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บทคดัย่อ: การศกึษาล�ำดบัเบสบรเิวณยนี ITS2 และ psbA-trnH ของผกัหวานป่า (Melientha suavis Pierre) ทีม่ลีกัษณะ
ใบแตกต่างกันคือใบที่มีรูปร่างโค้งมนจากจังหวัดสระบุรีและใบที่มีลักษณะปลายแหลมจากจังหวัดสกลนคร เพื่อตรวจ
สอบชนิดและศึกษาประชากรผักหวานป่าจากความผันแปรทางพันธุกรรมในบริเวณยีนดังกล่าว โดยการสกัดดีเอ็นเอจาก
ใบผักหวานป่าเพื่อใช้เป็นดีเอ็นเอต้นแบบในการท�ำ PCR บริเวณยีน ITS2 และ psbA-trnH ตรวจสอบ PCR product 
โดยวิธี electrophoresis และวิเคราะห์หาล�ำดับเบส น�ำล�ำดับเบสที่ได้มาวิเคราะห์กับฐานข้อมูล NCBI, Alignment ด้วย
โปรแกรม ClustalW และสร้าง Phylogenetic tree โดยวิธี Neighbor-joining ด้วยโปรแกรม MEGA4 จากผลการศึกษา
สรุปได้ว่าผักหวานป่าจากจังหวัดสระบุรีและสกลนครเป็นพืชชนิดเดียวกันแต่แบ่งกลุ่มออกเป็น 2 ประชากรตามลักษณะ
ภูมิประเทศที่แยกจากกัน 
ค�ำส�ำคัญ: ผักหวานป่า, ล�ำดับเบส, ITS2, psbA-trnH

ABSTRACT: Study on sequence of gene ITS2 and psbA-trnH in Melientha suavis Pierre. The leaves are from  
different source and different leaves shaped as curve leaves from Saraburi and sharp leaves from Sakon Nakhon. 
For determine the species and population study of genetic variation of Melientha suavis Pierre. DNA was extracted 
from Melientha suavis Pierre use as DNA template for PCR at ITS2 and psbA-trnH gene. Check PCR product by 
electrophoresis and analyze DNA sequencing. Then the sequence was analyzed with the NCBI database. Alignment 
with ClustalW program and Phylogenetic tree constructed by Neighbor-joining method with the MEGA4 program. 
The result is Melientha suavis Pierre from Saraburi and Sakon Nakhon is same species. Divided into 2 groups  
according to the topography of different populations
Keyword: Melientha suavis Pierre, DNA sequence, ITS2, psbA-trnH 
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บทน�ำ

ผักหวานป่า (Melientha suavis Pierre) เป็นพืช

พื้นเมืองที่มีถิ่นก�ำเนิดอยู่ในแถบเอเชียตะวันออกเฉียง

ใต้ และประเทศไทย มีคุณค่าทางโภชนาการเพราะมี

สารแอนตอิอกซแิดนท์ วติามนิ และโปรตนี (Tianpech 

et al., 2008) โดยแหล่งปลูกผักหวานป่าที่ส�ำคัญคือ

จังหวัดสระบุรี แต่ว่าใบผักหวานป่าจากจังหวัดสระบุรี

กบัสกลนครมลีกัษณะทีแ่ตกต่างกนัคอืผกัหวานป่าจาก

สระบุรีจะมีใบรูปร่างโค้งมน แต่ผักหวานป่าจาก

สกลนครจะมีใบรูปร่างเรียวปลายแหลม จึงเป็นที่มา

ของงานวิจัยเพื่อตรวจสอบว่าผักหวานป่าจากทั้ง 2 
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แหล่งจัดเป็นชนิดเดียวกันหรือไม่ โดยงานวิจัยที่ผ่าน

มามกีารจ�ำแนกชนดิของพชืต่างๆ โดยใช้การวเิคราะห์

ล�ำดบัเบสจากยนีทีเ่หมาะสมดงังานวจิยัของ Kress et 

al. (2005) ท�ำการจ�ำแนกพืชดอกจากยีนทั้งหมด 10 

ยีน พบว่ามี 2 ยีนที่เหมาะสมในการจ�ำแนกได้แก่ยีน 

ITS และ psbA-trnH Yang et al. (2012) ท�ำการ

จ�ำแนกพชืในสกลุ Parnassia โดยศกึษาใน 4 ยนีได้แก่ 

rbcL, matK, ITS และ psbA-trnH พบว่ายีนที่ใช้

จ�ำแนกได้ผลดคีอืยนี ITS และ psbA-trnH เท่ากบั 86.7 

และ 73.3 เปอร์เซ็นต์ตามล�ำดับ Kritpetcharat et al. 

(2011) สามารถจ�ำแนกพืชสมุนไพร 2 ชนิด S. China 

กับ S. glabra โดยใช้ยีน psbA-trnH Chen et al. 

(2010) ท�ำการศึกษาพืชสมุนไพรทั้งหมด 4,800 ชนิด 

โดยท�ำการจ�ำแนกจาก 7 ยีนที่นิยมใช้เป็น DNA bar-

codes ในพืชเปรียบเทียบกันได้แก่ยีน trnH-psbA, 

matK, rbcL, rpoC1, ycf5, ITS1 และ ITS2 พบว่ายีน 

ITS2 สามารถจ�ำแนกได้ดีสุดที่ 92.7 เปอร์เซ็นต์ จาก

งานวิจัยที่กล่าวมาจึงเลือกใช้ยีน ITS2 ใน Nuclear 

DNA และยีน psbA-trnH ใน Plastid DNA มาจ�ำแนก

ชนดิและศกึษาความหลากหลายทางพนัธกุรรมของผกั

หวานป่า 

วิธีการทดลอง

เก็บรวบรวมใบผักหวานป่าที่มีรูปร่างโค้งมนจาก

สระบุรี และใบรูปร่างปลายแหลมจากสกลนครที่

รวบรวมไว้ทีส่ถานวีจิยัล�ำตะคอง น�ำมาสกดั genomic 

DNA ทั้งหมด 10 ตัวอย่างโดยวิธีการสกัดดีเอ็นเอ

ปรับปรุงจากวิธีการของ Dellaporta (1983) แต่ผัก

หวานป่าจากสกลนคร มีปริมาณน้อยจึงใช้ชุดสกัด

ส�ำเรจ็รปู GeneJET Plant Genomic DNA Purification 

Mini Kit ของบริษัท Thermo Scientific ในการสกัด

ดเีอน็เอแทน ไพรเมอร์ยนี ITS2 มลี�ำดบัเบสดงันี ้ITS2-

F (5’-ATGCGATACTTGGTGTGAAT-3’), ITS2-R 

(5’-GACGCTTCTCCAGACTACAAT-3’) (Chen et 

al., 2010) และไพรเมอร์ยนี psbA-trnH คอื psbA-trnH 

–F (5’-GTTATGCATGAACGTAATGCTC-3’), psbA-

trnH –R (5’-CGCGCATGGTGGATTCACAAATC–3’) 

(Sang et al., 1997) น�ำตัวอย่างดีเอ็นเอที่สกัดได้ของ

ผกัหวานป่ามาใช้เป็นดเีอน็เอต้นแบบเพือ่เพิม่ปรมิาณ

ยีน ITS2 และ psbA-trnH ด้วยวิธี PCR โดยปฏิกิริยา 

PCR เพื่อเพิ่มปริมาณยีน ITS2 มีขั้นตอนตามล�ำดับ

ดังนี้ Initial Denature 94 Co เป็นเวลา 5 นาที 1 รอบ, 

Denature 94 Co เป็นเวลา 30 วินาที, Annealing 56 

Co เป็นเวลา 30 วินาที, Extension 72 Co เป็นเวลา 45 

วนิาท ีตัง้แต่ขัน้ Denature ถงึ Extension ท�ำซ�ำ้ทัง้หมด 

40 รอบ และ Final extension 72 Co เป็นเวลา 10 นาที 

1 รอบ ส่วนปฏิกิริยา PCR เพื่อเพิ่มปริมาณยีน psbA-

trnH มีขั้นตอนตามล�ำดับดังนี้ Initial Denature 94 Co 

เป็นเวลา 5 นาที 1 รอบ, Denature 94 Co เป็นเวลา 1 

นาที, Annealing 55 Co เป็นเวลา 1 นาที, Extension 

72 Co เป็นเวลา 90 วินาที ตั้งแต่ขั้น Denature ถึง 

Extension ท�ำซ�ำ้ทัง้หมด 30 รอบ และ Final extension 

72 Co เป็นเวลา 7 นาท ี1 รอบ ตรวจสอบ PCR product 

ด้วยวิธี Electrophoresis เมื่อได้ PCR product ที่

ต้องการ ท�ำการตัดเจลในต�ำแหน่งดังกล่าวของแต่ละ

ตวัอย่าง น�ำเจลทีไ่ด้ไปสกดัดเีอน็เอออกจากเจลโดยใช้

ชุดสกัดส�ำเร็จรูป QIAquick Gel Extraction kit ของ

บริษัท QIAGEN ส่งตัวอย่างดีเอ็นเอที่ได้จากการเพิ่ม

ปริมาณยีน ITS2 และยีน psbA-trnH ของผักหวานป่า

ไปวิเคราะห์หาล�ำดับเบสโดยบริษัท Macrogen ที่

ประเทศเกาหลี น�ำล�ำดับเบสที่ได้มาวิเคราะห์กับฐาน

ข้อมูลของ NCBI ด้วยโปรแกรม Blast N, Alignment 

ยีน ITS2 กับยีน psbA-trnH ด้วยโปรแกรม ClustalW 

และสร้าง Phylogenetic tree โดยวิธี neighbor-join-

ing ด้วยโปรแกรม MEGA4 ทดสอบความเชื่อมั่นด้วย

ค่า Bootstrap จ�ำนวน 1,000 ซ�้ำ (Tamura et al., 

2007) ส�ำหรับ Out group ของยีน ITS2 และ psbA-

trnH ใช้ล�ำดบัเบสของ A. racemosa และ T. maclurei 

ในการเปรียบเทียบตามล�ำดับ

ผลการศึกษาและวิจารณ์

ผลการสกดัดเีอน็เอจากใบผกัหวานป่าสามารถใช้

วิธีการสกัดที่ปรับปรุงมาจากวิธีการของ Dellaporta 

(1983) และชุดสกัดส�ำเร็จรูป GeneJET Plant Ge-
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nomic DNA Purification Mini Kit ได้ผลส�ำเรจ็ทัง้ 2 วธิี

การ genomic DNA ที่ได้มีคุณภาพดีสามารถใช้เป็น

ดีเอ็นเอต้นแบบได้แต่ปริมาณดีเอ็นเอที่ได้แตกต่างกัน 

ซึ่งการสกัดดีเอ็นเอด้วยวิธีของ Dellaporta (1983) จะ

ได้ปริมาณดีเอ็นเอมากกว่าการสกัดด้วยชุดสกัด

ส�ำเร็จรูปเนื่องจากใช้ปริมาณใบผักหวานป่ามากกว่า

ในการสกัด น�ำ genomic DNA ไปใช้เป็นดีเอ็นเอ

ต้นแบบในการท�ำปฏิกิริยา PCR บริเวณยีน ITS2 และ 

psbA-trnH ขนาด PCR product ที่ได้ของแต่ละยีนมี

ขนาด 500 คู่เบส (Figure 1) ส่งตัวอย่างไปหาล�ำดับ

เบสและวเิคราะห์ล�ำดบัเบสทีไ่ด้ของผกัหวานป่าบรเิวณ

ยีน ITS2 และยีน psbA-trnH โดยเปรียบเทียบกับฐาน

ข้อมูล NCBI พบว่ายีน ITS2 ของผักหวานป่ามีล�ำดับ

เบสคล้ายคลงึกบัพชื Ehretia laevis โดยมคีวามเหมอืน

กันที่ 98 เปอร์เซนต์ ส่วนยีน psbA-trnH มีล�ำดับเบส

คล้ายคลึงกับพืช Cordia sp. โดยมีความเหมือนกันที่ 

96 เปอร์เซนต์ น�ำล�ำดับเบสมา Alignment ด้วย

โปรแกรม ClustalW เพื่อตรวจสอบความเหมือนของ

ล�ำดับเบสในยีนเดียวกัน พบว่ายีน ITS2 ของผักหวาน

ป่าจาก 2 จังหวัดที่ศึกษามีความเหมือนกันของล�ำดับ

เบสอยู่ในช่วง 86.58-97.89 เปอร์เซ็นต์ โดยกลุ่มผัก

หวานป่าจากสกลนครจะมคีวามใกล้ชดิกนัภายในกลุม่

อยู่ในช่วง 95.31-96.61 เปอร์เซ็นต์ และกลุ่มผักหวาน

ป่าจากสระบุรีจะมีความใกล้ชิดกันภายในกลุ่มอยู่ใน

ช่วง 95.53-97.89 เปอร์เซ็นต์ ส่วนยีน psbA-trnH เมื่อ 

Alignment ด้วยโปรแกรม ClustalW พบว่ามีความ

เหมือนกันของล�ำดับเบสอยู ่ในช่วง 83.55-95.21 

เปอร์เซน็ต์ โดยผกัหวานป่าจากสกลนครจะมคีวามใกล้

ชิดกันภายในกลุ่มอยู่ในช่วง 87.98-93.05 เปอร์เซ็นต ์

และผักหวานป่าจากสระบุรีจะมีความใกล้ชิดกัน

ภายในกลุม่อยูใ่นช่วง 91.77-95.21 เปอร์เซน็ต์ ผลจาก

โปรแกรม ClustalW แสดงให้เห็นว่าผักหวานป่าที่มา

จากจงัหวดัเดยีวกนัมคีวามใกล้ชดิกนัทางพนัธกุรรมสงู

กว่าผักหวานป่าที่มาจากคนละจังหวัดกัน ซึ่งผลที่ได้

สอดคล้องกันทั้งยีน ITS2 และยีน psbA-trnH

 

 

 

 

 

 

 

Figure 1  DNA bands of psbA-trnH and ITS2 from Melientha suavis Pierre (lane 1 = 100 bp ladder DNA) 

       

 

 

 

 

Figure 2  Phylogenetic tree of the Melientha suavis Pierre species constructed using ITS2. 

 

หาความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมด้วยการสร้าง Phylogenetic tree ของผกัหวานป่าทั �ง 2 แหลง่ โดยวิเคราะห์

ลาํดบัเบสยีน ITS2 ด้วยโปรแกรม MEGA4 โดยวิธี neighbor-joining (Figure 2) โดย SN1-M.suavis, SN2-

M.suavis และ SN3-M.suavis คือตวัอย่างผักหวานป่าจากจงัหวดัสกลนคร SB1-M.suavis, SB2-M.suavis และ 

SB3-M.suavis คือตวัอย่างผักหวานป่าจากจงัหวดัสระบรีุ และ A. racemosa เป็น Out Group ซึ�งเป็นพืชใน Family 

เดียวกนักบัผกัหวานป่า ได้ลาํดบัเบสมาจากฐานข้อมลู NCBI หมายเลขตวัอย่าง >gi|84657338|gb|DQ333868.1| 

จาก Figure 2 สามารถแบ่งประชากรได้เป็น 3 กลุ่ม โดยกลุม่ที� 1 ประกอบด้วย SN1-M.suavis, SN2-M.suavis และ 

SN3-M.suavis กลุม่ที� 2 ประกอบด้วย SB1-M.suavis, SB2-M.suavis และ SB3-M.suavis และกลุม่ที� 3 คือ A. 

racemosa จาก Phylogenetic tree แสดงว่าผกัหวานป่าที�นํามาศกึษาเป็นชนิดเดียวกนัเนื�องจากระยะห่างทาง
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พนัธุกรรมในยีน ITS2 ระหว่างกลุ่มที� 1 และกลุม่ที� 2 มีค่าน้อยเมื�อเปรียบเทียบกบักลุ่มที� 3 ที�เป็น Out group แต่

ผกัหวานป่าจากสกลนคร(กลุม่ 1) กบัผกัหวานป่าจากสระบุรี(กลุม่ 2) มีการแยกออกเป็นประชากรคนละกลุม่กนั  

 

 

 

 

 

Figure 3  Phylogenetic tree of the Melientha suavis Pierre species constructed using psbA-trnH. 

 

วิเคราะห์ลาํดบัเบสยีน psbA-trnH จากการสร้าง Phylogenetic tree ด้วยโปรแกรม MEGA4 โดยวิธี 

neighbor-joining (Figure 3) ตวัอย่าง T. maclurei เป็น Out Group ซึ�งเป็นพืชใน Order เดียวกนักบัผักหวานป่า 

ลาํดบัเบสได้จากฐานข้อมลู NCBI หมายเลขตวัอย่าง >gi|332293818|gb|HQ317842.1| จาก Figure 3 สามารถ

แบ่งประชากรได้เป็น 3 กลุม่เช่นเดียวกนักบัยีน ITS2 โดยกลุม่ที� 1 ประกอบด้วย SN1-M.suavis, SN2-M.suavis 

และ SN3-M.suavis กลุม่ที� 2 ประกอบด้วย SB1-M.suavis, SB2-M.suavis และ SB3-M.suavis และกลุม่ที� 3 คือ 

T. maclurei จาก Phylogenetic tree แสดงว่าผกัหวานป่าที�นํามาศกึษาเป็นชนิดเดียวกนัเนื�องจากระยะห่างทาง

พนัธุกรรมในยีน psbA-trnH ระหว่างกลุม่ที� 1 และกลุ่มที� 2 มีค่าน้อยเมื�อเปรียบเทียบกบักลุ่มที� 3 ที�เป็น Out group 

แต่ผกัหวานป่าจากสกลนคร(กลุม่ที� 1) กบัผักหวานป่าจากสระบรีุ(กลุม่ที� 2) มีการแยกออกเป็นประชากรคนละกลุม่

กนั (Figure 3) ซึ�งผลการวิเคราะห์ลําดบัเบสสอดคล้องไปในทิศทางเดียวกนัทั �งยีน psbA-trnH และยีน ITS2 

 

สรุป 

จากผลการศกึษาลําดบัเบสของยีน ITS2 และ psbA-trnH ของผกัหวานป่าจากสระบรีุกบัสกลนคร สรุปได้ว่า

ผกัหวานป่าจาก 2 แหลง่ดังกลา่วเป็นชนิดเดียวกนั แต่แบ่งกลุม่ออกเป็น 2 ประชากร ตามลกัษณะภูมิประเทศที�แยก

จากกนัในธรรมชาติทําให้มีความผนัแปรทางพนัธุกรรมแตกต่างกนั ซึ�งมีผลต่อลกัษณะทางสณัฐานวิทยาของรูปร่าง

ใบผกัหวานป่า โดยผลสรุปจากการวิเคราะห์ลาํดบัเบสสอดคล้องไปในทิศทางเดียวกนัทั �ง 2 ยีนที�ศกึษา ซึ�งสามารถ

ประยกุต์ใช้วิธีการดงักลา่วในการจําแนกชนิดของพืชสมนุไพรและพืชพื �นเมืองภายในประเทศได้ 
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Figure 1  DNA bands of psbA-trnH and ITS2 from Melientha suavis Pierre (lane 1 = 100 bp ladder DNA) 

       

 

 

 

 

Figure 2  Phylogenetic tree of the Melientha suavis Pierre species constructed using ITS2. 

 

หาความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมด้วยการสร้าง Phylogenetic tree ของผกัหวานป่าทั �ง 2 แหลง่ โดยวิเคราะห์

ลาํดบัเบสยีน ITS2 ด้วยโปรแกรม MEGA4 โดยวิธี neighbor-joining (Figure 2) โดย SN1-M.suavis, SN2-

M.suavis และ SN3-M.suavis คือตวัอย่างผักหวานป่าจากจงัหวดัสกลนคร SB1-M.suavis, SB2-M.suavis และ 

SB3-M.suavis คือตวัอย่างผักหวานป่าจากจงัหวดัสระบรีุ และ A. racemosa เป็น Out Group ซึ�งเป็นพืชใน Family 

เดียวกนักบัผกัหวานป่า ได้ลาํดบัเบสมาจากฐานข้อมลู NCBI หมายเลขตวัอย่าง >gi|84657338|gb|DQ333868.1| 

จาก Figure 2 สามารถแบ่งประชากรได้เป็น 3 กลุ่ม โดยกลุม่ที� 1 ประกอบด้วย SN1-M.suavis, SN2-M.suavis และ 

SN3-M.suavis กลุม่ที� 2 ประกอบด้วย SB1-M.suavis, SB2-M.suavis และ SB3-M.suavis และกลุม่ที� 3 คือ A. 

racemosa จาก Phylogenetic tree แสดงว่าผกัหวานป่าที�นํามาศกึษาเป็นชนิดเดียวกนัเนื�องจากระยะห่างทาง
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หาความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมด้วยการสร้าง 

Phylogenetic tree ของผักหวานป่าทั้ง 2 แหล่ง โดย

วิเคราะห์ล�ำดับเบสยีน ITS2 ด้วยโปรแกรม MEGA4 

โดยวิธี neighbor-joining (Figure 2) โดย SN1-M.

suavis, SN2-M.suavis และ SN3-M.suavis คือ

ตัวอย่างผักหวานป่าจากจังหวัดสกลนคร SB1-M.

suavis, SB2-M.suavis และ SB3-M.suavis คือ

ตัวอย่างผักหวานป่าจากจังหวัดสระบุรี และ A. race-

mosa เป็น Out Group ซึ่งเป็นพืชใน Family เดียวกัน

กับผักหวานป่า ได้ล�ำดับเบสมาจากฐานข้อมูล NCBI 

หมายเลขตัวอย่าง >gi|84657338|gb|DQ333868.1| 

จาก Figure 2 สามารถแบ่งประชากรได้เป็น 3 กลุ่ม 

โดยกลุ่มที่ 1 ประกอบด้วย SN1-M.suavis, SN2-M.

suavis และ SN3-M.suavis กลุ่มที่ 2 ประกอบด้วย 

SB1-M.suavis, SB2-M.suavis และ SB3-M.suavis 

และกลุ่มที่ 3 คือ A. racemosa จาก Phylogenetic 

tree แสดงว่าผักหวานป่าที่น�ำมาศึกษาเป็นชนิด

เดียวกันเนื่องจากระยะห่างทางพันธุกรรมในยีน ITS2 

ระหว่างกลุ่มที่ 1 และกลุ่มที่ 2 มีค่าน้อยเมื่อเปรียบ

เทยีบกบักลุม่ที ่3 ทีเ่ป็น Out group แต่ผกัหวานป่าจาก

สกลนคร (กลุ่ม 1) กับผักหวานป่าจากสระบุรี (กลุ่ม 2) 

มีการแยกออกเป็นประชากรคนละกลุ่มกัน 



740 แก่นเกษตร 42 ฉบับพิเศษ 3 : (2557).

วิเคราะห์ล�ำดับเบสยีน psbA-trnH จากการสร้าง 

Phylogenetic tree ด้วยโปรแกรม MEGA4 โดยวิธี 

neighbor-joining (Figure 3) ตัวอย่าง T. maclurei 

เป็น Out Group ซึ่งเป็นพืชใน Order เดียวกันกับผัก

หวานป่า ล�ำดบัเบสได้จากฐานข้อมลู NCBI หมายเลข

ตัวอย่าง >gi|332293818|gb|HQ317842.1| จาก 

Figure 3 สามารถแบ่งประชากรได้เป็น 3 กลุ่มเช่น

เดียวกันกับยีน ITS2 โดยกลุ่มที่ 1 ประกอบด้วย SN1-

M.suavis, SN2-M.suavis และ SN3-M.suavis กลุ่ม

ที ่2 ประกอบด้วย SB1-M.suavis, SB2-M.suavis และ 

SB3-M.suavis และกลุ่มที่ 3 คือ T. maclurei จาก 

Phylogenetic tree แสดงว่าผกัหวานป่าทีน่�ำมาศกึษา

เป็นชนิดเดียวกันเนื่องจากระยะห่างทางพันธุกรรมใน

ยนี psbA-trnH ระหว่างกลุม่ที ่1 และกลุม่ที ่2 มค่ีาน้อย

เมื่อเปรียบเทียบกับกลุ่มที่ 3 ที่เป็น Out group แต่ผัก

หวานป่าจากสกลนคร (กลุ่มที่ 1) กับผักหวานป่าจาก

สระบุรี (กลุ่มที่ 2) มีการแยกออกเป็นประชากรคนละ

กลุ่มกัน (Figure 3) ซึ่งผลการวิเคราะห์ล�ำดับเบส

สอดคล้องไปในทศิทางเดยีวกนัทัง้ยนี psbA-trnH และ

ยีน ITS2

สรุป

จากผลการศึกษาล�ำดับเบสของยีน ITS2 และ 

psbA-trnH ของผักหวานป่าจากสระบุรีกับสกลนคร 

สรุปได้ว่าผักหวานป่าจาก 2 แหล่งดังกล่าวเป็นชนิด

เดียวกัน แต่แบ่งกลุ ่มออกเป็น 2 ประชากร ตาม

ลักษณะภูมิประเทศที่แยกจากกันในธรรมชาติท�ำให้มี

ความผันแปรทางพันธุกรรมแตกต่างกัน ซึ่งมีผลต่อ

ลักษณะทางสัณฐานวิทยาของรูปร่างใบผักหวานป่า 

โดยผลสรปุจากการวเิคราะห์ล�ำดบัเบสสอดคล้องไปใน

ทิศทางเดียวกันทั้ง 2 ยีนที่ศึกษา ซึ่งสามารถประยุกต์

ใช้วิธีการดังกล่าวในการจ�ำแนกชนิดของพืชสมุนไพร

และพืชพื้นเมืองภายในประเทศได้

ค�ำขอบคุณ

ขอขอบคณุคณุมนตร ีแก้วดวง ผูอ้�ำนวยการสถานี

วจิยัล�ำตะคอง สถาบนัวจิยัวทิยาศาสตร์และเทคโนโลยี

แห่งประเทศไทย (วว.) ทีใ่ห้ข้อมลูและช่วยเหลอืในการ

เก็บตัวอย่างผักหวานป่าที่ศึกษา
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