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ปทุมมาและกระเจียว อยูในสกุลขม้ิน (Curcuma) เปนไมดอกพื้นเมือง มีสีและรูปรางของ

ดอกแปลกตา ในสภาพธรรมชาติมีความหลากหลายของสายพันธุ ถ่ินกําเนิดอยูในแถบอินโดจีน 
เชน ไทย ลาว เขมร และพมา ประเทศไทยมีพืชสกุลนี้ท่ัวทุกภาค แตมีมากท่ีสุดในภาคเหนือและ
ภาคอีสาน ในเขตภาคเหนือโดยเฉพาะพื้นท่ีจังหวัดเชียงใหมและเชียงรายมีการปลูกไมดอกชนิดนี้
มาก ทํารายไดใหแกประเทศปละหลายรอยลานบาท (ขนิษฐา, 2552)  

บัวช้ัน (Curcuma petiolata Roxb.) เปนพืชท่ีอยูในกลุมกระเจียว (Eucurcuma) พืชในกลุม
นี้มีความสวยงาม ซ่ึงตางประเทศใหความสนใจ สวนใหญนําไปใชประโยชน โดยการปลูกเปน   
ไมกระถางและไมตัดดอก (ยุทธศักดิ์, 2542) ทําใหมีการผสมพันธุปทุมมาและกระเจียวเพิ่มมากข้ึน 
ลักษณะทางสัณฐานท่ีเกิดข้ึนมีความใกลเคียงกัน รวมท้ังสภาพแวดลอมยังมีผลตอการแสดงออก
ของลักษณะตางๆ เปนผลใหการใชลักษณะทางสัณฐานเพียงอยางเดียวในการจัดจําแนกทําไดไม
แมนยําเทาท่ีควร ดังจะเห็นไดจากการจัดแบงพืชสกุลขม้ินโดยใชลักษณะทางสัณฐาน สามารถ
จัดแบงกลุมได 2 กลุม แตเม่ือทําการศึกษารูปแบบไอโซไซมสามารถแยกพืชสกุลขม้ินออกเปน      
3 กลุม (หทัยรัตน, 2545) จึงมีการนําเครื่องหมายโมเลกุลเขามาชวยตรวจสอบความแตกตางทาง
พันธุกรรม (สุรินทร, 2545) เพ่ือชวยในการจัดจําแนกและคัดเลือกพันธุใหมีความแมนยํามากข้ึน 
เชน การใช microsatellite markers รวมกับลักษณะทางสัณฐานในการจัดจําแนกสายพันธุขม้ินชัน 
(Curcuma longa L.) ท่ีไดจากบริเวณตางๆ ของประเทศไทย สามารถจัดจําแนกสายพันธุขม้ินชันได 
3 กลุมเชนกัน (นันทวรรณ, 2549) วิธีการตรวจสอบความแตกตางทางพันธุกรรมโดยใชเคร่ืองหมาย
โมเลกุลมีอยูดวยกันหลายวิธี ซ่ึงเทคนิค DDRT-PCR (differential display reverse transcription-
PCR) เปนวิธีการหนึ่งท่ีใชบงบอกความแตกตางทางพันธุกรรม โดยศึกษาถึงการแสดงออกของยีน
ในระดับอารเอ็นเอ จัดจําแนกและแยกยีนท่ีแสดงออกภายในสภาพท่ีหลากหลายไมวาจะเปนใน
เนื้อเยื่อท่ีตางกัน หรือภายใตสภาพแวดลอมท่ีมีการเปล่ียนแปลง (Liang and Pardee, 1992) ไดแก
การแสดงออกของยีนเม่ือถูกโรคและแมลงเขาทําลาย การแสดงออกของยีนในสภาวะท่ีพืชเกิดการ
ขาดนํ้า เปนตน เม่ือไดแถบดีเอ็นเอที่ตางกันจากการทํา DDRT-PCR สามารถนําแถบดีเอ็นเอไป   
หาลําดับเบส (Krutmuang, 2003) ซ่ึงจะทําใหทราบขอมูลทางพันธุกรรมและลําดับเบสท่ีไดสามารถ
นําไปออกแบบไพรเมอร (primer) หรือโพรบ (probe)  เพ่ือใชในการจําแนกพันธุ ตรวจสอบสาย
พันธุลูกผสม และยังสามารถใชเปนฐานขอมูลของการปรับปรุงพันธุ 
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 ลักษณะตางๆ ทางสัณฐานวิทยาของบัวช้ัน เชน ความยาวชอดอก ลักษณะสีดอก รวมทั้ง
สัดสวนสีของใบประดับสวนบนและใบประดับสวนลางภายในกลุมของบัวช้ัน เปนลักษณะท่ีมี
ความใกลเคียงกันมาก ลักษณะเหลานี้เปนลักษณะทางพันธุกรรมมีความสัมพันธกับยีนที่ควบคุม 
ดังนั้นเพื่อใหการจัดจําแนกบัวช้ันท่ีมีลักษณะใกลเคียงกันมีความแมนยํามากข้ึน จึงศึกษาจากความ
แตกตางของการแสดงออกของยีน โดยเทคนิคทางโมเลกุลคือ เทคนิค DDRT-PCR ซ่ึงเปนเทคนิค 
ท่ีมีวิธีการทําท่ีงาย สะดวกรวดเร็ว และยังเปนเทคนิคท่ีไดรับความนิยมในการใชตรวจสอบการ
แสดงออกของยีน (Chen et al., 2004)   
 
วัตถุประสงคของการศึกษา 

1. เพื่อตรวจสอบการแสดงออกของยีนในบัวช้ันท่ีมีลักษณะใบประดับตางกัน ดวยเทคนิค 
differential display reverse transcription-polymerase chain reaction (DDRT-PCR) 

2. เพื่อวิเคราะหลําดับเบสของแถบดีเอ็นเอ ท่ีมีความสัมพันธกับลักษณะการแสดงออก
ของฟโนไทปในบัวช้ัน  

 

 


