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Identification of physic nut (Jatropha curcas L.)
using random amplified polymorphic DNA technique
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บทคดัย่อ: ท�ำกำรรวบรวมพนัธุส์บูด่�ำจำกทกุภำคของประเทศ มำศกึษำลกัษณะสณัฐำนวทิยำและลกัษณะทำงพนัธกุรรม 
จำกพันธุ์ที่รวบรวมได้ทั้งหมด 203 accessions น�ำ 13 accessions ที่มีศักยภำพในกำรให้ผลผลิตสูงจำกที่ปลูกในแปลง 
รวบรวมพันธุ์ มำหำควำมสัมพันธ์ทำงพันธุกรรมโดยเทคนิคอำร์เอพีดี โดยใช้ไพรเมอร์ชนิด 10 เบส จ�ำนวน 22 ไพรเมอร์  
พบว่ำมี 17 ไพรเมอร์ ที่ให้ควำมแตกต่ำงของแถบดีเอ็นเอในทั้ง 13 accessions ได้ 143 แถบดีเอ็นเอที่มีขนำดตั้งแต่ 300-
2500 bp จ�ำนวนแถบดีเอ็นเอที่ได้อยู่ในช่วง 5-11 แถบดีเอ็นเอต่อไพรเมอร์และมีค่ำเฉลี่ย 8.41 แถบดีเอ็นเอต่อไพรเมอร์  
จัดกลุ่มควำมเหมือนและควำมสัมพันธ์ทำงพันธุกรรมโดยใช้ Dice’s similarity coefficient และ UPGMA ได้กลุ่มควำม
เหมือนกันทำงพันธุกรรม 3 กลุ่ม กลุ่มแรกมี 9 พันธุ์ คือ PTL PNL PRAE ST BRR D1 KUBD 80 และ CLK   กลุ่มที่สองมี 
4 พันธุ์ คือ SV8  SV3   SV2 และ SR กลุ่มที่สำมเป็นสบู่แดงซึ่งเป็นตัวเปรียบเทียบและไม่มีควำมสัมพันธ์ทำงพันธุกรรมกับ
สบู่ด�ำ ได้ค่ำดัชนีควำมใกล้ชิดทำงพันธุกรรมระหว่ำง 0.08-0.50  พันธุ์สบู่ด�ำที่มีควำมแตกต่ำงทำงพันธุกรรมมำกที่สุดคือ
พนัธุ ์PTL กบั SR โดยให้ค่ำ similarity index เท่ำกบั 0.08 ในขณะทีพ่นัธุ ์PTL และ พนัธุ ์PNL มคีวำมใกล้ชดิทำงพนัธกุรรม
มำกที่สุด มีค่ำ similarity index เท่ำกับ 0.50เทคนิคอำร์เอพีดีนี้สำมำรถใช้ศึกษำควำมแตกต่ำงและควำมใกล้ชิดทำง 
พนัธกุรรมของสบูด่�ำได้ ข้อมลูควำมแตกต่ำงและควำมสมัพนัธ์ทำงพนัธกุรรมทีไ่ด้นีใ้ช้เป็นข้อมลูในกำรคดัเลอืกพ่อแม่พนัธุ์
สบู่ด�ำในโครงกำรปรับปรุงพันธุ์สบู่ด�ำต่อไป
ค�ำส�ำคัญ: สบู่ด�ำ, อำร์เอพีดี, ควำมแตกต่ำงทำงพันธุกรรม,ไพรเมอร์, กำรปรับปรุงพันธุ์พืช

ABSTRACT: This investigation was carried out to collect the physic nutfrom all parts of Thailand. The study aimed 
to assess the genetic relationship of 13 potential Jatropha accessions 203 collected germplasms of physic nut were 
collected in over part of the country and were grown in breeding collected field. For estimation of genetic relationships  
among 13 different high yield potential germplasms of Jatropha, random amplified polymorphic DNA(RAPD)  
technique based on polymerase chain reaction (PCR) was used for described purpose. Out of 22, 10-random base 
primers used, 17 primers produced good amplification products and showed polymorphic among physic nut acces-
sions. A total of 143 amplification products were scored and the size of the bands ranged from 300-2500 bp.The 
number of bands per primer ranged from 5 to 11, with an average of 8.41. The Dice’s similarity coefficient and 
UPGMA (Unweighted pair group method using arithmetic average) were used for clustering. 13 accessions could be 
separated into 3 groups with similarity index ranging from 0.08-0.50.  PTL PNL PRAE STBRR D1 KUBD 80 and 
CLKwere in the first group.  The second group consisted SV8 SV3 SV2 and SR.  Jatropha gossypifolis L. was no 
genetic relationship with any physic nut accessions.  PTL and SR had0.08 similarity index giving the most genetic 
difference whereas PTL and PNL had the most genetic similarity giving 0.50 similarity index.  The scientific data 
presented in this study suggests that RAPD could be used as a valuable tool for estimation of genetic identification 
and genetic relationship among germplasms of Jatropha curcas L.  These data can be used as basic information for 
selection to parental plants for physic nut hybridization and breeding program.  
Keywords: Jatropha, RAPD, genetic identification, primers, plant breeding
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บทน�ำ

สบู่ด�าเป็นพืชที่มีศักยภาพในการใช้ประโยชน์ได้

สงู โดยเฉพาะเป็นพชืพลงังานทางเลอืก แต่ในปัจจบุนั

นี้การน�าสบู่ด�ามาใช้ประโยชน์ในเชิงพาณิชย์ยังมีน้อย

มาก  อาจจะเป็นเพราะหลายสาเหตุ รวมทั้งการขาด

ข้อมูลทางวิชาการตั้งแต่เรื่องพันธุ์ การผลิตหรือการ

แปรรูป ดังนั้นจึงควรมีการวิจัยเพื่อให้ได้ซึ่งข้อมูลทาง

วิชาการเพื่อน�าพืชนี้มาใช้ประโยชน์โดยเฉพาะใช้แทน

น�้ามันดีเซลพืช งานขั้นแรกที่ควรท�าก็คือการรวบรวม

พันธุ์สบู่ด�าและการจ�าแนกความแตกต่างของพันธุ์ที่มี

ในแต่ละท้องถิ่นของไทยและจากต่างประเทศและ

หาความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของพันธุ์เหล่านี้ โดย

ทั่วไปความแตกต่างหรือความคล้ายคลึงกันของ

ลกัษณะสบูด่�าในแต่ละท้องทีห่รอืต่างท้องถิน่กนันัน้ ใช้

วิธีการจ�าแนกโดยทั่วไปคือใช้ความแตกต่างของ

ลกัษณะภายนอก หรอืใช้ลกัษณะทางพฤกษศาสตร์ เช่น 

ลักษณะใบ  ดอก ผล ซึ่งอาจท�าให้เกิดความไม่ถูกต้อง  

โดยเฉพาะในท้องถิ่นหรือบริเวณที่สภาพแวดล้อมบาง

อย่างสามารถเปลีย่นแปลงลกัษณะของพชืได้ นอกจาก

นี้ในบางพันธุ์จะมีลักษณะภายนอกที่เหมือนกันมาก

ทัง้ๆทีม่าจากคนละท้องถิน่หรอืเป็นคนละพนัธุ ์ในกรณี

เช ่นนี้จะไม่สามารถแยกหรือจ�าแนกพันธุ ์โดยใช้

ลักษณะทางพฤกษศาสตร์ภายนอกได้ จึงต้องใช้วิธีที่

สามารถตรวจสอบได้ในระดับดีเอ็นเอ เช่น การใช้เทคนิค 

อาร์เอพีดีซึ่งจากการตรวจสอบระดับดีเอ็นเอ ท�าให้

สามารถจ�าแนกพันธุ ์สบู ่ด�าที่มีลักษณะภายนอกที่

เหมือนกัน หรือพันธุ์ที่มีความใกล้ชิดทางพันธุกรรมได้

ผลที่ถูกต้องและแม่นย�า การวิจัยนี้จึงเป็นการรวบรวม

พันธุกรรมของสบู่ด�าไว้ให้มากที่สุด และศึกษาความ

แตกต่างรวมทัง้ความสมัพนัธ์ทางพนัธกุรรมโดยเทคนคิ 

อาร์เอพีดีตรวจสอบเพื่อน�าข้อมูลของพันธุ ์เหล่านี้ 

มาใช้ในการปรบัปรงุพนัธุส์บูด่�าต่อไปเทคนคิอาร์เอพดีี

เป็นวิธีที่ใช้แยกความแตกต่างของพันธุกรรมที่ท�ากัน

มากในปัจจบุนั  วธินีีส้ามารถตรวจสอบความแตกต่าง

ของดีเอ็นเอได้  ไม่ว่าจะสกัดดีเอ็นเอส่วนใดของพืช  

ระยะเวลาใด  หรือสภาพแวดล้อมแบบไหน  การใช ้

เทคนิคอาร์เอพีดีตรวจสอบดีเอ็นเอในพืช เป็นวิธีที่

ประยุกต์จากเทคนิคการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอ โดยการ

ใช้ไพรเมอร์ขนาดสัน้ทีม่ลี�าดบัเบสไม่จ�าเพาะกบัยนีใด

โดยเฉพาะ (Random primers) วิธีนี้ท�าได้สะดวกและ

รวดเร็ว  ใช้ดีเอ็นเอในปริมาณน้อย  ตรวจสอบผลได้

ทันที  เป็นเทคนิคที่ง่ายกว่า RFLP ที่ต้องใช้ดีเอ็นเอ

ปริมาณมากกว่าและมีขั้นตอนที่ซับซ้อนกว่า  มีการใช้

เทคนิคอาร์เอพีดีในการหาความสัมพันธ์และความ

หลากหลายในสบูด่�าหลายการทดลอง เช่น  การทดลอง

ของ Kumer et al. (2009), Ram et al. (2008), Basha 

and Sujatha (2007) และการทดลองของ Nisya  

et al.(2009) ซึ่งจากการศึกษาความหลากหลายและ

ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมนี้ท�าให้เป็นข้อมูลส�าหรับ

แหล่งพันธุกรรมของสบู ่ด�าเพื่อใช้ในการผลิตและ

พัฒนาสบู่ด�าในอนาคต

วิธีกำรศึกษำ

1. เก็บรวบรวมพันธุ์สบู่ด�าจากแหล่งต่างๆ มา

ปลูกศึกษาลักษณะทางพฤกษศาสตร์ สัณฐานวิทยา

ลักษณะประจ�าพันธุ์และลักษณะทางเขตกรรมของ

แต่ละพันธุ์

2. จ�าแนกความแตกต่างของพนัธุโ์ดยใช้เทคนคิ 

อาร์เอพีดี

 2.1 การสกัดดีเอ็นเอ โดยเก็บตัวอย่างใบ

อ่อนของสบู่ด�า accessions ต่างๆ จากแปลงรวบรวม

พนัธุจ์�านวน 12 accessions โดยแต่ละ accession ให้

ผลผลิตสูงและมีลักษณะทางการเกษตรที่ดีในแปลง

รวบรวมพันธุ์ใช้สบู่แดง (Jatropha gossypifolis L.) 

เป็นตวัเปรยีบเทยีบรวมทัง้หมด 13 accessions (Table 1) 

เก็บใบอ่อนของทั้ง 13 accessions แช่ในไนโตรเจน

เหลว  ท�าการสกดัดเีอน็เอโดยใช้ชดุ Kit ของ DNeasyTM 

Plant Mini Kit (Qiagen, Hilden, Germany) ดีเอ็นเอ

ที่สกัดได้ถูกเก็บไว้ที่ 4 °C

 2.2  หาชนดิของ Random primers (Primer 

screening) ทีเ่หมาะสมในการท�า PCR ของสบูด่�าไพร

เมอร์ชนิด10 เบสจ�านวน 22 ไพรเมอร์ จากบริษัท 
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Operon Technologies (Germany) ถกูน�ามาใช้ในการ

คดัเลอืกกบัสบูด่�า 3 พนัธุค์อืพนัธุเ์ฉลมิพระเกยีรต,ิ พนัธุ์

สตลู และ SV3 เพือ่หาไพรเมอร์ทีเ่หมาะสมส�าหรบัการ

ศึกษาการจ�าแนกพันธุ์สบู่ด�าในครั้งนี้ ท�าการคัดเลือก

ไพรเมอร์ ที่ให้ PCR products ที่ดีเพื่อใช้ในการท�า 

PCR 

วิธีการศึกษา 

1.เก็บรวบรวมพนัธุ์สบู่ดําจากแหลง่ต่างๆ มาปลกูศกึษาลกัษณะทางพฤกษศาสตร์ สณัฐานวิทยาลกัษณะประจําพันธุ์ และ

ลกัษณะทางเขตกรรมของแต่ละพนัธุ์ 

2.จําแนกความแตกต่างของพนัธุ์โดยใช้เทคนิคอาร์เอพีดี 

2.1การสกัดดีเอ็นเอ โดยเก็บตัวอย่างใบอ่อนของสบู่ ดํา accessions ต่างๆจากแปลงรวบรวมพันธุ์ จํานวน 

12accessionsโดยแต่ละ accession ให้ผลผลิตสูงและมีลักษณะทางการเกษตรที�ดีในแปลงรวบรวมพันธุ์ ใช้สบู่แดง

(Jatrophagossypifolis L.)เป็นตัวเปรียบเทียบรวมทั �งหมด 13 accessions(Table 1) เก็บใบอ่อนของทั �ง 13 accessions 

แช่ในไนโตรเจนเหลว  ทําการสกัดดีเอ็นเอโดยใช้ชุด Kit ของ DNeasyTM Plant Mini Kit (Qiagen, Hilden, Germany) ดี

เอ็นเอที�สกดัได้ถกูเก็บไว้ที� 4 °C 

2.2 หาชนิดของ Random primers (Primer screening) ที�เหมาะสมในการทํา PCR ของสบู่ดําไพรเมอร์ชนิด10 เบส

จํานวน 22 ไพรเมอร์ จากบริษัท Operon Technologies (Germany)ถูกนํามาใช้ในการคัดเลือกกับสบู่ดํา 3 พันธุ์ คือพันธุ์

เฉลมิพระเกียรติ, พนัธุ์สตลู และ SV3 เพื�อหาไพรเมอร์ที�เหมาะสมสําหรับการศึกษาการจําแนกพันธุ์สบู่ดําในครั �งนี � ทําการ

คดัเลอืกไพรเมอร์ ที�ให้ PCR products ที�ดีเพื�อใช้ในการทํา PCR  

 

Table 1 13 accessions of physic nut collected from breeding plots, Thungyai, Nakhon SiThammaratprovince 

Samples Accessions sources (Province/Country) 

1 PNL (Pisnulok) Collected from farmer in Prougdang district,Rayongprovince 

2 PR (Prae) Collected from Muang, Prae 

3 BRR (Bureerum) Collected from Nangrong, Bureerum 

4 SR (Surin) Collected from Sangkra, Surin 

5 KUBD 80 KUBD project, Parkchong, Nakhonrasima 

6 PTL (Patalung) Collected from Kunkanun, Patalung 

7 CLK (Chalermphrkiet) Collected from Chalermphrakiet, Nakhon SiThammarat 

8 ST (Satoon) Collected from Muang, Satoon 

9 SV 3 Lopburi, Jartropha project, Prof.Dr.ChamnanChatkeaw Head of project 

10 SV 8 Lopburi, Jartropha project, Prof.Dr.ChamnanChatkeaw Head of project 

11 SV 10 Lopburi, Jartropha project, Prof.Dr.ChamnanChatkeaw Head of project 

12 D1 India distributed by Prof.Dr.ChamnanChatkeaw 

13 Jatrophagossypifolia L(WT) Collected from Saiburee, Pattanee 

 

2.3 นําดีเอ็นเอมาเพิ�มชิ �นสว่น (DNA amplification) โดยใช้เทคนิค PCR 

นําดีเอ็นเอที�สกดัได้มาทําการเพิ�มชิ �นสว่น โดยใช้ไพรเมอร์ของ OPA, OPF, OPD, OPAD, OPG, OPL, OPR, 

OPO, OPAL, OPAW, OPT และ OPAB แต่ละปฏิกิริยาของ PCR ประกอบด้วย ดีเอ็นเอต้นแบบเข้มข้น20 นาโนกรัม

ปริมาตร 2 µlไพรเมอร์ อย่างละ 2 µlBlueMix 12.5µlและนํ �า deionized8.5 µlจะได้ปริมาตรรวม 25 l ในกรณี negative 

control จะใช้นํ �า deionized แทนดีเอนเอต้นแบบ หลงัจากนั �นทําปฏิกิริยา PCR โดยใช้เครื�อง Genius Thermal Cycler 

(Techne, Cambridge,U.K.) โดยตั �งโปรแกรมเครื�องไว้ดงันี � รอบที�1 ที�อณุหภูมิ 94 °Cนาน 1 นาที ตามด้วย 35 °C  นาน 2 
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  2.3 น�าดเีอน็เอมาเพิม่ชิน้ส่วน (DNA ampli-

fication) โดยใช้เทคนิค PCR

 น�าดีเอ็นเอที่สกัดได้มาท�าการเพิ่มชิ้นส่วน 

โดยใช้ไพรเมอร์ของ OPA, OPF, OPD, OPAD, OPG, 

OPL, OPR, OPO, OPAL, OPAW, OPT และ OPAB 

แต่ละปฏกิริยิาของ PCR ประกอบด้วย ดเีอน็เอต้นแบบ

เข้มข้น 20 นาโนกรัมปริมาตร 2 µl ไพรเมอร์ อย่างละ 

2 µlBlueMix 12.5µl และน�้า  deionized8.5 

µlจะได้ปริมาตรรวม 25 m 
 2.4 วิเคราะห์ข้อมูล จ�าแนกพันธุ์สบู่ด�าและ

วิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของสบู่ด�า

 RAPD markers ของทั้ง 13 พันธุ์ถูกน�ามา

วิเคราะห์โดยใช้โปรแกรมส�าเร็จรูป GeneDirectory 

และ GeneTools (SynGene, 2007) การหาคู่ความ

เหมือนกัน (Pair-wise similarity matrics) และการหา 

ความสมัพนัธ์ทางพนัธกุรรมโดยใช้ Dice’s coefficient 

of similarity ส่วน Dendrogram ถูกสร้างโดยใช้  

unweighted pair group method with arithmetic 

average (UPGMA)ท�าการทดลองที่ ห้องปฏิบัติการ

เทคโนโลยีชีวภาพทางพืช คณะเกษตรศาสตร ์ 

มหาวิทยาลัยเทคโนโลยีราชมงคลศรีวิชัย  อ.ทุ่งใหญ่  

จ.นครศรีธรรมราช ระหว่างปี พ.ศ.2550 - 2554 

ผลกำรศึกษำและวิจำรณ์

1. กำรเก็บรวบรวมพันธุ์สบู่ด�ำ

เก็บรวบรวมพันธุ์สบู่ด�ำจำกภำคเหนือ  ภำคกลำง  

ภำคใต้ และภำคตะวันออกเฉียงเหนือ ได้เป็นจ�ำนวน 

3, 2, 4 และ 6 พันธุ์ ตำมล�ำดับจำกประเทศลำว และ

ประเทศเขมร ประเทศละ1 พันธุ์ได้พันธุ์จากความร่วม

มือทางการวิจัยกับหน ่วยงานต ่างๆ 4 พันธุ ์คือ 

KUBD20, KUBD78, KUBD80, D1 จากประเทศ

อินเดีย และจ�านวน 181 พันธุ์เป็นพันธ์ุที่ถูกประเมิน

และคัดเลือกจำกจังหวัดขอนแก่น นครรำชสีมำ ลพบุรี 
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โดย ศ.ดร.ช�ำนำญ  ฉัตรแก้ว หัวหน้ำโครงกำรและสบู่

แดง (Jatrophagossypifolia L.) จำก 3 จังหวัดคือ

จังหวัดปัตตำนี  จังหวัดอุบลรำชธำนี จังหวัดยโสธร  

รวมเชือ้พนัธกุรรมสบูด่�ำทีเ่กบ็รวบรวมในแปลงรวบรวม

พันธุ์ทั้งหมดมีจ�ำนวน 203 พันธุ์

2.  หำควำมสัมพันธ์ทำงพันธุกรรมของพันธุ ์

สบู่ด�ำโดยใช้เทคนิคอำร์เอพีดี

2.1 กำรคัดเลือกไพรเมอร์ (Primers)

สบู่ด�าจ�านวน 13 พันธุ์ได้ถูกน�ามาใช้ในการคัด

เลือกไพรเมอร์ จากไพรเมอร์ชนิด 10 เบส จ�านวน 22 

ไพรเมอร์ พบว่ามี 17 ไพรเมอร์ ให้รูปแบบของแถบ

ดเีอน็เอเป็น polymorphic ทีด่แีละมคีวามแตกต่างของ

แถบดีเอ็นเอกับสบู่ด�าที่ถูกตรวจสอบ โดยให้จ�านวน

แถบดีเอ็นเอทั้งหมด 143 แถบดีเอ็นเอแต่ละไพรเมอร์

ให้จ�านวนแถบดีเอ็นเออยู่ในช่วงตั้งแต่ 5 ถึง 11 แถบ

ดีเอ็นเอต่อไพรเมอร์ ไพรเมอร์ OPA 4 และไพรเมอร์ 

OPF 8  ให้ค่าจ�านวนแถบดีเอ็นเอน้อยที่สุดคือ 5 แถบ

ดีเอ็นเอ ขณะที่ไพรเมอร์ OPAL 12 และไพรเมอร์  

OPF 3 ให้จ�านวนแถบดีเอ็นเอมากที่สุดคือ 11 แถบ

ดีเอ็นเอ (Figure1) โดยค่าเฉลี่ยของแถบดีเอ็นเอต่อ 

ไพรเมอร์เท่ากบั 8.41 ขนาดของ PCR products อยูใ่น

ช่วงตั้งแต่ 300 ถึง 2500 bp

2.2  กำรจ�ำแนกควำมแตกต่ำงของพนัธุส์บูด่�ำ

และกำรหำควำมสมัพนัธ์ทำงพนัธกุรรมของสบูด่�ำ

จากการใช้โปรแกรมส�าเร็จรูปของ SynGene 

(2007) ในการจ�าแนกความแตกต่างและหาความ

สัมพันธ์ทางพันธุกรรมของสบู่ด�า 13 accessions โดย

พนัธุท์ี ่1-12 ใน (Table1) เป็นพนัธุท์ีใ่ห้ผลผลติสงูและ

มีลักษณะทางการเกษตรดีจากการปลูกในแปลง

รวบรวมพันธุ ์   ท�าการวิเคราะห์โดยใช้โปรแกรม  

GeneTools วเิคราะห์ความเข้มข้นของ PCR products 

โดยใช้น�้าหนักโมเลกุลของ marker มาตรฐานและใช้

โปรแกรม GeneDirectory ส�าหรับการวิเคราะห์  

cluster ของสบู่ด�าทั้ง 13 accessions พบว่าได้กลุ่ม 

พนัธุส์บูด่�าออกเป็น 3 กลุม่ใหญ่ ดงัภาพ dendrogram 

(Figure 2) โดยที่กลุ่มแรกประกอบด้วยสบู่ด�า 8 พันธุ์ 

คอื PTL PNL PRAE ST BRR D1 KUBD 80 และ CLK   

กลุม่ทีส่องม ี4 พนัธุ ์คอื SV8  SV3   SV2 และ SR  กลุม่

สุดท้ายเป็นสบู่แดงที่ใช้เป็นตัวเปรียบเทียบซึ่งพบว่า

ไม่มีความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมกับสบู่ด�า  ผลการ

วเิคราะห์ให้ค่าดชันคีวามใกล้ชดิทางพนัธกุรรมระหว่าง 

0.08- 0.50  พนัธุส์บูด่�าทีม่คีวามแตกต่างทางพนัธกุรรม

มากที่สุดคือพันธุ์ PTL  กับ SR โดยให้ค่าความเหมือน

กันเท่ากับ 0.08 ในขณะที่พันธุ์ PTL และ PNL มีความ
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Figure 1 RAPD profiles of OPF3 primer; lanes1-13=SR,SV2,SV3,SV8,D1,ST, 

       PNL,PTL,BRR,PRAE,KUBD80,CLKandWT respectively, M = 100bp ladder marker 

2.2 การจาํแนกความแตกต่างของพันธ์ุสบู่ดําและการหาความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของสบู่ดํา 

จากการใช้โปรแกรมสําเร็จรูปของ SynGene(2007) ในการจําแนกความแตกต่างและหาความสมัพันธ์ทาง

พนัธุกรรมของสบู่ดํา 13 accessionsโดยพันธุ์ที� 1-12 ใน(Table1)เป็นพันธุ์ที�ให้ผลผลิตสงูและมีลกัษณะทางการเกษตรดี

จากการปลูกในแปลงรวบรวมพันธุ์   ทําการวิเคราะห์โดยใช้โปรแกรม GeneToolsวิเคราะห์ความเข้มข้นของ PCR 

products โดยใช้นํ �าหนักโมเลกุลของ marker มาตรฐานและใช้โปรแกรม GeneDirectory สําหรับการวิเคราะห์ cluster 

ของสบู่ดําทั �ง 13 accessionsพบว่าได้กลุ่มพันธุ์สบู่ดําออกเป็น 3 กลุ่มใหญ่ ดังภาพ dendrogram(Figure2) โดยที�กลุ่ม

แรกประกอบด้วยสบู่ดํา 8 พันธุ์  คือ PTL PNL PRAE ST BRR D1 KUBD 80 และ CLK   กลุ่มที�สองมี 4 พันธุ์  คือ SV8  

SV3   SV2 และ SR  กลุม่สดุท้ายเป็นสบู่แดงที�ใช้เป็นตัวเปรียบเทียบซึ�งพบว่าไม่มีความสมัพันธ์ทางพันธุกรรมกับสบู่ดํา  

ผลการวิเคราะห์ให้ค่าดัชนีความใกล้ชิดทางพันธุกรรมระหว่าง 0.08- 0.50  พันธุ์สบู่ดําที�มีความแตกต่างทางพันธุกรรม

มากที�สดุคือพนัธุ์  PTL  กับ SR โดยให้ค่าความเหมือนกันเท่ากับ 0.08 ในขณะที�พันธุ์  PTL และ PNL มีความใกล้ชิดทาง

พนัธุกรรมมากที�สดุและให้ค่า ความเหมือนกันเท่ากับ 0.50 ส่วนพันธุ์  D1 มีความสมัพันธ์ใกล้ชิดกับพันธุ์  KUBD 80 มาก

ที�สดุเท่ากบั 0.44  อย่างไรก็ตามพนัธุ์ D1 ให้ความแตกต่างทางพนัธุกรรมมากที�สดุกับสบู่ดําพันธุ์  SV2 และพันธุ์  SR คือให้

ค่า similarity index เท่ากับ 0.15 และ 0.17 ตามลําดับ  พันธุ์จากต่างภูมิภาคพันธุ์  CLK จากจังหวัดนครศรีธรรมราชให้

ความแตกต่างทางพันธุกรรมมากที�สดุกับพันธุ์  SR จากจังหวัดสริุนทร์  คือให้ค่า similarity index เท่ากับ 0.12 ซึ�งทั �ง 2 

พนัธุ์นี � หากดลูกัษณะทางสณัฐานวิทยาแล้วจะเหมือนกันมาก ดังนั �นการใช้เทคนิคอาร์เอพีดีครั �งนี �สามารถจําแนกความ

แตกต่างทางพนัธุกรรมได้อย่างมีประสทิธิภาพ 

 

 

 

 

 

 

 

 

Print to PDF without this message by purchasing novaPDF (http://www.novapdf.com/)

 M     1      2  3     4       5     6      7      8      9     10    11    12    13 

 

Figure 1 RAPD profiles of OPF3 primer; lanes1-13=SR,SV2,SV3,SV8,D1,ST, 

       PNL,PTL,BRR,PRAE,KUBD80,CLKandWT respectively, M = 100bp ladder marker 

2.2 การจาํแนกความแตกต่างของพันธ์ุสบู่ดําและการหาความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของสบู่ดํา 

จากการใช้โปรแกรมสําเร็จรูปของ SynGene(2007) ในการจําแนกความแตกต่างและหาความสมัพันธ์ทาง

พนัธุกรรมของสบู่ดํา 13 accessionsโดยพันธุ์ที� 1-12 ใน(Table1)เป็นพันธุ์ที�ให้ผลผลิตสงูและมีลกัษณะทางการเกษตรดี

จากการปลูกในแปลงรวบรวมพันธุ์   ทําการวิเคราะห์โดยใช้โปรแกรม GeneToolsวิเคราะห์ความเข้มข้นของ PCR 

products โดยใช้นํ �าหนักโมเลกุลของ marker มาตรฐานและใช้โปรแกรม GeneDirectory สําหรับการวิเคราะห์ cluster 

ของสบู่ดําทั �ง 13 accessionsพบว่าได้กลุ่มพันธุ์สบู่ดําออกเป็น 3 กลุ่มใหญ่ ดังภาพ dendrogram(Figure2) โดยที�กลุ่ม

แรกประกอบด้วยสบู่ดํา 8 พันธุ์  คือ PTL PNL PRAE ST BRR D1 KUBD 80 และ CLK   กลุ่มที�สองมี 4 พันธุ์  คือ SV8  

SV3   SV2 และ SR  กลุม่สดุท้ายเป็นสบู่แดงที�ใช้เป็นตัวเปรียบเทียบซึ�งพบว่าไม่มีความสมัพันธ์ทางพันธุกรรมกับสบู่ดํา  

ผลการวิเคราะห์ให้ค่าดัชนีความใกล้ชิดทางพันธุกรรมระหว่าง 0.08- 0.50  พันธุ์สบู่ดําที�มีความแตกต่างทางพันธุกรรม

มากที�สดุคือพนัธุ์  PTL  กับ SR โดยให้ค่าความเหมือนกันเท่ากับ 0.08 ในขณะที�พันธุ์  PTL และ PNL มีความใกล้ชิดทาง

พนัธุกรรมมากที�สดุและให้ค่า ความเหมือนกันเท่ากับ 0.50 ส่วนพันธุ์  D1 มีความสมัพันธ์ใกล้ชิดกับพันธุ์  KUBD 80 มาก

ที�สดุเท่ากบั 0.44  อย่างไรก็ตามพนัธุ์ D1 ให้ความแตกต่างทางพนัธุกรรมมากที�สดุกับสบู่ดําพันธุ์  SV2 และพันธุ์  SR คือให้

ค่า similarity index เท่ากับ 0.15 และ 0.17 ตามลําดับ  พันธุ์จากต่างภูมิภาคพันธุ์  CLK จากจังหวัดนครศรีธรรมราชให้

ความแตกต่างทางพันธุกรรมมากที�สดุกับพันธุ์  SR จากจังหวัดสริุนทร์  คือให้ค่า similarity index เท่ากับ 0.12 ซึ�งทั �ง 2 

พนัธุ์นี � หากดลูกัษณะทางสณัฐานวิทยาแล้วจะเหมือนกันมาก ดังนั �นการใช้เทคนิคอาร์เอพีดีครั �งนี �สามารถจําแนกความ

แตกต่างทางพนัธุกรรมได้อย่างมีประสทิธิภาพ 

 

 

 

 

 

 

 

 

Print to PDF without this message by purchasing novaPDF (http://www.novapdf.com/)

.



425KHON KAEN AGR. J. 42 SUPPL. 3 : (2014).

 

 

 

 

 

 

 

 

Figure 2 Dendrogram of physic nut13 accessions analyzed using GeneDirectory andDice’s  

 similarity coefficient  forclustering 
 

อย่างไรก็ตาม ความสมัพันธ์ทางพันธุกรรมของสบู่ดําทั �ง 13 accessions  จาก similarity indexใน(Figure3)จะ

เห็นว่าสบู่แดงให้ค่าความเหมือนกนัเป็นศนูย์กบัทกุพนัธุ์  แสดงว่าสบู่แดงไม่มีความสมัพันธ์ทางพันธุกรรมกับสบู่ดําทั �ง 12 

พนัธุ์  สาํหรับสบู่ดํา12 พนัธุ์นั �นพบว่าพนัธุ์ ST ซึ�งเป็นพนัธุ์ที�ให้ผลผลติสงูและมีลกัษณะทางการเกษตรเช่นลกัษณะ จํานวน

ผลต่อช่อ นํ �าหนกั 100 เมลด็ และความต้านทานหนอนชอนใบดีนั �นมีความแตกต่างทางพนัธุกรรมกับพันธุ์  SR ซึ�งมีปลกูกัน

ในภาคตะวนัออกเฉียงเหนือสงูโดยให้ค่า similarity เท่ากับ 0.13 แม้ว่าพันธุ์ทั �งสองจะมีลกัษณะรูปร่างทางสณัฐานวิทยา

คล้ายคลงึกัน  นอกจากนี �พันธุ์  ST ยังมีความแตกต่างทางพันธุกรรมกับพันธุ์  SV3 สงูคือมีค่า similarity เท่ากับ 0.13 ค่า
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PNL 2 0.50 1.00            

PRAE 3 0.41 0.43 1.00           

ST 4 0.39 0.46 0.37 1.00          

BRR 5 0.35 0.38 0.33 0.43 1.00         

D1 6 0.31 0.47 0.35 0.33 0.37 1.00        

KUBD80 7 0.22 0.24 0.33 0.38 0.35 0.44 1.00       

CLK 8 0.39 0.41 0.30 0.26 0.24 0.28 0.27 1.00      

SV8 9 0.22 0.24 0.23 0.23 0.36 0.30 0.33 0.09 1.00     
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SR 12 0.08 0.17 0.26 0.13 0.13 0.17 0.20 0.12 0.19 0.25 0.30 1.00  
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ใกล้ชดิทางพนัธกุรรมมากทีส่ดุและให้ค่า ความเหมอืน

กันเท่ากับ 0.50 ส่วนพันธุ์ D1 มีความสัมพันธ์ใกล้ชิด

กับพันธุ์ KUBD 80 มากที่สุดเท่ากับ 0.44  อย่างไร

ก็ตามพันธุ์ D1 ให้ความแตกต่างทางพันธุกรรมมาก

ทีส่ดุกบัสบูด่�าพนัธุ ์SV2 และพนัธุ ์SR คอืให้ค่า similarity 

index เท่ากับ 0.15 และ 0.17 ตามล�าดับ  พันธุ์จาก

ต่างภูมิภาคพันธุ์ CLK จากจังหวัดนครศรีธรรมราชให้

ความแตกต่างทางพนัธกุรรมมากทีส่ดุกบัพนัธุ ์SR จาก

จงัหวดัสรุนิทร์  คอืให้ค่า similarity index เท่ากบั 0.12 

ซึ่งทั้ง 2 พันธุ์นี้ หากดูลักษณะทางสัณฐานวิทยาแล้ว

จะเหมือนกันมาก ดังนั้นการใช้เทคนิคอาร์เอพีดีครั้งนี้

สามารถจ�าแนกความแตกต่างทางพันธุกรรมได้อย่าง

มีประสิทธิภาพ

อย่างไรกต็าม ความสมัพนัธ์ทางพนัธกุรรมของสบู่

ด�าทั้ง 13 accessions  จาก similarity index ใน  

(Figure 3) จะเหน็ว่าสบูแ่ดงให้ค่าความเหมอืนกนัเป็น

ศนูย์กบัทกุพนัธุ ์แสดงว่าสบูแ่ดงไม่มคีวามสมัพนัธ์ทาง

พนัธกุรรมกบัสบูด่�าทัง้ 12 พนัธุ ์ ส�าหรบัสบูด่�า 12 พนัธุ์

นั้นพบว่าพันธุ์ ST ซึ่งเป็นพันธุ์ที่ให้ผลผลิตสูงและมี

ลักษณะทางการเกษตรเช่นลักษณะ จ�านวนผลต่อช่อ 

น�า้หนกั 100 เมลด็ และความต้านทานหนอนชอนใบดี

นัน้มคีวามแตกต่างทางพนัธกุรรมกบัพนัธุ ์SR ซึง่มปีลกู

กนัในภาคตะวนัออกเฉยีงเหนอืสงูโดยให้ค่า similarity 

เท่ากบั 0.13 แม้ว่าพนัธุท์ัง้สองจะมลีกัษณะรปูร่างทาง

สัณฐานวิทยาคล้ายคลึงกัน  นอกจากนี้พันธุ์ ST ยังมี

ความแตกต่างทางพันธุกรรมกับพันธุ์ SV3 สูงคือมีค่า 

similarity เท่ากับ 0.13 ค่าความแตกต่างและความ

สัมพันธ์ทางพันธุกรรมของพันธุ์สบู่ด�าที่ได้สามารถน�า

มาเป็นข้อมูลใช้ในการคัดเลือกพันธุ์พ่อพันธุ์แม่สบู่ด�า

ในโครงการผสมพันธุ ์และพัฒนาพันธุ ์สบู ่ด�าให้มี

ประสิทธิภาพต่อไป

.
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สรุป

เทคนิดอาร์เอพีดีเป็นเทคนิคที่ใช ้ได้ดีในการ

จ�าแนกความแตกต่างและความสมัพนัธ์ทางพนัธกุรรม

ของสบู่ด�า โดยสามารถบอกพันธุ์สบู่ด�าที่มีความแตก

ต่างทางพนัธกุรรมกนัมากเช่นสบูด่�าพนัธุ ์PTL พนัธุ ์ST 

กับพันธุ์ SR ซึ่งมีลักษณะทางเขตกรรมเช่นอายุการ

ออกดอก อายุการเก็บเกี่ยว จ�านวนผลต่อช่อ จ�านวน

เมล็ดต่อผล มีความต้านทานแมลงดี  สามารถถูกคัด

เลือกมาเป็นพันธุ์พ่อพันธุ์แม่ในการผสมพันธุ์เพื่อสร้าง

พันธุ์ลูกผสมหรือสร้างความแปรปรวนทางพันธุกรรม

เพื่อการคัดเลือกพันธุ์ที่ดีในโครงการปรับปรุงพันธุ์สบู่

ด�าต่อไป
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