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บทคัดย่อ 

พืชสมุนไพรในสกุล Strychnos มีประวัติการใช้มานานทั้งในซีกโลกตะวันตกและตะวันออกซึ่งรวมถึง
ประเทศไทย  โดย Strychnos แต่ละชนิดมีสารส าคัญที่มีฤทธิ์ต่อร่างกายในรูปแบบและความแรงที่แตกต่างกัน 
ทั้งนี้มีรายงานถึงการใช้สับสนเนื่องจากพืชในสกุล Strychnos มีลักษณะทางพฤกษศาสตร์ที่คล้ายกันและมีชื่อ
พ้องเดียวกัน การพิสูจน์เอกลักษณ์จึงมีความจ าเป็นเพื่อแยกพืชสมุนไพรในสกุล Strychnos ให้ถูกต้องกับการ
ใช้ประโยชน์ ทั้งนี้การพิสูจน์เอกลักษณ์ด้วยเทคนิคทางชีววิทยาโมเลกุลโดยการใช้ลายพิมพ์ดีเอ็นเอจึงเป็น
ทางเลือกอีกวิธีหนึ่งเนื่องจากดีเอ็นเอเป็นลักษณะเฉพาะของแต่ละสิ่งมีชีวิตซึ่งถ่ายทอดมาจากบรรพบุรุษและไม่
มีการเปลี่ยนแปลงตามปัจจัยต่างๆ เช่น ฤดูกาล ความชื้น แหล่งเพาะปลูก จากการทบทวนวรรณกรรมยังไม่
พบการพิสูจน์เอกลักษณ์ของพืชสมุนไพรในสกุล Strychnos โดยอาศัยดีเอ็นเอมาก่อน ในการศึกษานี้ท าการ
เก็บตัวอย่างพืชในสกุล Strychnos ที่พบได้ในประเทศไทยจ านวน 6 ชนิด ได้แก่ขวากไก่ (Strychnos 
axillaris Colebr.), พญามือเหล็ก (S. ignatii Berg), ตูมกาแดง (S. minor Dennst.), พญามูลเหล็ก (S. 
lucida R.Br.), แสลงใจ (S. nux-vomica Linn.) และตูมกาขาว (S. nux-blanda A.W.Hill) เมื่อท าการหา
ล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีนแมทเค (matK) พบว่าล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีนแมทเคของพืชสกุล Strychnos มี
ความยาวทั้งสิ้น 1,536 คู่เบสเท่ากันในทุกตัวอย่างที่ศึกษา เมื่อท าการเปรียบเทียบล าดับนิวคลีโอไทด์พบ
ต าแหน่งพอลิมอฟิซึมที่สามารถพัฒนาเป็นเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดพีซีอาร์ -อาร์เอฟแอลพีเพื่อการพิสูจน์
เอกลักษณ์ของพืชสมุนไพรในสกุลนี้ นอกจากนี้ยังประยุกต์ใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดพีซีอาร์-อาร์เอฟแอลพีที่
พัฒนาขึ้นในการตรวจระบุชนิดของสมุนไพร Strychnos ที่อยู่ในรูปสมุนไพรสูตรผสมจ าลอง 
 
ค าส าคัญ:  Strychnos, ยีนแมทเค, สตริกนีน. ลายพิมพ์ดีเอ็นเอ, พีซีอาร์-อาร์เอฟแอลพี, การพิสูจน์
เอกลักษณ์ 
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Abstract 

The legend of medicinal herbs derived from Strychnos species are well known to 
both western and eastern parts of the world including Thailand. Each Strychnos species 
consists of bioactive chemicals in the variety of compounds and potency. There were cases 
of unintentional substitution of medicinal herbs from Strychnos species since they possess 
similar morphology and sharing the same vernacular homonym. Therefore, accurate 
identification of medicinal plants in the genus Strychnos is needed to ensure for uses. 
Molecular biology technique by DNA fingerprinting has been proved to be the powerful 
method to discriminate species with high accuracy. DNA characteristic is the heredity of each 
organism and is not affected by any environments such as season, climate and habitat. From 
literature reviews, identification of Strychnos plants by DNA fingerprinting has not been done. 
Six Strychnos species, Strychnos axillaris Colebr., S. ignatii Berg, S. minor Dennst., S. lucida 
R.Br., S. nux-vomica Linn. and S. nux-blanda A.W.Hill, existing in Thailand were collected in 
this study. The sequencing of the full length maturase K (matK) genes has been determined. 
It was found that matK gene possess 1,536 bp in all studied species. Polymorphisms among 
the six species have been found. Appropriate molecular marker, PCR-RFLP, can be 
developed for authentication of the Strychnos species. Moreover, authentication of 
Strychnos plants in artificially herbal mixtures by PCR-RFLP was done.  
 
Keywords: Strychnos, matK gene, strychnine. DNA fingerprint, PCR-RFLP, Identification 
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บทน าและงานวิจัยที่เกี่ยวข้อง 

 พืชในสกุล Strychnos เป็นพืชที่มีการกระจายอยู่ทั่วโลกทั้งในทวีปอเมริกาใต้ อเมริกากลาง 
แอฟริกา เอเชีย และออสเตรเลีย (Bavovada, 2000) ทีพ่บได้ในประเทศไทยมีรายงานทั้งสิ้น 11 ชนิด 
(ตารางที่ 1) (เต็ม สมิตินันทน,์ 2544) พืชในสกุล Strychnos มีประวัติการใช้มานานทั้งในซีกโลกตะวันตก
และตะวันออกรวมทั้งประเทศไทย พบใช้เป็นยาหรือใช้เป็นสารพิษ แอลคาลอยด์หลักที่พบในพืชสกุลนี้คือ 
strychnine (Han, 2008) ซึ่งมีฤทธิ์กระตุ้นประสาทส่วนกลาง (analeptic drugs) โดยการแย่งที่กับ 
glycine ซึ่งเป็นสารสื่อประสาท (neurotransmitter) ในระบบประสาทส่วนกลางโดยเฉพาะอย่างยิ่งไขสัน
หลัง (spinal cord) ถ้าใช้ในขนาดที่เหมาะสมจะมีสรรพคณุในการบ ารุงหัวใจให้เต้นแรง กระตุ้นจิตประสาท 
(นันทวัน บุณยะประภัศร, 2541; นันทวัน บุณยะประภัศร, 2543) และบ ารุงเพศบุรุษ แต่ถ้าใชใ้นขนาดที่
ก่อให้เกิดพิษ ท าให้เกิดการชักของไขสันหลัง (spinal convulsion),  rhabdomyolysis, การหายใจ
ล้มเหลว และถงึกับเสียชีวิตได้ (Nayar, 1954; Zhang, 1988)  

เนื่องจากพืชแต่ละชนิดมีลักษณะทางพฤกษศาสตร์ที่คล้ายคลึงกันมากและบางชนิดมีชื่อพ้อง
เดียวกันในท้องถิ่นต่างๆ (ภาพที่ 1) ท าให้เกิดการสับสนในการใช้จนถึงขั้นท าให้เสียชวีิต (Bavovada, 2000; 
Nayar, 1954; Zhang, 1988) ประกอบกับพืชในสกุล Strychnos นั้น ส่วนใหญ่เน้นศึกษาในเรื่องของพฤกษ
เคมี ยังไม่เคยมีการศึกษาเปรียบเทียบในส่วนข้อมูลทางพันธุกรรมเพื่อการตรวจพิสูจน์และจ าแนกพืชในสกุล
นี้มาก่อน ดังนั้นการศึกษาพันธุกรรมของพืชในสกุล Strychnos เพื่อพิสูจน์เอกลักษณ์จึงเป็นที่น่าสนใจเพื่อ
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แยกสมุนไพรในสกุลนี้ให้ถูกตอ้งและเหมาะสมกับการใช้ประโยชน์ เพื่อให้เกิดประสิทธิผลที่ต้องการและเพื่อ
การอนุรักษ์พันธุกรรมของสายพันธุ์ที่มีในประเทศไทย งานวิจัยน้ีจึงจะท าการศึกษาข้อมูลทางพันธุกรรมซึ่ง
ได้แก่ดีเอ็นเอซึ่งเป็นลักษณะเฉพาะของแต่ละสิ่งมีชีวิต (Kress, 2008) เพื่อใช้ช่วยจ าแนกและพิสูจน์
เอกลักษณ์ของชนิดหรือสายพันธุ์ดังกล่าว โดยจะท าศึกษาการเรียงตัวของล าดับนิวคลีโอไทดใ์นส่วนยีนแมท
เค (matK gene) ซึ่งเป็นยีนในคลอโรพลาสต ์มีขนาดประมาณ 1.5 กิโลเบส แทรกตัวอยู่ในยีน trnK เมื่อถูก
ถอดรหัสและแปลรหัสจะได้เอนไซม์ maturase ซึ่งเกี่ยวข้องกับการสร้างกรดอะมิโนไลซีน (lysine) ซึ่งยีน 
matK เป็นยีนที่นิยมใช้ในการศึกษาหาความสัมพันธ์ในระดับสกุล (genus) และระดับชนิด (specie) ของพืช
อีกหลายชนิด  
 
ตารางที่ 1 ชื่อวิทยาศาสตรแ์ละชื่อพ้องของพืชสกุล Strychnos ที่พบในประเทศไทย  

ชื่อวิทยาศาสตร์  ชื่อพ้อง (vernacular name)  
Strychnos axillaris Colebr. ขวากไก่, หนามเข็ม (ชัยภูมิ); ขอเบ็ด (หนองคาย); ขี้แรด (ปราจีนบุรี); 

เขี้ยวงู (ชุมพร); ตึ่งเครือด าตัวแม่ (ล าปาง); เบนขอ (ภาคอีสาน); เล็บครุฑ 
(จันทบุรี); เล็บรอก (พัทลุง); หมากตาไก้ (เลย)  

S. ignatii Berg พญามือเหล็ก (กระบี่); St. Ignatius’s bean 
S. kerrii A.W.Hill กล้วยเขียว (นครราชสีมา) 

S. lucida R.Br. พญามือเหล็ก, พญามูลเหล็ก (ภาคกลาง); เสี้ยว-ดูก (ภาคเหนือ) 
S. minor Dennst. ตุมกาขาว, ตุมกาแดง (ล าปาง); เถากวางดูถูก (สุราษฎร์ธานี) ; เถา-                    

ปลอง (ระนอง); ตูมกาแดง, พญาปล้องทอง 
S. nitida G.Don สานดีลอก (เชียงใหม่); กล้วยเขียว 

S. nux-blanda A.W.Hill กล้อวูแซ, กล้ออึ, กล้ออึ๊ (แม่ฮ่องสอน); ขี้กา (ภาคอีสาน); ตูมกาขาว 
(ภาคกลาง); ปลูเวียต (Khmer); มะติ่งหมาก (ภาคเหนือ) 

S. nux-vomica Linn. โกฐกะกลิ้ง (ภาคกลาง); กระจี้, กะกลิ้ง, ตูมกาแดง, แสลงใจ (ภาคกลาง); 
แสลงทม, แสลงเบื่ อ  (นครราชสีมา) ; แสงเบือ (อุบลราชธานี ) ; 
Snakewood 

S. rupicola Pierre ex Dop. ขี้กาเครือ (ปราจีนบุรี) 
S. thorelii Pierre ex Dop เขี้ยวงู (ชุมพร); จองละอา, ชองระอา (จันทบุรี); สะเอ้ง (ตราด) 
S. vanprukii Craib เถาช้าง (ภาคเหนือ); ตูมกาแดง 
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เขี้ยวงู                       
 S. axillaris                        
S. thorelii                                                

 

พญามือเหล็ก                       
S. ignatii                        
S. lucida 

 

กล้วยเขียว                       
S. kerrii                             
S. nitida 

 

ตูมกาแดง                                                   
S. nux-vomica              
S. minor                                                
S. vanprukii             

ตุมกาขาว 
หรือตูมกาขาว                            
S. nux-blanda 

 
 

 
 
 

 

 

 
 

 
ภาพที่ 1 ชื่อพ้องของพืชในสกุล Strychnos ที่พบในประเทศไทย  

 
ในงานวิจัยน้ีจะศึกษาพันธุกรรมชนิดล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีนในส่วนคลอโรพลาสต์ของพืชในสกุล 

Strychnos และใช้ประโยชนใ์นการพิสูจนเ์อกลักษณ์สมนุไพรว่าเป็น strychnos ชนิดใดรวมทั้งตรวจพิสูจน์
สมุนไพรดังกล่าวที่ผสมในต ารับยาที่จ าลองขึ้น อันเป็นการป้องกันการใช ้Strychnos แต่ละชนิดแทนที่กัน
โดยไม่ได้ต้ังใจที่มาจากความสับสนและโดยตั้งใจจากลักษณะทางพฤกษศาสตร์ที่คล้ายคลึงกัน ซึ่งอาจก่อผล
ต่อผู้ใช้เครื่องยา ท าให้เป็นพิษหรือไม่ได้รับประโยชน์การรักษาจากเครื่องยา เนื่องด้วยในแต่ละชนิดมี
สารส าคัญที่ใหฤ้ทธิ์ทางเภสัชวิทยาที่แตกต่างกัน  
 

วัตถุประสงค์ 

เพื่อให้ได้ข้อมูลทางพันธุกรรมชนิดล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน matK ของพืชในสกุล Strychnos 
ในพื้นที่ของโครงการอนุรักษ์พันธุกรรมพืช อันเนื่องจากพระราชด าริฯ ร่วมกับพื้นที่อื่น และใช้ประโยชน์ใน
การตรวจระบุชนิดของพืชในสกุล strychnos และในต ารับยาสูตรผสมจ าลอง 
 

ประโยชน์ทีค่าดว่าจะได้รับ 
 ได้ข้อมูลดีเอ็นเอชนิดล าดับนิวคลีโอไทด์ของสมุนไพรสกุล Strychnos เพื่อการอนุรักษ์พันธุกรรม
ของสายพันธ์ุที่มีในประเทศไทยและอาจใช้เป็นข้อมูลในการควบคุมคุณภาพสมุนไพรต่อไป 



 4 

วิธีด าเนินการวิจัย 

1. เก็บตัวอย่างของพืชในสกุล Strychnos ทีพ่บในพื้นที่ของโครงการอนุรักษ์พันธุกรรมพืชอันเน่ืองจาก
พระราชด าริฯ ร่วมกับพ้ืนที่อื่น น ามาจัดท าตัวอย่างพรรณไม้แห้งของตัวอย่างพืชและน าตัวอย่างไปเทียบ
กับตัวอย่างทีห่อพรรณไม้เพ่ือตรวจสอบชื่อวิทยาศาสตร์ ระบุชนิดของพืชโดยรองศาสตราจารย์ ดร.รพีพล 
ภโววาสและรองศาสตราจารย์ธาตรี ผดุงเจริญ  

2. สกัดจีโนมิกดีเอ็นเอ (genomic DNA) จากส่วนใบของตัวอย่างพืช โดยใช้ชุดสกัด DNeasy Plant 
Minikit (Qiagen, Germany) เก็บสารสะลายดีเอ็นเอที่สกัดได้ที่อุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียส 

3. เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอในส่วนยีน matK ท าการสืบค้นล าดับนิวคลีโอไทดข์องยีน matK ของพืชในสกุล 
Strychnos ที่เคยมีรายงานมาก่อนในฐานข้อมูลนานาชาติ GenBank ได้แก ่partial cds matK gene 
ของ S. lucida [DQ660545], S. minor [DQ660546], S. nux-vomica [Z70193] และ Buddleja 
alternifolia [AF531772] เพื่อน ามาใช้ในการออกแบบไพร์เมอร์ในปฎิกิรยิาลูกโซ่พอลิเมอร์เรสหรือพีซี
อาร์ (PCR) โดยอาศัยโปรแกรม DNA Star® Lasergene 8.0  

4. เตรียมส่วนประกอบของปฎิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอร์เรสปริมาตรรวมและเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอด้วยเครื่อง 
Thermal Cycler (Biorad) โดยก าหนดอุณหภูมิและเวลาของปฎิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอร์เรสดังนี้ 1) เริ่มต้น
แยกสายดีเอ็นเอแม่แบบ (initial denaturation) 95 องศาเซลเซียส 3 นาที 2) แยกสายดีเอ็นเอแม่แบบ 
(denaturation) 95 องศาเซลเซียส 30 วินาที 3) ไพรเมอร์จับดีเอ็นเอต้นแบบ (annealing) 56 องศา
เซลเซียส 45 วินาที 4) สังเคราะห์สายดีเอ็นเอ (extension) 95 องศาเซลเซียส 1 นาที 5) สังเคราะห์
สายดีเอ็นเอรอบสุดท้าย (final extension) 72 องศาเซลเซียส 10 นาที ท าปฏิกิริยาในขั้นตอนที่ 2-4 
เป็นวงจรลูกโซ่ 30 รอบ และหยุดปฏิกิริยาที่อุณหภูมิ 4 องศาเซลเซียส ตรวจวิเคราะห์ผลผลิตพีซีอาร์ที่
เกิดขึ้น 

5. วิเคราะห์ล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน matK และลงทะเบียนฝากข้อมูลชนิดล าดับนิวคลีโอไทด์ของพืชใน
สกุล Strychnos ในฐานข้อมลูนานาชาติ GenBank  

6. เปรียบเทียบและวิเคราะห์ล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน matK เพื่อศึกษาความแตกต่างของล าดับนิวคลีโอ
ไทด์ในแต่ละชนิดของพืชในสกุล Strychnos 

7. จากล าดับนิวคลีโอไทด์ที่ได้ วิเคราะห์จุดตัดด้วยเอนไซม์เพื่อน ามาพัฒนาเป็นลายพิมพ์ดีเอ็นเอชนิด PCR-
RFLP เพื่อการพิสูจน์เอกลักษณ์ของพืชสมุนไพรในสกุลนี ้

8. ประยุกต์ใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอชนิด PCR-RFLP ในการตรวจระบุชนิดของสมุนไพร Strychnos ที่อยู่ใน
รูปสมุนไพรสูตรผสมจ าลอง 
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ผลการวิจัย 

1. ตัวอย่างพืชในสกุล Strychnos ที่ใช้ในงานวิจัย  
สามารถเก็บตัวอย่างพืชได ้6 ชนิดจากพื้นที่ในโครงการอนุรักษ์และพื้นทีอ่ื่น (ตารางที่ 2) 

 

  ตารางที่ 2 ตัวอย่างของพืชในสกุล Strychnos ที่ใช้ในการวิจัย 
ชื่อวิทยาศาสตร์ ชื่อไทย สถานทีเ่ก็บ 

S. axillaris Colebr. ขวากไก,่ เขี้ยวงู เกาะแสมสาร จ.ชลบุรี 
S. ignatii Berg พญามือเหล็ก อ่าวลึก จ.กระบี ่
S. minor Dennst. ตูมกาแดง เกาะแสมสาร จ.ชลบุรี 
S. lucida R.Br. พญามูลเหล็ก, พญามือเหล็ก คณะเภสัชศาสตร์ จุฬาฯ 
S. nux-vomica Linn. แสลงใจ, ตูมกาแดง คณะเภสัชศาสตร์ จุฬาฯ 
S. nux-blanda A.W.Hill ตูมกาขาว อ.ทองผาภูมิ จ.กาญจนบุร ี

 

2. เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอในส่วนยีน matK  
จากการออกแบบไพร์เมอร์โดยอาศัยโปรแกรม DNA Star® Lasergene 8.0 และโปรแกรม

Primer Select สามารถออกแบบไพรเมอร์เพื่อใช้เป็น amplifying primers และ/หรือ sequencing 
primers (ภาพที่ 2 และตารางที่ 3) 

 
 
 
 

ภาพที่ 2 โครงสร้างยีน matK และต าแหนง่ไพร์เมอร์ 
 

 ตารางที่ 3 ล าดับนิวคลีโอไทด์ของไพร์เมอร์ 
ชื่อไพร์เมอร ์ ล าดับนิวคลีโอไทด์ของไพรเ์มอร ์

trnK (-104) F     5' CTG TTG ATA AGT TTA CCT GCC TCC G  3' 
matK 528 F       5' CTT CGC TAT TGG GTA AAA GAT GCC 3' 
matK 965 F           5' TTG ACC TGT GGT TTC ACT CGG G 3' 
matK 508 R      5' GAG GCA TCT TTT ACC CAA TAG CG 3' 
matK 1129 R    5' CGC TTT AAC CAA TGA TCC AAC CAG 3' 
trnK 1716 R     5' ATT GCA CAC GGC TTT CCC TAT G 3' 
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เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอในส่วนยีน matK ของตัวอย่างพืชโดยปฎิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอร์เรส โดยเตรียม
ส่วนประกอบของปฎิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอร์เรสดังตารางที่ 4 โดยก าหนดสภาวะของปฎิกิริยาลูกโซ่พอลิ
เมอร์เรสดังตารางที่ 5 
 

ตารางที่ 4 ส่วนประกอบของปฎิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอร์เรส 
ส่วนประกอบ ความ

เข้มข้น 
ความเข้มข้น
สุดท้าย 

ปริมาตรต่อหนึ่งปฏิกิริยา 
(1X) 

ddH2O   35.3 L 
PCR buffer 10X 1X 5 L 
MgCl2 50 mM 2.5 mM 2.5 L 
dNTPs 10 mM 0.2 mM 1.0 L 
Forward primer 10 M 0.5 M 2.5 L 
Reverse primer 10 M 0.5 M 2.5 L 
Taq DNA pol 5 U/L 1 U 0.20 L 
Genomic DNA   1 L 
  รวม 50 L 

 
ตารางที่ 5 สภาวะของปฎิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอร์เรส 

กระบวนการ อุณหภูมิ (°
C) 

เวลาที่ใช ้

Predenaturation 94 3 นาท ี
Denaturation 94 30 วินาที รวม

ทั้งสิ้น 
30 รอบ 

Annealing 52 45 วินาที 
Extension 72 1 นาท ี
Final extension 72 10 นาท ี
Hold 4  
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3. ข้อมูลชนิดล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน matK ของตัวอย่างพืชในสกุล Strychnos 
  เมื่อท าการวิเคราะห์ล าดับนิวคลีโอไทด์พบว่ายีน matK ของทุกตัวอย่างมีความยาวทั้งสิ้น 

1,536 คู่เบสเท่ากัน เมื่อเปรียบเทียบล าดับนิวคลีโอไทดโ์ดยการท า alignment ของยีนดังกล่าวพบว่ามี 
polymorphism ของล าดับนิวคลโีอไทด์ระหว่างตัวอย่าง (ภาพที่ 3) ซึ่งเหมาะสมที่จะพัฒนาเป็น
เครื่องหมายดีเอ็นเอชนิด PCR-RFLP 

 
4. ลงทะเบียนฝากข้อมูลชนิดล าดับนิวคลีโอไทดข์องยีน matK ของพืชในสกุล Strychnos ที่พบในประเทศ

ไทยไว้ในฐานขอ้มูลนานาชาติ GenBank  
สามารถลงทะเบียนและได้รับ Accession number (ตารางที่ 6) ของล าดับนิวคลีโอไทด์ของ

ยีน matK ของพืชในสกุล Strychnos ที่พบในประเทศไทยจากฐานข้อมูลนานาชาติ GenBank  
 

ตารางที่ 6 Accession number ของล าดับนิวคลีโอไทดข์องยีน matK ของตัวอย่างของพืชในสกุล 
Strychnos ทีใ่ช้ในการวิจัย 
 

ชื่อวิทยาศาสตร์ ชื่อไทย แหล่งเก็บ Accession number 
S. axillaris Colebr. ขวากไก,่ เขี้ยวงู เกาะแสมสาร จ.ชลบุรี AB636276 
S. ignatii Berg พญามือเหล็ก อ่าวลึก จ.กระบี ่ AB636277 
S. minor Dennst. ตูมกาแดง เกาะแสมสาร จ.ชลบุรี AB636278 
S. lucida R.Br. พญามูลเหล็ก, พญามือ

เหล็ก 
คณะเภสัชศาสตร์ จุฬาฯ AB636279 

S. nux-vomica Linn. แสลงใจ, ตูมกาแดง คณะเภสัชศาสตร์ จุฬาฯ AB636280 
S. nux-blanda 
A.W.Hill 

ตูมกาขาว อ.ทองผาภูมิ จ.
กาญจนบุร ี

AB636281 
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ภาพที่ 3 Sequence alignment ชองยีน matK ของพืชในสกุล Strychnos. Luc: S. lucida; Bla: S. 
nux-blanda; Ign: S. ignatii; Nux: S. nux-vomica; Axi: S. axillaris; Min: S. minor 

          ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                      10         20         30         40         50         60         70         80         90        100                            

matK-Luc     ATGGAGGAAA TCCAAAGATA TTTACAGCTT GATAGATCTC AACAACACGG CTTTCTATAT CCACTTCTCT TTCAAGAGTA TATTTATGCA TTTGCTCATG  

matK-Bla     ATGGAGGAAA TCCAAAGATA TTTACAGCTT GATAGATCTC AACAACACGG CTTTCTATAT CCACTTCTCT TTCAAGAGTA TATTTATGCA CTTGCTCATG  

matK-Ign     ATGGAGGAAA TCCAAAGATA TTTACAGCTT GATAGATCTC AACAACACGG CTTTCTATAT CCACTTCTCT TTCAAGAGTA TATTTATGCA CTTGCTCATG  

matK-Nux     ATGGAGGAAA TCCAAAGATA TTTACAGCTT GATAGATCTC AACAACACGG CTTTCTATAT CCACTTCTCT TTCAAGAGTA TATTTATGCA TTTGCTCATG  

matK-Axi     ATGGAGGAAA TCCAAAGATA TTTACAGCTT GATAGATCTC AACAACACGG CTTTCTATAT CCACTTCTCT TTCAAGAGTA TATTTATGCA CTTGCTCATG  

matK-Min     ATGGAGGAAA TCCAAAGATA TTTACAGCTT GATAGATCTC AACAACACGG CTTTCTATAT CCACTTCTCT TTCAAGAGTA TATTTATGCA CTTGCTCATG  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     110        120        130        140        150        160        170        180        190        200                   

matK-Luc     ATCATAGTTT AAACCGATCT ATTTTGTTGG ACAATCCAGG TTATGATAAT AAATCCAGTT TTCTAATTGT GAAACGTTTA ATTACTCGAA TGTATCAACA  

matK-Bla     ATCATAGTTT AAACCGATCT ATTTTGTTGG AAAATCCAGG TTATGATAAT AAATCCAGTT TTCTAATTGT GAAACGTTTA ATTACTCGAA TGTATCAACA  

matK-Ign     ATCATAGTTT AAACCGATCT ATTTTGTTGG AAAATCCAGG TTATGATAAT AAATCCAGTT TTCTAATTGT GAAACGTTTA ATTACTCGAA TGTATCAACA  

matK-Nux     ATCATAGTTT AAACCGATCT ATTTTGTTGG ACAATCCAGG TTATGATAAT AAATCCAGTT TTCTAATTGT GAAACGTTTA ATTACTCGAA TGTATCAACA  

matK-Axi     ATCATAGTTT AAACCGATCT ATTTTGTTGG AAAATCCAGG TTATGATAAT AAATCCAGTT TTCTAATTGT GAAACGTTTA ATTACTCGAA TGTATCAACA  

matK-Min     ATCATAGTTT AAACCGATCT ATTTTGTTGG AAAATCCAGG TTATGATAAT AAATCCAGTT TTCTAATTGT GAAACGTTTA ATTACTCGAA TGTATCAACA  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     210        220        230        240        250        260        270        280        290        300                   

matK-Luc     GAATCATTTT TTTAGTTTTT CTAATGATTC TAAACAAAAT CGATTTTTAT TTTTGGGGCA CAGCAAGAAT TTGTATTATC AAATGATATC AGAGGGATTT  

matK-Bla     GAATCATTTT TTTAGTTTTT CTAATGATTC TAAACAAAAT CGATTTTTAT TTTTGGGGCA CAGCAAGAAT TTGTATTCTC AAATGATATC CGAGGGATTT  

matK-Ign     GAATCATTTT TTTAGTTTTT CTAATGATTC TAAGCAAAAT CGATTTTTAT TTTTGGGGCA CAGCAAGAAT TTGTATTCTC AAATGATATC AGAGGGATTT  

matK-Nux     GAATCATTTT TTTAGTTTTT CTAATGATTC TAAACAAAAT CGATTTTTAT TTTTGGGGCA CAGCAAGAAT TTGTATTCTC AAATGATATC AGAGGGATTT  

matK-Axi     GAATCATTTT TTTAGTTTTT CTAATGATTC TAAGCAAAAT CGATTTTTAT TTTTGGGGCA CAGCAAGAAT TTGTATTCTC AAATGATATC AGAGGGATTT  

matK-Min     GAATCATTTT TTTAGTTTTT CTAATGATTC TAAGCAAAAT CGATTTTTAT TTTTGGGGCA CAGCAAGAAT TTGTATTCTC AAATGATATC AGAGGGATTT  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     310        320        330        340        350        360        370        380        390        400                   

matK-Luc     TCCTTTATTG TGGAAATTCC GTTTTCTAGA CGATTACTAT CTTCTGAAGA AGGGAAAGGG GTATTCAAAT TAAAATCTCA GAATTTACAT TTATGCTCAA  

matK-Bla     TCCTTTATTG TGGAAATTCC GTTTTCTAGA CGATTACTAT CTTCTGAAGA AGGGAAAGGG GTATTCAAAT TCAAATCTCA GAATTTACAT TTACGCTCAA  

matK-Ign     TCCTTTATTG TGGAAATTCC GTTTTCTATA CGATTACTAT CTTCTGAAGA AGGGAAAGGG GTATTCAAAT TAAAATCTCA GAATTTACAT TTACGCTCAA  

matK-Nux     TCCTTTATTG TGGAAATGCC GTTTTCTAGA AGATTACTAT CTTCTGAAGA AGGGAAAGGG GTATTCAAAT TAAAATCTCA GAATTTACAT TTATGCTCAA  

matK-Axi     TCCTTTATTG TGGAAATTCC GTTTTCTATA CGATTACTAT CTTCTGAAGA AGGTAAAGGG GTATTCAAAT TAAAATCTCA GAATTTACAT TTACGCTCAA  

matK-Min     TCCTTTATTG TGGAAATTCC GTTTTCTATA CGATTACTAT CTTCTGAAGA AGGGAAAGGG GTATTCAAAT TAAAATCTCA GAATTTACAT TTACGCTCAA  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     410        420        430        440        450        460        470        480        490        500                   

matK-Luc     TTCATTCAAT ATTTCCTTTC TTAGAGGACA ACTTTTCACA TTTAAATTAT GTGTTAGATA TACTAATACC CCACCCCGTA CATCTGGAAA TCCTGGTTCA  

matK-Bla     TTCATTCAAT ATTTCCTTTC TTAGAGGACA ACTTTTCACA TTTAAATTAT GTGTTAGATA TACTAATACC CCACCCCGTC CATCTGGAAA TCCTGGTTCA  

matK-Ign     TTCATTCAAT ATTTCCTTTC TTAGAGGACA ACTTTTCACA TTTAAATTAT GTGTTAGATA TACTAATACC CCACCCCGTC CATCTGGAAA TCCTGGTTCA  

matK-Nux     TTCATTCAAT ATTTCCTTTC TTAGAGGACA ACTTTTCACA TTTTAATTAT GTGTTAGATA TACTAATACC CCACCCCGTA CATCTGGAAA TCCTGGTTCA  

matK-Axi     TTCATTCAAT ATTTCCTTTC TTAGAGGACA ACTTTTCACA TTTAAATTAT GTGTTAGATA TACTAATACC CCACCCCGTC CATCTGGAAA TCCTGGTTCA  

matK-Min     TTCATTCAAT ATTTCCTTTC TTAGAGGACA ACTTTTCACA TTTAAATTAT GTGTTAGATA TACTAATACC CCACCCCGTC CATCTGGAAA TCCTGGTTCA  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     510        520        530        540        550        560        570        580        590        600                   

matK-Luc     AACCCTTCGC TATTGGGTAA AAGATGCCTC TTCTTTGCAT TTATTACGAT TCTTTCTCTA CGAGTATTGT AATTGGAATA ATCTTATTTC TACAAAGAAA  

matK-Bla     AACCCTTCGC TATTGGGTAA AAGATGCCTC TTCTTTGCAT TTATTACGAT TCTTTTTCTA CGAGTATTGT AATTGGAATA ATCTTATTTC TACAAAGAAA  

matK-Ign     AACCCTTCGC TATTGGGTAA AAGATGCCTC CTCTTTGCAT TTATTACGAT TCTTTCTCTA CGAGTATTGT AATTGGAATA ATCTTATTGC TACAAAGAAA  

matK-Nux     AACCCTTCGC TATTGGGTAA AAGATGCCTC TTCTTTGCAT TTATTACGAT TCTTTCTCTA CGAGTATTGT AATTGGAATA ATCTTATTTC TACAAAGAAA  

matK-Axi     AACCCTTCGC TATTGGGTAA AAGATGCCTC CTCTTTGCAT TTATTACGAT TCTTTCTCTA CGAGTATTGT AATTGGAATA ATCTTATTGC TACAAAGAAA  

matK-Min     AACCCTTCGC TATTGGGTAA AAGATGCCTC CTCTTTGCAT TTATTACGAT TCTTTCTCTA CGAGTATTGT AATTGGAATA ATCTTATTGC TACAAAGAAA  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     610        620        630        640        650        660        670        680        690        700                   

matK-Luc     CCCAGTTTTT CTTTTTTAAC AAAAAGAAAT AAAAGATTAT TCTTCTTCTT ATATAATTCT TATGTATGTG AATACGAATC CATTTTCGTC TTTCTACATA  

matK-Bla     CCCAGTTTTT CTTTTTTAAC AAAACGAAAT AAAAGATTAT TCTTCTTCTT ATATAATTCT TATGTATGTG AATACGAATC CATTTTCGTC TTTCTACATA  

matK-Ign     CCCAGTTTTT CTTTTTTACC AAAAAGAAAT AAAAGATTAT TCTTCTTCTT ATATAATTCT TATGTATGTG AATACGAATC CATTTTCCTC TTTCTACATA  

matK-Nux     CCCAGTTTTT CTTTTTTAAC AAAAAGAAAT AAAAGATTAT TCTTCTTCTT ATATAATTCT TATGTATGTC AATACGAATC CATTTTCGTC TTTCTACATA  

matK-Axi     CCCAGTATTT CTTTTTTAAC AAAAAAAAAT AAAAGATTAT TCTTCTTCTT ATATAATTCT TATGTATGTG AATACGAATC CATTTTCGTC TTTCTACATA  

matK-Min     CCCAGTTTTT CTTTTTTACC AAAAAGAAAT AAAAGATTAT TCTTCTTCTT ATATAATTCT TATGTATGTG AATACGAATC CATTTTCCTC TTTCTACATA  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     710        720        730        740        750        760        770        780        790        800                   

matK-Luc     ACCAATCTTC TCATTTACGA TCAACATCCT TTGAGGCCCT TCTTGAACGA ATCCATTTCT ATGGAAAAAT AGAACGTCTT GTAGAAGTCT TTGCTAAGGA  

matK-Bla     ACCAATCTTC TCATTTACGA TCAACATCCT TTGAGGTCCT TCTTGAACGA ATCCATTTCT ATGGAAAAAT AGAACGTCTT GTAGAAGTCT TTGCTAAGGA  

matK-Ign     ACCAATCTTC TCATTTACGA TCAACATCCT TTGAGGTCCT TCTTGAACGA ATCTATTTCT ATGGAAAAAT AGAACGTCTT GTAGAAGTCT TTGCTAAGGA  

matK-Nux     ACCAATCTTC TCATTTACGA TCAACATCCT TTGAGGCCCT TCTTGAACGA ATCCATTTCT ATGGAAAAAT AGAACGTCTT GTAGAAGTCT TTGCTAAGGA  

matK-Axi     ACCAATCTTC TCATTTACGA TCAACATCCT TTGAGGTCCT TCTTGAACGA ATCTATTTCT ATGGAAAAAT AGAACGTCTT GTAGAAGTCT TTGCTAAGGA  

matK-Min     ACCAATCTTC TCATTTACGA TCAACATCCT TTGAGGTCCT TCTTGAACGA ATCTATTTCT ATGGAAAAAT AGAACGTCTT GTAGAAGTCT TTGCTAAGGA  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     810        820        830        840        850        860        870        880        890        900                   

matK-Luc     TTATCAGGCC AAACTATGGT TGTTCAAAGA TCCTTTCATA CATTATGTTA GGTATCAAGG AAAATTCATT CTGGTTTCAA AAGGGACGGC TCCTTTGATG  

matK-Bla     TTATCAGGCC AAACTATGGT TGTTCAAAGA TCCTTTCATA CATTATGTTA GGTATCAAGG AAAATTCATT CTGGTTTCAA AAGGGACGGC TCCTTTGATG  

matK-Ign     TTATCAAGCC AAACTACGGT TGTTCAAAGA TCCTTTCATA CATTATGTTA GGTATCAAGG AAAATTCATT CTGGTTTCAA AAGGGACGGC TCCTTTGATG  

matK-Nux     TTATCAGGCC AAACTATGGT TGTTCAAAGA TCCTTTCATA CATTATGTTA GGTATCAAGG AAAATTCATT CTGGTTTCAA AAGGGACGGC TCCTTTGATG  

matK-Axi     TTATCAGGCC AAACTACGGT TGTTCAAAGA TCCTTTCATA CATTATGTTA GGTATCAAGG AAAATTCATT CTGGTTTCAA AAGGAACGGC TCCTTTGATG  

matK-Min     TTATCAAGCC AAACTACGGT TGTTCAAAGA TCCTTTCATA CATTATGTTA GGTATCAAGG AAAATTCATT CTGGTTTCAA AAGGGACGGC TCCTTTGATG  
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ภาพที่ 3 (ต่อ) Sequence alignment ชองยีน matK ของพืชในสกุล Strychnos. Luc: S. lucida; Bla: 
S. nux-blanda; Ign: S. ignatii; Nux: S. nux-vomica; Axi: S. axillaris; Min: S. minor 

 
 

 

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     910        920        930        940        950        960        970        980        990        1000                  

matK-Luc     AATAAATGGA AATCTTACCT TGTCAATTTT TGGCAATGTC ATTTTGACCT GTGGTTTCAC TCGGGAAGGG TCTATATAAA GGAATTATAC AATCATTCCC  

matK-Bla     AATAAATGGA AATCTTACCT TGTCAATTTT TGGCAATGTC ATTTTGACCT GTGGTTTCAC TCGGGAAGGG TCTATATAAA GGAATTATAC AATCATTCCC  

matK-Ign     AATAAATGGA AATCTTACCT TGTCAATTTT TGGCAATGTC ATTTTGACCT GTGGTTTCAC TCGGGAAGGG TCTATATAAA GGAATTATAC AATCATTCCC  

matK-Nux     AATAAATGGA AATCTTACCT TGTCAATTTT TGGCAATGTC ATTTTGACCT GTGGTTTCAC TCGGGAAGGG TCTATATAAA GGAATTATAC AATCATTCCC  

matK-Axi     AATAAATGGA AATCTTACCT TGTCAATTTT TGGCAATGTT ATTTTGACCT GTGGTTTCAC TCGGGAAGGG TCTATATAAA GGAATTATAC AATCATTCCC  

matK-Min     AATAAATGGA AATCTTACCT TGTCAATTTT TGGCAATGTC ATTTTGACCT GTGGTTTCAC TCGGGAAGGG TCTATATAAA GGAATTATAC AATCATTCCC 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     1010       1020       1030       1040       1050       1060       1070       1080       1090       1100                  

matK-Luc     TTGACTTTAT GGGCTATCTT TCAAGGGTGC GACTAAACCT TTCAATGGTA CGGAGTCAAA TGATAGAAAA TTCATTTCTA ATCAATAATG CTATTAAGAA  

matK-Bla     TTGACTTTAT GGGCTATCTT TCAAGGGTGC GACTAAACCC TTCAATGGTA CGGAGTCAAA TGATAGAAAA TTCATTTCTA ATCAATAATG CTATTAAGAA  

matK-Ign     TTGACTTTAT GGGCTATCTT TCAAGTGTGC GACTAAACCC TTCAATGGTA CGGAGTCAAA TGATAGAAAA TTCATTTCTA ATCAATAATG CTATTAAGAA  

matK-Nux     TTGACTTTAT GGGCTATCTT TCAAGGGTGC GACTAAACCC TTCAATGGTA CGGAGTCAAA TGATAGAAAA TTCATTTCTA ATCAATAATG CTATTAAGAA  

matK-Axi     TTGACTTTAT GGGCTATCTT TCAAGTGTGC GACTAAACCC TTCAATGGTA CGAAGTCAAA TGATAGAAAA TTCATTTCTA ATCAATAATG CTATTAAGAA  

matK-Min     TTGACTTTAT GGGCTATCTT TCAAGTGTGC GACTAAACCC TTCAATGGTA CGGAGTCAAA TGATAGAAAA TTCATTTCTA ATCAATAATG CTATTAAGAA  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     1110       1120       1130       1140       1150       1160       1170       1180       1190       1200                  

matK-Luc     ATTGGATACC CTTGTTCAAA TTATTCCTCT GGTTGGATCA TTGGTTAAAG CGAAATTTTG TAACCCATTA GGGCATCCCA TTAGTAAGCC GGTTTGGACT  

matK-Bla     ATTGGATACC CTTGTTCAAA TTATTCCTCT GGTTGGATCA TTGGTTAAAG CGAAATTTTG TAACCCATTA GGGCATCCCA TTAGTAAGCC GGTTTGGACT  

matK-Ign     ATTGGATACC TTTGTTCAAA TTATTCCTCT GGTTGGATCA TTGGTTAAAG CGAAATTTTG TAATCCATTA GGGCATCCCA TTAGTAAGCC GGTTTGGACT  

matK-Nux     ATTGGATACC CTTGTTCAAA TTATTCCTCT GGTTGGATCA TTGGTTAAAG CGAAATTTTG TAACCCATTA GGGCATCCCA TTAGTAAGCC GGTTTGGACT  

matK-Axi     ATTTGATACC CTTGTTCAAA TTATTCCTCT GGTTGGATCA TTGGTTAAAG CGAAATTTTG TAACCCATTA GGGCATCCCA TTAGTAAGCC GGTTTGGACT  

matK-Min     ATTGGATACC TTTGTTCAAA TTATTCCTCT GGTTGGATCA TTGGTTAAAG CGAAATTTTG TAATCCATTA GGGCATCCCA TTAGTAAGCC GGTTTGGACT  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     1210       1220       1230       1240       1250       1260       1270       1280       1290       1300                  

matK-Luc     GATTTATCAG ATTCGGATAT TATTGACCGA TTTGGGCGTA TATGCAGAAA TCTTTCTCAT TATCATAGCG GATCTTCCAA AAAAAAGAGT TTGTATCGAA  

matK-Bla     GATTTATCAG ATTCGGATAT TATTGACCGA TTTGGGCGTA TATGCAGAAA TCTTTCTCAT TATCATAGCG GATCTTCCAA AAAAAAGAGT TTGTATCGAA  

matK-Ign     GATTTATCAG ATTCGGATAT TATTGACCGA TTTGGGCGTA TATGCAGAAA TCTTTCTCAT TATCATAGCG GATCTTCCAA AAAAAAGAGT TTGTATCGAA  

matK-Nux     GATTTATCAG ATTCGGATAT TATTGACCGA TTTGGGCGTA TATGCAGAAA TCTTTCTCAT TATCATAGTG GATCTTCCAA AAAAAAGAGT TTGTATCGAA  

matK-Axi     GATTTATCAG ATTCGGATAT TATTGACCGA TTTGGGCGTA TATGCAGAAA TCTTTCTCAT TATCATAGCG GATCTTCCAA AAAAAAGAGT TTGTATCGAA  

matK-Min     GATTTATCAG ATTCGGATAT TATTGACCGA TTTGGGCGTA TATGCAGAAA TCTTTCTCAT TATCATAGCG GATCTTCCAA AAAAAAGAGT TTGTATCGAA  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     1310       1320       1330       1340       1350       1360       1370       1380       1390       1400                  

matK-Luc     TAAAGTATAT ACTTCGGCTT TCTTGTGCTA AAACTTTAGC TCGGAAACAC AAAAGTACTG TACGTGCTTT TTTGAAAAGA TTAGGGTCGG AATTTTTGGA  

matK-Bla     TAAAGTATAT ACTTCGGCTT TCTTGTGCTA AAACTTTAGC TCGGAAACAC AAAAGTACTG TACGTGCTTT TTTGAAAAGA TTAGGGTCGG AATTTTTGGA  

matK-Ign     TAAAGTATAT ACTTCGGTTT TCTTGTGCTA AAACTTTAGC TCGGAAACAC AAAAGTACTG TACGTGCTTT TTTGAAAAGA TTAGGGTCGG AATTTTTGGA  

matK-Nux     TAAAGTATAT ACTTCGGCTT TCTTGTGCTA AAACTTTAGC TCGGAAACAC AAAAGTACTG TACGTGCTTT TTTGAAAAGA TTAGGGTCGG AATTTTTGGA  

matK-Axi     TAAAGTATAT ACTTCGGCTT TCTTGTGCTA AAACTTTAGC TCGGAAACAC AAAAGTACTG TACGTGCTTT TTTGAAAAGA TTAGGGTCGG AATTTTTGGA  

matK-Min     TAAAGTATAT ACTTCGGTTT TCTTGTGCTA AAACTTTAGC TCGGAAACAC AAAAGTACTG TACGTGCTTT TTTAAAAAGA TTAGGGTCGG AATTTTTGGA  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     1410       1420       1430       1440       1450       1460       1470       1480       1490       1500                  

matK-Luc     AGAATTCCTC ATGTCGGAAG AAGTAGCCCT TTCTTTGAAC TTCCCAAGAG TTTCTTCGCC CTTTTGGGGG GTGTATAGAA GTCGGATTTG GTATTTGGAT  

matK-Bla     AGAATTCCTC ATGTCGGAAG AAGTAGCCCT TTCTTTGAAC TTCCCAAGAG TTTCTTCGCC CTTTTGGGGG GTGTATAGAA GTCGGATTTG GTATTTGGAT  

matK-Ign     AGAATTCCTC ATGTCGGAAG AAGTAGTCCT TTCTTTGAAC TTCCCAAGAG TTTCTTCTCC CTTTTGGGGG GTGTATAGAA GTCGGATTTG GTATTTGGAT  

matK-Nux     AGAATTCCTC ATGTCGGAAG AAGTAGCCCT TTCTTTGAAC TTCCCAAGAG TTTCTTCGCC CTTTTGGGGG GTGTATAGAA GTCGGATTTG GTATTTGGAT  

matK-Axi     AGAATTCCTC ATGTCGGAAG AAGTAGCCCT TTCTTTGAAC TTTCCAAGAG TTTCTTCGCC CTTTTGGGAG GTGTATAGAA GTCGGATTTG GTATTTGGAT  

matK-Min     AGAATTCCTC ATGTCGGAAG AAGTAGTCCT TTCTTTGAAC TTCCCAAGAG TTTCTTCTCC CTTTTGGGGG GTGTATAGAA GTCGGATTTG GTATTTGGAT  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|. 

                     1510       1520       1530            

matK-Luc     ATTATTTGTA TCACTGATCT GGTGAATCAG CAATGA 

matK-Bla     ATTATTTGTA TCACTGATCT GGTGAATCAG CAATGA 

matK-Ign     ATTATTTGTA TCACTGATCT GGTGAATCAT CAATGA 

matK-Nux     ATTATTTGTA TCACTGATCT GGTGAATCAG CAATGA 

matK-Axi     ATTATTTGTA TCACTGATCT GGTGAATCAT CAATGA 

matK-Min     ATTATTTGTA TCACTGATCT GGTGAATCAT CAATGA 

 
 



 10 

5. พัฒนาเป็นลายพิมพ์ดีเอ็นเอชนิด PCR-RFLP เพื่อการพิสูจน์เอกลักษณข์องพืชสมุนไพรในสกลุนี ้ 
  พิจารณาเอนไซม์ตัดจ าเพาะที่เหมาะสมเพือ่พัฒนาเป็นเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดพีซีอาร์–อาร์เอฟ
แอลพีของพืชสมุนไพรในสกุล Strychnos จากข้อมูลล าดบันิวคลีโอไทด์ของยีน matK ที่แตกต่างกันในพืช
แต่ละชนิด ท าให้เกิดจุดตัดของเอนไซม์ตัดจ าเพาะที่แตกต่างกัน ซึ่งน ามาใช้แยกความแตกต่างระหว่างพืชแต่
ละชนิดในสกุล Strychnos ได ้
  การหาเอนไซม์ตัดจ าเพาะที่เหมาะสมในการแยกความแตกตา่งของพืชแต่ละชนิดใช้โปรแกรม CLC 
DNA Workbench 5.6 และสามารถสร้างแผนที่การตัดด้วยเอนไซม์ตัดจ าเพาะแต่ละชนิดบนยีน matK 
(ภาพที่ 4) ได้ จากการวิจัยพบว่าต้องใช้เอนไซม์ 3 ชนิด ได้แก่ XbaI, HaeIII และ DraI ในการตัดดีเอ็นเอ
ส่วนยีน matK ให้เกิดขนาดของชิ้นดีเอ็นเอที่ต่างกัน เพื่อแยกความแตกต่างระหว่างพืชแต่ละชนิดในสกุล 
Strychnos 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ภาพที่ 4 ต าแหน่งจุดตัดของเอนไซม์ตัดจ าเพาะ XbaI, HaeIII และ DraI บนล าดับนิวคลิโอไทด์ของยีน 
matK ขนาด 1,536  คู่เบสของพืชสมุนไพรในสกุล Strychnos แต่ละชนิด, Luc: Strychnos lucida; Bla: 
S. nux-blanda; Ign: S. ignatii; Nux: S. nux-vomica; Axi: S. axillaris; Min: S. minor, ธงแสดงจุดตัด
ของเอนไซม์ตัดจ าเพาะ 
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  ในการแยกสมนุไพรในสกุล Strychnos 6 ชนิดออกจากกันนั้นไม่สามารถจะใช้เอนไซม์เพียงชนิด
เดียวในการตัดชิ้นดีเอ็นเอ พบว่าต้องใช้เอนไซม์ 3 ชนิด ได้แก่ XbaI, HaeIII และ DraI (ภาพที่ 5-7) โดยจะ
เริ่มจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอให้ได้ PCR product A และ product B ซึ่งมีขนาดต่างกันให้ได้ก่อน แล้วจึง
น าไปตัดด้วยเอนไซม์ตัดจ าเพาะดังกล่าว 
 

 Product A ขนาด 734 bp โดย Product A เกิดจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอด้วยปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิ
เมอร์เรสโดยใช้ไพรเมอร์ matK 239 F (5’ ATC GAT TTT TAT TTT TGG GGC ACA G 3’) กับ matK 
972 R (5’ GAC CCT TCC CGA GTG AAA CCA C 3’) 
- เมื่อน า PCR product A มาท าการบ่มด้วยเอนไซม์ตัดจ าเพาะ XbaI  แล้วน าผลที่ได้มาตรวจสอบด้วย 

gel electrophoresis พบว่าสามารถแบ่ง strychnos ทั้ง 6 ชนิด ได้เป็น 2 กลุ่ม กลุ่มแรกคือ S. minor, 
S. ignatii และ S. axillaris มีขนาด fragment 734 bp ส่วน กลุ่มที่สองคือ S. nux-blanda, S. 
lucida และ S. nux-vomica มี 2 fragment คือขนาด 647 bp และ 84 bp (ภาพที่ 5) 

- เมื่อน า PCR product A มาท าการบ่มด้วยเอนไซม์ตัดจ าเพาะ HaeIII สามารถจ าแนกความแตกต่าง
ภายในกลุ่มได้ โดยกลุ่มแรกสามารถจ าแนก S. axillaris ออกจาก S. minor และ S. ignatii โดย S. 
axillaris มี 2 fragment ขนาด 570 และ 167 bp ส่วน  S. minor และ S. ignatii มี 1 fragment คือ
ขนาด 734 bp (ดีเอ็นเอไม่ถูกตัดด้วยเอนไซม์ตัดจ าเพาะ HaeIII) กลุ่มที่สองสามารถจ าแนก S. nux-
blanda ออกจาก S. lucida และ S. nux-vomica โดย S. nux-blanda มี 2 fragment ขนาด 570 
และ 167 bp ส่วน S. lucida และ S. nux-vomica มี 3 fragment คือขนาด 498, 164 และ 72 bp 
(ภาพที่ 6) 

 

Product B ขนาด 1509 bp โดย Product B เกิดจากเกิดจากการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอด้วยปฏิกิริยาลูกโซ่
พอลิเมอร์เรสโดยใชไ้พรเมอร์ mat-str 27 F (5’ GCT TGA TAG ATC TCA ACA ACA CGG 3’) กับ mat-
str 1535 R (5’ CAT TGA TGA TTC ACC AGA TCA GTG 3’) 
- เมื่อตัดด้วยเอนไซม์ตัดจ าเพาะ DraI พบว่าสามารถจ าแนกความแตกต่างดังนี้ กลุ่มแรกสามารถจ าแนก

ความแตกต่างระหว่าง S. minor กับ S. ignatii โดย S. minor มี 4 fragment คือขนาด 930 bp, 333 
bp, 162 bp และ 84 bp ส่วน S. ignatii มี 3 fragment คือขนาด 1092 bp, 333 bp และ 84 bp 
กลุ่มที่สองสามารถจ าแนกความแตกต่างระหว่าง S. lucida กับ S. nux-vomica โดย S. lucida มี 3 
fragment คือขนาด 1092 bp, 333 bp และ 84 bp ส่วน S. nux-vomica มี 2 fragment คือ ขนาด 
1425 bp และ 84 bp (ชิ้นดีเอ็นเอ 84 bp มักมองไม่เห็น) (ภาพที่ 7) 
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ภาพที่ 5 ผลการบม่ PCR product A ที่ได้จากปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอร์เรสโดยไพรเมอร์ matK 239 F กับ 

matK 972 R ใส่เอนไซม์ XbaI และไม่ใส่เอนไซม์ XbaI (จากการตรวจสอบด้วย gel electrophoresis โดย

ใช้ agarose gel 1.5% ใน 1X TAE buffer ความต่างศักย์ 60 โวลต์) 

  
 

 

 
 
 

 
 

 
 
 

ภาพที่ 6 ผลการบ่ม PCR product A ที่ได้จากปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอร์เรสโดยไพรเมอร์ matK 239 F กับ 

matK 972 R ใส่เอนไซม์ HaeIII และไม่ใส่เอนไซม์ HaeIII  (จากการตรวจสอบด้วย gel electrophoresis 

โดยใช้ agarose gel 1.5% ใน 1X TAE buffer ความต่างศักย์ 60 โวลต์) 
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ภาพที่ 7 ผลการบ่ม PCR product B ที่ได้จากปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอร์เรสโดยไพรเมอร์ matK mat-str 27 
F กับ mat-str 1535 R ใส่เอนไซม์ DraI และไม่ใส่เอนไซม์ DraI  (จากการตรวจสอบด้วย gel 
electrophoresis โดยใช้ agarose gel 1.5% ใน 1X TAE buffer ความต่างศักย์ 60 โวลต์) 
 

6. ประยุกต์ใชเ้ครื่องหมายดีเอ็นเอชนิด PCR-RFLP ในการตรวจระบุชนิดของสมุนไพร Strychnos ที่อยู่ใน
รูปสมุนไพรสูตรผสมจ าลอง 

มีรายงานถึงการใช้พืชในสกุล Strychnos สับสนกัน เช่น S. lucida กับ S. ignatii แล้วท าให้
ผู้ใช้เสียชีวิตเนื่องจากทั้งสองชนิดมีชื่อพ้องเดียวกันคือพญามือเหล็ก จึงได้ทดลองเตรียมสมุนไพรสูตรผสม
จ าลองขึ้นแล้วน าลายพิมพ์ดีเอ็นเอชนิดพีซีอาร์-อาร์เอฟแอลพี มาใช้ในการตรวจระบุชนิดของสมุนไพร
สูตรผสมจ าลองซึ่งผสมระหว่าง S. lucida กับ S. ignatii  ในสัดส่วน 1:1  

 จากผลการตรวจระบุชนิดด้วยลายพิมพ์ดีเอ็นเอชนิดพีซีอาร์-อาร์เอฟแอลพี พบว่าสามารถ
บอกได้ว่าเป็นการผสมกันระหว่างพืชในสกุล Strychnos ชนิดใด โดยวิเคราะห์จากขนาด fragment ที่
ได้จากการตัดด้วยเอนไซม์ XbaI  ซึ่งมีขนาด 734 และ 647 bp แสดงว่าเป็นการผสมของพืชตัวใดตัว
หนึ่งจาก S. minor, S. ignatii และ S. axillaris กับ พืชตัวใดตัวหนึ่งจาก S. nux-blanda, S. lucida 
และ S. nux-vomica  เมื่อพิจารณาขนาด fragment ที่ได้จากการตัดด้วยเอนไซม์ HaeIII มีขนาด 734 
และ 498 bp แสดงว่าเป็นการผสมของพืชตัวใดตัวหนึ่งจาก S. minor และ S. ignatii กับพืชตัวใดตัว
หนึ่งจาก S. lucida และ S. nux-vomica  สุดท้ายพิจารณาร่วมกับขนาด fragment ที่ได้จากการตัด
ด้วยเอนไซม์ DraI  มีขนาด 1092 และ 333 bp จึงสรุปได้ว่าเป็นการผสมกันระหว่าง S. lucida กับ S. 
ignatii  (ภาพที่ 8) 
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ภาพที่ 8 ผลการตรวจระบุชนิดของสมุนไพรในรูปสูตรผสมจ าลองระหว่าง S. lucida กับ S. ignatii ใน
สัดส่วน 1:1 (ตรวจสอบด้วย gel electrophoresis โดยใช้ agarose gel 1.5% ใน 1X TAE buffer ความ
ต่างศักย์ 60โวลต์  
 

สรุปและวิจารณ์ผล 

พบว่าล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน matK ของพืชในสกุล Strychnos มีความยาวทั้งสิ้น 1,536 นิวคลี
โอไทด์เท่ากันในทุกตัวอย่างที่ศึกษาและได้ลงทะเบียนข้อมูลชนิดล าดับนิวคลีโอไทดข์องยีน matK ของพืชใน
สกุล Strychnos ที่พบในประเทศไทยไว้ในฐานข้อมูลนานาชาติ GenBank และเมื่อท าการเปรียบเทียบ
ล าดับนิวคลีโอไทด์ของตัวอย่างโดยอาศัยโปรแกรม Bioedit, Seq Scanner และ Multalin พบต าแหน่ง 
polymorphism ระหว่างตัวอย่างของพืชในสกุล Strychnos ซึ่งน าไปพัฒนาเป็นเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิด 
PCR-RFLP เพื่อพิสูจน์เอกลักษณ์สมุนไพรในสกุล Strychnos แต่ละชนิดได้ 

จากผลการวิจัยแสดงให้เห็นว่าสามารถใช้ประโยชน์จากพันธุกรรมพืชในการพิสูจน์เอกลักษณ์ของ
สมุนไพรและสามารถใช้ตรวจพิสูจน์ในกรณีที่เป็นสมุนไพรผสมของพืชในสกุล Strychnos ได้อย่างถูกต้อง
และแม่นย า 
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