subtilis, แบคทีเรียในส าไส้ และแบคทีเรียท่ีท าให้เกิดหนอง 
น ้ามนัหอมระเหยมีฤทธ์ิในขบัลม ช่วยให้กระเพาะและล าไส้เคล่ือนไหว และเจริญอาหาร กรม
วทิยาศาสตร์ การแพทยศึ์กษาและรายงานวา่ไม่มีพิษเฉียบพลนัในหนูถีบจกัร 

สรรพคุณ : รสเผ็ดร้อนขม แก้ปวดมวนในท้อง แก้ทอ้งอึดเฟ้อและบ ารุงก าลงั ข้อมูลทาง
วทิยาศาสตร์ ในเหงา้กระชายด ามีสารส าคญัคือ น ้ ามนัหอมระเหย ( Essential oil ) แต่พบวา่มี
จ านวนนอ้ย มีรายงานวา่ไดป้ริมาณน ้ามนัหอมระเหยประมาณ 0.08 เปอร์เซ็นต ์ 
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2.4.5 กระชาย 

 

ภาพท่ี 2.6 กระชาย (Boesenbergia rotunda (L.) Mansf.) 

(Flora of China Volume 24) 

ช่ือวทิยาศาสตร์ : Boesenbergia rotunda (L.) Mansf. 

ช่ือสามัญ :  Kaempfer 

ช่ืออ่ืน : กระชาย กะแอน ขิงทราย (มหาสารคาม) จ๊ีปู ซีฟู เปาซอเร๊าะ เป๊าส่ีระแอน (กะเหร่ียง -
แม่ฮ่องสอน) ละแอน (ภาคเหนือ)  วา่นพระอาทิตย ์(กรุงเทพฯ) 

ลกัษณะทางพฤกษศาสตร์ : ไมล้ม้ลุก มีเหงา้สั้น แตกหน่อได ้รากอวบ รูปทรงกระบอกหรือรูป
ไข่ค่อนขา้งยาว ปลายเรียว กวา้ง 1-2 ซม. ยาว 4-10 ซม. ออกเป็นกระจุก ผิวสีน ้ าตาลอ่อน เน้ือ
ในสีเหลือง มีกล่ินเฉพาะตวั ส่วนท่ีอยูเ่หนือดินเป็นใบ มี 2-7 ใบ ใบเด่ียว เรียงสลบั รูปรี กวา้ง 
5-12 ซม. ยาว 12-50 ซม. ปลายเรียวแหลม โคนมนหรือแหลม ขอบเรียบ เส้นกลางใบ กา้นใบ 
และกาบใบดา้นบนเป็นร่อง ดา้นล่างนูนเป็นสัน กา้นใบเรียบ ยาว 7-25 ซม. กาบใบสีชมพู ยาว 
7-25 ซม. ระหวา่งกา้นใบและกาบใบมีล้ินใบ ช่อดอกแบบช่อเชิงลด ยาวประมาณ 5 ซม. แต่ละ
ดอกมีใบประดบั 2 ใบ สีขาวหรือขาวอมชมพูอ่อน รูปใบหอก กวา้งประมาณ 8 มม. ยาว 3.5-

4.5 ซม. กลีบเล้ียงสีขาวหรือขาวอมชมพูอ่อน โคนติดกนัเป็นหลอด ยาวประมาณ 1.7 ซม. 
ปลายแยกเป็น 3 แฉก กลีบดอกสีขาวหรือขาวอมชมพูอ่อน โคนติดกนัเป็นหลอด ยาวประมาณ 
6 ซม. ปลายแยกเป็น 3 กลีบ รูปใบหอก ขนาดไม่เท่ากนั กลีบใหญ่ 1 กลีบ กวา้งประมาณ 7 
มม. ยาวประมาณ 1.8 ซม. อีก 2 กลีบ ขนาดเท่ากนั กวา้งประมาณ 5 มม. ยาวประมาณ 1.5 ซม.  
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สารเคมี : ทั้งส่วนรากและส่วนตน้ ประกอบดว้ยสาร alpinetin, pinocembrin, cardamonin, 

boesenbergin A, pinostrobin  และน ้ ามนัหอมระเหย และในส่วนรากยงัพบ chavicinic 

acid อีกดว้ย 

สรรพคุณ :  
„ เหง้าใตดิ้น - มีรสเผ็ดร้อนขม แก้ปวดทอ้ง มวนในทอ้ง ทอ้งอืดทอ้งเฟ้อ บ ารุงก าลงั บ ารุง
ก าหนดั แกก้ามตายดา้น เป็นยารักษาริดสีดวงทวาร 

„ เหงา้ ราก และใบ- แกบิ้ดมูกเลือด เป็นยาขบัปัสสาวะ แกปั้สสาวะพิการ ใช้เป็นยาภายนอก
รักษาข้ีกลาก ใบ ใชบ้  ารุงธาตุ แกโ้รคในปาก คอ แกโ้ลหิตเป็นพิษ ถอนพิษต่างๆ 
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2.4.6 ไพล 

 

ภาพท่ี 2.7 ไพล (Zingiber montanum (Koenig) Link ex Dietr.) 

(Roscoe, 1828) 

ช่ือวทิยาศาสตร์ : Zingiber montanum (Koenig) Link ex Dietr. 

ช่ือพ้อง :  Zingiber purpureum Roscoe 

ช่ืออ่ืน : ปูลอย ปูเลย (ภาคเหนือ) วา่นไฟ (ภาคกลาง) มิ้นสะล่าง(ฉาน-แม่ฮ่องสอน) 

ลักษณะทางพฤกษศาสตร์ :   ไม้ล้มลุกสูง 0.7-1.5 เมตร มีเหง้าใตดิ้น เปลือกสีน ้ าตาลแกม
เหลือง เน้ือในสีเหลืองถึงเหลืองแกมเขียว แทงหน่อหรือล าตน้เทียมข้ึนเป็นกอ ซ่ึงประกอบดว้ย
กาบหรือโคนใบหุ้มซ้อนกัน ใบเด่ียว เรียงสลับ รูปขอบขนานแกมใบหอก กวา้ง 3.5-5.5 
เซนติเมตร ยาว 18-35 เซนติเมตร ดอกช่อ แทงจากเหงา้ใตดิ้น กลีบดอกสีนวล  

สารเคมี : Alflabene : 3,4 - dimethoxy benzaldehyde, curcumin, beta-sitosterol, 

Volatile Oils 

สรรพคุณ :  
• เหงา้ เป็นยาแกท้อ้งข้ึน ทอ้งอืดเฟ้อ ขบัลม แกบิ้ด ทอ้งเดิน ขบัประจ าเดือนสตรี ทาแกฟ้กบวม 
แกผ้ืน่คนั เป็นยารักษาหืด เป็นยากนัเล็บถอด ใชต้ม้น ้าอาบหลงัคลอด 

• หวั ช่วยขบัระดู ประจ าเดือนสตรี เลือดร้าย แกมุ้ตกิตระดูขาว แกอ้าเจียน แกป้วดฟัน 

• ดอก ขบัโลหิตกระจายเลือดเสีย 

• ตน้ แกธ้าตุพิการ แกอุ้จาระพิการ 

• ใบ แกไ้ข ้ปวดเม่ือย แกค้ร่ันเน้ือคร่ันตวั แกเ้ม่ือย 
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2.4.7 ข่า 

 
 

ภาพท่ี 2.8 ข่า (Alpinia  galanga (L.) Willd.) 

(Stüber, 1813) 

ช่ือวทิยาศาสตร์ : Alpinia  galanga   (L.) Willd. 

ช่ือสามัญ : Galanga 

ช่ืออ่ืน : ข่าหยวก  ข่าหลวง (ภาคเหนือ) , กฏุกกโรหินี (ภาคกลาง) 

ลกัษณะทางพฤกษศาสตร์ : ไมล้ม้ลุก สูง 1.5-2 เมตร เหงา้มีขอ้และปลอ้งชดัเจน ใบ  เด่ียว เรียง
สลบั รูปใบหอก รูปวงรีหรือเกือบขอบขนาน กวา้ง 7.9 ซม. ยาว 20-40 ซม. ดอก  ช่อ ออกท่ี
ยอด ดอกยอ่ยขนาดเล็ก กลีบดอกสีขาว โคนติดกนัเป็นหลอดสั้นๆ ปลายแยกเป็น 3 กลีบ กลีบ
ใหญ่ท่ีสุดมีร้ิวสีแดง ใบประดบัรูปไข่ ผล  เป็นผลแหง้แตกได ้รูปกลม 

สารเคมี : 1 - acetoxychavicol acetate น ้ามนัหอมระเหย ซ่ึงประกอบดว้ย monoterene  2 - 
terpineol, terpenen  4 - ol, cineole, camphor, linalool, eugenol 

สรรพคุณ : เป็นยาแก้ทอ้งข้ึน ทอ้งอืดเฟ้อ ขบัลม แก้อาหารเป็นพิษ เป็นยาแก้ลมพิษ เป็นยา
รักษากลากเกล้ือน โรคผวิหนงั ติดเข้ือแบคทีเรีย เช้ือรา 
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2.4.8 กระวาน 

 

ภาพท่ี 2.9 กระวาน (Amomum uliginosum Koenig ex Retz.)  

(Plant Resources of South-East Asia No.12) 

ช่ือวทิยาศาสตร์ : Amomum uliginosum Koenig ex Retz.  

ช่ืออ่ืน :  เร่ว 

ลักษณะทางพฤกษศาสตร์ : ลกัษณะวิสัย เป็นไมล้ม้ลุก มีเหงา้ใตดิ้น ล าตน้เหนือดิน สูง 2.5-4 
เมตร มีเหงา้ ใตดิ้น ลกัษณะใบ ใบรูปขอบขนาน หรือรูปหอก ยาว 40-60 เซนติเมตร กวา้ง 7-

10 เซนติเมตร ฐานใบรูปล่ิม ปลายใบแหลมมีต่ิงแหลม ขอบใบเรียบ ผิวใบดา้นบนเกล้ียง ผิวใบ
ดา้นล่างมีขนสีน ้ าตาล ลกัษณะดอก ช่อดอกแบบช่อกระจะ เกิดจากตาเหงา้บริเวณโคนของล า
ตน้เหนือดิน มีดอกย่อยประมาณ 15 ดอก กลีบเล้ียงสีขาวปนชมพูอ่อน กลีบดอกสีขาว เกสร
เพศผูสี้ขาวมีสีชมพูอ่อนท่ีโคน เกสรเพศผูท่ี้สมบูรณ์ มี 1 อนั เกสรเพศเมียมีรังไข่อยูใ่ตว้งกลีบ 
ลกัษณะผล เป็นผลเป็นผลแห้ง เม่ือสุกมีสีแดง ภายในมีเมล็ดสีน ้ าตาล รวมกลุ่มเป็น 3 กลุ่ม 
กล่ินคลา้ยการบูร 

สรรพคุณ : เมลด็ เป็นยาขบัลม แกป้วดทอ้ง และเป็นเคร่ืองเทศ 
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2.5 ความรู้ทัว่ไปเกีย่วกบัดีเอน็เอบาร์โค้ด (DNA barcode)  

barcode ซ่ึงปรากฎอยูด่า้นหลงัสินคา้บรรจุหีบห่อท่ีวางขายทัว่ไปนั้นเปรียบเสมือนรหสัสินคา้ท่ีท าให้
ผูข้ายสามารถแยกประเภทและระบุราคาของสินค้าได้ อย่างรวดเร็วผ่านเคร่ืองอ่านรหัสสินคา้ ใน
ท านองเดียวกนั หลกัการของ DNA barcode เกิดจากแนวคิดท่ีตอ้งการสร้างรหัสประจ าตวัของ
ส่ิงมีชีวติแต่ละชนิด โดยอาศยัหลกัการพื้นฐานท่ีวา่การจดัเรียงตวัของเบส 4 ตวั คือ  A (Adenine) T 

(Thymine) C (Cytosine) และ G (Guanine) ในล าดบันิวคลีโอไทด์  (สายดีเอ็นเอ) ของส่ิงมีชีวิต
แต่ละชนิดจะต้องมีความแตกต่างกนัไปบ้างไม่มากก็น้อย ดังนั้น หากน าล าดบันิวคลีโอไทด์ของ
ส่ิงมีชีวิตชนิดเดียวกนัมาเปรียบเทียบกนัจะพบว่ามีล าดบันิวคลีโอไทด์ท่ีเหมือนกนั หรือแตกต่างกนั
น้อยมากจนไม่มีนยัส าคญั ส่วนส่ิงมีชีวิตท่ีต่างชนิดกนัจะมีการเรียงตวัของล าดบันิวคลีโอไทด์ท่ีผนั
แปรแตกต่างกนัไป ความแตกต่างในการจดัเรียงตวัของเบสในล าดบันิวคลีโอไทด์ของส่ิงมีชีวิตแต่ละ
ชนิดจึงเปรียบเสมือนความแตกต่างของรหสับนแถบ barcode ของสินคา้ต่างๆ นัน่เอง วิธีการของ  
DNA barcode จดัเป็น  molecular based identification system ท่ีผสมผสานกบัชีวสารสนเทศ
ศาสตร์ (bioinformatics) เป็นการน าเอาล าดบันิวคลีโอไทด์จากดีเอ็นเอในบริเวณท่ีมีการประเมิน
แลว้วา่มีศกัยภาพเพียงพอท่ีจะใชแ้ยกและระบุ (identification) ชนิดของส่ิงมีชีวิตไดเ้รียกบริเวณน้ีวา่ 
ดีเอ็นเอมาตรฐาน  (standardized DNA) การใช้ดีเอ็นเอมาตรฐานในการระบุชนิดอาจใช้เพียง 
บริเวณเดียวหรือหลายบริเวณในจีโนม แต่มกัเป็นดีเอน็เอช่วงสั้นๆ (150-800 คู่เบส)  

ค าวา่ดีเอน็เอบาร์โคด้นั้นผูท่ี้น ามาใชค้นแรก คือ Arnot ตั้งแต่ปี ค.ศ.1993 แต่ไม่ไดรั้บความสนใจมาก
นกั จนกระทัง่ Hebert et al. (2003) ไดตี้พิมพผ์ลงานมีช่ือว่า “Biological identifications 

through DNA barcodes” ท าให้แนวความคิดน้ีเป็นท่ีรู้จกัและนิยมอีกคร้ังจนปัจจุบนัอาจเรียกไดว้า่
เป็นยุคทองของดีเอ็นเอบาร์โค้ด จะเห็นได้จากผลงานวิจยัในการประยุกต์ใช้ดีเอ็นเอบาร์โค้ดใน
ส่ิงมีชีวิตเพิ่มข้ึนอยา่งมากในปัจจุบนั ซ่ึงในปี ค.ศ.2004 ไดมี้การจดัตั้งความร่วมมือภายใตโ้ครงการ 
Consortium for the Barcode of Life (CBOL) และจดัท าเป็นฐานขอ้มูล The Barcode of Life 

Data System (BOLD) ดว้ยความร่วมมือของ 150 สถาบนัจาก 45 ประเทศทัว่โลกเพื่อจุดประสงค์
ในการพฒันาวิธีการท่ีเป็นมาตรฐานสากลในการศึกษาดีเอ็นเอบาร์โคด้และสร้างฐานขอ้มูลดีเอ็นเอ
บาร์โคด้ของส่ิงมีชีวิตข้ึน  และในปี ค.ศ. 2010 จากการร่วมมือของ 26 ประเทศทัว่โลก ได้พฒันา
โครงการ International Barcode of Life project (iBOL) เพื่อจุดประสงคใ์นการพฒันาเทคนิค 
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รวมทั้ งเคร่ืองมือและกระบวนการศึกษาและสกัดดีเอ็น ให้ง่าย  รวดเร็ว พร้อมทั้ งมีราคาถูกลง 
(International Barcode of Life, 2011)  
วธีิการสร้างดีเอน็เอบาร์โคด้คือ น าดีเอ็นเอมาตรฐานท่ีเพิ่มปริมาณไดด้ว้ยเทคนิค PCR (Polymerase 

Chain Reaction) ไปวิเคราะห์หาล าดบันิวคลีโอไทด์ จากนั้นน าขอ้มูลท่ีไดไ้ปวิเคราะห์เปรียบเทียบ
กบัล าดบันิวคลีโอไทดข์องดีเอน็เอมาตรฐานในบริเวณเดียวกนัซ่ึงถูกบนัทึกเก็บไวใ้นฐานขอ้มูลล าดบั
นิวคลีโอไทด์ (DNA barcoding database) ซ่ึงเป็นขอ้มูลล าดบันิวคลีโอไทด์ของส่ิงมีชีวิตท่ีทราบ
ช่ือวิทยาศาสตร์แล้ววิธีการน้ีจะท าให้ระบุตวัอย่างส่ิงมีชีวิตได้อย่างรวดเร็ว (Shneyer, 2009; 

Casiraghi et al., 2010) เม่ือน ามาตรวจสอบดว้ยระบบ DNA barcode แลว้จะท าให้ทราบช่ือท่ี
ถูกตอ้งถึงระดบัชนิดภายในเวลาอนัรวดเร็วสามารถน าไปใช้ตรวจสอบตวัอย่างส่ิงมีชีวิตไดทุ้กกลุ่ม
เหมาะส าหรับนกัอนุกรมวธิานและบุคคลอ่ืนท่ีไม่ใชผู้เ้ช่ียวชาญทางดา้นอนุกรมวิธาน (Hebert et al., 

2003; Valentini et al., 2009) ขั้นตอนการสร้าง DNA barcode ปัจจุบนัการสร้าง DNA barcode 

มี 2 ระบบ คือ DNA barcoding sensu stricto และ DNA barcoding sensu lato (Casiraghi  

et al., 2010) ซ่ึงระบบแรกนั้นจะเนน้การน าไปใชป้ระโยชน์ทางดา้นอนุกรมวิธาน จึงพฒันาระบบ
ใหส้ามารถระบุตวัอยา่งส่ิงมีชีวติให้ไดถึ้งระดบัชนิด ส่วนระบบท่ี 2 นั้นเป็นท่ีนิยมกนัอยา่งแพร่หลาย 
โดยเนน้การน าไปประยุกตใ์ชใ้นดา้นอ่ืนๆ เช่น ดา้นนิติวิทยาศาสตร์ เทคโนโลยีชีวภาพ อุตสาหกรรม 
อาหาร และนิเวศวิทยา รวมถึงการศึกษาความ หลากหลายทางชีวภาพจากตวัอย่างส่ิงแวดลอ้ม ต่างๆ 
เช่น ตวัอยา่งดิน น ้ า และมูลสัตว ์เป็นตน้ ซ่ึงตวัอยา่งเหล่าน้ีมกัให้ดีเอ็นเอท่ีมีคุณภาพไม่ดีนกั (ดีเอ็นเอ
ฉีกขาด) ดงันั้นระบบน้ีจึงเน้นการใช้ดีเอ็นเอมาตรฐานบริเวณสั้นๆ ไม่เกิน 150 คู่เบสเท่านั้น เพื่อให้
สามารถเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอดว้ยเทคนิค PCR ไดง่้าย และอาจรวมไปถึงการใชเ้ทคนิคอ่ืนๆ ในการ
ระบุชนิดของส่ิงมีชีวิตดว้ยเช่น Single-nucleotide polymorphisms (SNPs) และ indels (การ
แทรกเขา้มาหรือการหายไปของนิวคลีโอไทด์) (Valentini et al., 2009) เป็นตน้ การสร้าง DNA 

barcode ทั้งสองระบบมีวิธีการท่ีคล้ายกนั ซ่ึงประกอบด้วย  2 ขั้นตอนหลกั คือ (1) การสร้าง
ฐานขอ้มูล DNA barcode และ (2) การทดสอบประสิทธิภาพของระบบ ในท่ีน้ีขอยกตวัอยา่งวิธีการ
สร้าง DNA barcode ในพืช 

ขั้นตอนทีห่น่ึง การสร้างฐานขอ้มูล DNA barcode ประกอบดว้ยขั้นตอนท่ีส าคญั (ภาพท่ี 2.10) ดงัน้ี  

1.) การเก็บและระบุตวัอยา่งพืช  (Sample collection and identification) ขั้นตอนน้ีตอ้ง
อาศยัความรู้ทางดา้นอนุกรมวธิาน หรือมีผูเ้ช่ียวชาญมาช่วยตรวจสอบการระบุชนิดพืช การระบุ
ชนิดต้องมีความถูกต้อง ไม่เช่น นั้ นจะท าให้ ระบบ DNA barcode ไม่น่าเช่ือถือ 
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(Hollingsworth et al., 2009) ผูว้ิจยัตอ้งเก็บและคดัเลือกพืชกลุ่มท่ีตอ้งการศึกษาให้ได้
จ  านวนชนิดครอบคลุมมากท่ีสุด และแต่ละชนิดควรใช้มากกว่า 1 ตวัอย่างและมาจากหลาย
ประชากรหรือเขตชีวภูมิศาสตร์ เพื่อน าไปใชป้ระเมินความแปรผนัของล าดบันิวคลีโอไทด์วา่มี
การแปรผนัภายในชนิด (intraspecific variation) มากนอ้ยเพียงใด โดยปกติจ านวนตวัอยา่ง
ต่อชนิดท่ีเหมาะสมต่อการใชว้เิคราะห์ขอ้มูล DNA barcode มีตั้งแต่ 3-5 ตวัอยา่ง หรือมากถึง 
10-12 ตวัอยา่งต่อชนิด (Meyer et al., 2005; Spooner, 2009; Zhang et al., 2010) 

2.) การสกดัดีเอ็นเอจากพืชตวัอยา่ง ตวัอยา่งท่ีน ามาสกดัดีเอ็นเออาจเป็นตวัอยา่งสด ตวัอยา่ง
แห้งท่ีเก็บรักษาไวด้ว้ยซิลิกา หรือตวัอยา่งท่ีเก็บรักษาสภาพดว้ยแอลกอฮอล์ แต่อยา่งไรก็ตาม 
จากการศึกษาท่ีผ่านมาพบว่า การสกดัดีเอ็นเอจากตวัอย่างท่ีเก็บรักษาในรูปของพนัธ์ุไมแ้ห้ง 
และในแอลกอฮอล์จะให้ดีเอ็นเอคุณภาพไม่ดี มีการฉีกขาด เสียหายมากกวา่การใชต้วัอยา่งสด 
(Shokralla et al., 2010) ส่วนตวัอย่างท่ีเก็บด้วยน ้ ายารักษาสภาพท่ีมีฟอร์มาลีนเป็น
องค์ประกอบ จะสกดัดีเอ็นเอไดย้าก จึงไม่เป็นท่ีนิยม ส่วนวิธีการสกดัมีหลายวิธีทั้งซับซ้อน
และไม่ซบัซ้อน ศึกษาไดจ้าก  Karp et al. (1998) และเวปไซต์ของ CBOL Plant Working 

Group 

3.) การเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอมาตรฐานดว้ยเทคนิค PCR (DNA amplification using PCR) 
น าเอาดีเอ็นเอของพืชท่ีสกดัไดม้าเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอในบริเวณดีเอ็นเอมาตรฐาน (ซ่ึงควรจะ
เลือกบริเวณท่ีมีความเหมาะสมในการ คดัแยกส่ิงมีชีวตินั้นๆ) การเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอมาตรฐาน
ดว้ยเทคนิค PCR โดยการใชไ้พรเมอร์ท่ีมีความจ าเพาะสูงกบับริเวณดีเอน็เอมาตรฐาน  

4.) วเิคราะห์หาล าดบันิวคลีโอไทด์ (Nucleotide sequencing) 

น าเอาช้ินส่วนดีเอน็เอมาตรฐานท่ีเพิ่มปริมาณได ้ไปวิเคราะห์หาล าดบันิวคลีโอไทด์ โดยเคร่ือง
อ่านล าดบัดีเอ็นเออตัโนมติั (Automated DNA sequencer) หากไม่มีเคร่ืองมือน้ี จ  าเป็นตอ้ง
ส่งไปวเิคราะห์ท่ีหน่วยใหบ้ริการวเิคราะห์ล าดบันิวคลีโอไทด ์ 

5.) การตรวจสอบความถูกตอ้งของล าดบันิวคลีโอไทด์ (Verification of the sequences) 
เป็นการตรวจสอบว่าล าดบันิวคลีโอไทด์ท่ีวิเคราะห์ได ้เป็นบริเวณดีเอ็นเอมาตรฐานท่ีเลือกไว้
หรือไม่ เพราะอาจจะเป็นบริเวณอ่ืน ซ่ึงมีสาเหตุมาจาก ไพรเมอร์ท่ีใชมี้ความจ าเพาะต ่า จึงท าให้
ไปจบักบัดีเอน็เอบริเวณอ่ืน หรือมีดีเอ็นเอชนิดอ่ืนเจือปนในระหวา่งขั้นตอนการสกดั หรือการ
ท า PCR เป็นตน้ การตรวจสอบนิยมใชว้ิธี MAGABLAST เปรียบเทียบล าดบันิวคลีโอไทด์
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กบัฐานขอ้มูลดีเอ็นเอมาตรฐาน (Lim et al., 2009) เม่ือทราบผลท่ีถูกตอ้งแลว้ จึงน าไป
ประเมินคุณภาพล าดบันิวคลีโอไทดต่์อไป 

6.) การประเมินคุณภาพล าดบันิวคลีโอไทด ์(Assessment of sequence quality)  
น าล าดบันิวคลีโอไทด์ท่ีไดจ้ากการน าไปวิเคราะห์มาโดยท าการเรียงเทียบ (alignment) ล าดบั
นิวคลีโอไทด์ จากตวัอย่างพืชหลายๆชนิด และค านวณหาระยะห่างทางพนัธุกรรม โดยทัว่ไป
นิยมใชแ้บบจ าลองวิวฒันาการ Kimura 2 –parameter (CBOL Plant Working Group, 

2009) เพื่อประเมินว่ามีความแปรผนัของล าดบันิวคลีโอไทด์มากน้อยเพียงใด เหมาะท่ีจะ
น ามาใชห้รือไม่  

7.) การน าขอ้มูลเขา้สู่ฐานขอ้มูล หากล าดบันิวคลีโอไทด์ท่ีไดมี้คุณภาพดีและมีแนวโน้ม จะ
น าไปใช้ระบุชนิดพืชกลุ่มท่ีศึกษาได ้สามารถน าไปเก็บไวใ้นฐานขอ้มูล เพื่อใช้เป็นชุดขอ้มูล
อา้งอิง (reference data set) หากเป็นขอ้มูลท่ีมาตรฐานสูงจะตอ้งมีขอ้มูลเก่ียวกบัตวัอยา่งพืช        
เช่น ภาพของ voucher specimen สถานท่ีเก็บตวัอยา่ง พิกดัภูมิศาสตร์ และค าบรรยายลกัษณะ      
เป็นตน้ (Ford et al., 2009; Lim et al., 2009) 

 

ขั้นตอนทีส่อง การคัดแยกหรือระบุชนิดของส่ิงมีชีวติทีส่งสัย  

น าพืชตวัอยา่งท่ีสงสัยวา่เป็นชนิดน้ีหรือไม่มาท าการตรวจสอบโดยขั้นตอนการท าคลา้ยกบัขั้นตอนท่ี
กล่าวมาขา้งตน้ เม่ือน าล าดบันิวคลีโอไทดใ์นบริเวณมาตรฐานมาตรวจสอบโดยการเปรียบเทียบกบัชุด
ขอ้มูลอา้งอิงในฐานขอ้มูลดว้ยวิธี MEGABLAST (Casiraghi et al., 2010) แลว้ จากนั้นก็น าเอา
ล าดบันิวคลีโอไทด์ไปเปรียบเทียบกบัล าดบันิวคลีโอไทด์ของพืชท่ีถูกบนัทึกไวใ้นฐานขอ้มูล (DNA 

barcoding database) ก็จะสามารถระบุหรือคดัแยกชนิดของพืชตวัอยา่งได ้(ภาพท่ี 2.10) 
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ภาพท่ี 2.10 ขั้นตอนของการสร้างและการระบุชนิดของพืชตวัอยา่งท่ีสงสัยดว้ยเทคนิค DNA 

barcoding system  (ดดัแปลงมาจาก วฒิุพงษ,์ 2554) 
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2.5.1 คุณลกัษณะและเกณฑ์ในการคัดเลือกดีเอน็เอมาตรฐาน  

บริเวณดีเอ็นเอมาตรฐานท่ีใช้ในการคดัแยกหรือระบุชนิดของส่ิงมีชีวิตควรมีคุณลักษณะ
ดงัต่อไปน้ี (Chase et al., 2007; Pennisi, 2007; CBOL Plant Working Group, 2009; 

Ford et al., 2009; Valevtini et al., 2009)  

1.) บริเวณท่ีเลือกอาจเป็น coding region หรือ non-coding region ก็ได ้แต่ควรมี
ความยาวไม่มากนกั เพื่อให้เหมาะสมกบัการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอดว้ยเทคนิค PCR ซ่ึง
ตอ้งท าไดง่้าย และรวดเร็ว  

2.) มีจ  านวนซ ้ าในจีโนมน้อยมาก หรือควรมีเพียง 1 ซ ้ า เพื่อหลีกเล่ียงการวิเคราะห์  
ล าดบันิวคลีโอไทดท่ี์เป็น paralog กนั 

3.) ในส่วนปลายของบริเวณดีเอน็เอมาตรฐานตอ้งมีล าดบันิวคลีโอไทด์ท่ีมีความแปรผนั
นอ้ยมาก หรือแทบไม่มีเลย เพื่อออกแบบไพรเมอร์ให้เป็นสากล (universal primer) ท่ี
สามารถเพิ่มปริมาณดีเอน็เอไดง่้ายและครอบคลุมกบัพืชหลายกลุ่ม 

4.) ล าดบันิวคลีโอไทด์ภายในบริเวณดีเอ็นเอมาตรฐานท่ีเลือกมาใช้นั้นจะตอ้งมีความ
แปรผนัระหว่างชนิดเพียงพอท่ีจะใช้แยกและระบุชนิดท่ีต่างกนัได้ แต่ตอ้งมีความผนั
แปรภายในชนิดของล าดบันิวคลีโอไทดต์ ่ามาก 

5.) มีคุณภาพของล าดบันิวคลีโอไทด์ท่ีดี กล่าวคือ การวิเคราะห์หาล าดบันิวคลีโอไทด์
ทั้งสองเส้นในช้ินดีเอน็เอมาตรฐานตอ้งไดผ้ลท่ีชดัเจน มีความถูกตอ้ง และช้ินส่วนดีเอ็น
เอมาตรฐานท่ีตอ้งการน าไปวิเคราะห์ล าดบันิวคลีโอไทด์ จะตอ้งง่ายต่อการวิเคราะห์
แบบ direct sequencing ไม่จ  าเป็นตอ้งผา่นขั้นตอนการโคลนเขา้สู่เวคเตอร์ รวมถึงให้
ล าดบันิวคลีโอไทดท่ี์ง่ายต่อการเยบแลวเิคราะห์ความผนัแปรของนิวคลีโอไทด ์

 

2.5.2 การประยุกต์ใช้ DNA barcode 

ในปี ค.ศ. 2003 Hebert และคณะ ไดพ้ฒันาระบบการท า DNA barcode ข้ึนมาใชร้ะบุชนิด
ของสัตวก์ลุ่มต่างๆ อย่างเป็นรูปธรรม โดยพบว่าล าดบันิวคลีโอไทด์ของ Cytochrome c 

oxidase subunit I (COI หรือ coxI) ซ่ึงเป็นยีนในไมโทคอนเดรีย มีความแปรผนัมากเพียง
พอท่ีจะใช้แยกและระบุชนิดของสัตว์ท่ีน ามาทดสอบได้หลายกลุ่ม โดยเฉพาะกลุ่มผีเส้ือ 
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(Order Lepidoptera) จากการทดสอบการระบุชนิดของกลุ่มผีเส้ือมากกวา่ 200 ชนิดท่ีมี
ความสัมพนัธ์ใกลชิ้ดกนั พบวา่วิธีการ DNA barcode ให้ผลในการระบุชนิดผีเส้ือไดแ้ม่นย  า
ถึง 100% ต่อมาการสร้าง  DNA barcode ส าหรับการระบุชนิดสัตวจึ์งไดรั้บความนิยม
แพร่หลายมากข้ึน (Hebert et al., 2004; Waugh, 2007) และมีการตั้งสมาคม Consortium 

for the Barcode of Life (CBOL, http://www.barcodeoflife.org) ในปี ค.ศ. 2004 โดย
ความร่วมมือระหวา่งนกัวิจยัจากมหาวิทยาลยัต่างๆ รวมถึงนกัวิจยัของพิพิธภณัฑ์สัตวแ์ละพืช
ระดบันานาชาติจากหลายประเทศ ปัจจุบนัเป็นท่ีทราบกนัดีวา่ยีน COI เป็นบริเวณท่ีเหมาะสม
และไดรั้บการยอมรับมากท่ีสุดส าหรับการสร้าง DNA barcode ของสัตวเ์พราะนอกจากจะมี
ความแปรผนัของล าดบันิวคลีโอไทด์เพียงพอท่ีจะใช้แยกและระบุชนิดสัตวไ์ด้แล้วการเพิ่ม
ปริมาณดีเอน็เอของยนีน้ีดว้ยเทคนิค PCR ท าไดค้่อนขา้งง่าย เน่ืองจากยีนน้ีมีขนาดไม่ใหญ่มาก
นกั (โดยเฉล่ีย 600-700 คู่เบส) และมีไพรเมอร์ท่ีเป็น universal primers ซ่ึงไดรั้บการ
ออกแบบมาใหมี้ความจ าเพาะสูงและสามารถใชไ้ดก้บัสัตวห์ลากหลายกลุ่ม โดยทัว่ไปแลว้การ
ท า DNA barcode ด้วยยีน COI ในสัตวใ์ห้ความถูกตอ้งในการระบุชนิดสูงกว่า 95% 

(Thomas, 2009) แมว้ิธีน้ีจะให้ผลไม่ดีนกัในสัตวบ์างกลุ่มเช่น พวกแมลงอนัดบั Diptera 

(Meier et al., 2006) และปะการัง (Shearer et al., 2008) แต่ก็นบัวา่การสร้าง DNA 

barcode ในสัตวป์ระสบความส าเร็จค่อนขา้งมากและมีอุปสรรคค่อนขา้งนอ้ยเม่ือเปรียบเทียบ
กบัระบบการสร้าง DNA barcode ของพืช ปัจจุบนัมีนกัวจิยับางท่านไดเ้สนอให้น าเอา  DNA 

barcode มาเป็นส่วนหน่ึงของการศึกษาอนุกรมวิธานแบบบูรณาการ (integrative 

taxonomy) (Padial et al., 2007; Goldstein et al., 2010) ซ่ึงแนวคิดการสร้างและ
รวบรวม DNA barcode ไวใ้นรูปของฐานขอ้มูลจะเป็นประโยชน์อยา่งมากต่อการน ามาใช้
ระบุชนิดส่ิงมีชีวติในกรณีท่ีขาดผูเ้ช่ียวชาญดา้นอนุกรมวธิาน 

ปัจจุบันการศึกษาดีเอ็นเอบาร์โค้ดในพืชมีมากข้ึน และเป็นท่ีถกเถียงถึงความเป็นไปได้
เน่ืองจากล าดบัเบสบนบริเวณยีน COI ท่ีใชใ้นการจดัจ าแนกสัตวไ์ม่สามารถน ามาประยุกตใ์ช้
ได้ในพืช สาเหตุจากไมโทคอนเดรียในพืชมีอตัราการวิวฒันาการต ่าท าให้ความผนัแปรของ
ล าดบัเบสบน COI ระหว่างชนิดมีน้อยมากไม่เพียงพอในการน ามาใช้สนบัสนุนการจ าแนก
ชนิดในกลุ่มของพืชได ้(Cho et al., 2004) ต่อมากลุ่มศึกษาดีเอ็นเอบาร์โคด้ในพืชจึงได้
พยายามหาต าแหน่งของดีเอ็นเอมาตรฐานและยีนท่ีสามารถน ามาใช้ในดีเอ็นเอบาร์โคด้ในพืช
และพบความเป็นไปไดว้า่ต าแหน่งท่ีเหมาะกบัการน ามาใชเ้ป็นบาร์โคด้ในพืชนั้นส่วนใหญ่จะ
ตั้งอยูบ่นยีนท่ีอยูบ่นคลอโรพลาสต์ดีเอ็นเอ (chloroplast DNA; cpDNA) บริเวณต าแหน่ง 
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rbcL, trnL, matK, rpoC, trnH-psbA และบริเวณต าแหน่ง ITS ท่ีอยูใ่นนิวเคลียสจีโนม 

(ตารางท่ี 2.1) ซ่ึงไดรั้บการยอมรับ จากนกัวิจยัหลายคณะว่าเป็นบริเวณดีเอ็นเอท่ีเหมาะสม
ส าหรับการสร้างเคร่ืองหมายดีเอ็นเอแบบบาร์โคด้ในพืช (CBOL Plant working group, 

2009; Chase et al., 2009; Hollingsworth et al., 2009; Lahaye et al., 2008)  
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ตารางท่ี 2.1 บริเวณท่ีถูกเสนอใหเ้ป็นดีเอน็เอมาตรฐานส าหรับการสร้างดีเอน็เอบาร์โคด้ในพืช 

คณะนักวจัิย บริเวณดีเอ็นเอที่นํามาประเมิน 
บริเวณทีเ่สนอให้เป็น 

ดีเอน็เอมาตรฐาน 

Kress et al., 2005 

atpB-rbcL, ITS, psbM-trnD, 

trnC-ycf66, trnH-psbA, trnL-F, 

trnK-rps16, trnV-atpE, rpl36-

rps8, ycf6-psbM 

trnH-psbA + ITS 

Kress et al., 2007 
ITS1, accD, ndhJ, matK, trnH-

psbA, rbcL, rpoB, rpoC1, ycf5 
rbcL + trnH-psbA 

Chase et al., 2007 - 

matK + rpoC1 + rpoB 

หรือ matK + rpoC1 + trnH-

psbA 

Kim et al., 2007 - 

matK + atp-atpH + trnH-

psbA, matK + atp-atpH + 

psbK-psbI 

Newmaster et al., 

2008 

accD, matK, trnH-psbA, rbcL, 

rpoB, rpoC1, UPA 
matK + trnH-psbA 

Lahaye et al., 2008 
accD, ndhJ, matK, trnH-psbA, 

rbcL, rpoB, rpoC1, ycF5 
matK หรือ matK + trnH-

psbA 

Fazekas et al., 

2008 

COI, 23S rDNA, rpoB, rpoC1, 

rbcL, matK, trnH-psbA, 

atpF-atpH, psbK-psbI 

แนะน าใหใ้ช ้3-4 บริเวณร่วมกนั 
ระหวา่ง rbcL, rpoB, matK, 

trnH-psbA และ atpF-atpH 

Hollingsworth et 

al., 2009 

rpoC1, rpoB, rbcL, matK, 

trnH-psbA, atpF-atpH, 

psbK-psbI 

แนะน าใหใ้ช ้3-4 บริเวณร่วมกนั 
ระหวา่ง rpoC1, rbcL, matK 

และ trnH-psbA 

CBOL Plant 

Working Group, 

2009 

atpF-atpH, matK, rbcL, rpoB, 

rpoC1, psbK-psbI, trnH-psbA 
rbcL + matK 

Chen et al., 2010 
trnH-psbA, matK, rbcL, 

rpoC1, ycf5, ITS2, ITS 
ITS2 
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2.6 บริเวณดีเอน็เอมาตรฐานทีนิ่ยมใช้ในการคัดแยกและระบุชนิดของพืช 

2.6.1 บริเวณ ITS  

บริเวณ ITS (Internal Transcribed Spacer) เป็นบริเวณท่ีแทรกอยูภ่ายในชุดยีน ribosomal 

DNA (18S-5.8S-26S rRNA) ท่ีอยู่ในนิวเคลียสจีโนม ซ่ึงมีอยู่ 2 บริเวณคือ ITS1 และ 
ITS2         โดยบริเวณ ITS1 อยูร่ะหวา่งยีน 18S rRNA และยีน 5.8S rRNA ส่วนบริเวณ 
ITS2 อยูร่ะหวา่ง 5.8S rRNA และยีน 26S rRNA (ภาพท่ี 2.11) บริเวณ ITS เหมาะสมเป็น
ดีเอน็มาตรฐานเน่ืองจากมีความแปรผนัของล าดบันิวคลีโอไทด์สูง เพียงพอท่ีจะใชค้ดัแยกและ
ระบุชนิดของพืชไดดี้ (Kress et al., 2005) โดยพบวา่มีความแปรผนัของล าดบันิวคลีโอไทด์
สูงกวา่คลอโรพลาสจีโนม 3-4 เท่า นอกจากน้ีการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอดว้ยเทคนิค PCR จากดี
เอ็นเอท่ีสกดัจากกตวัอย่างพนัธุไมแ้ห้ง หรือตวัอย่าง ดีเอ็นเอคุณภาพไม่ดีสามารถท าไดง่้าย 
(Kress et al., 2005; Chaes et al., 2007)   

ภาพท่ี 2.11 บริเวณ ITS (Internal Transcribed Spacer) 

อยา่งไรก็ตามบริเวณ ITS ยงัมีขอ้จ ากดัในการน ามาใชค้ดัแยกหรือระบุชนิดในพืชบางชนิด เช่น 

universal primers ท่ีใชใ้นการเพิ่มปริมาณดีเอน็เอของบริเวณ ITS ของพืชนั้น สามารถเขา้ไป

จบัและเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอบริเวณ ITS ของราท่ีเป็น endophytic fungi ของพืชบางกลุ่มได้

ดว้ย (Zhang et al., 1997) ถึงแมจ้ะมีโอกาสเกิดข้ึนไดน้อ้ย แต่ก็เป็นอุปสรรคส าหรับการคดั

แยกหรือระบุชนิดของพืชกลุ่มท่ีมีราด ารงชีวิตอยูด่ว้ย นอกจากน้ียงัมีรายงานวา่ ในพืชดอกบาง

กลุ่ม เช่น สกุล Aquilegia และ Paeonia มีล าดบันิวคลีโอไทด์ในบริเวณ ITS ท่ีมีความแปร

ผนัต ่ามากและบางสปีชีส์ของพืชในสกุลเดียวกนัมีล าดบันิวคลีโอไทด์บริเวณ ITS เหมือนกนั 

(Shneyer, 2009) จึงไม่สามารถน ามาใชใ้นการคดัแยกหรือระบุชนิดได ้
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2.6.2 บริเวณ matK 

บริเวณ matK เป็นยีนท่ีมีความยาวประมาณ 1500 คู่เบส ท าหน้าท่ีถอดรหัสเอนไซม ์
maturase ท่ีท  าหนา้ท่ีเก่ียวขอ้งกบั Group II introns splicing (Hilu et al., 1997) ในการ
น ามาใช้เป็นดีเอ็นเอมาตรฐานจะเลือกเพียงบางบริเวณของยีนท่ีมีความยาว 700-800 คู่เบส 
(Ford et al., 2009) ขอ้ดีของยีนน้ีคือ มีความแปรผนัของล าดบันิวคลีโอไทด์สูงเพียงพอท่ีจะ
น ามาใชร้ะบุชนิดของพืชไดดี้ อีกทั้งยงัใหล้ าดบันิวคลีโอไทดท่ี์มีคุณภาพดีอีกดว้ย 

อยา่งไรก็ตาม ยนี matK มีขอ้จ ากดั คือ ไม่มีความเป็นมาตรฐานสากล ส่งผลให้การเพิ่มปริมาณ
ดีเอน็เอใหผ้ลส าเร็จค่อนขา้งยาก โดยเฉพาะในกลุ่มพืชไร้เมล็ด ซ่ึงให้ผลส าเร็จเพียง 10% ส่วน
ในพืชกลุ่มจิมโนสเปิร์มให้ผลประมาณ 83% และในพืชดอกให้ผลดีท่ีสุดประมาณ 90% 
(CBOL Plant Working Group, 2009) ในปัจจุบนัยงัไม่สามารถออกแบบไพรเมอร์ของยีน 
matK ใหค้รอบคลุมกบัพืชหลายๆกลุ่มได ้โดยเฉพาะในพืชกลุ่มจิมโนสเปิร์มและพืชไร้เมล็ดท่ี    
การเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอท าไดย้ากหรือไม่ไดผ้ลเลย (Sass et al., 2007) ส่วนการเพิ่มปริมาณดี
เอน็เอในพืชดอกนั้น ตอ้งใชไ้พรเมอร์ถึง 2 คู่ หรืออาจจะมากถึง 10 คู่ (Fazekas et al., 2008; 

Lahaye et al., 2008) และจ าเป็นตอ้งปรับสภาวะของปฏิกิริยา PCR ให้เหมาะสมแตกต่างกนั
ไปในพืชแต่ละกลุ่มดว้ย (Sass et al., 2007; Fazekas et al., 2008) 

2.6.3 บริเวณ trnH-psbA 

บริเวณ trnH-psbA เป็น non-coding region ในคลอโรพลาสตจี์โนม จากขอ้มูลท่ีผา่นมา
พบวา่การใชบ้ริเวณ trnH-psbA เพียงบริเวณเดียวจะมีศกัยภาพในการระบุชนิดไดต้ ่ากวา่การ
ใชร่้วมกบับริเวณอ่ืน ดงันั้นจึงนิยมใชบ้ริเวณ trnH-psbA ร่วมกบับริเวณอ่ืน เช่น ใชร่้วมกบัยีน 
rbcL (Kress et al., 2007) หรือ matK (Newmaster et al., 2008) เป็นตน้ เม่ือเทียบกบัดี
เอ็นเอบริเวณอ่ืนในคลอโรพลาสตจี์โนม พบวา่บริเวณ trnH-psbA เป็นบริเวณท่ีนิยมน ามาใช้
ในการคดัแยกและระบุชนิดของพืชค่อนขา้งมาก เน่ืองจากมีความแปรผนัของล าดบันิวคลีโอ
ไทดค์่อนขา้งสูง (Kress et al,. 2005; Kress et al., 2007) นอกจากน้ีบริเวณ trnH-psbA ยงั
มีล าดบันิวคลีโอไทด์ส่วนปลายทั้งสองดา้นท่ีเป็นบริเวณอนุรักษสู์ง (ความยาวประมาณ 75 คู่
เบส) จึงมี   ไพรเมอร์ท่ีเป็น universal primer ท่ีใชศึ้กษากบัพืชไดห้ลายกลุ่ม (Taberlet et 

al., 1991; Shaw et al,. 2005) และจากงานวิจยัของ Kress et al. (2005) พบวา่สามารถใช้
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ไพรเมอร์คู่เดียวเพิ่มปริมาณ ดีเอ็นเอของบริเวณ trnH-psbA ในพืชดอกทุกชนิดจาก 50 วงศ ์
ไดส้ าเร็จ 

อยา่งไรก็ตามบริเวณ trnH-psbA ยงัมีขอ้จ ากดัหลายประการ เช่น ล าดบันิวคลีโอไทด์ท่ีไดจ้าก
การใช้ universal primer ในบริเวณ trnH-psbA นั้น มกัให้ล าดบันิวคลีโอไทด์ท่ีมีล าดบั             
นิวคลีโอไทด์ซ ้ าๆ เรียงตวัต่อกนัมาก ส่งผลท าให้เคร่ืองอ่านล าดบัดีเอ็นเออตัโนมติั แปลผล
ไม่ได ้หรือใหผ้ลผดิพลาดไปจากความจริง ซ่ึงเป็นอุปสรรคต่อการคดัแยกตวัอยา่งพืช (CBOL 

Plant Working Group, 2009; Spooner, 2009) ปัญหาอีกประการหน่ึงท่ีพบในบริเวณ 
trnH-psbA คือ บริเวณน้ีมี Insertion/deletion (indels) สูงมาก จนท าให้ล าดบันิวคลีโอไทด ์
มีความยาวแตกต่างกนั ซ่ึงพบตั้งแต่ 200-1000 คู่เบส (Kress et al., 2005)  เป็นอุปสรรค
อยา่งมากในขั้นตอนการเทียบ (alignment) ล าดบันิวคลีโอไทด ์  

 

2.6.4 บริเวณ rbcL 

บริเวณ rbcL เป็นยีนในคลอโรพลาสต์จีโนม ท่ีท าหน้าท่ีถอดรหัสเอนไซม์ ribulose 1,5-
bisphosphate carboxylase/oxygenase (RubisCO) เอนไซม ์RubisCO ท าหนา้ท่ีเป็น
ตวัเร่งปฏิกิริยาการรวมตวัของ Ribulose 1,5-bisphosphate (RuBP) กบั Carbon dioxide 

(CO2 ) ในวฏัจกัรคาลวิน (Calvin’s cycle) (Soltis et al., 1998) การน าบริเวณ rbcLมาใช้
เป็นดีเอ็นเอมาตรฐานนั้น จะใช้เพียงบางส่วนของยีนท่ีมีความยาวตั้ งแต่ 500-700 คู่เบส 
(Kress et al., 2007; Gonzalez et al., 2009; Ebihara et al., 2010) จุดเด่นของยีน rbcL 

ท่ี CBOL Plant Working Group พิจารณาวา่มีความเหมาะสมน ามาใชเ้ป็นดีเอ็นเอมาตรฐาน 
เน่ืองจากมีไพรเมอร์ท่ีเป็น universal primer และใหล้ าดบันิวคลีโอไทดท่ี์มีคุณภาพดีมาก  

แต่อยา่งไรก็ตามความยาวของยีน rbcL มีความแปรผนัเพียงเล็กนอ้ยในพืชแต่ละชนิดจึงท าให้
ประสิทธิภาพในการน ามาใชแ้ยกและระบุชนิดของพืชค่อนขา้งต ่า แต่เม่ือใชร่้วมกบับริเวณอ่ืน 
เช่น matK จะใหผ้ลการแยกและระบุชนิดของพืชไดดี้ข้ึน 
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2.6.5 บริเวณ tRNA-Leu (trnL) 

trnL (UAA) intron เป็นล าดบันิวคลีโอไทด์ท่ีมีความยาวประมาณ 245-767 คู่เบส พบใน  

คลอโรพลาสต์จีโนม ซ่ึงถูกน ามาใชใ้นการศึกษาทางดา้นวิวฒันาการเป็นอยา่งมาก เช่นใช้ใน

การศึกษาสายสัมพนัธ์ทางวิวฒันาการและถูกพฒันามาเป็นดีเอ็นเอมาตรฐานเพื่อใชใ้นการคดั

แยกและระบุชนิดของพืช (Fangan et al, 1994; Fernandez et al, 2011; Gielly et al., 

1994; Taberlet et al, 1991) 

จากท่ีกล่าวมาขา้งตน้จะเห็นว่าการใชดี้เอ็นเอมาตรฐานเพียง 1 บริเวณ จะให้ผลในการคดัแยกพืชได้

ไม่ดีนกั เน่ืองจากอตัราการเกิดวิวฒันาการของล าดบันิวคลีโอไทด์ในคลอโรพลาสดีเอ็นเอค่อนขา้งต ่า

กว่าในไมโทรคอนเดรียดีเอ็นเอของสัตว์ จึงท าให้ไม่สามารถใช้ดีเอ็นเอเพียง 1 บริเวณจาก 

คลอโรพลาสตดี์เอน็เอเป็นดีเอน็เอมาตรฐานในการคดัแยกหรือระบุชนิดของพืชได ้และจากการศึกษา

ของคณะนักวิจยั จึงมีการน าเสนอให้ใช้ดีเอ็นเอร่วมกนั 2-3 บริเวณ (Kress et al., 2007; 

Newmaster et al., 2008; CBOL Plant Working Group, 2009) (ตารางท่ี 2.1) 
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2.7 การประยุกต์ใช้ DNA barcode กบัพืชวงศ์ขิง 

จากงานวิจยัในการใช้ดีเอ็นเอบาร์โคด้ในพืชวงศ์ขิง พบว่ามีการประเมินความสามารถของยีนใน 

พลาสติดต าแหน่ง rpoB และ rpoC ในการใชเ้ป็นดีเอน็เอบาร์โคด้ส าหรับจ าแนกความแตกต่างในพืช

วงศขิ์ง โดยยนี rpoB สามารถจ าแนกพืชออกจากกนัได ้10 ชนิด จากทั้งหมด 16 ชนิด คิดเป็น 62.5% 

ส่วนยีน rpoC สามารถจ าแนกพืชออกจากกนัได้ 8 ชนิดจากทั้งหมด 15 ชนิดคิดเป็น 53.3% การ

จ าแนกชนิดโดยใชต้ าแหน่ง  rpoB หรือ rpoC เพียงต าแหน่งเดียวไม่สามารถจ าแนกพืชไดดี้ อยา่งไร

ก็ตามเม่ือใชข้อ้มูลจากยนีหลายต าแหน่งมาวเิคราะห์ร่วมกนัเพื่อจ าแนกชนิดพืช  พบวา่สามารถจ าแนก

พืชไดดี้ข้ึน  โดยยีนท่ีมีประสิทธิภาพสูงท่ีสุดในการจ าแนกพืชแต่ละชนิดออกจากกนั คือยีน rpoB 

และ matK (ณฐักร, 2554) นอกจากน้ียงัมีงานวจิยัโดยการใชดี้เอ็นเอบาร์โคด้ต าแหน่ง matK ในการ

จ าแนกพืชวงศขิ์งแต่พบวา่การเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอจากยีน matK ให้ผลส าเร็จนอ้ยมาก (Selvaraj et 

al., 2008) และยงัพบอีกวา่พืชในวงศขิ์งมีความสัมพนัธ์ใกลชิ้ดกนัมาก บริเวณ trnH-psbA ของพืช

หลายชนิดมียีน rps19 สอดแทรกเขา้มาท าให้ดีเอ็นเอบาร์โคด้ต าแหน่งน้ีใช้ในการจ าแนกพืชในวงศ์

ขิงไดไ้ม่ดีนกั (Chase et al., 2007) และล่าสุดในปี 2014 คณะนกัวิจยัจากประเทศจีนไดป้ระเมิน

ประสิทธิภาพของดีเอน็เอบาร์โคด้ต าแหน่ง rbcL, trnH-psbA, matK และ ITS กบัพืชวงศขิ์ง พบวา่

เม่ือใช้ต าแหน่ง ITS ร่วมกบัต าแหน่ง trnH-psbA จะมีประสิทธิภาพในการจ าแนกพืชวงศ์ขิงไดดี้

ท่ีสุด (ร้อยละ 90 จากการใชพ้ืช 10 ตวัอยา่ง) (Zhang et al., 2014) และถึงแมว้า่จะใชบ้ริเวณดีเอ็น

เอมาตรฐานถึง 3 ต าแหน่งจะใหผ้ลในการจ าแนกดีข้ึน แต่ไม่ไดใ้หผ้ลแตกต่างกนัมากนกั อีกทั้งยงัเป็น

การเพิ่มตน้ทุนและใชร้ะยะเวลาเพิ่มข้ึนดว้ย (CBOL Plant working group, 2009) 

จะเห็นไดว้า่แมเ้ทคโนโลยีของดีเอ็นเอบาร์โคด้จะมีประโยชน์หลายดา้นและไดรั้บความสนใจอย่าง

แพร่หลายแต่การน ามาประยุกต์ใชจ้ริงยงัมีปัญหาและขอ้จ ากดัหลายประการ โดยเฉพาะการน ามาใช้

ระบุตวัอยา่งพืช โดยพบวา่การใชดี้เอน็เอมาตรฐานเพียงบริเวณเดียวไม่สามารถระบุชนิดพืชไดแ้ม่นย  า

เท่ากบัการใช้มากกว่า 1 บริเวณซ่ึงแตกต่างจากกรณีของสัตว์ท่ีสามารถใช้ดีเอ็นเอมาตรฐานเพียง

บริเวณเดียวแต่ระบุชนิดสัตวไ์ดแ้ม่นย  าสูง ปัจจุบนักลุ่มนกัวิจยัชั้นน าของโลกไดเ้สนอให้ใช้ดีเอ็นเอ

มาตรฐานมากกวา่ 1 บริเวณร่วมกนั คือยีน rbcL ร่วมกบัยีน matK ซ่ึงจะให้ประสิทธิภาพในการระบุ

พืชได้ แม่นย  าข้ึนอย่างไรก็ตามทั้ งสองบริเวณน้ีย ังไม่ใช่บริเวณท่ีสมบูรณ์แบบท่ีสุดเพราะมี
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ประสิทธิภาพในการระบุชนิดพืชบางกลุ่มให้ถูกตอ้งถึงระดบัชนิดไดไ้ม่ดีนกั แมจ้ะมีนกัวิจยัอ่ืนๆ ได้

เสนอดีเอน็เอมาตรฐานบริเวณอ่ืนเพิ่มเติมข้ึนมาแต่ยงัไม่มีบริเวณใดท่ีเหมาะสมกบัพืชทุกกลุ่ม วิธีการ

ท่ีจะท าไดดี้ท่ีสุดคือการพฒันาระบบ DNA barcode ท่ีเหมาะสมกบัพืชในแต่ละกลุ่มมากกวา่ ดงันั้น

ในงานวจิยัน้ีจึงไดน้ าเทคนิคดีเอน็เอบาร์โคด้มาประยกุตใ์ชก้บัเทคนิค HRM เพื่อให้สามารถระบุชนิด

และจ าแนกส่ิงมีชีวติออกจากกนัไดอ้ยา่งถูกตอ้ง แม่นย  า และมีความรวดเร็วมากข้ึน 

2.8 ข้อจํากดัในการใช้ DNA barcode 

2.8.1 การน าเทคนิคไปใช้ประโยชน์ทางดา้นอนุกรมวิธานพืช จ าเป็นตอ้งพฒันาระบบให้มี
ความจ าเพาะเจาะจงสูง สามารถระบุตัวอย่างพืชให้ได้ถึงระดับชนิด และถูกต้องแม่นย  า 
(Casriaghi et al., 2010) เน่ืองจากในปัจจุบนัยงัไม่มีดีเอ็นเอมาตรฐานบริเวณใดท่ีเหมาะสม
กบัพืชทุกกลุ่ม (CBOL Plant Working Group, 2009; Seberg et al., 2009; Spooner, 

2009) ดงันั้นจึงจ าเป็นตอ้งประเมินหาบริเวณดีเอ็นเอมาตรฐานท่ีเหมาะสมกบัพืชท่ีตอ้งการ
น ามาคัดแยก นอกจากน้ียงัมีข้อจ ากัดในตัวอย่างพืชท่ีมีสภาพเสียหาย เช่น ซากพืช หรือ 
ช้ินส่วนเล็กๆ ยงัไม่ประสบผลส าเร็จมากนกั เน่ืองจากบริเวณดีเอ็นเอมาตรฐานท่ีน ามาใชส่้วน
ใหญ่มีความยาวเกิน 500 คู่เบส ท าให้มีความยากต่อการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอจากพืชตวัอย่าง
ดงักล่าว (Valenini et al., 2009) 

2.8.2 การเลือกใชดี้เอน็เอมาตรฐานมีผลต่อการวเิคราะห์ล าดบันิวคลีโอไทด์ จากการศึกษาของ 
Spooner (2009) พบวา่ดีเอน็เอมาตรฐานบางบริเวณ เช่น trnH-psbA มีล าดบันิวคลีโอไทด์ท่ี
ท าใหเ้คร่ืองอ่านล าดบัดีเอน็เอหยดุอ่าน ซ่ึงส่งผลต่อการคดัแยกและระบุชนิดของพืช 

2.8.3 การระบุชนิดพืชท่ีให้ผลน่าเช่ือถือท่ีสุด จ าเป็นตอ้งมีชุดขอ้มูลอา้งอิงเป็นล าดบันิวคลีโอ
ไทด์ของพืชตวัอย่างนั้นๆท่ีมีความถูกตอ้งและสมบูรณ์มากท่ีสุด โดยล าดบันิวคลีโอไทด์ของ
พืชท่ีถูกบันทึกในชุดอ้างอิงนั้น ควรมีทุกชนิดในสกุลเดียวกัน มีหลายๆตัวอย่าง และเก็บ
ตวัอย่างมาจากต่างประชากรหรือต่างชีวภูมิศาสตร์กนั จึงจะท าให้ล าดบันิวคลีโอไทด์มีความ
ถูกตอ้ง แม่นย  า และน่าเช่ือถือ (Ekrem et al., 2007) ซ่ึงมีรายงานพบวา่การระบุชนิดจะมี
ความผิดพลาดเพิ่มมากข้ึนหากชุดขอ้มูลอา้งอิงมีความถูกตอ้งไม่เพียงพอ (Meyer et al., 

2005; Ekrem et al., 2007) นอกจากน้ีในการส่งตวัอยา่งพืชเพื่อวิเคราะห์ล าดบันิวคลีโอไทด ์
ควรเลือกหน่วยบริการท่ีมีประสบการณ์สูง เพราะอาจมีผลต่อความน่าเช่ือถือของขอ้มูลได ้
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2.8.4 ล าดบันิวคลีโอไทด์ท่ีถูกบนัทึกไวใ้นฐานขอ้มูล GenBank เช่น NCBI, DDBJ และ 
EMBL ไม่ได้มีความน่าเช่ือถือเสมอไป เพราะอาจมีตวัอย่างท่ีระบุชนิดผิดพลาด มีการ
ปนเป้ือนของดีเอ็นเอจากชนิดอ่ืน หรือมีล าดบันิวคลีโอไทด์ท่ีไม่ตรงกบัความจริง (Ouellette, 

2001; Harris, 2003; Vilgalis, 2003; Valentini et al., 2009) ขอ้มูลท่ีไม่มีความน่าเช่ือถือ 
เน่ืองจากล าดบันิวคลีโอไทด์ ท่ีบนัทึกไวไ้ม่มี voucher specimens และ electrophoregrams 

แสดงไว ้(Chase et al., 2007; Ford et al., 2009) และท่ีส าคญัคือไม่ทราบวา่ผูท่ี้น าล าดบั 
นิวคลีโอไทด์มาบนัทึกไวร้ะบุชนิดพืชได้อย่างถูกตอ้งหรือไม่ เพราะมีรายงานว่า ประมาณ 
20% ของล าดบันิวคลีโอไทดใ์น GenBank มีการระบุชนิดผดิ (Vilgalis, 2003)  

2.8.5 วิธีการ DNA barcode ไม่สามารถน าไปใช้แทนการวิเคราะห์สายสัมพนัธ์ทาง
ววิฒันาการไดเ้น่ืองจากมีบริเวณดีเอน็เอท่ีน ามาใชศึ้กษานอ้ย  
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2.9 ความรู้ทัว่ไปเกี่ยวกบัเทคนิค HRM (High-Resolution Melting analysis) 

เทคนิค HRM เป็นการวิเคราะห์อุณหภูมิท่ีใชใ้นการคลายเกลียวของดีเอ็นเอ โดยพิจารณาจากค่า Tm 

คืออุณหภูมิท่ีท าให้ 50% ของปริมาณดีเอ็นเอ ทั้งหมด ซ่ึงปกติเป็นดีเอ็นเอสายคู่ให้แยกจากกัน
กลายเป็นดีเอ็นเอสายเด่ียว ในขณะท่ีเกิดการคลายตวัของดีเอ็นเอนั้น เม่ือวดัค่าการดูดกลืนคล่ืนแสงท่ี 
260 nm ไปดว้ยจะพบวา่สารละลายดีเอ็นเอ มีการดูดกลืนคล่ืนแสงมากข้ึนตามปรากฎการณ์ไฮเพอร์
โครมิซึม เม่ือน ามาสร้างกราฟแสดงความสัมพนัธ์ระหว่างอุณหภูมิ กบัการดูดกลืนแสงท่ี 260 nm 

(DNA melting curve) ค่า Tm ข้ึนกบัปริมาณ G-C ในดีเอ็นเอ โดยท่ีดีเอ็นเอท่ีมี G-C สูงจะมีค่า Tm 

สูงกวา่ดีเอ็นเอท่ีมี G-C ต ่า  (Areekit et al., 2009) ซ่ึงค่า Tm และลกัษณะของกราฟจะใชใ้นการจดั
จ าแนกและระบุชนิดของพืช  

ขั้นตอนการท า HRM จะเร่ิมจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอดว้ยเทคนิค Real-time PCR ซ่ึงเป็นเทคนิค
ท่ีถูกพฒันามาจากการท า PCR แบบดั้งเดิม โดยจะใชก้ารติดฉลากดว้ยสารเรืองแสง เช่น SYBR-

Green I Dye ซ่ึงเป็นสี fluorescence ท่ีสามารถเขา้จบักบัดีเอ็นเอ  สายคู่ในขั้นตอน extension ตรง
ต าแหน่ง minor groove ได ้เม่ือสารน้ีถูกกระตุน้ดว้ยแสงอตัราไวโอเลต จะคายพลงังานออกมาเป็น
แสงฟลูออเรสเซนต ์(ภาพ 2.12)  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ภาพท่ี 2.12 การเขา้จบัของสารเรืองแสง SYBR-Green I Dye 

ท่ีมา: http://www.gibthai.com/userfiles/image/img12_17(1).gif 

http://www.gibthai.com/userfiles/image/img12_17(1).gif
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เม่ือเสร็จส้ินขั้นตอนการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอดว้ยเทคนิค PCR ตามจ านวนรอบท่ีก าหนดไว ้เคร่ืองจะ
ท าการวิเคราะห์ผล HRM โดยเพิ่มอุณหภูมิข้ึนเร่ือยๆ และจะท าการตรวจวดัปริมาณแสงฟลูออเรส
เซนตท่ี์ลดลงจากการคลายเกลียวจากดีเอ็นเอสายคู่เป็นดีเอ็นเอสายเด่ียว ทุกๆ 0.1 Cº (Reed et al., 

2004) ดังภาพท่ี 2.13 และแสดงผลออกมาในรูปของ Normalized Melting Curve  

(ภาพท่ี 2.14)  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ภาพท่ี 2.13 แสดงการตรวจวดัปริมาณแสงฟลูออเรสเซนตท่ี์ลดลงเม่ือเพิ่มอุณหภูมิ 
ท่ีมา: https://dna.utah.edu/Image/Hi_Res%20Melting_Normalized.JPG 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ภาพท่ี 2.14 แสดง Normalized  Melting  Curve 

ทีม่า: http://www.quantabio.com/img/performance/TACG%20Model%20Norm.jpg 
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2.10 Barcode DNA-High Resolution Melting (Bar-HRM) 

เป็นการประยกุตเ์ทคนิค DNA barcode เขา้กบัเทคนิค HRM เพื่อความรวดเร็วในการจดัจ าแนกและ
ระบุชนิดของส่ิงมีชีวติ ท าใหป้ระหยดัค่าใชจ่้าย และใหผ้ลท่ีถูกตอ้งแม่นย  า เทคนิคดงักล่าวถูกน ามาใช้
คร้ังแรกในการคดัแยกเบอร์ร่ี (berry)ไดส้ าเร็จ (Jaakola et al., 2010) ส่งผลท าให้เทคนิคน้ีเป็นท่ี
นิยมใช้ในการคดัแยกหรือระบุชนิดของส่ิงมีชีวิต เช่น การคดัแยกพืชวงศ์ถัว่ (Leguminoceae) โดย
ใช ้trnL เป็นดีเอ็นเอมาตรฐานไดส้ าเร็จ (Panagiotis et al., 2011) การคดัแยกถัว่ลนัเตา (Bosmali 

et al., 2011) ใชจ้ดัจ าแนก Fava Santorinis โดยใช ้trnL และ rpoC  เป็นดีเอ็นเอมาตรฐาน 

(Ioannis et al., 2012) การตรวจสอบน ้ ามนัมะกอก (Ganopoulos et al., 2013) และ การจดั
จ าแนกพืชวงศก์ะเพรา (Lamiaceae) (Kalovas et al., 2014) เป็นตน้ 

 


