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บทคัดย่อ 
 ต้นรวงผึ้งจัดเป็นพืชพื้นถ่ินเดียว (endemic plant) ของประเทศไทยพบมากในป่าทางภาคเหนือที่ความสูงจากระดับน้้าทะเล 1,000 
- 1,100 เมตร ดอกของต้นรวงผึ้งมีลักษณะเด่น คือมีกลีบดอกสีเหลืองสดเรียงตัวกันคล้ายรูปดาวห้าแฉกส่งกลิ่นหอมได้ตลอดทั้งวัน ดังนั้นจึงท้า
ให้รวงผึ้งกลายเป็นพืชที่ได้รับความสนใจเป็นอย่างมากในอุตสาหกรรมไม้หอม อีกทั้งยังมีความส้าคัญเป็นต้นไม้ประจ้าพระบาทสมเด็จพระ
ปรเมนทรรามาธิบดีศรีสินทรมหาวชิราลงกรณพระวชิรเกล้าเจ้าอยู่หัว รัชกาลที่ 10  
 ปัจจุบันต้นรวงผึ้งจัดเป็นพืชหายาก มีสถานะภาพใกล้จะสูญพันธุ์ในธรรมชาติอย่างยิ่ง เนื่องจากป่าไม้ได้ถูกท้าลายไปจึงหลงเหลือต้น
ตามธรรมชาติที่พบตามแหล่งป่าเพียงเล็กน้อย นอกจากนี้ข้อมูลเชิงวิชาการของต้นรวงผึ้งโดยเฉพาะอย่างยิ่งในด้านการรวบรวมสายพันธุ์และ
ความหลากหลายทางพันธุกรรมของต้นรวงผึ้งยังมีค่อนข้างน้อย ดังนั้ นงานวิจัยนี้จึงมีจุดประสงค์ที่จะท้าการศึกษาความหลากหลายทาง
พันธุกรรมของต้นรวงผึ้งที่พบในเขตพื้นที่ภาคเหนือของประเทศไทยด้วยเทคนิค HAT-RAPD ซึ่งผลจากการใช้ไพร์เมอร์แบบสุ่มจ้านวน 30               
ไพรเมอร์ พบว่ามีทั้งหมด 11 ไพรเมอร์ที่ให้ผลลายพิมพ์ดีเอ็นเอที่ชัดเจนและสามารถน้าไปใช้ในการจัดจ้าแนกสายพันธุ์รวงผึ้งได้   ซึ่งจาการ
วิเคราะห์ความแตกต่างของลายพิมพ์ดีเอ็นเอทีสร้างขึ้นจากตัวอย่างทั้งหมด สามารถจ้าแนกตัวอย่างของต้นรวงผึ้งได้ออกเป็น 2 กลุ่ม ได้แก่ 
กลุ่มที่ 1 emu03, emu04, emu05 และ A กลุ่มที่ 2 ได้แก่ emu01, emu02, emu06 และ B 
ค าส าคัญ: ตันรวงผึ้ง, ความหลากหลายทางพันธุกรรม, ดีเอ็นเอ, แฮตอาร์เอพีดี 
 
บทน า 
 ต้นรวงผึ้งหรือต้นสายน้้าผึ้งมีช่ือสามัญว่า Yellow star และมีช่ือวิทยาศาสตร์ Schoutenia glomerata King subsp. peregrina 
(Craib) Roekm. เป็นพืชพื้นเมืองของที่ราบลุ่มภาคกลาง ภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทย ปัจจุบันต้นรวงผึ้งจัดเป็นพืชที่หายากมาก 
มีสถานะภาพใกล้จะสูญพันธุ์ในธรรมชาติเนื่องจากป่าไม้ได้ถูกท้าลายไปจนเกือบหมด ต้นรวงผึ้งตามธรรมชาติที่ยังหลงเหลือส่วนใหญ่จะเป็นไม้
ปลูกอยู่ตามวัดหรือบ้านเรือนในภาคกลาง และภาคเหนือ โดยจะพบมากในป่าทางภาคเหนือที่ความสูงจากระดับน้้าทะเล 1,000 - 1,100 
เมตร มีลักษณะเด่นคือ มีกลีบดอกสีเหลืองสดเรียงตัวกันคล้ายรูปดาวห้าแฉกจะบานในช่วงเดือนกรกฎาคม-สิงหาคม ส่งกลิ่นหอมได้ตลอดทั้ง
วัน ดังนั้นจึงท้าให้รวงผึ้งกลายเป็นพืชที่น่าสนใจเป็นอย่างมากในอุตสาหกรรมไม้หอม อีกทั้งยังมีความส้าคัญเป็นต้นไม้ประจ้าพระบาทสมเด็จ
พระปรเมนทรรามาธิบดีศรีสินทรมหาวชิราลงกรณ พระวชิรเกล้าเจ้าอยู่หัวรัชกาลที่ 10  
 เนื่องจากต้นรวงผึ้งเป็นต้นไม้ที่มีความส้าคัญเป็นต้นไม้ประจ้ารัชกาลที่10 ท้าให้ต้นรวงผึ้งเป็นที่ต้องการของตลาดในการน้ามาปลูก
เป็นไม้มงคล อีกทั้งยังมีลักษณะเด่นคือมีกลิ่นหอมทนนาน อย่างไรก็ตามข้อมูลในด้านเชิงวิชาของต้นรวงผึ้งยังมีการศึกษาด้านการรวบรวมสาย
พันธุ์และการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของต้นรวงผึ้งยังมีค่อนข้างน้อยท้าให้ เป็นที่น่าสนใจในการศึกษาความหลากหลายทาง
พันธุกรรมเพื่อใช้ในการเป็นข้อมูลในการน้าไปพัฒนาหรือปรับปรุงสายพันธ์ุเพื่อให้ต้นรวงผึ้งมีลักษณะที่ดียิ่งขึ้น  
 เทคนิคเครื่องหมายโมเลกลุ เช่น Random Amplified Polymorphic DNA (RAPD), Amplified Fragment Length 
Polymorphism (AFLP), และ Inter Simple Sequence Repeat (ISSR) ได้ถูกน้ามาใช้ศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมและสรา้งเป็น 
ฐานข้อมูลทางพันธกุรรมของพืชหลากหลายชนิดเพื่อการน้าไปใช้ประโยชน์ในการปรับปรงุพันธุ์และการอนุรักษ์ (Hollingsworth et al., 2011) 
ซึ่งงานวิจัยนี้ได้น้าเทคนิค HAT-RAPD (High annealing temperature-random amplified polymorphic DNA) ซึ่งเป็นเทคนิคท่ีถูกพัฒนา
มาจากเทคนิค RAPD (random amplified polymorphic DNA)ให้มีความแม่นย้าสามารถท้าซ้้าและให้ผลเหมือนเดิม (Chundet et al., 

                                                           
†การประชุมวิชาการและการน้าเสนอผลงาน ชมรมคณะปฏิบัติงานวิทยาการ อพ.สธ. ครั้งที่ 10 (ระหว่างวันที่ 20 - 22 กันยายน 2565 ณ มหาวิทยาลัยวลัยลักษณ์) 
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2007) มาใช้ในการศึกษาความหลากหลายของต้นรวงผึ้งในพื้นที่จังหวัดเชียงใหม่เพื่อรวบรวมและระบุสายพันธ์ุของรวงผึ้งเบื้องต้น ซึ่งจะน้าไปสู่
การสร้างฐานข้อมูล (database) แบบลายพิมพ์ดีเอ็นเอที่จ้าเพาะเจาะจงต่อต้นรวมผึ้งในประเทศไทยด้วยเทคนิคทางอณูชีววิทยาต่อไป  
 

วิธีการด าเนินการวิจัย 
 แหล่งที่มาของตัวอย่าง 

ที ่ ตัวอย่าง สถานที่เก็บตัวอย่าง 
1 emu 01 หออ่างแก้ว มหาวิทยาลัยเชียงใหม่ 
2 emu02 หออ่างแก้ว มหาวิทยาลัยเชียงใหม่ 
3 emu03 สนาม มหาวิทยาลัยเชียงใหม ่
4 emu04 สนาม มหาวิทยาลัยเชียงใหม ่
5 emu05 สนาม มหาวิทยาลัยเชียงใหม ่
6 emu06 สนาม มหาวิทยาลัยเชียงใหม ่
7 A มหาวิทยาลยัแม่โจ้ จังหวัดเชียงใหม่ 
8 B อ้าเภอ หางดง จังหวัดเชียงใหม ่

 

 การสกัดดีเอ็นเอจากตัวอย่าง 
 น้าใบอ่อนของต้นรวงผึ้งทั้ง 8 ตัวอย่าง (รูปที่ 1) มาสกัดดีเอ็นเอตามวิธีของ รัฐพร จันทร์เดช และคณะ (2564) ซึ่งดัดแปลงวิธีการ
ของ Doyle and Doyle (1987) โดยน้าช้ินส่วนใบสดของต้นรวงผึ้ง 0.1 กรัม เติม extraction buffer (NaCl ความเข้มข้น 1.4 โมลาร์, EDTA 
ความเข้มข้น 20 มิลลิโมลาร์ pH 8.0, Tris-HCl ความเข้มข้น 100 มิลลิโมลาร์ pH 8.0, CTAB ความเข้มข้น 4 เปอร์เซ็นต์ และ β-
mercaptoethanol ความเข้มข้น 2 เปอร์เซ็นต์) ปริมาตร 700 ไมโครลิตรแล้วน้าไปบ่มที่อุณหภูมิ 65 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 2 ช่ัวโมง ท้า
การกลับหลอดทุกๆ 15 นาที เติม chloroform : isoamyle (24 : 1) ปริมาตร 500 ไมโครลิตร ปั่นเหวี่ยงที่ความเร็ว 12,000 รอบต่อนาทีที่
อุณหภูมิห้อง เป็นเวลา 10 นาที ดูดส่วนใสด้านบนใส่ 1.5 มิลลิลิตร microtube ใหม่ แล้วเติม chloroform : isoamyle (24 : 1) ปริมาตร 
500 ไมโครลิตร ปั่นเหวี่ยงที่ความเร็ว 12,000 รอบต่อนาที ที่อุณหภูมิห้องเป็นเวลา 10 นาที ดูดส่วนใสด้านบนใส่ 1.5 มิลลิลิตร microtube 
ใหม่ เติม absolute ethanol ปริมาตร 2 เท่าของสารละลายที่ดูดมาจากหลอดเดิม ตกตะกอนที่อุณหภูมิ −20 องศาเซลเซียสเป็นเวลา 12 
ช่ัวโมง น้ามาปั่นเหวี่ยงที่ความเร็ว 12,000 รอบต่อนาที ที่อุณหภูมิห้องเป็นเวลา 10 นาที เทส่วนใสด้านบนทิ้งจากนั้นเติมเอทิลแอลกอฮอล์
ความเข้มข้น 70 เปอร์เซ็นต์ปริมาตร 900 ไมโครลิตรน้าไปปั่นเหวี่ยงที่ความเร็ว 10,000 รอบต่อนาทีเป็นเวลา 2 นาที เทส่วนใสด้านบนท้ิง ตาก
ตะกอนดีเอ็นเอให้แห้งที่อุณหภูมิห้องแล้วละลายตะกอนดีเอ็นเอด้วย TE buffer (Tris-HCl ความเข้มข้น 10 มิลลิโมลาร์ pH 7.5 และ EDTA 
ความเข้มข้น 1 มิลลิโมลาร์ pH 7.0) ปริมาตร 20 ไมโครลิตร และเติม RNase A ความเข้มข้น 10 มิลลิกรัมต่อมิลลิลิตรปริมาตร 2 ไมโครลิตร
น้าไปบ่มที่อุณหภูมิ 37 องศาเซลเซียสเป็นเวลา 30 นาที จากนั้นน้าไปบ่มที่อุณรัฐพร จันทร์เดชภูมิ 45 องศาเซลเซียสเป็นเวลา 10 นาที เพื่อ
หยุดปฏิกิริยาของ RNase A  

 

 
ภาพที่ 1 ตัวอย่างใบของต้นรวงผึ้งที่น้ามาศึกษา 
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การตรวจสอบปริมาณดีเอ็นเอและคุณภาพดีเอ็นเอ 
 ตรวจสอบความเข้มข้นและคุณภาพของดีเอ็นเอต้นรวงผึ้งที่สกัดได้ ด้วยเครื่อง NanoDrop Lite (Thermo Scientific, USA) บันทึก
ผลปริมาณดีเอ็นเอท่ีค่าการดูดกลืนแสงความยาวคลื่น 260 นาโนเมตรและตรวจสอบคุณภาพดีเอ็นเอโดยบันทึกสัดส่วนระหว่างค่าการดูดกลืน
แสงท่ีความยาวคลื่น 260 นาโนเมตรต่อความยาวคลื่น 280 นาโนเมตร 
  

 การจ าแนกสายพันธ์ของรวงผ้ึงด้วยเทคนิค HAT-RAPD 
 น้าดีเอ็นเอที่สกัดได้จากตัวอย่างใบรวงผึ้งจ้านวน 8 ตัวอย่าง มาสร้างลายพิมพ์ดีเอ็นเอ โดยเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอ  ดวยปฏิกิริยา PCR 
ด้วย DreamTaq™ Hot Start Green DNA Polymerase (100 นาโนกรัม Primer, 5 - 10 นาโนกรัม DNA template และ 0.5 ยูนิต Taq 
Polymerase) ด้วยเครื่อง Thermo cycler โดยใช้อุณหภูมิในการท้าปฏิกิริยาพีซีอาร์ 3 ขั้นตอนย่อยที่ประกอบด้วย denaturation stage ที่
อุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส 30 วินาที annealing stage ที่อุณหภูมิ 50 องศาเซลเซียส 30 วินาที extension stage ที่อุณหภูมิ 72 องศา
เซลเซียส 45 วินาที และ final extension step ที่อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส 10 นาที 1 รอบ ท้ังหมด 35 รอบ โดยใช้ Random Primer 
ทั้งหมด 30 ตัว ได้แก่ (OPAN-01, OPAN-02, OPAN-03, OPAN-04, OPAN-05, OPAN-06, OPAN-07, OPAN-08, OPAN-09, OPAN-10, 
OPAN-11, OPAN-12, OPAN-13, OPAN-14, OPAN-15, OPT-01, OPT-08, OPT-14, OPT-20, OPAS-03, OPAS-11,  OPE-04, OPC-01, 
OPC-04, OPC-17, OPK-07, OPK-09, OPK-16, OPK-18 และ OPT-08) จากนั้นตรวจสอบผลผลิตพีซีอารโ์ดยวิธีอิเล็กโทรฟอรีซิสในอะกาโรส
เจลความเข้มข้น 1.5 เปอร์เซ็นต์ 
 

 การเก็บข้อมูลและวิเคราะห์ข้อมูลจากแถบดีดีเอ็นเอ 
 บันทึกผลด้วยการให้คะแนนแถบที่เกิดแถบดีเอ็นเอของแต่ละสายพันธุ์ โดยเปรียบเทียบจากความเหมือนและแตกต่างของรูปแบบ
ของแถบดีเอ็นที่เกิดขึ้น โดยสายพันธุ์ที่เกิดแถบดีเอ็นจะให้ค่าตัวแปรเป็น 1 ส่วนบริเวณที่ไม่เกิดแถบดีเอ็นให้ค่าตัวแปรเป็น 0 น้าข้อมูลการ
วิเคราะห์มาหาค่าดัชนีความเหมือนด้วยวิธี Jaccacd coefficient  และแสดงในรูปแผนภูมิต้นไม้ด้วยวิธี IBM SPSS Statistics 26 วิเคราะห์ผล
ข้อมูลด้วยโปรแกรมส้าเร็จรูป (Mackill et al., 1996) 
 

ผลและอภิปรายผล 
 ผลการสกัดดีเอ็นเอจากใบของต้นรวงผ้ึง 
 จากการวิธีการสกัดดีเอ็นเอของ Doyle and Doyle (1987) ได้ใช้ 2 เปอร์เซ็นต์ CTAB, 2 เปอร์เซ็นต์ Tris-HCL pH 8.0, 1.4 โมลาร์ 
EDTA และ 0.2 เปอร์เซ็นต์ β-mercaptoethanol มาเป็นส่วนประกอบใน extraction buffer และเมื่อผสม extraction buffer ร่วมกับ
ตัวอย่างแล้วจะน้าไปบ่มต่อที่ 65 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 60 นาที ทันที แต่วิธีน้ีไม่สามารถสกัดดีเอ็นเอของตัวอย่างรวงผึ้งได้ รัฐพร จันทร์เดช 
และคณะ (2564) จึงได้ดัดแปลงวิธีการสกัดของ Doyle and Doyle (1987)  ใหม่ โดยการเพิ่มความเข้มข้นและปรับเปลี่ยนสารประกอบให้มี
ความเหมาะสมกับลักษณะทางกายภาพของตัวอย่างมากยิ่งขึ้น ท้าให้ extraction buffer ดัดแปลงมีส่วนประกอบดังนี้ 1.4 โมลาร์ NaCl, 20                 
มิลลิโมลาร์ EDTA pH 8.0, 100 มิลลิโมลาร์ Tris-HCl pH 8.0, 4 เปอร์เซ็นต์ CTAB และ 2 เปอร์เซ็นต์ β-mercaptoethanol นอกจากนี้ 
ระยะเวลาการบ่มอาจจะท้าให้เซลล์แตกไม่เพียงพอ เนื่องจากในใบสดของรวงผึ้งมีสารกลุ่มโพลีฟีนอล และ สารทุติยภูมิจ้านวนมาก ท้าให้ไม่
สามารถสกัดดีเอ็นเอของรวงผึ้งได้ ดังนั้น รัฐพร จันทร์เดช และคณะ (2564) จึงเพิ่มเวลาการบ่มจากเดิม 60 นาที เป็น 120 นาที เพื่อเพิ่ม
ประสิทธิภาพของ extraction buffer ให้ท้างานได้ดีขึ้น ซึ่งสามารถสกัดดีเอ็นเอของรวงผึ้งได้ในที่สุด และเมื่อท้าการตรวจสอบปริมาณและ
คุณภาพของอีเอ็นเอที่สกัดโดยใช้วิธีดัดแปลงของ รัฐพร จันทร์เดช และคณะ (2564) (ตารางที่ 1) พบว่าปริมาณดีเอ็นเอที่ได้มีความเข้มข้น
สูงสุด 2323.2 นาโนกรัมต่อไมโครลิตร และเมื่อน้ามาตรวจสอบคุณภาพที่ค่าดูดกลืนแสง OD260/280 พบว่ามีค่าใกล้เคียงกับค่ามาตรฐาน ซึ่ง
ถือว่าดีเอ็นเอท่ีสกัดได้มีคุณภาพและปริมาณที่เพียงพอต่อการน้าไปตรวจสอบสายพันธ์ุด้วยเทคนิค HAT-RAPD  
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ภาพที่ 2 ดเีอ็นเอจากรวงผึ้ง (1 : emu01, 2 : emu02, 3 : emu03, 4 : emu04, 5 : emu05, 6 : emu06 , A และ B) ที่ใช้วิธีการสกัดของ 
Doyle and Doyle (1987) 

 

 
 
ภาพที่ 3 ดีเอ็นเอจากรวงผึ้ง (1 : emu01, 2 : emu02, 3 : emu03, 4 : emu04, 5 : emu05, 6 : emu06, A และ B)  ที่ได้ท้าการดดัแปลง
วิธีการสกัดจาก Doyle and Doyle (1987) 
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ตารางที่ 1 ผลวิเคราะห์ความเขม้ข้นและคณุภาพของรวงผึ้ง 

วิธีการสกัด 
ระยะเวลาในการบ่ม 

(65 องศาเซลเซียส) / นาท ี
ตัวอย่าง 

ความเข้มข้นของ DNA (นาโนกรัม
ต่อไมโครลิตร) 

OD260/280 

1 60 emu01 ND - 
 60 emu02 ND - 
 60 emu03 ND - 
 60 emu04 ND - 
 60 emu05 ND - 
 60 emu06 ND - 
 60 A ND - 
 60 B ND - 

2 120 emu01 704.1 1.7 
 120 emu02 500.5 1.62 
 120 emu03 719.9 1.8 
 120 emu04 707.7 1.86 
 120 emu05 774 1.61 
 120 emu06 1587.3 1.77 
 120 A 2323.2 1.7 
 120 B 1586.9 1.87 

 

 ผลการจ าแนกสายพันธุ์ของรวงผ้ึงด้วยเทคนิค HAT-RAPD 
 จากผลการจ้าแนกสายพันธุ์รวงผึ้ง 8 ตัวอย่างด้วยเทคนิค HAT-RAPD โดยใช้ Random Primers ทั้งหมด 30 ไพรเมอร์ (ตารางที่ 2)  
พบว่ามี 11 ไพรเมอร์ที่ให้ผลลายพิมพ์ดีเอ็นเอท่ีชัดเจน (ภาพท่ี 4 - 8)  

 

ตารางที่ 2 Random primers ที่ใช้ในการท้าปฏิกิริยา HAT-RAPD 
ล ำดับ PRIMER ให้ลำยพิมพด์ีเอ็นเอ 

1 OPAN-01  
2 OPAN-02  

3 OPAN-03  
4 OPAN-04  
5 OPAN-05  
6 OPAN-06  
7 OPAN-07  
8 OPAN-08  
9 OPAN-09  
10 OPAN-10  
11 OPAN-11  
12 OPAN-12  

13 OPAN-13  
14 OPAN-14  
15 OPAN-15  
16 OPT-01  
17 OPT-08  
18 OPT-14  
19 OPT-20  
20 OPAS-03  
21 OPAS-11  
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ล ำดับ PRIMER ให้ลำยพิมพด์ีเอ็นเอ 
22 OPE-04  
23 OPC-01  
24 OPC-04  
25 OPC-17  
26 OPK-07  

27 OPK-09  
28 OPK-16  
29 OPK-18  
30 OPT-08  

 

 
 

ภาพที่ 4 ตัวอย่างลายพิมพ์ดีเอ็นเอของรวงผึ้ง (1 : emu01, 2 : emu02, 3 : emu03, 4 : emu04, 5 : emu05, 6 : emu06, A และ B) จาก
การใช้ไพรเมอร์ OPT-01 
 

 
 

ภาพที่ 5 ตัวอย่างลายพิมพ์ดีเอ็นเอของรวงผึ้ง (1 : emu01, 2 : emu02, 3 : emu03, 4 : emu04, 5 : emu05, 6 : emu06, A และ B) จาก
การใช้ไพรเมอร์ OPT-08 
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ภาพที่ 6 ตัวอย่างลายพิมพ์ดีเอ็นเอของรวงผึ้ง (1 : emu01, 2 : emu02, 3 : emu03, 4 : emu04, 5 : emu05, 6 : emu06, A และ B) จาก
การใช้ไพรเมอร์ OPT-014 
 

 
 

ภาพที่ 7 ตัวอย่างลายพิมพ์ดีเอ็นเอของรวงผึ้ง (1 : emu01, 2 : emu02, 3 : emu03, 4 : emu04, 5 : emu05, 6 : emu06, A และ B) จาก
การใช้ไพรเมอร์ OPT-20 
 

 น้าข้อมูลลายพิมพ์ดีเอ็นเอที่ได้ไปวิเคราะห์และสร้างแผนภูมิต้นไม้ด้วยโปรแกรม IBM SPSS Statistics 26 (ภาพที่ 9) พบว่าสามารถ
แบ่งกลุ่มตัวอย่างของรวงผึ่งท้ัง 8 ตัวอย่างได้ทั้งหมด 2 กลุ่มได้แก่ กลุ่มที่ 1 ประกอบด้วยรวงผึ้งตัวอย่างท่ี 3, 4, 5 และ A ซึ่งรวงผึ้งตัวอย่างที่ 3 
และ 4 แสดงความใกล้ชิดทางพันธุ์กรรมมากกว่าเมื่อเปรียบเทียบกับตัวอย่างที่ 5 และ 9 โดยในกลุ่มที่ 2 จะมีรวงผึ้งตัวอย่างที่ 1, 2, 6 และ B 
ซึ่งรวงผึ้งตัวอย่างที่ 1 กับ B มีความใกล้เคียงทางพันธุ์กรรมมากกว่าตัวอย่างที่ 2 และ 6 ดังนั้นจากการทดลองทั้งหมดนี้สามารถสรุปได้ว่า
เทคนิค HAT-RAPD สามารถน้ามาประยุกต์ใช้ในการจ้าแนกสายพันธุ์รวงผึ้งได้  
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ภาพที่ 9 Dendrogram ของต้นรวงผึ้งด้วยเทคนิค HAT-RAPD (1 : emu01, 2 : emu02, 3 : emu03, 4 : emu04, 5 : emu05,                          
6 : emu06, A และ B) 
 
สรุปผลการทดลอง 
 จากการวิจัยสรุปได้ว่า คณะผู้วิจัยสามารถพัฒนาวิธีการที่เหมาะสมในการสกัดดีเอ็นเอของต้นรวงผึ้งได้ทั้งปริมาณและคุณภาพที่ดี
เพียงพอต่อการน้าไปจ้าแนกสายพันธุ์ด้วยเทคนิค HAT-RAPD ซึ่งจาการวิเคราะห์ความแตกต่างของลายพิมพ์ดีเอ็นเอทีสร้างขึ้นจากตัวอย่าง
ทั้งหมด 8 ตัวอย่าง และวิเคราะห์ด้วยโปรแกรมทางสถิติสามารถจ้าแนกตัวอย่างของต้นรวงผึ้งได้ออกเป็น 2 กลุ่ม ได้แก่ กลุ่มที่ 1 emu03, 
emu04, emu05 และ A กลุ่มที่ 2 ได้แก่ emu01, emu02, emu06 และ B  อย่างไรก็ตามข้อมูลจากงานวิจัยนี้เป็นเพียงข้อมูลเบื้องต้น
เนื่องจากจ้าเป็นจะต้องทราบถึงประวัติและที่มาของตัวอย่างต้นรวงผึ้งที่น้ามาวิเคราะห์ให้ชัดเจน และจ้าเป็นอย่างยิ่งที่จะต้องท้าการรวบรวม
ตัวอย่างของต้นรวงผึ้งในพื้นที่อ่ืน ๆของประเทศไทย เพื่อท่ีจะสามารถท้าให้การจัดจ้าแนกสายพันธุ์ของต้นรวงผึ้งในประเทศไทยได้ถูกต้องยิ่งข้ึน 
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