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บทคัดย่อ: ต้นเครือหมาน้อยเป็นพืชที่ถูกใช้ในสมุนไพร อาหารเพ่ือสุขภาพและอาหารตามภูมิปัญญาพ้ืนบ้านมานาน 
ซ่ึงจากฐานข้อมูลยังมีชื่อทางวิทยาศาสตร์สับสนกับชนิดพันธุ์อยู่มาก โดยจุดประสงค์ของงานวิจัยครั้งนี้เพื่อศึกษาความ 
หลากหลายทางพนัธกุรรมด้วย RAPD และการใช้ rbcL ยนี ในการจ�าแนกชนดิของพชืในสกลุเครอืหมาน้อย จากการศึกษา
พบว่าล�าดบันวิคลโีอไทด์ต�าแหน่ง rbcL ยนี ของตวัอย่างเครอืหมาน้อยมลี�าดบั DNA ทีเ่ป็นเอกลกัษณ์ของไทยอยู ่1 บรเิวณ 
ซึง่สามารถพฒันาเป็นเครือ่งหมายดเีอน็เอทีบ่่งชีเ้อกลกัษณ์ของต้นเครอืหมาน้อยของไทยได้ เมือ่ท�าการเปรยีบเทยีบล�าดบั 
นวิคลโีอไทด์ ในฐานข้อมลูพนัธกุรรมในระดบัสากล (gene bank) ของ NCBI พบว่าตวัอย่าง ทัง้หมดจากแหล่งต่างๆ จ�านวน 
5 จังหวัด มีความใกล้เคียงกับ Cyclea polypetala และ Cylcea barbanii มากที่สุด ไม่ใช่ Cissampelos pareira ที่เคย
มีรายงานมาก่อน การศึกษา RAPD แสดงให้เห็นว่า พืชเครือหมาน้อยที่รวบรวมมา มีความหลากหลายทางพันธุกรรมเช่น
เดยีวกบัลกัษณะรปูร่างของใบทีห่ลากหลายเช่นกัน นอกจากนีย้งัพบว่า ลกัษณะการมขีนปกคลมุเป็นลกัษณะส�าคญัในการ
แยกต้นเครือหมาน้อยออกจากพืชใน family เดียวกัน ที่มีลักษณะใกล้เคียงกันได้ ดังนั้นการพัฒนาเครื่องหมายพันธุกรรม
ที่สามารถจ�าแนกพืชในกลุ่มเครือหมาน้อยได้อย่างแม่นย�าและรวดเร็ว จะเพิ่มคุณค่าในการน�ามาใช้ประโยชน์เป็นอาหาร
สมุนไพรและภูมิปัญญาท้องถิ่นได้เป็นอย่างดี
ค�ำส�ำคัญ: เครือหมาน้อย, สมุนไพร, วงศ์ Menispermaceae, ดีเอ็นเอบาร์โค๊ด, ภูมิปัญญาท้องถิ่น

ABSTRACT: Krueo Ma Noy was used as a medicinal plant, healthy food and food for indigenous knowledge for 
long time. However, the scientific name for the species was very confusing. The purpose of this research was to 
study of genetic diversity with RAPD and using rbcL genes to identify Cyclea sp. The study found that there was one 
position in rbcL gene showed unique for Thai ‘ s Cyclea sp. When comparing the nucleotide sequence of the DNA 
database in gene bank (NCBI), the results shown that all sources of the five provinces are close to Cyclea polypetala 
and Cylcea barbanii, not been Cissampelos pareira as previously reported. The DNA pattern by RAPD technique 
shown that Krueo Ma Noy were high level of genetic diversity, as well as a variety of leaf shapes as well. The rbcL 
gene and RAPD, It also found that the nature of the hairy leaf was important to separate the Cyclea sp from other 
plants in the same plant family. Therefore, the development of genetic markers that can identify plants in the Clyclea 
species precisely and quickly would raise value to the uses of culinary herbs and local wisdom as well. 
Keywords: Krueo Ma Noy, medicinal plants, Menispermaceae, DNA barcode, Local wisdom

1 คณะวัฒนธรรมสิ่งแวดล้อมและการท่องเที่ยวเชิงนิเวศ มหาวิทยาลัยศรีนครินทรวิโรฒ จ.นครนายก
 Faculty of Environmental Culture and Ecotourism, Srinakharinwirot University, Srinakharinwirot University, 

Nakhon Nayok, Thailand, 26120
2 คณะเภสัชศาสตร์ มหาวิทยาลัยศรีนครินทรวิโรฒ จ.นครนายก
 Faculty of Pharmacy, Srinakharinwirot University, Nakhon Nayok, Thailand, 26120
3 สาขาส่งเสริมสุขภาพ คณะกายภาพบ�าบัด มหาวิทยาลัยศรีนครินทรวิโรฒ จ.นครนายก
 Faculty of Physical Therapy, Srinakharinwirot University, Nakhon Nayok, Thailand, 26120
* Corresponding author: kun@g.swu.ac.th 



352 แก่นเกษตร 45 (2) : 351-362 (2560).

บทน�ำ

เครอืหมาน้อย เป็นพชือยู ่วงศ์ Menispermaceae 

พืชป่าตระกูลเถาเลื้อยอาศัยไม้พุ่ม ต้นเครือหมาน้อย

เป็นพืชสมุนไพรที่มีสรรพคุณหลายด้านและยังมีสาร

แพคตินเป็นองค์ประกอบในปริมาณมาก ท�าให้มี

การน�ามาท�าเป็นอาหารพื้นบ้านในหลายท้องที่ทั้งไทย

และต่างประเทศเช่น ทางภาคอีสานของประเทศ นิยม

ใช้น�ามาประกอบอาหาร หรือ ทางประเทศอินเดียใช้

เป็นส่วนประกอบในต�าหรับยา (ตรีชฎา และคณะ 

2553, พรประภา และคณะ, 2556) โดยคณุสมบตัขิอง

ใบเครือหมาน้อยคือมีสารเพคติน อยู่ถึง 30 % เม่ือ 

ครั้นน�้าสกัดจากใบจะสามารถแข็งตัวในลักษณะของ

วุ ้นแข็งโดยไม่ต้องการน�้าตาลช่วยในการเกิดวุ ้น 

(Arkarapanthu et al., 2005) ซึ่งเนื้อวุ ้นเองเป็น

สารประกอบไม่ให้พลังงาน ด้วยเหตุนี้ จึงสามารถน�า

ไปใช้ในการผลิตอาหารเพื่อสุขภาพที่ให้พลังงานต�่าได้ดี 

และยงัมสีรรพคณุเป็นยาสมนุพรได้ เช่น แก้ไข้ บรรเทา

อาการปวดท้อง เป็นต้น (พิเชษฐ์ และคณะ, 2546)  

ต้นเครือหมาน้อยมีถูกเรียกด้วย ช่ือวิทยาศาตร์ 2 ช่ือ 

คือ Cissampelos pareira L และ Cyclea barbata 

Miers.1 (Arkarapanthu et al., 2005) อย่างไรก็ตาม 

ในวงศ์ Menispermaceae นี้ จะมีการกล่าวถึง 2 สกุล 

ที่มีสรรพคุณใกล้เคียงกันคือ Cissampelos และ 

Cyclea โดย Cissampelos จะมี  1 ชนิดคือ 

Cissampelos pareira ขณะที่ clyclea จะมี 14 ชนิด 

คือ C. polypetala C. barbata C. meeboldii  

C. tonkinensis C. racemosa C. debiliflora  

C. sutchuenensis C. hypoglauca C. wattii  

C. ochiaiana C. graci l l ima C. racemosa  

C. longgangensis และ C. insularis 

ในประเทศไทย มีรายงานการส�ารวจ 3 ชนิด คือ 

Cissampelos pareira Cyclea barbata และ Cyclea 

polypetala โดยเรยีกชือ่เดียวกนั คอื เครอืหมาน้อย ใน

ขณะท่ีประเทศอินเดียใช้ช่ือที่แยกกันชัดเจน ได้แก่ 

Cissampelos parieta Linn. (North India) เรียกว่า 

laghu patha และ Cyclea peltata (south India)  

เรียกว่า Raja patha (Singh and Nishteswar, 2013) 

อย่างไรก็ตาม ลักษณะภายนอกของสามชนิดมีความ

ใกล้เคียงกันมาก ต้องจ�าแนกด้วยลักษณะดอกเท่านั้น 

โดยพบการออกดอกน้อยมาก การจ�าแนกด้วยลักษณะ

ดอกเพียงอย่างเดียวจึงใช้เวลานาน เพื่อรอให้พืช 

ดังกล่าวมีดอก อีกท้ังลักษณะภายนอกยังมีความ 

หลากหลายตามสภาพแวดล้อมในธรรมชาติอีกด้วย  

ดังน้ันการเก็บตัวอย่างหรือการน�าใบเครือหมาน้อยไป

ใช้ประโยชน์ทางสุมนไพร ยังมีความเสี่ยงที่จะน�าไปใช้

คนละชนดิกนัท�าให้สรรพคณุทางยาคลาดเคลือ่นไปได้ 

เนื่องจากทั้งสามชนิดมีสารองค์ประกอบมีความ 

แตกต่างกนัชดัเจน (Hullatti et al., 2011; Hullatti and 

Sharada, 2010; Samanta et al., 2012) 

การศึกษาที่ผ่านมาได้มีการน�าเทคนิคทางเคมีมา

ใช้ในการศึกษาความแตกต่างของพืชทั้งสามชนิด  

โดยใช้เทคนคิ HPTLC และ HPLC fingerprinting ของ 

Cissampelos pareira และพืชใกล้เคียง คือ Cyclea 

peltata Cyclea polypetala และ cyclea babata.  

พบว่าสามารถแยกความแตกต่างของพืชทั้งสามชนิด

ได้ (Hullatti and Sharada, 2010) นอกจากน้ี ยงัมกีาร

ใช้เทคนิคทางชีวโมเลกุลมาใช้ในการจ�าแนก ได้แก่ 

ISSR markers ในการจ�าแนก Cyclea peltata (Lam.) 

Hook.f. & Thomson Cissampelos pareira L. var. 

hirsute และ Stephania japonica (Thunb.) พบว่า

แถบดีเอ็นเอที่ได้มีความแตกต่างกัน และสามารถใช้

จ�าแนกพืชทั้งสามชนิดออกจากกันได้ (Vijayan et al., 

2014) อย ่างไรก็ตามเทคนิคการวิ เคราะห ์สาร 

องค์ประกอบแปรผันไปตามการแสดงออกของพชืและ

สภาวะแวดล้อมและ ISSR markers ยังใช้การเพิ่ม

จ�านวนดีเอ็นเอซึ่งมีความผันผวนไปตามสภาวะใน

การเตรียมองค์ประกอบต่างๆ เครื่องมือ คุณภาพและ

ปริมาณของดีเอ็นเอท่ีใช้ในปฏิกิริยา (Shivakumar  

et al., 2011)

ณ ปัจจบุนั การใช้หลกัการ DNA barcode ในการ

จ�าแนกหรือจดักลุ่มพชืเป็นทีน่ยิมแพร่หลายและให้ผล

ทีค่งท่ี (Chase et al., 2007) เนือ่งจากเป็นการวเิคราะห์

ในระดับ ล�าดับดีเอ็นเอ โดยต�าแหน่งท่ีใช้ในการหา
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ล�าดับดีเอ็นเอ ได้แก่ tpF-atpH spacer, matK gene, 

rbcL gene, rpoB gene, rpoC1 gene, psbK-psbI 

spacer และ trnH-psbA spacer ซ่ึงมีรายงานว่า 

ต�าแหน่ง rbcL ยนี นยิมใช้ในการจ�าแนกพชืดอกหลาย

ชนิดและ ยังสามารถให้ผลการแยกพืชชนิดเดียวกันที่

มีความหลากหลายของลักษณะภายนอกอีกด้วย 

(Bafeel et al., 2011, 2012; Muellner et al., 2003; 

Sarhan et al., 2016) ดังนั้น จึงน�ามาสู่การศึกษาวิจัย

ครั้งน้ีเพื่อศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมและ

ใช้ r rbcL ยนี ในการเทยีบเคยีงชนดิพชื เครอืหมาน้อย

ในที่รวบรวมได้ในพื้นที่บางส่วนของประเทศไทยกับ  

ในฐานข้อมูลสากล (NCBI gene bank)

วิธีกำรศึกษำ

1. ส�ำรวจและรวบรวมเครือหมำน้อย 

ลงพ้ืนที่ส�ารวจในพื้นที่ธรรมชาติในจังหวัด

ปราจีนบุรี สระแก้ว นครนายก สกลนคร เพชรบูรณ์ ซึ่ง

ในพื้นที่ดังกล่าวมีรายงานการน�าเครือหมาน้อยไปใช้

ประโยชน์ด้วยภูมิปัญญาท้องถิ่น ท�าการเก็บรวบรวม

ใบ ท�าความสะอาด ถ่ายภาพลกัษณะใบ และถ่ายภาพ

ขนใบด้วย stereomicroscope น�าบางส่วนของใบตัด

เป็นชิ้นส่วนเล็ก เพื่อสกัดดีเอ็นเอ ด้วย ชุดสกัดดีเอ็นเอ

ส�าเร็จรูป NucleoSpin® Plant II โดยมีขั้นตอนวิธีการ

สกดัดงันีค้อืน�าตวัอย่างใส่หลอดไมโครเซนตรฟิิวจ์ 1.5 

มิลลิลิตร ท�าการบดด้วยแท่งแก้วจนละเอียด จากนั้น

เติมสารละลายบัฟเฟอร์ PL1 ปริมาตร 400 ไมโครลิตร

และ RNase A ปริมาตร 10 ไมโครลิตรบ่มที่อุณหภูมิ 

65 องศาเซลเซียส 10 นาที จากนั้นปิเปตสารละลาย

ส่วนใสด้านบนลงใน NucleoSpin® filter น�าไปปั่น

เหวี่ยงที่ 11,000 รอบ/นาที 2 นาที ปิเปตสารละลายที่

ผ่าน NucleoSpin® filter ลงหลอดไมโคเซนตริฟิวจ์

หลอดใหม่เตมิสารละลายบฟัเฟอร์ PC 450 ไมโครลติร

ผสมให้เข้ากันแล้วปิเปตสารละลายท้ังหมดลงใน 

NucleoSpin® column น�าไปปั่นเหวี่ยง 11,000 รอบ/

นาที 1 นาที เทสารละลายที่ไหลผ่าน NucleoSpin® 

column ทิ้งไปท�าการล้างจีโนมิกดีเอ็นเอติดอยู่ใน 

NucleoSpin® column ให้บริสุทธิ์โดยการเติม

สารละลายบัฟเฟอร์ PW2700 ไมโครลิตร น�าไปเหวี่ยง

ท่ี  11 ,000 รอบ/นาที  1  นาทีโดยท�าการล ้าง 

NucleoSpin®column ซ�้าสองครั้งในครั้งที่สองจะใช้

สารละลายบฟัเฟอร์ PW2 200 ไมโครลิตรแล้วน�าไปป่ัน

เหวี่ยงที่ 11,000 รอบ/นาที 2 นาที หลังจากปั่นเหวี่ยง

แล้วตั้ง NucleoSpin® column ทิ้งไว้ให้แห้ง 10 นาที 

จึงท�าการชะจีโนมิกดีเอ็นเอจาก NucleoSpin® 

column โดยเติมสารละลายบฟัเฟอร์ PE50 ไมโครลิตร

แล้วบ่มที่ 70 องศาเซลเซียส 5 นาที จากนั้นปั่นเหวี่ยง

ท่ี 11,000 รอบ/นาที 1 นาที ส�าหรับขั้นตอนการชะ 

จีโนมิกดีเอ็นเอจะท�าสองซ�้าเมื่อได้จีโนมิกดีเอ็นเอแล้ว

ท�าการตรวจวิเคราะห์คุณภาพของจีโนมิกดีเอ็นเอท่ีได้

ด้วยวิธีเจลอะกาโรสอิเลคโตรโฟเรซีส

2. กำรวเิครำะห์ควำมหลำกหลำยทำงพนัธกุรรม

ของพืชด้วยเทคนิค HAT RAPD 

โดยทั่วไป ใช้อุณหภูมิในขั้นตอน annealing 

ประมาณ 35-420C แต่ใน HAT-RAPD จะมี อุณหภูมิ

เพิม่สูงข้ึนเป็น 46-620C เทคนิคน้ีให้ผลท่ีละเอยีด (high 

resolution) ท�าซ�้าได้ (reproducibility) และแสดง

ความหลากหลายได้ (polymorphism) โดยใช้ไพรเมอร์ 

10 oligomer RAPD มาใช้ในปฏกิริยิา RAPD-PCR ใน

ปริมาตร 20 ไมโครลิตร โดยปฏิกิริยาประกอบด้วย 

DNA พชื (1 ไมโครลติร) GoTaq® Green Master Mix 

10 ไมโครลิตร (GoTaq® DNA Polymerase, 2X 

Green GoTaq® Reaction Buffer (pH 8.5) 400 

ไมโครโมลาร์ dATP 400 ไมโครโมลาร์ dGTP 400 

ไมโครโมลาร์ dCTP 400 ไมโครโมลาร์ dTTP และ  

3 ไมโครโมลาร์ MgCl
2
 และ 4 ไมโครลิตร ของ 10  

ไมโครโมลาร์ RAPD primers และปรับปริมาตรให้ได้ 

20 ไมโครลิตร ด้วยน�้า nuclease free water ท�าการ

เพิ่มปริมาณสารพันธุกรรมด้วยเครื่อง Thermal cycle 

โดยประกอบด้วย pre- denaturation ที่อุณหภูมิ 94.0 

องศาเซลเซยีส เป็นเวลา 5 นาทีและเริม่รอบของการท�า 

PCR จ�านวน 35 รอบ ด้วย denaturation ที่อุณหภูมิ 

94.0 องศาเซลเซียส 30 วินาที annealing ที่อุณหภูมิ 
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46-620C องศาเซลเซียส 45 นาที elongation ท่ี

อุณหภูมิ 72.0 องศาเซลเซียส 1 นาที และรอบสุดท้าย

สุดท ้ายท�า  final  extension ที่อุณหภูมิ  72.0  

องศาเซลเซียส 7 นาที น�าผลิตภัณฑ์พีซีอาร ์มา 

ตรวจสอบด้วยอิเลคโตรโฟเรซีสเทียบกับดีเอ็นเอ

มาตรฐาน ท�าการเปรียบเทียบรูปแบบแถบดีเอ็นเอท่ี

ปรากฏในแต่ละตัวอย่าง

3. กำรจดัท�ำฐำนข้อมลูพนัธกุรรมเครอืหมำน้อย

ในท้องถิ่นด้วย rbcL gene

น�าDNA ทีส่กดัได้ มาใช้เป็น template ในการเพิม่

จ�านวนสารพนัธกุรรม ด้วยเทคนคิ PCR ในปรมิาตร 20 

ไมโครลิตร โดยปฏิกิริยาประกอบด้วย DNA พืช  

(1 ไมโครลิตร) GoTaq® Green Master Mix 10 

ไมโครลิตร (GoTaq® DNA Polymerase 2X Green 

GoTaq® Reaction Buffer (pH 8.5) 400 ไมโครโมลาร์ 

dATP 400 ไมโครโมลาร์ dGTP 400 ไมโครโมลาร์ 

dCTP 400 ไมโครโมลาร์ dTTP และ 3 ไมโครโมลาร์ 

MgCl
2
 และ 4 ไมโครลติร ของ 10 ไมโครโมลาร์ primer 

โดยใช้ primer ในยีนของ rbcL ได้แก่ forward primer 

rbcL_F 5’-GCAGCATTYCGAGTAASTCCYCA-3’ 

และ reverse primer rbcL_R 5’-GAAACGYTC- 

TCTCCAWCGCATAAA-3’ โปรแกรมทีใ่ช้ท�า PCR ใน

การเพ่ิมจ�านวนสารพันธุกรรม ประกอบด้วยขั้นตอน

ต่างๆ ดังนี้ pre-denaturation ที่ 94°C (1นาที) 1 รอบ 

denaturation ที่ 94°C (30 วินาที) annealing 55°C  

(45 วินาที) และ extension ที่ 72°C ( 60 วินาที) เป็น

จ�านวน 35 รอบและ final extension ที่ 72°C (5 นาที) 

1 รอบ เมื่อสิ้นสุดปฏิกิริยาน�าผลผลิต (PCR product) 

ทีไ่ด้ไปวเิคราะห์รปูแบบ DNA ด้วย 1.5% agarose gel 

electrophoresis ใน 0.5 X TAE โดยใช้กระแส 

ไฟ 100 volt เป็นเวลา 20 นาทีท�าการวิเคราะห์แถบ

ดีเอ็นเอ ที่ปรากฎ จากนั้นท�าการวิเคราะห์หาล�าดับ 

นวิคลโีอไทด์ โดยน�าผลผลติ PCR ทีท่�าให้บรสิุทธิ ์ดว้ย 

RBC Real Genomics™ DNA/RNA Purification kit 

(Taipei County, Taiwan) ส่งไปวิเคราะห์หาล�าดับ 

นิวคลีโอไทด์ (macrogen) ส�าหรับข้อมูลของล�าดับ 

นิวคลีโอไทด์ที่ได้ทั้งหมด ท�าการเปรียบเทียบจากฐาน

ข้อมูล (Blast) และท�าการเปรียบเทียบ (alignment)  

ล�าดับนิวคลีโอไทด์ที่ได้ กับ ฐานข้อมูล GenBank 

วิเคราะห์ล�าดับนิวคลีโอไทด์ที่แตกต่างของต้นเครือ

หมาน้อยแต่ละแหล่งในประเทศและในฐานข้อมลู และ

หาล�าดับที่เป็นเอกลักษณ์ของต้นเครือหมาน้อยใน

ประเทศไทย 

ผลกำรศึกษำและวิจำรณ์

1. กำรส�ำรวจควำมหลำกหลำยของต้นเครือ 

หมำน้อย

การส�ารวจแหล่งอาศัยและการใช้ประโยชน์เบื้อง

ต้นของเครือหมาน้อย ได้แก่ อ. องครักษ์ อ.เมือง 

จ.นครนายก ต.ดงบัง อ.เขาชะอุ ่ม จ. ปราจีนบุรี 

อ.วัฒนานคร จ.สระแก้ว อ.วิหารแดง จ.สระบุรี ใน

แต่ละที่นั้นซ่ึงจะพบว่าลักษณะใบมีความหลากหลาย

กันมาก ได้แก่ลักษณะก้นปิด ของใบ บางพื้นท่ี  

มีลักษณะโค้งเว้ารูปหัวใจ บางพื้นที่เป็นรูปโค้งมน 

ความกว้างและความยาวของใบก็หลากหลาย ท�าให้ 

ใบมี ลักษณะกลม และเรียวต ่างกันไปดังภาพ  

Figure 1 
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นอกไปจากนี้ยังพบว่า ลักษณะขนท่ีปกคลุมใบยังมีความยาวที่หลากหลาย 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

 
 

Figure 1 leaf morphology variation of Krueo Ma Noy  
sample  collected from Pechabun (P) Sakolnakhon (S) 
Sakeaw (Sa) and wihan dang (WH) saraburi province, 
Thailand. 
 

Figure 1 leaf morphology variation of Krueo Ma Noy sample collected from Pechabun (P) Sakolnakhon (S) 

Sakeaw (Sa) and wihan dang (WH) saraburi province, Thailand.

นอกไปจากนีย้งัพบว่า ลกัษณะขนท่ีปกคลมุใบยัง

มคีวามยาวทีห่ลากหลายขนาด 0.5-3 mm (P SA และ 

S) อย่างไรก็ตามพบว่าลักษณะการมีขนท่ีใบเป็น

ลกัษณะทีพ่บ เฉพาะพชืในกลุม่เครอืหมาน้อย ในขณะ

ทีพ่ชือืน่ทีม่ใีบรูปร่างใกล้เคยีง (WH) แต่ไม่มีขนปกคลมุ

ที่ใบและล�าต้น จากการเทียบเคียงล�าดับพันธุกรรมใน

ส่วน rbcL gene พบว่าเป็น Stephania abyssinica ซึง่

เป ็นพืชคนละชนิดกันแต่อยู ่ใน family เดียวกัน  

ดัง Figure 2 
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พืชในสกุลเครือหมาน้อย ทั้ง Cissampelos และ 

Cyclea ทัง้คูม่ลีกัษณะใบเหมอืนกนัคอื ฐานใบทีม่ก้ีาน

ใบติดตรงกลางแผ่นใบ (Leaves peltate) ซึ่งส่วนที่ใช้

ในการจ�าแนกแต่ละชนิดคือ ช่อดอก และใน สกุล 

Cyclea ได้แก่ C. polypetala และ C. barbata ที่มี

ลักษณะใบคล้ายคลึงกันมาก ก็มีความแตกต่างกัน ที่ 

ช่อดอก เช่นกัน ดังนั้นการคัดแยกชนิดในพืชกลุ่มนี้จึง

ท�าได้ยาก เนื่องจากต้องศึกษาที่ช่อดอก ซึ่งในจากการ

ส�ารวจในปี 2558-2559 พบเหน็การออกดอกน้อยมาก

ในธรรมชาต ิดังนัน้ การจ�าแนกโดยใช้ลกัษณะภายนอก

จึงยังไม่ชัดเจน ลักษณะภายนอกที่คล้ายกัน ท�าให้

สับสนในการจ�าแนก ยิ่งไปกว่านั้นแต่ละชนิด ยังมีสาร

องค์ประกอบต่างๆ กันไป (Hullatti and Sharada, 

2010; Singh and Nishteswar, 2013) ดังนั้นการน�า

พชืกลุม่นีม้าเป็นพชือาหาร สมนุไพร สรรพคณุทีไ่ด้อาจ

มีความคลาดเคลื่อนไปได้

2. วิเครำะห์ล�ำดับพันธุกรรมในส่วน rbcL gene 

เครือหมำน้อยและเอกลักษณ์ของลำยพิมพ์ทำง

เคมี

จากการเทคนิค PCR เพิ่มปริมาณยีน ในส่วนของ 

rbcL gene ได้ PCR product ขนาด 700 bp ซึ่งจาก

การวิเคราะห์ตัวอย่างจาก สระแก้ว นครนายก 

เพชรบูรณ์ ปราจีนบุรีและสกลนคร พบว่า เครือหมา

น้อยท่ีรวบรวมได้อยู่ใน สกุล cyclea และเป็นชนิด 

cyclea polypetala และ cyclea burmanii ดัง Figure 

4 ซึ่งจากล�าดับนิวคลีโอไทด์ ต�าแหน่ง rbcL ยีน ของ

ตัวอย่างเครอืหมาน้อยจากท่ีต่างๆ จ�านวน 20 ตัวอย่าง 

มีล�าดับ DNA ที่เป็นเอกลักษณ์ของไทยอยู่ 1 บริเวณ 

ดงั Figure 3 ซึง่ใช้เป็น DNA barcode แสดงเอกลกัษณ์

ของต้นเครอืหมาน้อยของไทยได้ อย่างไรกต็าม การใช้ 

rbcL ยีน ซึ่งเป็นส่วนของ Plastid Coding Gene 

สามารถใช้ในการระบุในระดับ genus ได้ 92% และ

ระบุชนิดได้ 17% (Arif et al., 2010; Bafeel et al., 

2011; de Groot et al., 2011) ในขณะที่ matK locus 

ไม่ประสบผลส�าเร็จในการช�าจ�าแนก เช่นเดียวกับ  

ยีนส่วนอื่นๆ อย่างไรก็ตาม การใช้ 2-3 ยีนในการ

จ�าแนกระดับ ชนิดพนัธ์ จะให้ความแม่นย�ากว่า การใช้ 

ยีนเพียงยีนเดียว ดังนั้นในการจ�าแนกด้วย DNA 

barcode ส�าหรบัพชืในกลุม่เครอืหมาน้อย อาจต้องใช้

มากกว่า หนึ่งยีน ซึ่งจะน�าไปสู่การต่อยอดวิจัยต่อไป

6 
 
ขนาด 0.5 – 3 mm (P SA และ S) อย่างไรก็ตามพบว่าลักษณะการมีขนท่ีใบเป็นลักษณะที่พบ  เฉพาะพืชในกลุ่มเครือหมา
น้อย  ในขณะท่ีพืชอื่นที่มีใบรูปร่างใกล้เคียง (WH)  แต่ไม่มีขนปกคลุมที่ใบและล าต้น  จากการเทียบเคียงล าดับพันธุกรรม
ในส่วน rbcL gene พบว่าเป็น Stephania abyssinica  ซึ่งเป็นพืชคนละชนิดกันแต่อยู่ใน family เดียวกัน   ดัง Figure 2  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Figure 2  Hairy leaf of plant sample; long hair  shown in P1  S1 S2  and  SA1, short hair shown in P2 P3 SA2 
and  SA3 , No hair shown in WH. 
 

พืชในสกุลเครือหมาน้อย ทั้ง  Cissampelos  และ Cyclea ทั้งคู่มีลักษณะใบเหมือนกันคือ ฐานใบที่มีก้านใบติด
ตรงกลางแผ่นใบ  (Leaves peltate) ซึ่งส่วนท่ีใช้ในการจ าแนกแต่ละชนิดคือ ช่อดอก   และใน สกุล  Cyclea ได้แก่   C. 
polypetala   และ C. barbata  ที่มีลักษณะใบคล้ายคลึงกันมาก ก็มีความแตกต่างกัน ท่ี ช่อดอก เช่นกัน   ดังนั้นการคัด
แยกชนิดในพืชกลุ่มนี้จึงท าได้ยาก เนื่องจากต้องศึกษาที่ช่อดอก ซึ่งในจากการส ารวจในปี 2558-2559 พบเห็นการออก
ดอกน้อยมากในธรรมชาติ  ดังนั้น การจ าแนกโดยใช้ลักษณะภายนอกจึงยังไม่ชัดเ จน ลักษณะภายนอกที่คล้ายกัน ท าให้
สับสนในการจ าแนก ยิ่งไปกว่านั้น แต่ละชนิด  ยังมีสารองค์ประกอบต่าง ๆ กันไป (Hullatti  and  Sharada, 2010; Singh 
and  Nishteswar, 2013) ดังนั้นการน าพืชกลุ่มนี้มาเป็นพืชอาหาร สมุนไพร  สรรพคุณที่ได้อาจมีความคลาดเคลื่อนไปได้ 
 
2. วิเคราะห์ล าดับพันธุกรรมในส่วน rbcL  gene เครือหมาน้อยและเอกลักษณ์ของลายพิมพ์ทางเคมี 
 จากการเทคนิค PCR เพิ่มปริมาณยีน ในส่วนของ  rbcL gene ได้ PCR product ขนาด 700 bp  ซึ่งจากการ
วิเคราะห์ตัวอย่างจาก สระแก้ว นครนายก เพชรบูรณ์ ปราจีนบุรแีละสกลนคร พบว่า เครือหมาน้อยที่รวบรวมได้อยู่ใน สกุล 
cyclea และเป็นชนิด  cyclea polypetala และ cyclea burmanii   ดัง Figure 4 ซึ่งจากล าดับนิวคลีโอไทด์ ต าแหน่ง rbcL 
ยีน ของตัวอย่างเครือหมาน้อยจากที่ต่างๆ จ านวน 20 ตัวอย่าง  มีล าดับ DNA ที่เป็นเอกลักษณ์ของไทยอยู่ 1 บริเวณ  ดัง 
Figure 3   ซึ่งใช้เป็น DNA barcode แสดงเอกลักษณ์ของต้นเครือหมาน้อยของไทยได้    อย่างไรก็ตาม  การใช้ rbcL ยีน 
ซึ่งเป็นส่วนของ Plastid Coding Gene   สามารถใช้ในการระบุในระดับ genus ได้ 92%  และระบุชนิดได้ 17%  (Arif et 
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Figure 2 Hairy leaf of plant sample; long hair shown in P1 S1 S2 and SA1, short hair shown in P2 P3 

SA2 and SA3 , No hair shown in WH.
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al., 2010;  Bafeel et al., 2011; de Groot et al., 2011) ในขณะท่ี matK locus ไม่ประสบผลส าเร็จในการช าจ าแนก 
เช่นเดียวกับ ยีนส่วนอื่นๆ อย่างไรก็ตาม การใช้ 2 – 3 ยีนในการจ าแนกระดับ ชนิดพันธ์ จะให้ความแม่นย ากว่า การใช้ ยีน
เพียงยีนเดียว  ดังนั้นในการจ าแนกด้วย DNA barcode   ส าหรับพืชในกลุ่มเครือหมาน้อย  อาจต้องใช้มากกว่า หนึ่งยีน ซึ่ง
จะน าไปสู่การต่อยอดวิจัยต่อไป 
Ci.capensis1           CTGCG-GTAGCTGCCGAATCTTCTACAGGTACATGGACAACTGTGTGGACCGATGGACTT 59 
Ci.capensis2           CTGCG-GTAGCTGCCGAATCTTCTACAGGTACATGGACAACTGTGTGGACCGATGGACTT 59 
Ci.capensis            CTGCG-GTAGCTGCCGAATCTTCTACAGGTACATGGACAACTGTGTGGACCGATGGACTT 59 
WH01_Stephania         CTGCG-GTAGCTGCCGAATCTTCTACGGGTACATGGACAACTGTGTGGACCGATGGACTT 59 
WH02_Stephania         CTGCG-GTAGCTGCCGAATCTTCTACGGGTACATGGACAACTGTGTGGACCGATGGACTT 59 
St.abyssinica          CTGCG-GTAGCTGCCGAATCTTCTACGGGTACATGGACAACTGTGTGGACCGATGGACTT 59 
St.tetrandra           CTGCG-GTAGCTGCCGAATCTTCTACAGGTACATGGACAACTGTGTGGACCGATGGACTT 59 
St.cephalantha         CTGCG-GTAGCTGCCGAATCCTCTACAGGTACATGGACAACTGTGTGGACCGATGGACTT 59 
Cy.burmanii1           CTGCG-GTAGCTGCCGAATCTTCTACAGGTACATGGACAACTGTGTGGACCGATGGACTT 59 
Cy.burmanii2           CTGCG-GTAGCTGCCGAATCTTCTACAGGTACATGGACAACTGTGTGGACCGATGGACTT 59 
Co.orbiculatus1        CTGCG-GTAGCTGCCGAATCTTCTACAGGTACATGGACAACTGTGTGGACCGATGGACTT 59 
Co.orbiculatus2        CTGCG-GTAGCTGCCGAATCTTCTACAGGTACATGGACAACTGTGTGGACCGATGGACTT 59 
Cy.polypetala1         CTGCG-GTAGCTGCCGAATCTTCTACAGGTACATGGACAACTGTGTGGACCGATGGACTT 59 
Cy.polypetala3         CTGCG-GTAGCTGCCGAATCTTCTACAGGTACATGGACAACTGTGTGGACCGATGGACTT 59 
Ci.pareira2            CTGCG-GTAGCTGCCGAATCTTCTACAGGTACATGGACAACTGTGTGGACCGATGGACTT 59 
Ci.tropaeolifolia      CTGCG-GTAGCTGCCGAATCTTCTACAGGTACATGGACAACTGTGTGGACCGATGGACTT 59 
Cis.grandifolia        CAGCG-GTAGCTGCCGAATCTTCTACAGGTACATGGACAACTGTGTGGACCGATGGACTT 59 
Ci.andromorpha1        CTGCG-GTAGCTGCCGAATCTTCTACAGGTACATGGACAACTGTGTGGACCGATGGACTT 59 
Ci.pareira1            CTGCG-GTAGCTGCCGAATCTTCTACAGGTACATGGACAACTGTGTGGACCGATGGACTT 59 
Ci.owariensis1         CTGCG-GTAGCTGCCGAATCTTCTACAGGTACATGGACAACTGTGTGGACCGATGGACTT 59 
Ci.andromorpha         CTGCG-GTAGCTGCCGAATCTTCTACAGGTACATGGACAACTGTGTGGACCGATGGACTT 59 
Ci.owariensis2         CTGCG-GTAGCTGCCGAATCTTCTACAGGTACATGGACAACTGTGTGGACCGATGGACTT 59 
C.p.var.hirsuta1       CTGCG-GTAGCTGCCGAATCTTCTACAGGTACATGGACAACTGTGTGGACCGATGGACTT 59 
C.p.var.hirsuta2       CTGCG-GTAGCTGCCGAATCTTCTACAGGTACATGGACAACTGTGTGGACCGATGGACTT 59 
Cy.polypetala2         CTGCG-GTAGCTGCCGAATCTTCTACAGGTACATGGACAACTGTGTGGACCGATGGACTT 59 
G5_rbcLF               CTGCG-GTAGCTGCCGAATCTTCTACAGGTACATGGACAACCGTGTGGACCGATGGACTT 59 
Pech02_rbcLF           CTGCGCGTAGCTGCCGAATCTTCTACAGGTACATGGACAACCGTGTGGACCGATGGACTT 60 
Y6_rbcLF               CTGCG-GTAGCTGCCGAATCTTCTACAGGTACATGGACAACCGTGTGGACCGATGGACTT 59 
Y8_rbcLF               CTGCG-GTAGCTGCCGAATCTTCTACAGGTACATGGACAACCGTGTGGACCGATGGACTT 59 
Y7_rbcLF               CTGCG-GTAGCTGCCGAATCTTCTACAGGTACATGGACAACCGTGTGGACCGATGGACTT 59 
Y5_rbcLF               CTGCG-GTAGCTGCCGAATCTTCTACAGGTACATGGACAACCGTGTGGACCGATGGACTT 59 
Y4_rbcLF               CTGCG-GTAGCTGCCGAATCTTCTACAGGTACATGGACAACCGTGTGGACCGATGGACTT 59 
Y3_rbcLF               CTGCG-GTAGCTGCCGAATCTTCTACAGGTACATGGACAACCGTGTGGACCGATGGACTT 59 
Y1_rbcLF               CTGCG-GTAGCTGCCGAATCTTCTACAGGTACATGGACAACCGTGTGGACCGATGGACTT 59 
Sakol04_rbcLF          CTGCG-GTAGCTGCCGAATCTTCTACAGGTACATGGACAACCGTGTGGACCGATGGACTT 59 
Sakol03_rbcLF          CTGCG-GTAGCTGCCGAATCTTCTACAGGTACATGGACAACCGTGTGGACCGATGGACTT 59 
Sakol02_rbcLF          CTGCG-GTAGCTGCCGAATCTTCTACAGGTACATGGACAACCGTGTGGACCGATGGACTT 59 
Sakol01_rbcLF          CTGCG-GTAGCTGCCGAATCTTCTACAGGTACATGGACAACCGTGTGGACCGATGGACTT 59 
Pech04_rbcLF           CTGCG-GTAGCTGCCGAATCTTCTACAGGTACATGGACAACCGTGTGGACCGATGGACTT 59 
Pech03_rbcLF           CTGCG-GTAGCTGCCGAATCTTCTACAGGTACATGGACAACCGTGTGGACCGATGGACTT 59 
Pechburi01_rbcLF       CTGCG-GTAGCTGCCGAATCTTCTACAGGTACATGGACAACCGTGTGGACCGATGGACTT 59 
G6_rbcLF               CTGCG-GTAGCTGCCGAATCTTCTACAGGTACATGGACAACCGTGTGGACCGATGGACTT 59 
G4_rbcLF               CTGCG-GTAGCTGCCGAATCTTCTACAGGTACATGGACAACCGTGTGGACCGATGGACTT 59 
G3_rbcLF               CTGCG-GTAGCTGCCGAATCTTCTACAGGTACATGGACAACCGTGTGGACCGATGGACTT 59 
G2_rbcLF               CTGCG-GTAGCTGCCGAATCTTCTACAGGTACATGGACAACCGTGTGGACCGATGGACTT 59 
G1_rbcLF               CTGCG-GTAGCTGCCGAATCTTCTACAGGTACATGGACAACCGTGTGGACCGATGGACTT 59 
Sakew02                CTGCG-GTAGCTGCCGAATCTTCTACAGGTACATGGACAACCGTGTGGACCGATGGACTT 59 
Sakew03                CTGCG-GTAGCTGCCGAATCTTCTACAGGTACATGGACAACCGTGTGGACCGATGGACTT 59 
Sakew01                CTGCG-GTAGCTGCCGAATCTTCTACAGGTACATGGACAACCGTGTGGACCGATGGACTT 59 

                         * *** ************** ***** ************** ****************** 
 
 
 
 
 
Figure 3   The aligned fragment of rbcL gene showed unique nucleotide which appeared in Thai sample only 
(nucleotide C was indicated by Arrow) 
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Figure 4 The UPMA tree showed sample group; the collected sample were in Cyclea polypetala and 

cyclea burmanii group. * indicated sciencific name appeared in thai herbs database, a indicated plants 

were reported in thai plant herbarium.

อย่างไรก็ตามมีการรายงานไว้ว่า ชื่อวิทยาศาตร์

ของเครอืหมาน้อยยงัไม่ชดัเจน โดยมชีือ่ทีใ่ช้เรยีก 2 ช่ือ 

คือ Cissampelos pareira L และ Cyclea barbata 

Miers (Arkarapanthu et al., 2005) ในขณะที่ฐาน

ข้อมลูสมนุไพรส่วนมากแสดงชือ่วทิยาศาสตร์ของเครอื

หมาน้อย คือ Cissampelos pareira L. var. hirsutar 

และ ยังมีรายงาน ใช้ชื่อท้องถ่ินให้ต่างกันออกไป คือ 

Cissampelos pareira var. hirsuta (Buch. ex DC.) 

Forman ใช้ชื่อ กรุงเขมา ขณะท่ี Cyclea barbata 

Miers ใช้ชื่อ กรุงบาดาล (Nangngam et al., 2011) 

ซึ่งแสดงให้เห็นว่า พืชกลุ่มเครือหมาน้อยยังมีความไม่

ชัดเจนเกี่ยวกับ ชนิดและชื่อวิทยาศาสตร์
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ซึ่งงานวิจัยคร้ังนี้ได้แสดงผลจากการเทียบเคียง

ชนดิโดยใช้ล�าดบัสารพนัธกุรรม rbcL ยนี ดงั Figure 4 

จะพบว่า ตวัอย่างทีร่วบรวมได้จาก สระแก้ว นครนายก 

เพชรบูรณ์ สกลนคร ในครั้งนี้ อยู่ในกลุ่มของ Cyclea 

polypetala และ cyclea burmanii ซึ่งอยู่คนละกลุ่ม

กับ Cissampelos pareira อย ่างไรก็ตามใน

ประเทศไทยเองมีรายงานไว้ในฐานข้อมูลพรรณไว้ 

องค์กรสวนพฤกษศาสตร์ ท้ังหมด 4 ชนิด ได้แก่ 

Cissampelos pareira 13 ตัวอย่างแห้ง รวบรวมจาก

จังหวัดเขียงใหม่ ตาก น่าน และ เลย Cissampelos 

pareira var. hirsuta 10 ตัวอย่างแห้ง รวบรวมจาก

จังหวัดเขียงใหม่ เลย Cyclea barbata 8 ตัวอย่างแห้ง 

รวบรวมจากจังหวัดเชียงใหม่ ขอนแก่น พะเยา และ 

Cyclea polypetala 12 ตัวอย่างแห้ง รวบรวมจาก

จังหวัดเชียงใหม่ น่าน เลย ไม่มีรายงานการพบ ชนิด 

Cyclea burmanii การศึกษาพืชสกุล Cyclea พบว่า 

Cyclea barbata Miers และ Cyclea polypetala  

มีลักษณะใกล้เคียงกันมาก อาจท�าให้สับสนในการ

จ�าแนก (Manilal et al., 1985) รวมถึงการเก็บพืชใน

กลุ่มนี้ไปใช้ประโยชน์ในแง่สมุนไพร อาจส่งผลให้ได้

สรรพคณุทีไ่ม่แน่นอน แม้ว่าลกัษณะภายนอกจะคล้าย

กันมากแต่องค์ประกอบทางเคมีของ Cissampelos 

pareira Cyclea peltata Cyclea polypetala และ 

cyclea babata. มีความแตกต่างกันชัดเจน (Hullatti 

and Sharada, 2010) เช่นเดียวกับการศึกษาด้าน

โมเลกุล ของพืชสามชนิด Cyclea barbata Miers 

Cyclea polypetala และ Cissampelos pareira โดย

พันธุกรรมในต�าแหน่ง ITS แสดงความแตกต่างของ 

สามชนิดนี้อย่างชัดเจนเช่นกัน (Wang et al., 2007)

3.  กำรศึกษำควำมหลำกหลำยทำงพันธุกรรม

ด้วย เทคนิค RAPD

การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมด้วย 

ด้วยเทคนิค RAPD แสดงลายพมิพ์ดีเอน็เอของต้นเครอื

หมาน้อยที่แตกต่างกัน โดยใช้ไพรเมอร์ 15 เส้น พบว่า

ไพร์เมอร์ 7 เส้น ได้แก่ OPAA-01 03 04 09 10 11 และ 

15 สามารถให้แถบดีเอ็นเอจากการท�า PCR ได้ และ 

ไพร์เมอร์ OPAA-01 ให้ fragment ขนาด 250-1500 

bp สามารถแสดงความหลากหลายได้อย่างชัดเจนดัง 

Table 1 และ Figure 5 แสดงให้เห็นว่า ลักษณะ

ภายนอกทีห่ลากหลายนัน้กเ็นือ่งจากความหลากหลาย

ทางพันธุกรรมของพืชชนิดน้ีเช่นกัน ดังน้ันการจ�าแนก

พืชชนิดน้ีด้วยลักษณะภายนอกเพียงอย่างเดียวน้ัน 

อาจท�าให้เกิดความคลาดเคลื่อนไปได้

Table 1  RAPD primers using classified genetic diversity in Krueo Ma Noy

Primer Sequences Fragment range a Polymorphism b Resolution c

OPAA-01 AGACGGCTCC 250-1500 highly Clear
OPAA-03 TTAGCGCCCC 500-700 low Clear
OPAA-04 AGGACTGCTC 200-1000 moderate Unclear
OPAA-09 AGATGGGCAG 500-700 low Unclear
OPAA-10 TGGTCGGGTG 600-1000 moderate Unclear
OPAA-11 ACCCGACCTG 250-100 low Clear
OPAA-15 ACGGAAGCCC 250-400 low Clear

a = fragment size appear in agarose gel b = variation in different fragment for many sample 

c = fragment size distinguish in agarose gel.
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OPAA-09 AGATGGGCAG 500-700 low Unclear 
OPAA-10 TGGTCGGGTG 600-1000 moderate Unclear 
OPAA-11 ACCCGACCTG 250-100 low Clear 
OPAA-15 ACGGAAGCCC 250-400 low Clear 
a =   fragment size appear in agarose gel      b = variation in different fragment for many sample         
c = fragment size distinguish in agarose gel. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  
การศึกษา RAPD แสดงให้เห็นว่า พืชเครือหมาน้อยที่รวบรวมมา มีความหลากหลายทางพันธุกรรมมาก เห็นได้จากแถบ 
DNA ที่แตกต่างกัน ในกลุ่มพืชที่มาจากพื้นท่ีเดียวกัน เช่น ตัวอย่างจาก เพชรบูรณ์ P1-P5 เช่นเดียวกับตัวอย่างจาก 
สระแก้ว SA1-SA5  สกล S1-S6 และปราจีนบุรี Pr1 – Pr11 อย่างไรก็ตาม รูปแบบแถบดีเอ็นเอของตัวอย่างจาก ปราจีนบุรี
คล้ายคลึงกับตัวย่างจากสระแก้ว แต่จะต่างจากรูปแบบแถบดีเอ็นเอของตัวอย่างจากสกลนครและเพชรบูรณ์  ซึ่งทั้งหมดที่
รวบรวมเป็นต้นที่มี ขนอ่อน ปกคลุมที่ใบและล าต้น  แต่ยังมีตัวอย่างอีกส่วนหน่ึงที่มีลักษณะรูปร่างใบคล้าย ลักษณะการ
เจริญเติบโตเหมือนกัน  แต่ไม่มีขนปกคลุมที่ใบ คือ ตัวอย่าง Wh1-Wh4 จากการท า RAPD พบว่ารูปแบบดีเอ็นเอของพืชใน
กลุ่มที่ไม่มีใบ จะแสดงรูปแบบแถบดีเอ็นเอแตกต่า งจากตัวอย่างที่มี ขน ชัดเจนมาก จากการเทียบ เคียงล าดับ DNA ของ 
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การศึกษา RAPD แสดงให้เห็นว่า พืชเครือหมา

น้อยที่รวบรวมมา มีความหลากหลายทางพันธุกรรม

มาก เห็นได้จากแถบ DNA ที่แตกต่างกัน ในกลุ่มพืช

ที่มาจากพื้นที่เดียวกัน เช่น ตัวอย่างจาก เพชรบูรณ์ 

P1-P5 เช่นเดียวกับตัวอย่างจาก สระแก้ว SA1-SA5 

สกล S1-S6 และปราจีนบุรี Pr1-Pr11 อย่างไรก็ตาม 

รูปแบบแถบดีเอ็นเอของตัวอย่างจาก ปราจีนบุรี

คล้ายคลึงกับตัวย่างจากสระแก้ว แต่จะต่างจากรูป

แบบแถบดีเอ็นเอของตัวอย่างจากสกลนครและ

เพชรบูรณ์ ซึ่งทั้งหมดที่รวบรวมเป็นต้นที่มี ขนอ่อน 

ปกคลุมที่ใบและล�าต้น แต่ยังมีตัวอย่างอีกส่วนหนึ่งที่

มีลักษณะรูปร่างใบคล้าย ลักษณะการเจริญเติบโต

เหมือนกัน แต่ไม่มีขนปกคลุมที่ใบ คือ ตัวอย่าง  

Wh1-Wh4 จากการท�า RAPD พบว่ารูปแบบดีเอ็นเอ

ของพืชในกลุ่มท่ีไม่มีใบ จะแสดงรูปแบบแถบดีเอ็นเอ

แตกต่างจากตัวอย่างทีม่ ีขน ชดัเจนมาก จากการเทยีบ

เคียงล�าดับ DNA ของ rbcL ยีน กับฐานข้อมูล gene 

bank พบว่าเป็นพืชตัวอย่าง Wh1-Wh4 อยู่ใน Family 

เดียวกันคือ Menispermaceae มีชื่อวิทยาศาสตร์ว่า 

Stephania abyssinica

สรุป

ศึกษาด้วย RAPD พบความหลากหลายทาง

พันธุกรรมในแต่ละพื้นที่ โดยลักษณะที่ มี ขนปรากฏที่

ใบและล�าต้น เป็นลักษณะเด่นท่ีใช้แยก Cissampelos 

pareira Cyclea peltata Cyclea polypetala และ 

cyclea babata จากพชื ชนดิใกล้เคียงได้ ซึง่ตรงกบัผล

ของ rbcL ยนี ท่ีจดักลุ่มตัวอย่างท่ีพบให้อยูใ่นกลุ่มของ 

Cyclea polypetala และ cyclea babata แยกชัดเจน

จากตัวอย่างท่ีไม่มีขน คือ Stephania abyssinica  

ยิ่งไปกว่าน้ัน ยังพบว่า ตัวอย่างท่ีได้ยังอยู่คนละกลุ่ม

กบั Cissampelos pareira ไม่สอดคล้องกบัฐานข้อมลู

สมุนไพรไทยที่ระบุใช้ชื่อ Cissampelos pareira เป็น
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ชื่อวิทยาศาสตร์ของเครือหมาน้อย ดังนั้น การเพิ่ม

ตัวอย่างให้ครอบคลุมทั่วประเทศและเพิ่ม DNA 

marker ไทย ชนิดอื่นๆ จะช่วยให้ข้อมูลชนิดเครือหมา

น้อยทีพ่บในประเทศไทยได้ชัดเจนและแม่นย�ามากขึน้
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