
วารสารผลิตกรรมการ เกษตร
JOURNAL OF AGRICULTURAL 
P R O D U C T I O N

การระบุชนิดของสารกลุม Cannabinoids และความสัมพันธทาง

พันธุกรรมของกัญชงและกัญชา โดยโมเลกุลเครื่องหมายเอสเอสอาร
Identification Types of Cannabinoids and Genetic 
Relationships in Hemp and Marijuana by SSR Markers

มัลลิกา จินดาซิงห และ สุทธิรักษ ผลเจริญ*

Manlika Jindasing and Suttirak Plonjarean*

สาขาเทคโนโลยีการผลิตพืช มหาวิทยาลัยแมโจ-ชุมพร จังหวัดชุมพร 86170

Department of Crop Production Technology, Faculty of Maejo University at Chumphon, Lamae, 

Chumphon, 86170

*  Corresponding author: suttirak3@gmail.com

(Received: 19 October 2021; Revised: 18 January 2022; Accepted: 31 March 2022)

Abstract
The identification types of cannabinoids in hemp and marijuana were analyzed by 

Gas Chromatography/ Mass Spectrometry (GC-MS), a method that can identify cannabinoids 
in hemp and marijuana. It was found that there were 4 types of cannabinoids, namely 
THC, CBN, CBC, and CBD, and they were statistically and significantly different (P>0.05), 
in the range of 0.65±0.15 – 6.76±0.21, 0.13±0.12 – 0.52±0.19, 0.00 – 0.29±0.15 and 
0.96±0.18 – 3.97±0.18 %, respectively. Marijuana and Pang Thong could produce the 
highest THC content, Vietnam produced the highest CBN content, Pang Oung produced 
the highest CBC content and Vietnam produced the highest CBD and CBN content. The 
identification of DNA fingerprinting in 9 hemp cultivars and 1 marijuana by 11 simple 
sequence repeat (SSR) markers in the study could be perfectly 100 % detected and 
differentiated. Furthermore, DNA fingerprinting revealed 41 alleles to be polymorphic. 
Based on an initial DNA analysis using Unweighted Pair Group Method with Arithmetic 

80 ว. ผลิตกรรมการเกษตร 4(2):80-91
J. Agri. Prod. 2022



Mean (UPGMA), it revealed that the average number of alleles per SSR locus was 3.73. 
Similarly, their coefficients varied from 0.05 to 0.83 with an average of 0.44. Consequently, 
it indicated that there was a very broad genetic base and high genetic variation. As a 
result of using the SSR-base genetic similarity the UPGMA dendrogram, it was found that 
cannabinoids in hemp and marijuana can be classified into two distinct groups: Group 1 
(Song Kew, Pang Tong, Huay Lang, Marijuana Pang Kae and Vietnam) and Group 2 (Pop 
Pra, Pang Aug, Mae Tala, and Huay Hoy).
Keywords: cannabinoids, gas chromatography/mass spectrometry (GC-MS), simple 
sequence repeat (SSR) marker, hemp

บทคัดยอ
การระบุชนิดของสารกลุม cannabinoids ในกัญชงและกัญชานี้ ไดทําการวิเคราะหโดยเครื่องกาซ

โครมาโท กราฟ/แมสสเปคโทรเมตรี (GC-MS) ซึ่งเปนวิธีการที่สามารถวิเคราะหชนิดของสารกลุม 
cannabinoids ในกัญชงและกัญชา ได โดยพบวา มีสารกลุม cannabinoids 4 ชนิด ไดแก THC, CBN, 
CBC และ CBD ซึ่งมีปริมาณสารที่แตกตางทางสถิติอยางมีนัยสําคัญ (P < 0.05) มีคาอยูระหวาง 
0.65±0.15 – 6.76±0.21, 0.13±0.12 – 0.52±0.19, 0.00 – 0.29±0.15 และ 0.96±0.18 – 
3.97±0.18 % ตามลําดับ โดยกัญชงและกัญชาสายพันธุปางตองมีสาร THC มากท่ีสุด พันธุเวียดนาม
มสีาร CBN และ CBD มากทีส่ดุ และพนัธุปางอุงมสีาร CBC มากท่ีสดุ การระบคุวามสมัพนัธทางพนัธกุรรม
ในกัญชง 9 สายพันธุ และกัญชา 1 สายพันธุ โดยเทคนิคโมเลกุลเคร่ืองหมายเอสเอสอาร จํานวน 
11 ไพรเมอร สามารถแยกความแตกตางทางพันธุกรรมของกัญชงสูงถึง 100 % ในการศึกษานี้พบวา 
มจีาํนวนแถบดีเอน็เอทีม่คีวามแตกตางเกิดขึน้ทัง้หมด 41 อลัลลี จากการวิเคราะหดเีอน็เอเบ้ืองตนโดยใช
วิธี unweighted pair group a arithematic average (UPGMA) จํานวนอัลลีลเฉลี่ยตอโลคัส SSR 
เทากับ 3.73 คาสัมประสิทธิ์ความคลายคลึงกันเปลี่ยนแปลงจาก 0.05 ถึง 0.83 โดยมีคาเฉลี่ย 0.44 
ซึง่บงชีว้า มฐีานทางพันธกุรรมท่ีกวางมากและมีความแปรผันทางพันธกุรรมสูง จากการใชความคลายคลึงกัน
ทางพันธุกรรมของฐาน SSR UPGMA dendrogram แสดงใหเห็นวาสามารถจําแนกสายพันธุที่ศึกษา
ออกเปน 2 กลุม ที่มีลักษณะเฉพาะดังนี้ กลุมที่ 1 ไดแก พันธุสองแคว ปางตอง หวยแลง กัญชา ปางแก 
และเวียดนาม และกลุมที่ 2 ไดแก พันธุพบพระ ปางอุง แมตะละ และหวยหอย
คําสําคัญ:  แคนนาบินอยด กาซโครมาโทกราฟ/แมสสเปคโทรเมตรี โมเลกุลเครื่องหมายเอสเอสอาร 
กัญชง
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คํานํา
กัญชงจัดเปนพืชเสนใยที่มีความสําคัญ 1 ใน 

13 ของโลก (Cherney and Small, 2016) และ
จดัเปนพืชเศรษฐกจิชนดิหนึง่ของประเทศ มปีระโยชน
ในการผลิตปจจัยส่ีของมนุษย เชน สามารถนําไป
ถักทอเส้ือผา เชือก กระสอบ ทํากระดาษ หรือ
เครื่องใชตาง ๆ เมล็ดสามารถนํามาเปนอาหารคน 
สตัวเลีย้ง และยังใหน้ํามนั โปรตีน ซึง่สามารถนําไป
ผลิตเปนนํ้ามันซักแหง สบู เครื่องสําอาง หรือ
แมกระทั่งเปนน้ํามันเชื้อเพลิง (De Zeeuw et al., 
1972)

กัญชงและกัญชาสามารถสังเคราะหสาร
ทีเ่รียกวา cannabinoids ชนดิตาง ๆ  ทีม่โีครงสราง
ทางเคมแีตกตางกนั ไดแก 1) tetrahydrocannabinol 
(THC) ประกอบดวยสารสองชนดิทีเ่ปน isomer กนั 
คือ Delta-9-tetrahydrocannabinol (∆9-THC) 
มีฤทธ์ิทางดานจิตใจ ทําใหเกิดอารมณเคลิบเคล้ิม
และเปนสุข ถาเสพโดยการสูบจะออกฤทธิ์แรงกวา
การรับประทาน และ Delta-8-tetrahydrocannabinol 
(∆8-THC) ไมมฤีทธ์ิตอจิตใจจงึไมจดัเปนสารเสพติด 
ทําใหเกิดอารมณเคลิบเคล้ิม (Devane, 1992) 
2) cannabidiol (CBD) 3) cannabinol (CBN) 
เปนสารที่ไดจากการออกซิเดชันของ Delta-9-
tetrahydrocannabinol มฤีทธิท์าํใหเกดิการเสพตดิ 
4) cannabicyclol (CBC) 5) cannabichromine 
(CBCh) 6) cannabinolic acid (CBNA) มฤีทธิท์าํให
จติใจสงบจดัเปนยานอนหลบั 7) cannabichromenic 
acid (CBCHA) และ 8) cannabidivarol 
(Hazekamp et al., 2004) โดยปริมาณของสาร
แตละพันธุจะแตกตางกันไปตามสภาพแวดลอม 
เชน ภูมิอากาศ ดิน นํ้า และอื่น ๆ  (Etienne et al., 
2003)

เดิมกัญชงจัดเปนพืชเสพติดประเภทที่ 5 
เนือ่งจากมีสารเสพตดิประเภท tetrahydrocannabinol 
(THC) มากกวา 0.3 เปอรเซน็ต ซึง่ไมสามารถปลูกได 
ปจจบุนัมกีารปลดล็อกแตกญัชงยังจัดอยูในยาเสพติด
ใหโทษประเภท 5 ซึ่งมีผลบังคับใชตั้งแตวันที่ 29 
มกราคม พ.ศ. 2564 ดงันัน้ การปลูกจึงตองขออนุญาต
จากกระทรวงสาธารณสุขเสียกอน โดยทําตาม
กฎกระทรวง การขออนุญาตและการอนุญาตผลิต 
นําเขา สงออก จําหนาย หรือมีไวในครอบครอง
ซึ่งยาเสพติดใหโทษในประเภท 5 การศึกษา
คนควาวิจัยตองดําเนินการใหถูกตองตามกฎหมาย 
ในการศึกษาคนควาวิจัยตองขออนุญาตพิเศษ 
จงึจําเปนตองมีการศึกษาขอมลูดานตาง ๆ  ทัง้ทางดาน
เขตกรรมและขอมลูเชิงปริมาณและคุณภาพในดาน
สารเคมี นํ้ามันในเมล็ด การใหเสนใยและเยื่อหรือ
ประโยชนในลักษณะอื่น ๆ ของกัญชงที่ปลูก
ในประเทศไวโดยละเอียด อันจะเปนขอมูลพื้นฐาน
สําคัญสําหรับรองรับการพัฒนาใหกัญชงเปน
พืชเศรษฐกิจ จึงจําเปนท่ีจะตองหาวิธีวิเคราะห
สายพันธุกญัชง เพือ่ใหสามารถระบุชนดิของสารกลุม 
Cannabinoids และความสัมพันธทางพันธุกรรม
ของกัญชงและกัญชา ดงันัน้การนําเอาเคร่ืองหมาย
เอสเอสอาร (Simple Sequence Repeats: SSRs) 
มาใชวิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรมของ
สายพนัธุกญัชงและกญัชา จะชวยทําใหทราบความ
แตกตางทางพันธุกรรมไดอยางแทจริง โดยที่ไมมี
อิทธิพลของสภาพแวดลอมมาเกี่ยวของ และ
ยังสามารถทําการประเมินผลไดอยางรวดเร็ว 
(Heyden and Sharp, 2001) จึงนับเปนอีก
แนวทางหนึ่งที่มีความสําคัญในการวางแผนงาน
ทางดานการปรับปรุงพันธุ โดยสามารถนําขอมูล
มาใชในการพัฒนาและคัดเลือกและพัฒนาสายพันธุ

82 ว. ผลิตกรรมการเกษตร 4(2):80-91
J. Agri. Prod. 2022



กัญชงใหประสบความสําเร็จตอไป รวมถึงการ
ตรวจสอบพันธุกัญชงที่ปลูกในประเทศไทย

อุปกรณและวิธีการ
วิธีการทดลอง

ดําเนินการทดลอง ณ มหาวิทยาลัยแมโจ-
ชุมพร จังหวัดชุมพร ระหวางเดือนกันยายน 
พ.ศ. 2562 – มถินุายน พ.ศ. 2564 โดยทาํการปลูก
สายพนัธุกญัชง 9 สายพนัธุ ไดแก ปางอุง, สองแคว, 
ปางแก, พบพระ, ปางตอง, แมตะละ, หวยหอย, 
หวยแลง เวียดนาม และกัญชาสายพันธุซาติวา 
ทีม่กีารวางแผนการทดลองแบบ RCBD จาํนวน 4 ซํา้

การวิเคราะหสารกลุม cannabinoids โดยกาซ
โครมาโทกราฟ

นําใบกัญชงสดมาอบท่ีอุณหภูมิ 70 องศา
เซลเซียส บดใหเปนผงละเอียด ชั่งใบกัญชงที่อบ 
5 กรมั มาสกัดดวย Methanol (CH3OH) 60 มลิลลิติร 
และเขยาใชระยะเวลาในการสกัด 24 ชั่วโมง กรอง
เอาสารละลายทีใ่ชในการสกดัออกมาดวยกระดาษ
กรอง จากนั้นขจัดนํ้าออกดวยการเติม Sodium 
sulfate anhydrous (Na2SO4) และกรองเอา 
Sodium sulfate anhydrous (Na2SO4) ออกดวย
กระดาษกรอง และนําสารละลายใบของกัญชง
ที่สกัดไดมาวิเคราะหหาองคประกอบทางเคมี โดย
เทคนคิวเิคราะหสารตวัอยางและพสิจูนเอกลักษณ
ของสารเปนการยืนยันโครงสรางและนํ้าหนัก
โมเลกุลของสารโดยใชเคร่ืองกาซโครมาโทกราฟ 
(Gas Chromatography/Mass Spectrometry 
(GC-MS) Agilent; U.S., Column Capillary (HP-
5MS)/30.0 m × 250 ไมครอน i.d.,0.25 ไมครอน 
และเคร่ืองกล่ันระบบสุญญากาศ (Buchi/R-114, 
Switzerland) เมมเบรนขนาด 0.45 ไมครอน และ 

microsyringe 50 มิลลิลิตร (Pellegrini et al., 
2005) ใชวธิอีเิลก็ตรอนอมิแพค (Electron Impact 
mode) การเปรียบเทียบแมสสเปคโทรเมตรีกับ
ฐานขอมูล Public library: G1035A Wiley 
Library (Wiley7) และ National Institute of 
Standards and Technology, NIST NIST02 
Mass Spectral Library สภาวะการทํางาน
ของเคร่ืองกาซโครมาโทกราฟ/แมสสเปคโทรเมตรี 
(GC-MS) มีดังนี้ Model Agilent mobile phase 
He (1.0 มิลลิลิตร/นาที) Column Capillary 
(HP-5MS)/30.0 มิลลิเมตร × 250 ไมครอน, 
0.25 ไมครอน อณุหภูม ิInjector 110 องศาเซลเซียส 
อุณหภูมิ Detector 300 องศาเซลเซียส/MS (EI) 
อุณหภูมิ Oven 1 นาที Isothermal ที่อุณหภูม ิ
110 องศาเซลเซียส และ 20 องศาเซลเซียส/นาที 
ที ่300 องศาเซลเซียส ปรมิาณการฉดี 1.0 ไมโครลิตร 
70 โวลต (Pellegrini et al., 2005)

การวิเคราะหโมเลกุลเครื่องหมายเอสเอสอาร
ในกัญชงและกัญชา

ใชวธิกีารสกดัดเีอน็เอทีด่ดัแปลงจากกรรมวธิี
ของ Doyle and Doyle (1987) สวนการตรวจสอบ
คุณภาพและปริมาณของดีเอ็นเอ กระทําโดยนํา
ดีเอ็นเอมาผานอีเล็กโทรโฟริซิสในวุ นอะกาโรส
ความเขมขน 1 เปอรเซน็ต แลวยอมดวยสารละลาย
เอธิเดียมโบรไมด สองดูภายใตแสงอัลตราไวโอเลต 
ดวยเครื่อง UV Transillumination เปรียบเทียบ
กบัขนาดของแถบดเีอน็เอมาตรฐาน 10 bp Ladder 
Plus บันทึกภาพแถบ DNA ดวยกลอง Digital Gel 
Doc

การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม
ของพนัธุกญัชงและกัญชา ดวยโมเลกลุเครือ่งหมาย 
SSR 11 ชนิด Miller (2003) โดยการนําดีเอ็นเอ
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มาเพิม่จาํนวนดวยเครือ่ง PCR โดยใชปฏกิริยิา PCR 
ดวยขั้นตอน Pre-denaturation เปนเวลา 3 นาที 
ทีอ่ณุหภมู ิ94 องศาเซลเซียส จาํนวน 1 รอบ ขัน้ตอน 
denaturation เปนเวลา 30 วินาที ที่อุณหภูมิ 
94 องศาเซลเซียส จํานวน 35 รอบ ขั้นตอน 
annealing เปนเวลา 30 วนิาท ีทีอ่ณุหภมู ิ66 องศา
เซลเซียส จํานวน 35 รอบ ขั้นตอน extension 
เปนเวลา 1 วินาที ที่อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส 
จํานวน 35 รอบ และขั้นตอนสุดทาย post 
extension เปนเวลา 5 นาที ที่อุณหภูมิ 72 องศา
เซลเซียส จาํนวน 1 รอบ (Morgante and Olivieri, 
1993) และตรวจสอบแถบดเีอน็เอบนเจลอะกาโรส
ความเขมขน 3 เปอรเซน็ตในเครือ่ง electrophoresis 
แลวยอมดวย ethidium bromide โดยเปรียบเทยีบ
กับดีเอ็นเอมาตรฐาน (100 bp DNA Ladder, 

Bioscience) แลวบนัทึกภาพดวยกลอง Digital gel 
doc การวิเคราะหจํานวนอัลลีล และความสัมพันธ
ทางพันธกุรรมของพันธุกญัชงและกัญชา ดาํเนินการ
โดยนําแถบดีเอ็นเอท่ีสังเคราะหไดแลวถายภาพ
มาวิเคราะหขนาดดวยการเปรียบเทียบกับแถบ
ดเีอน็เอมาตรฐาน (DNA ladder) ทาํการบนัทกึและ
วิเคราะหขอมูลจากการปรากฏและไมปรากฏแถบ
ดีเอ็นเอของสายพันธุ กัญชงและกัญชา และใช
โปรแกรมสําเร็จรูป NTSYS เพื่อหาสัมประสิทธิ์
ความคล ายคลึงทางพันธุกรรม (s imilarity 
Jaccard’s coefficient) แลวสรางแผนภูมิ
เดนโดรแกรม (dendrogram) โดยใช Unweighted 
Pair Group Method Arithmetic Average 
(UPGMA) เพื่อจัดแบงกลุมสายพันธุกัญชงและ
กัญชาท่ีแตกตางกันทางพันธุกรรม

Table 1  Primer sequences of selected 11 SSR primers for determination of genetic 
relationships in and marijuana. (Gilmore and Peakall, 2003) and (Gao et al., 2014)

No. SSR locus Forward (5’-->3’) Reverse (3’-->5’)

1 ANUCS201 GGTTCAATGGAGATTCTCGT CCACTAAACCAAAAGTACTCTTC

2 ANUCS202 AGGACCAATTTTGAATATGC AGAGAGGGAAGGGCTAACTA

3 ANUCS203 GCTCTTCTTATTAATTCCTCCTT GAATATGATAAGACACAACTTCATT

4 ANUCS204 TGGAAGATATGCAACTGGAG AACGAACATAAGCACGAACA

5 ANUCS205 TTGACTAACCGGCAAAGATA AAATTCAAAACCGATTCTCAG

6 BO1-CANN1 TGGAGTCAAATGAAAGGGAAC CCATAGCATTATCCCACTCAAG

7 DO2-CANN2 AGATGATGCCAAGAGGCAC TACCCATCCCCTTGGATCAC

8 CO8-CANN2 GCAAGAAGTAGAGAGACAATCC CCCTCAACACTCATTAACTCAC

9 H11-CANN1 GCATGTGGTTGTTTCGTACCC CAGCGAACATTCACTCTAGCTC

10 B02-CANN2 CAACCAAATGAGAATGCAACC TGTTTTCTTCACTGCACCC

11 TH1-CANN1 TGCTCTGCCCAAAGTATCAA CCACTCACCACTCCACCTTT
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ผลการวิจัยและวิจารณ
การเปรียบเทียบแมสสเปคโทรเมตรีกบัฐานขอมลู

ผลการวิเคราะห  เพื่อระบุชนิดของสาร
กลุม cannabinoids ในกัญชง ดวยเทคนิคกาซ
โครมาโทกราฟ/แมสสเปคโทรเมตรี (GC-MS) โดย
การเปรียบเทียบแมสสเปคโทรเมตรีกับฐานขอมูล
ใน Public library ไดแก G1035A Wiley Library 

(Wiley7) และ NIST02 Mass Spectral Library 
พบวา สามารถตรวจพบสารกลุม cannabinoids 
ที่สําคัญ ไดแก ∆8-THC, ∆9-THC, CBC, CBD และ 
CBN ซึ่งมีลําดับเวลารีเทนชั่นที่แตกตางกัน โดยมี
คาเฉลี่ยเทากับ 18.35, 18.39, 17.08, 17.55 และ 
18.93 นาที ตามลําดับ (Figure 1)

Figure 1 Chromatograms Pang Ung Hemp

การวเิคราะหผลดวยการแตกตวัของแมสสเปคตรมั
และตรวจสอบโดยฐานขอมูล

ผลการวิเคราะหการแยกชนิดของสารกลุม 
cannabinoids ในกญัชาและกญัชงทัง้ 10 สายพนัธุ 
ไดแก ปางอุงสองแคว ปางแก พบพระ ปางตอง 
แมตะละ หวยหอย หวยแลง พนัธุเวยีดนาม และกญัชา 
ดวยเทคนิคกาซโครมาโทกราฟ/แมสสเปคโทรเมตรี 
(GC-MS) พบวา กัญชงทุกสายพันธุ และกัญชา
มีปริมาณสารกลุม cannabinoids ที่แตกตางทาง
สถิติอยางมีนัยสําคัญ (P < 0.05) โดยสารกลุม 
cannabinoids 4 ชนิด ที่ตรวจพบ ไดแก THC, 
CBN, CBC และ CBD มคีาเฉลี่ยปริมาณสาร THC 
อยูระหวาง 0.65±0.15 – 6.76±0.21 เปอรเซ็นต 

คาเฉลีย่ปรมิาณสาร CBN มคีาเทากบั 0.13±0.12 – 
0.52±0.19 เปอรเซ็นต คาเฉลี่ยปริมาณสาร CBC 
มีคาเทากับ 0.00 – 0.29±0.15 เปอรเซ็นตและมี
คาเฉลีย่ปรมิาณสาร CBD อยูระหวาง 0.96±0.18 – 
3.97±0.18 เปอรเซน็ต ตามลําดับ โดยพันธุปางตอง
มปีรมิาณสาร THC มากท่ีสดุ (Lachenmeier et al., 
2004) และยงัพบอกีวา กญัชง 3 สายพนัธุทีส่ามารถ
ตรวจพบสารกลุม cannabinoids ครบทั้ง 4 ชนิด 
(THC, CBC, CBD และ CBN) ไดแก สายพันธุ
ปางอุง แมตะละ และหวยหอย โดยกัญชาและ
กัญชงสายพันธุ ปางตองมีสาร THC มากท่ีสุด 
พันธุเวียดนามมีสาร CBN มากท่ีสุด พันธุปางอุง
มสีาร CBC มากท่ีสดุ และพันธุเวยีดนามมีสาร CBD 
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มากท่ีสุด มีคาเทากับ 6.76±0.21, 0.52±0.19, 
0.29±0.15 และ 3.97±0.18 เปอรเซน็ต ตามลาํดบั 
(Table 2) โดยปริมาณและชนิดของสารเสพติด 
cannabinoids แตกตางกันเนื่องจากอิทธิพลของ
พนัธกุรรมทีใ่ชทีเ่ปนพนัธุตางกนั และสภาพแวดลอม 

เชน ภูมิอากาศ ดิน นํ้า หรืออื่น ๆ ซึ่งสอดคลองกับ
รายงานของ Etienne et al. (2003) ที่พบวา 
สายพันธุ กัญชงและกัญชาท่ีปลูกต างฤดูกาล 
มีผลทําใหปริมาณสาร THC, CBC, CBD, CBN 
แตกตางกัน

 Table 2  Cannabinoids contents in 9 hemps cultivars and 1 marijuana analyzed by 
GC-MS

Varieties
% of cannabinoids

THC CBN CBC CBD

Pang Ung 2.24±0.12e 0.46±0.18a 0.29±0.15b 3.81±0.18a

Song Kew 5.42±0.21b 0.32±0.11b 0.22±0.14b -

Pang kae 1.47±0.12f - - 0.96±0.18d

Pop Pra 4.22±0.12c 0.30±0.22b - 3.19±0.18b

Pang Tong 5.93±0.21b 0.22±0.18b 0.21±0.12b -

Mae Ta la 4.21±0.12c 0.15±0.13c 0.13±0.15a 2.27±0.18c

Huay Hoi 4.19±0.12c 0.13±0.13c 0.11±0.17a 2.76±0.18c

Huay Lang 3.41±0.13d 0.12±0.12c 0.11±0.11a -

Vietnam 6.52±0.15g 0.52±0.20a - 3.97±0.18a

Marijuana 6.76±0.21a 0.33±0.12b 0.23±0.16b 2.15±0.15c

F-test ** * * **

Remark: Each value represents mean of three replicates ± standard deviation. Means in the same 

column followed by the different letter are significantly different at P<0.05 when comparing the means 
value by Duncan Multiple Range Test.
*  = significantly different at P<0.05

** = significantly different at P<0.01
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การตรวจหาชนิดของสารเสพติดกลุ ม 
cannabinoids ในกญัชงและกญัชาทัง้ 10 สายพนัธุ 
สามารถตรวจพบสาร THC และยังพบสาร CBD, 
CBN และ CBC ซึ่งสารทั้ง 4 ชนิดเปนกระบวนการ
สังเคราะหทางชีวภาพของ THC ซึ่งสอดคลองกับ
รายงานของ Bruce and John (1973) สารออกฤทธิ์
ที่มีอยูในกัญชงมีหลายชนิด แตสารท่ีสําคัญที่สุด
ทีม่ฤีทธ์ิตอสมอง และทําใหรางกาย อารมณ และจิตใจ
เปล่ียนแปลงไป คือสารในกลุม THC มีสองชนิด
ที่เปนสารออกฤทธิ์คือ ∆9-THC และ CBD สวน ∆8-THC ไมมีฤทธิ์ตอจิตใจจึงไมจัดเปนสารเสพติด 
ทาํใหเกดิอารมณเคลบิเคลิม้ CBN เปนสารท่ีไดจาก
การออกซิเดชันของ ∆9-THC แต ∆9-THC จัดเปน
สารประกอบสวนใหญในกัญชงที่สงผลกระทบตอ
จิตและประสาทมากท่ีสุด โดยสารน้ีมีลักษณะเปน
ของเหลวคลายนํ้ามัน ไมคอยละลายนํ้า (Chadi, 
2006) การเรียกช่ือสารเสพติดชนิดน้ีโดยท่ัวไป
นิยมเรียกชื่อสั้น ๆ  วาสาร THC สารเสพติดที่พบใน
กัญชงมีอยู 2 สารที่เปน Isomer กัน คือ ∆8-THC 
และ ∆9-THC โดย THC ที่พบนี้สามารถแยกและ
วเิคราะหผลดวยการแตกตวัของแมสสเปคตรมัทีเ่กดิ
และตรวจสอบโดยฐานขอมูลของแมสสเปคตรัม 
ซึ่งฐานขอมูลที่ใชคือ NIST และ Wiley7 โดยสาร 
THC มีสูตรโครงสรางโมเลกุลเปน C21H30O2 
มีนํ้าหนักมวลโมเลกุลเทากับ 314.46 สอดคลอง
กับรายงานของ Elsohly and Slade (2005) 
นอกจากนั้นยังพบกลุ มของสารอื่นที่มีความ
ใกลเคียงกับสาร THC สอดคลองกับรายงานของ 
สทุธริกัษ และคณะ (2552) ทีพ่บสาร Hexadecanoic 
acid, Cannabispirenone A, Cannabichromene, 
Cannabivarin

ผลการทดลองทีไ่ดนีส้ามารถบอกวากลุมของ
สาร tetrahydrocannabinol (THC) cannabidiol 

(CBD) cannabinol (CBN) มีความเกี่ยวของกัน 
เนื่องจากในสายพันธุกัญชงที่มีปริมาณ THC สูง
จะมีผลทําใหปริมาณสาร CBD สูงตามไปดวย 
จึงทําให กัญชงสายพันธุ ดังกล าวมีฤทธิ์ที่ เป น
สารเสพติดมาก ไมเหมาะในการใชพัฒนาพันธุ  
ไดแก สายพันธุพบพระ แมตะละ หวยหอย และ
เวียดนาม โดยมีสัดส วนระหวางปริมาณสาร 
THC:CBD เทากบั 2:1 แตมกีญัชงบางสายพนัธุ เชน 
สายพันธุสองแคว ปางตอง และหวยแลง ทีม่ปีริมาณ
สาร THC สูงแตมีปริมาณ CBD ตํ่า ซึ่งจะเหมาะสม
ในการคัดเลือกพันธุ เพื่อนําไปใชมากกวา และ
ในอกีดานถาผลการวเิคราะหตรวจพบมสีาร CBN สงู
จะทําให ตรวจพบกลุ มของ THC และ CBD 
ในปริมาณท่ีตํา่ ซึง่จะทําใหกญัชงสายพันธุนัน้มฤีทธ์ิ
ที่เปนสารเสพติดนอย ขอมูลที่ไดกลาวมาขางตน
เปนผลมาจากเสนทางการสังเคราะหทางชีวภาพ
ของสาร THC ในกลุม cannabinoids ซึง่สอดคลอง
กับรายงานของ Bruce and John (1973) ขอมูล
จากการทดลองน้ีสามารถนําไปเปนขอมูลพื้นฐาน
สําหรับนักปรับปรุงพันธุในการนําใชคัดเลือกพันธุ
และพัฒนาพันธุกัญชงในอนาคต

การวิเคราะหโมเลกุลเครื่องหมายเอสเอสอาร
ในกัญชง

ผลของการใช SSR primers ทั้ง 11 ชนิด 
พบวาทําใหเกิดแถบดีเอ็นเอ (polymorphism) 
คิดเปน 100 เปอรเซ็นต ของ SSR primer ทั้งหมด 
แถบดีเอ็นเอที่เกิดขึ้นทั้งหมดมี 41 แถบ หรือ
ตําแหนง (polymorphic alleles) ของสายพันธุ
กัญชงท้ัง 9 สายพันธุ และกัญชา จํานวนแถบ
ดีเอ็นเอที่เกิดขึ้นตอไพรเมอรมีตั้งแต 3 ถึง 4 แถบ 
(alleles) คิดเปนคาเฉล่ีย 3.73 แถบตอไพรเมอร 
SSR primer ที่ทําใหเกิดแถบดีเอ็นเอ 4 แถบ ไดแก 
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ANUCS201 ANUCS202 ANUCS203 ANUCS204 
BO1-CANN1 CO8-CANN2 BO2-CANN2 และ 
TH1-CANN1 สวน SSR primer ที่ทําใหเกิดแถบ
ดีเอ็นเอ 3 แถบ ไดแก ANUCS205 DO2-CANN2 
และ H11-CANN1 (Figure 2) การใช SSR primer 
ตางชนิดกันทําใหเกิดแถบดีเอ็นเอที่แตกตางกัน
ในกัญชงทั้ง 9 สายพันธุและกัญชาบางพันธุอาจมี
ความเหมือนกันหรือความคลายคลึงกันของแถบ
ดเีอน็เอทีป่รากฏคาความคลายคลงึกนัทางพนัธกุรรม
ของกัญชงดูไดจากคา similarity coefficient 
ซึ่งมีคาอยูระหวาง 0.05 ถึง 0.83 แสดงใหเห็นวา
การใชโมเลกุลเครื่องหมาย SSR สามารถบงบอก
ความหลากหลายแตกตางกันทางพันธุกรรมของ
สายพันธุกัญชาและกัญชงท้ัง 10 สายพันธุไดดี 

กัญชงบางสายพันธุมีความคลายคลึงกันมาก เชน 
พันธุปางอุง กับ แมตะละ มีคาความคลายคลึงทาง
พันธุกรรมเทากับ 0.83 ในทางตรงขามพันธุที่มี
ความแตกตางทางพันธุกรรมคอนขางมาก ไดแก 
พันธุสองแคว กับ หวยหอย ซึ่งมีคาความคลายคลึง
ทางพันธุกรรมนอยมากเพียง 0.05 เท านั้น 
สอดคลองกับ Alghanim and Almirall (2003) 
เมือ่นาํคาสมัประสทิธิค์วามเหมอืนหรอืความคลายคลงึ
ทางพนัธุกรรมมาจัดกลุม (cluster analysis) ทาํให
สามารถจัดแบงกลุมพันธุกัญชงไดเปน 2 กลุมใหญ 
(Figure 3) โดยกลุมท่ี 1 ประกอบดวยสายพันธุ 
สองแคว ปางตอง หวยแลง กัญชา ปางแก และ
เวียดนาม สวนกลุมท่ี 2 ประกอบดวยสายพันธุ
พบพระ ปางอุง แมตะละ และหวยหอย

Figure 2  The simple sequence repeat (SSRs) profile of 9 hemp genotypes and marijuana 
(Song Kew (T1), Pang kae (T2), Pop Pra (T3), Pang Tong (T4), Pang Ung (T5), 
Mae Ta la (T6), Huay Hoi (T7), Huay Lang (T8), Vietnam (T9) and Marijuana (T10)) 
using the ANUCS201 primer pair. Lane MW was 100 bp molecular weight marker 
mixed with 2000 bp ladders
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สรุปผลการวิจัย
การระบุชนดิของสารเสพติด cannabinoids 

ในกัญชงดวยเคร่ืองกาซโครมาโทกราฟ/แมสสเปค
โทรเมตรี (GC-MS) สามารถวิเคราะหชนิดของ
สารเสพติด cannabinoids ในกัญชง 9 สายพันธุ
และกญัชาได โดยพบวา มสีารเสพตดิ cannabinoids 
ทั้งหมด 4 ชนิด ไดแก THC, CBN, CBC และ CBD 
โดยกัญชงและกัญชาสายพันธุปางตองมีสาร THC 
มากท่ีสุด พันธุเวียดนามมีสาร CBN และ CBD 
มากที่สุด และพันธุปางอุงมีสาร CBC มากที่สุด

การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม
ของกัญชงท้ัง 9 สายพันธุและกัญชา โดยอาศัย
โมเลกุลเครือ่งหมาย SSR Markers พบวามไีพรเมอร
ทั้งหมด 11 ชนิดเกิดแถบดีเอ็นเอที่แตกตางกัน 
41 แถบ หรอื polymorphic alleles คาสมัประสทิธิ์
ความคลายคลึงกันทางพันธุกรรมมีคาอยูในชวง 
0.05 ถึง 0.83 และเมื่อจัดกลุมดวยวิธี UPGMA 

ทาํใหแบงกลุมกญัชงและกญัชาออกเปน 2 กลุมใหญ 
โดยแตละกลุมยังสามารถแบงเปนกลุมยอยไดอีก 
ผลของการศึกษาทําใหเกิดประโยชนสาํหรับโครงการ
ปรับปรุงพันธุกัญชงและกัญชาในอนาคต

การวิเคราะหความสัมพันธระหวางการระบุ
ชนดิของสารกลุม cannabinoids กบัความสัมพันธ
ทางพันธุกรรมของกัญชงมีความเก่ียวของกัน โดย
กลุม 1 สามารถระบุไดวา เปนกลุมที่มีปริมาณสาร 
THC สงู คอื กลุม 1a ประกอบดวย สายพันธุสองแคว 
ปางตอง และหวยหอย และเปนกลุมที่พบสารกลุม 
cannabinoids 3 ชนิดเหมือนกัน คือ THC CBN 
และ CBC สวนกลุม 2 ระบุไดวากัญชามสีาร THC สงู 
โดยกลุม 2a ไดแก สายพันธุปางแก และเวียดนาม 
ระบุไดวามีปริมาณสาร THC นอยเหมือนกัน และ
กลุม 2b ไดแก สายพันธุปางอุง แมตะละ และ
หวยหอย มีสารเสพติด cannabinoids ทั้งหมด 
4 ชนิด ไดแก THC, CBN, CBC และ CBD

Figure 3 The dendrogram (UPGMA) was constructed based on the dice similarity 
coefficient in 10 Cannabis sativa genetic materials analyzed by SSRs
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