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พืชกลุมกระเจียวอยูในวงศ Zingiberaceae สกุลขม้ิน (Curcuma) ลักษณะทางสัณฐานของพืช

สกุลนี้มีความหลากหลายท้ัง รูปทรงของชอดอก ขนาดชอดอก และสีสันท่ีแตกตางกัน    (พิมพใจ 
และคณะ, 2539) ความหลากหลายของลักษณะตางๆ ดังกลาว สามารถแบงพืชสกุลขม้ินออกเปน 2 
สกุลยอย ตามลักษณะของกลีบประดับ ชอดอก อับเรณู และลักษณะสีของปาก (สุรวิช, 2539) ดังนี้คือ   

Paracurcuma ไดแก ปทุมมา (Curcuma alismatifolia Gagnep.) บัวโกเมน (C. rhabdota)  
เปนตน ลักษณะเดนคือ ปากของ กลีบดอกมีสีกลุมมวงแดงที่เกิดจากสารกลุมแอนโทไซยานิน 
ลักษณะชอดอกของปทุมมา พัฒนามาจากตายอดของลําตนเทียม (สุรวิช, 2539) ชอดอกประกอบดวย
กลีบประดับสวนลางมีสีเขียวประมาณ 8-10 กลีบ กลีบประดับสวนบนมีขนาดใหญสีมวงอมชมพู
หรือสีขาวมีประมาณ 12-15 กลีบ เรียงซอนกันคลายดอกบัว สวนมากพบบริเวณทุงหญาและบริเวณ
ชายปาเบญจพรรณหรือปาเต็งรังในภาคตะวันออกเฉียงเหนือ พันธุท่ีกําลังไดรับความนิยมในตลาด
ปจจุบัน เชน Chiangmai Pink, Tropic Snow, Siam Pearl White, Cambodian Scarlet, Snow White, 
Phudin Princess และ Lady of the Dawn (เกรียงศักดิ์ และคณะ, 2552) 

Eucurcuma ไดแก กลุมกระเจียว (Curcuma spp.) ลักษณะเดนคือ ท่ีปากกลีบดอก ไมมีสีกลุม
มวงแดง กลีบปากมีสีขาวหรือสีเหลือง ความหลากหลายของกลุมนี้มีท้ังรูปแบบการออกดอก รูปราง
และขนาดของใบ รูปทรงของชอดอก และสีของใบประดับ (สุรวิช, 2539) ใบคลายกับปทุมมา แต   
ชอดอกมีการพัฒนาแตกตางจากปทุมมาคือ ชอดอกพัฒนาจากเหงาท่ีอยูใตดินกอนการเจริญของลําตน
เทียมหรือชอดอกมีการพัฒนาพรอมกับการเจริญของลําตนเทียม ชอดอกกลุมกระเจียวเปน
ทรงกระบอกเรียงซอนกันเปนแถว 5-7 แถว พบตามพื้นท่ีโลงแจงและปาช้ืนท่ัวทุกภาคของประเทศ
ไทย พืชในกลุมนี้ท่ีนิยมผลิตเปนไมตัดดอกและไมกระถางเชน กระเจียวสม (C. roscoeana) กระเจียว
ขาว (C. parviflora) บัวโกเมน (C. rhabdota) และบัวช้ัน (C. petiolata) (เกรียงศักดิ์ และคณะ, 2552) 
 
1. ลักษณะทางพฤกษศาสตร 

ราก ระบบรากเปนรากฝอยอวบน้ํา มีรากแขนงเล็กๆ รากแบงไดเปน 2 ประเภทคือ รากคํ้าจุน     
ลําตนกับรากสะสมอาหาร สวนปลายของรากสะสมอาหารมีลักษณะเปนตุมอวบน้ํา ทําหนาท่ีเก็บ
สะสมน้ําและอาหารไวใชในชวงการพักตัว (สุรวิช, 2539) จํานวน รูปราง และขนาดของตุมสะสม
อาหารจะแตกตางกันคือ ปทุมมามีตุมสะสมอาหารคอนขางกลม จํานวน 3-7 ราก แตกระเจียวสมมี
รากสะสมอาหารนอยมาก และกระเจียวปราจีนบุรีมีตุมสะสมอาหารเรียวยาว (พิพัฒน และคณะ, 
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2538) ถาหากตนมีความสมบูรณเต็มท่ี ปริมาณตุมรากจะมีจํานวนมาก หัวพันธุท่ีมีตุมรากจํานวนมาก
สามารถเก็บรักษาไวไดนานและตุมรากไมสามารถใชขยายพันธุได (สุรวิช, 2539) 

หัว เปนลําตนใตดินแบบ tuberous rhizome มีการแตกแขนงคลายเหงาขิงหรือขา มีลักษณะ
โปงออกทางดานขางมากกวาเรียวยาว (ฉันทนา, 2534) แตละหัวมีตาเรียงตัวในแนวเดียวกันเปน     
ขอปลองท่ีหดส้ัน จํานวนตาข้ึนอยูกับขนาดของหัว (พิพัฒน และคณะ, 2538) เม่ือหัวพนระยะพักตัว    
ตาจะเร่ิมปริออกมาประมาณเดือนมีนาคมและเมษายน (สุรวิช, 2539) 

ลําตน ลําตนอยูใตดินทําหนาที่สะสมน้ําและอาหาร สวนของโคนลําตนใตดินจะโปงออก
ดานขาง เม่ือลําตนแกเต็มท่ีจะเปล่ียนไปเปนหัว ลําตนท่ีเห็นอยู เหนือพื้นดินเปนลําตนเทียม 
(pseudostem) เกิดจากกาบใบ (leaf sheath) ท่ีหอตัวกันแนนหุมกานชอดอก เจริญมาจากตาขางของ
เหงา (สุรวิช, 2539) 

ใบ ใบประกอบดวยกาบใบหอรวมกันแนน เปนใบเดียวมีแผนใบใหญ ขอบใบเรียบ ปลายใบ
มีลักษณะมนไปจนถึงปลายใบแหลม สีเขียวเปนมัน มีรูปรางปอมๆ ไปจนถึงคอนขางยาว เสนใบ
ขนานทแยงข้ึน (อดิศร, 2541) สีของเสนกลางใบแบงเปน 2 กลุมคือ เสนกลางใบสีเขียวและเสนกลาง
ใบสีน้ําตาลแดงเร่ือๆ (พิพัฒน และคณะ, 2538)  

ชอดอก ชอดอกมีลักษณะเปนชอแนน (compact spike) ใบประดับ (bract) โอบรอบโคน    
ชอดอกยอย เรียงซอนกันเปนเกลียว ทําใหชอดอกมีลักษณะเปนทรงกระบอก สวนโคนของใบ
ประดับเช่ือมติดกันทําใหมีลักษณะคลายถวยซอนกัน ภายในมีชอดอกยอย มีดอกอยูประมาณ           
2-7 ดอก ใบประดับท่ีอยูสวนบน (coma bract) ไมมีชอดอกยอย โคนใบประดับสวนบนมักจะไม
เช่ือมติดกัน มีสีและรูปรางแตกตางจากใบประดับท่ีอยูขางลาง (อดิศร, 2541) 

ดอก ในสวนของดอกไมมีกานดอก มีสีแตกตางจากกลีบประดับ ดอกจะทยอยบานทีละดอก 
มีอายุการบานประมาณ 1 วัน ดอกประกอบดวยกลีบเล้ียง 3 กลีบ เช่ือมติดกันหุมโคนของกลีบดอก
ลักษณะเปนหลอด สวนบริเวณโคนกลีบดอกเช่ือติดกันเชนกัน แตตรงปลายของกลีบดอกจะแยก
ออกเปน 3 กลีบ เปนดอกสมบูรณเพศ มีท้ังเกสรเพศผูและเกสรเพศเมีย เกสรเพศผูวงนอกเปนหมัน     
3 อัน ซ่ึงจะเปล่ียนรูปเปนกลีบ 3 กลีบ เรียกสเตมิโนด (staminode) มี 1 กลีบเปล่ียนรูปไป เรียกวาปาก 
เกสรเพศผูวงใน 3 อัน มีกานชูเกสรเช่ือมติดกันหุมกานชูเกสรเพศเมีย เกสรเพศผูวงในมี                   
อับละอองเรณู 2 อันเทานั้นท่ีสามารถทําหนาท่ีไดตามปกติ เกสรเพศเมียจะอยูระหวางอับละอองเรณู    
ท้ังสอง (อดิศร, 2541) เกสรเพศเมียจะพรอมรับการถายละอองเรณูในชวง 2 ช่ัวโมงแรกนับจาก    
ดอกบาน (สุรวิช, 2539)  

ผลและเมล็ด หลังการปฏิสนธิ เม่ือผลพัฒนาเต็มท่ีจะมีลักษณะเปน 3 พู เนื่องจากรังไขมีผนัง 
3 ดานเช่ือมติดกัน ภายในแตละพูมีเมล็ดอยู เมล็ดมีลักษณะรูปรางคลายหยดน้ํา ตรงปลายแหลมของ
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เมล็ดมีเยื่อบางๆ รูปหลายแฉกติดอยู ทําใหเมล็ดลอยน้ํา ชวยในการกระจายพันธุ ผลมีอายุประมาณ   
1-2 เดือน เม่ือผลแกเต็มท่ีผนังจะบางข้ึนและใส จนเห็นเมล็ดสีน้ําตาลท่ีอยูขางใน (สุรวิช, 2539) 

  
2. การปลูกและการดูแลรักษา (ชูชาติ, 2545; พรรณนีย, 2545; สุรวิช, 2539) 

วิธีการเตรียมดิน ในการปลูกเปนแปลง ดินท่ีใชปลูกตองมีอินทรียวัตถุสูง ระบายนํ้าไดดี ควร
เปนดินรวนปนทราย คาความเปนกรดดางของดิน ควรอยูระหวาง 6.5-7 ขนาดของแปลงปลูกควร
กวางประมาณ 1.2-1.4 เมตร กอนการปลูกจะตากดินนาน 10-14 วัน และโรยปูนขาวกอนปลูกเพื่อลด
โอกาสการเกิดโรค ใชปุยรองพื้นสูตร 15-15-15 หรือ 16-16-16 ประมาณ 1 ชอนชาตอหลุม สําหรับ
การปลูกลงกระถาง ใชดินผสมธรรมดา ถาหากตองการใหมีการระบายน้ําไดดี จะผสมทรายหยาบใน
อัตรา 1:1  

วิธีการปลูก ปลูกใหยอดของเหงาช้ีลงดินกลบลึกประมาณ 5 เซนติเมตร การปลูกใหเหงาช้ีลง
ดินชวยลดอิทธิพลการขมของตายอด ทําใหมีการแตกกอดีท่ีสุด หากหัวพันธุขาดแคลนสามารถผาหัว
พันธุตามยาว แตตองมีตาขางติดอยูประมาณ 1-2 ตา ใชปูนแดงปายตรงรอยตัด เม่ือนําไปปลูกใหรอย
แผลหันข้ึนเพื่อใหเกิดยอดมากท่ีสุด  

การใหน้ํา คาความเปนกรดดางของน้ําท่ีใชควรอยูระหวาง 5.5-6.5 รดน้ําวันละคร้ังในชวงเชา 
ปริมาณน้ําท่ีใหตองเพียงพอท่ีจะทําใหดินช้ืนตลอดท้ังวัน การใหน้ําข้ึนอยูกับสภาพความช้ืนใน
อากาศ หากน้ําถูกชอดอกอาจทําใหชอดอกหักได  

การพรางแสงไมดอกในกลุมกระเจียวที่มีใบบาง ตองพรางแสงลง 50-70 เปอรเซ็นต สวน
กระเจียวท่ีมีลักษณะใบหนาจะพรางแสงลงประมาณ 30-50 เปอรเซ็นต หากแสงมากเกินไปทําให
ขอบใบไหม สีของใบประดับซีดเร็ว และกานชอดอกส้ัน ถาหากไดรับแสงนอยเกินไป ลําตนเทียมจะ
อวน สูง ออนแอตอโรค และใบประดับเหี่ยวไดงาย  

การใหปุย ใชปุยสูตรเสมอเชน 15-15-15 หรือ 16-16-16 ในอัตรา 0.5-1 ชอนชา โรยรอบโคน
ตนทุกเดือน ธาตุอาหารรองใหโดยการฉีดพนทางใบเม่ือพืชแสดงอาการขาดธาตุอาหาร 

โรคและศัตรูพืชโรคหัวเนาหรือโรคเห่ียวท่ีเกิดจากเช้ือแบคทีเรีย Ralstonia solanacearum 
ลักษณะอาการท่ีเกิดข้ึนจะทําใหใบแกท่ีอยูดานลางหอมวนเปนหลอดคลายกับอาการขาดนํ้า ตอมาจะ
ตนจะเนาและหักยุบตัวบริเวณโคนตน หัวพันธุและรากสะสมอาหารมีลักษณะฉํ่าน้ําและเนา มีกล่ิน
เหม็น  นอกจากนี้ยังมีโรคอ่ืนๆ  อีก  ไดแก  โรคจุดอาครีโมเนียม  โรคจุดโฟมา  โรคจุดสนิม           
ระบาดในชวงฤดูฝน แมลงศัตรูพืชท่ีสําคัญ ไดแก เพล้ียแปง ทําลายหัวพันธุ และหนอนดวงสีน้ําเงิน 
กัดแทะบริเวณผิวหนาและหลังใบ  
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 การเก็บหัวพันธุ หลังจากท่ีกระเจียวออกดอกและเก็บผลผลิตเสร็จแลว จะใสปุยคร้ังสุดทาย
เพื่อชวยสรางหัว จากนั้นปลอยใหใบ และตนท่ีเหลือแหง จากนั้นจึงเก็บหัวพันธุท่ีแกเต็มท่ี นําหัวพันธุ
ท่ีไดชุบน้ํายากันเช้ือรา ผ่ึงใหแหง เก็บรักษาหัวพันธุไวในท่ีอากาศถายเทไดสะดวก  
 
3. การขยายพนัธุ (ชูชาติ, 2545; สุรวิช, 2539) 

การเพาะเมล็ด หลังจากถายละอองเกสรได 1-2 เดือน นําเมล็ดมาเพาะในกระบะท่ีมีสวนผสม
ของทรายและถานแกลบในอัตราสวน 1:1 ฝงเมล็ดลงในวัสดุปลูกลึกประมาณ 0.5-1 เซนติเมตร       
ประมาณ 10-15 วัน เมล็ดจะเร่ิมงอก เม่ือตนกลามีใบจริง 3-4 ใบ จึงแยกตนกลาไปปลูกในแปลงท่ี
ระยะปลูกประมาณ 10×10 เซนติเมตรตอตน ตนกลาท่ีไดจากการเพาะเมล็ดอายุประมาณ 2 ปจึงจะให
ชอดอกและผลิตเปนหัวพันธุได  

การแยกเหงา เปนวิธีท่ีนิยมมากท่ีสุด ตนท่ีไดจะมีลักษณะเหมือนเดิม โดยขุดหัวพันธุเม่ือส้ิน
ฤดูปลูก แตละกอจะมีหลายเหงาเช่ือมตอกัน ดังนั้นจึงตองแยกเหงาออกจากกัน กอนนําไปเก็บรักษา 
ปริมาณของเหงาท่ีไดข้ึนอยูกับขนาดของกอ  

การผาเหงา นําเหงาท่ีไดมาผาระหวางตาท้ังสองขางแยกออกเปน 2 ช้ินเทาๆ กัน และมีราก
สะสมอาหารติดมาดวยอยางนอย 1 ราก เม่ือผาเหงาแลวนําน้ํายากันเช้ือราทาปดบริเวณบาดแผล เหงา
ท่ีไดจากการผาจะเก็บรักษาไวไดไมนาน  

การเพาะเล้ียงเนื้อเยื่อ ช้ินสวนท่ีนํามาเพาะเล้ียงเน้ือเยื่อ ไดแก ตาขางของเหงา และชอดอก
ออนในระยะท่ีเร่ิมโผลออกมาจากลําตนเทียม ตัดเปนทอนยาวประมาณ 1 เซนติเมตร เล้ียงในอาหาร
สังเคราะห เม่ือตนกลาโตเต็มขวด นําออกมาปลูกในเรือนเพาะชําตอไป ตนกลาใชเวลา 2 ปจึงจะให
ชอดอกหรือนําไปผลิตเปนหัวพันธุ 
 
4. การปรับปรุงพันธุ 

ศูนยวิจัยพืชสวนเชียงราย สถาบันวิจัยพืชสวน กรมวิชาการเกษตร ไดพัฒนาพันธุพืชในกลุม
ปทุมมาและกระเจียว มีการรวบรวมพืชในกลุมนี้ในสภาพธรรมชาติทั่วประเทศมากกวา 22 จังหวัด 
สามารถรวบรวมพืชสกุลกระเจียวได 22 ชนิด และนํามาใชประโยชนในการปรับปรุงพันธุ โดยใชพอ 
แมพันธุในกลุมปทุมมาและกระเจียว ลูกผสมท่ีไดมีมากกวา 60 คูผสม ลูกผสมท่ีไดจํานวนมากมี
ลักษณะเดนเหมาะสมสําหรับการพัฒนาเปนไมกระถางและไมตัดอก (พรรณนีย, 2545) การผสมขาม 
ชนิดของ พืชในกลุมปทุมมาและกระเจียว มีปญหาในการงอกของละอองเกสรบน stigma suface คือ
บางคูผสมมีการงอกของละอองเกสรท่ีผิดปรกติ (หยกทิพย, 2549)  
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นอกจากการผสมพันธุแลวยังมีการชักนําใหเกิดการกลายพันธุ โดยนําหัวพันธุปทุมมาและ
กระเจียวที่พนระยะการพักตัว ไปฉายรังสีแกมมา อัตรา 20-50 เกรย อยางเฉียบพลัน พบวามีการกลาย
พันธุเกิดข้ึน โดยลักษณะท่ีปรากฏคือ ใบหยาบหนา หรือหยักเปนคล่ืน ตนเตี้ย กลีบประดับมีลักษณะ
ท่ีหลากหลาย เชน มีสีเขม สีออน ดาง ปากดอกจริงมีสีเขม หรือมีสีออนลง เปนตน สามารถคัดตน
กลายพันธุท่ีมีลักษณะเดนๆ นําไปใชเปนพันธุการคาได เชน กระเจียวสีขาวครีม กระเจียวสีสมแดง 
(พรรณนีย, 2545) 

 
เคร่ืองหมายโมเลกุล (molecular marker) 

เคร่ืองหมายโมเลกุลใชเพ่ือจัดจําแนกความแตกตางทางพันธุกรรมของส่ิงมีชีวิตไมวาจะเปน
การจัดจําแนกความแตกตางระหวางสปชีส หรือระหวางประชากร เคร่ืองหมายโมเลกุลมี 2 ระดับ 
ดังนี้คือ 

 ระดับโปรตีน (protein marker) เชนการตรวจสอบรูปแบบของโปรตีนในเลือด โปรตีน
สะสมในเมล็ดพืช เปนตน ขอดีของการตรวจสอบโปรตีน คือสามารถตรวจไดหลายตําแหนง 
คาใชจายไมสูง ขอจํากัดคือจํานวนยีนท่ีตรวจสอบไดมีไมมาก ไมครอบคลุมท้ังจีโนม ผลท่ีไดข้ึนอยู
กับชนิดของเนื้อเยื่อท่ีใช ระยะการเจริญเติบโตและส่ิงแวดลอม  

ระดับดีเอ็นเอ (DNA marker) ใชบงบอกความจําเพาะของส่ิงมีชีวิต เปนการตรวจสอบ         
ดีเอ็นเอที่อยูบนตําแหนงตางๆ ของโครโมโซม เนื่องจากดีเอ็นเอของส่ิงมีชีวิตแตละชนิดมีความ
แปรปรวนของนิวคลีโอไทดภายในโมเลกุลของดีเอ็นเอ จึงสามารถใชดีเอ็นเอเปนเครื่องหมาย
โมเลกุลได (สุรินทร, 2545)  

วิธีการตรวจสอบ DNA marker ท่ีใชกันมากในปจจุบันคือ การใชเทคนิค PCR (polymerase 
chain reaction) ซ่ึงมีขอดีคือ ตรวจสอบ polymorphism ไดในระดับสูง ใชไดดีในกรณีท่ีมีตัวอยาง
มากๆ ทําไดงายและรวดเร็ว (สุรินทร, 2552) เปนเทคนิคท่ีใชเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยเลียนแบบ
กระบวนการ DNA replication อาศัยเอนไซม DNA polymerase ในการเพ่ิมจํานวนของดีเอ็นเอ
เปาหมายเปน 2 เทาในทุกๆ รอบของปฏิกิริยา ในแตละรอบของปฏิกิริยาประกอบดวย 3 ข้ันตอนคือ  

1. denaturation ใชอุณหภูมิสูงประมาณ 90-95 C ทําใหดีเอ็นเอตนแบบท่ีเปนเกลียวคู แยก
ออกจากกันเปนสายเดี่ยว เพื่อทําหนาท่ีเปนตนแบบในการสรางดีเอ็นเอเสนใหม 

2. annealing ไพรเมอรท่ีมีลําดับนิวคลีโอไทดเปนคูสมกับดีเอ็นเอตนแบบ จะเขาไปจับกับ   
นิวคลีโอไทดของดีเอ็นเอตนแบบ เม่ือมีอุณหภูมิท่ีเหมาะสมในชวง 40-60C 
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3. extension เปนข้ันตอนการเพิ่มจํานวนดีเอ็นเอโดยอาศัยเอนไซม DNA polymerase ซ่ึงทํา
หนาท่ีตอลําดับนิวคลีโอไทด อุณหภูมิท่ีเหมาะสมในชวงนี้ข้ึนอยูกับชนิดของเอนไซมท่ีใช เชน เม่ือ
ใชเอนไซม Taq DNA polymerase ตองการอุณหภูมิท่ีเหมาะสมท่ี 72C (วัชรี และมนตรี, 2536) 

การนําเทคนิค PCR มาประยุกตใชในการตรวจสอบเคร่ืองหมายดีเอ็นเอ (PCR-based 
markers) อาจตรวจสอบไดหลายตําแหนงพรอมกัน (multi-locus) เปนการตรวจแบบสุม หรือ
ตรวจสอบไดคร้ังละหนึ่งตําแหนง (single-locus) ในบริเวณท่ีจําเพาะ เคร่ืองหมายดีเอ็นเอท่ีพัฒนาโดย
เทคนิค PCR มีหลายชนิดดังนี้ 

RAPD (random amplified polymorphic DNA) ใชไพรเมอรขนาดส้ัน 10-12 นิวคลีโอไทด 
สุมเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอในหลายๆ ตําแหนงพรอมกัน จึงตรวจสอบดีเอ็นเอไดหลายตําแหนง ความ
แตกตางท่ีตรวจสอบเปนการเกิดและไมเกิดแถบดีเอ็นเอที่ตําแหนงหนึ่งๆ สามารถทําไดงายและ
คาใชจายไมสูง แตมีปญหาเร่ืองการทําซํ้า มีการใชเทคนิคนี้ในการคัดเลือกพันธุขาวท่ีไดรับการฉาย
รังสี ใหตานทานตอสภาพความเค็ม (salt-tolerant) โดยใชไพรเมอรท้ังหมด 30 ไพรเมอรในการ
ตรวจสอบความแตกตางของขาวท่ีตานทานและไมตานทานตอความเค็ม พบวามีเพียง 2 ไพรเมอร คือ 
OPE15 และ OPF08 ท่ีสามารถจําแนกความแตกตางท่ีเกิดข้ึน ใหลักษณะแถบดีเอ็นเอท่ีจําเพาะในขาว
กลุมท่ีตานทานตอความเค็ม แตไมปรากฏแถบในกลุมท่ีไมตานทานตอความเค็ม จากผลการทดลองท่ี
ไดทําใหเห็นวาแถบดีเอ็นเอท่ีเกิดข้ึนจําเพาะตอขาวท่ีตานทานตอความเค็มเทานั้น (Lee et al., 2003)  

AFLP (amplified fragment length polymorphism) โดยนําเอนไซมตัดจําเพาะตัดดีเอ็นเอท่ี
ตองการ แลวตอดวย adapter ท่ีปลายของช้ินดีเอ็นเอท่ีตัดไว เพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอบางช้ินดวยเทคนิค 
PCR ซ่ึงเทคนิคนี้นํามาใชศึกษาลักษณะทางพันธุกรรมของสายพันธุขา 20 สายพันธุ โดยทดสอบ      
คูไพรเมอร 128 คู คัดเลือกได 15 คูไพรเมอรท่ีใหแถบชัดเจน สามารถจําแนกขาออกเปน ขาพันธุปลูก
ท่ีมีเหงาสีแดง ขาพันธุปลูกท่ีมีเหงาสีขาว และขาท่ีเปนสายพันธุปา เม่ือนําขาท้ัง 20 ตัวอยาง มาวัดคา
ระยะหางทางพันธุกรรม พบวามีคาสูงมากคือ 0.68 แสดงใหเห็นวาขาท้ัง 20 ตัวอยาง มีความ
หลากหลายทางพันธุกรรมสูง (กฤษณา, 2548) 

ISSR (inter simple sequence repeat) ใชไพรเมอรชนิดเดียวในการตรวจสอบ เปนการ
ตรวจสอบดีเอ็นเอหลายตําแหนงพรอมกัน สวนของดีเอ็นเอท่ีเพิ่มปริมาณไดอยูระหวางลําดับเบสของ
ไมโครแซทเทลไลท มีการนําไปใชในการหาความหลากหลายทางพันธุกรรมและความสัมพันธของ 
Curcuma sp. ท้ังหมด 15 ชนิด รวมกับการใชเทคนิค RAPD โดยใชไพรเมอร RAPD 39 ไพรเมอร 
พบแถบของดีเอ็นเอท้ังหมด 376 แถบ ซ่ึงมีเพียง 352 แถบท่ีตางกัน และนําไพรเมอร ISSR จํานวน 8 
ไพรเมอร พบแถบของดีเอ็นเอที่เกิดข้ึน 91 แถบ แตมีเพียง 87 แถบท่ีใหความแตกตางกัน เม่ือนํามาจัด
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กลุมสามารถแยกออกไดเปน 7 กลุม ท่ีสอดคลองกับลักษณะทางสัณฐาน (Syamkumar and 
Sasikumar, 2007)  

SSR (simple sequence repeat หรือ microsatellite) สามารถตรวจสอบดีเอ็นเอไดคร้ังละ        
1 ตําแหนง เปนเคร่ืองหมายดีเอ็นเอแบบจําเพาะ สามารถแยกความแตกตางระหวางโฮโมไซโกตและ
เฮเทอโรไซโกตได แตตองทราบลําดับเบสท่ีอยูขนาบตําแหนง microsatellite ใชศึกษาความ
หลากหลายทางพันธุกรรม การปรับปรุงพันธุ และการทําแผนท่ียีน (Gupta et al., 2000) ดังจะเห็นได
จาก การใช microsatellite marker ท่ีตางกัน 17 ตําแหนง เพื่อศึกษาความแตกตางทางพันธุกรรมของ 
Curcuma longa L. จาก 3 พื้นท่ีคือ บราซิล อินเดีย และเปอรโตริโก  พบวา microsatellite เพียง 3 
ตําแหนงคือ (GT)10 (CT)20 และ (CTT)7 ใหลักษณะรูปแบบของแถบที่ตางกัน 2-11 band/locus ซ่ึง
สามารถนําไปคัดเลือกลักษณะจีโนไทปท่ีตองการ เพื่อประโยชนในงานปรับปรุงพันธุ (Sigrist et al., 
2010)  

SCAR (sequence characterized amplified region) เปนเคร่ืองหมายดีเอ็นเอแบบจําเพาะ    
โดยนําแถบดีเอ็นเอท่ีสามารถใชเปนเคร่ืองหมายจากการทํา AFLP หรือ RAPD มาหาลําดับเบส และ
ออกแบบไพรเมอรใหม จะไดไพรเมอรท่ีจําเพาะ และใชในการเพิ่มปริมาณโดยเทคนิค PCR จากการ
ทดลองของ Anuntalabhochai et al. (2007) ในการจัดจําแนก Curcuma alismatifolia ท่ีมีความ
หลากหลายในสวนของสีดอก ความยาวของชอดอก เม่ือใชพันธุปาเปนพอแมพันธุทําใหลูกผสมท่ี
เกิดข้ึนมีลักษณะทางสัณฐานท่ีหลากหลาย ยากตอการจัดจําแนกและการแบงกลุมใหสัมพันธกับ 
Curcuma  spp. แตละสายพันธุจึงมีการนําเครื่องหมายดีเอ็นเอมาชวยในการคัดเลือก Curcuma spp. 
ท้ังหมด 20 สายพันธุ ในข้ันแรกใชเทคนิค HAT-RAPD ใชไพรเมอรท่ีมีความยาว 10 นิวคลีโอไทด 
จํานวน 11 ไพรเมอร พบแถบของดีเอ็นเอท่ีเกิดข้ึนมีขนาดอยูในชวง 100-2,500 bp คัดเลือกแถบ        
ดีเอ็นเอที่นาสนใจนําไปหาลําดับเบส เพื่อออกแบบไพรเมอร SCAR สําหรับแยกความตางของ
Curcuma spp. พบวาสามารถเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอท่ีมีความยาว 600 bp ในตําแหนงท่ีเหมือนกันใน 
Curcuma spp. ท่ีไดจากลูกผสมและไมใชลูกผสม  
 
การแสดงออกของยีน 

การศึกษาการแสดงออกของยีนโดยตรวจสอบ mRNA ทําไดหลายวิธีดังนี้ Northern blot 
analysis โดยแยกขนาด mRNA ดวยเจลอิเล็กโทรโฟรีซีส ยาย mRNA ในเจลลงไปบนแผนเมมเบรน 
จากน้ันทําปฏิกิริยากับโพรบ หาก mRNA บนแผนเมมเบรนมีความจําเพาะกับโพรบที่ใช จะปรากฏ
แถบ สามารถใชวิเคราะหการแสดงออกของยีนตอไป  
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Reverse transcription PCR (RT-PCR) โดยเปล่ียน mRNA ใหเปน cDNA โดยใชเอนไซม 
reverse transcriptase เพ่ิมปริมาณ cDNA ท่ีไดโดยใชไพรเมอรท่ีจําเพาะกับยีนท่ีสนใจ ดีเอ็นเอท่ีได
จากการเพิ่มปริมาณนําไปแยกขนาดดวยวิธีเจลอิเล็กโทรโฟรีซีส และวิเคราะหรูปแบบการแสดงออก
ของยีน  

In situ hybridization ใชตรวจสอบชนิดของเซลลท่ีมีการแสดงออกของยีน หลักการคือนํา
เนื้อเยื่อท่ีสนใจฝงในเรซิน ตัดเนื้อเยื่อท่ีไดใหเปนแผนบางๆ ประมาณ 1-5 ไมครอน วางบนสไลด แช
สไลดท่ีไดรวมกับโพรบที่มีลําดับเบสจําเพาะกับยีนท่ีตองการและติดสารกัมมันตรังสี โพรบจะทํา
ปฏิกิริยากับ mRNA ในเซลล ประกบแผนสไลดกับแผนฟลม ทําใหทราบชนิดของเซลลท่ีมีการ
แสดงออกของยีน  

Gene microarrays นํา cDNA ไปติดฉลากแลวทําปฏิกิริยากับโพรบบนแผนสไลด ตรวจสอบ
การเรืองแสง และความเขมแสงท่ีสัมพันธกับการแสดงออกของยีน (ศิริลักษณ, 2552) 

 Differential display reverse transcription-PCR (DDRT-PCR) เปนเทคนิคท่ีนิยมใชในการ
ตรวจสอบการแสดงออกและจําแนกยีนท่ีมีลักษณะการแสดงออกเพิ่มข้ึนหรือลดลง (Sompayrac et 
al., 1995) มีการรายงานคร้ังแรกโดย Liang and Pardee (1992) DDRT-PCR เปนวิธีการที่ใชจําแนก
และวิเคราะหการแสดงออกของยีนในระดับ mRNA ในเซลลพวกยูคาริโอต ใชในการตรวจสอบและ
เปรียบเทียบรูปแบบการแสดงออกของยีนระหวาง 2 ตัวอยางข้ึนไป ขอดีของเทคนิคนี้คือ สามารถ
จําแนกความแตกตางไดโดยใช RNA ปริมาณนอย และไมจําเปนตองทราบลําดับเบสของยีน 
(Rymerson et al., 1995) ข้ันตอนหลักประกอบไปดวยการสกัด RNA ท่ีมีการแสดงออกในแตละสวน
ของพืช ซ่ึงตองไมมีการปนเปอนของดีเอ็นเอ (Dunican, 1997) ทํา reverse transcription ใหเปน 
cDNA โดยใชเอนไซม reverse transcriptase จากลักษณะ mRNA ของยูคาริโอตท่ีมีปลาย                  
3’ polyadenylation (poly-A) ดังนั้นจึงใช anchored primer ท่ีออกแบบใหจับกับปลาย 3’ ของ mRNA 
ไพรเมอรท่ีใชคือ oligo d(T) หลังจากนั้นจึงนํา cDNA ท่ีไดเปนตนแบบในปฏิกิริยา PCR โดยใช 
anchored primer ชนิดเดียวกับท่ีใชในการทํา reverse transcription รวมกับ arbitrary primer มี           
นิวคลีโอไทด 10-13 bp การที่ใชไพรเมอรท่ีมีนิวคลีโอไทดสายส้ันๆ ทําใหการทําปฏิกิริยากับ cDNA 
ตนแบบเปนไปอยางสุม (nonspecific) เม่ือนํา cDNA ท่ีไดไปแยกขนาด ถาหากแถบที่ปรากฏในแตละ
ตัวอยางมีขนาดใกลเคียงกัน สามารถเปรียบเทียบความแตกตางของการแสดงออกของยีนไดงายและ
เลือกแถบ cDNA ท่ีแตกตางกันไปหาลําดับนิวคลีโอไทด แถบของ cDNA ท่ีไดจากการสกัดออกมา
จากเจลเม่ือนําไปเพิ่มปริมาณดวยปฏิกิริยา PCR อีกคร้ังหนึ่ง ผลผลิตของ PCR ท่ีไดสามารถนําไปใช
เปนโพรบ ในการทํา Northern hybridization เพื่อยืนยันความถูกตองของยีนท่ีมีการแสดงออกท่ี
แตกตางกันอีกคร้ังหนึ่ง (Zhang et al., 1998) อยางไรก็ตาม มักพบวาผลการยืนยันตรงกันเพียง         
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70 เปอรเซ็นต และ cDNA ทางดานปลาย 3’ สามารถเพ่ิมปริมาณไดเพียง 300 bp ซ่ึงบริเวณนี้มีความ
แปรปรวนสูงในส่ิงมีชีวิตแตละชนิด การจําแนก cDNA ท่ีมีขนาดเล็กนี้มักจะไมสามารถจับคูกับยีนท่ี
ทราบลักษณะการทํางานท่ีมีอยูแลวในฐานขอมูลตางๆ (Sompayrac et al., 1995)  

การใชเทคนิค DDRT-PCR วิเคราะหการแสดงออกของยีนตอลักษณะทางสรีรวิทยาของพืช 
เชน รูปแบบการแสดงออกของยีนท่ีตอบสนองตอการสรางฮอรโมนพืช การพักตัว วงจรชีวิตของพืช 
การแสดงออกของเพศดอก ยีนท่ีตอบสนองเม่ือพืชเกิดโรค และตรวจสอบความหลากหลายทาง
พันธุกรรมโดยดูจากลักษณะของยีนท่ีมีการแสดงออกแตกตางกัน เปนตน ตัวอยางงานทดลองท่ีนํา
เทคนิค DDRT-PCR มาใชเพื่อวัตถุประสงคท่ีแตกตางกัน เชน  

การตรวจสอบการแสดงออกของยีนในพืชเม่ือไดรับเช้ือสาเหตุโรค ในใบของ Prunus 
armeniaca ท่ีไดรับเช้ือไฟโตพลาสมา European stone fruit yellows (ESFY) พบวามียีน 2 กลุมท่ีมี
แสดงออกหลังจากท่ีไดรับเช้ือไฟโตพลาสมา ยีนกลุมแรกมีการแสดงออกมากข้ึนโดยเฉพาะยีนท่ีเปน
รหัสของ heat-shock protein HSP-70 metallothionein สวนอีกกลุมหนึ่งมีการแสดงออกลดลงเมื่อ
ไดรับเช้ือไฟโตพลาสมา ยีนนี้มีลักษณะคลายกับยีนท่ีไมทราบหนาท่ีใน Arabidopsis thaliana 
(Carginale et al., 2004) ในกิ่งตอนของสมเม่ือไดรับเช้ือ Citrus viroid III (CVd-III) จะแสดงอาการ
แคระแกรน จึงใชเทคนิค DDRT-PCR ในการจําแนกยีนท่ีเกิดกระบวนการ transcription ในใบของ
สม (Citrus medica) ท่ีถูกเช้ือ CVd-III (variant b) เขาทําลาย สามารถจําแนกยีนไดท้ังหมด 18 ชนิด   
มี 13 ยีนท่ีมีการแสดงออกเพิ่มข้ึน และอีก 5 ยีนมีการแสดงออกลดลงเมื่อไดรับเช้ือไวรอยด ซ่ึงยีน
ท้ังหมดท่ีมีการแสดงออกนี้ สวนใหญจะเกี่ยวของกับกระบวนการตอบสนองตอสภาพเครียด 
โครงสรางของผนังเซลล signal transduction และ amino acid transport มีเพียง 2 ยีนเปนรหัสของ
โปรตีนท่ีไมทราบหนาท่ีการทํางาน ยีนท่ีมีการแสดงออกเพิ่มข้ึนเม่ือไดรับเช้ือไวรอยดและเช้ือไวรัส
อาจจะเกี่ยวของกับ RNA silencing (Tessitori et al., 2007)  
 การตรวจสอบความหลากหลายของพันธุ โดยวิเคราะหความแตกตางการแสดงออกของยีน
ในใบของตนกลาขาวสาลีท่ีเปน heterotic hybrid non-heterotic hybrid และ parental inbreds โดยใช
ไพรเมอร 12 คู พบวาการแสดงออกของยีนในลูกผสมกับของพอแมพันธุมีการแสดงออกท่ีแตกตาง
กัน 2 แบบคือ ลักษณะ over-expression ยีนท่ีไดรับจากพอแมพันธุ แสดงออกในลูกผสมที่มีลักษณะ
เดนกวาพอแมพันธุ สวนลักษณะ under-expression ยีนท่ีไดรับจากพอแมพันธุมีการแสดงออกใน
ลูกผสมท่ีแสดงลักษณะดอยกวาพอแมพันธุ และการแสดงออกของยีนแบบ dominant-expression ใน
ลูกผสมท่ีมีลักษณะเหมือนกับพอแมพันธุจนถึงลูกผสมท่ีมีลักษณะเดนกวาพอแมพันธุ (Sun et al., 
1999) 
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การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของประชากร Dactylis glomerata โดยพิจารณา
การแสดงออกของยีนท่ีตอบสนองตอสภาพแหงแลง จาก 2 แหลงคือ ตอนเหนือ และตอนใตของ
อิสราเอล โดยนําเทคนิค DDRT-PCR เม่ือใช 26 คูไพรเมอร พบวามียีนท่ีแสดงออกแตกตางกัน        
46 แถบ เม่ือนํา cDNA 13 โคลน ไปหาลําดับเบส พบวา cDNA 6 โคลนมีการแสดงออกเพ่ิมข้ึนเมื่อ
ไดรับสภาพแหงแลงคือ Ds29 Ds13 Ds30 Dns1 2s10 เปนรหัสบางสวนของยีน leucine 
aminopeptidase และ 5s1 เปนรหัสบางสวนของยีน lysine ketoglutarate สําหรับ cDNA อีก 4 โคลนมี
การแสดงออกลดลงเม่ือไดรับสภาพแหงแลง คือ Dns9 Ds14 Dns2 และ Dac10 สวนโคลน Ds5 Dns8 
และ Dns12 เปนยีนท่ีไมมีการเปล่ียนแปลงเม่ือไดรับสภาพแหงแลง ซ่ึง cDNA ท่ีไดนี้ถูกคัดเลือกเพื่อ
ใชเปนโพรบในการวิเคราะหความหลากหลายทางพันธุกรรม ดวยเทคนิค RFLP ตอไป (Trejo-
Calzada et al, 2005)   

การใชเทคนิค DDRT-PCR เพื่อตรวจสอบการแสดงออกของยีนท่ีตอบสนองตอสภาพ 
แวดลอมตางๆ เชน การแสดงออกของยีนท่ีเกี่ยวของกับการเกิดเพศดอกของแตงกวา ท่ีไดรับสภาพ
วันส้ัน (8 h light/ 16 h dark) ชักนําใหเกิด  เพศผู และสภาพวันยาว (16 h light/ 8 h dark) ชักนําใหเกิด
เพศเมีย จากน้ันจึงแยกยีนท่ีแสดงออกในเพศผูและเพศเมียท้ัง 2 สภาวะ พบ 2 ยีน คือยีน CsM1 มี
ความคลายคลึงกับ cyclin-related (CYR) protein gene มีหนาท่ีในการควบคุมการแบงเซลลใน
นิวเคลียส ซ่ึง CYR protein อาจเกี่ยวของกับการแบงเซลลสืบพันธุ และยีน CsM2 เปนยีน cytosoli 
cyclophilin (CYP) แสดงออกบริเวณเนื้อเยื่อลําเลียง เนื้อเยื่อเจริญ ดอก และเซลลสืบพันธุเพศผู ซ่ึงยีน
นี้อาจเกี่ยวของกับการแบงเซลลและการแสดงออกของเซลลสืบพันธุเพศผู ท้ัง 2 ยีนนี้จะแสดงออก
เฉพาะในเพศผูภายใตสภาพวันส้ันเทานั้นไมพบการแสดงออกในแตงกวาภายใตสภาพวันยาว      
(Cho et al., 2005) 

Torres et al. (2006)  ใชเทคนิค DDRT-PCR เพื่อตรวจสอบการแสดงออกของยีน เม่ือเกิด
ภาวะขาดน้ําในถ่ัว (Phaseolus vulgaris L.) โดยนําสวนของรากท่ีไดรับสภาพขาดน้ํา กับรากท่ีไดรับ
น้ําปรกติ ในการวิเคราะห พบวาเกิดแถบของดีเอ็นเอท้ังหมด 1200 แถบ ขนาด 50-700 bp มีเพียง 8.7 
เปอรเซ็นต ท่ีแสดงออกในสภาวะขาดน้ําอยางชัดเจน หลังจากนั้นจึงคัดเลือก 42 แถบ (PvD1-Pvd42) 
ท่ีตอบสนองตอสภาวะขาดน้ําอยางรวดเร็ว วิเคราะหการแสดงออกของยีน PvD ท่ีตอบสนองตอการ
ขาดน้ําอีกคร้ังหนึ่งโดยการทํา reverse northern โดยเจาะจงไปที่ยีนท่ีตอบสนองตอฮอรโมน ABA  
ในราก พบวามี 20 โคลนท่ีถูกชักนํากอนท่ีสภาวะของน้ําจะมีการเปล่ียนแปลง และถูกควบคุมดวยยีน
ท่ีเกี่ยวกับการสรางฮอรโมน ABA  

สภาพแวดลอมท่ีทําใหไมดอกเกิดสภาพเครียดสามารถชักนําใหยีนมีการแสดงออกท่ีแตกตาง
กัน อีกท้ังยังพบวาคล่ืนเสียงมีผลตอการเจริญเติบโตและการพัฒนาของไมดอก Hongbo et al. (2008) 
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จึงตรวจสอบการแสดงออกของยีนท่ีตอบสนองตอสภาวะเครียดเม่ือไดรับคล่ืนเสียงในตนเบญจมาศ
พบแถบ cDNA แสดงออกท่ีแตกตางกันท้ังหมด 6 แถบ มีขนาดระหวาง 200-600 bp เม่ือนําแถบท่ี
ไดมาตรวจสอบดวย northern dot hybridization มีแถบท่ีนาสนใจเพียง 3 แถบคือ SA3 SG-1 และ 
CA2 ท่ีมีขนาด 270 bp 580 bp และ 370 bp ตามลําดับ ซ่ึง CA2 ถูกยับยั้งโดยคล่ืนเสียง จากผลที่ได
แสดงใหเห็นวาเม่ือเบญจมาศ ไดรับสภาพเครียดจากคล่ืนเสียงทําใหยีนมีการแสดงออกแตกตางกัน 

Citrus unshiu สามารถทนความเย็นไดถึง -10 C Lang et al. (2005) จึงใชเทคนิค DDRT-
PCR ในการศึกษากระบวนการที่พืชทนทานตอสภาพหนาวเย็น พบวามี 6 ยีนท่ีมีการแสดงออกมาก
ข้ึน เปนยีนท่ีเปนรหัสของโปรตีน 14-3-3 protein, 40S ribosomal protein S23, putative 60S 
ribosomal protein L15, nucleoside diphosphate kinase III protein, regulator of chromosome 
condensation-like protein และamino acid permease 6 อีกท้ังยังพบวามียีนท่ีแสดงออกลดลง 2 ยีน 
เปนยีนท่ีเกี่ยวของกับ miraculin-like protein และ beta-galactosidase  

Ahmadi et al. (2009) ใชเทคนิค DDRT-PCR ตรวจสอบการแสดงออกของยีนที่ตอบสนอง
ตอเอทิลีน ซ่ึงเปนฮอรโมนท่ีทําใหเกิดการเส่ือมสภาพของดอกไม ใน Rosa hybrid L. cv. Lavender ท่ี
ไมไดรับเอทิลีน และไดรับเอทิลีน 72 ช่ัวโมง นําสวนของ pedicels และ petioles มาวิเคราะหพบ 
cDNA 88 แถบ ท่ีมีการแสดงออกเพิ่มข้ึน และ 72 แถบ ท่ีมีการแสดงออกลดลงเม่ือไดรับเอทิลีน 

Jasmonate (JA) เปนสารประกอบท่ีสงสัญญาณกระตุนใหเกสรเพศผูมีการพัฒนา และเกิด
กระบวนการปฏิสนธิ ใน Arabidopsis การยับยั้งกระบวนการสราง JA สงผลใหเพศผูเปนหมัน เม่ือ
วิเคราะหดวยเทคนิค microarray และเทคนิค DDRT-PCR ในการเปรียบเทียบรูปแบบการแสดงออก
ของยีนในเกสรเพศผูของ Arabidopsis ท่ีเปน wild-type และ male-sterile mutant (opr3) พบวายีน
กลุม wild-type มีการแสดงออกเพิ่มมากข้ึน เม่ือเทียบกับ opr3 ท้ัง 2 เทคนิคเม่ือไดรับ JA (Mandaokar 
et al., 2003) 

การใชเทคนิค DDRT-PCR ในการจําแนกยีนท่ีตอบสนองตอสารกําจัดวัชพืช glyphosate ใน
ตนกลาถ่ัวเหลือง โดยใชไพรเมอรท้ังหมด 40 คู พบยีนท่ีแสดงออกตางกัน 24 ยีน จากการวิเคราะห
ลําดับเบสของยีนท่ีมีการแสดงออกมากข้ึน เม่ือไดรับสาร glyphosate พบวา ยีนท่ีไดมีความคลายคลึง
กับยีนท่ีมีการแสดงออกเม่ือพืชไดรับสภาวะเครียด (Yu et al., 2006) 

 


