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บทคัดย่อ 
สบู่ด ำเป็นพืชที่มีถิ่นก ำเนิดในทวีปอเมริกำ มีมำกกว่ำ 200 สปีชีย์ กระจำยอยู่ในเขตร้อน ซึ่งสบู่ด ำเป็นพืชที่ใช้

ผลิตน  ำมันไบโอดีเซล กำรศึกษำควำมหลำกหลำยทำงพันธุกรรมของต้นสบู่ด ำในประเทศไทยจำก 9 ประชำกร โดยใช้
เทคนิค random amplified polymorphic DNA (RAPD) พบว่ำจำก 68 ไพรเมอร์ มี 10 ไพรเมอร์ ที่น ำมำใช้ ให้
แถบดีเอ็นเอ 68 แถบ ในกำรศึกษำควำมหลำกหลำยทำงพันธุกรรมระหว่ำงประชำกร พบว่ำค่ำ percentage 
polymorphic loci อยู่ระหว่ำง 16.18 ถึง 52.94 จำกกำรศึกษำระยะห่ำงทำงพันธุกรรมมีค่ำอยู่ระหว่ำง 0.0121 ถึง 
0.4372 ซึ่งจำกระยะห่ำงทำงพันธุกรรมชี ให้เห็นว่ำควำมหลำกหลำยทำงพันธุกรรมระหว่ำงประชำกรอยู่ในระดับต่ ำ  
จำกแผนภูมิควำมสัมพันธ์ทำงพันธุกรรมในรูปแบบ dendrogram โดย UPGMA (unweighted pair group 
method with arithmetic mean) สำมำรถแบ่งกลุ่มตัวอย่ำงประชำกรของต้นสบู่ด ำได้ 2 กลุ่ม 

ค าส าคัญ : สบู่ด ำ; อำร์เอพีดี; ควำมหลำกหลำย 

Abstract 
Jatropha is one of a native plant of America continent. There are over 200 species that are 

widely distributed in tropics. Jatropha is a promising oil crop for bio-diesel. This investigation was 
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carried out to assess the genetic diversity of 9 populations based on random amplified polymorphic 
DNA marker. Within 68 random primer used, 10 primers gave reproducible amplification banding 
patterns of 68 polymorphic bands. Genetic diversity greatly varied among the population, by which 
the percentage of polymorphic loci values range from 16.18 to 52.94. Genetic distance varied from 
0.0121 to 0.4372. These indicate low level of genetic variation among the population of Jatropha 
sample. The UPGMA (unweighted pair group method with arithmetic mean) cluster analysis 
indicated two distinct clusters of Jatropha sample. 

 

Keywords: physic nut; RAPD; diversity 
 
1. บทน า 

สบู่ ด ำหรือ  physic nut จัด เป็นหนึ่ ง ในพืช
พลังงำนที่คำดว่ำจะน ำมำพัฒนำเป็นน  ำมันไบโอดีเซล
ในประเทศไทยเช่นเดียวกับปำล์มน  ำมัน ด้วยสมบัติ
เฉพำะตัวด้ำนกำรให้น  ำมันของพืชชนิดนี  ประกอบกับมี
ผลงำนวิจัยออกมำยืนยันอย่ำงชัดเจนแล้วว่ำสมบัติ
ดังกล่ำวของเมล็ดสบู่ด ำสำมำรถน ำไปพัฒนำเป็นไบโอ-
ดีเซลได้จริง [1] น ำไปสู่กำรคำดหมำยกันว่ำพืชชนิดนี 
ในอนำคตอันใกล้น่ำจะมีอนำคตที่สดใสในแง่ของกำร
เป็นพืชเศรษฐกิจที่ได้รับรองดูแลจำกรัฐบำลเช่นเดียว 
กับปำล์มน  ำมัน แต่กำรศึกษำด้ำนพันธุกรรมของต้นสบู่
ด ำในประเทศไทยมีน้อยมำก โดยเฉพำะกำรศึกษำด้ำน
พันธุกรรมในพื นที่ต่ำง ๆ ยังไม่ได้มีกำรศึกษำวิจัยอย่ำง
ละเอียด ท ำให้ไม่มีข้อมูลพื นฐำนส ำคัญที่จะใช้อ้ำงอิง 
เพื่อที่จะน ำผลกำรศึกษำไปใช้เป็นข้อมูลในเรื่องควำม
หลำกหลำยทำงชีวภำพ ซึ่งจะเป็นประโยชน์ต่อกำร
อนุรักษ์สำยพันธ์ุ และเป็นข้อมูลพื นฐำนในกำรปรับปรุง
พันธุ์ของต้นสบู่ด ำที่จะส่งเสริมให้เป็นพืชเศรษฐกิจใน
อนำคต 

ในประเทศไทยมีกำรปลูกสบู่ด ำทั่วทุกภำคของ
ประเทศไทย [2] พบว่ำมีสบู่ด ำหลำยสำยพันธุ์ท่ีปลูกใน
ประเทศไทย ดังนั นกำรตรวจสอบเมล็ดพันธุ์ก่อนท่ีจะมี
กำรปลูกเป็นสิ่งส ำคัญ เพรำะถ้ำเมล็ดพันธุ์ไม่ตรงตำม
พันธุ์จะท ำให้จ ำนวนผลผลิตลดลงและเปอร์เซ็นต์น  ำมัน

ในเมล็ดลดลงด้วย เนื่องจำกในอดีตกำรตรวจสอบสำย
พันธุ์จะตรวจสอบทำงสัณฐำนวิทยำ ซึ่งต้องใช้เวลำนำน
และไม่แม่นย ำ ดังนั นเพื่อให้เกิดควำมรวดเร็วและผลที่
ได้มีควำมแม่นย ำจึงมีกำรน ำเทคนิคทำงเครื่องหมำย
ทำงพันธุกรรมมำใช้ เพื่อบ่งชี ควำมจ ำเพำะของสำย
พันธุ์  ปัจจุบัน เทคนิค RAPD (random amplified 
polymorphic DNA) [3] จัดเป็นเทคนิคที่ง่ำยสะดวก
และรวดเร็ว ใช้ไพรเมอร์ขนำดสั นสำยเดียวแล้วท ำให้
เกิดแถบเอ็นเอขนำดต่ำง ๆ กัน ซึ่งสำมำรถใช้บอก
ควำมแตกต่ำงทำงพันธุกรรมได้ อีกทั งสำมำรถใช้กับ
ตัวอย่ำงดีเอ็นที่มีปริมำณน้อย [4] และค่ำใช้จ่ำยไม่สูง
มำกนัก ดังนั นเทคนิค RAPD จึงถูกน ำมำประยุกต์ใช้
ศึกษำในพืชหลำยชนิด ได้แก่ กล้วย [5] แตงกวำ [6] 
มะเขือเทศ  [7] แตงโมง [8] มะละกอ [9] ฝ้ำย [10] 
เป็นต้น ดังนั นในกำรศึกษำครั งนี จึงน ำเทคนิค RAPD 
มำใช้เพื่อตรวจสอบควำมหลำกหลำยทำงพันธุกรรม 
 

2. อุปกรณ์และวิธีการ 
2.1 ตัวอย่างต้นสบู่ด าและการสกัดดีเอ็นเอ 

ตัวอย่ำงต้นสบู่ด ำที่น ำมำศึกษำ เป็นต้นสบู่
ด ำที่มีจ ำนวน 9 ประชำกร จำก 9 จังหวัด คือ น่ำน 
ล ำปำง ตำก ชัยภูมิ อุทัยธำนี ขอนแก่น พิษณุโลก 
นครสวรรค์ และสุโขทัย จังหวัดละ 2-5 ต้น รวมทั งหมด 
40 ต้น (ตำรำงที ่1) น ำมำสกัดดีเอ็นเอด้วยวิธี CTAB  
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ดัดแปลงจำก Agrawal และคณะ [11] 
 
ตารางที่ 1 ตัวอย่ำงต้นสบู่ด ำที่ใช้ในกำรศึกษำ

ควำมหลำกหลำยทำงพันธุกรรมของ
ประชำกร 

 

รหัส แหล่งพันธุ์ จ ำนวนต้น 
POP-1 จังหวัดน่ำน 5 

POP-2 จังหวัดล ำปำง 5 
POP-3 จังหวัดตำก 5 
POP-4 จังหวัดชัยภูม ิ 5 
POP-5 จังหวัดอุทัยธำนี 5 
POP-6 จังหวัดขอนแก่น 4 

POP-7 จังหวัดพิษณุโลก 5 
POP-8 จังหวัดนครสวรรค ์ 2 
POP-9 จังหวัดสุโขทัย 4 

 
2.2 ตรวจสอบข้อมูลเคร่ืองหมาย RAPD ของ

ต้นสบู่ด าจากฐานข้อมูลและสังเคราะห์ไพรเมอร์ 
ตรวจสอบข้อมูลงำนวิจัยต่ำง ๆ ท่ีเกี่ยวข้อง

กับกำรใช้เครื่องหมำยดีเอ็นเอกับต้นสบู่ด ำจำกฐำน 
ข้อมูล GenBank โดยเลือกเครื่องหมำยที่มีรำยงำนกำร
ตรวจสอบในพืชมีควำมสัมพันธ์ใกล้ชิดกัน หลังจำกนั น
จึงน ำข้อมูลที่ได้มำเลือกสังเครำะห์ไพรเมอร์ โดยเลือก
ไพรเมอร์ที่ให้ควำมหลำกหลำยทำงพันธุกรรมสูง และมี
จ ำนวนแอลลีลมำก ซึ่งสำมำรถคัดเลือกไพรเมอร์ได้ 68 
ไพรเมอร์ 

2.3 การทดสอบเพ่ือเลือกไพร์เมอร์และ
สภาวะ ที่เหมาะสมในการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอ 

น ำทั ง 68 ไพรเมอร์ มำทดสอบเพื่อเพิ่ม
ปริมำณดีเอ็นเอในต้นสบู่ด ำ 9 ตัวอย่ำง จังหวัดละ 1 
ตัวอย่ำง ด้วยวิธีกำรพีซีอำร์ โดยปฏิกิริยำประกอบด้วย 
สำรละลำยดีเอ็นเอ (50 นำโนกรัม/ไมโครลิตร) 2 

ไมโครลิตร ไพรเมอร์ (5 พิโคโมล/ไมโคร ลิตร) 2 ไมโคร 
ลิตร dNTP (2 mM) 2 ไมโครลิตร 10X PCR buffer 2 
ไมโครลิตร MgCl2 (50mM) 0.8 ไมโครลิตร Taq DNA 
polymerase (5 ยูนิต/ไมโครลิตร) 0.1 ไมโครลิตร และ
เติมน  ำกลั่นให้มีปริมำตรรวม 20 ไมโครลิตร ท ำ
ปฏิกิริยำรอบแรก 94 องศำเซลเซียส 5 นำที รอบที่ 2-
30 ที่อุณหภูมิ 94 องศำเซลเซียส 1 นำที 55 องศำ
เซลเซียส 1 นำที 72 องศำเซลเซียส 1 นำที และรอบ
สุดท้ำย 72 องศำเซลเซียส 5 นำที จำกนั นแยกขนำด ดี
เอ็นเอโดยวิธีอิเล็กโทรโฟรีซิสโดยใช้วุ้นอะกำโรสที่มี
ควำมเข้มข้น 1 เปอร์เซ็นต์ ในบัฟเฟอร์ TAE ที่แรง 
เคลื่อนไฟฟ้ำ 135 โวลต์ เป็นเวลำ 50 นำที และย้อม  
ดีเอ็นเอด้วยเอธิเดียมโบรไมด์ควำมเข้มข้น 10 ppm 
นำน 10 นำทีจำกนั นล้ำงน  ำนำน 5 นำที เพื่อเลือก  
ไพรเมอร์ที่สำมำรถเพิ่มปริมำณดีเอ็นเอทั ง 9 ตัวอย่ำง 

2.4 การวิเคราะห์ข้อมูลทางพันธุกรรม 
จำกไพรเมอร์  68 ไพรเมอร์  สำมำรถ

คัดเลือกไพรเมอร์ได้ 10 ไพรเมอร์ (ตำรำงที่ 2) ที่
สำมำรถเพิ่มปริมำณดีเอ็นเอทั ง 9 ตัวอย่ำง น ำมำใช้
ตรวจสอบดีเอ็นเอของต้นสบู่ด ำทั งหมด วิเครำะห์
เปรียบเทียบข้อมูล โดยอ่ำนแถบดีเอ็นเอที่ปรำกฏบน
เจลและบันทึกข้อมูลโดยก ำหนดสัญลักษณ์คือ “1” กับ
กำรมีแถบดีเอ็นเอ และ “0” กับกำรไม่มีแถบดีเอ็นเอ 
น ำข้อมูลที่ ได้ ไปวิ เครำะห์ค่ำ  polymorphic loci, 
percentage polymorphic loci, gene diversity 
( H) , Shannon’  s information index ( I) , total 
genetic diversity ( HT) , genetic diversity within 
the population ( HS) , variability among the 
polulation (Gst) จ ำนวนผู้อพยพ (migration) ต่อรุ่น 
(Nm) และควำมแตกต่ำงของประชำกร (genetic 
distance) ด้วยโปรแกรม POPGENE เวอร์ชัน 1.31 
โดยสร้ำง dendrogram ด้วยโปรแกรม Phylip 3.5 
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3. ผลการวิจัย 
3.1 การทดสอบเพ่ือเลือกไพรเมอร์และ

สภาวะที่เหมาะสมในการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอ 
จำกกำรใช้ไพรเมอร์ 68 ไพรเมอร์ ของ

บริษัท Invitrogen ที่มีควำมยำว 10-11 นิวคลีโอไทด์
เมื่อน ำมำตรวจสอบกับดีเอ็นของต้นสบู่ด ำตัวอย่ำงที่สุ่ม
จำก 9 จังหวัด ในงำนวิจัยครั งนี มีเพียง 10 ไพรเมอร์ ที่
พบแถบดีเอ็นเอมำกกว่ำ 3 แถบ (ตำรำงที่ 2) โดย   
ไพรเมอร์ OPA ได้จำกงำนทดลองของ Shafi และคณะ 
[12] และไพรเมอร์ RIT ออกแบบโดยใช้โปรแกรม 
OligoAnalyzer 3.1 
 
ตารางที่ 2 จ ำนวนแถบดีเอ็นเอนของไพรเมอร์ 

10 ไพรเมอร์ 
 

ไพรเมอร ์ ล ำดับนิวคลีโอไทด ์ จ ำนวนแถบ DNA 
OPA-4 5’-AATCGGGCTG-3’ 7 
RIT-2 5’-ATTGGGCGAT-3’ 8 
RIT-16 5’-CACGGCGAGT-3’ 8 
RIT-17 5’-CAGCGAACTA-3’ 9 
RIT-21 5’-TGCAGTCGAA-3’ 7 
RIT-36 5’-GCCACGGAGA-3’ 5 
RIT-37 5’-TCCCGAACCG-3’ 6 
RIT-40 5’-CCGCCTTACA-3’ 7 
RIT-42 5’-CCCACTGACG-3’ 6 
RIT-49 5’-ACTGACCGGC-3’ 5 

 
3.2 การวิเคราะห์ข้อมูลทางพันธุกรรม 

3.2.1 กำรศึกษำ polymorphic loci ของ
ประชำกรในต้นสบู่ด ำ 

กำรศึกษำ  polymorphic loci ของ
ประชำกรในต้นสบู่ด ำซึ่งไพรเมอร์ทั ง 10 ไพรเมอร์ให้
แถบดีเอ็นเอทั งหมด 68 แถบ เมื่อน ำแถบดีเอ็นเอมำ
ค ำนวณค่ ำ  polymorphic loci และ  percentage 

polymorphic loci พบว่ำประชำกรตัวอย่ำงต้นสบู่ด ำ
จำกจังหวัดชัยภูมิและสุโขทัยมีจ ำนวน polymorphic 
loci สูงสุด 36 loci และ percentage polymorphic 
loci 52.94 เปอร์เซ็นต์ และประชำกรตัวอย่ำงต้นสบู่
ด ำจำกจังหวัดนครสวรรค์มีจ ำนวน polymorphic loci 
ต่ ำสุด 11 loci และ percentage polymorphic loci 
16.18 เปอร์เซ็นต์ (ตำรำงท่ี 3) 
 
ตารางที่ 3 ค่ำ polymorphic loci และ percen-

tage polymorphic loci ในประชำกร
ตัวอย่ำงต้นสบู่ด ำที่สุ่มจำก 9 จังหวัด 

 

ประชำกร 
Polymorphic 

loci 
Percentage 

Polymorphic loci 
น่ำน 33 48.33 
ล ำปำง 34 50.00 
ตำก 21 30.88 
ชัยภูม ิ 36 52.94 
อุทัยธำน ี 30 44.12 
ขอนแก่น 18 26.47 
พิษณุโลก 16 23.53 
นครสวรรค ์ 11 16.18 
สุโขทัย 36 52.94 

จ ำนวน loci ทั งหมด 68 loci 
 

3.2.2 กำรศึกษำควำมหลำกหลำยของยีน
ในประชำกรตัวอย่ำงต้นสบู่ด ำที่สุ่มจำก 9 จังหวัด 

ผลกำรศึกษำควำมหลำกหลำยของยีน 
(gene diversity, H) และ Shannon’ s index (I) [13]  
โดยใช้โปรแกรม POPGENE เวอร์ชัน 1.31 [14] พบว่ำ
ค่ำ H เท่ำกับ 0.0670-0.2106 และค่ำ I เท่ำกับ 
0.0978-0.3064 โดยประชำกรตัวอย่ำงต้นสบู่ด ำจำก
จังหวัดชัยภูมิมีควำมควำมหลำยหลำยของยีนสูงที่สุด 
โดยมีค่ำ H เท่ำกับ 0.2106 และค่ำ I เท่ำกับ 0.3064 
และประชำกรต้นสบู่ด ำจำกจังหวัดนครสวรรค์มีควำม  
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ควำมหลำยหลำยของยีนต่ ำที่สุดโดยมีค่ำ H 0.0670 
และค่ำ I เท่ำกับ 0.0978 ซึ่งสอดคล้องกับกำรศึกษำ 
polymorphic loci และ percentage polymorphic 
loci ที่พบว่ำ polymorphic loci และ percentage 
polymorphic loci สูงสุดพบที่ประชำกรตัวอย่ำงต้น
สบู่ด ำที่สุ่มจำกจังหวัดชัยภูมิ และต่ ำสุดพบที่ตัวอย่ำง
ประชำกำรต้นสบู่ด ำที่สุ่มจำกจังหวัดนครสวรรค์  
(ตำรำงที่ 4) 
 
ตารางที่ 4 ค่ำ genetic diversity ในประชำกร

ตัวอย่ำงต้นสบู่ด ำที่สุ่มจำก 9 จังหวัด 
 

ประชำกร H (gene 
diversity) 

I (Shannon’s 
information index) 

น่ำน 0.1863 0.2706 
ล ำปำง 0.1667 0.2532 
ตำก 0.1140 0.1694 
ชัยภูม ิ 0.2106 0.3064 
อุทัยธำน ี 0.1742 0.2551 
ขอนแก่น 0.0892 0.1356 
พิษณุโลก 0.0679 0.1092 
นครสวรรค ์ 0.0670 0.0978 
สุโขทัย 0.1960 0.2920 
 

3.2.3 กำรจ ำแนกควำมหลำกหลำยทำง
พันธุกรรมของประชำกรตัวอย่ำงต้นสบู่ด ำที่สุ่มจำก 9 
จังหวัด 

จำกข้อมูลลำยพิมพ์ RAPD ที่ได้ น ำมำ
วิเครำะห์ควำมสัมพันธ์ทำงพันธุกรรม โดยแปลงข้อมูล
แถบดีเอ็นเอของตัวอย่ำง โดยให้สัญลักษณ์เป็น “1” 
เมื่อปรำกฏแถบดีเอ็นเอ และให้สัญญำลักษณ์เป็น “0” 
เมื่อไม่ปรำกฏแถบดีเอ็นเอ แล้ววิเครำะห์ข้อมูลโดย
โปรแกรม POPGEN 1.31 โดยวิเครำะห์ระยะห่ำงทำง
พันธุกรรมของประชำกรตัวอย่ำงต้นสบู่ด ำที่สุ่มแต่ละ
จังหวัด น ำค่ำระยะห่ำงระหว่ำงประชำกรที่ได้ไปเขียน

เป็นแผนภูมิควำมสัมพันธ์ทำงพันธุกรรมในรูปแบบ 
dendrogram (รูปที่ 1) ด้วยโปรแกรม Phylip 3.5 ซึ่ง
สำมำรถแบ่งประชำกรของต้นสบู่ด ำได้ 2 กลุ่ม โดยกลุม่
ที่ 1 คือ ประชำกรตัวอย่ำงต้นสบู่ด ำที่สุ่มจำกจังหวัด
น่ำน ล ำปำง ชัยภูมิ พิษณุโลก และสุโขทัย กลุ่มที่ 2 คือ 
ประชำกรตัวอย่ำงต้นสบู่ด ำที่สุ่มจำกจังหวัดตำก 
ขอนแก่น อุทัยธำนี และนครสวรรค์ 

3.2 .4  โครงสร้ ำงทำงพันธุกรรมของ
ประชำกรตัวอย่ำงต้นสบู่ด ำที่สุ่มจำก 9 จังหวัด 

ควำมหลำกหลำยทำงพันธุกรรมโดยใช้
ค่ ำ  Nei’ s gene diversity ค ำนวณโดยโปรแกรม 
POPGENE เวอร์ชัน 1.31 [14] ตำมวิธีของ Nei [15] 

โดยค ำนวณควำมหลำกหลำยของยีนใน
ประชำกร (HS) ควำมหลำกหลำยของยีนรวมจำกทุก
ประชำกร (HT) และค ำนวณสัดส่วนควำมหลำกหลำย
ของยีนระหว่ำงกลุ่ม (Gst) จำกสูตร Gst = [(HT-HS)/ HT] 
จำกควำมหลำกหลำยของประชำกรตัวอย่ำงต้นสบู่ด ำ 
40 ต้น จำก 9 จังหวัด พบว่ำค่ำ HT เท่ำกับ 0.2725 
ค่ำ HS เท่ำกับ 0.1412 และค่ำ Gst เท่ำกับ 0.4817 คิด
เป็น 0.48 เปอร์เซ็นต์ หมำยควำมว่ำในประชำกร
ตัวอย่ำงต้นสบู่ด ำ 40 ต้น จำก 9 จังหวัด มีสัดส่วนของ
ควำมหลำกหลำยของยีนระหว่ำงประชำกร 0.4817 
เปอร์เซ็นต์ ซึ่งท ำให้เรำแบ่งประชำกรตัวอย่ำงต้นสบู่ด ำ
ออกเป็น 2 กลุ่ม (รูปที่  1) แต่เมื่อพิจำรณำควำม
หลำกหลำยของประชำกรต้นสบู่ด ำเป็นกลุ่มย่อยของ
แต่ละจังหวัดทั งหมด 9 จังหวัด พบว่ำประชำกรต้นสบู่
ด ำแต่ละจังหวัดมีค่ำ HT และ HS เท่ำกัน จึงท ำให้
สัดส่วนควำมหลำกหลำยของยีนระหว่ำงประชำกร
ภำยในกลุ่มตัวอย่ำงที่สุ่มทั ง 9 จังหวัด มีค่ำ Gst เท่ำกับ 
0 (ตำรำงที่ 5) แสดงว่ำประชำกรต้นสบู่ด ำภำยในกลุ่ม
จังหวัดมีโครงสร้ำงพันธุกรรมคล้ำยคลึงกันและจำกค่ำ
จ ำนวนผู้ อพยพ (migration) ต่อรุ่ น  (Nm) ที่สู งถึ ง 
2,000 ต่อรุ่น ภำยในกลุ่มประชำกรต้นสบู่ด ำของแตล่ะ 
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รูปที่ 1 Dendrogram ของประชำกรตัวอย่ำงต้นสบู่ด ำที่สุ่มจำก 9 จังหวัด ที่วิเครำะห์ด้วยโปรแกรม POPGEN 

เวอร์ชัน 1.31 โดยอำศัยข้อมูลจำกเทคนิค RAPD [scale bar คือ ระยะห่ำงทำงพันธุกรรม (genetic 
distance)] 

 
ตารางที่ 5 ค่ำ genetic diversity ในประชำกร

ตัวอย่ำงต้นสบู่ด ำที่สุ่มจำก 9 จังหวัด 
 

ประชำกร HT HS Gst Nm 
POP-1 0.1863 0.1863 0 2000 
POP-2 0.1667 0.1667 0 2000 
POP-3 0.1140 0.1140 0 2000 
POP-4 0.2106 0.2106 0 2000 
POP-5 0.1742 0.1742 0 2000 
POP-6 0.0892 0.0892 0 2000 
POP-7 0.0697 0.0697 0 2000 
POP-8 0.0670 0.0670 0 2000 
POP-9 0.7960 0.7960 0 2000 

HT = total genetic diversity; HS = genetic diversity 
within the population; Gst =  variability among 
the population; Nm =  the actual number of 
migrants per generation 
 
แต่ละจังหวัด แสดงให้เห็นว่ำแต่ละกลุ่มประชำกรมีกำร
อพยพเกิดขึ น 2,000 ต้นในทุก ๆ รุ่น ซึ่งถ้ำสิ่งมีชีวิตมี

กำรอพยพเข้ำหรือออกของสมำชิก ส่งผลให้มีกำร
ถ่ำยเทเคลื่อนย้ำยยีน (gene flow) เกิดขึ นระหว่ำง
ประชำกรย่อย ๆ ภำยในจังหวัดนั น ๆ ซึ่งกำรอพยพจะ
ท ำให้สัดส่วนของยีนเปลี่ยนแปลงไป แต่ในประชำกรที่
มีขนำดใหญ่มำก ๆ กำรอพยพเข้ำหรืออพยพออกของ
สมำชิกจะไม่มีผลต่อสัดส่วนของยีนในกลุ่มประชำกร
เลย [16] ซึ่งเมื่อมีจ ำนวนผู้อพยพต่อรุ่นสูงท ำให้กำร
ถ่ำยเทเคลื่อนย้ำยยีนระหว่ำงประชำกรภำยในจังหวัด
เดียวเกิดขึ นสูงตำมไปด้วยท ำให้ควำมถี่ของอัลลีลใน
ประชำกรภำยในจังหวัดเดียวกันมีแนวโน้มแตกต่ำงกัน
น้อยลงเรื่อย ๆ จนในที่สุดเปรียบเสมือนเป็นประชำกร
เดียวกัน [17] 
 

4. สรุป 
กำรตรวจสอบควำมหลำกหลำยทำงพันธุกรรม

ของต้นสบู่ด ำ จ ำนวน 40 ตัวอย่ำง ที่สุ่มจำกประชำกร
ตัวอย่ำง 9 จังหวัด ได้แก่ น่ำน ล ำปำง ตำก ชัยภูมิ  
อุทัยธำนี ขอนแก่น พิษณุโลก นครสวรรค์ และสุโขทัย 
จำกกำรศึกษำพบว่ำกำรสกัดดีเอ็นเอจำกใบอ่อนของ
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ต้นสบู่ด ำด้วยวิธี CTAB ดัดแปลงจำก Agrawal และ
คณะ [11] เมื่อตรวจสอบด้วยเทคนิค RAPD โดยใช้ 
ไพรเมอร์แบบสุ่ม จ ำนวน 68 ไพรเมอร์ พบว่ำไพรเมอร์ 
10   ไพรเมอร์ สำมำรถให้แถบดีเอ็นเอชัดเจนจ ำนวน 
68 แถบ และผลจำก dendrogram ของตัวอย่ำง
ประชำกรต้นสบู่ด ำจำก 9 จังหวัด ที่สร้ำงขึ นสำมำรถ
แบ่งได้ 2 กลุ่ม คือ กลุ่มที่ 1 คือ ประชำกรตัวอย่ำงต้น
สบู่ด ำที่สุ่มจำกจังหวัดน่ำน ล ำปำง ชัยภูมิ พิษณุโลก 
และสุโขทัย กลุ่มที่ 2 คือ ประชำกรตัวอย่ำงต้นสบู่ด ำที่
สุ่มจำกจังหวัดตำก ขอนแก่น อุทัยธำนี และนครสวรรค์ 
ผลกำรทดลองนี สอดคล้องกับกำรจัดกลุ่มต้นสบู่ด ำ
จ ำนวน 128 ตัวอย่ำง จำกทั งภำยในประเทศและต่ำง 
ประเทศ โดยอำศัยควำมคล้ำยคลึงกันทำงพันธุกรรม
จำกเครื่องหมำย AFLP (amplified fragment length 
polymorphism) พบว่ำสำมำรถจัดจ ำแนกต้นสบู่ด ำ
ออกเป็น 2 กลุ่ม โดยกลุ่มที่ 1 ประกอบด้วยต้นสบู่ด ำ 
127 ตัวอย่ำง ส่วนกลุ่มที่ 2 ประกอบด้วยต้นสบู่ด ำ 1 
ตัวอย่ำง จำกสหรัฐอเมริกำ [18] ในท ำนองเดียวกัน 
Basha และ Sujatha [19] ได้จัดกลุ่มต้นสบู่ด ำจ ำนวน 
42 ตัวอย่ำง จำกพื นที่ปลูกต่ำง ๆ ในประเทศอินเดีย
ร่วมกับต้นสบู่ด ำพันธุ์ที่ไม่มีพิษจำกประเทศเม็กซิโก 
โดยอำศัยค่ำสัมประสิทธิ์ควำมคล้ำยคลึงกันทำง
พันธุ ก ร รมจำก เครื่ อ งหมำย  ISSR (inter simple 
sequence repeat) ซึ่งพบว่ำสำมำรถจ ำแนกต้นสบู่ด ำ
เป็น 2 กลุ่ม โดยกลุ่มแรกประกอบด้วยต้นสบู่ด ำ 42 
ตัวอย่ำง จำกประเทศอินเดีย ส่วนกลุ่มที่ 2 เป็นต้นสบู่
ด ำไม่มีพิษจำกเม็กซิโก จึงเห็นได้ว่ำเครื่องหมำยดีเอ็นเอ
ชนิดต่ำง ๆ เช่น AFLP, ISSR และ RAPD สำมำรถ
จัดแบ่งต้นสบู่ออกได้เพียง 2 กลุ่มใหญ่ เท่ำนั น ทั งนี 
เนื่องจำกต้นสบู่ด ำที่ใช้ในกำรศึกษำมีควำมคลำยคลึง
ทำงพันธุกรรมสูง หำกต้องกำรเพิ่มควำมหลำกหลำย
ทำงพันธุกรรมให้กับต้นสบู่ด ำจ ำเป็นต้องใช้วิธีอื่นเข้ำ
ช่วย เช่น กำรผสมข้ำมพืชต่ำงชนิดหรือสกุล กำรชักน ำ

ให้เกิดกำรกลำยพันธุ์ หรือกำรถ่ำยยีนให้กับต้นสบู่ด ำ
โดยตรง 
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