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 ปลาสวาย  Pangasianodon hypophthalmus (Sauvage 1878)   ที่เล้ียงในประเทศไทยผาน 
การเลี้ยงในโรงเพาะฟกมาหลายชั่วอายุโดยไมมีการนําความรูทางพันธศุาสตรไปใชในการจัดการ
พอแมพันธุ ทาํใหเกิดความกังวลวาประชากรเหลานี้จะสูญเสียความหลากหลายทางพันธุกรรม 
การศึกษาครั้งนี้เพื่อศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของประชากรปลาสวายจากโรงเพาะฟก 
6  ประชากร และประชากรจากธรรมชาติ 3 ประชากร โดยใชเครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท 
ดีเอ็นเอ  จํานวน 5 ตําแหนง พบวาความหลากหลายทางพันธุกรรมภายในประชากรโรงเพาะฟกมี
คาดังนี้ จํานวนอัลลิลเฉลี่ยตอตําแหนง (A) = 3.6 - 11.0, จํานวนอัลลิลเฉลี่ยตอตําแหนงที่ไมขึ้นกับ
จํานวนตัวอยาง (allelic richness, Ar) = 3.18 - 8.06, คาสังเกตเฮตเทอโรไซโกซิตี (Ho)  = 0.63 - 
0.76, คาคาดหมายเฮตเทอโรไซโกซิตี (He)  = 0.59 - 0.83  สวนประชากรธรรมชาติมีคาความ
หลากหลายทางพันธุกรรมภายในประชากร ดังนี้ A = 5.0 - 7.4, Ar = 4.89 - 5.98, Ho = 0.68 - 0.79, 
He = 0.72 - 0.76  ประชากรปลาสวายจากโรงเพาะฟกทกุประชากรเบีย่งเบนไปจากสมดุลฮารดี - 
ไวนเบิรก สวนประชากรธรรมชาติมีเพียงประชากรจากจังหวดัอยุธยาเพียงประชากรเดียวที่
เบี่ยงเบนไปจากสมดุลฮารดี - ไวนเบิรก  สวนการเปรียบเทียบความแตกตางของประชากร และคา 
FST  แสดงความแตกตางของทุกประชากรอยางมีนัยสําคัญ เมื่อจัดความสมัพันธทางพันธุกรรมของ
ปลาสวายดวยแผนผังความสัมพันธทางพันธุกรรมวิธี  Neighbor - joining ระหวางประชากร
สามารถแบงแยกประชากรออกเปน 2 กลุม คือกลุมจากโรงเพาะฟกในจังหวดันครสวรรคกับ
สุพรรณบุรี  และกลุมจากธรรมชาติ กับโรงเพาะฟกในจงัหวัดฉะเชิงเทรา ผลการศึกษาแสดงวา
ประชากรปลาสวายในโรงเพาะฟกยังมีความหลากหลายในระดับปานกลาง และมีความแตกตาง
ระหวางประชากรมากพอที่จะใชประโยชนไดอยางยั่งยนื 
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 The stocks of striped catfish cultured in Thailand have been domesticated for many 
generations without application of genetic theory. Therefore, there is a concern that the stocks 
could have lost the genetic diversity. The study was conducted to evaluate the genetic diversity 
of five hatchery stocks comparing to the natural stocks using five microsatellite loci.  The 
results showed that genetic variation of the hatchery stocks was as follow, average number of 
alleles per locus (A) = 3.6 - 11.0, average number of alleles per locus independent of sample size 
(allelic richness, Ar) = 3.18 - 8.06, observed heterozygosity (Ho) = 0.63 - 0.76, expected 
heterozygosity (He) = 0.59 - 0.83 and those of the natural stocks was A = 5.0 - 7.4, Ar = 4.89 - 
5.98, Ho = 0.68 - 0.79 and He = 0.72 - 0.76. All hatchery stocks and natural stocks (The 
Chaophraya River, Ayuthaya)  deviated  from  Hardy - Weinberg  Equilibrium. Pair - wise 
comparisons and the  FST values revealed significant genetic differentiation across all 
populations. The  Neighbor - joining dendrogram separated the populations into two  groups. 
One group consisted of hatchery stocks from  Nakornsawan and Suphanburi  Provinces, the 
other consisted of  the hatchery stocks  in  Chachoengsao Province  and  all natural stocks. The 
results also indicated that the hatchery stocks possessed sufficient genetic diversity, hence can 
facilitate sustainability of the stocks. 
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ng  =  nanogram (s) (10-9)  
NaCl  =  sodium chloride  
PCR  = Polymerase Chain Reaction  
pmol  = picomole (s) (10-12)  
pH  =  logarithm of reciprocal of hydrogen (H) ion  
rpm  =  revolutions per minute  
Taq  =  Thermus aquaticus  
TBE  =  Tris-borate EDTA buffer  
TE  =  Tris - EDTA buffer  
TNES  = Tris-NaCl-EDTA-Sodium dodesylsulfate  
Tris  = Tris (hydroxymethyl) methylamine  
 

(4) 



ความหลากหลายทางพันธุกรรมของปลาสวาย Pangasianodon hypophthalmus 
(Sauvage 1878) จากโรงเพาะฟกในประเทศไทย 

 

Genetic Diversity of  Hatchery Stocks of Striped Catfish Pangasianodon  

hypophthalmus (Sauvage 1878) in Thailand 
 

คํานํา 
 

ปลาสวาย  Pangasianodon   hypophthalmus  (Sauvage 1878)  เปนปลาน้ําจืดที่มีขนาด
คอนขางใหญ  ในประเทศไทยพบปลาสวายในแมน้ําเจาพระยา  และแมน้ําโขง  (ชวลิต, 2544)   
ปลาสวายเปนสัตวน้ําชนิดหนึ่งที่มีความสําคัญทางเศรษฐกิจของไทย  จากรายงานสถติิประมงของ
ประเทศไทย การเพาะเลีย้ง ปริมาณผลผลิต และมูลคาของผลผลิตปลาสวาย มีแนวโนมเพิ่มอยาง
ตอเนื่องทุกป  ซ่ึงในป 2549  มูลคาของผลผลิตปลาสวายมีถึง 784.1 ลานบาท (ศูนยสารสนเทศ กรม
ประมง, 2551) นอกจากนี้ในประเทศเวยีดนามปลาชนิดนี้มีการเลี้ยงแพรหลาย และมีแนวโนมการ
สงออกเพิ่มขึ้นอยางตอเนื่อง  โดยเฉพาะในป  2551  มีการสงออกถึง 640,000  ตัน (Anonymous, 
2009)  ประเทศไทยมีการเพาะเลี้ยงปลาสวายมาเปนระยะเวลาที่ยาวนานกวา 30 ป   การเลี้ยงปลา
สวายในอดีตนั้นใชลูกปลาสวายที่รวบรวมจากแหลงน้ําธรรมชาติ   แตภายหลังจากที่มีการพัฒนา 
การเพาะพันธุปลาสวายขึ้นในป พ.ศ. 2509 (อารีย และสจุิต, 2509)  คาดวาเกษตรกรจะใชลูกปลา
จากโรงเพาะฟกมาโดยตลอด   จึงนับไดวามีการการเพาะพันธุในโรงเพาะฟกอยางตอเนื่องมาไม
นอยกวา 20 ช่ัวอายุ  
  

โดยทั่วไปประชากรปลาที่นาํมาเพาะเลี้ยงอยางตอเนื่องในโรงเพาะฟกหลายช่ัวอายุ จะมี
ขอดีคือสามารถปรับตัวไดดใีนสภาพกักขงั และอาจมีลักษณะดีอ่ืนๆอีก หากมกีารจดัการพันธุกรรม
อยางถูกตอง (Doyle, 1983) แตโดยทัว่ไปแลวเกษตรกรมักไมไดนําความรูทางพันธุศาสตรมาชวย 
ในการจดัการ  ทําใหประชากรโรงเพาะฟกมักสูญเสียความหลากหลายทางพันธุกรรม  เนื่องจากผล
ของการขาดชวงทางพันธุกรรม (genetic drift) ซ่ึงเกิดจากการใชพอแมพันธุจํานวนนอย ผลที่ตาม 
มาอกีประการคือ  การผสมเลือดชิด (สุภาวดี, 2551) ซ่ึงมีผลตอเนื่องในทางลดความสามารถในการ
ปรับตัวของประชากรแมในภาพรวมจะมีขอสังเกตวาปลาสวายสายพนัธุไทยนี้เจริญเติบโตชาลง 
และเขาสูวยัเจริญพันธุเร็วขึ้น แตก็มีขอดีอ่ืนๆ เชน เจริญพันธุไดดใีนทีก่ักขัง  ปรับตัวเขากับสภาพ
การเลี้ยงไดดี และอาจมีขอดอ่ืีนๆอีก 
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นอกจากนั้นโรงเพาะฟกบางโรงเพาะฟกไดนําปลาจากแหลงอื่นๆ เชนแมน้ําโขง เขามาใช
เปนพอแมพนัธุในรูปแบบตางๆ เชนนํามาผสมกับประชากรเดิมโดยมวีัตถุประสงคในการลดการ
ผสมเลือดชิด ในขณะที่บางโรงเพาะฟกนาํมาใชเพื่อการผสมขาม  วิธีปฏิบัติดังกลาวนี้ในบางครั้งก็
ไมไดใหผลดตีามที่หวัง  เนือ่งจากมีความผิดพลาด เชน นําปลาสายพนัธุใหมเขามาเพียงจํานวนนอย 
ทําใหความหลากหลายทางพนัธุกรรมไมไดสูงขึ้นกวาสายพันธุเดิม เชน ที่มีรายงานในกุงกามกราม
ที่พบวา ฟารมที่นํากุงจากแหลงธรรมชาติที่เชื่อไดวามีความหลากหลายสูงมาเปนพอแมพันธุกลับมี
ความหลากหลายต่ํากวาสายพันธุพื้นเมืองดั้งเดิม (Charoentawee et al., 2006) ดังนั้นจึงควรศึกษา
ความหลากหลายทางพันธุกรรมของประชากรปลาสวายในโรงเพาะฟกขนาดใหญในประเทศไทย 
เพื่อทราบผลของการจัดการพันธุกรรมดังกลาว ในขณะเดียวกันก็จะไดขอมูลความหลากหลายทาง
พันธุกรรม ที่จะเปนประโยชนในการเลือกประชากรมาใชเปนประชากรเริ่มตนในการปรับปรุงพันธุ
ตอไป 
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วัตถุประสงค 

 
การศึกษานี้มวีตัถุประสงคเพื่อทราบสถานะภาพทางพันธุกรรมของประชากรปลาสวายใน

โรงเพาะฟกขนาดใหญในประเทศไทย โดยเปรียบเทยีบกับประชากรธรรมชาติ ทั้งนี้โดยมีวัตถุ 
ประสงคเฉพาะ 2 ประการ คือ 
 

1. เพื่อศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมภายในประชากรของปลาสวายจากโรงเพาะ 
ฟก  โดยใชเครื่องหมายไมโครแซทแทลไลทดีเอ็นเอ 

 
2. เพื่อศึกษาความแตกตางทางพันธุกรรมระหวางประชากรปลาสวายจากโรงเพาะฟก   

และ ประชากรปลาสวายจากธรรมชาติ
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การตรวจเอกสาร 

ลักษณะทั่วไปและความเปนมาของการเลี้ยงปลาสวาย 
  

ปลาสวาย Pangasianodon hypophthalmus (Sauvage 1878)   มีช่ือสามัญวา  striped catfish 
จัดอยูในครอบครัว  Pangasiidae  เปนปลาน้ําจืดไมมเีกลด็ขนาดคอนขางใหญ  พบเหน็อยูทั่วไป ทั้ง
ในประเทศไทย เขมร และเวยีดนาม ในประเทศไทยนั้นพบการแพรกระจายในแมน้าํโขง  แมน้ํา
เจาพระยา และแมน้ําสาขา (ชวลิต, 2544)  ปลาสวายเปนปลาที่มีความสําคัญทางเศรษฐกิจชนิดหนึง่ 
เมื่อพิจารณาจากผลผลิต และมูลคาของปลาในกลุม catfish (ปลาสวาย - เทโพ)  พบวาในชวงป พ.ศ.
2544 - 2548  มูลคาของปลาในกลุมนี้มแีนวโนมเพิ่มขึ้นอยางตอเนื่อง (ศูนยสารสนเทศ กรมประมง, 
2551)   การเลี้ยงปลาสวายในอดีตนั้นใชลูกปลาสวายที่รวบรวมจากแหลงน้ําธรรมชาติ   เมื่อมีการ
ขยายกจิการทางดานการเพาะเลี้ยงสัตวน้ํามากขึ้น  สงผลใหปริมาณลูกปลาสวายไมเพียงพอกับ
ความตองการของประชาชน  จึงไดมีการพฒันาวิธีการเพาะพันธุปลาสวายดวยวิธีการฉีดฮอรโมน
ผสมเทียม  โดยสามารถเพาะขยายพนัธุไดสําเร็จในป พ.ศ. 2509 (อารีย และสุจิต, 2509)  และคาดวา
เกษตรกรจะใชลูกปลาจากโรงเพาะฟกมาโดยตลอด  จึงนับไดวามีการการเพาะพันธุในโรงเพาะฟก
อยางตอเนื่องมาเปนระยะเวลายาวนาน 
 
 
ไมโครแซทเทลไลทดีเอ็นเอ (microsatellite DNA)  

 
ไมโครแซทเทลไลทดีเอ็นเอ  คือสวนของดเีอ็นเอที่มีลําดบันิวคลีโอไทดซํ้าชวงสั้นๆ  

(simple  sequence  repeats, SSRs)   ขนาดประมาณ 1 - 6  นิวคลีโอไทด มีจํานวนซ้ําตั้งแต 2 ซํ้า ขึ้น
ไปไมเกนิ 100 ซํ้า และแตละชุดซ้ําเรียงตอกันอยูในทิศทางเดียวกนัตลอด (tandem repeat) พบ
กระจายทั่วไปในจีโนม และมีตําแหนงอยูในสวนของ  noncoding  region  ซ่ึงความหลากหลาย
เกิดขึ้นจากการเปลี่ยนแปลงของจํานวนซ้ํา และมีรายงานพบวาสูงถึง 10-2 ตอรุน (Weber and Wong, 
2003) สาเหตุเกิดจากกระบวนการเขาคูผิดของลําดับเบส ในขณะที่มีการจําลองตัวของดีเอ็นเอ 
(slipped strand mispairing) โดยพบวา dinucleotide  repeat  จะเกดิการกลายเร็วกวา trinucleotide 
 repeat  และลําดับเบสที่มี AT สูง  จะเกิดการกลายเร็วกวาการมีลําดับเบส  GC (Schlotterer and 
Tautz, 1992) 
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ไมโครแซทเทลไลทดีเอ็นเอ  แบงตามจํานวนซ้ํา (repeat) ไดเปน 3 แบบคือ perfect repeat 
เปนไมโครแซทเทลไลทที่มีชุดซ้ําแบบเดยีวติดตอกัน เชน (CT)20, (GAT)20 หากมเีบสอื่นแทรกอยู
ระหวางชดุซ้ําเรียกวา imperfect repeat  เชน (CT)20AG(CT)25 และไมโครแซทเทลไลทที่ประกอบ 
ดวยชุดซ้ําที่มากกวา 1 ชุดเรียงตอกันเรียกวา compound repeat เชน (CT)20(GA)20, (CAG)20(AG)20 
(Goldstein, 2001)  เนื่องจากไมโครแซทเทลไลทดีเอ็นเอมีลักษณะเปนลําดับเบสซ้ํา   จึงมีช่ือเรียกวา 
Simple Sequence Repeat (SSR), Short Tandem Repeat (STR), Simple Sequence Length 
Polymorphism (SSLP) และ Sequence Tagged Microsatellite Site (STMS)  
 

ปจจุบันมีการใชไมโครแซทเทลไลทดีเอ็นเอ ในการศึกษาแผนที่จีโนม แยกความแตกตาง
ของสิ่งมีชีวิตจากการวิเคราะหลายพิมพดีเอน็เอ (DNA fingerprinting) ใชในการศึกษาหาความ 
สัมพันธระหวางพอแมลูก (parentage assignment) เปนตน ขอดีของการใชไมโครแซทเทลไลทดี
เอ็นเอ คือเปนเครื่องหมายดีเอ็นเอที่มีความหลากหลายสูง การแสดงออกเปนแบบขมรวม (co -
dominant) สามารถศึกษาไดโดยใชเทคนิคพีซีอาร ซ่ึงตองการปริมาณดเีอ็นเอเริ่มตนเพียงเล็กนอย  
ผลที่ไดสามารถนําไปวิเคราะหได และสามารถทําซ้ําโดยผลที่ไดไมเปลี่ยนแปลง พบกระจายทั่วไป
ในจีโนม ทั้งในระหวางยนีและภายในยีน  
 
 
การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม (genetic diversity)  
 

ความหลากหลายทางพันธุกรรม หมายถึง ความผันแปรของยีน หรือหนวยของพันธกุรรม
ของสิ่งมีชีวิตชนิดใดชนิดหนึ่ง  ทั้งภายในประชากรและระหวางประชากร  ซ่ึงความหลากหลายทาง
พันธุกรรมภายในประชากรเกิดจากการสบืพันธุแบบอาศัยเพศ โดยการแลกเปลี่ยนชิน้สวน 
(recombination) และการรวมตัวกันใหม (rearrangement) ของยีน  และโครโมโซม ในระหวางการ
แบงตัวแบบไมโอซิส  รวมทั้งการกลาย (mutation)  สวนความหลากหลายทางพันธุกรรมระหวาง
ประชากรเกดิขึ้นเมื่อสมาชิกในประชากรมีการแยกตัวออกจากประชากรเดิมเริ่มแยกกลุมผสมพันธุ  
ลดการถายเทยนี (gene flow) ระหวางประชากร  ทําใหความถี่ของอัลลิลเปลี่ยนแปลงไป  ซ่ึงถามี
การถายเทของยีนมาก  ประชากรก็มีความแตกตางกันเล็กนอย  แตถามีการถายเทของยนีนอยหรือ 
ไมมีเลยประชากรก็จะแตกตางกันมากจนในระยะเวลาหนึ่งประชากรทีแ่ยกจากกันจะมีวิวัฒนาการที่
แตกตางกัน  เนื่องมาจากการปรับตัวใหเขากับสภาพแวดลอมที่เปลี่ยนแปลงไป  จึงทําใหเกิดความ
แตกตางระหวางประชากร  
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พันธุศาสตรประชากร เปนการศึกษาที่วาดวยการเปลี่ยนแปลงความถี่ของยีนที่เกดิขึ้นกับ
ประชากรอันเนื่องมาจากปจจัยตางๆ  ดังทีไ่ดกลาวมาแลวขางตน  รวมไปถึงการศึกษาโครงสราง
ทางพันธุกรรมของประชากร  ซ่ึงหมายถึงแบบแผนความแตกตางระหวางประชากรยอยภายในสิ่งมี 
ชีวิตชนิดเดยีวกันวามีความหลากหลายทางพันธุกรรมมากนอยเพียงใด  การเปลี่ยนแปลงดังกลาว
นอกจากจะมีผลตอการเปลี่ยนแปลงความถี่ของยีนแลวยงัมีความสําคัญตอการเกิดวิวฒันาการของ
ส่ิงมีชีวิตเชนเดียวกัน  ซ่ึงประชากร  หมายถึง  กลุมของสิ่งมีชีวิตชนิดเดยีวกันอยูรวมกนั  และมีการ
ผสมพันธุกันภายในประชากร  ดังนั้นประชากรจึงเปนแหลงรวมของยนี หรือ จีโนไทพชนิดตางๆ 
ของประชากร  การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมเปนการศึกษาพันธุศาสตรประชากร โดย
ตั้งอยูบนพืน้ฐานของทฤษฎีสมดุลของฮารดี -ไวนเบอรก (Hardy - Weinberg equilibrium) ที่วา 
“ประชากรที่มขีนาดใหญ มีการผสมพันธุแบบสุม ไมมีการกลายพันธุ  ไมมีการคัดเลือก และไมมี
การอพยพยายถ่ินในประชากรนั้น  ความถี่ของยีนและความถี่ของจีโนไทพจะคงทีใ่นทุกชั่วอาย”ุ ซ่ึง
คาที่บอกถึงความหลากหลายทางพันธุกรรมภายในประชากรประกอบดวยจากคาตาง ๆ ดังนี้ 
(Hedrick, 2000; Petit et al., 1998) 

 
1. จํานวนอัลลิลตอตําแหนง (average number of allele per locus, A)  และคาเฉลี่ยอัลลิลตอ

ตําแหนง  คํานวณโดยนับจํานวนอัลลิลทุกตําแหนง  แลวนํามาหารดวยจํานวนตําแหนงทั้งหมดที่
ศึกษา 

 
2. คา effective number of allele (Ae) เปนคาที่แสดงถึงจํานวนอัลลิลของพอแมที ่

สามารถผสมพันธุกันและถายทอดไปสูรุนลูกได  
 

3.  คา allelic richness (Ar) เปนคาที่บอกถึงจํานวนอัลลิล โดยไมขึ้นกับจํานวนตัวอยาง 
ดังนั้นจึงใชคานี้เปรียบเทยีบจํานวนอัลลิลกับตัวอยางประชากรที่ไมเทากันได  

 
4. เฮตเทอโรไซโกซิตี (heterozygosity) หมายถึงความถี่ของเฮตเทอโรไซโกตตอยีน 1 

ตําแหนง จะคาํนวณทั้งคาสังเกต (Ho) และคาคาดหมาย (He) 
 

Ho (observed heterozygosity) คือ สัดสวนของเฮตเทอโรไซกัสจีโนไทพเฉลี่ยตอตําแหนง  
คํานวณไดจากขอมูลจริง 
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He (expected heterozygosity) คือ สัดสวนของเฮตเทอโรไซกัสจีโนไทพเฉลี่ยตอตําแหนง
ที่ไดจากการคาํ นวณทางออม โดยตั้งสมมติฐานวาประชากรนั้นอยูในสภาพสมดุลฮารดี - ไวน
เบิรก 
 

สวนความหลากหลายทางพนัธุกรรมระหวางประชากร สามารถบอกไดดวยขอมูลตอไปนี ้
 
1.  คาสัมประสิทธิ์ F (F-coefficients) เปนคาที่แสดงถึงความสัมพันธของอัลลิลภายใน

ประชากร ซ่ึงสามารถบอกไดวาประชากรนั้นมีการแบงออกเปนประชากรยอยหรือไม (Nei, 1977) 
คาสัมประสิทธิ์ F  มีทั้งหมด 3 คา ใชในการแบงความผันแปรทางพันธกุรรมออกเปนระดับประ 
ชากรทั้งหมด (T), ประชากรยอย (S) และในแตละตวัอยาง (I) โดยมีทั้งหมด 3 คา ดังนี้ 

  
      FST  หมายถึง  คาที่วัดระดับความแตกตางของความถี่อัลลิลในประชากรตาง ๆ   

เพื่อศึกษาวาประชากรมีการแบงออกเปนประชากรยอยหรือไม    
 
      FIS และ FIT หมายถึง คาที่บอกระดับการเบี่ยงเบนจากสมดุลของฮารดี - ไวนเบิรก 

ของประชากรยอย และประชากรทั้งหมด ตามลําดับ  ซ่ึงจะมีทั้งคาบวกและคาลบ  โดยคาบวก
หมายความวา  คาเฮทเทอโรไซโกตนอยกวาที่ควรจะเปน เกิดขึน้เนื่องจากมีการผสมเลือดชิด  หรือ
มีการรวมกันของประชากรทีม่ีความถี่อัลลิลตางกัน (Wahlunds’ effect) เปนตน  และมีคาเฮทเทอโร
ไซโกตมากกวาที่ควรจะเปนเมื่อ FIS มีคาเปนลบ 
 

2.  คาความแตกตางระหวางประชากร (Population differentiation) เปนการศึกษาความ
แตกตางของประชากรโดยใชการกระจายตัวของอัลลิลในแตละประชากรเปนตัวทดสอบ  

 
3.  คาระยะหางทางพันธุกรรม (Genetic distance) เปนคาที่บอกจํานวนยีนหรือโคดอน 

(codon) ที่มีการเปลี่ยนแปลงไปภายในยีนแตละตําแหนง  หลังจากที่ประชากรทั้งสองเริ่มแยกจาก
กัน  ซ่ึงคาระยะหางทางพนัธุกรรมจะบอกถึงความถี่  และปริมาณของการถายเทยนีระหวาง
ประชากร  โดยปกตแิลวคาระยะหางทางพนัธุกรรมของประชากรที่อยูใกลชิดกนัมีคาต่ํา  แตถามีส่ิง
กีดขวางตามสภาพภูมศิาสตร จะมีคาสูงขึ้น (Nei, 1978) 
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4.  Pairwise FST  เพื่อเปรียบเทียบความแตกตางของความถี่อัลลิลในทุกคูประชากร  
สามารถใชเปนคาระยะหางทางพันธุกรรม  เพื่อใชสนับสนุนการทดสอบความแตกตางระหวาง
ประชากร 
 
การเปล่ียนแปลงความหลากหลายทางพนัธุกรรมเนื่องจากกระบวนการ  domestication 

 
เมื่อปลาจากธรรมชาติถูกนํามาเลี้ยงหลายชัว่อายุ  พนัธุกรรมของปลาเหลานั้นจะเปลี่ยน 

แปลงไปจากเดิม สาเหตุอาจเนื่องมาจากการใชพอแมพันธุเร่ิมตนจํานวนนอย  พอแมพันธุเหลานั้น
อาจไมเปนตวัแทนของประชากรดั้งเดิม  ซ่ึงทําใหความถี่ของยีนของประชากรเริ่มตนแตกตางจาก 
ประชากรเดิม   การใชพอแมพันธุจํานวนนอย  ยังเปนสาเหตุใหความหลากหลายทางพันธุกรรม
ลดลง ไมวาจะเปนการลดระดับเฮตเทอโรไซโกซิตี  และการลดอัลลิลไดเวอรซิตี  รวมทั้งอาจสงผล
ใหมีโอกาสทีจ่ะเกิดการผสมพันธุระหวางเครือญาติมากขึ้น (อุทยัรัตน, 2543) นอกจากนีก้ารจัดการ
ในโรงเพาะฟกก็มีสวนสําคญัที่ทําใหพันธกุรรมของประชากรในโรงเพาะฟกเปลีย่นไปจากเดิม เชน 
ความถนัดในการใชแมปลาขนาดเล็กในการเพาะพันธุ   การใชพอแมพันธุจากชวงใดชวงหนึ่งของ
ฤดูผสมพันธุ  
 

เครื่องหมายไมโครแซทเทลไลทสามารถประยุกตใชในการศึกษาความหลากหลายของ
ประชากรปลาในโรงเพาะฟก  ทําใหทราบถึงการเปลี่ยนแปลง   ความหลากหลายทางพันธุกรรม
ของปลาที่ผานกระบวนการ  domestication  ซ่ึงผลการศึกษาที่ไดสามารถนําไปใชเปนขอมูลเพื่อ
ชวยในการจดัการพอแมพันธุ เชน Cuoghlan et al. (1998)  ไดศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม 
ของปลา turbot (Scophthalmus  maximus) ระหวางประชากรในธรรมชาติและประชากรจากฟารมที่
เพาะเลี้ยงแบบหนาแนน โดยใชไมโครแซทเทลไลท 3 ตําแหนง  พบวาคา Ho ของ ประชากรจาก
ฟารมเลี้ยงมีคาต่ํากวาประชากรจากธรรมชาติอยางมีนยัสําคัญทางสถิติ  คาเฉลี่ยอัลลิลตอตําแหนง
ของประชากรจากฟารมเลี้ยงมีคาเทากับ   4.7 ± 1.2  ซ่ึงต่ํากวาประชากรธรรมชาติที่มีคาเฉลี่ยอัลลิล
ตอตําแหนงเทากับ 8.0 ± 2.0 อยางเหน็ไดชัด แสดงใหเหน็วาเกิดการลดลงของอัลลิล ของประชากร
ที่เล้ียงในฟารม 
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Xu et al. (2001) ศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมในกุงกุลาดํา ระหวางประชากร 
ธรรมชาติ และประชากรจากการเพาะเลี้ยงในประเทศฟลิปปนส โดยใชเครื่องหมายไมโครแซท
เทลไลท 6 ตําแหนง พบความแตกตางทางพันธุกรรมภายในประชากรธรรมชาติ และพบวา
ประชากรจากการเพาะเลีย้งมีการสูญเสียความหลากหลายทางพันธุกรรมภายในประชากรเมื่อ
เปรียบเทียบความถี่อัลลิล และจีโนไทพกบัประชากรธรรมชาติ 

 
Sekino et al. (2002) ศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของปลา   Japanese  Flounder  

(Paralichthys  olivaceus)  โดยเปรียบเทียบระหวาง  3 ประชากรจากโรงเพาะฟก  กับ 3 ประชากร
จากธรรมชาติ  โดยใชไมโครแซทเทลไลท  11  ตําแหนง  พบวาจํานวนอัลลิลตอตาํแหนงของ
ประชากรโรงเพาะฟกมีคาลดลง  และอาจเปนผลมาจากการขาดชวงทางพันธุกรรม   

 
Kohlmann et al. (2003) ศึกษาความผันแปรทางพันธุกรรมและโครงสรางประชากรของ

ปลา  common  carp (Cyprinus carpio)  ในประชากรที่ผานการ domestication  และประชากรจาก
ธรรมชาติ  จากทวีปยุโรป  เอเชียตอนกลาง และเอเชยีตะวนัออกเฉียงใต    ดวยเทคนิค allozymes  
เทคนิคไมโครแซทเทลไลท  และ mitochondrial  DNA จากการศึกษาพบวาทุกเทคนิค   ใหผลการ 
ศึกษาออกมาคลายคลึงกันคือ  ความหลากหลายทางพันธุกรรมลดลงอยางชัดเจน ในประชากรที่
ผานการ domestication  และจากการศึกษายังพบอีกวาประชากรธรรมชาติ (ประเทศเยอรมัน) เกิด
การปนเปอนทางพันธุกรรม 
 

Romana-Eguia et al. (2005)  ศึกษาการเปลี่ยนแปลงทางพันธุกรรมของปลานิล
(Oreochromis  niloticus)  ซ่ึงมีการคัดพันธุแบบ  mass  selection  โดยใชเครื่องหมายไมโครแซท
เทลไลท  5 ตําแหนง ใน 2  ประชากรในกลุมควบคุม และอีก 3 ประชากรในกลุมที่คัดเลือก  พบวา
จํานวนอัลลิลที่พบในประชากรในกลุมทีม่ีการคัดเลือกเทากับ 7.4 - 10  อัลลิล  ซ่ึงสูงกวาประชากร
ในกลุมควบคมุที่มีคาเทากับ 6.8 - 8.8  อัลลิล  และเห็นไดชัดวา  คาเฉลี่ยจํานวนอัลลิล และ คา He 

ลดลงอยางตอเนื่องในปลารุนถัดไปทั้ง 2 กลุมประชากร  จากการวิเคราะหอัตราการผสมเลือดชิด 
พบการเพิ่มขึน้ของอัตราการผสมเลือดชิดในกลุมที่มีการคัดเลือกมากกวาในกลุมควบคุม 

 
ในระบบการเพาะเลี้ยงปลานิล (Oreochromis  niloticus)  ที่มีการปลอยพอแมพันธุลงใน

กระชังใหผสมพันธุแบบสุม  โดยใชพอแมพันธุหลายคูตอกระชัง  ซ่ึงเมื่อใชเครื่องหมายไมโครแซท
เทลไลท 7  ตําแหนง  เพื่อศึกษาระบบการสบืพันธุพบวาตวัผูหลายตวัสามารถผสมพันธุกับตัวเมยี 
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เพียง 1 ตัว  การผสมแบบนี้สงผลใหลูกปลาในรุนถัดไปมโีอกาสผสมเลือดชิดสูงขึ้น  (Fessehaye et  
al., 2006) 

 
Lundrigan et al. (2005)  ศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของประชากรปลา Arctic 

charr (Salvelinus alpinus)  จากฟารมเพาะเลี้ยงโดยศกึษาเปรียบเทียบกบัประชากรจากธรรมชาติ 
ในอเมริกาเหนือ  พบวาปลาจากฟารมเพาะเลี้ยงนัน้มีความหลากหลายของอัลลิลนอยกวาปลาจาก
ธรรมชาติ  แสดงใหเห็นวาประชากรจากการเพาะเลี้ยงมคีวามหลากหลายต่ํากวาประชากรธรรมชาติ  
การที่ความหลากหลายต่ํานั้นอาจมีผลมาจากการใชประชากรเริ่มตนจํานวนนอย 
 
 Appleyard and Ward (2006)  ทําการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม  และ effective  
population sizeในประชากรของหอยนางรมแปซิฟก  (Crassostrea  gigas)  ที่ผานการคัดพันธุแบบ  
mass selection โดยเปรียบเทยีบระหวางประชากรจากโรงเพาะฟกในเกาะแทสมาเนยี  ที่ผานการคัด
พันธุแบบ mass selection อยางตอเนื่องมา 4 รุนโดยเปรียบเทียบกับประชากรธรรมชาติ 2 ประชากร 
จากเกาะแทสมาเนีย  และ อีก 2 ประชากรที่เปนประชากรเฉพาะถิ่นของประเทศญี่ปุนโดยใชไมโค
รแซทเทลไลท 6 ตําแหนง จากการศึกษาพบวาจํานวนอัลลิล และคาเฮตเทอโรไซโกซิตี ลดลงใน
ประชากรที่ผานการคัดพันธุ  เมื่อพิจารณาถงึคา effective population  size แลวเหน็ไดชัดวาความ
หลากหลายจะลดลงในประชากรที่ผานการคัดพนัธุ 
 

Luan et al. (2006) ไดศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของกุง  Kuruma 
(Marsupenaeus  japonicus) ระหวางประชากรจากธรรมชาติและประชากรจากการเพาะเลี้ยงโดยใช
เครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท  6  ตําแหนง  พบวาคาเฉลี่ยอัลลิลตอตําแหนงมีคาระหวาง  9.83  
(ประชากรจากการเพาะเลีย้ง)  ถึง 11.83  (ประชากรธรรมชาติ)  Ho มีคาเทากับ  0.6935 ในประชากร
จากการเพาะเลี้ยง  และ  0.7370 ในประชากรธรรมชาติ  สวน He  มีคาเทากับ 0.8209 ในประชากร
จากการเพาะเลี้ยง  และ  0.8169 ในประชากรธรรมชาติ  แตพบวาบางอัลลิลที่หายากที่มักสูญหายไป
แตจะปรากฏในประชากรจากการเพาะ เล้ียง  ซ่ึงพบอัลลิลที่พิเศษ 14   อัลลิลในประชากรธรรมชาติ  
แตมี  2  อัลลิลพิเศษที่พบเฉพาะในประชากรจากการเพาะเลี้ยง 
 

Thai et al. (2007)  ศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของปลา common carp  ใน  
ประเทศเวยีดนาม  โดยศกึษาในประชากรจากโรงเพาะฟก 11 ประชากร  ประชากรจากธรรมชาติ 6 
ประชากร  และประชากรสายพันธุที่ไดมีการทดลองเพาะพันธุขึ้นอีก 3 ประชากร  โดยใชโดย 
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เครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท  4 ตําแหนง  พบวาประชากรปลา common carp  ธรรมชาติมีความ
หลากหลายทางพันธุกรรมมากกวาประชากรจากโรงเพาะฟก  โดยพิจารณาจากความถีอั่ลลิลจะเห็น
วาประชากรธรรมชาติ มีคาความถี่อัลลิล ระหวาง 8.75 – 10.0   สวนประชากรโรงเพาะฟกมีคา
ระหวาง 6.50 - 9.50   
 

Gross et al. (2007)  ศึกษาความแตกตางทางพันธุกรรมระหวางปลา rainbow trout  12 สาย
พันธุในยุโรปเหนือและตะวนัออก  เปรียบเทียบกับ  2 ประชากรจากธรรมชาติในแคนนาดา  และ
สายพันธุจากอเมริกา  โดยใชเครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท  10 ตําแหนงพบวา  ประชากรสวน 
ใหญของสายพันธุยุโรปมีความคลายคลึงกับประชากรสายพันธุจากอเมริกา  และพบวาสายพันธุที่
ผานการ  domestication มีจํานวนอัลลิลลดลง 
 

สําหรับปลา catfish โดยเฉพาะในครอบครวั Pangasiidae ก็ไดมีการศกึษาความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมโดย  Barua et al. (2004)  ศึกษาความหลากหลายทางพนัธุกรรมของปลาสวาย
(Pangasianodon  hypophthalmus)  จากโรงเพาะ 4 ประชากรในประเทศบังคลาเทศ  ดวยเทคนิค  
allozymes จํานวน 6 ตําแหนง  พบวามีคาเฮตเทอโรไซโกซิตีเฉลี่ย 11.3 ± 8.5 %  คาเฉลี่ยอัลลิลตอ
ตําแหนงมีคา 1.3 และสามารถแบงประชากรออกไดเปน 2 กลุม  โดยมคีาระยะหางทางพันธุกรรม
ระหวางกลุมประชากรเทากบั 0.18 ประชากรจาก Anudan และ Brahmaputa มีความหลากหลายทาง
พันธุกรรมที่สูง ในขณะที่ประชากรจาก Bhai - Bhai มีการสูญเสียความหลากหลายทางพันธุกรรม
อยางสมบูรณ 
 

การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมในประชากรปลาสวายในแมน้ําโขงที่มีการอพยพ
ยายถ่ิน  ตวัอยางปลาสวายเกบ็จาก 10 จุด  ในแมน้ําโขง  เปนระยะทางประมาณ  1,230  กิโลเมตร  
ในประเทศกัมพูชาและเวียดนาม และใชเครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท  7  ตําแหนง พบวา บริเวณ
แหลงวางไขและแหลงหากนิปลาสวายมีระดับความหลากหลายทางพนัธุกรรมที่สูง (He = 0.757)
กวาปลาน้ําจดืชนิดอื่นๆ ในประชากรจากแหลงวางไข (spawning site) พบความถี่จีโนไทพเบีย่งเบน
ไปจากสมดุลฮารดี - ไวนเบริกในทุกประชากร สาเหตุเกิดจากการปะปนกันของประชากรยอยอ่ืน
(admixture) และไมพบการลดลงของขนาดประชากรในประชากรใดเลย (So et al., 2006)
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อุปกรณและวิธีการ 

 
1. การเก็บตัวอยางปลาสวาย 

 
เก็บตัวอยางครีบหางของปลาสวาย จํานวน 9 ประชากร (ตารางที่ 1, ภาพที่ 1) ประกอบดวย 

ประชากรจากโรงเพาะฟก 6 ประชากร ไดแกประชากรจาก ป. เจริญฟารม จังหวดัฉะเชิงเทรา 2 
ประชากร ประกอบดวยประชากรปลาเพศผู (นํามาจากแมน้ําโขง) จํานวน  40  ตัว  และประชากร
ปลาเพศเมีย 40 ตัว  ประชากรจากฟารมสองพี่นอง  จังหวดัสุพรรณบุรี 50 ตัว  ประชากรจากศูนย
พัฒนาประมงน้ําจืดจังหวัดนครสวรรค 46 ตัว  ประชากรจากณรงคบอปลา จังหวัดนครสวรรค 56 
ตัว และประชากรจากฟารมเฮียแชร จังหวดันครสวรรค 52 ตัว   นอกจากนั้นไดเก็บตวัอยางปลาจาก
ธรรมชาติ 3 ประชากร ประกอบดวย ประชากรจากแมน้าํเจาพระยา จังหวัดพระนครศรีอยุธยา 
จํานวน 51  ตัว  แมน้ําสะแกกรัง  จังหวัดอทุัยธานี 20 ตัว และแมน้ําโขง จังหวดันครพนม 20 ตัว 
เพื่อใชเปนประชากรอางอิง รวมจํานวนตวัอยางทั้งหมด 375 ตัวอยาง โดยตัดครีบหางใสลงใน
หลอดไมโครเซนตริฟวส  ขนาด  1.5  มิลลิลิตร  ที่บรรจุเอทานอลความเขมขน 95%  เก็บรักษา 
ตัวอยางไวที่อุณหภูมิ  4  องศาเซลเซียส 
 
2. วิธีการสกัดดีเอ็นเอ  

 
สกัดดีเอ็นเอจากครีบหางของปลาสวาย ดวยวิธีมาตรฐาน phenol-chloroform โดยดัดแปลง

จากวิธีของ Taggart et al., (1992)  ใชตัวอยางครีบหางของปลาสวายประมาณ  2-5 กรัม  ตัดใหเปน
ช้ินเล็กๆ ใสในหลอดไมโครเซนตริฟวสขนาด 1.5 ml เติม TNES-Urea (10 mM Tris-HCl pH 7.5, 
125 mM NaCl, 10 mM EDTA pH 7.5, 0.5% SDS, 4M Urea) ปริมาตร 350 μl และเตมิ proteinase 
K ใหไดความเขมขนสุดทายเปน 200 μg/ml  เพื่อทําการยอยโปรตีน  นําไปบมไวที่อุณหภูม ิ37 
องศาเซลเซียส ทิ้งไวขามคืนจากนั้นนําตวัอยางที่ยอยแลวมาสกัดดเีอ็นเอ โดยขั้นแรกเติมสารละลาย 
phenol (pH 8)  ปริมาตร 400 μl ขั้นที่สองเติมสารละลาย  phenol:chloroform:isoamyl alcohol  ใน
อัตราสวน 25:24:1  ปริมาตร 400 μl และขั้นที่สามเติมสารละลาย chloroform:isoamyl alcohol ใน
อัตราสวน 24:1 ปริมาตร 400 μl ในแตละขั้นตอนตองนาํไปปนเหวี่ยงที่ความเร็วรอบ 14,000 rpm 
เปนเวลา 10 นาที และใชไมโครปเปตดูดสวนใสดานบน (aqueous phase) ใสหลอดไมโครเซนตริ
ฟวสหลอดใหม จากนั้นตกตะกอนดีเอ็นเอ  ดวย เอทานอลความเขมขน 95% ที่เย็นจัด
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ปริมาตร 2 เทาของปริมาตรตัวอยางที่ได   ลางตะกอนดีเอน็เออีก 2 คร้ังใน เอทานอล ความเขมขน 
70%  แลวนําไปปนเหวี่ยงทีค่วามเร็วรอบ 10,000 rpm เปนเวลา 5 นาที เทสารละลายสวนใสทิ้ง  
ตากตะกอนดีเอ็นเอใหแหง แลวเติม TE buffer (10 mM Tris-HCl  pH 7.6, 1mM EDTA pH 8.0)  
ปริมาณ 50-100 μl แลวเก็บรักษาตวัอยางดเีอ็นเอไวที่อุณหภูมิ 4  องศาเซลเซียส 
 
3. การวัดปริมาณและคุณภาพดีเอ็นเอ 
 

ตรวจสอบปริมาณและคณุภาพของดีเอ็นเอปลาสวายที่สกัดได  โดยวัดคาการดูดกลืนแสง
ของ ดีเอ็นเอดวยเครื่องสเปกโตรโฟโตมิเตอร (spectrophotometer) โดยอาศัยหลักการวาโครงสราง 
ของดีเอ็นเอจะดูดกลืนแสงอุลตราไวโอเลตไดที่ความยาวคลื่น  260  นาโนเมตร (A260) ซ่ึงในสภาวะ 
ที่ดีเอ็นเอเกลียวคูความเขมขน  50  μg/ml  จะมีคาการดดูกลืนแสงที่  260 นาโนเมตร (A260)  เทากับ  
1  ซ่ึงความเขมขนของดีเอ็นเอคํานวณไดจากสูตร 

 

DNA (μg/ml)     =  (A260) x 50  μg/ml x dilution factor   
 

หาอัตราสวนของ  A260: A280  ถาไดคาระหวาง 1.65 - 1.85 แสดงวาไดดีเอ็นเอเกลียวคูที่
บริสุทธิ์ แตถาหากไดคามากกวา  1.85 แสดงวาในตัวอยางดีเอ็นเอมีอารเอ็นเอปนอยูและถาคาที่ได
นอยกวา 1.65 แสดงวามีโปรตีนหรือฟนอลปนอยูในสารละลายดีเอ็นเอตัวอยาง 
 
4. การวิเคราะหไมโครแซทเทลไลท 

 
เจือจางตวัอยางดีเอ็นเอปลาสวายดวยน้ํากลั่น (deionized H2O) ใหไดความเขมขน 10 ng/μl 

นํามาเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยใชไพรเมอรสําหรับไมโครแซทเทลไลทที่พัฒนาจาก  ดีเอ็นเอของปลา
บึก  จํานวน 5 คู  คือ  Pg -1, Pg -2, Pg -3,  Pg -13 และ Pg -14  (Na-Nakorn et al., 2006)  (ตารางที่ 
2) ลําดับเบสของไพรเมอรแสดงไวในตารางที่ 2 เพิ่มปริมาณดีเอน็เอโดยวิธีพีซีอาร   ใชสวนผสมใน
ปฏิกิริยารวม 10 μl  ในหลอดพีซีอาร ขนาด 0.5 มิลลิลิตร  ประกอบดวย ดีเอ็นเอเริ่มตน  10 ng, พีซี
อารบัฟเฟอร เขมขน 1 เทา (100 mM Tris - HCl pH 9.0,  500 mM KCl),  100 μM dNTPs,  1.5 mM    
MgCl2,  ไพรเมอร (Forward และ Reverse) 0.5 pmol,  0.2 Unit Tag DNA polymerase และเติมน้ํา
กล่ันจนไดปริมาตร 10 μl  จากนั้นนาํเขาเครื่องพีซีอาร (PCT-100TM Programmable Thermal 
Controller, MJ Research, Inc.)โดยตั้งโปรแกรมควบคุมอุณหภูมิและเวลาดังนี ้1) 94  องศาเซลเซียส
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นาน 3 นาที 1 รอบ  2) 94  องศาเซลเซียส  นาน 30 วินาท,ี  อุณหภูมิในการ  annealing (TA)   30 
วินาที  และ72  องศาเซลเซียส  นาน 1 นาท ี จํานวน 35 รอบ  3) 72  องศาเซลเซียส  นาน 5  นาที  
เมื่อเสร็จสิ้นปฏิกิริยา  นําผลผลิตพีซีอารที่ไดเติม loading buffer  (0.1% bromophenol blue, 0.1% 
Xylene cyanol FF, 0.5 M EDTA  pH 8 และ 99% formamide)  ปริมาตร 5 μl และเกบ็รักษาไวที่
อุณหภูมิ 4  องศาเซลเซียส 

 
นําผลผลิตพีซีอาร  ปริมาตร 3  μl  มาแยกขนาดบนโพลีอะคริลาไมดเจล 4.5%  (denaturing 

polyacrylamide gel  ประกอบดวย 40% acrylamide 19:1, 10X TBE และ 7 M urea) ในบัฟเฟอร 1X 
TBE  ดวยเครือ่งอิเลคโตรโฟรีซิส  sequencing  gel  apparatus  (BioRad, USA)  ผานกระแสไฟฟา
ขนาด 60 วัตต นาน 2 ช่ัวโมง 30 นาที  จากนั้นตรวจสอบผลดวยวิธี silver staining ขนาดของอัลลิล
จะเทยีบกับดเีอ็นเอมาตรฐาน (M13 sequence ladder)
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ตารางที่ 1  ช่ือยอประชากร จาํนวนตวัอยาง  สถานที่เก็บตัวอยางปลาสวายที่ใชในการศึกษา 
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ประชากร สถานที่เก็บตัวอยาง จํานวน
ตัวอยาง 

ประวัติสายพนัธุ 

PC 1 ป. เจริญฟารม (เพศผู)  อ.เมือง  จ.ฉะเชิงเทรา 40 ปลาธรรมชาติจากแมน้ํา
โขง เพาะพันธุติดตอกัน  
2-3 ช่ัวอาย ุ

PC 2 ป. เจริญฟารม (เพศเมยี)  อ.เมือง จ.ฉะเชิงเทรา 40 ประชากรเริ่มตนไดจาก
ประชากร domesticate 
จากแมน้ําเจาพระยา 

SP ฟารมสองพี่นอง    อ.สองพี่นอง  จ.สุพรรณบุรี 50 ประชากรเริ่มตนจาก
ฟารมในจังหวดั
นครสวรรค 
และนําพอแมพันธุจาก
แมน้ําโขงเขามาผสมบาง 

NI ศพจ. นครสวรรค   อ.เมือง  จ.นครสวรรค 46 ประชากรเริ่มตนจาก
แมน้ําเจาพระยามีการ
เพาะพนัธุตอเนื่องมานาน
กวา 20 ป 

NR ฟารมบอปลาณรงค   อ.ชุมแสง  จ.นครสวรรค 56 ประชากรเริ่มตนจาก 
ศพจ.นครสวรรคและนํา
ประชากรจากแมน้ําโขง
มาผสมบาง 

HS ฟารมเฮียรแชร     อ. ชุมแสง  จ.นครสวรรค 52 ประชากรเริ่มตนจาก
แมน้ําเจาพระยามีการ
เพาะพนัธุตอเนื่องมานาน
กวา 20 ป 

AY-W แมน้ําเจาพระยา    จ.อยุธยา 51 ประชากรธรรมชาติ 

UT-W แมน้ําสะแกกรัง    จ.อุทัยธานี 20 ประชากรธรรมชาติ 

NP-W แมน้ําโขง  จ.นครพนม 20 ประชากรธรรมชาติ 

 รวม 375  
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ภาพที่ 1  แหลงเก็บตัวอยางปลาสวายทั้ง  9  ประชากร  



ตารางที่ 2   รายละเอียดของไมโครเซทแทลไลทไพรเมอร หมายเลข GenBank Accession 
                    ลําดับเบส ของไพรเมอร  อุณหภูม ิAnnealing (°C) ทั้ง 5 ตําแหนง (Na-Nakorn et al.,  
                    2006)   
 

 
 
5.  การถายทอดทางพนัธุกรรมของไมโครแซทเทลไลท 
 
 เนื่องจากไพรเมอรที่ใชพัฒนามาจากดีเอน็เอของปลาชนิดอื่น (ปลาบึก) กอนนําไปใชใน
ปลาสวายจึงทาํการทดสอบการถายทอดจากพอแมไปสูลูก วาเปนไปตามกฎของ Mendel หรือไม 
การศึกษาทําโดยใชตวัอยาง พอ แม ลูกอาย ุ15 วัน (จํานวน 20 ตัว/ครอบครัว) จํานวน  3  ครอบครัว  
นําตัวอยางมาสกัดดีเอ็นเอ และเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอในปฏิกริยาพซีีอาร โดยใชไพรเมอรจํานวน  5  คู
ที่ใชในการศึกษานี้ แยกผลผลิตพีซีอารใน 4.5% โพลีอะคริลาไมดเจลอิเลคโตรโฟรีซิส ตามวิธีการ 
ในขอ  4   จากนั้นทดสอบสัดสวนของจีโนไทพของลูกวาแตกตางจากสัดสวนตามกฎของ Mendel 
ดวยวิธีไคสแควร (Chi-square Goodness of Fit Test)  ที่มีการปรับคาไคสแควรเพื่อความถูกตองมาก
ขึ้น (Sokal and Rohlf, 1969) จากสูตร

17 

ตําแหนง 
หมายเลข 
GenBank 
Accession 

ลําดับเบสของไพรเมอร (5’→3’) TA(°C) 

Pg-1 AY364900 
F   GGCCTGTCACAATGTGTATTGC 
R  GTCTGAGGTAGGCCTGTGAGGAG 

58 

Pg-2 AY364901 
F  TGTGTCTAATCTTGTCCGTGCTG 
R  TACAGTTGGACCAGACGTTCCTC 

58 

Pg-3 AY364902 
F  CCAGCCCACATTAGGTAGCATC 
R  ACTAAAAGGCCTGACCCTTAGC 

60 

Pg-13 AY364905 
F  GTTTTCCATCCAGGTTGTTTTTCC 
R  TAAGTCCATGTGGGTTTCCTCTG 

60 

Pg-14 AY364906 
F  ACCGTGCATGTGCATTATCATAG 
R  AGAATGTGACCTGGAAATGAGCA 

52 



                                        2χ   = ( )25.0
E
EO −−∑  

 
 

เมื่อ     
O  =  คาที่ไดจากการทดลอง (observed value)  
E  =  คาทางทฤษฎี (expected value)  
0.5   =  คาที่ใชปรับคาไคสแควรใหถูกตองยิ่งขึ้น กรณีตัวอยางม ี
                           จํานวนนอย 

 
6. การวิเคราะหขอมูล  
 
 บันทึกขอมูลจโีนไทพปลาสวายในแตละตาํแหนงของประชากรนํามาคาํนวณและวิเคราะห
คาความหลากหลายทางพันธุกรรมภายในประชากร ซ่ึงประกอบดวยความถี่อัลลิล จํานวนอัลลิล
เฉลี่ยตอตําแหนง คา Effective number of allele (Ae) คาสังเกตและคาคาดหมายเฮทเทอโรไซโกซิตี 
(Ho และ He) โดยใชโปรแกรม POPGENE version 1.31 (Yeh et al., 2000) คํานวณคา Allelic 
richness (Ar) โดยใชโปรแกรม FSTAT ver. 1.2 (Goudet, 1995) ทดสอบความแตกตางของ
จํานวนอัลลิลเฉลี่ยตอตําแหนง คาเฉลี่ย Ar , Ae, Ae รวมทัง้คาเฉลี่ยเฮทเทอโรไซโกซิตี (Ho) ทั้ง 9 
ประชากรดวย ดวยวิธี t - test  (Archie, 1985)  
 

6.1 ความถี่ของอัลลิล (Allele frequency) ของแตละตําแหนง คํานวณตามสูตร ดังนี้ 
 

Xi   =   (2HA+ HB)/2N 
 

เมื่อ 
Xi คือ  ความถี่ของอัลลิลที่ i 
HA  คือ  จํานวนตัวอยางที่มีจีโนไทพแบบโฮโมไซกัส 
HB  คือ  จํานวนตัวอยางที่มีจีโนไทพแบบเฮตเทอโรไซกัส 
N  คือ  จํานวนตัวอยางทั้งหมด
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6.2 จํานวนอัลลิลเฉลี่ยตอตําแหนง (Mean number of alleles per locus) (Hedrick, 2000) 
คํานวณไดจาก 
 
 
 
 
 

6.3 Effective number of allele (Ae) (Kimura and Crow, 1964) คํานวณไดจาก 
 

Ae =  1/Σpi2 
 

เมื่อ  
pi  คือ  ความถี่ของอัลลิลที่ i 

 
6.4 Allelic richness (Ar) (Hurlbert, 1971) ใชเปรียบเทียบความหลากหลายของอัลลิล  ใน

ประชากรที่มีจาํนวนตวัอยางไมเทากัน วิเคราะหโดยใชโปรแกรม FSTAT ver. 1.2 (Goudet, 1995) 
 
6.5  คาเฉลี่ยเฮตเทอโรไซโกซิตีตอตําแหนงตอตัว (Heterozygozity) คํานวณไดจากสตูร 

 
6.5.1 คาสังเกตเฮตเทอโรไซโกซิตี (Observed heterozygosity, Ho) 
 

Ho         = จํานวนตัวอยางที่มีจีโนไทพแบบเฮตเทอโรไซกัส 

                      จํานวนตวัอยางทั้งหมด 
 
6.5.2 คาเฮตเทอโรไซโกซิตีจากคาคาดหมาย (Expected heterozygosity, He) 

 

      hk  =  2n(1- ΣXi
2)/2n-1 

He  = Σhk/r     (Nei, 1978)
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N          = จํานวนอัลลิลทั้งหมดทุกตําแหนง 

 จํานวนตําแหนงทั้งหมดที่ศกึษา 



เมื่อ 
hk คือ  คาเฮตเทอโรไซโกซิตีที่ตําแหนง k 
Xi คือ  ความถี่ของอัลลีล i ที่ตําแหนง k 
N คือ  จํานวนอัลลีลที่ตําแหนง k 
r คือ  จํานวนตําแหนงที่ทําการศึกษา 
He คือ  คาเฉลี่ยเฮตเทอโรไซโกซิตีตอตําแหนง 

   
 เปรียบเทียบคา Ho ในทุกคูของประชากรดวยวิธี  Independent t - test (Archie, 1985) และ
ปรับระดับความนาจะเปนสําหรับการใชขอมูลชุดเดิมวิเคราะหซํ้าหลายครั้งดวย  Sequential 
Bonferroni correction (Rice, 1989) 
 

6.6  การทดสอบสมดุลฮารดี - ไวนเบิรก  (Hardy - Weinberg Equilibrium) 
 

       นําความถีจ่ีโนไทพและความถี่อัลลิลของแตละตําแหนงภายในประชากรมาทดสอบวา
เบี่ยงเบนไปจากสมดุลฮารดี - ไวนเบิรกหรือไม โดยการประเมินคา exact P - value ดวยวิธี Markov 
chain ตามวิธีการของ Guo and Thompson (1992) (Dememorization: 1000, Batches: 100, 
Iterations per batch: 1000) โดยใชโปรแกรม Genepop Version 3.4 (Raymond and Rousset, 2003) 
และวเิคราะหคา FIS (inbreeding coefficient) เฉลี่ยทุกตําแหนงในแตละประชากรดวยโปรแกรม 
FSTAT ver. 1.2 (Goudet, 1995) และปรับระดับความนาจะเปนสําหรับการใชขอมูลชุดเดิมวิเคราะห
ซํ้าหลายครั้งดวย sequential Bonferroni correction (Rice, 1989) 
 

6.7 การทดสอบสภาวะคอขวด (bottleneck test)  
 
       นําขอมูลของจีโนไทพแตละประชากร มาทดสอบการกระจายตัวของความถี่อัลลิลวา
แตละประชากรไดผานสภาวะคอขวดหรือไม โดยโปรแกรม Bottleneck version 1.2.02 (Cornuet 
and Luikart, 1997) 
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6.8 การทดสอบ Genotypic disequilibrium 
 
     ทําการทดสอบวาจีโนไทพที่ตําแหนงหนึ่งเปนอิสระจากจากจีโนไทพที่ตําแหนงอื่น

หรือไม โดยการประเมินคา exact P - value ดวยวิธี Markov chain ตามวิธีการของ Guo and 
Thompson (1992) (Dememorization: 1000, Batches: 100, Iterations per batch: 1000) โดยใช
โปรแกรม Genepop Version 3.4 (Raymond and Rousset, 2003) และปรับระดับความนาจะเปน
สําหรับการใชขอมูลชุดเดิมวเิคราะหซํ้าหลายครั้งดวย sequential Bonferroni correction (Rice, 
1989) 
 

6.9 คาสัมประสิทธิ์เอฟ (F - Coefficients) 
 
      วิเคราะหโครงสรางประชากรยอยของประชากรปลาสวายจากโรงเพาะฟกและ

ธรรมชาติ  โดยใชโปรแกรม FSTAT ver. 1.2 (Goudet, 1995) คํานวณคาสัมประสิทธิ์เอฟ (Wright, 
1951) ซ่ึงประกอบดวยคา FIS (smallF), FIT (capF) และ FST (theta) ตามวิธีการของ Weir and 
Cockerham (1984) และประเมินความแตกตางจากศูนยอยางมีนัยสําคัญดวย Bootstrapping ที่ความ
เชื่อมั่น 95%  ซ่ึงคํานวณคาตางๆ ไดดังนี ้

 
FIS  =  (HS-HO)/HS 
FST =  (HT-HS)/HT 
FIT =  (HT-HO)/HT 

 
เมื่อ 

Ho คือ คาเฮตเทอโรไซโกซิตีจากการสังเกตภายในประชากร 
HS  คือ คาเฮตเทอโรไซโกซิตีจากการคาดหมายในประชากรกลุมยอย 
HT  คือ คาเฮตเทอโรไซโกซิตีจากการคาดหมายในประชากรทั้งหมด
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โดย 
HS  =  His/n 

 
เมื่อ   

His  =  1-Σ Pik
2 

HT  =  1-Σ Pk
2 

เมื่อ  
Pk  =  ΣPik/n 

โดย 
Pik  คือ  คาความถี่อัลลิลที่ i ในประชากรยอย k 
n  คือ  จํานวนประชากรยอย 

  
6.10 การทดสอบความแตกตางของประชากร (population differentiation) 

 
        ทดสอบความถี่อัลลิลของแตละประชากรวามีความแตกตางกันหรือไม โดยวิธี 

Fisher’s exact test โดยใชโปรแกรม Genepop Version 3.4 (Raymond and Rousset, 2003) วิเคราะห
ขอมูลโดยเปรียบเทียบแตละคูประชากรจนครบทุกประชากร แสดงความแตกตางระหวางประชากร
ดวยเมตริกซของระดับความนาจะเปน (P - value) และปรับระดับความนาจะเปนสําหรับการใช
ขอมูลชุดเดิมวเิคราะหซํ้าหลายครั้งดวย sequential Bonferroni correction (Rice, 1989) 
 

6.11 คาระยะหางทางพันธุกรรม (genetic distance) 
 
       คํานวณคาระยะหางทางพันธุกรรม โดยวิธีของ Cavalli - Sforza and Edwards (1967) 

chord distance จากสูตร 
    

cD  = ( π/22 )  ( θcos1− ) 
 

โดยที ่ θcos  = i=1 iyix
n pp∑  
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เมื่อ   

ixp  คือ ความถี่อัลลิลใดๆของประชากร x 
   iyp  คือ ความถี่อัลลิลใดๆของประชากร y 
   θ  คือ 2/π  
 
 ดังนั้น Cavalli - Sforza and Edwards (1967) chord distance คํานวณไดจากสูตร 
 
   cD  = π/2  [ 2 ( ∑ =− iyixi

n pp11 )] 2/1  

  
การคํานวณทําโดยใชโปรแกรม PHYLIP version 3.6 (Felsenstein, 1993)  

 
6.12 AMOVA (Analysis of Molecular Variance) 
 
       วิเคราะหความแปรปรวนของประชากรยอยตามวิธีการของ Excoffier et al. (1992) 

ดวยโปรแกรม Arlequin version 2.0 (Schneider et al., 2000) โดย Variance component จะนํามา
คํานวณคา F - statistics ซ่ึงเปน analogues ของ theta (Weir and Cockerham, 1984) สําหรับ
การศึกษา AMOVA  คา F - statistics ที่ใชในการคํานวณ คือ 
 
  FST  =  อัตราสวนความแปรปรวนระหวางประชากรทั้งหมด  

FSC  =  อัตราสวนความแปรปรวนระหวางประชากรภายในกลุม 
  ประชากร 
FCT  =  อัตราสวนความแปรปรวนระหวางกลุมภายในตวัอยาง 

ทั้งหมด
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6.13 แผนผังความสัมพันธทางพันธุกรรม 
 
        แผนผังความสัมพันธทางพันธุกรรมระหวางประชากรปลาสวาย โดยนําความถี่อัล

ลิลมาทําซ้ํา 1,000 คร้ัง ในโปรแกรมยอย SEQBOOT ผลขอมูลที่ไดนําไปคํานวณคาระยะหางทาง
พันธุกรรมโดยวิธี  Cavalli-Sforza and Edwards (1967) ในโปรแกรมยอย GENDIST และนําคาที่ได
ไปสรางแผนภมูิความสัมพันธ ดวยวิธี Neighbor - Joining คํานวณคา bootstrap ของจุดแยก (node) 
ในการสุม 1,000 คร้ัง ดวยโปรแกรมยอย NEIGHBOR และ CONSENSE โปรแกรมยอยทั้งหมดนี้
อยูในชดุโปรแกรม PHYLIP version 3.6 (Felsenstein, 1993) 

 
6.14 การวิเคราะหแหลงที่มาของประชากร (assignment test) 
 

                      วิเคราะหแหลงที่มาของประชากร เพื่อศึกษาวาประชากรโรงเพาะฟกแตละประชากร 
มีความคลายคลึงกับประชากรธรรมชาติใด โดยการคํานวณ likelihood ของจีโนไทพในแตละ
ตัวอยางของประชากรปลาสวายจากธรรมชาติ เทียบกับประชากรปลาสวายจากธรรมชาติ วิเคราะห
ดวยโปรแกรม GENECLASS Version 2 (Cornuet et al., 1999) 
 
7. สถานที่ทําการทดลอง 
 

หองปฏิบัติการภาควิชาเพาะเลี้ยงสัตวน้ํา ภาควิชาเพาะเลี้ยงสัตวน้ํา คณะประมง
มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร 
 
8. ระยะเวลาทําการทดลอง 
 
 ระยะเวลาเริ่มการทดลองเดอืนมิถุนายน 2549 ส้ินสดุการทดลองในเดอืนมีนาคม 2551
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ผลและวิจารณ 

 

ผล 

 
1.  การทดสอบการถายทอดทางพันธุกรรม (Mendelian inheritance) 
 

ผลการทดสอบการถายทอดทางพันธุกรรมของไพรเมอร  ทั้ง  5  คู ในปลาสวายจํานวน 3
ครอบครัว  พบทุกคูใหสัดสวนจีโนไทพในรุนลูก  ไมแตกตางจากสัดสวนตามกฎของเมนเดล  
(ตารางที่ 3)  

 
2. การศึกษาความหลากหลายของไมโครแซทเทลไลทดีเอ็นเอในปลาสวาย 

 
2.1 ความถี่อัลลิล 
  

จากตัวอยางปลาสวายจํานวน 9  ประชากร จํานวน 375  ตัวอยาง พบวาที่ตําแหนง Pg- 
1 มี จํานวนอัลลิลทั้งสิ้น 13 อัลลิล โดยมีขนาด 215-239 bp ไมโครแซทเทลไลท ตําแหนง Pg-2 มี
จํานวนอัลลิล 12 อัลลิล ขนาด 226-248 bp ตําแหนง Pg-3  มี 23 อัลลิล ขนาด 190-237 bp ตําแหนง 
Pg-13  มี 18 อัลลิล ขนาด 199-239 bp และตําแหนง Pg-14  มี 22 อัลลิล ขนาด 250-296 bp  ซ่ึง
ความถี่ของแตละอัลลิลที่พบในทุกตําแหนงของไมโครแซทเทลไลทแสดงไวในตารางที่ 4   

 
2.2 จํานวนอัลลิลเฉลี่ยตอตําแหนง (A)  
 

จํานวนอัลลิลเฉลี่ยตอตําแหนงในแตละประชากร มีดังนี้ ประชากรจากณรงคบอปลา  
(NR) เทากับ 11.0 ± 1.89  ซ่ึงถือวามีจํานวนอัลลิลเฉลี่ยตอตําแหนงสูงทีสุ่ด และประชากรจาก ป. 
เจริญฟารม เพศเมีย (PC 2) เทากับ 3.6 ± 0.80  มีจํานวนอลัลิลเฉลี่ยตอตําแหนงต่ําที่สุด  สวน
ประชากรอื่นมีคา จํานวนอลัลิลเฉลี่ยตอตําแหนงดังนี้ ประชากรจาก ป.เจริญฟารม เพศผู (PC 1) 
เทากับ 6.8 ± 2.04  ฟารมสองพี่นอง (SP) เทากับ 8.6 ± 1.85  ศูนยพัฒนาประมงน้ําจืดจงัหวัด
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นครสวรรค (NI) เทากับ 5.8 ± 1.93  ฟารมเฮียรแชร (HS) เทากับ 7.6 ± 1.49  แมน้ําเจาพระยา               
จ.อยุธยา (AY-W) เทากับ 5.0 ± 0.89  แมน้ําสะแกกรัง จ.อุทัยธาน ีUT-W) เทากับ 7.4 ± 1.35 และ 
แมน้ําโขง จ.นครพนม (NP-W) มีจํานวนอลัลิลเฉลี่ยตอตําแหนงเทากับ เทากับ 5.2 ± 1.60  คาเฉลี่ย 

จากทุกประชากรเทากับ 6.87 ± 1.54 โดยทีป่ระชากร NR มีความแตกตางจากทุกประชากรอยางมี
นัยสําคัญทางสถิต (P<0.05) แตไมแตกตางจากประชากร SP สวนประชากร PC 2 มีความแตกตาง
จากทุกประชากรอยางมีนยัสําคัญทางสถิต (P<0.05) แตไมแตกตางจากประชากร NP-W (ตารางที่ 
5)   
 

2.3 คาเฉลี่ย Effective number of allele  (Ae)   
 

คาเฉลี่ย Effective number of allele  (Ae)  ของแตละประชากร  ดังนี้ ประชากรจาก ป. 
เจริญฟารม เพศผู  (PC 1) Ae = 4.12 ± 1.05  ป.เจริญฟารม เพศเมีย (PC 2) เทากับ 2.43 ± 0.25 ฟารม
สองพี่นอง (SP) เทากับ 4.70 ± 1.22   ศูนยพัฒนาประมงน้ําจืดจังหวัดนครสวรรค (NI) เทากับ 3.87 
± 1.51  ณรงคบอปลา (NR) เทากับ 6.02 ± 1.37  ฟารมเฮียรแชร (HS) เทากับ 3.94 ± 0.54  แมน้ํา
เจาพระยา จ.อยุธยา (AY-W) เทากับ 4.21 ± 1.10  แมน้ําสะแกกรังจ.อุทยัธาน ี(UT-W) เทากับ 3.80 ± 
0.37 และ แมน้ําโขง จ.นครพนม (NP-W) เทากับ 3.58 ± 1.09  คาเฉลี่ยจากทุกประชากรเทากับ 4.07 
± 0.94 พบวาประชากร NR มีความแตกตางจากทุกประชากรอยางมีนยัสําคัญทางสถิต (P<0.05) แต
ไมแตกตางจากประชากร SP และประชากร PC 2 มีความแตกตางจากทุกประชากรอยางมีนัยสําคัญ
ทางสถิติ (P<0.05) (ตารางที่ 5)  
 

2.4 คาเฉลี่ย Allelic richness (Ar)  
 

                    คาเฉลี่ย Allelic richness (Ar) ของแตละประชากร พบวามคีาใกลเคียงกนัและไม
แตกตางกันทางสถิติ  เวนแตประชากรจากณรงคบอปลา (NR) มีคาเฉลี่ย Allelic richness เทากับ 
8.06 ± 0.95  ซ่ึงถือวาเปนคาสูงที่สุด และประชากรจาก ป.เจริญฟารม เพศเมีย (PC 2) เทากับ 0.18 ± 
0.57 เปนคาที่ต่ําที่สุด ซ่ึงทั้งสองประชากรนี้มีคาเฉลี่ย Allelic richness  แตกตางจากประชากรอื่น
อยางมีนัยสําคญัทางสถิติ (P<0.05)  และพบวาประชากรจากฟารมเฮยีรแชร (HS) คาเฉลี่ย Allelic 
richness 6.06 ± 0.93 และ แมน้ําเจาพระยา จ.อยุธยา (AY-W) เทากับ4.89 ± 0.88 แตกตางจากกนั
อยางมีนียสําคญัทางสถิติ (P<0.05)  สวนประชากรอื่นๆมคีาเฉลี่ย Allelic richness ดังนี้ ประชากร
จาก ป.เจริญฟารม เพศผู (PC 1) เทากับ 5.46 ± 1.45  ฟารมสองพี่นอง (SP) เทากับ 6.53 ± 1.57  ศูนย
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พัฒนาประมงน้ําจืดจังหวัดนครสวรรค (NI) เทากับ 5.09 ± 1.70  ฟารมเฮียรแชร (HS)  เทากับ      
6.06 ± 0.93  แมน้ําสะแกกรัง จ.อุทัยธาน ี(UT-W) เทากบั 5.98 ± 0.92  และ แมน้ําโขง จ.นครพนม 
(NP-W) เทากบั 4.94 ± 1.57  และมีคาเฉลี่ยจากทุกประชากรเทากับ  5.58 ± 1.17 (ตารางที่ 5)  

 
2.5  คาสังเกต และคาคาดหมายเฮตเทอโรไซโกซิตี  
 

คาสังเกตเฮทเทอโรไซโกซิตี (Ho) มีคาระหวาง 0.608 - 0.788 โดยที่ประชากร HS  
และ UT-W มีความแตกตางจากประชากรอยางอื่นมีนยัสําคัญทางสถิต (P<0.05) สวนคาคาดหมาย
เฮทเทอโรไซโกซิตี (He) มีคาระหวาง 0.593 - 0.834 โดยทีป่ระชากร PC 2 มีความแตกตางจากทุก
ประชากรอยางมีนัยสําคัญทางสถิต (P<0.05) (ตารางที่ 5) ซ่ึงจากคา FIS พบวาทุกประชากรมีคาสัง 
เกตเฮทเทอโรไซโกซิตีต่ํากวาคาคาดหมาย ยกเวนประชากรจาก  ป.เจริญฟารม เพศเมยี (PC 2)  มีคา
สังเกตเฮทเทอโรไซโกซิตีสูงกวาคาคาดหมาย (ตารางที่ 5) 
 

2.6  การทดสอบสมดุลของฮารดี - ไวนเบริก 
 
                    การทดสอบการเขาสูสมดุลของฮารดี - ไวนเบิรก (ตารางที่ 6 ) และปรับระดับความนา 
จะเปนดวย Bonferroni correction  P<0.002  (0.01/5)  เมื่อพิจารณาแยกในแตละตําแหนง พบวา 
ตําแหนงที ่ Pg-1 มปีระชากรที่อยูในสมดุลคือ PC 1, PC 2, NR, HS, AY-W, UT-W และ NP-W 
สวนตําแหนง Pg-2 มีประชากรที่ อยูในสมดุล คือ PC 1, PC 2, SP, NI, AY-W, UT-W และ NP-W  
ตําแหนง Pg-3 คือ PC 2, SP, NI, AT-W, UT-W และ NP-W  ตําแหนงที ่Pg-13  คือ PC 1, PC 2, SP, 
NI, HS, AY-W, UT-W และ NP-W และตําแหนงที่ Pg-14  มีประชากร PC 1, PC 2, NI, UT-W และ 
NP-W  ที่อยูในสมดุลของฮารดี - ไวนเบิรก จากขอมูลพบวาตําแหนง Pg-1, Pg-2, Pg-3, Pg-13 และ 
Pg-14  มีประชากรที่อยูในสมดุลจํานวน 7, 6, 6, 8 และ 5  ประชากร ตามลําดับ จากทีศ่ึกษาทั้งหมด 
9 ประชากร 
 

       เมื่อพิจารณาในแตละประชากร พบวา  NR เบี่ยงเบนไปจากสมดลุ 4 ตําแหนง คือ Pg-2, 
Pg-3, Pg-13 และ Pg-14  ประชากร HS  เบี่ยงเบนจากสมดุล 3 ตําแหนง คือ Pg-2, Pg-3 และ Pg-14   
ประชากร SP เบี่ยงเบนจากสมดุล 2 ตําแหนง คือ  Pg-1 และ Pg-14   ประชากร NI เบี่ยงเบนจาก
สมดุลเพียงตําแหนงเดียว คอื Pg-1   ประชากร PC 1 เบี่ยงเบนจากสมดุล 1 ตําแหนง ไดแกตําแหนง 
Pg-3 และประชากร AY-W เบี่ยงเบนจากสมดุล 1 ตําแหนง คือ  Pg-14  ผลการทดสอบสมดุลของ
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ฮารดี - ไวนเบริกของแตละประชากรพิจารณาจากทกุตําแหนง  พบวาประชากรจากโรง
เพาะฟกทั้ง6 ประชากร  ไดแก ประชากร PC 1, PC 2, SP, NI, NR และ HS  ไมอยูในสมดุลของฮาร
ดี - ไวนเบิรก  สวนประชากรธรรมชาติ 3 ประชากร พบวาประชากร AY-W เปนประชากรเดียวที่
ไมอยูในสมดลุยของฮารดี - ไวนเบิรก  สวนประชากร UT-W และ NP-W อยูในสมดลุยของฮารดี - 
ไวนเบิรก  
 

2.7 การทดสอบสภาวะคอขวด (Bottleneck)  
 
ทดสอบการเกิดสภาพคอขวดของแตละประชากร พบวาการกระจายตัวของอัลลิลใน 

ประชากร PC 1, SP, NI, NR, HS และ AY-W ไมเบี่ยงเบนไปจาก L-shaped แสดงวาไมเกิดสภาวะ
คอขวด  สวนอีก 3 ประชากรไดแก PC 2, UT-W และ NP-W  เกิดสภาวะคอขวด 
 

2.8 การทดสอบ Genotypic disequilibrium 
 
ในการทดสอบ Genotypic disequilibrium ในประชากรปลาสวาย 9 ประชากร  พบวา 

การกระจายตวัของจีโนไทพไมเปนอิสระตอกัน อยางมีความแตกตางทางสถิติ ในประชากรณรงค
บอปลา (NR)  ที่สองคูตําแหนง Pg-1 กับ Pg-13  และ Pg-3 กับ Pg-13  ประชากร และประชากร
ศูนยพัฒนาประมงน้ําจดืจังหวัดนครสวรรค (NI)  ที่คูตําแหนง Pg-3 กับ Pg-13 (ตารางที่ 7) 
 

2.9 การทดสอบความแตกตางของประชากร (Population differentiation) 
 

เมื่อทดสอบความแตกตางของประชากรปลาสวายทั้ง 9 ประชากร ดวยวิธี Fisher’s  
method ที่ทุกตําแหนงและปรับระดับความนาจะเปนดวย Bonferroni correction (P < 0.0014) พบวา
ประชากรปลาสวายมีความแตกตางระหวางประชากรทุกคูประชากร (ตารางที่ 8) 
 

2.10 คาระยะหางทางพันธุกรรม (Genetic distance)  
 

คาระยะหางทางพันธุกรรมของปลาสวาย โดยคํานวณตามวิธีของ Cavalli - Sforza and  
Edward (1967) แสดงในตารางที่ 9  พบวาคาระยะหางทางพันธกุรรมระหวางประชากรจากโรงเพาะ
ฟกดวยกันมีคาอยูในชวงกวาง ระหวาง 0.0591 (ป. เจรญิฟารม เพศผู กับฟารมสองพี่นอง)  ถึง 
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0.1777 (ป. เจริญฟารม เพศเมีย กับศูนยศูนยพัฒนาประมงน้ําจืดจังหวัดนครสวรรค) ระยะหางทาง
พันธุกรรมระหวางประชากรธรรมชาติดวยกัน  มีคา  ระหวาง  0.0355 (อยุธยา กับ อุทัยธาน)ี ถึง 
0.0534 (นครพนม กับ อุทัยธานี)  และคาระยะหางทางพนัธุกรรมระหวางโรงเพาะฟกกับประชากร
ธรรมชาติ มีคาระหวาง 0.0554 (ป. เจริญฟารม เพศผู กับ อยุธยา) ถึง 0.1685 (นครพนม กับ ณรงค
บอปลา)
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ตารางที่ 3  จีโนไทพของพอ แม และสัดสวนจีโนไทพของลูกปลาสวาย จํานวน 3  ครอบครัว  
                  และคา χ2 ในการทดสอบสัดสวนลูกจีโนไทพตางๆกับสัดสวนตามทฤษฎ ี
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จีโนไทพ   จีโนไทพของลูก 
ตําแหนง ครอบครัว 

พอ แม   อัตราสวน จีโนไทพ  จํานวนที่พบ χ2 

Pg-1 1 231/231 231/233  1:1 231/231 9 0.05ns 

      231/233 11  

 2 227/233 227/229  1:1:1:1 227/227 2 7.80ns 

      227/229 4  

      227/233 3  

      229/233 11  

 3 221/225 221/225  1:2:1 221/221 8 3.72ns 

      221/225 5  

      225/225 7  

Pg-2 1 228/232 228/228  1:1 228/228 12 0.45ns 

      228/232 8  

 2 228/232 228/232  1:2:1 228/228 8 2.52ns 

      228/232 10  

      232/232 2  

 3 228/228 228/228  1 228/228 20 0.01ns 

Pg-3 1 228/230 228/228  1:1 228/228 7 1.25ns 

      228/230 13  

 2 228/228 228/232  1:1 228/228 11 0.05ns 

      228/232 9  

 3 228/232 228/232  1:2:1 228/228 5 0.12ns 

       228/232 10  

      232/232 5  



ตารางที่ 3  (ตอ) 
 

 
หมายเหตุ  ns  คือ  ผลการทดสอบไมมีความแตกตางทางสถิติอยางมีนัยสําคัญ (P<0.05, df = 1, χ2 = 3.84,  

      P<0.05, df = 2, χ2 = 5.99, P<0.05, df = 3, χ2 = 7.82)
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จีโนไทพ   จีโนไทพของลูก 
ตําแหนง ครอบครัว 

พอ แม   อัตราสวน จีโนไทพ  จํานวนที่พบ χ2 

Pg-13 1 217/217 217/219  1:1 217/217 11 0.05ns 

      217/219 9  

 2 219/221 217/217  1:1 219/221 10 0.05ns 

      217/217 10  

 3 221/221 219/221  1:1 219/221 10 0.05ns 

      221/221 10  

Pg-14 1 280/280 286/288  1:1 280/286 11 0.05ns 

      280/288 9  

 2 280/288 280/286  1:1:1:1 280/280 5 0.58ns 

      280/286 6  

      280/288 3  

      286/288 6  

 3 276/276 276/292  1:1 276/276 8 0.05ns 

      276/292 12  



ตารางที่ 4  ความถี่อัลลิลของไมโครแซทเทลไลท 5 ตําแหนงในประชากรปลาสวาย 
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อัลลิล PC 1 PC 2 SP NI NR HS AY-W UT-W NP-W 

Pg-1          

N 40 40 50 46 56 52 20 51 19 

215 0.000 0.000 0.000 0.076 0.000 0.000 0.029 0.100 0.184 

217 0.000 0.000 0.000 0.000 0.036 0.000 0.000 0.000 0.000 

219 0.175 0.000 0.130 0.076 0.063 0.087 0.078 0.125 0.184 

221 0.013 0.000 0.050 0.272 0.107 0.000 0.294 0.300 0.158 

223 0.175 0.575 0.140 0.174 0.152 0.135 0.098 0.125 0.105 

225 0.300 0.000 0.240 0.109 0.214 0.173 0.324 0.300 0.290 

227 0.025 0.175 0.100 0.076 0.080 0.096 0.039 0.000 0.053 

229 0.263 0.200 0.200 0.087 0.116 0.442 0.088 0.050 0.000 

Pg-2          

N 40 39 50 46 53 51 19 50 19 

226 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.020 0.000 0.000 0.000 

228 0.000 0.000 0.410 0.000 0.000 0.147 0.000 0.000 0.000 

230 0.013 0.436 0.010 0.000 0.000 0.039 0.421 0.560 0.553 

232 0.400 0.013 0.150 0.370 0.142 0.314 0.026 0.100 0.000 

234 0.063 0.449 0.080 0.239 0.000 0.029 0.105 0.160 0.026 

236 0.338 0.000 0.230 0.294 0.104 0.177 0.105 0.080 0.184 

238 0.075 0.103 0.100 0.044 0.057 0.029 0.263 0.100 0.158 

240 0.088 0.000 0.020 0.054 0.321 0.226 0.079 0.000 0.079 

242 0.025 0.000 0.000 0.000 0.104 0.020 0.000 0.000 0.000 

244 0.000 0.000 0.000 0.000 0.160 0.000 0.000 0.000 0.000 

246 0.000 0.000 0.000 0.000 0.057 0.000 0.000 0.000 0.000 

248 0.000 0.000 0.000 0.000 0.057 0.000 0.000 0.000 0.000 



ตารางที่ 4  (ตอ) 
 

อัลลิล PC 1 PC 2 SP NI NR HS AY-W UT-W NP-W 

Pg-3          

N 38 40 50 45 53 52 20 44 19 

190 0.000 0.000 0.010 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

193 0.066 0.000 0.090 0.000 0.000 0.000 0.000 0.011 0.000 

195 0.079 0.000 0.090 0.000 0.000 0.019 0.000 0.011 0.000 

197 0.382 0.375 0.290 0.000 0.000 0.039 0.000 0.080 0.237 

199 0.145 0.025 0.280 0.000 0.000 0.058 0.125 0.205 0.474 

201 0.263 0.000 0.020 0.000 0.000 0.433 0.075 0.398 0.132 

203 0.000 0.000 0.080 0.000 0.000 0.269 0.350 0.171 0.000 

205 0.053 0.600 0.120 0.000 0.000 0.029 0.350 0.091 0.158 

207 0.013 0.000 0.020 0.000 0.000 0.135 0.100 0.034 0.000 

209 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.019 0.000 0.000 0.000 

213 0.000 0.000 0.000 0.000 0.019 0.000 0.000 0.000 0.000 

215 0.000 0.000 0.000 0.000 0.009 0.000 0.000 0.000 0.000 

217 0.000 0.000 0.000 0.000 0.028 0.000 0.000 0.000 0.000 

219 0.000 0.000 0.000 0.000 0.019 0.000 0.000 0.000 0.000 

221 0.000 0.000 0.000 0.000 0.198 0.000 0.000 0.000 0.000 

223 0.000 0.000 0.000 0.044 0.085 0.000 0.000 0.000 0.000 

225 0.000 0.000 0.000 0.233 0.189 0.000 0.000 0.000 0.000 

227 0.000 0.000 0.000 0.000 0.255 0.000 0.000 0.000 0.000 

229 0.000 0.000 0.000 0.244 0.113 0.000 0.000 0.000 0.000 

231 0.000 0.000 0.000 0.478 0.047 0.000 0.000 0.000 0.000 

233 0.000 0.000 0.000 0.000 0.009 0.000 0.000 0.000 0.000 

235 0.000 0.000 0.000 0.000 0.019 0.000 0.000 0.000 0.000 

237 0.000 0.000 0.000 0.000 0.009 0.000 0.000 0.000 0.000 
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ตารางที่ 4  (ตอ) 
 

อัลลิล PC 1 PC 2 SP NI NR HS AY-W UT-W NP-W 

Pg-13          

N 39 40 50 45 56 52 20 49 18 

199 0.000 0.000 0.010 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

205 0.000 0.000 0.000 0.000 0.036 0.000 0.000 0.000 0.000 

207 0.000 0.000 0.000 0.000 0.018 0.000 0.000 0.000 0.000 

209 0.000 0.000 0.000 0.000 0.134 0.000 0.000 0.000 0.000 

211 0.000 0.000 0.000 0.000 0.045 0.000 0.000 0.000 0.000 

213 0.000 0.000 0.000 0.000 0.027 0.000 0.000 0.000 0.000 

217 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.337 0.000 0.000 0.000 

219 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.308 0.000 0.000 0.000 

221 0.000 0.000 0.020 0.000 0.000 0.260 0.000 0.000 0.000 

223 0.000 0.000 0.030 0.000 0.027 0.048 0.000 0.000 0.000 

225 0.000 0.000 0.300 0.067 0.009 0.048 0.000 0.031 0.000 

227 0.372 0.263 0.000 0.222 0.196 0.000 0.200 0.082 0.000 

229 0.321 0.525 0.350 0.000 0.027 0.000 0.225 0.245 0.194 

231 0.308 0.213 0.290 0.167 0.205 0.000 0.200 0.286 0.444 

233 0.000 0.000 0.000 0.544 0.223 0.000 0.375 0.327 0.361 

235 0.000 0.000 0.000 0.000 0.027 0.000 0.000 0.010 0.000 

239 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.020 0.000 

Pg-14          

N 38 39 50 46 56 52 13 51 19 

250 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.039 0.000 0.000 0.000 

258 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.019 0.000 0.000 0.000 

260 0.066 0.000 0.010 0.000 0.000 0.096 0.000 0.010 0.000 

262 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.053 

264 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.442 0.000 0.000 0.000 
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ตารางที่ 4  (ตอ) 
 

อัลลิล PC 1 PC 2 SP NI NR HS AY-W UT-W NP-W 

Pg-14          

268 0.171 0.000 0.000 0.000 0.000 0.135 0.000 0.000 0.026 

270 0.000 0.000 0.030 0.000 0.000 0.096 0.000 0.226 0.000 

272 0.145 0.000 0.000 0.033 0.009 0.019 0.000 0.177 0.211 

274 0.171 0.000 0.000 0.022 0.000 0.000 0.308 0.235 0.053 

276 0.013 0.000 0.380 0.217 0.000 0.000 0.346 0.098 0.395 

278 0.013 0.000 0.000 0.000 0.098 0.019 0.154 0.098 0.105 

280 0.290 0.500 0.040 0.000 0.009 0.000 0.192 0.128 0.158 

282 0.026 0.000 0.100 0.402 0.089 0.000 0.000 0.020 0.000 

284 0.000 0.000 0.010 0.141 0.018 0.000 0.000 0.000 0.000 

285 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.010 0.000 

286 0.026 0.205 0.080 0.011 0.420 0.000 0.000 0.000 0.000 

288 0.079 0.295 0.000 0.000 0.009 0.000 0.000 0.000 0.000 

289 0.000 0.000 0.010 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

290 0.000 0.000 0.180 0.174 0.071 0.000 0.000 0.000 0.000 

292 0.000 0.000 0.090 0.000 0.188 0.000 0.000 0.000 0.000 

294 0.000 0.000 0.000 0.000 0.089 0.135 0.000 0.000 0.000 

296 0.000 0.000 0.070 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

 
หมายเหตุ  N  คือ จํานวนตัวอยาง 
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ตารางที่ 5  จํานวนตวัอยางเฉลี่ยตอประชากร จํานวนอัลลิลตอตําแหนง คาเฉลี่ยจํานวนอัลลิลตอตําแหนง (±SE) effective number of    
                  allele (Ae) (±SE) คาเฉลี่ย allelic richness (Ar) (±SE) คาเฉลี่ยคาสังเกตเฮตเทอโรไซโกซิตี และคาคาดหมาย (±SE) และคา FIS  
                  ในปลาสวาย 9 ประชากร 

        

คาเฉลี่ย จํานวนอัลลิล (A) คาเฉลี่ย(Ae) Mean allelic คาเฉลี่ย ประชากร 
 ตัวอยาง เฉลี่ย Effective number of allele Richness (Ar) H0 He FIS* 

PC 1 40 6.8±2.04ace 4.12±1.05b 5.46±1.45b 0.638a 0.753b 0.152 
PC 2 40 3.6±0.80b 2.43±0.25c 3.18±0.57c 0.662a 0.593d -0.115 
SP 50 8.6±1.85ad 4.70±1.22ab 6.53±1.57ab 0.692a 0.783ab 0.117 
NI 46 5.8±1.93ce 3.87±1.51b 5.09±1.70b 0.740a 0.723bc -0.024 
NR 56 11.0±1.89d 6.02±1.37a 8.06±0.95a 0.763a 0.834a 0.085 
HS 52 7.6±1.49ac 3.94±0.54b 6.06±0.93b 0.633b 0.750b 0.155 

AY-W 51 5.0±0.89e 4.21±1.10b 4.89±0.88b 0.722a 0.755b 0.045 
UT-W 20 7.4±1.35c 3.80±0.37b 5.98±0.92b 0.608b 0.756ab 0.195 
NP-W 20 5.2±1.60be 3.58±1.09b 4.94±1.57b 0.788a 0.720c -0.094 
คาเฉลี่ย 41.7 6.87±1.54 4.07±0.94 5.58±1.17 0.694 0.741 0.56  

 
*FIS= 1- (H0/He) (Nei, 1977) 
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ตารางที่ 6  ผลการทดสอบสมดุลฮารดี - ไวนเบิรกของประชากรปลาสวาย 9 ประชากร 
            

Pg-1 Pg-2 Pg-3 Pg-13 Pg-14 All loci 
ประชากร 

P-value FIS P-value FIS P-value FIS P-value FIS P-value FIS Prob 

PC 1 0.0439 +0.1130 0.4452 -0.0110 0.0000 +0.4150 0.1183 -0.1060 0.0158 +0.3100 0.000 

PC 2 0.0022 +0.2590 0.0972 -0.2740 0.1674 -0.0900 0.0442 -0.2990 0.0062 -0.1430 0.000 

SP 0.0003 +0.2060 0.0024 +0.0370 0.0051 +0.2840 0.1673 +0.1270 0.0000 -0.0770 0.000 

NI 0.0000 +0.2130 0.4025 -0.1440 0.0067 -0.3120 0.0465 +0.1540 0.0051 -0.0770 0.000 

NR 0.0063 +0.0480 0.0001 -0.1410 0.0000 +0.2420 0.0000 +0.1630 0.0001 +0.1600 high. sign. 

HS 0.2215 +0.0710 0.0000 +0.0710 0.0000 +0.2570 0.0195 +0.1280 0.0000 +0.2630  high. sign. 

AY-W 0.0058 +0.1880 0.2283 +0.2270 0.0644 +0.1960 0.0588 +0.2010 0.0008 +0.1900 0.0000 

UT-W 0.1133 +0.0550 0.1064 +0.0010 0.2554 +0.0780 0.0125 -0.0330 0.0321 +0.1080 0.0026 

NP-W 0.2821 -0.1450 0.3723 -0.2300 0.0707 +0.1720 0.1531 -0.3770 0.6163 +0.0540 0.1427 

 
P < 0.002 (0.01/5)  Bonferroni correction 
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ตารางที่ 7  การทดสอบ Genotypic disequilibrium ในประชากรปลาสวาย 9 ประชากร 

          

ตําแหนง P-value 

 PC 1 PC 2 SP NI NR HS AY-W UT-W NP-W 

Pg1-Pg2 0.5678 0.1269 0.4789 0.4191 0.6400 0.3638 0.2314 1.0000 0.0208 

Pg1-Pg3 0.4853 0.5631 0.8483 0.0621 0.4647 0.5094 0.4572 1.0000 0.1984 

Pg1-Pg13 0.9894 0.8818 0.6663 0.0943 0.0000 0.8318 0.2221 0.0859 0.3245 

Pg1-Pg14 0.4012 0.3101 0.8526 0.2690 0.1976 0.3944 0.8561 0.0449 1.0000 

Pg2-Pg3 0.0843 0.4603 0.0608 0.7582 0.7178 0.1877 0.1765 1.0000 0.6212 

Pg2-Pg13 0.6986 0.1668 0.8873 0.2851 0.2641 0.2555 0.0165 1.0000 0.1725 

Pg2-Pg14 0.0438 0.3082 0.8528 0.4117 0.3993 0.1157 0.8561 0.5536 0.9272 

Pg3-Pg13 0.3934 0.8294 0.5441 0.0000 0.0000 0.2312 0.9741 0.3182 0.2965 

Pg3-Pg14 0.3980 0.9557 0.9069 0.4590 0.2455 0.0902 0.2506 0.6988 0.8490 

Pg13-Pg14 0.4378 0.2014 0.8300 0.1178 0.7387 0.3805 0.4862 0.0174 0.9917 

 
P < 0.001 (0.01/10) Bonferroni correction      
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16 
 
 ตารางที่ 8  ความแตกตางระหวางประชากรจากการทดสอบ Population differentiation  ของประชากรปลาสวาย  9 ประชากร 

          

ประชากร PC 1 PC 2 SP NI NR HS AY-W UT-W NP-W 

PC 1 -         

PC 2 Highly sign. -        

SP Highly sign. Highly sign. -       

NI Highly sign. Highly sign. Highly sign. -      

NR Highly sign. Highly sign. Highly sign. Highly sign. -     

HS Highly sign. Highly sign. Highly sign. Highly sign. Highly sign. -    

AY-W Highly sign. Highly sign. Highly sign. Highly sign. Highly sign. Highly sign. -   

UT-W Highly sign. Highly sign. Highly sign. Highly sign. Highly sign. Highly sign. Highly sign. -  

NP-W Highly sign. Highly sign. Highly sign. Highly sign. Highly sign. Highly sign. Highly sign. <0.0001 - 
 
P < 0.0014 (0.05/36)  Bonferroni correction 
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ตารางที่ 9  คาระยะหางทางพันธุกรรม (Genetic distance) ของประชากรปลาสวาย 9 ประชากร 

         

ประชากร PC 1 PC 2 SP NI NR HS UT-W AY-W 

PC 1 -        

PC 2 0.0977 -       

SP 0.0591 0.1044 -      

NI 0.1351 0.1777 0.1217 -     

NR 0.1416 0.1761 0.1402 0.0893 -    

HS 0.0710 0.1511 0.0875 0.1594 0.1504 -   

UT-W 0.0949 0.1120 0.0880 0.1443 0.1661 0.0966 -  

AY-W 0.0554 0.1109 0.0726 0.1394 0.1662 0.0731 0.0355 - 

NP-W 0.0627 0.1010 0.0758 0.1479 0.1685 0.1182 0.0534 0.0407 
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2.11  คาสัมประสิทธิ์เอฟ (F-coefficient) 
 
                คาสัมประสิทธิ์เอฟ (FIS, FIT และ FST) ของประชากรปลาสวายแสดงไวในตารางที่ 11  
คา FST เฉลี่ยทุกตําแหนงของประชากรปลาสวายเทากับ 0.1668 ซ่ึงจากการทดสอบคาเฉลี่ย FST ดวย
วิธี Bootstrapping ที่ระดับความเชื่อมั่นที ่95% พบวาคาเฉลี่ย FST มีคาสูงกวา 0 อยางมีนัยสําคัญทาง

สถิติ (CI = 0.121-0.197) และแสดงวาประชากรที่นํามาศึกษานี้มกีารแบงเปนประชากรยอย 
 
ตารางที่ 10   คาสัมประสิทธิ์เอฟ (F-coefficient) ในไมโครแซทเทลไลท  5  ตําแหนง 
                 

ตําแหนง  FIS FST FIT  
Pg-1 +0.1180 +0.0770 +0.1860  
Pg-2 -0.0480 +0.1760 +0.1350  
Pg-3 +0.1580 +0.2100 +0.3320  
Pg-13 +0.0380 +0.1820 +0.2130  
Pg-14 +0.0900 +0.1890 +0.2630  
คาเฉลี่ย +0.0712 +0.1668 +0.2258  

 
คา Bootstrapping ทุกตําแหนงที่ความเชื่อมั่น 95 %  
     
  FIS FST FIT  

คาสูงสุด 0.009  0.121  0.170   
คาต่ําสุด 0.126 0.197 0.289  

 
2.12  AMOVA (Analysis of Molecular Variance) 

          
                   จากการทดสอบคาความแปรปรวนของประชากรปลาสวายโดยวิธี AMOVA ทํากา
ทดสอบความแปรปรวนระหวางกลุมประชากรจากโรงเพาะฟก และ ประชากรธรรมชาติ  พบวาไม
มีความแตกตางกัน  มีคาเปอรเซ็นตความแปรปรวนระหวางกลุมมีคาเทากับ 2.17  เปอรเซ็นตความ
แปรปรวนระหวางประชากรภายในกลุมมคีาเทากับ 15.41  และเปอรเซน็ตความแปรปรวนภายใน
ประชากรมีคาเทากับ 82.42  (ตารางที่ 11)
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2.13  แผนผังความสัมพันธทางพันธุกรรมระหวางประชากร  

 
                  แผนผังความสัมพันธทางพันธุกรรมของประชากรปลาสวาย  ซ่ึงคํานวณจากคา 
Cavalli - Sforza and Edward’s distance (ภาพที ่2) และใชประชากรธรรมชาติจากประเทศเวยีดนาม
มาวิเคราะหรวม แสดงวาแผนผังความสัมพันธทางพันธกุรรมแบงออกเปน 2 กลุม  โดยกลุมแรก
เปนโรงเพาะฟกในจังหวัดนครสวรรคและสุพรรณบุรีรวมทั้งประชากรจากประเทศเวยีดนาม  ซ่ึง
แบงออกเปนสองกลุมยอย  มีคาการทําซ้ําเทากับ 47% กลุมยอยแรกประกอบไปดวยประชากรจาก
ศูนยพัฒนาประมงน้ําจดืจังหวัดนครสวรรค (NI)  ณรงคบอปลา (NR) และประชากรจากประเทศ
เวียดนาม (VN-W)  โดยที่ NI และ NR  จับคูกันโดยมีคาการทําซ้ําเทากับ 64%  สวนคาการทําซ้ํา
ระหวางสองประชากรนี้กับ VN-W มีคาเทากับ 58% กลุมยอยที่สองประกอบไปดวย  ฟารมเฮียร
แชร (HS) และฟารมสองพีน่อง (SP) มีคาการทําซ้ําเทากบั 46% กลุมที่สองประกอบไปดวย
ประชากรจาก ป.เจริญฟารมและประชากรจากธรรมชาติจากแมน้ําประชากรจากสองแมน้ํา ไดแก
แมน้ําเจาพระยา (จังหวดัอยธุยา และอุทัยธานี) และแมน้ําโขง (จังหวดันครพนม) ในกลุมนี้
ประชากรจากธรรมชาติและประชากรจากโรงเพาะฟกแยกออกจากกนัอยางชัดเจนเปนสองกลุมยอย  
โดยกลุมยอยแรกประกอบไปดวย ป.เจริญฟารม ปลาสวายเพศผู (PC 1) และ ป.เจริญฟารม ปลา
สวายเพศเมีย (PC 2)  มีคาการทําซ้ําเทากับ  50%  สวนกลุมประชากรจากธรรมชาติซ่ึงประกอบไป
ดวย ประชากรจากสองแมน้าํ ไดแกแมน้ําเจาพระยา (จังหวัดอยุธยา และอุทัยธานี)  และแมน้ําโขง
(จังหวดันครพนม)  แบงออกเปนสองกลุมยอย  คือ ประชากรจากจังหวดันครพนม และอุทัยธานี

ตารางที่ 11   คาความแปรปรวนโดยการวเิคราะห AMOVA ระหวางกลุมประชากรโรงเพาะ 
                     ฟกและแหลงน้ําธรรมชาติ 

      

แหลงความแปรปรวน d.f. Sum Variance Percentage P-value 

  squares components variation  

ระหวางกลุม 1 41.677 0.04745   2.17 0.05279 

ระหวางประชากรภายในกลุม  7 207.001 0.33683   15.41 0.00000 

ภายในประชากร 739 1331.245 1.80141    82.42 0.00000 

รวม 747 1579.924 2.1857     
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มีคาการทําซ้ําเทากับ 71% สวนประชากรจากจังหวัดอยุธยานั้นแยกออกไปจากกลุม โดยมีคาการ
ทําซ้ําเทากับ 94% 
 

2.14 การวิเคราะหแหลงที่มาของประชากร (assignment test) 
        
                  ผลการวิเคราะหแหลงที่มาของประชากรปลาสวายในโรงเพาะฟก ทําโดยนาํ 
multilocus genotypes ของประชากรแตละประชากรไปจาํแนกโดยเปรยีบเทียบกับขอมูล multilocus 
genotypes ของประชากรปลาสวายจากธรรมชาติ ซ่ึงรวมไปถึงขอมูลของปลาสวายจากธรรมชาติใน
ประเทศเวยีดนาม พบวาประชากร ป.เจรญิฟารมเพศผู (PC 1) มาจากแมน้ําเจาพระยา จ.อยุธยา มาก
ที่สุด (66.33%) ประชากร ป.เจริญฟารมเพศเมีย (PC 2) มาจากแมน้ําสะแกกรัง จ.อุทัยธานี มากที่สุด 
(40.25%) ประชากรสองพี่นองฟารม (SP) มาจากแมน้ําเจาพระยา จ.อยธุยา มากที่สุด (42.82%)  
ประชากรศูนยพัฒนาประมงน้ําจืดจังหวัดนครสวรรค (NI) มาจากประชากรจากแมน้ําเจาพระยา    
จ.อยุธยา มากที่สุด (48.41%) ประชากรณรงคบอปลา (NR) มาจากแมน้ําสะแกกรัง จ.อุทัยธาน ีมาก
ที่สุด (56.14%) และประชากรจากฟารมเฮียรแชร (HS) มาจากแมน้ําสะแกกรัง จ.อุทัยธานี มากที่สุด 
(65.45%) (ตารางที่ 12) 
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ตารางที่ 12  ผลการทดสอบแหลงที่มาของประชากร (assignment test) ของประชากรปลาสวาย 
                    จากโรงเพาะฟก โดยใชประชากรปลาสวายจากธรรมชาติเปนประชากรพื้นฐาน 
 

ประชากร 
แหลง 
ที่มา 

เปอรเซ็นต 
แหลง 
ที่มา 

เปอรเซ็นต 
แหลง 
ที่มา 

เปอรเซ็นต 
แหลง 
ที่มา 

เปอรเซ็นต 

PC 1 AY-W 66.33 NP-W 28.36 UT-W 5.30 VN-W 0.01 

PC 2 UT-W 40.25 AY-W 33.05 NP-W 26.63 VN-W 0.03 

SP AY-W 42.82 NP-W 39.17 UT-W 18.02 VN-W 0.00 

NI AY-W 48.41 UT-W 38.12 NP-W 13.45 VN-W 0.02 

NR UT-W 56.14 NP-W 41.95 AY-W 1.83 VN-W 0.08 

HS UT-W 65.45 AY-W 19.29 NP-W 15.20 VN-W 0.06 



 

 
ภาพที ่2  แผนผังความสัมพันธทางพันธุกรรมของประชากรปลาสวาย 9 ประชากร 
               (เปอรเซ็นตที่แสดงบนจุดแยกคือคารอยละของการทําซ้ําจากการสุม 1,000 คร้ัง) 
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วิจารณ 
 
 ความหลากหลายทางพนัธุกรรมภายในประชากรของปลาสวาย 
 

การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมภายในประชากรของปลาสวาย พบวาความหลาก  
หลายทางพันธุกรรมของประชากรโรงเพาะฟกอยูในชวงกวาง (A = 3.6 - 11.0, Ar = 3.18 - 8.06,  
Ho = 0.63 - 0.76) ซ่ึงบางประชากรมีคาความหลากหลายทางพันธุกรรมสูงกวา และมีบางประชากร
ต่ํากวาประชากรธรรมชาติ (A = 5.0 - 7.4, Ar = 4.89 - 5.98, Ho = 0.68 - 0.79)  และพบวามีคาต่ําเมื่อ
เปรียบเทียบกบัคาเฉลี่ยปลาน้ําจืด 13 ชนิด (A = 9.1±6.1., DeWoody and Avise, 2000) เมื่อนําคา
ความหลากหลายของอัลลิลของประชากรธรรมชาติที่ไดทําการศึกษาในครั้งนี้มาเปรียบเทียบกับ
การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของปลาสวายจากแมน้ําโขงที่ใชไมโครแซทเทลไลทไพร
เมอรตําแหนงตางกัน (Ar = 7.9 - 10.4; จํานวนตวัอยาง 47.0 - 59.9., So et al., 2006)  จะเห็นวา
ประชากรธรรมชาติในการศกึษาครั้งนี้มีคาความหลากหลายของอัลลิลต่ํากวา และเมือ่เปรียบเทียบ
กับความหลากหลายทางพนัธุกรรมของปลาสวายจากแมน้ําโขงโดยใชไมโครแซทเทลไลทไพร
เมอรตําแหนงเดียวกัน (A = 4.80 - 6.20; A r= 4.54 - 5.06; Ae = 2.86 - 3.20; Ho = 0.62 - 0.65; He = 
0.62 - 0.64, Ha et al., 2009) พบวาบางประชากรมีคาความหลากหลายทางพันธุกรรมสูงกวาแตบาง
ประชากรมีคาต่ํากวา  ซ่ึงในการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของประชากรที่ผานการ 
domestication  โดยทั่วไปมักจะสูญเสียความหลากหลายของอัลลิล  มีรายงานใน Japanese flounder 
(A = 5.9 - 10.4, Ho = 0.57 - 0.72 ในประชากรโรงเพาะฟก และ A = 15.3 - 18.2, Ho = 0.75 - 0.78 ใน
ประชากรธรรมชาติ) (Sekino et al., 2002)  ปลาไน Cyprinus caprio L.  (Ar = 4.44, Ho = 0.09 - 0.49 
ในประชากรโรงเพาะฟก และ Ar = 8.22, Ho = 0.63 - 0.86 ในประชากรธรรมชาติ)  (Kohlmann et 
al., 2005) Aho et al. (2006)  ศึกษาความสมัพันธระหวางระดับความหลากหลายทางพันธุกรรม 
และระดับของ Ne  แสดงใหเห็นอยางชดัเจนวา  ความหลากหลายของอลัลิลมีความ สัมพันธทางลบ
กับระยะเวลานับจากเมื่อเร่ิมสรางสตอค (อัลลิลจะสูญหายไปในอัตรา 0.1 อัลลิล/ช่ัวอายุ) ยังพบ
ความสัมพันธเชิงบวกระหวาง Ne เมื่อเร่ิมสรางสตอค กับคาความหลากหลายของอัลลิล 
 

การศึกษาครั้งนี้แสดงใหเหน็อยางชัดเจนถึงผลของระบบการจัดการพอแมพันธุในโรงเพาะ
ฟก  (โรงเพาะฟกที่ไมมีการนําเอาประชากรอื่นมาผสมเพิ่มเติม, มีการนาํประชากรจากแหลงเดิม 
และการนําเอาประชากรที่ไมใชประชากรทองถ่ินมาผสมเพิ่มเติม)  ซ่ึงเหน็ไดวาคา Ar (แสดงถึง
คาเฉลี่ยจํานวนอัลลิลตอตําแหนงทีเ่ปนอสิระจากจํานวนตัวอยางแลว) มีคาลดลงในประชากรที่ไมมี
การนําเอาประชากรอื่นมาผสมเพิ่มเติม (PC 2 และ HS) และการนําประชากรจากแหลงเดิมมาผสม
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เพิ่มเติม (NI นําประชากรจากแมน้ําเจาพระยามาผสมเพิม่)  เมื่อเปรียบเทียบกับประชากรที่มีการนํา 
ประชากรที่ไมใชประชากรทองถ่ินมาผสมเพิ่มเติม (NR และ SP นําประชากรจากแมน้าํโขงมาผสม
เพิ่ม) จะเหน็วาประชากร NR ( A = 11.0 ± 1.89, Ar = 8.06 ± 0.95) และ SP (A = 8.6 ± 1.85, Ar = 
6.53 ± 1.57) มีคาความหลากหลายของอัลลิลสูงกวาประชากรจากธรรมชาติอยางเหน็ไดชัด   สวน
ประชากรอื่น ไดแก HS (A = 7.6 ± 1.49, Ar = 6.06 ± 0.93, Ho = 0.63)  PC 1 (A = 6.8 ± 2.04,    Ar = 
5.46 ± 1.45, Ho = 0.64) NI (A = 5.8 ± 1.93, Ar  = 5.09 ± 1.70, Ho = 0.74) และ PC 2 (A = 3.6 ± 0.80, 
Ar = 3.18 ± 0.57, Ho = 0.66)  ถึงแมวาความหลากหลายของอัลลิลไมสูงมากนัก  แตก็ไมแตกตางจาก 
ประชากรธรรมชาติ ประชากรโรงเพาะฟกมีความหลากหลายทางพันธุกรรมไมตางจากประชากร
ธรรมชาติ  มีรายงานอยูบาง เชน ในปลา Atlantic salmon (Salmo salar) ในประเทศนอรเวย และ
ไอรแลนด พบวาปลาจากฟารมเพาะเลี้ยงมคีา A = 6.8 - 11.9, Ho = 0.41 - 0.64  ขณะทีป่ระชากร
ธรรมชาติมีคา A = 7.6 - 11.5, Ho = 0.0.64 - 0.68 (Norris, 1999)  คาเฉลี่ยจํานวนอัลลิลตอตําแหนง
ในบางประชากรจากโรงเพาะฟกที่มีคาต่ํากวาประชากรจากธรรมชาติ (PC 1, PC 2 และ NI) แตเมื่อ
พิจารณาที่คาเฮทเทอโรไซโกซิตี ไมมีความแตกตางเมื่อเทียบกับประชากรธรรมชาติ เชนเดยีวกับ 
การศึกษาในกุงกุลาดํา (Penaeus monodon) ในประเทศฟลิปปนส (ประชากรจากธรรมชาติ และ
ประชากรโรงเพาะฟกมีคา A = 23.9 และ 12.8 ตามลําดับ และ Ho = 0.750 - 0.791 และ 0.742 - 
0.798 ตามลําดับ (Xu et al., 2001)  Allendorf and Phelp (1980)  สรุปไววาคาเฮตเทอโรไซโกซิตีไม
ไวตอการขาดชวงทางพันธุกรรม ทําใหคานี้ใชวดัการเปลี่ยนแปลงตางๆ ภายในประชากรไดไมดี 
เทากับจํานวนอัลลิลตอตําแหนง เชน ถาเกิดปรากฏการณคอขวดขึน้ในประชากร จํานวนอัลลิลตอ
ตําแหนงจะลดลงในขณะที่คาเฮทเทอโรไซโกซิตีไมมีการเปลี่ยนแปลง (Xu et al., 2001; 
Kalinowski, 2004; Lundrigan et al., 2005; Machado - Schiaffino et al., 2007)   
 

ประชากรที่ผานการ domestication มักจะสญูเสียความหลากหลายของอลัลิล  ซ่ึงเปนผล
โดยตรงจากการเกิดการขาดชวงทางพันธุกรรม (genetic drift)  (Allendorf  and  Phelps, 1980)  ทั้งนี้
อาจมีสาเหตุเนื่องจาก การนําพอแมพนัธุจํานวนนอยมาใชเปนประชากรเริ่มตน (founder) และการที่
คา Ne ลดต่ําลง  ทั้งนี้การที ่Ne ลดต่ําลงนั้นเปนอาจผลมาจากในการสรางประชากรในระยะเริ่มตน
ของโรงเพาะฟกมีการใชพอแมพันธุในอัตราสวนที่ไมเทากัน เนื่องจากปลาสวายเพศเมียสามารถให
ไขในจํานวนที่มาก (170,000 -2,575,000 ฟอง/ตัว, อารีย และสุจิต, 2509)  ซ่ึงเพียงพอตอการผลิตลูก 

ปลา  ทําใหมีการใชแมพันธุจาํนวนนอย  นอกจากนัน้ยังพบวาในการเพาะพันธุดวยวิธีการผสมเทียม
มักใชพอแมพนัธุในอัตราสวนที่ไมเทากนั (อารีย และสุจติ, 2509)  การปฏิบัติในลักษณะนี้สงผลให
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คา Ne ลดลง (Falconer and Mackay, 1996)   สําหรับประชากรธรรมชาตินั้น (AY-W, UT-W และ 
NP-W) คา Ar ไมมีความแตกตางกัน แตพบวามีคาต่ํากวาประชากรโรงเพาะฟกบางประชากร ทั้งนี้
เนื่องจากการนําไพรเมอรทีพ่ัฒนามาเพื่อส่ิงมีชีวิตชนิดหนึ่งมาใชกับอีกชนิดที่จดัอยูในกลุมเดยีวกัน  
มักมีขอจํากัดในเรื่องของการพบสภาวะความหลากหลายของยีนลดลง ทั้งนี้ขึ้นอยูกับวิวัฒนาการ
ของสิ่งมีชีวิตที่ตางกัน (Primmer et al., 1996; Rutkowski et al., 2007) อยางไรก็ตามมีความเปนไป
ไดเชนกันวา ประชากรปลาสวายในธรรมชาติอาจสูญเสียความหลากหลายทางพันธุกรรม จนมีคา
ไมแตกตางจากประชากรโรงเพาะฟก เนื่องจากการผสมพันธุกับปลาจากโรงเพาะฟกซึ่งเปนปลาที่มี
การปลอยตามนโยบายการเพิ่มผลผลิตสัตวน้ําของกรมประมงโดยพบวาในแตละปมกีารปลอยปลา
สวายลงแมน้ําเจาพระยา และแมน้ําอืน่ ๆ อยางสม่ําเสมอ  
 

ประชากรสวนใหญไมอยูในสมดุลฮารดี - ไวนเบิรก โดยมีโฮโมไซโกตมากกวาคา
คาดหมาย (ยกเวนในประชากร PC 2 และ NP ที่มีโฮโมไซโกตนอยกวาคาคาดหมาย) ซ่ึงอาจเกิดจาก
สาเหตุหลายประการ ไดแก การมีประชากรที่มีพันธุกรรมแตกตางกันมากกวา 1 ประชากรอยูใน
ตัวอยางเดียวกนั (Wahlund effect)  หรือการผสมเลือดชิด (Falconer and Mackay, 1996)  หรืออาจ
เกิดจากจํานวนตัวอยางที่ใชมีนอยทําใหไมครอบคลุม   จีโนไทพทุกจโีนไทพที่เปนไปไดทั้งหมด 
(Hedrick, 2000) เมื่อพิจารณาจากคา FIS ของไมโครแซทเทลไลทแตละตําแหนงแลวพบวาประชากร 
ที่ไมอยูในสมดุลของฮารดี - ไวนเบิรก มีโฮโมไซโกตมากกวาคาคาดหมายในบางตําแหนงเทานั้น 
จึงเปนไปไมไดวาเกิดการผสมเลือดชิดในประชากรนั้น ๆ เนื่องจากการผสมเลือดชิดจะมีผลตอยีน
ทุก ๆ ตําแหนงเทา ๆ กัน นอกจากนัน้คาเฮทเทอโรไซโกซิตีของประชากรทั้งหมดยงัอยูในระดับสงู 
ทําใหการผสมเลือดชิดไมนาจะเปนสาเหตขุองการเบี่ยงเบนจากสมดุลฮารดี - ไวนเบริก และ ไมพบ 
null allele  ในไมโครแซทเทลไลททั้ง 5 ตําแหนงที่ศกึษา ดังนั้นการปะปนกันระหวางประชากรที่มี
พันธุกรรมแตกตางกันนาจะเปนสาเหตุของการ    ไมอยูในสมดุลของฮารดี - ไวนเบิรก คําอธิบายนี้
สอดคลองกับวิธีปฏิบัติของโรงเพาะฟกสวนใหญที่นําปลาจากแหลงอืน่ๆเขามาผสม นอกจากนี้ยัง
พบ Linkage disequilibrium  ของไมโครแซทเทลไลทจํานวน 2 ตําแหนง (Pg1-Pg13 และ Pg3-
Pg13) ใน 2 ประชากร (NR และ NI)  ผลที่ไดนี้สอดคลองกับขอมลูของโรงเพาะฟก (NR) พบวามี
การนําพอแมพันธุบางสวนมาจากแมน้ําโขงเขามาผสม  ประชากร PC 2 เบี่ยงเบนจากสมดุลของฮาร
ดี - ไวนเบิรก ไปในทางที่มีเฮตเทอโรไซโกตสูงกวาคาคาดหมาย แตกลับทดสอบพบสภาวะคอขวด
ในประชากร (การทดสอบ Bottleneck Cornuet and Luikart, 1997) การที่มีเฮตเทอโรไซโกตสูงกวา
คาคาดหมายอาจเกิดจากสาเหตุตางๆ เชน การที่โฮโมไซโกตมีอัตรารอดต่ํากวาเฮตเทอโรไซโกต  
ซ่ึงพบในหอยนางรม (Crassostrea gigas ) (Fujio et al., 1979) อยางไรกต็ามไมมีขอมูลสนับสนุน
วาสาเหตใุดทาํใหเกิดการเบีย่งเบน ในประชากรนี้ แตโดยปกติประชากรที่เกิดสภาวะคอขวด มักจะ
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เบี่ยงเบนจากสมดุลของฮารดี -  ไวนเบิรก ไปในทิศทางทีม่ีโฮโมไซโกตมากกวาคาคาดหมาย 
ดังนั้นคาดวาประชากร PC 2 อาจเกิดจากการผสมขามระหวางประชากรที่มีพันธุกรรมตางกัน แต
การผสมใชพอแมเพียงนอยคู แตคําอธิบายนี้กย็ังมีขอขดัแยงเล็กนอยเนื่องจากไมพบ genotypic 
disequilibrium ในประชากรนี้ 
 
โครงสรางทางพันธุกรรมและความหลากหลายทางพนัธุกรรมระหวางประชากร 
 
 ในการศึกษาโครงสรางประชากรโดยใชคาสัมประสิทธิ์เอฟ Wright (1978) ไดใหความ 
หมายของคา FST ในแตละชวงไวดังนี ้คา FST เทากับ 0 - 0.05 แสดงวามีความแตกตางทางพันธุ 
กรรมนอย คา FST เทากับ 0.05 - 0.15 แสดงวามีความแตกตางทางพันธุกรรมปานกลาง คา FST 
เทากับ 0.15 - 0.25 แสดงวามีความแตกตางทางพันธุกรรมมาก และคา FST มากกวา 0.25 ขึ้นไป 
แสดงวามีความแตกตางทางพันธุกรรมมากที่สุด จากการศึกษาโครงสรางทางพันธุกรรมของ
ประชากรปลาสวายทั้ง 9 ประชากร พบวา FST มีคาสูง และแตกตางจาก 0 อยางมีนัยสําคัญทางสถิติ 
แสดงวาประชากรปลาสวายที่นํามาศึกษาครั้งนี้มีการแบงออกเปนประชากรยอย ซ่ึงระดับความ
แตกตางทางพนัธุกรรมของประชากรปลาสวายนี้มีคาต่ําเมื่อเทียบกับปลาชนิดอื่นๆ เชน ปลา 
European grayling (FST = 0.394) (Gum et al., 2003), cutthroat trout (FST = 0.121) (Wenburg et al., 
1998), bull trout (FST = 0.659) (Spruell et al., 2003) และ jarabugo (FST = 0.112) (Salgueiro et al., 
2003) และมีคาสูงกวาเมื่อเปรียบเทียบกับปลาซัลมอน (Salmo salar) (FST = 0.057) (Norris et al., 
1999), steelhead (Oncorhynchus mykiss) (FST = 0.05) (Nielsen et al., 1999), Chinook salmon (FST 
= 0.039) (Beacham et al., 2003), Brycon opalinus  (FST = 0.0432) (Barroso et al., 2005) และปลา
เทราท (FST = 0.02) (Nielsen et al., 1999) อยางไรก็ตามคา FST จากการศึกษาตางๆ อาจไมสามารถ
นํามาเปรียบเทยีบกันไดโดยตรง แมจะใชเครื่องหมายพนัธุกรรมชนิดเดียวกัน เนื่องจากในการเก็บ
ตัวอยาง ในแตละการศึกษาครอบคลุมพื้นที่ขนาดตางๆกัน (เชน การศกึษาที่ครอบคลุมระยะทาง 
500 กิโลเมตร ยอมจะมีคา ต่ํากวาการศกึษาที่ครอบคลุมระยะทาง 2000 กิโลเมตรเปนตน) 

 
คาระยะหางทางพันธุกรรมระหวางคูประชากรสวายทั้ง 9 ประชากร มีคาระหวาง 0.0355 

(อุทัยธานีกับอยุธยา) ถึง 0.1777 (ป.เจริญฟารมเพศเมีย กับศูนยพัฒนาประมงน้ําจดืจังหวัด
นครสวรรค)  เมื่อพิจารณาจากแผนภูมิความสัมพันธทางพันธุกรรมของประชากรปลาสวายที่ศึกษา
นี้ พบวาสอดคลองกับประวตัิของปลาในโรงเพาะฟกเปนอยางดี  จะเห็นวาประชากร NR จัดอยูใน
กลุมเดียวกับ NI จากประวัต ิNR รับพอแมพันธุเร่ิมตนจากศูนยพัฒนาประมงน้ําจืดนครสวรรค
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(NI) และมีการนําปลาจากแมน้ําโขงมาผสม SP จัดอยูในกลุมเดียวกับ HS ซ่ึง SP (สองพี่นองฟารม) 
ใหขอมูลวานําปลาจากโรงเพาะฟกดั้งเดิมทีน่ครสวรรค มาเปนประชากรเริ่มตน และไดนําปลาจาก
แมน้ําโขงมาผสมบาง เปนที่นาสังเกตวาประชากรจากธรรมชาตินั้นมีการเกาะกลุมเปนกลุมเดยีว 
กันอยางชดัเจน  โดยที่ประชากรจากแมน้าํโขง (NP-W)  ก็จัดอยูในกลุมเดียวกับประชากรจากแมน้าํ
เจาพระยาอยางคาดไมถึง อาจเปนไปไดวาในอดีตมกีารเชื่อมตอระหวางแมน้ําเจาพระยา และแมน้ํา
โขง (Kottelat, 1989)   ดังนั้นจึงสงผลใหเกดิความคลายคลึงของปลาในสองแมน้ํานี้ (เชนที่พบใน
ปลาดุกดาน Clarias batrachus, อัธยา และคณะ, 2544; ปลาดุกอุย C. macrocephalus, Na - Nakorn  
et al., 2004)  นอกจากนั้นการที่ปลาเลี้ยงเล็ดลอดลงไปในแมน้ํา และการปลอยปลาตามนโยบายการ
เพิ่มผลผลิตสัตวน้ําของกรมประมง อาจเปนสาเหตุใหปลาทั้งสองแมน้ํานี้คลายกนัมากกวาที่ควรจะ
เปน โดยในแตละปมีการปลอยปลาสวายลงแมน้ําเจาพระยา และแมน้ําสาขามาโดยตลอด (ศูนย
พัฒนาประมงน้ําจืดนครสวรรค, 2545; ศูนยวิจยัและพัฒนาประมงน้ําจดืชัยนาท, 2546; สถานี
ประมงน้ําจืดจงัหวัดอุทยัธานี, 2546) ดังนั้นจึงเชื่อไดวามีการเล็ดลอดของประชากรโรงพักไปสู
ธรรมชาติทั้งในแมน้ําเจาพระยาและแมน้ําโขง 
 

การวิเคราะหแหลงที่มาของประชากร (assignment test) ใชขอมูลของประชากรปลาสวาย
จากธรรมชาติเปนขอมูลพื้นฐาน  ผลที่ไดสอดคลองกับประวัติของปลาในโรงเพาะฟก  โดยโรง
เพาะฟกที่นําเอาพอแมพันธุจากแมน้ําโขงเขามาผสม (NR และ SP) นัน้พบวามาจากแมน้ําโขง    
(NP -W) 41.95 และ 39.17% ตามลําดับ และมีความเปนไปไดวาเกิดความผิดพลาดในการบันทึก
ประวัติของประชากร PC 1 และ PC 2 เนื่องจากประชากร PC 1 ไดบันทกึวาเปนประชากรปลา
ธรรมชาติจากแมน้ําโขง โดยมีการเพาะพนัธุติดตอกัน 2 - 3 ช่ัวอายุ แตพบวาประชากร PC 1 มาจาก
จากแมน้ําเจาพระยา จ.อยุธยา (AY-W) 66.33% และมาจากแมน้ําโขง (NP-W) เพียง 28.36% จาก
การวิเคราะหแหลงที่มาของประชากร  คอนขางจะเปนทีชั่ดเจนวาประชากรจากโรงเพาะฟกในแตที่
นั้นมีการปนเปอนโดยประชากรปลาจากแมน้ําโขงในไทยไมใชจากเวยีดนามแตอยางใด จะเหน็ได
จากประชากรโรงเพาะฟกทกุประชากรมาจากแมน้ําโขง (NP-W)  โดยที่บางประชากรไมมีประวัติ
วาไดนําปลาจากแมน้ําโขง  หรือจากแหลงอื่นมาผสม (HS มาจาก NP-W 15.20%, NI  มาจาก  NP-
W 13.45% และ PC 2 มาจาก NP-W 28.64%) 
 

จากการศึกษานี้ทําใหทราบถึงขอมูลระดับความหลากหลายทางพันธุกรรมความแตกตาง 
ทางพันธุกรรมระหวางประชากรและของประชากรปลาสวายทั้งจากโรงเพาะฟกและธรรมชาติซ่ึง
ขอมูลนี้นับวามีความสําคัญตอการวางแผนการจัดการพอแมพันธุในโรงเพาะฟก
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สรุปและขอเสนอแนะ 

 

 สรุป 

 
จากผลการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของปลาสวายจากโรงเพาะฟกในประเทศ

ไทย ดวยเทคนิคไมโครแซทเทลไลท สรุปไดดังนี ้
 
เครื่องหมายไมโครแซทเทลไลทที่พัฒนาจากปลาบึก ทั้ง 5 คู นี้ไดแก Pg-1, Pg-2, Pg-3,    

Pg-13 และ Pg-14 สามารถนํามาใชในการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอปลาสวายได ความหลากหลายทาง
พันธุกรรมภายในประชากรปลาสวาย มีคาปานกลางโดยประชากรปลาสวายจากโรงเพาะฟกมีคา
เทากับ A = 3.6 - 11.0, Ar = 3.18 - 8.06, Ho = 0.63 - 0.76  และประชากรปลาสวายจากธรรมชาติมีคา
เทากับ A = 5.0 - 7.4, Ar = 4.89 - 5.98, Ho = 0.68 - 0.79  แสดงใหเห็นวาวาประชากรโรงเพาะฟกมี
การจัดการพนัธุกรรมที่ดีในระดับหนึ่ง ทําใหความหลากหลายทางพันธุกรรมไมลดลงเมื่อเทียบกับ
ประชากรธรรมชาติ  ประชากรจากโรงเพาะฟกทกุประชากรที่ศึกษามีความถี่จีโนไทพไมอยูใน
สมดุลของฮารดี - ไวนเบิรกทุกประชากร  อาจมีสาเหตุมาจากการที่มีประชากรที่มีความแตกตางทาง
พันธุกรรมมากกวา 1 ประชากรเขามาผสม   
 

ความสัมพันธทางพันธุกรรมของประชากรปลาสวายที่ศึกษานี้ แบงแยกออกเปน 2 กลุม 
คือกลุมแรกเปนโรงเพาะฟกในจังหวดันครสวรรคและสุพรรณบรีุรวมทั้งประชากรจากประเทศ
เวียดนามซึ่งไดนําขอมูลมาวเิคราะหรวม  โดยแบงเปนสองกลุมยอยไดแก  ประชากรจากศูนยพัฒนา
ประมงน้ําจืดจงัหวัดนครสวรรค (NI)  ณรงคบอปลา (NR) และประชากรจากประเทศเวียดนาม 
(VN-W)  กลุมยอยที่สองประกอบไปดวย  ฟารมเฮียรแชร (HS) และฟารมสองพี่นอง (SP) กลุมที่
สองประกอบไปดวยสองกลุมยอยเชนกันไดแก ป.เจริญฟารม ปลาสวายเพศผู (PC 1) และ ป.เจริญ
ฟารม ปลาสวายเพศเมยี (PC 2)  อีกกลุมประกอบไปดวยประชากรจากธรรมชาติทั้ง 3 ประชากร
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ขอเสนอแนะ 

 

1. ประชากรจากโรงเพาะฟกในการศึกษาบางประชากรมีความหลากหลายของอัลลิลต่ํา 
กวาปลาในธรรมชาติ (เชน PC 2) หากนํามาทําการ domestication ตอไปจะทําใหไดประชากรที่มี
ความหลากหลายต่ํา ซ่ึงอาจจะสงผลเสียตอลักษณะสําคัญทางเศรษฐกจิ จึงควรนําพอแมปลาจาก
ประชากรจากโรงเพาะฟกอืน่มาใชเปนพอแมพันธุเพิ่มเตมิ เพื่อเพิ่มความหลากหลากหลายทาง
พันธุกรรมและหลีกเลีย่งการผสมเลือดชิดภายในประชากร 
 

2. ประชากรที่มคีวามหลากหลายทางพันธุกรรมสูงอยูแลว ควรมีการจัดการประชากร 
ปลาในโรงเพาะฟกตามหลักการที่ถูกตอง เชน  เมื่อทําการเพาะพันธุควรใชพอแมพันธุจํานวนมาก 
และควรใชพอแมพันธุในอัตราสวนที่เทากนั เพื่อไมใหความหลากหลายทางพันธุกรรมลดลงและ
เกิดการผสมเลือดชิด อีกประการคือควรระวังปลาไมใหเล็ดลอดไปสูธรรมชาติ  เพราะจะทาํให
พันธุกรรมของประชากรปลาที่มีอยูเดิมในธรรมชาติเปลี่ยนแปลงไป โดยอาจทําใหลดความแตกตาง
ทางพันธุกรรมระหวางประชากร 
 

3. ควรรักษาความหลากหลายทางพันธุกรรมที่แตกตางกนัในแตละประชากรไว เนื่องจาก 
ความแตกตางระหวางประชากรเปนเอกลกัษณทางพันธกุรรมของแตละประชากรเพราะหาก
ตองการนําประชากรมาใชในการปรับปรุงพันธุนั้นตองการประชากรที่มีความแตกตางกันทาง
พันธุกรรม 

 
4. ควรมีการศึกษาลักษณะสําคัญทางเศรษฐกจิ เชนการเจริญเติบโต ความตานทานโรค  

ของประชากรที่มีพันธุกรรมตางกันเพื่อเปนขอมูลในการใชประโยชนประชากรเหลานี้ในการ
ปรับปรุงพันธุตอไปในอนาคต
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การทํา Agarose gel electrophoresis (เสาวนีย, 2536) 
 
การเตรียมสารเคมี 
 

1. บัฟเฟอร TBE ความเขมขน 10 เทา 
ผสม Tris base 108 กรัม, กรดโบริค 55 กรัม และ 0.5 M EDTA (pH 8.0) ปริมาตร 40 ml 

เขาดวยกัน เติมน้ํากล่ันจนไดปริมาตร 1 ลิตร ปรับ pH ใหได 8.0 ดวยกรด HCl นําไปฆาเช้ือใน 
autoclave เก็บท่ีอุณหภูมิหอง เม่ือนํามาใชงานใหเจือจางดวยน้ํากล่ันในอัตราสวนบัฟเฟอร TBE 10 
เทาตอน้ํากล่ันเปน 1 ตอ 9 
 

2. Loading buffer 
ผสม 0.25% bromophenol blue, 0.25% xylene cyanol FF และ 30% glecerol เขาดวยกนั  

เก็บท่ีอุณหภูมิ 4๐C 
 

3. สียอม ethidium bromide ความเขมขน 0.5 μg/ml 
ผสม ethidium bromide 250 μg เติมน้ํากล่ันจนไดปริมาตร 500 ml กวนใหสีละลายดวย 

เคร่ือง  magentic stirrer นําไปเก็บไวในภาชนะทึบแสงท่ีอุณหภูมิหอง 
 
วิธีการ 
 

1. ประกอบถาดหลอเจลเขากบัซ่ีหว ี(comb) เพื่อใหเจลท่ีแข็งตัวมีชอง (wells) ซ่ึงใชสําหรับ 
หยอดตัวอยางดีเอ็นเอ 

2. ช่ังอะกาโรส (USB, Spain) 0.6 g ใสลงในฟลาสก และเติมบัฟเฟอร 1X TBE ปริมาตร      
40 ml จะไดอะกาโรสความเขมขน 1.5% 

3. ละลายอะกาโรสโดยนําเขาไมโครเวฟนานประมาณ 1 นาที เม่ือเดือดใหนําออกมาเขยาให 
เขากันแลวนําเขาไมโครเวฟอีกคร้ัง ทําซํ้าดังกลาวอีก 2-3 คร้ัง จนกระทั่งอะกาโรสละลายจนเปน
สารละลายใส 

4. ปลอยสารละลายเจลทิ้งไวท่ีอุณหภูมิหองจนอุน นําไปเทลงบนถาดหลอเจลโดยระวังไมให 
มีฟองอากาศเกิดข้ึน ท้ิงไวจนกระท้ังเจลแข็งตัวและเย็น 
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5. ดึงซ่ีหวี่ออกจากเจล คอย ๆ ดึงแผนเจลข้ึน นําไปวางใน eletrophoresis chamber โดยหัน 
ดานชองหยอดตัวอยางไปทางข้ัวลบ 

6. เติมบัฟเฟอร 1 X TBE เติมลง eletrophoresis chamber จนทวมผิวหนาเจลข้ึนมาประมาณ   
2  mm 

7. ผสม loading dye กับตัวอยางดีเอ็นเอ หรือดีเอ็นเอมาตรฐาน อัตราสวน 2.0: 10 μl บน 
แผนพาราฟน ผสมใหเขากันโดยใชไมโครปเปตดูดตัวอยางข้ึนลง 3 – 4 คร้ัง แลวนําไปหยอดลงใน
ชองหยอดตัวอยาง 

8. ปดฝา eletrophoresis chamber ตอข้ัวไฟฟา แลวเปดสวิตซปลอยกระแสไฟฟาความตางศักย 
100V โดยใหกระแสไฟฟาไหลจากข้ัวลบไปหาข้ัวบวกตามความยาวของแผนเจล 

9. สังเกตสีของ loading dye เม่ือสีเคล่ือนท่ีไปจนถึงดานปลายของแผนเจลใหหยุดปลอย 
กระแสไฟฟา 

10. นําแผนเจลออกไปยอมดวยเอธิเดียมโบรไมดนาน 15 นาที แลวลางดวยน้ําเปลานาน 
15 นาที (ระวังไมใหเอธิเดียมโบรไมดโดนรางกาย) 

11. นําแผนเจลมาสองดูแถบดีเอ็นเอที่เกิดข้ึนภายใตแสงอุลตราไวโอเลต และถายรูปแถบ 
ดีเอ็นเอที่เกิดข้ึนโดยใช Gel document (Gene Genius) 
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Denaturing polyacrylamide gel electrophoresis 
 
สารละลาย 
 

1.  40% acrylamide gel (19:1) (1,000 ml) 
 acrylamide gel    380        g 
bis- acrylamide      20 g 
 

2.  4.5% acrylamide gel (1,000 ml) 
40% acrylamide gel (19:1)  112.5  ml 
5X TBE    200  ml 
Urea     450  g 

3. 4.5% denaturing acrylamide gel 
acrylamide gel (1,000 ml)    50  ml 
TEMED      70  μl 
10% APS    250 μ l 

 
การเตรียมกระจก 
 

1. ทําความสะอาดแผนกระจก และ chamber โดยเช็ดทําความสะอาดแผนกระจกดวย  95%  
เอทานอล จํานวน 3 คร้ัง ดวยกระดาษ Kimwiped ® จนกระทั่งกระจกแหง จากนั้นเช็ดดวย gas 
bond เพื่อชวยใหเจลตดิแผนกระจก และเชด็กระจกดวยเอทานอล 95% อีกครั้งหนึ่ง จากนั่นเชด็ทํา 
ความสะอาด chamber ดวยเอทานอล 95% อีกครั้ง และเชด็ดวยน้ํายาเชด็กระจก (clear view) 1 คร้ัง 
เพื่อปองกันไมใหเจลตดิ chamber 

2. ประกบแผนกระจกเขากับ chamber โดยคัน่ดวย spacer ซ่ึงทําใหเกดิชองวางระหวางแผน  
กระจกและ chamber 

3. เทสารละลายเจลลงในแผนกระจกที่เตรียมไว โดยระวังไมใหมีฟองอากาศเกิดขึน้ แลวสอด  
shark’s tooth plate ทางดานเรียบลงในสารละลายเจลที่อยูระหวางกระจก ใหความลกึประมาณ 0.5 
cm 

4. ทิ้งเจลไวที่อุณหภูมหิองเพื่อใหเกิด polymerization ไมนอยกวา 2 ช่ัวโมง 
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การแยกขนาดแถบดีเอ็นเอ 
 

1. ดึงซีหวีออก และประกอบกระจกเขากับเครื่อง แลวสอด shark’s tooth plate ดานปลาย 
แหลมเขาไปดานบนของเจลใหปลายแหลมของซี่หวีแตะที่ผิวเรียบของเจลพอด ี

2. ผานกระแสไฟฟา 100 วัตต ในเจล นานประมาณ 15-30 นาที 
3. ทําใหผลผลิตพีซีอารเสียสภาพโดยใหความรอนที่ 95๐C นานประมาณ 3 นาที และแชบน 

น้ําแข็งทันท ี
4. ทําความสะอาดชองหยอดตวัอยางดวย 10X TBE กอนหยอดตวัอยาง จากนั้นหยอดตวัอยาง 

ดีเอ็นเอปริมาตร 3 μl ลงในชองหยอดตวัอยาง 
5. ผานกระแสไฟฟา 60 วัตต ในเจล นานประมาณ 1-2 ช่ัวโมง 
6. ตรวจสอบผลการแยกแถบดเีอ็นเอดวย staining ตอไป 

 
การยอมเจลดวยวิธี Silver staining 
 
สารเคมี 

 
1. staining solution (1,000 ml) 

silver nitrate     1   g 
3.7% formaldehyde   1.5  ml 

 
2. developing solution (1,000 ml) 

Anhydrous Na2Co3                 30  g 
3.7% formaldehyde    1.5   ml 
10 mg/ml Na2S2O3.5H2O               200   μl 
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วิธีการ 
 

1. นําแผนกระจกวางลงในถาดสําหรับทําการยอม โดยใหดานหนาเจลหงายขึ้น 
2. ตรึงดีเอ็นเอบนแผนเจลดวย 10% gracial acetic acid นาน 20 นาที โดยเขยาถาดยอม 

ตลอดเวลา 
3. ลางเจลดวยน้ําเปลา 3 คร้ัง นานครั้งละ 2 นาที โดยเขยาถาดยอมตลอดเวลา 
4. ยอมเจลดวย staining solution ปริมาณ 1 ลิตร นาน 30 นาที โดยเขยาถาดยอมตลอดเวลา 
5. ลางดวยน้ําเปลา 1  คร้ัง โดยใหนํ้าผานเจลแลวเททิง้ทันที โดยขัน้ตอนนี้ไมควรทําเกิน 

10 วินาท ี
6. ตรวจสอบแถบดีเอ็นเอโดยแชผานกระจกใน developing solution ที่เยน็จัด ปริมาตร 1 ลิตร  

เขยาจนเห็นแถบดีเอ็นเอ 
7. จากนั้นหยดุปฏิกิริยาดวย stop solution (10% gracial acetic acid ที่ใชในขอ 2) นาน 2-3   

นาที 
8. ลางดวยน้ําเปลาอีก 2 คร้ัง นานครั้งละ 2 นาที โดยเขยาถาดยอมตลอดเวลา  
9. ผ่ึงกระจกใหแหงกอนนํากระจกไปอานผล 
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ภาคผนวก ข 

ภาพแถบ microsatellite DNA จากการศึกษา 
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ภาพผนวกที่ ข1  แสดงแถบ microsatellite DNA ที่ไดจากไพรเมอร Pg-1, Pg-2, Pg-3, Pg-13 และ 
Pg-14  (A, G, C, T = M13 sequence) 
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ประวัติการศึกษา และการทํางาน 

 
ช่ือ –นามสกุล นาสาวทักขณิา  เหมยคํา 
วัน เดือน ป ที่เกิด 6  สิงหาคม พ.ศ.2525 
สถานที่เกิด  เชียงใหม 
ประวัติการศึกษา วท.บ.(การประมง) มหาวิทยาลัยนเรศวร 
ตําแหนงหนาที่การงานปจจบุัน - 
สถานที่ทํางานปจจุบัน - 
ผลงานดีเดนและรางวัลทางวิชาการ  - 
ทุนการศึกษาที่ไดรับ - 
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