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เครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท์ของสบู่ด�ำที่สามารถน�ำไปใช้ในพืช 
ชนิดอื่นที่มีความสัมพันธ์ภายในสกุลและต่างสกุล

Cross transferability of Jatropha curcas derived microsatellite to  
intra generic and inter generic species
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บทคัดย่อ:  ทดสอบการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอด้วยไมโครแซทเทลไลท์ของสบู่ด�ำ (Jatropha  curcas) ในพืชภายในสกุล 
Jatropha และ พืชต่างสกุลในวงศ์ Euphobiaceae  จากการทดสอบไพรเมอร์ จ�ำนวน 17 คู่  พบว่า มีไพรเมอร์ที่สามารถ
เพิม่ปรมิาณดเีอน็เอในพชืภายในสกลุ Jatropha ได้แก่ J. gossypifolia J. integerrima, J. multifida และ J. podagica  ได้
จ�ำนวน 15, 12, 11 และ11 คู่ไพรเมอร์ คิดเป็น 88.2%, 70.6%, 64.7%และ 64.7% ของไพรเมอร์ทั้งหมด ตามล�ำดับ และ
มีไพรเมอร์ที่สามารถเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอในพืชต่างสกุล ได้แก่ มันส�ำปะหลัง ยางพารา และ ละหุ่ง จ�ำนวน 8, 5 และ 2 คู่ 
คิดเป็น 41.1%, 29.4% และ11.8% ของไพรเมอร์ทั้งหมด ตามล�ำดับ และ พบว่าไพรเมอร์ JCT16 และ JCT27 สามารถ
เพิม่ปรมิาณดเีอน็เอได้ในทกุพชืทีท่ดสอบ จากการสร้างลายพมิพ์ดเีอน็เอในพชืดงักล่าว จ�ำนวน 20 ตวัอย่าง พบอลัลลีรวม
ทั้งสิ้น 72 อัลลีล คิดเป็นค่าเฉลี่ย 4 อัลลีลต่อคู่ไพรเมอร์ วิเคราะห์ค่าสัมประสิทธิ์ความเหมือนทางพันธุกรรมด้วยวิธีของ 
Jaccard และจัดกลุ่มความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมโดยวิธี UPGMA พบว่าสามารถจัดกลุ่มพืชในสกุล Jatropha ออกจาก
พืชสกุลอื่นๆ ได้อย่างชัดเจน ผลจากการศึกษาแสดงให้เห็นว่าเครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท์ของสบู่ด�ำสามารถน�ำมาใช้
เป็นเครื่องมือในการศึกษาพันธุกรรมของพืชที่มีความสัมพันธ์ใกล้เคียงกัน รวมทั้งการศึกษาพันธุกรรมเปรียบเทียบในพืช
ดังกล่าวได้อย่างมีประสิทธิภาพ 
ค�ำส�ำคัญ: สบู่ด�ำ ไมโครแซทเทลไลท์ การเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอในพืชต่างชนิด/ต่างสกุล พืชวงศ์ Euphorbiaceae

ABSTRACT: Cross species/genera DNA amplification of microsatellite markers, developed from Jatropha curcas, 
were tested within the genus Jatropha and other Euphorbiaceae genera. Out of 17 microsatellite markers investigated:  
15 (88.2%), 12 (70.6%), 11 (64.7%) and 11 (64.7%) were successfully amplified in 4 Jatropha species namely  
J. gossypifolia  J. integerrima, J. multifida and J. podagica, respectively. Moreover, 8 (41.1%), 5 (29.4%) and 2 (11.8%) 
markers were amplified in M. esculenta, H. brasiliensis and R. communis respectively. JCT16 and JCT27 primers can 
amplify DNA all 7 plant accessions tested. A total of 72 alleles were detected in 20 plant accessions studied, with an 
average of 4 alleles per locus. Jaccard’s similarity coefficient and UPGMA cluster analysis were performed and the 
results showed that plant species belonging to Jatropha genus was clearly separated from other plant species from 
other genera. Transferability of J. curcas microsatellites provides powerful tools for genetic relationship assessment 
of related plant species as well as their comparative genomic studies.
Keywords: Jatropha curcas microsatellite, cross species/genera amplification, Euphorbiaceae
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บทน�ำ

ไมโครแซทเทลไลท์ (microsatellite) หรอื เอสเอสอาร์ 
(SSR: simple sequence repeat ) เป็นล�ำดับดีเอ็นเอ
ที่มีเบสซ�้ำเรียงต่อเนื่องกัน ตั้งแต่ 1-6 เบส โดยทั่วไป
เบสซ�ำ้เหล่านีจ้ะมลี�ำดบัเบสทีจ่�ำเพาะขนาบข้างกบัเบส
ซ�้ำ จากลักษณะเฉพาะดังกล่าว สามารถน�ำมาพัฒนา
เป็นเครือ่งหมายดเีอน็เอบ่งบอกความแตกต่างของสิง่มี
ชีวิตได้  เครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท์มีลักษณะเด่น 
คือ มีโพลีมอร์ฟิซึมสูง สามารถบ่งบอกความแตกต่าง
ในระดบัสปีชส์ี มคีวามเฉพาะเจาะจงและเพิม่ปรมิาณ
ดีเอ็นเอในต�ำแหน่งที่แน่นอน (locus specific) แสดง
ลักษณะแบบข่มร่วมกัน (co-dominant markers) 
ท�ำให้สามารถบ่งบอกสภาพพันธุกรรมแบบโฮโมไซกัส 
และเฮโทโรไซกสัได้ (สรุพีร, 2546; Brown et al.,1996; 
Poncet et al., 2006)  ความแตกต่างของขนาดดเีอน็เอ
ที่เพิ่มปริมาณได้เกิดจากความผันแปรของจ�ำนวนชุด
เบสซ�้ำ การกลายพันธุ์เฉพาะที่และการเพิ่มขึ้นหรือ
ขาดหายไปในบริเวณของเบสซ�้ำ รวมทั้งในบริเวณ
ที่ขนาบข้างกับเบสซ�้ำ (Choudhary et al., 2009.) 
ปัจจุบัน มีการน�ำเครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท์มา
ใช้ในการปรับปรุงพันธุ์พืชอย่างกว้างขวาง และพบว่า
เครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท์ที่พัฒนาจากพืชชนิด
หนึ่งสามารถน�ำไปใช้ในการศึกษาพันธุกรรมของพืช
ที่อยู่ในสกุลเดียวกัน หรือต่างสกุลในวงศ์เดียวกันได้ 
(cross transferability) ซึ่งมีการกล่าวถึงในพืชหลาย
ชนิด ได้แก่ การใช้เครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท์ของ
ข้าวสาลีในข้าวไรน์ ไมโครแซทเทลไลท์ของกาแฟใน
พืชสกุล Coffea ไมโครแซทเทลไลท์ของแอพพริคอท
และองุ่นในพืชวงศ์เดียวกัน ไมโครแซทเทลไลท์ของ
พริกในพืชสกุล Capsicum และต่างสกุลที่อยู่ในวงศ์ 
Solanaceae เป็นต้น (Poncet et al., 2006; Castro 
et al., 2012)

ดังนั้น วัตถุประสงค์ของงานวิจัยนี้ เพื่อทดสอบ
การใช้เครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท์ที่พัฒนาจาก
สบู่ด�ำในการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอของพืชภายในสกุล 
Jatropha และพืชส�ำคัญทางเศรษฐกิจต่างสกุลใน
วงศ์ Euphobiaceae เพื่อใช้ประโยชน์ในการศึกษา
พันธุกรรมของพืชดังกล่าวต่อไป

วิธีการศึกษา

การสกัดดีเอ็นเอ
รวบรวมตัวอย่างของพืชในวงศ์ Euphobiaceae 

ประกอบด้วย พืชในสกุล Jatropha ได้แก่ สบู่ด�ำ  
(J. curcas) สบู่แดง (J. gossypifolai) มะละกอฝรั่ง 
หรอื ฝ่ินต้น (J. multifida) หนมุารนัง่แท่น (J. podagica)  
ปัตตาเวีย (J. intergerima) และพืชต่างสกุล ได้แก่  
มนัส�ำปะหลงั (Manihot esculenta) ยางพารา (Hevea 
brasiliensis) และ ละหุ่ง   (Ricinus communis) รวม
จ�ำนวน 20 ตัวอย่าง (Table 1) สกัดดีเอ็นเอจากใบ
อ่อนของพืชดังกล่าวด้วยวิธีการดัดแปลงจาก Doyle 
และ Doyle (1990) และ ตรวจสอบปริมาณดีเอ็นเอ
ด้วยวิธีเจลอิเล็กโทรโฟรีซีสเปรียบเทียบกับดีเอ็นเอ
มาตรฐาน (Fermentas) โดยใช้อะกาโรสความเข้ม
ข้น 1%

การตรวจสอบการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยใช้
เครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท์ของสบู่ด�ำ

น�ำดีเอ็นเอของพืชภายในสกุล Jatropha และพืช
ต่างสกลุในวงศ์ Euphobiaceae (Table 1) มาทดสอบ
การเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยใช้ไพรเมอร์ไมโครแซท
เทลไลท์ของสบู่ด�ำที่เป็น perfect repeat ชนิดเบสซ�้ำ 
2 เบส และ 3 เบส จ�ำนวน 17 คู่ ในปฏิกิริยาพีซีอาร์
ปริมาตร 20 µL ซึ่งประกอบด้วย ดีเอ็นเอต้นแบบ 30 
ng 1X PCR buffer dNTPs 200 µM G-microsatellite 
primer 0.2 µM 1.5 mM และ Taq DNA polymerase 
(Promega) 1 ยูนิต โดยสังเคราะห์ดีเอ็นเอด้วยเครื่อง 
Perkin Elemer thermal cycler โดยใช้ PCR profile 
ดังนี้ อุณหภูมิ 94 0C นาน 3 นาที ตามด้วยโปรแกรม
การเพิม่ปรมิาณดเีอน็เอ จ�ำนวน 35 รอบ ทีอ่ณุหภมู ิ94 
0C นาน 30 วินาที อุณหภูมิ annealing 45 วินาที และ
อณุหภมู ิ72 0C 1 นาท ีและอณุหภมูสิดุท้าย 72 0C นาน 
7 นาท ี น�ำผลของพซีอีาร์ทีไ่ด้ไปแยกขนาดดเีอน็เอด้วย
วธิอีเิลก็โทรโฟรซีสีในโพลอีะครลิาไมด์เจลความเข้มข้น 
6 % แล้วย้อมแถบดเีอน็เอด้วยซลิเวอร์ไนเตรท ท�ำการ
ทดสอบซ�้ำ 2 ครั้ง เพื่อยืนยันผล 
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การวิเคราะห์ข้อมูล

บันทึกข้อมูลอัลลีลในรูปแบบไบนารี่โดยก�ำหนด

ให้แถบดีเอ็นเอที่ปรากฏ และไม่ปรากฏ เป็น 1 และ 0 

ตามล�ำดับวิเคราะห์ค่าสัมประสิทธิ์ความเหมือนทาง

พนัธกุรรมด้วยวธิขีอง Jaccard (Jaccard’s coefficient)  

และจัดกลุ ่มความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม ด้วยวิธี 

Unweighted Pair Group Method on the basis 

of arithmetic Averages (UPGMA) ด้วยโปรแกรม

คอมพิวเตอร์ NTSYS-pc package (Rohlf, 2004) 

ผลการศึกษาและวิจารณ์

การทดสอบการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอของพืช

ภายในสกุลและต่างสกุล โดยใช้ไมโครแซท

เทลไลท์ของสบู่ด�ำ 

	 จากการทดสอบการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยใช ้

ไพรเมอร์ไมโครแซทเทลไลท์ทีพ่ฒันาจากสบูด่�ำ จ�ำนวน 

17 คูไ่พรเมอร์ (Table 2) ในพชืสกุล Jatropha จ�ำนวน 

4 ชนิด พบว่า มีไพรเมอร์ที่สามารถเพิ่มดีเอ็นเอได้ใน  

J. gossypifolai, J. intergerima, J. multifida และ  

J. podagica จ�ำนวน 15, 12, 11 และ11 คูไ่พรเมอร์ คดิ

เป็น 88.2%, 70.6%, 64.7% และ 64.7%  ของคูไ่พรเมอร์ 

Table 1List of plant accessions used in this study and their collection sites. 
Code Crop species Collection site 
1. Jc-A03 J. curcas UbonRatchathani Field Crop Research Center 
2. Jc-A08 J. curcas UbonRatchathani Field Crop Research Center 
3. Jc-D1 J. curcas UbonRatchathani Field Crop Research Center 
4. Jc-No.2 J. curcas KhonKaen University 
5. Jc-Senegal  J. curcas KhonKaen Field Crop Research Center 
6. Jc-Mexico J. curcas KhonKaen Field Crop Research Center 
7. Jg-01 J. gossypifolai UbonRatchathaniProvince 
8. Jg-02 J. gossypifolai UbonRatchathaniProvince 
9. Jm-01 J. multifida UbonRatchathaniProvince 
10. Jm-02 J. multifida UbonRatchathaniProvince 
11. Jp-01 J. podagica UbonRatchathaniProvince 
12. Jp-02 J. podagica UbonRatchathaniProvince 
13. Ji-01 J. intergerima UbonRatchathaniProvince 
14. Ji-02 J. intergerima UbonRatchathaniProvince 
15. Rc-R37 R. communis UbonRatchathani Field Crop Research Center 
16. Rc-TCO208 R. communis UbonRatchathani Field Crop Research Center 
17. Me-KU 50 M. esculenta UbonRatchathani Field Crop Research Center 
18. Me-5natee M.  esculenta UbonRatchathani Field Crop Research Center 
19. Hb-RRIM600 H. brasiliensis UbonRatchathani Field Crop Research Center 
20. Hb-RRUT251 H. brasiliensis UbonRatchathani Field Crop Research Center 

 
การตรวจสอบการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอโดยใชเครื่องหมายไมโครแซทเทลไลทของสบูดํา 

นําดีเอ็นเอของพืชภายในสกุลJatrophaและพืชตางสกุลในวงศEuphobiaceae(Table1) มาทดสอบการเพิ่ม
ปริมาณดีเอ็นเอโดยใชไพรเมอรไมโครแซทเทลไลทของสบูดําที่เปน perfect repeat ชนิดเบสซํ้า 2 เบส และ 3 เบส จํานวน 
17 คู ในปฏิกิริยาพีซีอารปริมาตร 20 µL ซ่ึงประกอบดวย ดีเอ็นเอตนแบบ 30 ng1X PCR bufferdNTPs 200 µMG-
microsatellite primer 0.2µM 1.5 mMและTaq DNA polymerase (Promega) 1 ยูนิตโดยสังเคราะหดีเอ็นเอดวยเคร่ือง 
Perkin Elemerthermal cycler โดยใช PCR profile ดังนี้ อุณหภูมิ94 0C นาน 3 นาที ตามดวยโปรแกรมการเพิ่มปริมาณดี
เอ็นเอจํานวน 35 รอบ ที่อุณหภูมิ94 0C นาน 30 วินาที อุณหภูมิ annealing 45 วินาที และอุณหภูมิ72 0C 1 นาที และ
อุณหภูมิสุดทาย72 0C นาน 7 นาที นําผลของพีซีอารที่ไดไปแยกขนาดดีเอ็นเอดวยวิธีอิเล็กโทรโฟรีซีสในโพลีอะคริลาไมด
เจลความเขมขน 6 %แลวยอมแถบดีเอ็นเอดวยซิลเวอรไนเตรททําการทดสอบซํ้า 2 คร้ัง เพื่อยืนยันผล 

การวิเคราะหขอมูล 
บันทึกขอมูลอัลลีลในรูปแบบไบนาร่ีโดยกําหนดใหแถบดีเอ็นเอที่ปรากฏ และไมปรากฏเปน 1 และ0 ตามลําดับ

วิเคราะหคาสัมประสิทธิ์ความเหมือนทางพันธุกรรมดวยวิธีของ Jaccard(Jaccard’s coefficient) และจัดกลุม

Table 1
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ทั้งหมด ตามล�ำดับ และไพรเมอร์ไมโครแซทเทลไลท์

ดังกล่าวสามารถเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอในมันส�ำปะหลัง 

ยางพารา และ ละหุ่งได้ จ�ำนวน 8, 5 และ 2 คู่ไพรเม

อร์ คิดเป็น 41.1%, 29.4% และ 11.8% ของคู่ไพรเม

อร์ทั้งหมด ตามล�ำดับ (Table 2 และ 3) โดยพบว่า 

ไพรเมอร์ JCT16 และ JCT27 สามารถเพิ่มปริมาณ

ดีเอ็นเอได้ในพืชที่น�ำมาทดสอบทุกชนิด และไพรเมอร์  

JcSbr3_35 JCT16 JCT27 MPN005 MPN006 

MPN008 MPN020 และ mJCENA 100 สามารถเพิ่ม

ปริมาณดีเอ็นเอได้ในพืชสกุล Jatropha  จากการเพิ่ม

ปริมาณดีเอ็นเอในพืชที่น�ำมาศึกษาครั้งนี้ จ�ำนวน 20 

ตัวอย่าง พบอัลลีลรวมทั้งสิ้น 72 อัลลีล โดยพบอัลลีล 

ในแต่ละคู่ไพรเมอร์ ตั้งแต่ 2 -10 อัลลีล คิดเป็นค่า

เฉลีย่ 4 อลัลลีต่อคูไ่พรเมอร์ ไพรเมอร์ของสบูด่�ำทีน่�ำมา

ทดสอบครัง้นีส้ามารถเพิม่ปรมิาณดเีอน็เอในพชืภายใน

สกุล Jatropha ได้มากกว่าพืชต่างสกุล สอดคล้องกับ

การศกึษาของ Yadav et al. (2011) ซึง่พบว่า EST-SSR  

ของสบู่ด�ำสามารถเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอในพืชภายใน

สกุล Jatropha มากกว่าพืชต่างสกุล  การเพิ่มปริมาณ

ดีเอ็นเอของไมโครแซทเทลไลท์ภายในสกุลและต่าง

สกุลได้มากหรือน้อย (transferability) ขึ้นอยู่กับความ

ใกล้ชิดทางพันธุกรรม จากรายงานการศึกษาของ 

Demdoum et al., (2012) และ Poncet et al. (2006) 

พบว่า transferability ของไมโครแซทเทลไลท์ในพืช

สกุลเดียวกันจะมีอัตราสูงกว่าพืชต่างสกุล  อย่างไร

ก็ตาม พบว่า ไมโครแซทเทลไลท์ที่พบใน EST (EST-

microsatellite) จะสามารถเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอในพืช

ต่างชนิดและต่างสกุลได้ในอัตราที่สูงกว่า G-micros-

atellite โดยเฉพาะในไม้ยืนต้น (tree species) และ 

พืชตระกูลถั่ว  ทั้งนี้เนื่องมาจาก EST-microsatellite 

พัฒนามาจากยีนที่มีการอนุรักษ์ (gene conserve) 

(Demdoum et al., 2012) 

การจดักลุม่ทางพนัธกุรรมของพชืวงศ์ Euphobiaceae

	 จากการวิเคราะห์ค่าสัมประสิทธิ์ความเหมือน	

ทางพันธุกรรมด้วยวิธีของ Jaccard ของพืชวงศ์ 	

Euphobiaceae ที่ศึกษา จ�ำนวน 20 ตัวอย่าง โดยใช้

ลายพิมพ์ดีเอ็นเอ จากเครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท์ 

จ�ำนวน 72 อัลลีล พบว่า สามารถจัดกลุ่มพืชสกุล 	

Jatropha ซึง่ประกอบด้วย J. gossypifolai, J. multifida, 	

J. podagica และ J. intergerima ออกจากพืชสกุล

อื่นในวงศ์ Euphobiaceae ได้อย่างชัดเจน และ

ภายในกลุ่มสกุล Jatropha สามารถจัดเป็นกลุ่มย่อย 

ได้ 3 กลุ่ม ได้แก่ กลุ่มย่อยที่ 1 ประกอบด้วยสบู่ด�ำ 	

(J. curcas) กลุม่ย่อยที ่2 ประกอบด้วย J. gossypifolai 

และ J. intergerima และกลุ่มย่อยที่ 3 ประกอบด้วย  

J. multifida และ J. podagica (Figure 1) ผลจากการ

ศึกษาแสดงให้เห็นว่าเครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท์

มีประสิทธิภาพ ในการน�ำมาศึกษาความสัมพันธ์ทาง

พันธุกรรมของพืชที่มีความใกล้ชิดกันทางพันธุกรรม 

โดยเฉพาะในพืชที่มาจากบรรพบุรุษร่วมกัน

ความสัมพันธทางพันธุกรรม ดวยวิธีUnweightedPair Group Method on the basis of arithmetic Averages 
(UPGMA)ดวยโปรแกรมคอมพิวเตอร NTSYS-pc package (Rohlf, 2004)  

 
ผลการศึกษาและวิจารณ 

 
การทดสอบการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอของพืชภายในสกุลและตางสกุล โดยใชไมโครแซทเทลไลทของสบูดํา 

จากการทดสอบการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยใชไพรเมอรไมโครแซทเทลไลทที่พัฒนาจากสบูดํา จํานวน 17 คูไพร
เมอร (Table2)ในพืชสกุลJatrophaจํานวน 4 ชนิด พบวา มีไพรเมอรที่สามารถเพิ่มดีเอ็นเอไดในJ. gossypifolai, J. 
intergerima, J. multifida และJ. podagicaจํานวน 15, 12, 11 และ11 คูไพรเมอร คิดเปน 88.2%,70.6%, 64.7%และ 
64.7%ของคูไพรเมอรทั้งหมด ตามลําดับและไพรเมอรไมโครแซทเทลไลทดังกลาวสามารถเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอในมัน
สําปะหลัง ยางพารา และ ละหุงได จํานวน8, 5 และ 2 คูไพรเมอรคิดเปน 41.1%,29.4% และ11.8%ของคูไพรเมอรทั้งหมด 
ตามลําดับ(Table 2 และ3)โดยพบวา ไพรเมอรJCT16 และ JCT27 สามารถเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอไดในพืชที่นํามาทดสอบ
ทุกชนิด และไพรเมอรJcSbr3_35 JCT16 JCT27 MPN005 MPN006 MPN008 MPN020 และ mJCENA 100สามารถ
เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอไดในพืชสกุล Jatrophaจากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอในพืชที่นํามาศึกษาคร้ังนี้ จํานวน 20 ตัวอยาง 
พบอัลลีลรวมทั้งส้ิน 72 อัลลีล โดยพบอัลลีลในแตละคูไพรเมอรต้ังแต 2 -10 อัลลีลคิดเปนคาเฉล่ีย 4 อัลลีลตอคูไพรเมอร
ไพรเมอรของสบูดําที่นํามาทดสอบคร้ังนี้สามารถเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอในพืชภายในสกุลJatropha ไดมากกวาพืชตางสกุล 
สอดคลองกับการศึกษาของYadav et al. (2011)ซ่ึงพบวา EST-SSR ของสบูดําสามารถเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอในพืชภายใน
สกุลJatrophaมากกวาพืชตางสกุล  การเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอของไมโครแซทเทลไลทภายในสกุลและตางสกุลไดมากหรือ
นอย (transferability) ขึ้นอยูกับความใกลชิดทางพันธุกรรม จากรายงานการศึกษาของ Demdoum et al., (2012) และ 
Poncet et al. (2006)พบวา transferability ของไมโครแซทเทลไลทในพืชสกุลเดียวกันจะมีอัตราสูงกวาพืชตางสกุล 
อยางไรก็ตาม พบวา ไมโครแซทเทลไลทที่พบใน EST (EST-microsatellite) จะสามารถเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอในพืชตางชนิด
และตางสกุลไดในอัตราที่สูงกวา G-microsatellite โดยเฉพาะในไมยืนตน (tree species) และพืชตระกูลถ่ัว ทั้งนี้
เนื่องมาจาก EST-microsatellite พัฒนามาจากยีนที่มีการอนุรักษ (gene conserve) (Demdoum et al., 2012)  

Table 2 Number of amplified Jatrophacurcas microsatellite markers and amplification rate between intra and  
inter-genera. 

 Species/Genera Total markers No. of amplified markers Amplification Rate (%) 

Intra-genera 

J. gossypifolia 17 15 88.2 
J. multifida 17 12 70.6 
J. podagica 17 11 64.7 
J. integgerima 17 11 64.7 

Inter-genera 
Manihotesculenta 17 8 47.1 
Heveabrasiliensis 17 5 29.4 
Ricinuscommunis 17 2 11.8 
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การจัดกลุมทางพันธุกรรมของพืชวงศEuphobiaceae 
 จากการวิเคราะหคาสัมประสิทธิ์ความเหมือนทางพันธุกรรมดวยวิธีของ Jaccardของพืชวงศ Euphobiaceaeที่
ศึกษา จํานวน 20 ตัวอยาง โดยใชลายพิมพดีเอ็นเอ จากเคร่ืองหมายไมโครแซทเทลไลท จํานวน 72 อัลลีลพบวา สามารถ
จัดกลุมพืชสกุลJatrophaซ่ึงประกอบดวย J. gossypifolai, J.multifida, J. podagica และ J. intergerimaออกจากพืช
สกุลอื่นในวงศEuphobiaceaeไดอยางชัดเจนและภายในกลุมสกุลJatrophaสามารถจัดเปนกลุมยอย ได 3 กลุม ไดแก 
กลุมยอยที่ 1 ประกอบดวยสบูดํา (J. curcas)กลุมยอยที่ 2 ประกอบดวย J. gossypifolai และJ. intergerimaและกลุม
ยอยที่ 3ประกอบดวยJ. multifidaและJ.podagica(Figure 1)ผลจากการศึกษาแสดงใหเห็นวาเคร่ืองหมายไมโครแซทเทล
ไลทมีประสิทธิภาพ ในการนํามาศึกษาความสัมพันธทางพันธุกรรมของพืชที่มีความใกลชิดกันทางพันธุกรรม โดยเฉพาะใน
พืชที่มาจากบรรพบุรุษรวมกัน 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Figure 1 Dendrogram shows genetic relationship between plant accessions using UPGMA based on 72 SSR  

alleles. 
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ไมโครแซทเทลไลทของสบูดําสามารถนําไปเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอในพืชภายในสกุล Jatrophaไดมากกวาพืชตาง
สกุลโดยมีไพรเมอรที่สามารถเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอไดในพืชสกุล Jatrophaและพืชตางสกุล จํานวน 8 คู และ 2 คู ตามลําดับ 
เคร่ืองหมายไมโครแซทเทลไลทดังกลาวสามารถนํามาศึกษาความสัมพันธทางพันธุกรรมของพืชภายในสกุล Jatropha 
และตางสกุล ไดอยางมีประสิทธิภาพ ผลการศึกษาคร้ังนี้บงช้ีวา ไพรเมอรJCT16 และ JCT27 สามารถนําไปใชใน
การศึกษาพันธุกรรมในพืชตางสกุลที่มีความสําคัญทางเศรษฐกิจไดในอนาคต  
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