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ความสัมพันธทางพันธุกรรมของเชื้อรา Colletotrichum spp. 
โดยอาศัยลักษณะทางสัณฐานวิทยาและเทคนิค ISSR 

Genetic Relationship of Colletotrichum spp. by Morphology 
and ISSR Technique 

Abstract: Forty-one isolates of Colletotrichum spp. were identified by morphological characteristic such as 
character and growth rate of colony, size and shape of conidia and appressoria,  present/absent of setae and 
sclerotia. The morphological observation showed that Colletotrichum spp. isolates could be classified into 4 
species; C. gloeosporioides, C. acutatum, C. musae and  C. capsici. Genetic relationship of the tested fungi by 
6 ISSR primers generated 161 bands and they were analyzed by Phylip could be divided into 4 groups; C. 
acutatum, C. capsici, C. musae and the remaining are C. gleosporioides. There was also a highly genetic 
relationship between C. musae and C. gloeosporioides. Moreover, this grouping was similar to that based on 
the morphological characteristic. Therefore, the ISSR technique was useful for analysis phylogenetic relationship 
in the genus Colletotrichum. 
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บทคัดยอ: การจัดจําแนกเชื้อรา Colletotrichum spp. จํานวน 41 ไอโซเลท โดยอาศัยลักษณะทางสัณฐานวิทยา ไดแก 
ลักษณะและอัตราการเจริญของ colony ขนาดและรูปรางของ conidia และ appressoria          การสรางหรือไมสราง 
setae และ sclerotia พบวาสามารถจําแนกได 4 สปชีส ไดแก C. gloeosporioides,           C. acutatum, C. musae และ 
C. capsici  เมื่อทําการศึกษาความสัมพันธทางพันธุกรรม โดยเทคนิค ISSR ดวยไพรเมอร 6 ชนิด พบวาปรากฏแถบดีเอ็น
เอทั้งหมด 161 แถบ และเมื่อทําการวิเคราะหดวยโปรแกรม Phylip พบวาสามารถแบงได 4 กลุมใหญ ไดแก กลุมของเชื้อรา 
C. acutatum , C. capsici, C. musae และที่เหลือเปนกลุมของเชื้อรา C. gloeosporioides  โดยพบวากลุมของเชื้อรา C. 
musae มีความใกลชิดทางพันธุกรรมกับ  เชื้อรา C. gloeosporioides และผลการจัดกลุมนี้สอดคลองกับผลที่ไดจากการ
จัดจําแนกดวยลักษณะทางสัณฐานวิทยา ดังนั้นการใชเทคนิค ISSR เปนวิธีที่มีประสิทธิภาพวิธีหนึ่ง ในการวิเคราะห
ประวัติเชิงวิวัฒนาการของเชื้อราสกุล Colletotrichum 
 
คําสําคัญ:  Colletotrichum, สัณฐานวิทยา, อณูชีววิทยา, phylogeny, ISSR 
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คํานํา 
 

เชื้อรา Colletotrichum sp. เปนเชื้อสาเหตุของ
โรคแอนแทรคโนส ซึ่งสามารถเกิดไดกับพืชแทบทุกชนิด 
ทั้งพืชตระกูลถั่ว  หญา  ผัก  ธัญพืช  ไมผล และไมประดับ 
(Bailey and Jeger, 1992) และมีการสํารวจพบการเกิด
โรคแอนแทรคโนสในหลายประเทศทั่วทุกทวีป โดยเฉพาะ
ประเทศในเขตอบอุนจนถึงเขตรอน ที่มีการระบาดของโรค
ชนิดนี้อยูมาก ซึ่งประเทศไทยเปนประเทศหนึ่งที่มีสภาพ
ภูมิอากาศเหมาะแกการเจริญของเชื้อชนิดนี้ นอกจากนั้น
ประเทศไทยยังเปนแหลงที่พบความหลากหลายของเชื้อรา 
Colletotrichum spp. มากกวาประเทศในแถบอื่น ๆ ของ
โลกอีกดวย (นิพนธ, 2535) สงผลใหพืชเศรษฐกิจหลาย
ชนิด เชน มะมวง  เงาะ  สตรอเบอรี  สม  หอม  กระเทียม  
ถั่วเหลือง  งา ฯลฯ มีคุณภาพและปริมาณลดต่ําลง ไมเปน
ที่ตองการของตลาดทั้งในประเทศและตางประเทศ จึง
จัดเปนปญหาสําคัญสําหรับการสงออกผลไมของไทย 
(วิชัย, 2541) การปองกันกําจัดโรคแอนแทรคโนสใหไดผล
นั้น จําเปนที่จะตองทราบถึงชนิดและคุณสมบัติของเชื้อ
สาเหตุที่แนนอน ดังนั้นการศึกษาและจัดจําแนกเชื้อจึงมี
ความสําคัญเปนอยางมาก (Freeman et al., 1998)  ใน
อดีตการจัดจําแนกชนิดของเชื้อราอาศัยลักษณะทาง
สัณฐานวิทยาเพียงอยางเดียว แตเนื่องจากเชื้อราเปน
ส่ิงมีชีวิตขนาดเล็ก จึงมีการผันแปลคอนขางสูง และ
สามารถเปลี่ยนแปลงไดงายขึ้นอยูกับสภาพแวดลอม อีก
ทั้งมีการพบเชื้อสาเหตุเพิ่มมากขึ้น หลักเกณฑที่ใชจึงไม
สามารถจําแนกเชื้อราไดอยางชัดเจน (Cano et al., 2004)    
จึงมีการประยุกตเทคนิคตาง ๆ ที่ใชศึกษาในระดับดีเอ็นเอ 
เขามารวมในการจัดจําแนกดวย และเทคนิคที่นาสนใจอีก
เทคนิคหนึ่งคือ เทคนิค ISSR (Inter-Simple Sequence 
Repeat) เนื่องจากเปนเทคนิคที่รวมขอดีของเทคนิค 
RAPD, AFLP และ SSR เขาไวดวยกัน อีกทั้ง
ประสิทธิภาพในการทําซ้ํายังดีกวา RAPD และการตรวจ
ผลใชเวลาสั้นกวา AFLP นอกจากนี้ ไมจําเปนตองทราบ
ขอมูลลําดับเบสของดีเอ็นเอเปาหมายมากอนอีกดวย และ
ขอดีอีกประการหนึ่งของเทคนิค ISSR คือ ขั้นตอนการทํา
ไมยุงยาก และใชเวลาไมนาน ซึ่งหลักการโดยทั่วไปคลาย
กับเทคนิค RAPD แตตางกันที่การใชไพรเมอรที่มีลําดับ

เบสซํ้า ๆ กันแบบไมโครแซทเทิลไลท และมีขนาดที่ยาว
กวา จึงทําใหมีความเฉพาะเจาะจงกับดีเอ็นเอเปาหมาย
มากกวา  (อรวรรณ, 2547) 

ดังนั้นการศึกษาครั้งนี้ จึงมีวัตถุประสงคเพื่อหา
ความสัมพันธทางพันธุกรรมของเชื้อรา Colletotrichum 
spp. โดยอาศัยลักษณะทางสัณฐานวิทยารวมกับการใช
เทคนิค ISSR 
 

อุปกรณและวิธกีาร 
 

การแยกเชื้อและศึกษาลักษณะทางสัณฐานวิทยาของ
เช้ือรา Colletotrichum spp. 

ทําการแยกเชื้อราจากพืชอาศัย โดยฆาเชื้อที่ผิว
ดวย Cสorox 10% วางชิ้นพืชบนอาหาร PDA ตั้งทิ้งไวที่
อุณหภู มิหอง เมื่อเชื้อเจริญจนสังเกตเห็นกลุมของ 
conidia (mass) จึงทําการแยกสปอรเดี่ยว โดยเทคนิคการ 
streak plate และเลี้ยงบนอาหาร PDA  

การศึกษาลักษณะทางสัณฐานวิทยา โดยวัด
การเจริญเติบโตของเชื้อราบนอาหาร PDA ภายใตแสง
ฟลูออเรสเซนต จํานวน 5 ซ้ํา ทุกวันที่ 3, 5 และ 7 และทํา
การบันทึกลักษณะของ colony รวมถึงการสรางหรือไม
สราง setae และ sclerotia ดวย จากนั้นศึกษาขนาดและ
รูปรางของ conidia และ appressoria อยางละ 30 
ตัวอยาง โดยการเลี้ยงเชื้อราแบบ slide culture (Smith 
and Black, 1990) แลวยอมดวย lactophenol cotton 
blue และจําแนกสปชีสของเชื้อราตามหลักเกณฑของ 
Sutton (1980) 
 
การเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอดวยเทคนิค ISSR และการ
วิเคราะหความสัมพันธของเชื้อรา Colletotrichum 
spp. 

ทํ า ก า ร เ ลี้ ย ง เ ชื้ อ ร า ใ น อ า ห า ร  PDB ที่
อุณหภูมิหอง ประมาณ 7 วัน กรองเสนใยผานเครื่องกรอง
แบบสูญญากาศ  และสกัดดีเอ็นเอตามวิธีของพัชรา 
(2543) โดยเริ่มจากบดเสนใยดวยไนโตรเจนเหลว  ตักใส
หลอด Eppendorf 1.5 มิลลิลิตรประมาณครึ่งหลอด เติม 
extraction buffer ปริมาตร 500 ไมโครลิตร (50 mM Tris-
HCl, pH 8.0, 850 mM NaCl, 100 mM EDTA, 1% SDS) 

วารสารเกษตร 23(2): 89–96 (2550) 
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ผสมใหเขากัน บมที่อุณหภูมิ 65 องศาเซลเซียส นาน 30 
นาที ปนเหวี่ยงแยกตะกอนออก ดูดของเหลวใสหลอดใหม 
เติม phenol:chloroform:isoamyl alcohol (25:24:1) 
ปริมาตร 1 เทา ปนเหวี่ยงอีกครั้ง ดูดของเหลวดานบนใส
หลอดใหม เติม chloroform:isoamyl alcohol (24:1) 
ปริมาตร 1 เทา แลวปนเหวี่ยงใหแยกชั้น ดูดของเหลว
ดานบนใสหลอดใหม ตกตะกอนดีเอ็นเอดวย ice-cold 
absolute alcohol (ตองเก็บที่ -20 องศาเซลเซียส อยาง
นอย 30 นาที) ปริมาตร 2 เทา จากนั้นลางตะกอน ดีเอ็นเอ
ดวย 70% ethanol 2 ครั้ง ทิ้งใหแหงและเติม TE buffer 
ปริมาตร 100 ไมโครลิตร (10 mM Tris-HCl,       1 mM 
EDTA; pH 8.0) เพื่อละลายตะกอน เก็บไวที่ -20 องศา
เซลเซียส ตรวจสอบปริมาณดีเอ็นเอโดยการทําอิเลคโตรโฟ
ริซิสในอะกาโรสเจล 1% ดวย 0.5xTBE buffer เทียบกับ 
100 นาโนกรัมมาตรฐาน ใชกระแสไฟฟา 100 โวลต นาน 
10 นาที ยอมดวยเอทธิเดียมโบรไมด และตรวจสอบ
ภายใตแสงอุลตราไวโอเลต จากนั้นทําการปรับความ
เขมขนของดีเอ็นเอใหอยูในระดับ 10-100 นาโนกรัม 

ในการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอดวยเทคนิค ISSR 
นั้น  ทําการคัดเลือกไพรเมอรที่เหมาะสมจากไพรเมอร
ทั้งหมด 12 ไพรเมอร โดยการทํา PCR มีปริมาตรรวม 10 
ไมโครลิตร ประกอบดวย DNA template ความเขมขน 10-
100 ng, 10x buffer, 10 μM dNTP, 5U/ μl Taq DNA 
Polymerase, 25 mM MgCl2, 20 μM primer และ sterile 
dH2O และทํา PCR แบบ touchdown-PCR โดยการเพิ่ม
อุณหภูมิเริ่มตนในขั้น annealing (คํานวณจาก %GC 
content) 4 องศาเซลเซียส แลวคอย ๆ ลดลงรอบละ 0.5 
องศาเซลเซียส จนอุณหภูมิในขั้น annealing ต่ํากวาที่
คํานวณไว 1 องศาเซลเซียส จึงทําซ้ําที่ระดับอุณหภูมินี้อีก 
30 รอบ การทํา PCR เริ่มจาก initial-denaturation ที่ 95 
องศาเซลเซียส 5 นาที 1 รอบ ขั้น denaturation ที่ 95 
องศาเซลเซียส  1 นาที ขั้น annealing ที่ 49-72 องศา
เซลเซียส และขั้น extension ที่ 72 องศาเซลเซียส 1 นาที 
ตามดวย final-extension ที่ 72 องศาเซลเซียส 15 นาที 
แลว hold ไวที่อุณหภูมิ 15 องศาเซลเซียส จากนั้นจึงเก็บ
ในตูเย็น ตรวจสอบผล PCR ดวยวิธีอิเลคโตรโฟริซิส โดย
การแยกขนาดชิ้นสวนดีเอ็นเอในอะกาโรสเจล 1.5% 
(ขนาด 10x15 เซนติเมตร) ที่ผสมเอทธิเดียมโบรไมด 7 

ไมโครลิตรตออะกาโรสเจล 100 ไมโครลิตร ในบัฟเฟอร 
0.5xTBE buffer ใชกระแสไฟฟา 80 โวลต นาน 3 ชั่วโมง 
และเทียบขนาดกับดีเอ็นเอมาตรฐาน 100 bp + 1.5 kb 
ladder ตรวจผลภายใตแสงอุลตราไวโอเลต แลว
บันทึกภาพดวยเครื่อง gel documentation (SYNGENE; 
Gene Genius Bio Imaging System) ทําการวิเคราะห
ความสัมพันธของเชื้อรา Colletotrichum spp. โดยเปลี่ยน
ขอมูลลายพิมพดีเอ็นเอที่ปรากฏ ใหอยูในระบบ binary 
matrix โดยใหคาเปน + เมื่อมีแถบดีเอ็นเอ และเปน – เมื่อ
ไมมีแถบดีเอ็นเอบนตําแหนงนั้น ๆ  จากนั้นจึงวิเคราะห
ความสัมพันธทางพันธุกรรมของเชื้อรา Colletotrichum 
spp. โดยใชโปรแกรม Phylip และสราง dendrogram เพื่อ
จัดกลุมดวยวิธี Neighbour-joining 
 

ผลการทดลองและวิจารณ 
 

การแยกเชื้อและศึกษาลักษณะทางสัณฐานวิทยาของ
เช้ือรา Colletotrichum spp. 

เชื้อราที่แยกออกมาไดมีจํานวนทั้งหมด 41 ไอ
โซเลทจากพืช 35 ชนิด ไดแก ไมผล 12 ชนิด ไมดอกไม
ประดับ 17 ชนิด พืชไรและวัชพืชอีก 6 ชนิด เมื่อจําแนก
ชนิดของเชื้อราตามหลักเกณฑของ Sutton (1980) 
สามารถจําแนกได 4 สปชีส ไดแกเชื้อรา C. musae  
จํานวน 2 ไอโซเลท ซึ่งแยกไดจากกลวยหอมและกลวย
น้ําวา  เชื้อรา C. acutatum จํานวน 3 ไอโซเลท แยกได
จากพริกชี้ฟา สตรอเบอรี และแอปเปล เชื้อรา                 
C. capsici จํานวน 3 ไอโซเลท แยกไดจากเศรษฐีไซงอน 
แอฟริกันไวโอเลต และผักโขม  สวน 33 ไอโซเลทที่เหลอืจดั
อยูในกลุมเชื้อรา C. gloeosporioides  จากการศึกษา
ลักษณะทางสัณฐานวิทยาพบวา conidia ของ   เชื้อรา C. 
gloeosporioides  และ C. musae  เปนแบบทรงกระบอก
หัวทายมน (cylindrical) เหมือนกัน แต conidia ของ เชื้อ
รา C. gloeosporioides มีขนาดสม่ําเสมอกันมากกวาเมื่อ
เทียบกับ conidia ของ C. musae ที่มีขนาดเล็กบาง ใหญ
บาง    นอกจากนี้ colony ของเชื้อรา C. musae จะบาง
กวา และเจริญเร็วกวาเชื้อรา C. gloeosporioides  อีกทั้ง
รูปราง appressorium ของเชื้อรา C. musae เปนแบบไม
สมํ่าเสมอ (irregular)ในขณะที่เชื้อรา C. gloeosporioides 
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เปนแบบกระบอง (clavate)   สวนเชื้อรา C. acutatum นั้น 
conidia รูปรางแบบหัวทายแหลม (fusiform) และ colony 
ละเอียดคลายกํามะหยี่สีเทา ไมสราง setae และ 
sclerotia  มี appressorium แบบกระบอง (clavate) และ
เชื้อรา C. capsici  มี conidia รูปรางโคงเปนวงเสี้ยว
พระจันทรและหัวทายแหลม (falcate) มี appressorium 
แบบกระบอง (clavate) สวน colony คอนขางหยาบ  มี
การสราง setae จํานวนมากและขนาดใหญ (ภาพที่ 1) 

จากผลการจัดจําแนกสปชีสตามลักษณะทาง
สัณฐานวิทยา พบวาเชื้อรา C. gloeosporioides เปนชนิด
ที่พบมากที่สุด ซึ่งสอดคลองกับรายงานของพัชรา (2543) 
ศรัญญา (2544) และเอมอร (2544) แตเชื้อที่แยกไดจาก
กลวยของรายงานทั้ง 3 ฉบับนี้ ถูกจัดจําแนกใหเปนเชื้อรา 
C. gloeosporioides ในขณะที่การศึกษาครั้งนี้จําแนกได
เปนเชื้อรา C. musae เนื่องจาก colony ของเชื้อราเจริญ
เร็วและรูปราง appressorium เปนแบบ      ไมสมํ่าเสมอ 
(irregular) สอดคลองกับรายงานของ Sutton (1980) ซึ่ง
เชื้อราทั้ง 2 สปชีส เปนเชื้อราสาเหตุที่ทําใหเกิดโรคแอน
แทรคโนสไดเหมือนกัน แตยังเปนขอถกเถียงในการแยก
ความแตกตางระหวาง 2 เชื้อ ออกจากกันไดอยางชัดเจน 
(เอมอร, 2544) สําหรับเชื้อรา C. capsici ที่แยกไดจากผัก
โขมหัดนั้น  มีรายงานของพัฒนาและคณะ (2534) ที่จัด
จําแนกใหเปนเชื้อรา C. truncatum ซึ่งตามรายงานของ 
Sutton (1992) กลาวถึงความแตกตางระหวางของทั้ง 2 
เชื้อนี้ไววา เชื้อรา C. capsici ไมสราง sclerotia แตเชื้อรา 
C. truncatum สราง sclerotia ลักษณะดังกลาวนี้อาจ
เปล่ียนแปลงไดเมื่อมีสภาพแวดลอมตางกัน และใน
การศึกษาครั้งนี้เชื้อราไมสราง sclerotia ดังนั้นจึงจัด
จําแนกใหเปนเชื้อรา C. capsici 
 
การเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอดวยเทคนิค ISSR และการ
วิเคราะหความสัมพันธของเชื้อรา Colletotrichum spp. 

จากไพรเมอรทั้งหมด 12 ไพรเมอร พบวามีไพร
เมอรที่ เหมาะสมอยู  6 ชนิด ซึ่งสามารถแสดงความ
แตกตางระหวางสปชีสของเชื้อออกมาได ไดแก (GCC)5, 
(CA)8CT, (CA)8G, (GTG)5, (GACA)4 และ (GAC)5 โดย
ใหแถบดีเอ็นเอทั้งหมด 161 แถบ (ภาพที่ 2)  และเมื่อทํา
การวิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรมโดยโปรแกรม 

Phylip และจัดกลุมดวยวิธี Neighbour-joining พบวา
สามารถแบงกลุมไดเปน 4 กลุมใหญ และแบงกลุมใหญ
ไดเปน 12 กลุมยอย (ภาพที่ 3) 

จาก dendrogram ที่ได พบวาสามารถจัดกลุม
ไดจาํนวน 4 กลุมใหญ และ 12 กลุมยอย โดยแยกกลุมเชือ้
ราตามสปชีสได ซึ่งสอดคลองกับการจัดจําแนกดวย
ลักษณะทางสัณฐานวิทยา โดยกลุมยอยที่ 3 เปนเชื้อรา 
C. musae กลุมยอยที่ 4 เปนเชื้อรา C. acutatum กลุม
ยอยที่ 5 เปนเชื้อรา C. capsici  และกลุมยอยที่เหลือเปน
เชื้อรา C. gloeosporioides อยางไรก็ตามการจัดกลุมนี้
ไมไดขึ้นอยูกับชนิดของพืชแตอยางใด นอกจากนี้ยังพบวา
เชื้อรา C. gloeosporioides สวนใหญสามารถแยกออก
จากเชื้อราทั้ง 3 ชนิดไดอยางชัดเจน แตมีบาง     ไอโซเลท
ที่ถูกจัดอยูในกลุมเดียวกับเชื้อรา C. musae จากกลวย   
ซึ่งแสดงใหเห็นถึงความใกลชิดทางพันธุกรรมของเชื้อทั้ง 2 
สปชีสนี้ และมีอีก 3 ไอโซเลทคือ เชื้อราจากนอยหนา  
ชมพูทับทิมจันท และฝรั่ง ที่แยกออกมาจากกลุมใหญ รวม
แลวสามารถแบงกลุมเชื้อรา C. gloeosporioides ไดเปน 
10  กลุ มย อย  ที่ เป น เช นนี้ เนื่ องจาก     เชื้ อรา  C. 
gloeosporioides เปน species complex ซึ่งมีความผัน
แปรภายในสปชีสคอนขางสูง และสามารถจัดแบงเชื้อรานี้
ออกไดเปน 6 form species (Freeman et al., 1998)    
นอกจากนี้ Sutton (1992) ยังตั้งเชื้อรา                   C. 
gloeosporioides var. minus Simmonds เปนสปชีสใหม
ในจํานวนทั้งหมด 39 สปชีสอีกดวย และมีรายงานอีก
หลายฉบับที่พบวามีความซับซอนคอนขางสูงภายในสป
ชีสของเชื้อรา C. gloeosporioides จากเทคนิค ISSR นี้ 
เชน Freeman and Shabi (1996), Ureña-Padilla et al. 
(2002) และ Abang et al. (2006) เปนตน 
 

สรปุ 
 
ในการจัดจําแนกเชื้อรา Colletotrichum spp. 

โดยอาศัยลักษณะทางสัณฐานวิทยาสามารถจําแนก  สป
ชีสไดทั้งหมด 4 สปชีส ไดแก C. gloeosporioides, C. 
musae, C. acutatum และ C. capsici เมื่อทําการ
วิเคราะหความสัมพันธจากเทคนิค ISSR ดวยโปรแกรม 
Phylip พบวาสามารถแบงกลุมไดเปน 4 กลุมใหญ    ไดแก  
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Figure 1   Identification of Colletotrichum spp. 41 isolates based 
on morphological characteristic. 

Figure 2 DNA fingerprinting of Colletotrichum spp. 41 isolates by 
6 ISSR primer; A. (GCC)5 primer, B. (CA)8CT primer, C. 
(CA)8G primer, D. (GACA)4 primer, E. (GTG)5  primer 
and F. (GAC)5 primer. Cg = C. gloeosporioides, Ca = C. 
acutatum, Cm = C. musae และ Cc = C. capsici 
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Figure 3  Dendrogram of Colletotrichum spp. 41 isolates were analysed by Phylip. 

Annona squanosa 
Eugenia javanica 
Psidium guajva 
Citrus maxima 
Etlingena littoralis 
Citrus sp.1 
Citrus sp.2 
Musa sapientum 1 
Musa sapientum 2 
Malus sylvestris 
Capsicum annuum var. acumintum 
Fragaria fragariae 
Ophiopogon jaburan 
Salirapaulia sp. 
Amaranthus viridis 
Euphoria longana 
Zizyphus mauritiana 
Capsicum annuum var. grossum 
Eupatorium odoratum 
Dieffenbachia amoena 
Coffea arabica L. 
Capsicum sp. 
Citrus aurentiforia 
Mangifera indica 1 
Mangifera indica 2 
Carica papaya 
Erythrina bariegata 
Orchid sp.1 
Dracaena sanderiana 
Jasminum sambac 
Dracaena fragrans 
Polyscias sp. 
Mitrephora vandiflora 
Jatropha integerrima 
Orchid sp.2 
Amomum siamense 
Rosa hybrida 2 
Rosa hybrida 1 
Alpinia malaccensis 
Syngonium podophyllum 
Bauhinia purpurea 
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กลุมของเชื้อรา C. acutatum  กลุมของเชื้อรา C. capsici
กลุมของเชื้อรา C. musae และที่เหลือเปนกลุมของเชื้อรา 
C. gloeosporioides โดยพบวากลุมของเชื้อรา C. musae 
มีความใกลชิดทางพันธุกรรมกับเชื้อรา C. gloeosporioides 
และผลการจัดกลุมนี้สอดคลองกับผลที่ไดจากการจัด
จําแนกดวยลักษณะทางสัณฐานวิทยา ดังนั้นในการศึกษา
ครั้งนี้ พอสรุปไดวาการอาศัยลักษณะทางสัณฐานวิทยา
รวมกับการใชเทคนิค ISSR สามารถชวยใหเขาใจถึง
ความสัมพันธที่ซับซอนของประชากรเชื้อราในสกุล 
Colletotrichum ไดถูกตองและแนนอนมากยิ่งขึ้น  อยางไร
ก็ตามจากลายพิมพดีเอ็นเอที่ได มีความแตกตางกันสูง
มากจนเกินไป อาจทําใหการแปรขอมูลผิดพลาดได ดังนั้น
การใชเทคนิค ISSR ใหเกิดประสิทธิภาพมากขึ้น จึงควร
ทดสอบกับตัวอยางที่ คอนขางมีความใกลชิดทาง
พันธุกรรมสูง หรืออาจเปนเชื้อที่แยกไดจากพืชอาศัยเพียง
ไมกี่ชนิดเทานั้น หากตองการทดสอบกับตัวอยางที่มีความ
แตกตางทางพันธุกรรมสูง ควรใชเทคนิคที่ไดแถบดีเอ็นเอ
ออกมาไมมากนัก ทําใหงายตอการแปลผล นอกจากนี้ควร
ใชเทคนิคอื่น ๆ เชน การหาลําดับเบส หรือ PCR-RFLP มา
ประยุกตใชรวมดวย เพื่อการจัดจําแนกชนิดของเชื้อราได
อยางถูกตอง เนื่องจากเทคนิค ISSR นั้น สามารถบอกถึง
ความสัมพันธของเชื้อไดเพียงอยางเดียว แตไมสามารถ
จําแนกสปชีสของเชื้อราออกมาได 
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