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บทคัดยอ 
 

 การตรวจสอบความหลากหลายทางพันธุกรรมของสบูดํา (Jatropha curcas L.) ในประเทศ
ไทย 46 ตัวอยางที่รวบรวมจากศูนยวิจัยพืชไรนครราชสีมาดวยเทคนิค Random Amplified 
Polymorphic DNA (RAPD) จากไพรเมอรจํานวน 60 ไพรเมอร พบวามี 12 ไพรเมอรที่ใหแถบดีเอ็นเอ
ที่ชัดเจน (20%) จํานวน 64 แถบ มีขนาด 250-2,500 คูเบส มีดัชนีความเหมือน (Similarity Index) อยู
ระหวาง 0.5706-0.9881 ไพรเมอร 2 ชนิด คือ JAT-05 และ JAT-12 ใหแถบดีเอ็นเอที่เหมือนกันในทุก
ตัวอยาง ขณะที่ไพรเมอร TSC-05 พบแถบดีเอ็นเอที่จําเพาะตอสบูดําหมายเลข 5114  จํานวน 1 แถบ 
(600 คูเบส) และเมื่อวิเคราะหผลโดยใชโปรแกรม NTSYS-pc, version 2.10m แบบ UPGMA แสดงผล
ในรูปของ dendrogram พบวา สามารถแบงกลุมสบูดําออกเปน 3 กลุมคือ กลุมที่ 1 มีเพียง 1 ตัวอยางคือ
สบูดําหมายเลข 5101 ที่มีดัชนีความเหมือนเมื่อเปรียบเทียบกับกลุมที่ 2 และกลุมที่ 3 อยูระหวาง 
0.7147–0.9678 กลุมที่ 2 ประกอบดวยสบูดํา 39 ตัวอยางมีคาดัชนีความเหมือนระหวาง 0.5706–0.9881 
และกลุมที่ 3 ประกอบดวยสบูดํา 6 ตัวอยางมีคาดัชนีความเหมือนระหวาง 0.7230–0.9309 สบูดํา
หมายเลข 5116 และ 5119 ถือวามีความสัมพันธใกลกันมากที่สุด ขณะที่สบูดําหมายเลข 5125 และ 
8114 มีความสัมพันธใกลกันนอยที่สุด โดยมีคาดัชนีความเหมือน 0.9881 และ 0.5706 ตามลําดับ และ
เมื่อวิเคราะหผลโดยใชโปรแกรม PAUP* version 4.0b10 แสดงผลในรูป phylogram พบวาในบาง
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ตัวอยางมีความสัมพันธทางวิ วัฒนาการใกล ชิดกัน  แตโดยภาพรวมแลวยังไมสามารถบอก
ความสัมพันธทางวิวัฒนาการของสบูดําทุกตัวอยางได 

 

คําสําคัญ : ความหลากหลายทางพันธุกรรม   สบูดํา   อารเอพีดี 
 

Abstract 
 

 Random  Amplified  Polymorphic  DNA (RAPD) analysis was used to investigate  levels 
of genetic  diversity  among  46  samples  of   physic nut  (Jatropha  curcas  L.)  in Thailand,  which  
were collected from Nakhon Ratchasima Field Crops Research Center.  RAPDs generated by 12 out 
of 60 different primers (20%) produced 64 bands. Average size of the amplified DNA fragments 
ranged from 250 to 2,500 bp and similarity index ranged from 0.5706 to 0.9881. JAT-05 and JAT-12 
primers produced monomorphism, whereas TSC-05 primer produced specific band at 600 bp in 
sample 5114. Dendrogram was drawn using NTSYS-pc, version 2.10m, UPGMA method. The 
results showed 3 groups in physic nut samples. The first group consists of only one sample (5101) 
which similarity index from 0.7147 to 0.9678 when compared with group 2 and 3. The second group 
consists of 39 samples with similarity index from 0.5706 to 0.9881. The last group consists of 6 
samples with similarity index from 0.7230 to 0.9309. Samples 5116 and 5119 were the most related 
ones with similarity index of 0.9881 while samples 5125 and 8114 were the least related with 
similarity index of 0.5706. Finally, the phylogram was generated by PAUP* version 4.0b10 
indicated that some samples of physic nut were closely relationship but the overview of relationship 
in all samples hasn’t known yet. 
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บทนํา 
 ในปจจุบันทั่วโลกกําลังประสบกับวิกฤตการณน้ํามันปโตรเลียมมีราคาสูงขึ้น สงผลใหทุก
ประเทศคนหาพลังงานจากแหลงตางๆ ขึ้นมาทดแทนซึ่งรวมถึงน้ํามันที่ไดจากพืช เชน ปาลมน้ํามัน ถ่ัว
เหลือง มะพราวและสบูดํา (Mohibbe et al., 2005)  เมื่อเปรียบเทียบขอดี ขอเสียและตนทุนที่ใชในการ
ผลิตแลว พบวาสบูดําเปนพืชที่ปลูกงาย ทนตอความแหงแลงไดดี เจริญเติบโตเร็ว สามารถใหผลผลิต
ไดหลังจากการปลูก 8-10 เดือน และจากงานวิจัยการใชน้ํามันจากเมล็ดสบูดํากับเครื่องยนตดีเซล 
พบวามีความสิ้นเปลืองพลังงานนอยกวาน้ํามันดีเซลเล็กนอย ทั้งยังเดินเครื่องไดสม่ําเสมอไมมีการนอค 
นอกจากนี้ยังมีควันดําและคารบอนมอนอกไซดตํ่ากวาน้ํามันดีเซลและต่ํากวาคามาตรฐานและไมพบ
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ซัลเฟอรไดออกไซดซึ่งพบในไอเสียของเครื่องยนตที่ใชน้ํามันดีเซลดวย (อนุสรณ กาญจนภักดิ์, 2548)  
อีกทั้งสบูดํายังเปนพืชที่อนุรักษสิ่งแวดลอม (Eco-friendly) คือเมื่อปลูกสบูดําเปนเวลานานจะทําให
สภาพนิเวศนที่เสียหายกลับคืนสูธรรมชาติ (Openshaw, 2000)  ทุกสวนของตนสบูดําสามารถนํามาใช
ประโยชนไดหลากหลาย (Gübitz et al., 1999)  เชน  เมล็ดนอกจากจะสกัดน้ํามันมาใชเปนพลังงาน
ทดแทนน้ํามันดีเซลแลว กากที่เหลือสามารถนํามาทําเปนปุยอินทรียไดเปนอยางดี เพราะมีธาตุอาหาร
หลักสูง ดังนั้นการสงเสริมและพัฒนาใหมีการปลูกพืชชนิดนี้จึงควรใหความสําคัญ 
 ในประเทศไทยมีการปลูกสบูดําทั่วทุกภาค (สุรินทร หลวงนา, 2548) ซึ่งพบวามีสบูดําหลาย
สายพันธุที่ใหผลผลิตคอนขางสูง ดังนั้นการตรวจสอบเมล็ดพันธุกอนที่จะมีการปลูกเปนสิ่งสําคัญ
เพราะถาเมล็ดไมตรงตามพันธุจะทําใหจํานวนผลตอชอลดลงและเปอรเซ็นตน้ํามันในเมล็ดลดลงดวย 
เนื่องจากในอดีตการตรวจสอบสายพันธุตองนําเมล็ดมาปลูกเพื่อตรวจสอบทางสัณฐานวิทยาซึ่งตองใช
เวลานานและไมแมนยํา ดังนั้นเพื่อใหเกิดความรวดเร็วและผลที่ไดมีความแมนยําจึงมีการนําเทคนิค
ทางพันธุศาสตรที่เกี่ยวของกับการหาเครื่องหมายทางพันธุกรรมมาใช เพื่อบงช้ีความจําเพาะของสาย
พันธุ ปจจุบันเทคนิค Random Amplified Polymorphic DNA (RAPD)  (Williams et al., 1990) จัดเปน
เทคนิคหนึ่งที่ใชในการตรวจสอบความแตกตางทางพันธุกรรมระหวางสายพันธุในระดับดีเอ็นเอและ
ยังใชในการจัดจําแนกทางอนุกรมวิธานไดดวย (Wachira et al., 1995)  ซึ่งเทคนิคนี้เปนวิธีที่งาย 
สะดวกและรวดเร็ว ใชไพรเมอรขนาดสั้นสายเดียวแลวทําใหเกิดแถบดีเอ็นเอขนาดตางๆ กัน ซึ่ง
สามารถใชบอกความแตกตางทางพันธุกรรมได อีกทั้งสามารถใชกับตัวอยางดีเอ็นเอที่มีปริมาณนอย 
(Devos and Gale, 1992) และคาใชจายไมสูงมากนัก ดังนั้นเทคนิค RAPD จึงถูกนํามาประยุกตใชศึกษา
ในพืชหลายชนิด เชน กลวย (Faure et al., 1993) แตงกวา (Kennard et al., 1994) มะเขือเทศ (Ohmori 
et al., 1995) แตงโม (Lee et al., 1996)  มะละกอ (Urasaki et  al., 2002) ฝาย (Lu and Myers, 2002) 
เปนตน ดังนั้นในการศึกษาครั้งนี้จึงนําเทคนิค RAPD มาใชเพื่อตรวจสอบความหลากหลายทาง
พันธุกรรมและหาเครื่องหมายทางพันธุกรรมของสบูดํา 

 

อุปกรณและวิธีการ 
 1. สกัดดีเอ็นเอจากใบออนของสบูดํา 46 ตัวอยางที่เก็บจากศูนยวิจัยพืชไรนครราชสีมา 
อําเภอสีคิ้ว จังหวัดนครราชสีมา ซึ่งเปนแหลงรวบรวมสายพันธุสบูดําครอบคลุมทั่วทั้งประเทศไทย 
ดวยวิธี CTAB method (Meyer, 1999) แลวตรวจสอบคุณภาพดีเอ็นเอดวยเทคนิคอิเล็กโทรโฟรีซิส
ในอะกาโรสเจล 1% และตรวจสอบปริมาณดีเอ็นเอดวยวิธีวัดคาการดูดกลืนแสงที่ความยาวคลื่น 260 
และ 280 นาโนเมตร 
 2. คัดเลือกไพรเมอรที่เหมาะสมจากจํานวน 60 ไพรเมอรที่สามารถเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอได
ปริมาณมากและชัดเจน เพื่อคัดเลือกไพรเมอรที่คาดวาจะแสดงใหเห็นความแตกตางโดยเปรียบเทียบ
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รูปแบบของชิ้นสวนดี เอ็นเอที่ได  ปริมาตรสุทธิ เทากับ  20 ไมโครลิตร  ประกอบดวย 
ดีเอ็นเอ 40 นาโนกรัม dNTP (Promega) 200 ไมโครโมลาร MgCl2 1.5 ไมโครโมลาร ไพรเมอร 0.4 ไม
โครโมลาร และ 0.5U Taq DNA polymerase (Fermentas) 
 3. เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอดวยเครื่อง GeneAmp® PCR System 9700 โดยการทําให 
ดีเอ็นเอเสียสภาพ (denaturation) ที่ 94 องศาเซลเซียส เปนเวลา 1 นาที ไพรเมอรเขาจับกับดีเอ็นเอ
ตนแบบ (annealing) ที่ 32 องศาเซลเซียส เปนเวลา 1 นาที และสังเคราะหดีเอ็นเอสายใหม (extension) 
ที่ 72 องศาเซลเซียส เปนเวลา 2 นาที แลวนําช้ินสวนดีเอ็นเอที่เพิ่มปริมาณไดมาแยกโดยใหเคลื่อนที่
ภายใตสนามไฟฟาในอะกาโรสเจลความเขมขน 1.5% ในสารละลาย 1xTBE  และใชความตาง
ศักยไฟฟา  100  โวลต จากนั้นยอมแถบดีเอ็นเอดวย  ethidium bromide  ความเขมขน  0.5 ug/ml แลว
นําไปสองดวยเครื่อง  UV transilluminator  และบันทึกภาพ แลวทําการทดลองดวยไพรเมอรเดิม
จํานวน 3 ซ้ํา  เพื่อยืนยันวารูปแบบของดีเอ็นเอที่ไดคงที่ 
 4. วิเคราะหขอมูลโดยเปรียบเทียบตัวอยางทีละคู แลวคํานวณหาความสัมพันธระหวาง
ตัวอยางจากสัดสวนแถบดีเอ็นเอที่เหมือนกันในทั้งสองตัวอยางกับแถบดีเอ็นเอที่ปรากฏทั้งหมด (F) 
(Nei and Li, 1979) และเปรียบเทียบความแตกตางโดยใชเลข “1” เมื่อปรากฏแถบดีเอ็นเอ และเลข “0” 
เมื่อไมปรากฏแถบดีเอ็นเอในตําแหนงเดียวกัน และนําความแตกตางที่ไดมาวิเคราะหดวยโปรแกรม 
NTSYS-pc, version 2.10m (Rohlf, 2000) แบบ UPGMA (Unweighted Pair Group Method using 
Arithmetic Averages)  เพื่อแสดงผลในรูป dendrogram และใชโปรแกรมคอมพิวเตอร PAUP* version 
4.0b10 (Swofford, 2002) วิเคราะหแบบ Neighbor-Joining (NJ) หาคา Bootstrap ที่ 500 ซ้ํา แสดงผล
ในรูป  phylogram เพื่อใชหาความสัมพันธของสบูดําแตละตัวอยาง 
 

ผลการทดลองและวิจารณ 
 จากการคัดเลือกไพรเมอรที่เหมาะสมจากจํานวน 60 ไพรเมอร พบวามี 12 ไพรเมอร คิดเปน 
20% ที่สามารถเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอได (ตาราง 1) โดยแถบดีเอ็นเอที่ปรากฏทั้งหมด 64 แถบ มีขนาดอยู
ระหวาง 250-2,500 คูเบส โดยที่ไพรเมอร 2  ชนิด คือ JAT-05  และ JAT-12  ปรากฏแถบดีเอ็นเอที่
เหมือนกันในสบูดําทุกตัวอยาง (monomorphism) ขณะที่อีก 10 ไพรเมอรปรากฏแถบดีเอ็นเอที่แตกตาง
กัน (polymorphism) 
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ตาราง 1 ลําดับนิวคลีโอไทดของไพรเมอร 12 ชนิด 

ลําดับ ชนิดของไพรเมอร ลําดับนิวคลีโอไทด 
1 TSA-20 5’- GTTGCGATCC -3’ 
2 TSC-02 5’- GTAAGGCGTC -3’ 
3 TSC-05 5’- GATGACCGCC -3’ 
4 JAT-04 5’- CGACGCGTGC -3’ 
5 JAT-05 5’- GGCCACAGCG -3’ 
6 JAT-06 5’- ACCCGTCCCC -3’ 
7 JAT-08 5’- AGTCAGCCAC -3’ 
8 JAT-10 5’- GGGTAACGCC -3’ 
9 JAT-12 5’- AAGCGACCTG -3’ 
10 JAT-19 5’- ACCAGGGCCA -3’ 
11 JAT-26 5’- TGCCGAGCTG -3’ 
12 JAT-29 5’- TTGGCACGGG -3’ 

 

 จาก 10 ไพรเมอรที่ปรากฏแถบดีเอ็นเอที่แตกตางกัน มี 4 ไพรเมอรที่ใหแถบดีเอ็นเอที่จําเพาะ 
อาจใชเปนดีเอ็นเอเครื่องหมายได และมีความคงที่ เมื่อทําการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอ 3 ซ้ํา คือ ช้ินสวนดี
เอ็นเอขนาด 600 คูเบส จากไพรเมอร TSC-05 พบเฉพาะสบูดําหมายเลข 5114 (รูป 1) ช้ินสวนดีเอ็นเอ
ขนาด 700 คูเบส จากไพรเมอร JAT-04 พบเฉพาะสบูดําหมายเลข 5114 และ 5120 (รูป 2) และชิ้นดี
เอ็นเอขนาด 1,600 คูเบส จากไพรเมอร JAT-19 พบเฉพาะสบูดําหมายเลข 8114 และ 8115 (รูป 3) 
 นอกจากนี้ช้ินสวนดีเอ็นเอขนาด 350 คูเบส จากไพรเมอร TSC-02 ปรากฏเกือบทุกตัวอยาง
ของสบูดํา ยกเวนตัวอยางหมายเลข 8113 (รูป 4) และชิ้นสวนดีเอ็นเอขนาด 1,200 คูเบส จากไพรเมอร 
JAT-04 ปรากฏเกือบทุกตัวอยางของสบูดํา ยกเวนสบูดําหมายเลข 8110 (รูป 2) 
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รูป 1 รูปแบบของแถบดีเอ็นเอจากวิธี RAPD ดวยไพรเมอร TSC-05; M คือ 100 bp DNA ladder 
 

 
 

รูป 2 รูปแบบของแถบดีเอ็นเอจากวิธี RAPD ดวยไพรเมอร JAT-04; M คือ 100 bp DNA ladder 
 

 
 

รูป 3 รูปแบบของแถบดีเอ็นเอจากวิธี RAPD ดวยไพรเมอร JAT-19; M คือ 100 bp DNA ladder 
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รูป 4 รูปแบบของแถบดีเอ็นเอจากวิธี RAPD ดวยไพรเมอร TSC-02; M คือ 100 bp DNA ladder 
 

 จากการคํานวณความเหมือนและความแตกตางทีละคูสลับกันจนครบทุกตัวอยาง พบวามีคา 
similarity index อยูระหวาง 0.5706-0.9881 โดยที่ตัวอยางหมายเลย 5116 และ 5119 มีความเหมือนกัน
มากที่สุดและตัวอยางหมายเลย 5125 และ 8114 มีความแตกตางกันมากที่สุด 
 เมื่อเปรียบเทียบความสัมพันธในรูปของ dendrogram (รูป 5) พบวาสามารถแบงสบูดํา
ออกเปน 3 กลุม คือ กลุมที่ 1 ประกอบดวยสบูดําหมายเลข 5101 เพียงตัวอยางเดียว โดยมีดัชนีความ
เหมือนเมื่อเปรียบเทียบกับกลุมที่ 2 และกลุมที่ 3 อยูระหวาง 0.7147–0.9678 เมื่อพิจารณาจากทั้ง 10 
ไพรเมอรที่ใหแถบดีเอ็นเอที่แตกตาง กลุมที่ 2 ประกอบดวยสบูดํา 39 ตัวอยาง มีคาดัชนีความเหมือน
อยูระหวาง 0.5706–0.9881 ซึ่งภายในกลุมนี้ยังสามารถแบงออกเปน 4 กลุมยอย คือ กลุมยอยที่ 1 สบูดํา
หมายเลข 5103 เพียง 1 ตัวอยาง กลุมยอยที่ 2 สบูดําหมายเลข 5105 เพียง 1 ตัวอยางเชนกัน กลุมยอยที่ 
3 ประกอบดวยสบูดํา 33  ตัวอยางที่มีคาดัชนีความเหมือนอยูระหวาง 0.5706–0.9881 โดยที่ตัวอยาง 
5116 และ 5119 มีความเหมือนกันมากที่สุด (0.9881) ขณะที่หมายเลข 5125 และ 8114 มีความ
เหมือนกันนอยที่สุด (0.5706) และกลุมยอยที่ 4 ประกอบดวยสบูดํา 4 ตัวอยาง คือ หมายเลข 5110, 
5111, 5112 และ 5113 ซึ่งในกลุมตัวอยางนี้มีความเหมือนกันมากถึง 0.8909–0.9464 และกลุมที่ 3 
ประกอบดวยสบูดํา 6 ตัวอยาง มีคาดัชนีความเหมือนอยูระหวาง 0.7230–0.9309 โดยภายในกลุมนี้
หมายเลข 5106 และ 5107 มีความเหมือนกันมากที่สุด (0.9309) ดังนั้นจากขอมูลขางตนจะเห็นไดวา
สบูดําทั้งหมด 46 ตัวอยาง มีคาดัชนีความเหมือนที่คอนขางสูง แสดงวาความแตกตางของสบูดําในแต
ละตัวอยางเกิดขึ้นเพียงเล็กนอยเทานั้น (สิริพร แจงสุทธิวรวัฒน, 2544; กมลวรรณ ไกรทองสุข, 2545) 
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รูป 5 Dendrogram วิเคราะหดวยวิธี UPGMA ตัวเลขในแถวลางแสดงสัดสวนของความเหมือนกัน 
 

 เมื่อพิจารณาจาก phylogram (รูป 6) พบวาสบูดําทั้ง 46 ตัวอยางไมมีการจัดเปนกลุมๆ จะพบ
เพียงความสัมพันธของตัวอยางหมายเลข 8114 และ 8115 ที่มีความสัมพันธทางวิวัฒนาการใกลกัน 
โดยมีคา bootstrap เทากับ 85 ซึ่งสอดคลองกับคา similarity index ที่คํานวณได   นอกจากนี้ยังพบ
ความสัมพันธที่ใกลชิดกันระหวางตัวอยางหมายเลข 5121 และ 5122 ตัวอยางหมายเลข 8103 และ 
8117 ตัวอยางหมายเลข 5116 และ 5119 ตัวอยางหมายเลข 8102 และ 8108 โดยมีคา bootstrap เทากับ 
62, 57, 52 และ 50 ตามลําดับ ขณะที่ตัวอยางอื่นๆ ไมสามารถบอกถึงความสัมพันธทางวิวัฒนาการได  

 
รูป 6 Phylogram วิเคราะหดวยวิธี Neighbor-joining ตัวเลขภายในแสดงคา bootstrap support 
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 ดังนั้นอาจกลาวไดวาสบูดําที่รวบรวมมาจากแหลงปลูกในประเทศไทยมีพันธุกรรมที่
แตกตางกันนอย เพราะมีคาดัชนีความเหมือน (Similarity index) ที่คอนขางสูง (0.5706-0.9881) แตไม
สามารถระบุความสัมพันธทางวิวัฒนาการไดเมื่อศึกษาจาก phylogram ซึ่งความแตกตางนั้นอาจมาจาก
สภาพแวดลอม ดินที่ใชปลูก การดูแลรักษา เปนตน นอกจากนี้สบูดําเปนพืชผสมขามมีการขยายพันธุ
โดยใชเมล็ดและกิ่งชํา (ชํานาญ ฉัตรแกว, 2549) เมื่อนําไปปลูกยังที่ตางๆ กัน ทําใหตนสบูดําในแตละที่
มีการปรับตัวใหเขากับสภาพแวดลอมในทองถิ่นนั้นๆ ทําใหมีลักษณะบางอยางแตกตางกันไปบาง ซึ่ง
รูปแบบที่แตกตางกันนี้อาจเกิดจากสาเหตุหลายประการ เชน การเปลี่ยนแปลงเบสใดเบสหนึ่ง ณ 
ตําแหนงที่ไพรเมอรเขาไปจับ (primer annealing site) การเพิ่ม (insertion) การขาดหายไป (deletion) 
ของลําดับดีเอ็นเอ เปนตน (Williams et al., 1990) 
 

สรุปผลการทดลอง 
 การตรวจสอบความหลากหลายทางพันธุกรรมของสบูดําในประเทศไทย จํานวนทั้งสิ้น 46 
ตัวอยาง ที่เก็บจากแหลงรวบรวมสายพันธุ โดยมีลักษณะทางกายภาพ ทั้งลักษณะของดอก ใบ เมล็ด 
และผลเหมือนกัน จึงไมสามารถแยกความแตกตางระหวางตัวอยางได และยังไมมีการระบุวาเปนพันธุ
ใด มีจํานวนผลตอชอเทาไรและเปอรเซ็นตน้ํามันในเมล็ดเปนเทาใด เพราะยังอยูในชวงทดสอบผลผลิต 
จึงมีการนําเทคนิคทางพันธุศาสตรเขามาชวยในการหาความแตกตางในแตละตัวอยางและอาจจะไดดี
เอ็นเอเครื่องหมายที่จําเพาะในแตละตัวอยางดวย  จากการศึกษาพบวาการสกัดดีเอ็นเอจากใบออนของ
สบูดําดวยวิธี CTAB ของ Meyer  (1999) ใหผลดีสําหรับพืชที่มีใบออนสีน้ําตาลและมียาง โดยได
ปริมาณดีเอ็นเอมากและคุณภาพดี  และเมื่อตรวจสอบดวยเทคนิคอารเอพีดี โดยใชไพรเมอรแบบสุม
จํานวน 60 ชนิด พบวาไพรเมอร 12 ชนิด สามารถใหแถบดีเอ็นเอที่ชัดเจนจํานวน 64 แถบ มีขนาดอยู
ระหวาง 250–2,500 คูเบส  และบางไพรเมอรปรากฎแถบดีเอ็นเอที่แตกตาง (polymorphism) และ
จําเพาะ (specific band) ในบางตัวอยาง ขณะที่บางไพรเมอรไมมีความแตกตาง (monomorphism) ใน
แตละตัวอยาง และผลจาก dendrogram และ phylogram ที่สรางขึ้นช้ีใหเห็นวาสบูดําในทุกตัวอยางมี
ความแตกตางกันบางพอสมควร (Similarity index = 0.5706-0.9881) โดยที่ตัวอยาง 5101 จะมีความ
แตกตางจากตัวอยางอื่นๆ มากที่สุด ขณะที่ในบางตัวอยางมีความแตกตางกันนอยมาก เมื่อศึกษาจาก 
dendrogram นอกจากนี้ความสัมพันธทางวิวัฒนาการของตัวอยางตางๆ ปรากฏวาไมสามารถจัดกลุม
ความสัมพันธได แสดงวายังมีความแตกตางกันบาง แตยังบอกถึงความสัมพันธทั้งหมดไมได แมวาบาง
ตัวอยางจะมีความสัมพันธใกลชิดกัน อาจจะเนื่องจากขอมูลที่ใชวิเคราะหมีนอยเกินไป จึงยังไม
สามารถนํามาใชจัดกลุมได 
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