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บทคัดย่อ 
ผักตบชวา [Eichhornia crassipes (Mart.) Solms] จัดเป็นวัชพืชน ้ารุกรานท่ีสร้างความเสียหายต่อประเทศ

ไทย มีแหล่งก้าเนิดในทวีปอเมริการใต้ สันนิษฐานว่าน้าเข้าจากประเทศอินโดนีเซียเมื่อร้อยกว่าปีที่ผ่านมา เพื่อให้
เข้าใจในการควบคุมทางชีวภาพจ้าเป็นต้องทราบข้อมูลของลักษณะพันธุกรรมของผักตบชวา  ท้าการศึกษาโดยเก็บ
ตัวอย่างจากตัวอย่างผักตบชวาจากทุกจังหวัดในประเทศไทย จากนั นทดสอบความหลากหลายทางพันธุกรรมด้วย
เทคนิคเอสอาร์เอพี (sequence related amplification polymorphism, SRAP) และเทคนิคไอพีบีเอส (inter 
primer binding sites, iPBS) จากตัวอย่างประชากรใน 77 จังหวัด โดยเก็บตัวอย่างจังหวัดละ 3 ตัวอย่าง พบว่า
เทคนิคเอสอาร์เอพีใช้ไพรเมอร์ 30 คู่ ให้แถบดีเอ็นเอ 356 แถบ และเทคนิคไอพีบีเอสใช้ไพรเมอร์ 20 ไพรเมอร์ ให้
แถบดีเอ็นเอ 231 แถบ ผลการศึกษาแสดงให้เห็นว่ารูปแบบพันธุกรรมของผักตบชวาในประเทศไทยมีลักษณะ
เหมือนกันทุกประชากร ดังนั นการรุกรานของผักตบชวาในประเทศไทยน่าจะพัฒนามาจากต้นสายพันธุกรรมเดียวกัน 
ข้อเสนอแนะที่ได้จากข้อมูลที่ได้พบว่าในพื นท่ีระบาดของประเทศไทยผักตบชวาไม่มีความหลากหลายทางพันธุกรรม 
ดังนั นอาจใช้ศัตรูทางธรรมชาติจากพื นท่ีต้นก้าเนิดเพื่อใช้เป็นตัวควบคุมทางชีวภาพได้ 
 

ค าส าคัญ : ผักตบชวา; วัชพืชรุกราน; เอสอาร์เอพี; ไอพีบีเอส 
 

Abstract 
Water hyacinth [Eichhornia crassipes (Mart.) Solms] is an aggressive invasive aquatic weed 

of Thailand. Native to South America, the species is believed to have been initially introduced 
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into Thailand from the Indonesia since hundred years ago. To provide insight into the potential 
for biological control of E. crassipes, genetic characterization of plants sampled from all provinces 
in Thailand were analyzed using sequence related amplification polymorphism (SRAP) and inter 
primer binding sites (iPBS) molecular markers. Invasive individuals from 77 provinces by three 
samples in each province were genetically fingerprinted using 30 SRAP primer combinations and 
20 iPBS primers, 356 SRAP bands and 231 iPBS bands were produced respectively. Water hyacinth 
exhibited the same genotype indicating a single genetic clone. A lack of genetic diversity in the 
invaded range simplifies identification of native source populations to search for natural enemies 
that could be used as biocontrol agents. 
 

Keywords: Eichhornia crassipes; invasive weed; SRAP; iPBS  
 

1. บทน า 

ผักตบชวา [Eichhornia crassipes (Mart.) 
Solms] เป็นพืชน ้าล้มลุกอายุหลายฤดู มีถิ่นก้าเนิดใน
แถบลุ่มน ้าอเมซอนในทวีปอเมริกาใต้ [1] ล้าต้นอวบน ้า 
ลักษณะเป็นไหล (stolon) ทอดไปตามผิวน ้า แผ่นใบ
คล้ายรูปหัวใจผิวมัน หนา ขนาดแตกต่างกันออกไป รูป
ใบกลม ส่วนฐานใบเว้าเข้าหาก้านใบ มีหูใบ ปลายใบ
มน ส่วนของก้านใบจะพองออก ภายในมีรูพรุนลักษณะ
คล้ายฟองน ้า ช่วยพยุงให้ล้าต้นลอยน ้า ช่อดอกผักตบ 
ชวาคล้ายกับดอกไฮยาซินธ์ ทั่วโลกจึงรู้จักในนาม 
water hyacinth ส้าหรับประเทศไทยมีช่ือเรียกในแต่
ละท้องถิ่น ได้แก่ ผักปอด สวะ ผักโรค ผักยะวา ผักอี
โยก ผักป่อง [2] 

ปัจจุบันผักตบชวาจัดเป็นชนิดพันธ์ุต่างถิ่นที่เข้า
มาแพร่ระบาดรุกรานจนก่อให้เกิดความเสียหายต่อ
ระบบนิเวศของประเทศไทย จัดอยู่ในทะเบียนรายการ
ที่ 1 หมายถึงชนิดพันธุ์ต่างถิ่นที่รุกรานแล้ว และ
สามารถท้าให้ชนิดพันธุ์ท้องถิ่นหรือชนิดพันธุ์พื นเมือง
สูญพันธ์ุได้ [3] จากหลักฐานเชื่อว่าผักตบชวาถูกน้าเข้า
มาในประเทศไทยราวปี พ.ศ. 2444 สมัยรัชกาลที่ 5 
จากประเทศอินโดนีเซียฐานะเป็นไม้ประดับสวยงาม 
จากนั นได้แพร่ระบาดอย่างกว้างขวางในแม่น ้าและ

แหล่งน ้าในพื นที่จังหวัดต่าง ๆ ทั่วประเทศ ปัจจุบัน
ก่อให้เกิดปัญหาทั งในด้านการเกษตร การชลประทาน 
สภาพแวดล้อม รวมทั งเป็นแหล่งเพาะพันธุ์ยุงและ
พาหะน้าโรคต่าง ๆ ส่งผลต่อสุขภาพอนามัย ท้าให้เกิด
ความสูญเสียทางเศรษฐกิจในการควบคุมวัชพืช
ดังกล่าวเป็นอย่างมาก ปัจจุบันไม่เพียงแต่ประเทศไทย
เท่านั น หลายประเทศทั่วโลกก็ประสบปัญหาจากพืช
ชนิดนี เช่นเดียวกัน ทั่วโลกจึงจัดอันดับผักตบชวาว่า
เป็นวัชพืชรุกรานร้ายแรง 1 ใน 10 ของโลก [4,5]  

การจัดการผักตบชวาในประเทศไทยเริ่มตั งแต่
สมัยรัชกาลที่ 6 โดยการออกพระราชบัญญัติส้าหรับ
ก้าจัดผักตบชวา พ.ศ. 2456 [6] อย่างไรก็ตาม
เนื่องจากผักตบชวามีความทนทานต่อสภาวะแวดล้อม 
สามารถขยายพันธุ์อย่างรวดเร็วทั งจากเมล็ด และการ
แตกหน่อ พบว่าเพียง 1 เดือน ผักตบชวา 1 ต้น อาจ
ขยายพันธุ์ได้มากถึง 1,000 ต้น และถึงแม้ว่าน ้าจะแห้ง 
ส่งผลให้ล้าต้นตาย แต่ยังคงมีเมล็ดที่สามารถมีชีวิตพัก
ตัวได้นานถึง 15 ปี โดยทันทีที่เมล็ดได้รับน ้าเพียงพอก็
จะแตกหน่อเป็นต้นใหม่ต่อไป ท้าให้การจัดการพืชชนิด
นี ท้าได้ยากมาก [7] 

การควบคุมโดยอาศัยหลักทางธรรมชาติทั งการ
ใช้ศัตรูทางธรรมชาติ รวมถึงการวางแผนโดยใช้ข้อมูล
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พันธุกรรมเพื่อเข้ามาวางแผนจัดการนับเป็นอีกวิธีการ
หนึ่งซึ่ งใช้ได้ผลในการจัดการผักตบชวาในหลาย
ประเทศทั่วโลก [8] ส้าหรับประเทศไทยหลาย
หน่วยงานได้เข้ามาช่วยเหลือในการจัดการวัชพืชน ้า
ชนิดนี  โดยน้าไปผลิตเป็นงาน จักสานเพื่อผลิตเป็นของ
ใช้ที่หลากหลาย แปรรูปเป็นอาหารสัตว์ ท้าปุ๋ย รวมทั ง
ใช้ศัตรูตามธรรมชาติหลายชนิดเข้ามาควบคุมผักตบ 
ชวา เช่น รา หรือด้วง เพื่อควบคุมจ้านวนประชากร
ของผักตบชวา อย่างไรก็ตาม พบว่ายังไม่สามารถ
ควบคุมวัชพืชชนิดนี ได้ดีเท่าที่ควร [9,10] ส้าหรับการ
ควบคุมผักตบชวาโดยอาศัยข้อมูลความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมเพื่อจัดการและควบคุมผักตบชวานั น 
พบว่าเริ่มมีการศึกษาและน้ามาประยุกต์ใช้เมื่อไม่นาน
มานี  เช่น การประยุกต์ใช้เครื่องหมายทางโมเลกุลโดย
อาศัยวิธีการพีซีอาร์ (PCR, polymerase chain 
reaction) ด้วยเทคนิคอาร์เอพีดี (RAPD, random 
amplified polymorphic DNA) และเทคนิคไอเอส
เอสอาร์ (ISSR, inter-simple sequence repeat) 
เพื่อศึกษาลักษณะทางทางพันธุกรรมของผักตบชวา
ของประ เทศจีน  จากข้อมู ลพบว่ าลั กษณะทาง
พันธุกรรมของผักตบชวามีความแตกต่างกันในระดับต่้า 
สัมพันธ์กันในแต่ละพื นที่ และน้าข้อมูลที่ได้ไปวางแผน
ควบคุมการขยายพันธุ์และจัดการโดยใช้ศัตรูทาง
ธรรมชาติ รวมทั งสาร เคมี จัดการต่ อไป [11,12] 
นอกจากนี  Zhang และคณะ (2010) [13] ประยุกต์ใช้
เทคนิคเอเอฟแอลพี (AFLP, amplified fragment 
length polymorphisms) ศึกษาความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมของผักตบชวาทั่วโลก โดยเปรียบเทียบ
ลักษณะทางพันธุกรรมของผักตบชวาจากบริเวณ
แหล่งก้าเนิดในทวีปอเมริกาใต้ และตัวอย่างของผักตบ 
ชวาในพื นที่ระบาดจากทุกภูมิภาคทั่วโลก ยกเว้น
ตัวอย่างผักตบชวาในประเทศไทย พบว่ารูปแบบของ
ลักษณะพันธุกรรมที่ได้มีความสัมพันธ์กับลักษณะของ

ระบบนิเวศและลักษณะสัณฐานในแต่ละภูมิภาคทั่วโลก 
ซึ่งข้อมูลที่ได้จากการวิจัยครั งนี หลายประเทศได้น้ามา
เพื่อใช้ควบคุมการขยายพันธ์ุรวมทั งวางแผนการจัดการ
ผักตบชวาได้ [13] 

เทคนิคเอสอาร์เอพี (SRAP, sequence-
related amplified polymorphism) และเทคนิค          
ไอพีบีเอส (iPBS, inter primer binding site) เป็น
เทคนิคการตรวจสอบลายพิมพ์ดีเอ็นเอคิดค้นได้ใน
ทศวรรษที่ผ่านมา [14,15] ข้อดีของวิธีการทั งสองนั น
พบว่าเป็นเทคนิคที่ท้าได้ง่ายไม่ซับซ้อน ใช้เวลาน้อย 
ค่ า ใ ช้ จ่ า ย ไ ม่ สู งม ากนั ก  และ ให้ รู ปแบบข้ อมู ล
หลากหลาย และมีความคงตัวสูง [14] โดยเทคนิค
เอสอาร์เอพีมีความแตกต่างกับเทคนิคไอพีบีเอส ด้วย
การใช้ไพรเมอร์ 2 ชนิด คือ ไพรเมอร์ส่วนหน้า และ
ไพรเมอร์ส่วนหลัง ที่มีขนาด 17-18 นิวคลีโอไทป์ [16] 
ขณะที่เทคนิคไอพีบีเอสใช้รูปแบบของไพรเมอร์ที่มี
ขนาด 12-18 นิวคลีโอไทด์ เข้าไปสุ่มจับกับดีเอ็นเอ
เป้าหมาย [17] ปัจจุบันพบว่ามีการประยุกต์ใช้ทั งสอง
เทคนิคในการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม
ของสิ่งมีชีวิตหลายชนิด โดยเฉพาะเทคนิคเอสอาร์เอพี 
สามารถน้ามาใช้เป็นเครื่องหมายตัวบ่งชี ทางพันธุกรรม 
(genetic marker) เพื่อใช้บอกความเช่ือมโยงของ
พันธุกรรม (genetic linkage) ในการสร้างแผนที่
พันธุกรรม (genetic map) ของสิ่งมีชีวิตได้ [18,19] 
รวมทั งน้ามาประยุกต์ใช้ในการศึกษาลักษณะทาง
พันธุกรรมในสิ่งมีชีวิตรุกรานต่างถิ่นในหลายพื นที่ 
โดยเฉพาะในกลุ่ มของวัชพืชหลายชนิด [20,21] 
อย่างไรก็ตาม ทั งสองเทคนิคยังไม่เคยมีการประยุกต์ใช้
ในผักตบชวามาก่อน 

จุดประสงค์ของการวิจัยครั งนี เพื่อประเมิน
ลักษณะทางพันธุกรรมของผักตบชวาในประเทศไทย 
อาศัยเทคนิคเอสอาร์เอพีและเทคนิคไอพีบีเอส เพื่อ
น้ามาใช้เป็นข้อมูลในการจัดการพืชรุกรานต่างถิ่นชนิด
นี อย่างยั่งยืนต่อไปในอนาคต 



วารสารวิทยาศาสตร์และเทคโนโลยี                                                           ปีที่ 23 ฉบับที่ 3 กรกฎาคม - กันยายน 2558 

 488 

2. อุปกรณ์และวิธีการ 
2.1 การสกัดดีเอ็นเอ  

เก็บตัวอย่างใบอ่อนผักตบชวาจาก 77 
จังหวัด ในประเทศไทย ใช้การสุ่มตัวอย่างจังหวัดละ 3 
ตัวอย่าง  รวมตัวอย่างในการศึกษาจ้ านวน 231 
ตัวอย่าง ไว้ในสารละลาย CTAB (cetyl trimethyl 
ammonium bromide) ที่อุณหภูมิห้อง จนกว่าจะ
น้ามาใช้ โดยบดตัวอย่าง 100-150 กรัม ให้ละเอียด 
สกัดดีเอ็นเอจากวิธีการของโองการ (2555) [22] 
ตรวจสอบคุณภาพของดีเอ็นเอโดยที่สกัดได้โดยใช้
เทคนิคอิเล็กโตรโฟรีซีสบนแผ่นอะกาโรสเจลเข้มข้น 
0.8 % 
 
ตารางที่ 1 ช่ือและล้าดับเบสของไพรเมอร์ที่ ใ ช้

ส้าหรับเทคนิคเอสอาร์เอพ ี
 

Forward primer Sequence (5'-3') 
Me1 TGAGTCCAAACCGGATA 
Me2 TGAGTCCAAACCGGAGC 
Me3 TGAGTCCAAACCGGAAT 
Me4 TGAGTCCAAACCGGACC 
Me5 TGAGTCCAAACCGGAAG 

Reverse primer Sequence(5'-3') 
Em1 GACTGCGTACGAATTAAT 
Em2 GACTGCGTACGAATTTGC 
Em3 GACTGCGTACGAATTGAC 
Em4 GACTGCGTACGAATTTGA 
Em5 GACTGCGTACGAATTAAC 
Em6 GACTGCGTACGAATTGCA 

 
2.2 การทดสอบเทคนิคเอสอาร์เอพี  

น้าดีเอ็นเอต้นแบบทดสอบเพื่อคัดเลือก 
ไพรเมอร์เบื องต้นในตารางที่ 1 ปริมาตรสารทั งหมดที่

ใช้ในการเพิ่มปริมาณดี เอ็นเอเท่ากับ 25 µl 
ประกอบด้วย 1x Promega reaction buffer (10 
mM Tris–HCl pH 9, 50 mM KCl, 0.1 % Triton X-
100), 0.6 mM of each dNTP, 0.6 µM of each 
primers, 0.5 unit Taq polymerase, MgCl2 ที่
ความเข้มข้นแตกต่างกันคือ 3, 4, 5 mM และ 25, 50, 
100 ng ของดีเอ็นเอผักตบชวาต้นแบบ น้าใส่เครื่อง
เพิ่มปริมาณสารพันธุกรรม Thermohybaid PX2 ที่มี
อุณหภูมิในขั นตอนต่าง ๆ ดังนี  เริ่มที่อุณหภูมิ 94 oC 
นาน 5 นาที จ้านวน 1 รอบ ตามด้วยอุณหภูมิ 94 oC 
นาน 1 นาที 30 วินาที อุณหภูมิ 35 oC นาน 1 นาที 
และอุณหภูมิ 72 oC นาน 2 นาที จ้านวน 5 รอบ และ
ตามด้วย 30 รอบ ของการปรับเพิ่มอุณหภูมิในช่วง 
annealing ขึ นเป็น 50 oC  และท้ายสุดตามด้วย
อุณหภูมิ 72 oC นาน 8 นาที จ้านวน 1 รอบ  

ท้าการทดสอบเช่นเดียวกับเทคนิคเอสอาร์
เอพีเพื่อคัดเลือกไพรเมอร์เบื องต้นในตารางที่ 2 แต่
ปรับอุณหภูมิและรอบในการท้าพีซีอาร์ดังนี  เริ่มด้วย
อุณหภูมิ 95 oC นาน 3 นาที จ้านวน 1 รอบ ตามด้วย
อุณหภูมิ 94 oC นาน 30 วินาที อุณหภูมิ 45-50 oC 
นาน 30 วินาที และอุณหภูมิ 72 oC นาน 30 วินาที 
จ้านวน 40 รอบ และอุณหภูมิ 72 oC นาน 5 นาที 
จ้านวน 1 รอบ 

2.4 การตรวจสอบรูปแบบดีเอ็นเอ 
ท้าการตรวจโดยวิธีอิเล็กโตรโฟรีซีสบนแผ่น    

อะกาโรสเจล เข้มข้น 1.8 % จากนั นย้อมด้วยเอธิเดียม 
โบรไมด์ (ethidium bromide) เทียบกับขนาดดีเอ็นเอ
มาตรฐาน 100 bp (promega) ตรวจสอบแถบดีเอ็นเอ
ภายใต้แสงอัลตราไวโอเลตด้วยเครื่อง Gene Genius 
Bio Imaging System (Syngene, Cambridge, UK) 
โดยใช้โปรแกรม Gene Snap น้าผลลายพิมพ์ดีเอ็นเอ
ที่ได้มาวิเคราะห์ด้วยโปรแกรมคอมพิวเตอร์ส้าเร็จรูป 
Gene Tools (Syngene, Cambridge, UK) 
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ตารางที่ 2 ช่ือและล้าดับเบสของไพรเมอร์ที่ ใ ช้
ส้าหรับเทคนิคไอพีบีเอส 

 

primer Sequence (5'-3') 
2076 GCTCCGATGCCA 
2077 CTCACGATGCCA 
2079 AGGTGGGCGCCA 
2080 CAGACGGCGCCA 
2081 GCAACGGCGCCA 
2083 CTTCTAGCGCCA 
2085 ATGCCGATACCA 
2272 GGCTCAGATGCCA 
2273 GCTCATCATGCCA 
2277 GGCGATGATACCA 
2279 AATGAAAGCACCA 
2374 CCCAGCAAACCA 
2378 GGTCCTCATCCA 
2380 CAACCTGATCCA 
2382 TGTTGGCTTCCA 
2389 ACATCCTTCCCA 
2391 ATCTGTCAGCCA 
2392 TAGATGGTGCCA 
2393 TACGGTACGCCA 
2394 GAGCCTAGGCCA 

 

3. ผลการวิจัย 
3.1 การสกัดดีเอ็นเอผักตบชวา 

จากการสกัดดีเอ็นเอเบื องต้นพบว่าดีเอ็นเอ
ที่ได้จากการดัดแปลงจากโองการ [22] มีความบริสุทธิ์
และปริมาณเพียงพอต่อการน้ามาใช้ในการศึกษาขั น
ต่อไป โดยเมื่อน้าดีเอ็นเอมาตรวจสอบความบริสุทธิ์
และค้านวณหาความเข้มข้นโดยเทียบอัตราส่วนค่า
ดูดกลืนแสงด้วยเครื่องวัดการดูดกลืนแสง (spectro-

photometer) ที่ความยาวคลื่น 260 และ 280 นาโน
เมตร แล้วเปรียบเทียบผล ค่าที่ได้พบว่าอยู่ในช่วง
ระหว่าง 1.72-1.83 แสดงว่าสารละลายดีเอ็นเอที่ได้มี
ความบริสุทธิ์เหมาะแก่การน้าไปศึกษา เนื่องจากหาก
ค่าดีเอ็นเอที่ได้เท่ากับ 1.5 หรือต่้ากว่า แสดงว่ามีการ
ปนเปื้อนของโปรตีนอยู่มาก และถ้าค่าที่ได้เท่ากับ 2.0 
หรือมากว่า แสดงว่ามีอาร์เอ็นเอปนเปื้อนอยู่มาก อาจ
ไปรบกวนการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอได้ [23] พบว่า
ส้าหรับใบอ่อนเมื่อน้ามาสกัดดีเอ็นเอจะให้ปริมาณ     
ดีเอ็นเอที่ดีกว่าใบแก่ ซึ่งมักจะให้ดีเอ็นเอที่มีสีเขียวเข้ม
จนถึงสีน ้าตาล เนื่องจากมีสารประกอบจ้าพวกฟีนอลิก 
(phenolic compound) ผสมอยู่มาก ซึ่งสารชนิดนี 
มักพบมากในพืชเขตร้อน เป็นปัญหาในกระบวนการ
เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอส่งผลต่อการท้าพีซีอาร์ ท้าให้ไม่
เกิดรูปแบบของแถบดีเอ็นเอ [24] 

3.2 รูปแบบแถบดีเอ็นเอจากเทคนิคเอสอาร์
เอพี 

จากการปรับปริมาณสารเคมีในการท้า
ปฏิกิริยาพีซีอาร์ พบว่าที่ความเข้มข้นของดีเอ็นเอ
ผักตบชวาต้นแบบ 100 ng จะให้แถบดีเอ็นเอที่มีความ
คมชัด เหมาะสมจะใช้ในการท้าปฏิกิริยาเพิ่มปริมาณ  
ดีเอ็นเอในการศึกษาครั งนี  และพบว่าความเข้มข้นของ 
MgCl2 5 mM ให้แถบดีเอ็นเอ ที่มีความชัดเจนสูงสุด 

จากการทดสอบเบื องต้น  เพื่ อท้าการ
คัดเลือกชนิดไพรเมอร์ที่เหมาะสมที่สามารถสังเคราะห์
แถบดีเอ็นของผักตบชวาโดยเทคนิคเอสอาร์เอพี พบว่า
กลุ่มไพรเมอร์ที่ประกอบด้วยไพรเมอร์ส่วนหน้า 5 ชนิด 
และไพรเมอร์ส่วนหลัง 6 ชนิด สามารถสร้างไพรเมอร์
คู่ผสมทั งหมด 30 คู่ไพรเมอร์ สามารถสังเคราะห์แถบ 
ดีเอ็นเอของผักตบชวาได้ทั งหมด 356 แถบ โดยเฉลี่ย
เท่ากับ 11.86 แถบดีเอ็นเอต่อไพรเมอร์ มีความ
แตกต่างของขนาดดีเอ็นเอในช่วง 100-2500 คู่เบส คู่
ไพรเมอร์ที่ให้แถบดีเอ็นเอมากที่สุดคือ ME4/EM2 ให้ 
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19 แถบดีเอ็นเอ ขณะที่ ME3/EM1 ให้แถบดีเอ็นเอ
น้อยที่สุดจ้านวน 5 แถบ (รูปที่ 1) โดยแถบดีเอ็นที่ได้

ในทุกตัวอย่างของประชากรผักตบชวาของทุกจังหวัด
ไม่มีความแตกต่างกัน 

 

 
 

รูปที่ 1 แถบดีเอ็นเอที่ได้จากเทคนิคเอสอาร์เอพี 30 คู่ไพรเมอร์ ตัวเลขด้านขวาแสดงขนาดของแถบดีเอ็เอ (base 
pairs, bp) 
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3.3 รูปแบบแถบดีเอ็นเอด้วยเทคนิคไอพี  
บีเอส 

จากการปรับปริมาณสารเคมีในการท้า
ปฏิกิริยาพีซีอาร์ พบว่าที่ความเข้มข้นของดีเอ็นเอ
ผักตบชวาต้นแบบ 100 ng และความเข้มข้นของ 
MgCl2 5 mM พบว่าให้แถบดีเอ็นเอที่มีความคมชัดสูง 
มีความเหมาะสมที่จะใช้ท้าปฏิกิริยาพีซีอาร์ในการ 
ศึกษาครั งนี  เนื่องจากให้แถบดีเอ็นเอที่มีความชัดเจน
สูงสุดเช่นเดียวกับเทคนิค เอสอาร์เอพี จากการทดสอบ
ไพรเมอร์ที่ใช้ในการสังเคราะห์ดีเอ็นเอผักตบชวาโดยใช้
เทคนิคไอพีบีเอส 20 ไพรเมอร์ พบว่าทุกไพรเมอร์
สามารถสังเคราะห์แถบดีเอ็นเอในผักตบชวาได้ พบว่า

ได้แถบดีเอ็นเอทั งหมด 231 แถบ เฉลี่ย 11.55 แถบต่อ
ไพรเมอร์ แถบดีเอ็นเอที่ได้โดยเทคนิคไอพีบีเอสของ
การศึกษาครั งนี มีความแตกต่างกันในช่วง 100-2500 คู่
เบส เช่นเดียวกับเทคนิคเอสอาร์เอพี โดยชนิดไพร์เมอร์
ที่ให้แถบดีเอ็นเอมากที่สุด คือ 2079 และ 2392 ให้
แถบดีเอ็นเอทั งสิ น 17 แถบ ขณะที่ไพรเมอร์ 2378 ให้
แถบดีเอ็นเอน้อยที่สุดจ้านวน 4 แถบ (รูปที่ 2) จาก
ข้อมูลลักษณะพันธุกรรมของผักตบชวาที่ได้จากเทคนิค
ไอพีบีเอส พบว่ารูปแบบของแถบดีเอ็นเอในทุกตัวอย่าง
ของประชากรจากทุกจังหวัดในประเทศไทยไม่มีความ
แตกต่างกัน เช่นเดียวกับเทคนิคเอสอาร์เอพี 

 

 
 

รูปที่ 2 
 

แถบดีเอ็นเอที่ได้จากเทคนิคไอพีบีเอส 20 ไพรเมอร์ ตัวเลขด้านขวาแสดงขนาดของแถบดีเอ็เอ ( base 
pairs, bp) 
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4. วิจารณ์ 
4.1 ลักษณะพันธุกรรมและรูปแบบการ

รุกรานของผักตบชวาในประเทศไทย 
จากผลการศึกษาพบว่ารูปแบบของแถบ   

ดีเอ็นเอจากเทคนิคเอสอาร์เอพีและเทคนิคไอพีบีเอส 
ของทุกประชากรใน 77 จังหวัดทั่วประเทศไทย พบว่า
ลักษณะพันธุกรรมของผักตบชวาไม่มีความแตกต่างกัน 
สอดคล้องกับการศึกษาผักตบชวาในพื นที่ที่ถูกน้าเข้า
และกลายเป็นวัชพืชรุกรานในหลายประเทศ [11-13] 
พบว่าจะมีความแตกต่างของพันธุกรรมในระดับต่้าหรือ
มีความเหมือนกันในทุกประชากรของพื นที่นั น เช่น ใน
ประเทศจีน [11,12] นอกจากนี จากการศึกษาของ 
Zhang และคณะ [13] โดยเปรียบเทียบลักษณะ
พันธุกรรมของผักตบชวาจากแหล่งก้าเนิดเปรียบเทียบ
กับพื นที่ที่มีการระบาดของผักตบชวาทั่วโลก พบว่า
ลักษณะพันธุกรรมของผักตบชวาจากพื นที่ก้าเนิดจะมี
ความหลากหลายทางพันธุกรรมที่สูงกว่าจากพื นที่ที่มี
การน้าเข้าของผักตบชวา จากการศึกษาของ Zhang 
และคณะ [13] ยังชี ให้เห็นว่าโดยส่วนใหญ่ในแต่ละ
พื นที่ที่มีการระบาดของวัชพืชผักตบชวามักจะมี
ลักษณะทางพันธุกรรมที่เหมือนกันและสันนิษฐานว่า
ผักตบชวาท่ีระบาดในพื นท่ีที่มีการน้าเข้ามักจะเกิดจาก
ต้นสายพันธุกรรมเดียวกัน (single clone) จากการ 
ศึกษาในครั งนี แสดงให้เห็นว่าส้าหรับประเทศไทย
รูปแบบการรุกรานของผักตบชวาน่าจะเกิดจากผักตบ 
ชวาเพียงสายพันธุกรรมเดียวเช่นกัน โดยอาจเกิดจาก
การน้าเข้าเพียงไม่กี่ครั ง จากแหล่งต้นสายพันธุกรรม
เดียวกันตามหลักฐานที่ระบุไว้เมื่อกว่าร้อยกว่าปีที่แล้ว 
[4] เพราะหากมีการน้า เข้าหลายครั ง  (multiple 
introductions) จากหลายสายพันธุ์  ลักษณะ
พันธุกรรมของผักตบชวาควรมีความหลากหลาย
มากกว่านี   

นอกจากนี จากการศึกษาของ Barrett [25-27] 
ศึกษาลักษณะของรูปแบบของอวัยวะสืบพันธุ์ซึ่งเป็น

ลักษณะส้าคัญในการวิวัฒนาการของผักตบชวา         
โดยพิจารณาจากลักษณะความสูงของก้านเกสรเพศ
เมีย (style) และต้าแหน่งของเกสรเพศผู้ (anther) 
เปรียบเทียบกับความหลากหลายทางพันธุกรรมของ
ผักตบชวาทั่วโลก พบว่ามี 3 รูปแบบหลัก ของอวัยวะ
สืบพันธุ์ที่สอดคล้องกับลักษณะทางพันธุกรรม ได้แก่         
ต้าแหน่งของก้านเกสรเพศเมียอยู่สูงกว่าต้าแหน่งเกสร
เพศผู้ (long-styled, L) ต้าแหน่งก้านเกสรเพศเมียอยู่
ระหว่างเกสรเพศผู้ (mid-styled, M) และต้าแหน่ง
ก้านเกสรเพศเมียอยู่ต่้ากว่าเกสรเพศผู้ (short-styled, 
S) ซึ่งรูปแบบของเกสรเพศผู้และรูปแบบก้านเกสรเพศ
เมียของผักตบชวาที่ระบาดทั่วโลก โดยเฉพาะใน
บริเวณเอเชียตะวันออกเฉียงใต้ส่วนใหญ่เป็นแบบ M 
[28] สอดคล้องกับการศึกษาในครั งนี ท่ีพบว่าผักตบชวา
ทุกตัวอย่างในประเทศไทยมีรูปแบบการวางตัวของ
อวัยวะสืบพันธุ์ในแบบ M เท่านั น (รูปที่ 3)  
 

 
 

รูปที่ 3 ต้าแหน่งของเกสรเพศผู้และก้านเกสรเพศเมีย 
แบบ M (mid-styled) ของผักตบชวาใน
ประเทศไทย 

 
อย่างไรก็ตาม แม้ว่าผักตบชวามีการสืบพันธุ์

แบบทั งอาศัยเพศและไม่อาศัยเพศ แต่จากการศึกษา
ครั งนี กลับไม่พบการสร้างเมล็ดในดอกของผักตบชวาใน
พื นที่จริง จึงอาจกล่าวได้ว่าการสืบพันธุ์แบบอาศัยเพศ
อาจเกิดขึ นน้อยมากในสภาพธรรมชาติที่ประชากร
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ผักตบชวาระบาด ดังนั นในประเทศไทยรูปแบบของ
การรุกรานน่าจะเกิดจากการระบาดแบบไม่อาศัยเพศ
เป็นหลัก โดยอาศัยการงอกใหม่ของไหลไปเป็นต้นใหม่ 
เช่นเดียวกับหลายประเทศท่ีมีการน้าเข้าของผักตบชวา
และกลายเป็นวัชพืชรุกรานในท่ีสุด [11]  

4.2 การประยุกต์ใช้เพ่ือควบคุมผักตบชวาใน
ประเทศไทย 

ส้าหรับสถานการณ์การระบาดของผักตบ 
ชวาอาจกล่าวได้ว่าปัจจุบันอยู่ในภาวะที่ยากต่อการ
ก้าจัดได้แม้ว่าประเทศไทยมีมาตรการและออกพระราช 
บัญญัติส้าหรับก้าจัดผกัตบชวาเมื่อกว่าร้อยปี แต่ก็ยังไม่
ประสบความส้าเร็จเท่าที่ควร อาจเป็นเพราะว่าความ 
สามารถพิเศษของผักตบชวาที่มีการปรับตัวในสภาวะ
แวดล้อมต่าง ๆ ได้เป็นอย่างดี รวมทั งมีระบบรากที่แผ่
กระจายได้ดีในพื นน ้าและดูดแร่ธาตุได้อย่างมีประสิทธิ 
ภาพ [29,30] นอกจากนี โครงสร้างกาบใบผักตบชวายัง
ช่วยห่อหุ้มล้าต้นช่วยให้ผักตบชวาทนต่อการเปลี่ยน 
แปลงของสภาวะภูมิอากาศที่เปลี่ยนแปลงในแต่ละ
ฤดูกาลรวมถึงอุณหภูมิของแหล่งน ้าที่เปลี่ยนแปลงไป 
และยังช่วยป้องกันอันตรายจากสารเคมีก้าจัดวัชพืช 
ดังนั นหากความเข้มข้นของสารก้าจัดวัชพืชไม่สูงพอก็
ไม่อาจท้าลายล้าต้นผักตบชวาได้ นอกจากนี กาบใบที่
ห่อหุ้มล้าต้นช่วยรักษาระดับความชื นได้หลายสัปดาห์ 
ป้องกันไม่ให้ล้าต้นแห้งตายเมื่อขาดน ้าเป็นระยะเวลา
พอสมควร รวมถึงรักษาสมดุลของเกลือแร่ให้กับพืช
ชนิดนี  ท้าให้พบว่าผักตบชวาสามารถทนต่อความเค็ม
บริเวณปากแม่น ้าต่าง ๆ ได้ดี ส่งผลให้ผักตบชวา
สามารถลอยไปตามฝั่งทะเลเข้าไปในอีกแม่น ้าหนึ่งได้ 
[31,32] จึงกล่าวได้ว่าการก้าจัดผักตบชวาในแหล่งน ้า
ต่าง ๆ กระท้าได้ยากมาก เนื่องจากสมบัติและความ
ทนทานรวมถึงการปรับตัวท่ีดีของผักตบชวา 

จากขั นตอนหลักของกระบวนการรุกราน
ของสิ่งมีชีวิตต่างถิ่นอาจแยกได้เป็นระยะต่าง ๆ ได้แก่        

การน้าเข้า (introduction) การปรับตัวเพื่อการอยู่รอด 
(lag period) การแพร่กระจาย (spread) และก่อให้ 
เกิดความเสียหายต่อระบบนิเวศ (ecological impact) 
และก่อให้ เกิดความเสียหายของมนุษย์  (human 
impact) ของสิ่งมีชีวิตรุกรานต่างถิ่น [33] ส้าหรับ
ประเทศไทยอาจกล่าวได้ว่าการรุกรานของผักตบชวา
อยู่ในขั นตอนที่ควบคุมได้ยาก และมีผลต่อการด้ารง 
ชีวิตของมนุษย์ในปัจจุบัน ไม่ว่าจะเป็นสาเหตุที่ท้าให้
ประตูระบายน ้าอุดตัน ส่งผลให้เกิดน ้าท่วมในหลาย
พื นที่ รวมทั งเป็นแหล่งเพาะพันธุ์ยุงและเชื อโรคหลาย
ชนิด และยังเป็นสาเหตุให้น ้าเน่าเสีย [34] อย่างไรก็ดี
จากการข้อมูลที่ได้จากการศึกษาครั งนี ช่วยยืนยันว่า
รูปแบบการรุกรานของผักตบชวาในประเทศไทยเป็น
แบบไม่อาศัยเพศ ผลจากการวิจัยครั งนี แสดงให้เห็นว่า
โครงสร้างทางพันธุกรรมของผักตบชวามีความหลาก 
หลายในระดับต่้า โดยการจัดการผักตบชวาในหลาย
ประเทศที่พบข้อมูลลักษณะเดียวกันนี  อาจใช้ตัว
ควบคุมตามธรรมชาติ (biocontrol agent) จากแหล่ง
สิ่งมีชีวิตในแหล่งก้าเนิด [35,36] เข้ามาช่วยในการ
ควบคุมตามธรรมชาติ ได้แก่ การน้าแมลงมวนผักตบ
จากแหล่งก้าเนิดที่ทวีปอเมริกาใต้ หรือสิ่งมีชีวิตอื่น ๆ      
มาปรับใช้ เป็นต้น อย่างไรก็ตาม แนวทางการควบคุม
ผักตบชวาที่ได้ผลต้องอาศัยการร่วมมืออย่างจริงจัง 
และหากทุกคนรวมถึงหน่วยงานที่เกี่ยวข้องในประเทศ
เอาใจใส่อย่างจริงจังในการจัดการผักตบชวาทั ง
ประเทศอาจยังพอมีความหวังในการควบคุมผักตบชวา
ไม่ให้มีความรุนแรงมากไปกว่าท่ีเป็นอยู่ในปัจจุบัน 
 

5. สรุป 
ผักตบชวาเป็นพืชน ้าล้มลุกอายุหลายฤดู มีถิ่น

ก้าเนิดในแถบลุ่มน ้าอเมซอน แถบประเทศบราซิลของ
ทวีปอเมริกาใต้ ปัจจุบันผักตบชวาจัดเป็นชนิดพันธุ์ต่าง
ถิ่นที่ เข้ามาแพร่ระบาดรุกรานจนก่อให้เกิดความ
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เสียหายต่อระบบนิเวศของประเทศไทย จัดอยู่ ใน
ทะเบียนรายการที่ 1 หมายถึง ชนิดพันธุ์ต่างถิ่นที่
รุกรานแล้ว และสามารถท้าให้ชนิดพันธุ์ท้องถิ่นหรือ
ชนิดพันธุ์พื นเมืองสูญพันธุ์ได้ จากการศึกษาครั งนี โดย
ใช้เทคนิคเอสอาร์เอพีและเทคนิคไอพีบีเอส พบว่า
ลักษณะพันธุกรรมของผักตบชวาไม่มีความแตกต่างกัน 
และพบการวางตัวของอวัยวะสืบพันธุ์ ในแบบ M 
สอดคล้องกับการศึกษาผักตบชวาในพื นที่ที่ถูกน้าเข้า
และกลายเป็นวัชพืชรุกรานในหลายประเทศ โดยการ
จัดการอาจใช้ตัวควบคุมตามธรรมชาติ จากแหล่ง
สิ่งมีชีวิตในแหล่งก้าเนิด รวมถึงการวางแผนและการ
ร่วมมือการจัดการอย่างจริงจัง สถานการณ์การระบาด
ของผักตบชวาอาจพัฒนาไปในทางที่ดีขึ นกว่าปัจจุบัน 
 

6. กิตติกรรมประกาศ 
ง า น วิ จั ย ชิ น นี ไ ด้ รั บ ก า ร ส นั บ ส นุ น จ า ก

มหาวิทยาลัยราชภัฏพระนคร ผู้วิจัยขอขอบคุณ      
ดร.ศิริพร ซึงสนธิพร ส้านักวิจัยพัฒนาการอารักขาพืช 
เป็นอย่างสูง ส้าหรับข้อแนะน้า รวมทั ง นายนาคเนตร 
งามภักดิ์ และผู้ช่วยวิจัยส้าหรับภาพถ่ายและข้อมูลที่
เป็นประโยชน์  
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