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ช่ือโครงการ  การพัฒนาพันธุพืชสมุนไพร 
  Development of Medicinal Plants 
 

ไดรับทุนอุดหนุนการวิจัยเพ่ือพัฒนาเศรษฐกิจและสังคมดวยวิทยาศาสตรและเทคโนโลย ี
ไดรับทุนอุดหนุนการวิจัยประจําป 2552  จํานวน   5,233,000   บาท 
ระยะเวลาทําการวิจัย  1  ป ตั้งแต 25 พฤษภาคม 2552 ถึง 25 พฤษภาคม 2553 
ช่ือผูวิจัย ผศ.ดร.วิเชียร  กีรตินจิกาล    นางสาวกุหลาบ  เหลาสาธิต  
 นางสาวโสภิดา  ชิดช่ืนเชย   นายชัยมงคล  ตะนะสอน   
 นางสาวอารียรัตน ขุนภิบาล   นางสาวเมทินี กลัดมุข 
 นางสาวฐนิตา บุญสรางสม  นางสาวอุดมลักษณ สุขอัตตะ   
 นายวัฒนา  อาจวิชัย   
 

บทคัดยอ 
 
 โครงการวิจัยนี้มีวัตถุประสงคเพ่ือศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของสมุนไพรสองชนิดคือ ไพล 
และวานชักมดลูก เนื่องจากพืชท้ังสองชนิดนี้จัดอยูในวงศ Zingiberaceae ซ่ึงยังมีความสับสนในการจัดจําแนกชนิด
และสายพันธุอยูมาก คณะผูวิจัยไดใชเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดเอเอฟแอลพีในการจําแนกสมุนไพรดังกลาว โดย
โครงการวิจัยแบงเปน 2 โครงการยอยคือ โครงการยอยท่ี 1 การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของไพลใน
ประเทศไทย และโครงการยอยท่ี 2 การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของวานชักมดลูกในประเทศไทย จาก
ผลการวิจัยพบวาเทคนิคเอเอฟแอลพีเปนเทคนิคท่ีสามารถนํามาประยุกตใชในการจําแนกสายพันธุไพลและวานชัก
มดลูกไดเปนอยางดี และพบวากลุมตัวอยางท่ีไดรับการจําแนกโดยแผนภูมิทางพันธุกรรม มีความสอดคลองกับ
ลักษณะทางสัณฐานวิทยาบางประการ 
 
โครงการวิจัยยอยที่ 1 ความหลากหลายทางพันธุกรรมของไพลในประเทศไทย 

โครงการนี้ประกอบดวยงานวิจัยยอย 3 สวน คือ (1) ศึกษาวิธีการสกัดน้ํามันไพลท่ีเหมาะสม (2) การศึกษา
ความหลากหลายทางพันธุกรรมและการจําแนกสายพันธุไพลโดยใชเทคนิคเอเอฟแอลพี และ (3) การคัดเลือกสาย
พันธุไพลท่ีใหผลผลิตสูงและน้ํามันมีคุณภาพด ี

การทดลองสวนแรกคือการศึกษาวิ ธีการสกัดน้ํ า มันหอมระเหยไพลท่ี เหมาะสม โดยเปรียบ 
เทียบวิธีสกัด 2 วิธีคือการการกล่ันดวยน้ํา และการสกัดเย็นดวยเฮกเซน ผลการทดลองพบวาวิธีการสกัดดวยน้ําให
ปริมาณน้ํามันหอมระเหยไพลมากกวาวิธีการสกัดเย็นดวยเฮกเซน อีกท้ังลักษณะทางกายภาพของน้ํามันท่ีได และ
องคประกอบทางเคมีของน้ํามันมีคาใกลเคียงมาตรฐานท่ีกําหนดมากกวา คณะผูวิจัยจึงเลือกใชวิธีการกล่ันดวยน้ําใน
การสกัดน้ํามันไพลในงานวิจัยท่ีเกี่ยวของตอไป 
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สวนท่ีสองคือการทดลองเพ่ือศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมและจําแนกสายพันธุไพลโดยใชเทคนิค
เอเอฟแอลพี โดยตัวอยางในการทดลองแบงออกเปนสองกลุมคือ ไพลกลุมท่ี 1 ท่ีมีอายุ 32 เดือน มีจํานวนท้ังส้ิน 21 
ตัวอยาง ตัวอยางกลุมนีส้ามารถเก็บเกี่ยวผลผลิตไดทันที และไพลกลุมท่ี 2 จํานวนท้ังส้ิน 132 ตัวอยาง เปนกลุมท่ี
เริ่มปลูกในป 2552 จากผลการตรวจลายพิมพดีเอ็นเอพบวาไพลกลุมท่ี 1 สามารถจําแนกไดเปน 6 กลุมสายพันธุ 
และตัวอยางไพลกลุมท่ี 2 สามารถจําแนกไดเปน 49 กลุมสายพันธุ ซ่ึงผลการแบงกลุมโดยใชขอมูลลายพิมพดีเอ็นเอ
มีความสอดคลองกับลักษณะทางสัณฐานวิทยาบางประการ เชน ลักษณะริ้วบนแผนใบ รูปรางของชอดอก และ
ลักษณะสีท่ีปรากฏบริเวณปลายกลีบประดับของชอดอก ท้ังนี้ควรทําการศึกษาเพ่ิมเติมในดานลักษณะสัณฐานวิทยา 
ผลผลิตไรโซม ปริมาณน้ํามันหอมระเหย แลวนําขอมูลท่ีไดมาพิจารณารวมกับผลการจําแนกกลุมโดยใชขอมูลทาง
พันธุกรรม เพ่ือใหสามารถคัดเลือกสายพันธุท่ีดีท่ีใหผลผลิตสูง มีปริมาณน้ํามันหอมระเหยและองคประกอบทาง
เคมีท่ีตรงตามมาตรฐานตอไป 

สวนสุดทายคือการคัดเลือกไพลสายพันธุดี เม่ือพิจารณาผลผลิตปริมาณน้ํามันหอมระเหยเฉล่ียตอกอใน
ตัวอยางไพลกลุมท่ี 1 พบวากลุมสายพันธุท่ี 5 เปนกลุมสายพันธุท่ีมีปริมาณน้ํามันหอมระเหยเฉล่ียตอกอมากท่ีสุด
เทากับ 88.1 มิลลิลิตร รองลงมาคือกลุมสายพันธุท่ี 1 มีคาเฉล่ียปริมาณน้ํามันหอมระเหยตอกอเทากับ 63.3 มิลลิลิตร 
คณะผูวิจัยมีความเห็นวาสายพันธุท่ี 5 และสายพันธุท่ี 1 นาจะเปนสายพันธุท่ีดี แตท้ังนี้ควรทําการทดลองเพ่ือปลูก
ทดสอบสายพันธุดังกลาวเพ่ือยืนยนัผลการวิจัยตอไป 

 
โครงการวิจัยยอยที่ 2 ความหลากหลายทางพันธุกรรมของวานชักมดลูกในประเทศไทย 

โครงการยอยนี้เปนการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของวานชักมดลูกโดยใชเครื่องหมายเอเอฟ
แอลพี จากการรวบรวมพันธุกรรมวานชักมดลูกจากทุกภูมิภาคของประเทศไทย พบวาสามารถรวบรวมวานชัก
มดลูกไดท้ังส้ิน 411 ตัวอยาง คัดเลือกตัวอยางท่ีมีลักษณะภายนอกแตกตางกันจํานวน 60 ตัวอยาง นํามาตรวจลาย
พิมพดีเอ็นเอดวยเทคนิคเอเอฟแอลพี เม่ือนําผลจากลายพิมพดีเอ็นเอมาวิเคราะหการจัดกลุมแลวสรางแผนภูมิทาง
พันธุกรรม พบวาสามารถจําแนกตัวอยางจํานวน 60 ตัวอยางไดเปน 3 กลุม โดยเปนกลุมของวานชักมดลูก 2 กลุม 
และกลุมของพืชชนิดอ่ืนท่ีมีลักษณะคลายวานชักมดลูก 1 กลุม เม่ือศึกษาลักษณะทางสัณฐานวิทยารวมดวย พบวา
สามารถระบุชนิดของตัวอยางกลุมท่ี 3 ไดเปน Curcuma comosa  สวนตัวอยางวานชักมดลูกกลุมท่ี 1 และกลุมของ
พืชชนิดอ่ืนท่ีมีลักษณะคลายวานชักมดลูกซ่ึงถูกจัดอยูในกลุมท่ี 2 สามารถระบุชนิดไดเปน Curcuma sp. จากขอมูล
ลายพิมพดีเอ็นเอเอเอฟแอลพีพบวาสามารถแบงตัวอยางออกเปนกลุมไดอยางชัดเจน ซ่ึงเม่ือพิจารณาลักษณะทาง
สัณฐานวิทยาพบวาการแบงกลุมโดยใชขอมูลจากลายพิมพดีเอ็นเอเอเอฟแอลพีมีความสอดคลองกับลักษณะทาง
สัณฐานวิทยา 
 
คําสําคัญ สมุนไพร ไพล วานชักมดลูก การสกัดน้ํามันหอมระเหย องคประกอบทางเคมี เครื่องหมาย 
ดีเอ็นเอ เอเอฟแอลพี ความหลากหลายทางพันธุกรรม 
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Abstract 

 

This research project aims to evaluate the genetic diversity and to identify varieties of two 

medicinal herbs, Plai and Wan Chak Mod Loog. These herbs belong to Zingiberaceae family which 

the knowledge involving an identification of species and varieties is still unclear. In the present 

study, the AFLP marker was used for variety identification of those herbs. The study divided into 

two sub-project; (1) Genetic diversity of Plai (Zingiber montanum (Koen.) Theilade) in Thailand 

and (2) Genetic diversity of Wan Chak Mod loog (Curcuma comosa Roxb., Curcuma latifolia and 

Curcuma xanthorhiza Roxb.) in Thailand. 

 

Sub-project 1 Genetic Diversity of Plai (Zingiber montanum (Koen.) Theilade) in Thailand 

Sub-project 1 is the study of genetic diversity of Plai in Thailand. This sub-project consists 

of three main experiments; (1) the study on volatile oil extraction methods; (2) the evaluation of 

genetic variation and the varieties identification of Plai using AFLP technique and (3) the selection 

of promising variety providing high volatile oil yield. 

The first part is the experiment to find the appropriate method for Plai volatile oil extraction. 

The water distillation and hexane extraction methods were studied. The result indicated that water 

distillation showed high extraction efficiency in term of quantity, physical characteristics, and 

chemical compositions. We concluded that the best approach for volatile oil extraction from Plai 

rhizome was water distillation, which will be used in our further experiment. 

The second part was performed to evaluate the genetic diversity and to identify Plai varieties 

using AFLP technique. This research was divided into two sub-experiments. The first sub-

experiment was performed in Plai group 1 containing 21 samples, which were planted for 32 

months, and the second sub-experiment was carried out in Plai group 2 containing 132 samples, 

which have been planted in 2009. The result showed that AFLP technique can be successfully 

applied to identify Plai varieties. The AFLP fingerprints revealed that Plai group 1 could be divided 

into six varieties and Plai group 2 could be divided into 49 varieties. These groupings were also 

relevant to some morphological differences of the phenotype such as white-stripe or yellow-strip 

leaf, inflorescence shapes and the height of pseudostem. 

The last part, we investigated the volatile oil yields of Plai group 1 in order to select the 

promising variety. The result revealed that the fifth variety showed the highest average volatile oil 

yield per clump at 88.1 ml and the second average volatile oil yield was 63.3 ml found in the first 

variety. We recommended the fifth variety as a promising variety. We suggest that further 

experiment on yield test of those two varieties should be focused to confirm this result. The 
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morphological characteristics, rhizome yield and volatile oil yield of Plai group 2 should be also 

observed in next year when it matures enough to harvest rhizomes. 

 

Sub-project 2 Genetic diversity of Wan Chak Mod Loog (Curcuma comosa Roxb., Curcuma 

latifolia and Curcuma xanthorhiza Roxb.) in Thailand 

This study was performed to assess genetic diversity and to identify varieties of Wan Chak 

Mod Loog using AFLP technique. In total, 411 accessions of Curcuma spp. were collected from 

cultivated sites throughout Thailand. Sixty samples which showed different phenotypes were 

selected and then subjected to AFLP fingerprinting. The result indicated that all 60 samples could 

be divided into three groups. Considering the morphological characteristics, the samples in group 

III could be assigned to Curcuma comosa, whereas samples in group I and related species samples 

which clustered in group II could be assigned to Curcuma sp. We found that the morphological 

characteristics and AFLP data could be used to accurately identify and classify all sixty samples. 

 

Keywords: medicinal herb, Zingiber montanum, Curcuma comosa, volatile oil extraction, chemical 

composition, DNA marker, AFLP, genetic diversity 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 
 


