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ความหลากหลายทางพันธุกรรมและโครงสรางประชากรของปลาเทโพ (Pangasius 

larnaudii) ทั้ง 11 แหลง ไดแก แมน้ําเจาพระยา 6 แหลง แมน้ําโขง 3 แหลง และจากโรงเพาะฟก 2 
แหลง โดยใชไมโครแซทเทลไลท ไพรเมอรทั้งหมด 5 ตําแหนง ไดแก Pg-2*, Pg-3*, Pg-6*, Pg-
13* และ Pg-20* จากผลการศึกษาพบวาความหลากหลายทาพันธุกรรมของประชากรปลาเทโพจาก
ธรรมชาติมีคาปานกลาง เมือ่เปรียบเทียบกับประชากรปลาเทโพจากแมน้ําโขง (A = 6.6-8.0; Ae= 
4.1-5.7; Ar = 4.7 -6.1; Ho = 0.599–0.700) และแมน้ําเจาพระยา (A = 5.4-9.4; Ae= 3.5-6.4; Ar = 4.0-
5.5; Ho = 0.596–0.756) สวนประชากรปลาเทโพจากโรงเพาะฟกทัง้สองมีความหลากหลายทาง
พันธุกรรมนอยกวาประชากรปลาเทโพจากแหลงน้ําธรรมชาติ ในแงความหลากหลายของอัลลิล  
ในขณะที่คา Ho ไมมีความแตกตางกัน ประชากรปลาเทโพทุกประชากรอยูในสมดลุฮารดี-ไวนเบริก 
(P>0.05/55) และคูประชากรสวนใหญมีความแตกตางทางพันธุกรรม (P<0.05/40) จากคาเฉลี่ย FST 
(0.062; CI=0.038-0.094) แสดงใหเห็นวาประชากรปลาเทโพมีความแตกตางทางพันธุกรรมระหวาง
ประชากรระดบัปานกลาง ในประชากรปลาเทโพจากธรรมชาติคาระยะหางทางพันธุกรรมพบสูงสุด
ในคูประชากรจังหวดัเชยีงรายและพนมเปญ (0.111) และต่ําสุดในคูประชากรจังหวัดชัยนาทและ
ปทุมธานี-2 (0.025) และไมพบความสมัพันธระหวางระยะหางทางพันธุกรรมและระยะทางทาง
ภูมิศาสตร จากแผงภูมิความสัมพันธทางพันธุกรรมพบวาประชากรจากแมน้ําเจาพระยาทั้งหมดแยก
ออกเปน 1 กลุม ในขณะที่ประชากรจากแมน้ําโขง (พนมเปญ) จดัอยูกลุมเดียวกับประชากรจากโรง
เพาะฟกทั้งสองและประชากรจังหวดัเชียงรายจดัแยกออกนอกกลุม จากผลการศึกษาความหลาก 
หลายทางพันธุกรรมนี้สามารถนําไปประยกุตใชในการวางแผนอนุรักษและการจัดการประมงของ
ปลาเทโพในประเทศไทยตอไป 
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The genetic diversity and genetic structure of 11 populations of Black Ear catfish 

(Pangasius larnaudii), six from the Chaopraya river basin, three from the Mekong river basin 
and 2 hatchery stocks, were assessed using five microsatellite primers (Pg-2*, Pg-3*, Pg-6*, 
Pg-13* and Pg-20*). The results showed that genetic variation of the wild populations was 
moderate and comparable to those of Mekong populations (A = 6.6-8.0; Ae= 4.1-5.7; Ar = 4.7-
6.1; Ho = 0.599–0.700) and Chaophraya populations (A = 5.4-9.4; Ae= 3.5-6.4; Ar = 4.0-5.5; Ho 
= 0.596–0.756). The two hatchery populations showed less genetic diversity than wild 
populations in terms of allelic diversity, while Ho was not different. All populations were in 
Hardy-Weinberg Equilibrium (P>0.05/55) and most population pairs showed significant genetic 
differentiation (P<0.05/40). The average FST value (0.062; CI=0.038-0.094) indicated that 
genetic differentiation among populations was moderate. Among wild populations, the highest 
genetic distances were observed between Chiangrai and Pnom Pehn (0.111) and the smallest 
distances were observed between Pathumthanee-2 and Chainat (0.025); there was no correlation 
between genetic distance and geographical distance. A neighbor joining dendrogram placed all 
of the Chaophraya populations in one group while a population from Mekong River (Pnom 
Pehn) was clustered with the two hatchery populations and a population from Chiangrai was 
separated as an outgroup. The genetic information from this study is useful for conservation and 
fishery management of Black Ear catfish in Thailand. 
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สารบัญ  (1) 
สารบัญตาราง (2) 
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วัตถุประสงค  3 
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อุปกรณและวธีิการ                 17 
ผลการทดลอง                  29 
วิจารณผลการทดลอง                 55 
สรุปผลการทดลอง                 62 
ขอเสนอแนะ                  63  
เอกสารและสิ่งอางอิง                 64 
ภาคผนวก                  75 
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สารบัญตาราง 

 
ตารางที่ หนา
  

1 แสดงตัวอยางของประชากร  ชื่อยอประชากร จํานวนตวัอยาง สถานที่เก็บตัวอยาง
ปลาเทโพที่ใชในการศึกษา 19 

2 แสดงหมายเลข GenBank Accession ไมโครเซทแทลไลทไพรเมอรของปลาบึก 

ตําแหนง ลําดบัเบสของไพรเมอร อุณหภูม ิAnnealing (°C) และขนาดผลผลิตพีซีอาร 
(bp) ทั้ง 5 ตําแหนง 21 

3 แสดงสภาวะทีเ่หมาะสมในปฏิกิริยา PCR 29 
4 แสดงการถายทอดทางพันธกุรรมของไมโครแซทเทลไลท ทั้ง 5 ตาํแหนง 30 
5 แสดงความถี่อัลลิลของไมโครแซทเทลไลท 5 ตําแหนง ในประชากรปลาเทโพ 31 
6 แสดงการทดสอบสมดุลฮารดี-ไวนเบิรกในประชากรปลาเทโพ 11 ประชากรกอน

ปรับยีโนไทพ 41 
7 แสดงการทดสอบสมดุลฮารดี-ไวนเบิรกในประชากรปลาเทโพ 11 ประชากรหลัง

ปรับยีโนไทพ 42 
8 แสดงการทดสอบ Genotypic disequilibriumในประชากรปลาเทโพ 11 ประชากร  

(P-value) 43 
9 ความหลากหลายทางพันธุกรรมภายในประชากรปลาเทโพ 11 ประชากร จํานวนอัล

ลิลเฉลี่ยตอตําแหนง Allelic richness คาเฉลี่ย Effective number of allele คาเฉลี่ยเฮต
เทอโรไซโกซติีจากการสังเกต (Ho) และจากการคาดหมาย (He) 45 

10 แสดงคาสัมประสิทธิ์เอฟในแตละตําแหนงของประชากรปลาเทโพจากธรรมชาติทุก
ประชากร 46 

11 แสดงคาสัมประสิทธิ์เอฟในแตละตําแหนงของประชากรปลาเทโพจากแมน้ํา
เจาพระยา 47 

12 แสดงคาสัมประสิทธิ์เอฟในแตละตําแหนงของประชากรปลาเทโพจากแมน้ําโขง 47 
13 คาความนาจะเปน (p-value) ของการทดสอบความแตกตางระหวางประชากร (Genic 

differentiation) ปลาเทโพ 8 ประชากร 48 



 
(3) 

สารบัญตาราง 

 
ตารางที่ หนา 

  
14 แสดงคาความแปรปรวนโดยการวเิคราะห AMOVA ระหวางประชากรและภายใน

ประชากรปลาเทโพจากแหลงน้ําธรรมชาติ 9 ประชากร 49 
15 แสดงคาระยะหางทางพันธุกรรม (ดานลาง) และระยะทางทางภูมิศาสตร (กิโลเมตร) 

(ดานบน) ของประชากรปลาเทโพ 8 ประชากร 51 
16 แสดงผล assignment test ของประชากรปลาเทโพจากโรงเพาะฟกทั้ง 2 ประชากร 52 



 
(4) 

สารบัญภาพ 

 
ภาพที ่ หนา 
  

1 แสดงจุดเก็บตวัอยางปลาเทโพ 20 
2 แสดงการกระจายความถี่อัลลิลของไมโครแซทเทลไลทที่ตําแหนง Pg-2* ใน

ประชากรปลาเทโพ 35 
3 แสดงการกระจายความถี่อัลลิลของไมโครแซทเทลไลทที่ตําแหนง Pg-3* ใน

ประชากรปลาเทโพ 36 
4 แสดงการกระจายความถี่อัลลิลของไมโครแซทเทลไลทที่ตําแหนง Pg-6*  ใน

ประชากรปลาเทโพ 37 
5 แสดงการกระจายความถี่อัลลิลของไมโครแซทเทลไลทที่ตําแหนง Pg-13*  ใน

ประชากรปลาเทโพ 38 
6 แสดงการกระจายความถี่อัลลิลของไมโครแซทเทลไลทที่ตําแหนง Pg-20*  ใน

ประชากรปลาเทโพ 39 
7 แสดงความสมัพันธระหวางระยะหางทางพันธุกรรมและระยะทางทางภูมิศาสตรของ

คูประชากรปลาเทโพจากลุมน้ําเจาพระยา 50 
8 แสดงแผนผังความสัมพันธทางพันธุกรรมของประชากรปลาเทโพ 8 ประชากร 53 
9 Multidimensional scaling แสดงแผนผังความสัมพันธทางพันธุกรรมของปลาเทโพ

ทั้ง 8 ประชากร 54 
10 แสดงการอพยพของปลาเทโพ (Pangasius larnaudii) จากแมน้ําโขง 60 
   

ภาพผนวกที ่  
1 แสดงการถายทอดทางพันธกุรรมของไมโครแซทเทลไลทในครอบครัวปลาเทโพ 82 
2 แสดงยีโนไทพของประชากรปลาเทโพในแตละตําแหนง 84 
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ความหลากหลายทางพันธุกรรมของปลาเทโพ (Pangasius larnaudii) ในประเทศไทย 
 

Genetic Diversity of Pangasius larnaudii in Thailand 
 

คํานํา 
 
 ปลาเทโพ (Pangasius larnaudii) เปนปลาพื้นเมืองของไทยที่พบแพรกระจายทั่วไปตาม
แมน้ําสาขาและแมน้ําสายสําคัญ เชน แมน้ําเจาพระยาและแมน้ําโขง เปนปลาไมมีเกล็ดที่มีขนาด
ใหญ รูปรางคลายปลาสวาย ลักษณะเดนทีสํ่าคัญ คือ จุดสีดําขนาดใหญที่อยูเหนือบริเวณครีบห ูปลา
เทโพจัดอยูในครอบครัวเดียวกันกับปลาสวาย ปลาเผาะ ปลาสังกะวาด และปลาเทพา เปนตน ปลา
เทโพเปนปลาที่มีรสชาดดีและมีมันมาก จึงเปนที่นิยมของผูบริโภค 
 
 จากสถิติการประมงในป 2544 ปริมาณสัตวน้ําจดืที่จับไดทั้งหมด (รวมเพาะเลี้ยง) ในกลุม 
catfish (สวาย-เทโพ) มีปริมาณประมาณ 14.5 พันตัน และปริมาณการจบัเพิ่มสูงขึ้นเปน 33.7 พันตัน 
ในป 2547 (สถิติการประมงแหงประเทศไทย, 2547)  ซ่ึงแสดงใหเห็นวาเปนปลาที่ตองการของ
ตลาดมาก ทําใหปริมาณการจับสูงขึ้นทุกป ซ่ึงการจับที่เพิ่มขึ้นนี้จะสงผลกระทบตอจํานวนปลา
เทโพในแหลงน้ําธรรมชาติ ทําใหความชกุชุมลดลงได จากแนวโนมดังกลาว จะเห็นไดวาประชากร
ของปลาเทโพในธรรมชาติกาํลังประสบกับปจจัยคกุคามเพิ่มขึ้น นอกเหนือจากการเสื่อมโทรมของ
ถ่ินที่อยูอาศัยตามธรรมชาติแลว ยังไดรับผลกระทบจากการจับที่มีปริมาณเพิ่มขึ้น และยังเสี่ยงตอ
การปนเปอนจากประชากรในโรงเพาะฟกในอนาคตอันใกลนี้ ในปจจุบันสามารถรวบรวมลูกพนัธุ
ปลาเทโพจากธรรมชาติ นํามาเลี้ยงในกระชังประสบผลสําเร็จเปนอยางดีและมีแนวโนมเปนปลา
เศรษฐกิจชนิดใหม (ศุภรัตน, 2538) แตในการรวบรวมลกูพันธุจากธรรมชาติ นอกจากจะไดปริมาณ
ที่ไมแนนอนแลว ยังไมสามารถปรับปรุงพันธุใหมีลักษณะตามที่ตองการได กรมประมงจึงไดทาํ
การเพาะเลีย้งปลาเทโพในโรงเพาะฟก ดังนัน้การศึกษาความหลากหลายทางดานพันธุกรรมของ
ปลาเทโพในแหลงน้ําธรรมชาติจึงเปนสิ่งทีจ่ําเปน ทั้งนีเ้พื่อเปนขอมูลเพื่อการวางแผนอนุรักษและ
นํามาใชประโยชนอยางยั่งยนืตอไป 
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 เครื่องหมายทางพันธุกรรมจงึไดเขามามีบทบาทสําคัญ ในการใชเปนเครื่องมือในการศึกษา
ความหลากหลายทางพันธุกรรมของประชากร โดยเฉพาะเครื่องหมายไมโครแซทแทลไลทดีเอ็นเอ 
ซ่ึงมีการแสดงออกในลักษณะขมรวม มคีวามผันแปรสูงและพบกระจายอยูทัว่จีโนมของสิ่งมีชีวิต 
(De Woody and Avise, 2000) จึงนยิมใชอยางแพรหลาย สามารถใชศึกษาความหลากหลายทาง
พันธุกรรมของสัตวที่มีความหลายทางพันธุกรรมต่ําไดผลดี และสามารถใชประเมินผลกระทบของ
ปลาจากโรงเพาะฟกที่มีตอพนัธุกรรมปลาในธรรมชาติไดเนื่องจากมีความผันแปรสูง ดังนั้น ขอมูล
พื้นฐานที่ไดจกัเปนประโยชนตอการบริหารการประมง สามารถนําไปประยกุตใชในการวางแผน
อนุรักษทรัพยากรธรรมชาติอันมีคานี้ใหคงอยูและเพื่อเปนประโยชนตอการเพาะเลีย้งสัตวน้ําอยาง
ยั่งยืน  
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วัตถุประสงค 
 

1.  เพื่อศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของปลาเทโพในประเทศไทย 
 

2.  เพื่อศึกษาแผนภูมิความสมัพันธทางพันธุกรรมของประชากรปลาเทโพในประเทศไทย 
 

3.  เพื่อศึกษาความสัมพันธทางพันธุกรรมของประชากรปลาเทโพในโรงเพาะฟกกับ
ประชากรปลาเทโพในธรรมชาติ 
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ตรวจเอกสาร 
 
ความหลากหลายทางพนัธุกรรม 
 

ความหลากหลายทางพันธุกรรมเปน 1 ใน 3 องคประกอบของความหลากหลายทางชีวภาพ 
(biological diversity หรือ biodiversity) ซ่ึงประกอบดวย  

 
1) ความหลากหลายทางพันธุกรรม (genetic diversity)  
2) ความหลากหลายของชนดิ (species diversity)  
3) ความหลากหลายทางนิเวศวิทยา (ecological diversity)  
 

 ความหลากหลายทางพันธุกรรมภายในสิ่งมีชีวิตและการสนับสนุนของสภาพแวดลอมหรือ
นิเวศวิทยาทีห่ลากหลายจนนําไปสูการแยกชนิด (speciation) สงผลใหเกดิความหลากหลายของ
ชนิดขึ้นอยางมากมาย ดวยเหตุนี้ การแปรเปลี่ยนหรือความแปรปรวนทางพันธุกรรมจึงเปนตนเหตุ
หลักของการเกิดความหลากหลายทางชีวภาพ (วิสุทธิ์, 2540) 
 
 ความหลากหลายทางพันธุกรรมจึงเปนขอมูลที่สําคัญของสิ่งมีชีวิต ซ่ึงประกอบดวยความ
แปรผันของยนีหรือหนวยทางพันธุกรรม ความผันแปรนี้สามารถตรวจสอบไดจากความหลากหลาย
ของอัลลิลและยีโนไทพในกลุมของประชากรหรือในสิ่งมีชีวิตชนิดนั้นๆ คาที่ไดจะแสดงถึงระดับ
ของความหลากหลายทางพนัธุกรรมภายในประชากรและระหวางประชากร ในสิ่งมีชีวิตที่มีการ
สืบพันธุแบบอาศัยเพศ ธรรมชาติจะรักษาความหลากหลายทางพันธุกรรมภายในประชากร โดยการ
เกิดรีคอมบิเนชั่น (recombination) ซ่ึงมีการแลกเปลี่ยนและสลับที่รวมตัวกันของยีนในกระบวนการ
แบงเซลลแบบไมโอซิส (meiosis) 
 
 สวนความหลากหลายทางพนัธุกรรมระหวางประชากร เกิดเมื่อสมาชกิของแตละประชากร
มีการแยกตัวออกจากประชากรเดิมและลดการถายเทยนี (gene flow) ระหวางประชากร จนเปนเหตุ
ใหความถี่อัลลิลของประชากรเปลี่ยนแปลงไป ตอมาประชากรทีแ่ยกจากกันจะมีลักษณะของ
วิวัฒนาการที่แตกตางออกไปตามสภาพแหลงที่อยูอาศัย เพื่อที่จะเอื้ออํานวยใหส่ิงมีชีวิตสามารถ
ดํารงชีวิตใหสอดคลองกับสภาพการของสิง่แวดลอมที่เปลี่ยนแปลงได  ดังนั้นความหลากหลายทาง
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พันธุกรรมจึงเปนรากฐานสําคัญของสิ่งมีชีวิตทุกชนดิ เปนแหลงพันธุกรรมที่มีคาตอการอนุรักษ
และนําไปใชประโยชนในการปรับปรุงพันธุตอไป (Hedrick, 2000; Frankham et al., 2002) 

 
 ประชากร หมายถึง กลุมของสิ่งมีชีวิตชนดิเดียวกนั ที่มกีารผสมพันธุและแลกเปลีย่นยีนกัน
ภายในกลุม ซ่ึงเกิดขึ้นในเวลาและสถานที่เดียวกัน (Hedrick, 2000) การศึกษาโครงสรางของ
ประชากร หมายถึง การศึกษาถึงแบบแผนความแตกตางระหวางประชากรยอยภายในสิ่งมชีีวิตชนิด
เดียวกัน โดยมุงเนนที่จะศึกษาวาสิ่งมีชีวิตชนิดนั้นๆ แยกออกเปนประชากรยอยๆ หรือไม ประชากร
เหลานี้มีพันธกุรรมแตกตางกันมากนอยเพยีงใด ความหลากหลายทางพันธุกรรมภายในประชากร
มากนอยเพียงใด ประชากรนั้นอยูในสมดุลหรือไม ถามีการเปลี่ยนแปลงจากสภาพสมดุล ความ
เปล่ียนแปลงนัน้เกิดจากสาเหตุใด (May and Krueger, 1990)  
 
 ปจจัยสําคัญทีท่ําใหโครงสรางของประชากรเปลี่ยนแปลงไป ไดแก  
 
 1. การคัดเลือก (selection) เปนปจจัยเดยีวที่ไดรับอิทธิพลมาจากสภาพแวดลอม โดยการ
คัดเลือกจากธรรมชาตินี้จะสงผลตอความผันแปรทางพันธุกรรมในแงทีจ่ะไปเพิ่มความถี่ของอัลลิล
ที่เปนประโยชนตอการปรับตัวเขากับสภาพแวดลอมนั้นๆ 
 
 2. การอพยพ (migration) หรือการถายเทของยีนระหวางประชากร ทําใหความถี่อัลลิลของ
ประชากรเปลี่ยนแปลงไป ทั้งนี้ขึ้นอยูกับสัดสวนความแตกตางของอัลลิลจากประชากรที่มกีาร
อพยพเขาและประชากรดั้งเดิม นอกจากนี้การอพยพจะชวยลดความแตกตางระหวางประชากรอัน
เนื่องมาจากการกลาย การคัดเลือก และการขาดชวงทางพนัธุกรรม  
 
 3. การขาดชวงทางพันธุกรรม (genetic drift) เปนการเปลี่ยนแปลงความถี่ของยีนในแตละ
ชั่วอายุโดยมีทศิทางไมแนนอน เกิดจากการที่พอแมพันธุที่มีสวนรวมในการผสมพันธุสราง
ประชากรในชัว่อายุตอมาไมเปนตัวแทนของยีโนไทพตางๆ ในสัดสวนเทากับที่มีอยูในประชากร
เดิม มีผลใหความถี่ของยีนแตกตางจากประชากรเดิมโดยไมสามารถคาดการณได การขาดชวงทาง
พันธุกรรมจะมีผลใหความหลากหลายทางพันธุกรรมลดลง โดยลดจาํนวนอัลลิลตอตําแหนงและจะ
มีผลกระทบในประชากรทีม่ีขนาดเล็กชัดเจนกวาประชากรขนาดใหญ (อุทัยรัตน, 2543)  
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 4. การกลาย (mutation) ความหลากหลายทางพันธุกรรมของสิ่งมีชีวิตมีความแตกตางกันไป
ก็มีจุดเริ่มตนมาจากการกลาย แตอัตราการเกิดการกลายต่ํามากและตองอาศัยระยะเวลาที่ยาวนาน
โดยตองใชเวลาเปนพันหรือลานชั่วรุนในการทําใหเกิดความผันแปรในยีนหนึ่งตําแหนง ดังนั้นการ
กลายจึงสงผลนอยมากตอการเปลี่ยนแปลงของโครงสรางประชากรในชวงเวลาสั้นๆ (Frankham et 
al., 2002) 
 
คาท่ีบอกความหลากหลายทางพันธุกรรม 
 
 ในการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของประชากร ตองสุมตัวอยางยีนจํานวนหนึ่ง
จากจํานวนทั้งหมดมาศึกษาและวเิคราะหคาความผันแปรของพันธุกรรมในประชากรนั้น (วิสุทธิ์, 
2536) ขอมูลความถี่ของยีนและความถี่ยีโนไทพของประชากรนาํไปคํานวณคาที่แสดงถึงความ
หลากหลายทางพันธุกรรมภายในประชากรและระหวางประชากรเหลานั้นได ดังนี ้
 

ความหลากหลายทางพันธุกรรมภายในประชากร  
 
 1. จํานวนอัลลิลเฉลี่ยตอตําแหนง (average number of allele per locus, A) คํานวณจาก
ผลรวมของจํานวนอัลลิลทั้งหมดทุกตําแหนงแลวหารดวยจํานวนตําแหนงยีนทั้งหมดที่ทําการศึกษา 
(Hedrick, 2000) จาํนวนอัลลิลสามารถใชในการตดิตามผลกระทบจากการเกิดสภาวะคอขวด 
(bottleneck) และติดตามการเกิด genetic drift ไดดี เนื่องจากการเกดิ genetic drift จะทาํใหอัลลิลที่มี
ความถี่ต่ํา (rare allele) สูญหายไป (Allendorf and Phelps, 1980) โดยประชากรทีม่ีจํานวนอัลลิล 
นอยจะทําใหความสามารถในการปรับตัวใหเขากับสภาพแวดลอมลดนอยลง จนนาํไปสูการผสม
เลือดชิด (inbreeding) ภายในประชากร ซ่ึงจะสงผลกระทบตอความสามารถในการสืบพันธุและการ
อยูรอดของสิ่งมีชีวิต นอกจากนี้จํานวนอลัลิลยังใชในการติดตามการสูญเสยีความหลากหลายทาง
พันธุกรรมในประชากรขนาดเล็กไดดีกวาคาเฮตเทอโรไซโกซิตี (Allendorf, 1986; Frankham et al., 
2002)  

 
2. Effective number of allele (Ae) เปนคาที่แสดงถึงจํานวนอัลลิลของพอแมที่สามารถผสม

พันธุกันและถายทอดไปสูรุนลูกได โดยคานีใ้ชในการเปรียบเทียบประชากรที่มีจาํนวนและการ
กระจายตัวของอัลลิลแตกตางกัน โดยปกตจิะมีคานอยกวาจํานวนที่แทจริง (actual number)  
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3. เฮตเทอโรไซโกซิตี (heterozygosity) เปนคาความถี่ของเฮตเทอโรไซโกต ตอยีน 1 
ตําแหนง ซ่ึงจะคํานวณทั้งคาจากการสังเกต (Ho) และจากคาคาดหมาย (He) คาเฮตเทอโรไซโกซิตีมี
ความสัมพันธกับขนาดประชากร โดยถามีคาต่ําแสดงวาประชากรมีขนาดเล็ก ซ่ึงคาเฮตเทอโรไซโก-
ซิตีเปนตัวช้ีวัด genetic drift ที่ไมดีนัก (Falconer, 1983) จากการศึกษาคาเฉลี่ยเฮตเทอโรไซโกซิตี
ดวยเทคนิคไมโครแซตเทลไลท 75 ตําแหนง พบวาคาเฉลี่ยเฮตเทอโรไซโกซิตีในปลาน้ําจืด 13 ชนิด 
(He = 0.46) มีคานอยกวาในปลาทะเล (He = 0.79) และปลากลุม anadromous (He = 0.68) (DeWoody 
and Avise, 1999) นอกจากนี้คาเฮตเทอโรไซโกซิตีจะบอกถึงการอยูในสมดุลฮารด-ีไวนเบิรกของ
ประชากร โดยการเปรียบเทยีบคาเฮตเทอโรไซโกซิตีจากการสังเกตกับคาเฮตเทอโรไซโกซิตีจากคา
คาดหมาย  

 
ความหลากหลายทางพันธุกรรมระหวางประชากร  

 
1. คาสัมประสิทธิ์เอฟ (F-coefficient) เปนคาที่สําคัญในการศึกษาโครงสรางของประชากร  

โดยคานี้แสดงความสัมพันธของอัลลิลภายในกลุมประชากร ซ่ึงจะบงบอกวากลุมของประชากร
นั้นๆ ไดแบงออกเปนประชากรยอยหรือไม (Wright, 1978) ส่ิงมีชีวติชนิดหนึ่งๆ อาจมีโครงสราง
ประชากรเปนแบบประชากรเดี่ยวขนาดใหญ หรือแบงออกเปนประชากรยอยที่มีการตัดขาดกัน
อยางสิ้นเชิง หรือแบงเปนประชากรยอยที่อาจผสมขามประชากรบางโอกาส หรืออาจเปนประชากร
ที่อยูในสภาพภูมิศาสตรเดียวกันแตไมมกีารผสมขามประชากร หรือไมเกิดการถายเทยนีระหวาง
ประชากร หรืออาจมีหลายลักษณะปนกันไป  

 
คาสัมประสิทธิ์เอฟมีทั้งหมด 3 แบบ ใชในการแบงความผันแปรทางพันธุกรรมออกเปน

ระดับประชากรทั้งหมด (T), ประชากรยอย (S) และในแตละตัวอยาง (I) โดยมีทั้งหมด 3 คา คือ FST, 
FIT และ FIS โดยคา FST เปนคาที่ใชที่วดัความแตกตางทางพันธุกรรมระหวางประชากรยอย มีคาอยู
ระหวาง 0 ถึง 1 สวนคา FIS และ FIT เปนคาที่บอกระดับการเบี่ยงเบนจากสมดุลฮารดี-ไวนเบิรกของ
ประชากรยอยและของประชากรทั้งหมด คานี้มีทั้งบวกและลบ หากเปนบวกแสดงวาเบี่ยงเบนไป
ในทางที่มีโฮโมไซโกตมากกวาที่คาดหมาย (Wright, 1951) 

 
2. คาระยะหางทางพันธุกรรม (genetic distance) เปนคาแสดงถึงจํานวนของอัลลิลที่มีการ

เปล่ียนแปลงไปในแตละตําแหนงหลังจากที่ประชากรทั้งสองเริ่มแยกออกจากกัน โดยจะบงบอกถึง
ความถี่และปรมิาณการถายเทยีนระหวางประชากร หากความถี่อัลลิลของสองประชากรคลายคลึง
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กัน ความคลายคลึงทางพันธุกรรมจะมีคาเขาใกล 1 และคาระยะหางทางพันธุกรรมเขาใกล 0 คา
ระยะหางทางพันธุกรรมนี้สามารถนําไปใชสรางแผนภมูิความสัมพันธทางพันธุกรรม (phylogenetic 
dendrogram) ได (Frankham et al., 2002) 

 
โครงสรางทางพันธุกรรมของประชากร 

 
 ในประชากรธรรมชาติความหลากหลายทางพันธุกรรมและโครงสรางของประชากรนั้น
ขึ้นอยูกับปจจยัทางชีววิทยาของสิ่งมีชีวิตชนิดนั้นๆ สภาพแวดลอมของแหลงที่อยูอาศัยและ
กระบวนการววิัฒนาการ ไดแก การอพยพ (migration) การกลาย (mutation) การคัดเลือกโดย
ธรรมชาติ (natural selection) และการขาดชวงทางพนัธุกรรม (genetic drift) ซ่ึงสงผลตอการ
เปล่ียนแปลงความถี่ของยีนในประชากรธรรมชาติ (Ayala, 1982; Slatkin, 1987)  
 
 การอพยพเปนสาเหตุที่ทําใหมีการถายเทยนี (gene flow) จากประชากรที่มีการอพยพไปยัง
อีกประชากรหนึ่ง หากสิ่งมชีีวิตที่อพยพนัน้ผสมพันธุกับประชากรทองถ่ินนั้นๆ ซ่ึงการถายเทยนีมี
แบบจําลอง (model) 3 รูปแบบ คือ continental-island, island และ stepping stone model 
(Halliburton, 2004) รูปแบบแรก คอื Continental-island เปนรูปแบบการถายเทของยีนจาก
ประชากรขนาดใหญที่อยูในทวีป (mainland) ไปยังประชากรเกาะ (island) ที่มีขนาดเล็กในทิศทาง
เดียว โดยความถี่อัลลิลของประชากรในเกาะจะไดมาจากความความถี่อัลลิลจากประชากรในทวีป 
ซ่ึงอัตราการเปลี่ยนแปลงความถี่อัลลิลจะขึ้นอยูกับอัตราการถายเทของยีน Island model เปน
รูปแบบการถายเทยนีของประชากรจากแตละเกาะที่มกีารอพยพไปยังอีกเกาะไดโดยสุม ซ่ึงอัตรา
การถายเทยนีจะเปนอัตราสวนของอัลลิลจากแตละเกาะซึง่ไดมาจากทีต่างๆ ในชั่วรุนนั้น สวน 
stepping stone model เปนรูปแบบที่ประชากรยอยที่อยูใกลกนัสามารถแลกเปลี่ยนยนีกันได 
(Halliburton, 2004) โดยส่ิงมีชีวิตที่มีความสามารถในกระจายตวัไดอยางตอเนื่อง ความแตกตางทาง
พันธุกรรมระหวางประชากรยอยจะเพิ่มขึน้ตามระยะทางที่ประชากรยอยทั้งสองนั้นแยกออกจากกนั 
เรียกวา Isolation by distance (Wright, 1943)  
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ลักษณะทั่วไปและชีววิทยาบางประการของปลาเทโพ 
 
 ปลาเทโพ (Pangasius larnaudii Bocourt, 1866) มีช่ือสามัญวา black ear catfish จัดอยูใน
ครอบครัว Pangasiidae เชนเดียวกับปลาสวาย ปลาโมง ปลาเทพาและปลาบึก ปลาเทโพเปนปลาน้ํา
จืดไมมีเกล็ดขนาดใหญชนิดหนึ่ง ในประเทศไทยพบแพรกระจายทั่วไปตามแมน้ําสายสําคัญ เชน 
แมน้ําโขง แมน้ําเจาพระยา แมน้ําปง แมน้ํามูลและแมน้ําสาขา มีชื่อเรียกแตกตางกนัไปตามพื้นที่
ตางๆ เชน ภาคกลางเรียกวาปลาเทโพ ภาคเหนอืเรียกปลาเตาะ ภาคตะวันออกเฉยีงเหนือเรียกปลาหู-
หมาดหรือปลาปง  
 
 ชวลิตและสมศักดิ์ (2536) ไดอธิบายลักษณะสําคัญของปลาเทโพ คือ หัวและจะงอยปากมน 
ปากอยูคอนไปดานลางของจะงอย ฟนบนเพดานปากแบงเปน 2 แถบ รูปโคงยาวอยูหางกัน ซ่ีกรอง
เหงือกสั้นม ี 12-16 อัน รูปรางปอม สันหัวกวาง ในปลาขนาดใหญลําตัวสวนทองลึกถึง 30 
เปอรเซ็นตของความยาวมาตรฐาน ปลายครีบหลัง ครีบอก ครีบทอง และครีบกน ยื่นเปนเสนยาว
เรียว ถุงลมมีสองตอน ปลายของตอนทายยื่นเปนติ่งแหลมอยูเลยชองทองถึงบริเวณเหนือฐานครีบ
กนตอนหนา มีลักษณะเดนคือ จุดสีดําขนาดใหญที่บริเวณฐานครีบอก หวัและลําตัวมีสีเทาคล้ําอม
น้ําตาล ดานขางมีสีเทาจาง ดานทองสีจางอมชมพู ครีบสีจาง ครีบกนมีแถบสีคลํ้าตามยาวและครบี
หางมีแถบคล้ําทั้งตอนบนและตอนลาง แถบครีบหางมี 28-32 แถบและมีลักษณะฟนคลายกับปลา
เทพา (Smith, 1945) 
 
 ปลาเทโพขนาดใหญที่สุดมีความยาวถึง 1 เมตร เมื่อขนาดเล็กกินแมลงเปนอาหารและเมื่อ
ขนาดใหญขึ้นกินไดทั้งพืชและสัตว ทั้งทีม่ีชีวิตและตายแลวเชนเดียวกบัปลาสวาย (วันเพ็ญ, 2528) 
ปลาเทโพที่อาศัยในแมน้ําโขงจะมีการอพยพไปตอนบนของแมน้ําโขง ในชวงเดือนพฤษภาคมถงึ
เดือนกรกฎาคม (Roberts, 1993) และวางไขในชวงเดอืนสิงหาคมถึงเดือนตุลาคม ไขปลาเทโพมี
ลักษณะกลม   สีเหลืองออน เสนผานศูนยกลาง 1.23 มิลลิเมตร เปนไขชนิดจมตดิกับวัสดุ พัฒนา
การคัพภะปลาเทโพใชเวลา 22 ชั่วโมง 30 นาที ที่อุณหภูมิน้ํา 27.5-29.0 องศาเซลเซียส พัฒนาการ
ของปลาเทโพวัยออนใชเวลา 24-25 วัน จึงมีลักษณะเหมอืนตัวเต็มวัย  
 
 ปลาเทโพเปนปลาเศรษฐกิจชนิดหนึ่งที่เปนที่นิยมและมกีารเลี้ยงอยางแพรหลายมาอยาง
ยาวนาน โดยปริมาณการจบัปลาในกลุมสวาย-เทโพ (รวมเพาะเลี้ยง) ในชวงป พ.ศ. 2544-2547  
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พบวามีปริมาณประมาณ 14.5 พันตัน และปริมาณการจับเพิ่มสูงขึ้นเปน 33.7 พันตัน (สถิติการ-
ประมงแหงประเทศไทย, 2547) การเพาะพันธุปลาเทโพเริ่มดําเนนิการตั้งแต พ.ศ. 2535 โดยการ
รวบรวมปลาเทโพจากแหลงน้ําธรรมชาติมาเลี้ยงใหสามารถพัฒนาความสมบูรณเพศในสภาพบอ
เล้ียงเพื่อนํามาเพาะขยายพนัธุ ในปจจุบนัสถานีประมงน้ําจืดจังหวัดศรีสะเกษประสบผลสําเร็จใน
การเพาะพันธุปลาเทโพจากพอแมพันธุที่เล้ียงในบอดิน โดยการใชฮอรโมนสังเคราะห LHRHa 
(buserelin acetate) รวมกับยาเสริมฤทธิ์ domperidone (สมเกียรตแิละคณะ, 2544) ในการอนุบาลลูก
ปลาเทโพยังประสบปญหาในเรื่องการอนบุาลใหมีอัตราการรอดที่สูง โดยเฉพาะในระยะที่เปนลูก
ปลาวัยออนอายุชวง 3-10 วัน จะเกดิปญหาการกินกนัเองซึ่งจะเปนพฤติกรรมที่พบในครอบครัว 
Pangasiidae 
 

ความหลากหลายทางพันธุกรรมของปลาในครอบครัว Pangasiidae 
 
 ปลาครอบครัว Pangasiidae (Suborder Siluroidei, Order Siluriformes) เปนปลากลุม 
catfish บางชนิดมีคุณคาทางเศรษฐกิจทั้งดานการตลาดและการสงออก เชน ปลาเผาะ (P. bocourti), 
P. krempfi, ปลาสายยู (P. conchophilus) และปลาเทโพ เปนตน พบแพรกระจายในแมน้ําโขง 
ประเทศไทย, พมา, ลาว, กัมพูชา, มาเลเซีย, อินโดนีเซียและเวยีดนาม ปลาในครอบครัว Pangasiidae 
มีทั้งหมด 30 ชนิด ใน 3 สกุล ไดแก สกุล Pangasius, Helicophagus และ Pangasianodon (Roberts 
and Vidthayanon, 1991; Pouyaud et al., 1999) 

 
Hogan and May (2002) ไดทําการพัฒนาเครื่องหมายไมโครแซทเทลไลทจากการรวมดีเอ็น

เอของปลา Pangasiid catfish 3 ชนิด ไดแก ปลาเทโพ ปลาสายยู และปลาสังกะวาดทองคม (P. 
pleurotaenia) โดยพบสภาวะหลากรูปของยีน ทั้งหมด 27 ตําแหนง ซ่ึงไพรเมอรดังกลาวเมื่อ
ทดสอบกับปลาในครอบครัว Pangasidae ไดแก Pangasius krempfi, ปลาเผาะ ปลาสายยู ปลา
สังกะวาดทองคม และสวายหนู (Helicophagus waandersii) พบวาทั้ง 27 ตําแหนง จะเกิดสภาวะ
หลากรูปของยนีอยางนอยในปลา 1 ชนิด และ 15 ตําแหนง ในปลาอยางนอย 3 ชนดิ หรือมากกวา 
ตอมา Ngamsiri et al. (2006) ไดทําการพัฒนาไพรเมอรจากปลาบึกโดยใช (GT)15 probe พบ
จํานวนอัลลิลตอตําแหนงมคีาระหวาง 1-4 คาเฉลี่ย He มีคาระหวาง 0.13-0.68 และไพรเมอรนีย้ัง
สามารถใชในการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอของปลาในกลุมนีไ้ดอีก 4 ชนิด คือ ปลาเผาะ ปลาสายยู ปลา
เทโพ และปลาเทพา  
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ตอมา Na-Nakorn et al. (2006) ไดพัฒนาเครื่องหมายไมโครแซทเทลไลทจากดีเอน็เอของ
ปลาบึกทั้งหมด 10 คู เพื่อศึกษาความหลากหลายทางพนัธุกรรมของปลาบึกและประยุกตใชเพื่อการ
อนุรักษ จากผลการวิเคราะหปลาบึกจากโรงเพาะฟก ทั้ง 20 ตัวอยาง พบวาจํานวนอัลลิลตอตําแหนง
เทากับ 6 และ Ho = 0.05-0.95; He = 0.05-0.81 ประชากรปลาบึกสวนใหญอยูในสมดุลฮารดี-ไวน
เบิรก ยกเวนที่ตําแหนง Pg-3 นอกจากนี้ไพรเมอรดังกลาวยังสามารถนําไปใชเปนไพรเมอรในการ
เพิ่มปริมาณดเีอ็นเอของปลาในครอบครัวเดียวกัน ไดแก ปลาสวาย, ปลาเทโพ และปลาเทพา  
 
 การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของปลาในกลุมนี้ยังมีไมมากนัก So et al. (2006) 
ไดทําการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมและโครงสรางประชากรปลาสวายและปลาเผาะจาก
แมน้ําโขงตอนลาง ประเทศกัมพูชา ดวย Restriction fragment polymorphism of mitochondrial 
DNA (mtDNA-RFLP) พบวาโครงสรางประชากรของปลาทั้งสองชนิดมีคาต่ํา เนือ่งจากมีการถายเท
ของยีนระหวางประชากรที่สูง และมีความหลากหลายทางพันธุกรรมภายในประชากรที่ต่ํา โดย
ประชากรปลาสวายมีความหลากหลายทางพันธุกรรมต่ํากวาประชากรปลาเผาะ และจากการศกึษา
แสดงใหเห็นวาปลาสวายเริ่มเกิดสภาวะคอขวด ตอมา So et al. (2006) ไดใชไมโครแซทเทลไลท 7 
ตําแหนง ในการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของปลาสวาย บริเวณแหลงวางไขและแหลง
หากินในแมน้าํโขงตอนลางของประเทศกมัพูชา พบวาปลาสวายมีระดับความหลากหลายทาง
พันธุกรรมที่สูง (He = 0.757) กวาปลาน้ําจดืชนิดอื่นๆ ในประชากรจากแหลงวางไข (spawning site) 
พบความถี่ยีโนไทพเบีย่งแบนไปจากสมดลุฮารดี-ไวนเบริกในทุกประชากร สาเหตุเกดิจากการ
ปะปนกนัของประชากรยอยอ่ืน (admixture) และไมพบการลดลงของขนาดประชากรในประชากร
ใดเลย  
 
 นอกจากนี้ในการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมจากโรงเพาะฟก Barua et al. (2004) 
ไดใชเทคนิค allozyme ศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของปลาสวายจากโรงเพาะฟก 4 แหง 
ในประเทศบังคลาเทศ พบวาคาเฉลี่ยอัตราสวนของยีนหลากรูปแบบตอประชากรมีคาเทากับ 19.4% 
คาเฉลี่ยจํานวนอัลลิลตอตําแหนงและคาเฉลี่ยเฮตเทอโรไซโกซิตีมีคาเทากับ 1.3 และ 0.060 
ตามลําดับ จากแผนผังความสัมพันธทางพันธุกรรมสามารถแบงประชากรปลาสวายออกเปน 2 กลุม 
ซ่ึงไมสัมพันธกับสภาพความเปนจริงทางภูมิศาสตร โดยมีคาระยะหางทางพันธุกรรมระหวางกลุม
ประชากรเทากับ 0.18 ประชากรจาก Anudan และ Brahmaputa มีความหลากหลายทางพันธุกรรมที่
สูง ในขณะทีป่ระชากรจาก Bhai-Bhai มีการสูญเสียความหลากหลายทางพันธุกรรมอยางสมบูรณ 
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 การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของปลาแมน้ําชนิดอื่น ไดแก การศกึษาโครง- 
สรางประชากรปลา Brycon opalinus ซ่ึงเปนปลาน้ําจืดที่อาศัยอยูในลุมน้ํา Paraiba ประเทศบราซิล 
ใชตัวอยางจากประชากรธรรมชาติ 7 ประชากร และจากโรงเพาะฟก 1 ประชากร ศกึษาดวยไมโคร- 
แซทเทลไลท 7 ตําแหนง พบสภาพหลากรูปของยีนในทุกตําแหนงทีท่ําการศึกษา ทั้งหมด 162 อัล-
ลิล คาเฮตเทอโรไซโกซิตีจากการสังเกต (Ho) มีคาระหวาง 0.23 ถึง 1.00 และ FST มีคา 0.043 และมี
นัยสําคัญทางสถิติแสดงวาปลาชนิดนี้แบงออกเปนประชากรยอย จากการทดสอบระยะหางทาง
พันธุกรรมของทุกคูประชากร (pairwise FST) พบวามีความแตกตางทางพันธุกรรมในทุกคูประชากร
อยางมีนัยสําคญัทางสถิติ แสดงวาควรมีการจัดการในแตละหนวยประชากรที่แตกตางกัน เนื่องจาก
ลุมน้ํา Paraiba เปนลุมน้ําขนาดใหญ มีพื้นที่ลุมน้ําครอบคลุมถึง 57,000 ตารางกิโลเมตร การถายเท
ของยีนระหวางประชากรยอยจึงเกิดขึ้นไดมาก จึงทําใหปลา B. opalinus มีความหลากหลายทาง
พันธุกรรมที่สูง (Barroso et al., 2005)  
 
 ในการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของปลา European grayling (Thymallus 
thymallus) ในแมน้ํา Danube, Main และ Elbe บริเวณ Bavaria ประเทศเยอรมันนี ดวยไมโครแซท-
เทลไลท 20 ตําแหนง พบวาความหลายหลายทางพันธุกรรมภายในประชากรมีคาที่ต่ําและความ
แตกตางทางพนัธุกรรมระหวางประชากรมีคาสูง FST เทากับ 0.394 เนื่องจากปลา European grayling 
มีความสามารถในการกระจายตัวต่ํา ในฤดูวางไขจะมกีารอพยพเพยีง 10-15 กิโลเมตร และนอกฤดู
วางไขจะมีการแพรกระจายประมาณ 1 กิโลเมตร จึงเปนสาเหตุที่ทาํใหในแตละประชากรมีความ
แตกตางทางพนัธุกรรมที่สูง (Gum et al., 2003) 
 
 ในปลาแมน้ําบางชนิดแหลงที่อยูอาศัยถูกปดกั้นจากสิ่งกีดขวางทางภมูิศาสตร ทําใหการ
การถายเทของยีนระหวางประชากรปลาในแมน้ําสายเดียวกันถูกจํากดั เชน ในปลา jarabugo  
(Anaecypris hispanica) ซ่ึงเปนปลาในกลุม cyprinid มีขนาดเล็ก อาศัยอยูในลุมน้ํา Guadiana แตเมือ่ 
30 ปกอน ลุมน้ํา Guadiana ถูกปดกั้นทางตอนกลางและตอนลางในประเทศโปรตุเกสและสเปน ทาํ
ใหจํานวนปลา jarabugo ลดลง Salgueiro et al. (2003) ไดศึกษาความหลากหลายทางพนัธุกรรมและ
โครงสรางประชากร ปลา jarabugo ทั้ง 8 แหลง ภายในลุมน้ํา Guadiana ประเทศโปรตุเกส ดวยไม-
โครแซทเทลไลท 16 ตําแหนง พบวาความหลากหลายทางพันธุกรรมทั้งภายในและระหวาง
ประชากรมีคาสูง (A = 14.4, Ho = 0.44-0.79) คาความแตกตางทางพันธุกรรมระหวางประชากรยอย 
FST เทากับ 0.112 จากการศึกษาแสดงใหเห็นวาขนาดประชากรปลา jarabugo ที่ลดนอยลง และ
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แหลงที่อยูอาศยัถูกแบงแยกเมื่อ 30 ปกอน สงผลกระทบนอยมากตอระดับความหลากหลายทาง
พันธุกรรม 
 
 นอกจากนี้ปลาที่อาศัยอยูตามทะเลสาบ ที่มีแหลงที่อยูอาศัยของปลาแตละประชากรแยก
ออกจากกนัอยางสิ้นเชิง (landlocked) เชน การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของปลา Artic 
Char (Salvelinus alpinus) ในทะเลสาบทั้ง 12 แหง รัฐ Maine ประเทศสหรัฐอเมริกา ดวยไมโคร-
แซทเทลไลท 6 ตําแหนง พบวาความหลากหลายทางพันธุกรรมของประชากรและความแตกตาง
ทางพันธุกรรมระหวางประชากรปลา Artic Char (FST = 0.05-0.20) มีคาที่สูง จากการศึกษาแสดงวา
วาการที่แตละประชากรถูกปดกันการถายเทยีนระหวางประชากรนั้น สงผลเพียงเล็กนอยตอความ
หลากหลายทางพันธุกรรม (Bernatchez et al., 2002)  
 
เคร่ืองหมายไมโครแซทเทลไลท 
 

ไมโครแซทเทลไลทดีเอ็นเอ (Microsatellite DNA) ประกอบดวยการเรียงตัวของลําดับนิว- 
คลีโอไทดซํ้าชวงสั้นๆ (simple sequence repeats, SSRs) ประมาณ 1-6 bp ติดตอกนัไปเรื่อยๆ เปน
ชวงยาว ไดแก dinucleotide repeats มีลําดับเบสซ้ําชุดละ 2 bp เชน CA และ GA trinucleotide 
repeats มีลําดับเบสซ้ําชุดละ 3 bp เชน GTG และ tetranucleotide repeats มีลําดับเบสซ้ําชุดละ 4 bp 
เชน GATA และ GACA  เปนตน ลําดับนิวคลีโอไทดของไมโครเซทแทลไลทในปลาจะพบเบสซ้ํา
เฉลี่ยทุกๆ 10 kb (Wright, 1993) กระจายทัว่จีโนม และสวนใหญมีตําแหนงอยูในสวนของ 
noncoding region ซ่ึงความหลากหลายเกิดขึ้นจากการเปลี่ยนแปลงของจํานวนซ้ํา สาเหตุเกิดจาก
กระบวนการการเขาคูผิดของลําดับเบส ในขณะที่มกีารจําลองตัวเองของดีเอ็นเอ (slipped-strand 
mispairing) โดยพบวา dinucleotide repeat จะเกิดการกลายเร็วกวา trinucleotide repeat และลําดบั
เบสที่มี AT สูง จะเกดิการกลายเร็วกวาการมีลําดับเบส GC สูง (Schlotterer and Tautz, 1992) 
ลักษณะของไมโครแซทเทลไลทดีเอ็นเอสามารถจําแนกได 3 ประเภทคือ perfect, imperfect และ 
compound repeats (Weber, 1990)  
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 ขอดีของไมโครแซทเทลไลทดีเอ็นเอ 
 

ไมโครแซทเทลไลทดีเอ็นเอเปนเครื่องหมายทางพันธุกรรมที่มีการแสดงออกเปนแบบขม
รวม (codominant) มีสภาวะหลากรูปของยีนที่สูง และมีการถายทอดสูรุนถัดไปเปนไปตามกฎของ
เมนเดล (DeWoody and Avise, 2000)  
 

ไมโครแซทแทลไลทไพรเมอรที่พัฒนาในสิ่งมีชีวิตชนิดหนึ่ง สามารถใชเปนไพรเมอรให 
กับอีกสิ่งมีชีวติหนึ่งที่อยูในครอบครัวหรือสกุลเดียวกันได เนื่องจากในสิ่งมีชีวิตที่ความสัมพันธทาง
พันธุกรรมกันจะมีลําดับเบสที่เหมือนกนั (conserved sequence) เชน การใชไมโครแซทเทลไลทใน
การศึกษาวิวัฒนาการของปลาในครอบครัว Centrarchidae โดยใชไมโครแซทแทลไลทไพรเมอร
จากปลา bluegill ในการเพิ่มปริมาณไมโครแซทแทลไลทดีเอ็นเอของปลาในครอบครัวนี้ ไดแก 
ปลา pumpkinseed, largemouth bass, yellow perch และ northern pike (Neff et al., 1999)  
 
 ไมโครแซทแทลไลทยังประยุกตใชอยางกวางขวางในสัตวที่มีความเสี่ยงที่จะสูญพนัธุ 
เนื่องจากเปนเครื่องหมายที่มรีะดับความหลากหลายสูง ใชเนื้อเยื่อเพียงเล็กนอยในการตรวจสอบ 
(Jarne and Lagoda, 1996; Beaumont and Bruford, 1999)  
 
 ขอเสียของไมโครแซทเทลไลทดีเอ็นเอ 
 
 การศึกษาพนัธุศาสตรประชากรดวยเทคนคิไมโครแซทเทลไลท เร่ิมแรกจะตองทําการ
พัฒนาเครื่องหมายทางพันธุกรรมของชนิดปลาที่ทําศึกษากอน ซ่ึงใชเวลาและคาใชจายที่สูงและควร
มีสถานที่พรอมสําหรับการวจิัย 
 

ปญหาที่พบมากในการใชเทคนิคไมโครแซทเทลไลท ไดแก null allele เกิดจากอัลลิลนั้น
ไมปรากฏหลังจากการทําปฏิกิริยาพีซีอาร สาเหตุเกิดจาก point mutation ที่ตําแหนงนิวคลีโอไทดที่
ไพรเมอรเกาะ ทําใหไพรเมอรสายใดสายหนึ่งหรือทั้งสองสายไมสามารถจับบริเวณดังกลาว จึงไม
สามารถเพิ่มปริมาณอัลลิลได สงผลใหอัลลิลนั้นไมปรากฏบนแผนเจล ทําใหการอานขอมูล
ผิดพลาดจากเฮตเทอโรไซโกตเปนโฮโมไซโกต ซ่ึงเปนสาเหตุหนึ่งทีท่ําใหตําแหนงนั้นเบี่ยงแบนไป
จากสมดุลฮารดี-ไวนเบิรก โดยเบีย่งแบนไปในทางที่มีโฮโมไซโกตมากกวาคาดหมาย การเกิด null 
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allele นั้นพบไดทั่วไปบอยคร้ัง สามารถตรวจสอบไดโดย genotype-based statistics (เชน FIS) และ
การตรวจสอบการถายทอดจากพอแมสูลูก (Pemberton et al., 1995; O’Reilly and Wright, 1995) 
 
 นอกจากนี้การที่บางอัลลิลสูญหายไปอาจเกิดจากอัลลิลขนาดใหญบางอัลลิลไมสามารถ
เพิ่มปริมาณไดอยางมีประสิทธิภาพไดเทาอลัลิลขนาดเล็กในปฏิกิริยาพซีีอาร (Large allele dropout) 
สาเหตุเกิดจากดีเอ็นเอตนแบบไมมีคุณภาพ โดยใชตัวอยางที่เกา การเกบ็รักษาตัวอยางที่ไมดี  มีส่ิง
ปนเปอนและมีปริมาณโปรตีนมาก ทาํใหประสิทธภิาพในการเพิม่ปริมาณดีเอน็เอดวยพีซีอารลด
ต่ําลง (O’Reilly and Wright, 1995) จากการศึกษาประชากรปลา Atlantic cod ดวยเทคนิคไมโคร-
แซทเทลไลทพบวาประชากรที่ไมอยูในสมดุลฮารดี-ไวนเบิรก ที่ตําแหนง Gmo141 สาเหตุเกิดจาก 
null allele โดยพบเฉพาะประชากรที่สกัดดีเอน็เอจากตัวอยางจากกลามเนื้อแทนตวัอยางจากเลือด 
ซ่ึงใชเทคนิคที่งายและรวดเรว็กวา ดังนัน้ในการศึกษาทีใ่ชตัวอยางดีเอน็เอเกา หรือคุณภาพของดี
เอ็นเอที่สกัดต่าํ ควรใชตําแหนงที่มีอัลลิลขนาดเล็ก (<150 bp) เพื่อลดการผิดพลาดจากกระบวนการ
พีซีอาร (Bentzen et al., 1996)  
 
 ในการศึกษายโีนไทพของไมโครแซทเทลไลท (โดยเฉพาะ dinucleotide repeats) มัก
ประสบปญหาการเกิด stutter band ซ่ึงสาเหตุเกดิจากกระบวนการเขาคูผิดของลําดับเบสในขณะทีม่ี
การจําลองตัวเองของดีเอ็นเอในปฏิกิริยาพซีีอาร ทําใหไดแถบของดีเอน็เอที่เพิ่มขึ้นเปนปนยาวหรอื
มีลักษณะเปนแบบขั้นบันได ซ่ึง stutter band ที่เกิดขึ้นจะมีขนาดที่ส้ันกวาอัลลิลที่แทจริง ซ่ึงยากตอ
การอานตําแหนงและวิเคราะหลักษณะยีโนไทพที่แทจริงของประชากร ทําใหอานขอมูลผิดพลาด  
ในการแยกโฮโมไซโกตออกจากเฮตเทอโรไซโกต เพื่อหลีกเลี่ยงปญหาที่จะเกิดขึ้นควรเลือก
ตําแหนงไมโครแซทเทลไลทที่มีลําดับเบสซ้ําแบบ trinucleotide และ tetranucleotide ซ่ึงอานขอมูล
ไดงายกวาเนื่องจากมีระยะหางระหวางอัลลิลมากกวา และ stutter band เกิดขึ้นนอยลงหากจํานวน
เบสซ้ําเพิ่มมากขึ้น (O’Reilly and Wright, 1995; Liu and Cordes, 2004) เทคนิคไมโครแซทเทลไลท 
มักจะประสบปญหาในการเพิ่มปริมาณตําแหนงของดีเอน็เอเปาหมายอยางไมจําเพาะ (nonspecific 
amplification) สาเหตุเกิดจากการจับตวัอยางไมจําเพาะของไพรเมอร (Liu and Cordes, 2004) 
 
 ในการศึกษาพนัธุศาสตรประชากรดวยเทคนิคไมโครแซทเทลไลท ส่ิงที่ควรคํานึงถึง คือ 
หากตําแหนงไมโครแซทเทลไลทที่ทําการศึกษามีสภาวะหลากรูปแบบของยีนที่สูง จํานวนตัวอยาง
ที่นํามาศึกษาควรมีมากพอตอการวิเคราะหความหลากหลายทางพันธุกรรมทั้งภายในและระหวาง
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ประชากร เพือ่ใหแนใจวาความแตกตางของประชากรไมไดเกดิจากความผิดพลาดจากการสุม (Liu 
and Cordes, 2004) 
 

ไมโครแซทเทลไลทดีเอ็นเอใชในการศึกษาปลาแมน้ําหลายชนิด เชน แอตแลนติกซัลมอน, 
Salmo salar (McConnel et al., 1995); เรนโบว เทราท, Oncorhynchus mykiss (Morris et al., 1996); 
ปลาไน, Cyprinus carpio (Aliah et al., 1999); ปลาดุกยกัษ, Clarias gariepinus (Galbusera et al., 
1996); ปลาดุกอเมริกัน, Ictalurus punctatus (Waldbieser and Bosworth, 1997); ปลากดเหลือง, 
Mystus nemurus (Usmani et al., 2003); ปลาตะเพียนขาว, Puntius gonionotus (Kamonrat, 1996); 
Brycon opalinus (Barroso et al., 2005) 
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อุปกรณและวิธีการ 
 

1. การเก็บตัวอยาง 
 
รวบรวมปลาเทโพ 357 ตัวอยาง จากแหลงน้ําธรรมชาติ 9 แหลง ไดแก แมน้ําเจาพระยาและ

แมน้ําสาขา 6 แหลง ไดแก ประชากรจังหวัดพษิณุโลก, พิจิตร-1, พิจิตร-2, ชัยนาท, ปทุมธานี-1และ
ปทุมธานี-2 จากแมน้ําโขงและแมน้ําสาขา 3 แหลง ไดแก ประชากรจงัหวัดเชียงราย, อุบลราชธานี
และพนมเปญ ประเทศกัมพชูา และประชากรจากโรงเพาะฟก 2 แหลง ไดแก ศูนยวิจัยและพฒันา
ประมงน้ําจืดยโสธรและศูนยวิจัยและพฒันาประมงน้ําจดือุบลราชธานี สถานที่เก็บและจุดเก็บ
จํานวนตัวอยางแสดงไวในตารางที่ 1 และภาพที่ 1 ทําการเก็บตวัอยางครีบหางปลาเทโพใสใน
หลอดไมโครเซนตริฟวสขนาด 1.5 มิลลิลิตร เติม Ethanol ความเขมขน 95% จนทวมตัวอยาง เก็บ
รักษาไวที่อุณหภูมิ 4 องศาเซลเซียส 
 

2. การสกัดดีเอ็นเอ 

 
สกัดดีเอ็นเอดวยวิธี Proteinase K/Phenol-Chloroform โดยดัดแปลงตามวิธีการของ 

Taggart et al. (1992) โดยนาํตัวอยางครีบปลาเทโพประมาณ 50 มิลลิกรัม ใสในหลอดไมโครเซน-
ตริฟวขนาด 1.5 มิลลิลิตร เติมบัฟเฟอร 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 และเติม Proteinase K ใหไดความ
เขมขนสุดทายเปน 200 μg/ml เพื่อทําการยอยโปรตีน นาํตัวอยางไปบมที่อุณหภูมิ 37 องศาเซลเซียส 
ทิ้งไวขามคืน จากนัน้นําตวัอยางทีย่อยแลวมาสกัดดีเอน็เอโดยขั้นตอนแรกเติมสารละลาย Phenol 
(pH 8.0) ปริมาตร 400 μl ในแตละหลอด และนําไปปนเหวีย่งที่ความเร็วรอบ 12,000 rpm นาน 10 
นาที ขั้นตอนที่สองดูดสารละลายในสวนของ aqueous phase ยายใสในหลอดไมโครเซนตริฟวส
หลอดใหม เตมิสารละลาย Phenol : Chloroform : Isoamyl alcohol (25 : 24 : 1) ปริมาตร 400 μl 
และนําไปปนเหวีย่งเหมือนกบัขั้นตอนแรก ขั้นตอนที่สามดูดสารละลายในสวนของ aqueous phase 
และเติมสารละลาย Chloroform : Isoamyl alcohol (24 : 1) ปริมาตร 400 μl และนาํไปปนเหวี่ยง
เหมือนกับขัน้ตอนแรก จากนั้นดดูสารละลายในสวนของ aqueous phase และทําการตกตะกอน
สารละลายดีเอ็นเอดวย Ethanol เขมขน 95% ที่เย็นจดัปริมาตร 1.5-2 เทาของสารละลายและลาง
ตะกอนดีเอ็นเอดวย Ethanol เขมขน 70% แลวนําไปปนเหวีย่งที่ความเร็วรอบ 12,000 rpm นาน 15 
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นาที จากนั้นละลายตัวอยางดีเอ็นเอที่ไดในสารละลายบัฟเฟอร TE (10 mM Tris-HCl (pH 7.6); 1 
mM EDTA (pH 8.0) และเกบ็รักษาตัวอยางดีเอ็นเอไวทีอุ่ณหภูมิ 4 องศาเซลเซียส 
 
3. การวัดปริมาณและคุณภาพดีเอ็นเอ 
 

วิเคราะหปริมาณและคณุภาพของตัวอยางดีเอ็นเอปลาเทโพที่สกัด โดยการวัดคาดูดกลืน
แสง (Absorbance, A) ดวยเครื่อง spectrophotometer ที่ความยาวชวงคลื่น 260 นาโนเมตร (A260) 
และ 280 นาโนเมตร (A280) ตรวจสอบความบริสุทธิ์ของดีเอ็นเอโดยหาอัตราสวนสวนของ A260: 
A280 ถาไดคาระหวาง 1.65-1.85 แสดงวาไดดีเอน็เอเกลียวคูที่บริสุทธิ์ แตถาหากไดมากกวา 1.85 
แสดงวาในตวัอยางมีอารเอ็นเอปนอยู และถาคานอยกวา 1.65 แสดงวามีโปรตีนหรือฟนอลปะปน
อยูในตวัอยาง 
 
4. การวิเคราะหไมโครแซทเทลไลท 
 
 เจือจางตวัอยางดีเอ็นเอปลาเทโพใหมีความเขมขน 20 ng/μl นํามาเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอดวย
ไพรเมอรที่พฒันาจากดีเอ็นเอปลาบึก 5 คู คือ Pg-2*, Pg-3*, Pg-6*, Pg-13* และ Pg-20* (Na-
Nakorn et al., 2006) ลําดับเบสของไพรเมอรแสดงไวในตารางที่ 2 เพิ่มปริมาณดีเอน็เอโดยวิธีพีซี-
อาร ใชสวนผสมในปฎิกิริยารวม 10 μl ในหลอดพีซีอาร ขนาด 0.5 ml ประกอบดวยดเีอ็นเอเริ่มตน 
15-20 ng, พีซีอารบัฟเฟอร เขมขน 1 เทา (100 mM Tris-HCl pH 9.0 และ 500 mM KCl), 100 μM 
dNTPs , 1.2-1.5 mM MgCl2, ไพรเมอร (Forward และ Reverse) 0.5 pmol/μl, 0.2 Unit Tag DNA 
polymerase (Pharmacia Biotech/FINNZYMES) และเตมิน้ํากลั่นจนไดปริมาตร 10 μl  เติม mineral 
oil ปดคลุมชั้นบน จากนั้นนําไปใสในเครื่องพีซีอาร (PTC-100TM Programmable thermal controller, 
MJ Research, Inc.) ควบคุมอณุหภูมิที่ตั้งไวประกอบดวย  1) 94 องศาเซลเซียส นาน 3 นาที จํานวน 
1 รอบ 2) 94 องศาเซลเซียส นาน 30 วินาท,ี อุณหภูมิในการ annealing (TA) 30 วินาที และ 72 องศา-
เซลเซียส นาน 1 นาที  จํานวน 35 รอบ 3) 72 องศาเซลเซียส นาน 5 นาที เมื่อส้ินสุดการทําพีซีอาร 
นําผลผลิตพีซีอารที่ไดเติม loading dye (99% formamide, 10 mM NaOH, 0.1% bromophenol blue, 
0.1% Xylene cyanol FF) ปริมาตร 5 μl และเก็บรักษาไวที่อุณหภูมิ 4 องศาเซลเซียส 
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ตารางที่ 1 แสดงตัวอยางของประชากร  ช่ือยอประชากร จํานวนตัวอยาง สถานที่เก็บตัวอยางปลา 
   เทโพที่ใชในการศึกษา 

 
ประชากร สัญลักษณ จํานวน

ตัวอยาง 

สถานที่เก็บตัวอยาง Latitudes/ 
Longitudes 

1. พิษณุโลก CP-1 9 ตลาดปลา อ. เมือง  16° 49′ 15″ N;  

100° 15′ 35″ E 
2. พิจิตร-1 CP-2/1 23 ตลาดปลา อ. เมือง 16° 26′ 29″ N;  

100° 21′ 10″ E 
3. พิจิตร-2 CP-2/2 19 ตลาดปลา อ. บางมูลนาค 16° 01′ 50″ N;  

100° 22′ 39″ E 
4. ชัยนาท CP-3 100 ตลาดปลา อ. เมือง 15° 10′ 41″ N;  

100° 07′ 27″ E 
5. ปทุมธานี-1 CP-4/1 7 วัดหงษปทุมมาวาส อ. เมือง 

 
14° 01′ 10″ N;  

100° 32′ 11″ E 
6. ปทุมธานี-2 CP-4/2 45 ตลาดปลา อ. เมือง 14° 01′ 01″ N;  

100° 32′ 12″ E 
7. เชียงราย MK-1 14 ตลาดปลา อ. เชียงแสน 20° 20′ 09″ N;  

100° 06′ 03″ E 
8. อุบลราชธานี MK-2 10 ตลาดปลา อ. โขงเจียม 15° 19′ 05″ N;  

105° 30′ 10″ E 
9. พนมเปญ MK-3 26 พนมเปญ ประเทศกัมพูชา 

 
11° 34′ 33″ N;  

104° 55′ 36″ E 
10. ศพจ.ยโสธร MKH-1 40 ศพจ.ยโสธร อ.มหาชัยชนะ 15° 29′ 43″ N;  

104° 16′ 29″ E 
11. ศพจ.อุบลราชธานี MKH-2 64 ศพจ.อุบลราชธานี อ. เมือง 15° 22′ 33″ N;  

104° 50′ 30″ E 

หมายเหต ุCP = แมน้ําเจาพระยา; MK = แมน้ําโขง; H = โรงเพาะฟก 
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ภาพที่ 1 แสดงจุดเก็บตวัอยางปลาเทโพ 
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ตารางที่ 2 แสดงหมายเลข GenBank Accession ไมโครเซทแทลไลทไพรเมอรของปลาบึก ตําแหนง 

    ลําดับเบสของไพรเมอร อุณหภูมิ Annealing (°C) และขนาดผลผลิตพีซีอาร (bp) ทั้ง 5 
                 ตําแหนง 
 

หมายเลข 
GenBank 
Accession 

ตําแหนง ลําดับเบสของไพรเมอร (5’ 3’) TA 

(°C) 

ขนาดของ
ผลผลิตพีซีอาร 

(bp) 
AY364901 Pg-2* F   TGTGTCTAATCTTGTCCGTGCTG 

R   TACTGTTGGACCAGACGTTCCTC 
60 249-311 

AY364902 Pg-3* F   CCAGCCCACATTAGGTAGCATC 
R   ACTAAAAGGCCTGACCCTTAGC 

60 200-249 

AY364903 Pg-6* F   CATCTCATGCCGTCATTACTGTG 
R   AAAGTCCTAAAGGCTGCTTCAAC 

60 249-311 

AY364905 Pg-13* F   GTTTTCCATCCAGGTTGTTTTCC 
R   TAAGTCCATGTGGGTTTCCTCTG 

60 200-270 

AY364909 Pg-20* F   TCCCACTACTCCCACCCACTTAC 
R   TATCTCTGATTTTGCACCACAGG 

60 180-220 

 
นําผลผลิตพีซีอาร ปริมาตร 3 μl มาแยกขนาดของอัลลิลบน 4.5% denaturing 

polyacrylamide gel ทําการแยกในบัฟเฟอร TBE โดยใชเครื่อง sequencing gel (BioRad, USA) ผาน

กระแสไฟฟา 1500 V, 150 mMA°, 60 W นาน 2.30-3 ชั่วโมง จากนั้นตรวจสอบผลโดยการยอมเจล
ดวยวิธี Silver staining ขนาดของอัลลิลจะเทียบกับ M13 sequence ladder (Promega, USA) 

 
5. การทดสอบการถายทอดทางพนัธุกรรม (Mendelian inheritance) 
 

เมื่อไดสภาวะที่เหมาะสมในปฎิกิริยาพีซีอารของแตละไพรเมอรแลว ตรวจสอบการ
ถายทอดทางพนัธุกรรมของไมโครแซทเทลไลท ไพรเมอร โดยนําไพรเมอรทั้ง 5 คู ไดแก Pg-2* 
Pg-3* Pg-6* Pg-13* และ Pg-20* มาตรวจตวัอยางดีเอน็เอจากพอ แม และลูกปลาเทโพ จํานวน 1 
ครอบครัว จํานวนลูก 20 ตัว และทดสอบการถายทอดของเครื่องหมายพันธุกรรมในรุนลูกดวยวธีิ 
Chi-square Goodness of fit (Sokal and Rohlf, 1981) 
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จากสูตร 
 

  χ2 = Σ(O-E-0.5)2 
                 E  
โดย 
  O คือ คาที่ไดจากการทดลอง (observed value) 
  E คือ คาที่ไดจากทฤษฎี (expected value) 
  0.5 คือ คาที่ใชปรับใหคา Chi-square ถูกตองมากยิ่งขึ้น  

     (correction factor) สําหรับตัวอยางจํานวนนอย 
 
6. การวิเคราะหขอมูล 
 
 บันทึกขอมูลยโีนไทพปลาเทโพในแตละตําแหนงของประชากร จากนัน้นํามาคํานวณและ
วิเคราะหคาความหลากหลายทางพันธุกรรมภายในประชากร ซ่ึงประกอบดวยความถี่อัลลิล 
จํานวนอัลลิลเฉลี่ยตอตําแหนง Effective number of allele คาสังเกตเฮตเทอโรไซโกซิตี (Ho) และคา
คาดหมายคาเฮตเทอโรไซโกซิตี (He) คํานวณโดยใชโปรแกรม POPGENE version 1.31 (Yeh et al., 
1999) ดังนี ้
 
 6.1 ความถี่ของอัลลิล (Allele frequency) ในแตละตําแหนงของประชากร คํานวณไดจาก 
 

   pi = 2Nii +ΣNij  (Halliburton, 2004) 
            2N 
 
 เมื่อ pi คือ ความถี่ของอัลลิล Ai  
  Nii คือ จํานวนตัวอยางที่มียีโนไทพแบบโฮโมไซโกต AiAi 
  Nij คือ จํานวนตัวอยางที่มียีโนไทพแบบเฮตเทอโรไซโกต AiAj 
  N คือ จํานวนตัวอยางทั้งหมด 
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 6.2 จํานวนอัลลิลเฉลี่ยตอตําแหนง (Mean number of alleles per locus, na) (Hedrick, 2000) 
คํานวณไดจาก 
 
   N =  จํานวนอัลลิลทั้งหมดทุกตําแหนง 
     จํานวนตําแหนงยีนทั้งหมดที่ศึกษา 
 
 6.3 Effective number of allele (Ae) (Kimura and Crow, 1964) คํานวณไดจาก 
 

   ne = 1/Σpi
2 

 
 เมื่อ  pi คือ ความถี่ของอัลลิลที่ i 
 
 6.4 Allelic richness (Ar) (Hurlbert, 1971) ใชเปรียบเทียบความหลากหลายของอลัลิล ใน
ประชากรที่มีจาํนวนตวัอยางไมเทากัน วิเคราะหโดยใชโปรแกรม FSTAT (Goudet, 1995) 
 
 6.5 คาเฮตเทอโรไซโกซิตี (Heterozygozity) (Nei, 1978) คํานวณไดจากสูตร 

 
  6.5.1 คาสังเกตเฮตเทอโรไซโกซิตี (Observed heterozygosity, HO)  

  
  HO  =  จํานวนตัวอยางที่มียีโนไทพแบบเฮตเทอโรไซโกต 

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

  

 hk = 2n(1-∑Xi
2)/2n-1 

 He  = ∑hk/r 
เมื่อ  
 hk คือ คาเฮตเทอโรไซโกซิตีที่ตําแหนง k 
 Xi คือ ความถี่ของอัลลีล i ที่ตําแหนง k 
 n คือ จํานวนอัลลีลที่ตําแหนง k 
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 r คือ จํานวนตําแหนงที่ทําการศึกษา 
 He คือ คาเฉลี่ยเฮตเทอโรไซโกซิตีตอตําแหนง 

 
 เปรียบเทียบคา Ho ในทุกคูของประชากร (Archie, 1985) และปรับระดับความนาจะเปน
สําหรับการใชขอมูลชุดเดิมวเิคราะหซํ้าหลายครั้งดวย Bonferroni correction (Rice, 1989) 
 
 6.6 การทดสอบสมดุลฮารดี-ไวนเบิรก 
 
 นําความถี่ยีโนไทพ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 1.2 (Goudet, 1995) และปรับระดับความนาจะเปนสําหรับการใชขอมูลชุดเดิมวิเคราะหซํ้า
หลายครั้งดวย Bonferroni correction (Rice, 1989) จากนั้นวเิคราะห null allele ในทุกตําแหนงของ
ประชากรและปรับยีโนไทพในแตละตําแหนงดวยโปรแกรม Micro-Checker Version 2.2.3 (Van 
Oosterhout et a l., 2004) และทดสอบสมดลุฮารดี-ไวนเบริกอีกครั้ง 
 
 6.7 การทดสอบ Genotypic disequilibrium 
 
 ทําการทดสอบวายีโนไทพที่ตําแหนงหนึง่เปนอิสระจากจากยีโนไทพที่ตําแหนงอืน่หรือไม 
โดยการประเมินคา exact p-value ดวยวธีิ 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นสําหรับการใช
ขอมูลชุดเดิมวเิคราะหซํ้าหลายครั้งดวย Bonferroni correction (Rice, 1989)  
 
 6.8 คาสัมประสิทธิ์เอฟ (F Coefficients) 
 
 วิเคราะหโครงสรางประชากรยอยของประชากรปลาเทโพในธรรมชาติทั้งแมน้ําเจาพระยา
และแมน้ําโขงโดยใชโปรแกรม FSTAT (Goudet, 1995) คํานวณคาสัมประสิทธิ์เอฟ (Wright, 1951) 



 

 

25 

ซ่ึงประกอบดวยคา FIS (smallF), FIT (capF) และ FST (theta) ตามวิธีการของ Weir and Cockerham 
(1984) และประเมินความแตกตางจากศนูยอยางมีนยัสําคัญดวย Bootstrapping ที่ความเชื่อมั่น 95% 
ซ่ึงคํานวณคาตางๆ ไดดังนี ้
 
 โดย 

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 

 โดย 
  HS = His/n    

เมื่อ His = 1-∑ Pik
2 

  HT = 1-∑ Pk
2  

 เมื่อ   Pk = ∑Pik/n 
 
โดย 

  Pik คือ คาความถี่อัลลิลที่ i ในประชากรยอย k 
  n คือ จํานวนประชากรยอย 
 
 6.9 การทดสอบ Genic differentiation 
 
 ทดสอบความถี่อัลลิลของแตละประชากรวามีความแตกตางกันหรือไม โดยวิธี Fisher’s 
exact test โดยใชโปรแกรม Genepop Version 3.4 (Raymond and Rousset, 2003) วิเคราะหขอมูล
โดยเปรียบเทยีบแตละคูประชากรจนครบทุกประชากร แสดงความแตกตางระหวางประชากรดวย
เมตริกซของระดับความนาจะเปน (p-value) และปรับระดับความนาจะเปนสําหรับการใชขอมูลชุด
เดิมวิเคราะหซํ้าหลายครั้งดวย Bonferroni correction (Rice, 1989) 
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 6.10 AMOVA (Analysis of molecular variance) 
 
 วิเคราะหความแปรปรวนของประชากรยอยตามวิธีการของ Excoffier et al. (1992) ดวย
โปรแกรม Arlequin version 2.0 (Schneider et al., 2000) โดย Variance component จะนํามาคํานวณ
คา F-statistics ซ่ึงเปน analogues ของ theta (Weir and Cockerham, 1984) สําหรับการศึกษา 
AMOVA คา F-statistics ที่ใชในการคํานวณ คือ 
 
 FST = อัตราสวนความแปรปรวนระหวางประชากรทั้งหมด (waterholes) 
 FSC = อัตราสวนความแปรปรวนระหวางประชากรภายในกลุม (catchments) 
 FCT = อัตราสวนความแปรปรวนระหวางกลุมภายในตวัอยางทัง้หมด 
 
 ทดสอบระดับนัยสําคัญทางสถิติโดยวิธี non-parametric permutations (Excoffier et al., 
1992) ดวยโปรแกรม Arlequin (Schneider et al., 2000) 
 
 6.11 คาระยะหางทางพันธุกรรม (genetic distance)  
 

นําคาความถี่อัลลิลของประชากรปลาเทโพมาทําซ้ําขอมูล 1,000 คร้ัง ดวย SEQBOOT  
ขอมูลที่ได นํามาคํานวณคาระยะหางทางพันธุกรรมโดยวิธี Cavalli-Sforza and Edwards (1967) 
ดวย GENDIST โดยใชโปรแกรม PHYLIP version 3.6 (Felsenstein, 1993) คาระยะหางทาง
พันธุกรรม โดยวิธีของ Cavalli-Sforza and Edwards (1967) chord distance คํานวณจากสูตร 
 

DC  =  (2 2  / π) ( θ cos  -  1 )  

โดยที ่  cos θ  = i = 1 Σ n pp iyix
 

เมื่อ   pix คือ ความถี่อัลลิลใดๆ ของประชากร x 

  piy คือ ความถี่อัลลิลใดๆ ของประชากร y 

  θ คือ π/2 
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ดังนั้น Cavalli-Sforza and Edwards (1967) chord distance คํานวณไดจากสูตร 

DC  =  2 /π [2 (1 - n Σ i = 1 pp iyix
)]1/2 

 
 6.12 การทดสอบ Mantel’s test 
 

นําคาระยะหางทางพันธุกรรมที่คํานวณโดยวิธี Cavalli-Sforza and Edwards (1967) มา
ทดสอบสหสัมพันธระหวางคาระยะหางทางพันธุกรรมและระยะหางทางภูมิศาสตรที่วัดความยาว
ตามแมน้ํา โดยวิธี Mantel’s Test (Mantel, 1967) ดวยโปรแกรม TFPGA version 1.3 (Miller, 1997) 
 
 6.13 แผนผังความสัมพันธทางพันธุกรรม 
 
 แผนผังความสัมพันธทางพันธุกรรมระหวางประชากรปลาเทโพ โดยนําความถี่อัลลิลมา
ทําซ้ํา 1,000 คร้ัง ใน SEQBOOT ผลขอมูลที่ไดนําไปคํานวณคาระยะหางทางพันธุกรรมโดยวิธี 
Cavalli-Sforza and Edwards (1967) ใน GENDIST และนําคาที่ไดไปสรางแผนภมูิความสัมพันธ
ดวยวิธี Neighbor-Joining โดยคา bootstrap ของจุดแยก (node) ใชการสุม 1,000 คร้ัง ในการทําซ้ํา
ขอมูล ดวย NEIGHBOR และ CONSENSE  คํานวณดวยโปรแกรม PHYLIP version 3.6 
(Felsenstein, 1993) ทั้งนีใ้นการสรางแผนผังความสัมพันธทางพันธุกรรมของประชากรปลาเทโพ 
ไดตัดประชากรที่มีจํานวนตวัอยางนอยกวา 10 ตัวอยางออกไป ไดแก ประชากรจังหวัดพิษณุโลก, 
ปทุมธานี-1และอุบลราชธานี คงเหลือประชากรที่ใชในการสรางแผนผังความสัมพันธทาง
พันธุกรรมจํานวน 8 ประชากร 
 
 6.14 MDS (multidimensional scaling)  
 

นําคาเมตริกซของระยะหางทางพันธุกรรม (Cavalli-Sforza and Edwards, 1967) มา
จัดรูปแบบความความสัมพนัธทางพันธุกรรมระหวางประชากรปลาเทโพดวย nonmetric 
multidimensional scaling ตามวิธีการของ Lessa (1990) โดยใชโปรแกรม SYSTAT (Wilkinson, 
1992) 
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6.15 Assignment test 
 
 Assignment test ใชคํานวณ likelihood ของยีโนไทพในแตละตวัอยางของประชากรปลา
เทโพจากธรรมชาติและจากโรงเพาะฟก และทําการจัดกลุมตัวอยางประชากรปลาเทโพจากโรงเพาะ
ฟกใหม โดยใชประชากรปลาเทโพจากธรรมชาติเปนประชากรพื้นฐาน วิเคราะหดวยโปรแกรม 
GENECLASS Version 2 (Cornuet et al., 1999)  
 
7. สถานที่ทําการทดลอง 
 

หองปฏิบัติการภาควิชาเพาะเลี้ยงสัตวน้ํา ภาควิชาเพาะเลี้ยงสัตวน้ํา คณะประมง
มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร  
 
8. ระยะเวลาทําการทดลอง 
 
 ระยะเวลาเริ่มทําการทดลองเดือนมิถุนายน 2546 ส้ินสุดการทดลองในเดือนมีนาคม 2548 
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ผลการทดลอง 
 
1. Cross-species amplification ของไมโครแซทแทลไลทในปลาเทโพ 
 
 จากการศึกษาไมโครแซทแทลไลท ไพรเมอร 5 คู ไดแก Pg-2*, Pg-3*, Pg-6*, Pg-13* และ 
Pg-20* ที่พัฒนาจากปลาบึกพบวาสามารถเพิ่มปริมาณดเีอ็นเอของปลาเทโพไดและพบสภาวะหลาก
รูปแบบในทกุประชากร สวนประกอบในปฏิกิริยา PCR แสดงไวในตารางที่ 3 โดยที่ตําแหนง Pg-
2* พบจํานวนอัลลิล 8 อัลลิล (ขนาด 229-245) ตําแหนง Pg-3* พบ 7 อัลลิล (ขนาด 189-217) 
ตําแหนง Pg-6* พบ 22 อัลลิล (ขนาด 240-294) ตําแหนง Pg-13* พบ 21 อัลลิล (ขนาด 232-278) 
และตําแหนง Pg-20* พบ 15 อัลลิล (ขนาด 208-242)  
 
ตางรางที่ 3 แสดงสภาวะที่เหมาะสมในปฏิกิริยา PCR (ปริมาตร 10 μl) 
 

ไพรเมอร Pg-2* Pg-3* Pg-6* Pg-13* Pg-20* 

ดีเอ็นเอตนแบบ (ng) 20 20 20 20 20 

MgCl2 (mM) 1.2 1.2 1.5 1.5 1.5 

dNTPs (μM) 100 100 100 100 100 

PCR buffer 1X 1X 1X 1X 1X 

F/R Primer  (μM) 0.5 0.5 0.5 0.5 0.5 

DNA polymerase (U) 0.2 0.2 0.2 0.2 0.2 

Annealing Temperature (ºC) 58 60 58 60 60 

 
2. การทดสอบการถายทอดทางพนัธุกรรม (Mendelian inheritance) 
 
 จากการทดสอบการถายทอดทางพันธุกรรมของไมโครแซทเทลไลทอัลลิลในลูกปลาเทโพ 
จํานวน 20 ตัวอยาง จาก 1 ครอบครัว และวิเคราะห Chi-square Goodness of fit พบวาไพรเมอรทั้ง 5 
คู มีการถายทอดทางพันธุกรรมตามกฎของแมนเดล (P<0.05) (ตารางที ่4) 
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ตารางที่ 4 แสดงการถายทอดทางพันธุกรรมของไมโครแซทเทลไลท ทั้ง 5 ตําแหนง 
 

ตําแหนง ยีโนไทพ ยีโนไทพของลูก 

 พอ แม อัตราสวน ยีโนไทพ จํานวน χ2 

       

Pg-2* 237/237 237/237 1 237/237 20 0.01ns 

       

Pg-3* 189/189 189/191 1:1 189/189 14 2.45ns 

    189/191 6  

       

Pg-6* 264/274 260/274 1:1:1:1 260/264 5 0.12ns 

    260/274 6  

    264/274 4  

    274/274 2  

       

Pg-13* 252/268 258/268 1:1:1:1 252/258 2 3.80ns 

    252/268 9  

    258/268 5  

    268/268 4  

       

Pg-20* 230/232 220/222 1:1:1:1 220/230 5 1.00ns 

    220/232 3  

    222/230 5  

    222/232 7  

       
 
หมายเหตุ   ns คือ ไมมีความแตกตางทางสถิติอยางมีนัยสําคัญ (P<0.05, df =1=3.84, P<0.05, df =3=7.82)
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3. ความถี่อัลลิลและ  Private allele 
 

พบ Private allele ซ่ึงหมายถึง อัลลิลที่มีความเฉพาะในประชากรใดประชากรหนึ่ง ทัง้หมด 
13 อัลลิล ใน 4 ตําแหนง คือ ประชากรจังหวดัพิษณุโลกพบ 2 อัลลิล ไดแก Pg-2*231 และ Pg-
20*212, จังหวัดชัยนาท พบ 1 อัลลิล ไดแก Pg-6*274, จังหวัดเชยีงรายพบ 7 อัลลิล ไดแก Pg-
2*245, Pg-3*197, 217, Pg-6*240, 244, 258 และ Pg-20*242 จังหวดัอุบลราชธานีพบ 1 อัลลิล 
ไดแก Pg-3*197 และพนมเปญพบ 2 อัลลิล ไดแก Pg-2*229 และ Pg-20*208 ความถี่อัลลิลของแต
ละตําแหนงในแตละประชากร แสดงไวในตารางที่ 5 และรูปที่ 2-6 
 
ตารางที่ 5 แสดงความถี่อัลลิลของไมโครแซทเทลไลท 5 ตําแหนง ในประชากรปลาเทโพ 
 

อัลลิล CP-1 CP-2/1 CP-2/2 CP-3 CP-4/1 CP-4/2 MK-1 MK-2  MK-3 MKH-1 MKH-2 

Pg-2*            

N 9 23 19 100 7 45 14 10 16 40 64 

229 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.094 0.000 0.000 

231 0.111 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

233 0.000 0.000 0.026 0.055 0.071 0.033 0.036 0.050 0.000 0.000 0.000 

235 0.444 0.652 0.526 0.485 0.429 0.522 0.286 0.750 0.469 0.563 0.641 

237 0.111 0.000 0.105 0.020 0.000 0.044 0.071 0.000 0.344 0.438 0.344 

239 0.056 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.179 0.000 0.000 0.000 0.000 

241 0.278 0.348 0.342 0.440 0.500 0.400 0.321 0.200 0.094 0.000 0.016 

245 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.107 0.000 0.000 0.000 0.000 

            

Pg-3*            

(N) 9 22 19 100 7 45 14 10 15 40 64 

189 0.611 0.727 0.921 0.715 0.643 0.844 0.393 0.600 0.700 0.600 0.609 

191 0.389 0.227 0.079 0.285 0.286 0.156 0.286 0.300 0.300 0.400 0.391 

193 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.250 0.000 0.000 0.000 0.000 

197 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.050 0.000 0.000 0.000 
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ตารางที่ 5 (ตอ) 

อัลลิล CP-1 CP-2/1 CP-2/2 CP-3 CP-4/1 CP-4/2 MK-1 MK-2  MK-3 MKH-1 MKH-2 

Pg-3*            

199 0.000 0.000 0.000 0.000 0.071 0.000 0.000 0.050 0.000 0.000 0.000 

205 0.000 0.045 0.000 0.000 0.000 0.000 0.036 0.000 0.000 0.000 0.000 

217 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.036 0.000 0.000 0.000 0.000 

            

Pg-6*            

N 8 23 19 71 7 25 10 10 15 29 46 

240 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.250 0.000 0.000 0.000 0.000 

244 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.150 0.000 0.000 0.000 0.000 

248 0.000 0.022 0.000 0.000 0.000 0.000 0.050 0.000 0.000 0.000 0.000 

256 0.000 0.000 0.000 0.000 0.143 0.000 0.000 0.200 0.000 0.000 0.000 

258 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.050 0.000 0.000 0.000 0.000 

260 0.000 0.000 0.000 0.021 0.143 0.020 0.100 0.050 0.067 0.000 0.000 

262 0.250 0.652 0.658 0.162 0.143 0.220 0.150 0.050 0.200 0.362 0.207 

264 0.000 0.130 0.105 0.000 0.071 0.100 0.050 0.050 0.367 0.259 0.380 

266 0.000 0.065 0.158 0.028 0.000 0.000 0.050 0.000 0.100 0.034 0.043 

268 0.188 0.000 0.000 0.127 0.000 0.100 0.000 0.050 0.000 0.017 0.000 

270 0.000 0.000 0.000 0.106 0.214 0.020 0.000 0.250 0.067 0.000 0.000 

272 0.063 0.000 0.000 0.028 0.000 0.020 0.000 0.100 0.067 0.241 0.207 

274 0.000 0.000 0.000 0.014 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

276 0.000 0.130 0.079 0.021 0.214 0.180 0.050 0.100 0.133 0.052 0.109 

278 0.000 0.000 0.000 0.028 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.017 0.022 

280 0.000 0.000 0.000 0.028 0.071 0.000 0.000 0.050 0.000 0.000 0.000 

282 0.188 0.000 0.000 0.042 0.000 0.100 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

284 0.125 0.000 0.000 0.155 0.000 0.100 0.100 0.000 0.000 0.017 0.033 

286 0.000 0.000 0.000 0.077 0.000 0.000 0.000 0.050 0.000 0.000 0.000 

288 0.000 0.000 0.000 0.063 0.000 0.080 0.000 0.050 0.000 0.000 0.000 

292 0.000 0.000 0.000 0.035 0.000 0.060 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

294 0.188 0.000 0.000 0.063 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 
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ตารางที่ 5 (ตอ) 

อัลลิล CP-1 CP-2/1 CP-2/2 CP-3 CP-4/1 CP-4/2 MK-1 MK-2  MK-3 MKH-1 MKH-2 

Pg-13*           

N 6 20 15 96 7 40 11 10 26 40 64 

232 0.167 0.000 0.000 0.000 0.000 0.013 0.318 0.000 0.000 0.000 0.000 

236 0.000 0.000 0.033 0.036 0.000 0.013 0.045 0.000 0.000 0.000 0.000 

238 0.000 0.250 0.067 0.031 0.214 0.013 0.182 0.200 0.173 0.025 0.070 

240 0.083 0.075 0.033 0.057 0.071 0.063 0.091 0.050 0.135 0.000 0.000 

242 0.083 0.000 0.000 0.068 0.000 0.163 0.091 0.000 0.000 0.000 0.000 

244 0.000 0.000 0.133 0.130 0.071 0.088 0.045 0.150 0.096 0.000 0.000 

246 0.167 0.125 0.000 0.078 0.071 0.075 0.136 0.000 0.038 0.013 0.047 

248 0.083 0.050 0.000 0.042 0.000 0.100 0.000 0.300 0.154 0.000 0.000 

250 0.083 0.000 0.100 0.094 0.071 0.100 0.091 0.050 0.135 0.450 0.336 

252 0.000 0.075 0.167 0.094 0.071 0.088 0.000 0.050 0.192 0.125 0.086 

254 0.000 0.075 0.000 0.078 0.000 0.000 0.000 0.000 0.019 0.000 0.000 

256 0.083 0.125 0.033 0.021 0.000 0.113 0.000 0.000 0.019 0.000 0.000 

258 0.000 0.000 0.000 0.031 0.000 0.000 0.000 0.050 0.000 0.000 0.000 

260 0.083 0.025 0.033 0.021 0.071 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

262 0.000 0.075 0.100 0.063 0.000 0.000 0.000 0.050 0.000 0.000 0.000 

264 0.000 0.050 0.000 0.068 0.214 0.025 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

266 0.000 0.000 0.000 0.057 0.071 0.050 0.000 0.050 0.000 0.000 0.000 

268 0.083 0.075 0.133 0.026 0.000 0.100 0.000 0.000 0.038 0.388 0.461 

270 0.083 0.000 0.100 0.000 0.000 0.000 0.000 0.050 0.000 0.000 0.000 

272 0.000 0.000 0.033 0.000 0.071 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

278 0.000 0.000 0.033 0.005 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 
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ตารางที่ 5 (ตอ) 

อัลลิล CP-1 CP-2/1 CP-2/2 CP-3 CP-4/1 CP-4/2 MK-1 MK-2  MK-3 MKH-1 MKH-2 

Pg-20*           

N 9 23 13 100 7 35 14 10 26 40 49 

208 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.038 0.000 0.000 

210 0.056 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.019 0.000 0.000 

212 0.056 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

214 0.000 0.000 0.077 0.000 0.000 0.014 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 

216 0.278 0.217 0.269 0.280 0.357 0.429 0.143 0.350 0.038 0.000 0.000 

218 0.167 0.109 0.192 0.055 0.000 0.086 0.036 0.150 0.019 0.000 0.000 

220 0.222 0.217 0.231 0.260 0.286 0.271 0.036 0.350 0.192 0.288 0.276 

222 0.222 0.391 0.154 0.315 0.071 0.129 0.107 0.100 0.058 0.250 0.122 

224 0.000 0.000 0.038 0.020 0.000 0.043 0.107 0.000 0.038 0.000 0.000 

226 0.000 0.043 0.038 0.060 0.214 0.029 0.036 0.050 0.404 0.125 0.204 

228 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.071 0.000 0.058 0.000 0.000 

230 0.000 0.022 0.000 0.000 0.000 0.000 0.107 0.000 0.000 0.000 0.000 

232 0.000 0.000 0.000 0.000 0.071 0.000 0.071 0.000 0.115 0.338 0.398 

234 0.000 0.000 0.000 0.010 0.000 0.000 0.214 0.000 0.019 0.000 0.000 

242 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.071 0.000 0.000 0.000 0.000 

            

 
หมายเหตุ  : N คือ จํานวนตัวอยาง 
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ภาพที่ 2 แสดงการกระจายความถี่อัลลิลของไมโครแซทเทลไลทที่ตําแหนง Pg-2* ในประชากร 

ปลาเทโพ 



 

 

36 

พิษณุโลก
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ภาพที่ 3 แสดงการกระจายความถี่อัลลิลของไมโครแซทเทลไลทที่ตําแหนง Pg-3* ในประชากร 

ปลาเทโพ 
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พิษณุโลก
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ภาพที่ 4 แสดงการกระจายความถี่อัลลิลของไมโครแซทเทลไลทที่ตําแหนง Pg-6* ในประชากร 

ปลาเทโพ 
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ภาพที่ 5 แสดงการกระจายความถี่อัลลิลของไมโครแซทเทลไลทที่ตําแหนง Pg-13* ในประชากร 

ปลาเทโพ 
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พิษณุโลก
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เชียงราย
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ภาพที่ 6 แสดงการกระจายความถี่อัลลิลของไมโครแซทเทลไลทที่ตําแหนง Pg-20* ในประชากร 

ปลาเทโพ 
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4. การทดสอบสมดุลฮารด-ีไวนเบิรก 
 
 เมื่อทดสอบสมดุลฮารดี-ไวนเบิรกในทุกตาํแหนงของประชากรปลาเทโพและปรับระดับ
ความนาจะเปนดวย Bonferroni correction (P<0.0006) พบวามี 4 ประชากร ที่ไมอยูในสมดุลฮารดี-
ไวนเบิรก ไดแก ประชากรจังหวดัชัยนาท ปทุมธานี-2 เชียงรายและพนมเปญ โดยตาํแหนง Pg-6* 
พบไมอยูในสมดุลฮารดี-ไวนเบิรกมากที่สุด ซ่ึงสาเหตุหนึ่งอาจเกดิจาก null allele ดังนั้นจึงทําการ
ปรับยีโนไทพที่ตําแหนงดังกลาวและทดสอบสมดุลฮารดี-ไวนเบิรกอีกครั้ง พบวาประชากรปลา
เทโพที่นํามาศกึษานี้อยูในสมดุลฮารดี-ไวนเบิรกในทุกประชากร และเมื่อพิจารณาในแตละตําแหนง
พบวาประชากรจังหวดัชัยนาทไมอยูในสมดุลฮารดี-ไวนเบิรกที่ตําแหนง Pg-6* และ Pg-13* 
(P<0.0006) และประชากรจงัหวัดปทมุธานี-1 ไมอยูในสมดุลฮารดี-ไวนเบิรกที่ตาํแหนง Pg-6* ซึ่ง
ตําแหนงทีไ่มอยูในสมดุลฮารดี-ไวนเบิรกนี้ เบีย่งเบนไปในทางที่มีโฮโมไซโกตมากกวาคาดหมาย 
(FIS เปนบวก) (ตารางที่ 6 และ 7) 
 
5. การทดสอบ Genotypic disequilibrium 
 

จากการทดสอบ Genotypic disequilibrium ในประชากรปลาเทโพ 11 ประชากร ดวยวิธี 
Markov chain ระหวางตําแหนงในแตละประชากร และปรับระดับความนาจะเปนดวย Bonferroni 
correction (P<0.0005) พบวาการกระจายตัวของยีโนไทพไมเปนอิสระตอกัน (genotype 
disequilibrium) อยางมีความแตกตางทางสถิติ ในประชากรจังหวัดชยันาทที่คูตําแหนง Pg-6* กับ
Pg-13* ปทุมธานี-2 ที่สองคูตําแหนงคือ Pg-6* กับ Pg-20* และ Pg-13* กับ Pg-20* และประชากร
ศพจ.อุบลราชธานีที่คูตําแหนง Pg-6* กับ Pg-20* (ตารางที่ 8) 
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ตารางที่ 6 แสดงการทดสอบสมดุลฮารดี-ไวนเบิรกในประชากรปลาเทโพ 11 ประชากรกอนปรับยีโนไทพ 
 

Pg-2* Pg-3* Pg-6* Pg-13* Pg-20* ทุกตําแหนง ประชากร 

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

CP-1 -0.219 0.9618 -0.600 1.0000 0.484 0.0082 0.153 0.1700 0.074 0.4545 0.046 0.3082 

CP-2/1 -0.517 1.0000 -0.066 0.7609 0.049 0.4100 0.222 0.0091 -0.097 0.8736 -0.036 0.7264 

CP-2/2 -0.214 0.9409 -0.059 1.0000 0.024 0.5273 0.067 0.3300 0.406* 0.0009 0.086 0.0727 

CP-3 -0.211 0.9982 0.097 0.2209 0.385* 0.0009 0.132* 0.0009 0.069 0.1336 0.123* 0.0009 

CP-4/1 -0.200 0.8582 -0.364 1.0000 0.700* 0.0009 -0.077 1.0000 -0.292 1.0000 0.016 0.4882 

CP-4/2 -0.131 0.8855 -0.173 1.0000 0.537* 0.0009 0.216* 0.0009 0.278 0.0018 0.222* 0.0009 

MK-1 0.010 0.5618 0.117 0.3291 0.419 0.0027 0.541* 0.0009 0.304 0.0018 0.283* 0.0009 

MK-2 0.040 0.4727 -0.235 0.9255 0.122 0.2409 -0.032 0.8018 0.08 0.4691 0.008 0.5555 

MK-3 0.430 0.0036 0.545 0.0091 0.589* 0.0009 0.170 0.0418 0.026 0.4673 0.320* 0.0009 

MKH-1 -0.053 0.7373 -0.174 0.9500 0.358* 0.0009 -0.010 0.5773 0.249 0.0036 0.106 0.0109 

MKH-2 -0.156 0.9055 -0.029 0.6900 0.397* 0.0009 -0.018 0.6236 0.048 0.3409 0.069 0.1000 

 
หมายเหต ุ :  คา FIS ที่กํากับดวยดอกจนั (*) แสดงวามีความแตกตางจาก 0 อยางมีนัยสําคัญทางสถิติ P<0.0009 (Bonferroni correction)  
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ตารางที่ 7 แสดงการทดสอบสมดุลฮารดี-ไวนเบิรกในประชากรปลาเทโพ 11 ประชากรหลังปรับยโีนไทพ (เนื่องจากตรวจพบ null allele ที่ตําแหนง Pg-6*) 
 

Pg-2* Pg-3* Pg-6* Pg-13* Pg-20* ทุกตําแหนง ประชากร 

FIS P-value FIS P-value FIS P-value FIS P-value FIS P-value FIS P-value 
CP-1 -0.219 0.9582 -0.600 1.0000 0.440 0.0173 0.153 0.1809 0.074 0.4291 0.039 0.2900 
CP-2/1 -0.517 1.0000 -0.066 0.7600 0.049 0.4464 0.389 0.0118 -0.097 0.8864 -0.036 0.7418 
CP-2/2 -0.214 0.9355 -0.059 1.0000 0.024 0.5418 0.067 0.3100 0.179 0.1491 0.028 0.3355 
CP-3 -0.211 0.9945 0.097 0.2227 0.147* 0.0009 0.117* 0.0009 0.069 0.1391 0.060 0.0073 
CP-4/1 -0.200 0.8627 -0.364 1.0000 0.700* 0.0009 -0.077 1.0000 -0.292 1.0000 0.016 0.5381 
CP-4/2 -0.131 0.8900 -0.173 1.0000 0.190 0.0182 0.126 0.0191 0.096 0.2127 0.070 0.0291 
MK-1 0.010 0.5982 0.117 0.3109 0.236 0.0500 0.482 0.0045 0.304 0.0045 0.239 0.0018 
MK-2 0.040 0.4555 -0.235 0.8918 0.122 0.2555 -0.032 0.7791 0.080 0.4609 0.008 0.5309 
MK-3 0.159 0.2609 0.239 0.3664 0.267 0.0391 0.170 0.0245 0.026 0.4755 0.167 0.0036 
MKH-1 -0.156 0.9218 -0.029 0.6900 0.223 0.0282 -0.018 0.6382 0.048 0.3873 0.032 0.2482 
MKH-2 -0.053 0.7064 -0.174 0.9418 0.118 0.0882 -0.010 0.5727 0.032 0.4191 -0.001 0.5027 

 
หมายเหต ุ :  คา FIS ที่กํากับดวยดอกจนั (*) แสดงวามีความแตกตางจาก 0 อยางมีนัยสําคัญทางสถิติ P<0.0009 (Bonferroni correction)   
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ตารางที่ 8 แสดงการทดสอบ Genotypic disequilibriumในประชากรปลาเทโพ 11 ประชากร (P-value) 
 

ตําแหนง CP-1 CP-2/1 CP-2/2 CP-3 CP-4/1 CP-4/2 MK-1 MK-2 MK-3 MKH-1 MKH-2 

Pg-2*-Pg-3* 0.5591 0.3217 0.0213 0.7887 0.0289 0.1789 0.8448 0.7919 0.0046 0.5539 0.4708 

Pg-2*-Pg-6* 1.0000 0.7881 0.3655 0.2771 - 0.1524 1.0000 - 0.1141 0.9069 0.0135 

Pg-3*-Pg-6* 0.7459 0.5209 0.3749 0.6571 - 0.5754 1.0000 - 0.0558 0.3860 0.6698 

Pg-2*-Pg-13* - 0.8437 1.0000 0.5091 1.0000 0.4939 0.5260 0.8532 1.0000 0.7050 0.1897 

Pg-3*-Pg-13* - 0.9831 0.6422 0.4115 1.0000 0.0441 1.0000 0.8562 1.0000 0.3408 0.5810 

Pg-6*-Pg-13* - 0.7467 0.2754 0.0000 - 0.0236 - - 1.0000 0.8789 0.7784 

Pg-2*-Pg-20* 0.6965 0.7985 0.6749 0.7937 1.0000 0.1540 1.0000 0.9256 0.6908 0.4430 0.0339 

Pg-3*-Pg-20* 0.2900 1.0000 0.6915 0.6620 1.0000 0.0747 0.2066 0.4318 0.8930 0.2977 0.0604 

Pg-6*-Pg-20* 1.0000 0.5261 0.7093 0.4247 - 0.0000 1.0000 - 1.0000 0.3000 0.0000 

Pg-13*-Pg-20* - 1.0000 - 0.3674 0.0964 0.0000 1.0000 0.2120 0.4898 0.5889 0.9092 
 
หมายเหต ุ :  คาวิกฤต (critical value) ของคา P = 0.0005 (Bonferroni correction) 

       -       คือ  ไมมีขอมูล 
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6. ความหลากหลายทางพนัธุกรรมภายในประชากร  
 

จํานวนอัลลิลเฉลี่ยตอตําแหนงในประชากรปลาเทโพจากธรรมชาติ มีคาอยูระหวาง 5.4 ใน
ประชากรจังหวัดพจิิตร-1 ถึง 9.4 ในประชากรจังหวัดชยันาท โดยมีคาเฉลี่ยจากทุกประชากรเทากบั 

6.8±4.0 สวนประชากรปลาเทโพจากโรงเพาะฟกทั้งสองมีอัลลิลเฉลี่ยตอตําแหนงเทากัน โดยมี

คาเฉลี่ยจากทกุประชากรเทากับ 4.2±2.1 
 
คาเฉลี่ย Allelic richness ในประชากรปลาเทโพจากธรรมชาติมีคาอยูระหวาง 4.0 ใน

ประชากรจังหวัดพจิิตร-1 ถึง 6.1 ในประชากรจังหวัดเชยีงราย โดยมีคาเฉล่ียจากทุกประชากรเทากบั 

5.0±2.4 สวนประชากรปลาเทโพจากโรงเพาะฟกทัง้สองมีคาเฉลี่ย Allelic richness เทากับ 3.2±1.1 
 
คาเฉลี่ย Effective number of allele ในประชากรปลาเทโพจากธรรมชาติมีคาอยูระหวาง 3.5 

ในประชากรจงัหวัดพิจิตร-1 ถึง 6.4 ในประชากรจังหวัดชัยนาท โดยมีคาเฉลี่ยจากทุกประชากร

เทากับ 4.7±3.0 สวนประชากรปลาเทโพจากโรงเพาะฟกมีคาเฉลี่ย Effective number of allele 
เทากับ 2.8 ในประชากรศพจ.ยโสธร และ 2.9 ในประชากรศพจ.อุบลราชธานี โดยมคีาเฉลี่ยจากทกุ

ประชากรเทากับ 2.8±0.9 
 

คาเฮตเทอโรไซโกซิตีจากการสังเกต (Ho) ในประชากรปลาเทโพจากธรรมชาติ มีคา
ระหวาง 0.596 ในประชากรจังหวดัพิจิตร-2 ถึง 0.756 ในประชากรจังหวัดพิษณุโลก คาเฉลี่ยจากทกุ

ประชากรเทากับ 0.669±0.181 สวนประชากรปลาเทโพจากโรงเพาะฟกม ี (Ho) เทากับ 0.602 ใน
ประชากรศพจ.ยโสธร และ 0.620 ในประชากรศพจ.อุบลราชธานี ในขณะที่คาเฮตเทอโรไซโกซิตี
จากการคาดหมาย (He) ในประชากรปลาเทโพจากธรรมชาติมีคาเฉลี่ยจากทกุประชากรเทากับ 

0.611±0.077 
 
ในประชากรปลาเทโพจากโรงเพาะฟกมีคาระหวาง 0.622 ในประชากรศพจ.ยโสธร และ 

0.619 ในประชากรศพจ.อุบลราชธานี โดยมีคาเฉลี่ยจากทุกประชากรเทากับ 0.621±0.123 เมื่อ
เปรียบเทียบคาเฮตเทอโรไซโกซิตีจากการสังเกตระหวางประชากรปลาเทโพ พบวาประชากรปลา
เทโพสวนใหญมีคาเฮตเทอโรไซโกซิตี ไมแตกตางอยางมีนัยสําคญัทางสถิติ ยกเวนคูประชากร
จังหวดัพิษณุโลกและศพจ.ยโสธร ความหลากหลายทางพันธุกรรมภายในประชากรปลาเทโพแสดง
ในตารางที.่9 
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ตารางที่ 9 ความหลากหลายทางพันธุกรรมภายในประชากรปลาเทโพ 11 ประชากร จํานวนอัลลิลเฉลี่ยตอตําแหนง Allelic richness คาเฉลี่ย Effective number  
   of  allele คาเฉลี่ยเฮตเทอโรไซโกซิตีจากการสังเกต (Ho) และจากการคาดหมาย (He) 
 

คาเฉลี่ยเฮตเทอโรไซโกซิตี 
ประชากร 

คาเฉลี่ยตัวอยาง
ตอตําแหนง 

จํานวนอัลลิลเฉลี่ย 
ตอตําแหนง 

Allelic richness 
คาเฉลี่ย Effective 
number of allele (Ho) (He) 

CP-1 8 5.8±2.9 5.5±2.9 4.9±2.7 0.756±0.150 0.783±0.177 
CP-2/1 22 5.4±3.5 4.0±2.1 3.5±2.6 0.640±0.150 0.618±0.200 
CP-2/2 17 6.0±4.3 4.4±2.5 4.1±3.4 0.596±0.273 0.612±0.304 
CP-3 93.5 9.4±7.2 5.0±2.9 6.4±5.3 0.672±0.177 0.714±0.223 
CP-4/1 7 5.6±3.0 5.2±2.6 4.3±2.4 0.743±0.293 0.753±0.176 
CP-4/2 38 7.6±4.9 4.8±2.5 5.0±3.8 0.627±0.187 0.672±0.266 
MK-1 12.5 8.0±2.6 6.1±1.7 5.7±2.1 0.645±0.122 0.839±0.079 
MK-2 10 6.6±3.6 5.0±2.4 4.1±2.4 0.700±0.187 0.705±0.207 
MK-3 19.5 6.8±3.8 4.7±1.9 4.1±2.1 0.599±0.172 0.716±0.175 

คาเฉลี่ย  6.8±4.0 5.0±2.4 4.7±3.0 0.669±0.181 0.718±0.198 

MKH-1 38 4.2±2.5 3.1±1.1 2.8±0.9 0.602±0.076 0.622±0.126 
MKH-2 57.5 4.2±1.9 3.3±1.1 2.9±1.0 0.620±0.084 0.619±0.135 

คาเฉลี่ย  4.2±2.1 3.2±1.1 2.8±0.9 0.611±0.077 0.621±0.123 
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7. คาสัมประสทิธ์ิเอฟ (F-coefficient) 
 
 คาสัมประสิทธิ์เอฟ (FIS, FIT และ FST) ของประชากรปลาเทโพจากธรรมชาติแสดงไวใน
ตารางที่ 10-12 คา FST เฉลี่ยทุกตําแหนงของประชากรปลาเทโพจากธรรมชาติเทากับ 0.062 และมี
ความแตกตางจากศูนยอยางมีนัยสําคัญทางสถิติ (P<0.05) เมื่อแยกตามลุมน้ําพบวาประชากรปลา
เทโพจากลุมน้าํเจาพระยามีคา FST เทากับ 0.042 ประชากรปลาเทโพจากลุมน้ําโขงมีคา FST เทากบั 
0.084 และคา FST ทั้งสองแตกตางจากศนูยอยางมีนัยสําคญัทางสถิติ (P<0.05) (ตารางที่ 10-12) 
 
8. Genic differentiation 
 

เมื่อทดสอบความแตกตางระหวางประชากรปลาเทโพทั้ง 8 ประชากร ดวยวิธี Fisher’s 
method ที่ทุกตําแหนงและปรับระดับความนาจะเปนดวย Bonferroni correction (P = 0.0013) พบวา
ประชากรปลาเทโพสวนใหญมีความแตกตางระหวางประชากร ยกเวน คูประชากรจังหวดัพิจิตร-1 
กับพิจิตร-2 และคูประชากรศพจ.ยโสธรกับศพจ.อุบลราชธานีที่ไมมีความแตกตางอยางมีนัยสําคญั
ทางสถิติ (ตารางที่ 13) 
 
ตารางที่ 10 แสดงคาสัมประสิทธิ์เอฟในแตละตําแหนงของประชากรปลาเทโพจากธรรมชาติทุก 
                   ประชากร  
 

ตําแหนง FIS FST FIT 

Pg-2* -0.171 0.044 -0.119 

Pg-3* 0.046 0.062 0.106 

Pg-6* 0.154 0.104 0.241 

Pg-13* 0.150 0.028 0.174 

Pg-20* 0.075 0.070 0.140 

ทั้งหมด 0.068ns 0.062* 0.127 ns 

Bootstrapping ที่ระดับ 
ความเชื่อมั่น 95% 

-0.054-0.141 0.038-0.090 -0.004-0.208 
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ตารางที่ 11 แสดงคาสัมประสิทธิ์เอฟในแตละตําแหนงของประชากรปลาเทโพจากแมน้ําเจาพระยา 
 

ตําแหนง FIS FST FIT 

Pg-2* -0.222 0.005 -0.215 

Pg-3* 0.019 0.036 0.054 

Pg-6* 0.135 0.110 0.230 

Pg-13* 0.127 0.022 0.146 

Pg-20* 0.061 0.019 0.078 

ทั้งหมด 0.045 ns 0.042* 0.085ns 

Bootstrapping ที่ระดับ 
ความเชื่อมั่น 95% 

-0.092-0.120 0.014-0.082 -0.069-0.185 

 
ตารางที่ 12 แสดงคาสัมประสิทธิ์เอฟในแตละตําแหนงของประชากรปลาเทโพจากแมน้ําโขง 
 

ตําแหนง FIS FST FIT 

Pg-2* 0.083 0.099 0.174 

Pg-3* 0.165 0.089 0.239 

Pg-6* 0.254 0.072 0.307 

Pg-13* 0.261 0.063 0.308 

Pg-20* 0.132 0.100 0.218 

ทั้งหมด 0.184 ns 0.084* 0.252 ns 

Bootstrapping ที่ระดับ 
ความเชื่อมั่น 95% 

0.118-0.244 0.071-0.098 0.204-0.298 

 
หมายเหตุ * แตกตางจาก 0 อยางมีนัยสําคญัทางสถิติ (P<0.05) 
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ตารางที่ 13 คาความนาจะเปน (P-value) ของการทดสอบความแตกตางระหวางประชากร (Genic differentiation) ปลาเทโพ 8 ประชากร (คาวิกฤติเทากับ    
      0.0013, Bonferroni correction)   
 

ประชากร CP-2/1 CP-2/2 CP-3 CP-4/2 MK-1 MK-3 MKH-1 MKH-2 

CP-2/1 -        

CP-2/2 0.00042 -       

CP3 Highly sign. Highly sign. -      

CP-4/2 Highly sign. Highly sign. Highly sign. -     

MK-1 Highly sign. Highly sign. Highly sign. Highly sign. -    

MK-3 Highly sign. Highly sign. Highly sign. Highly sign. Highly sign. -   

MKH-1 Highly sign. Highly sign. Highly sign. Highly sign. Highly sign. Highly sign. -  

MKH-2 Highly sign. Highly sign. Highly sign. Highly sign. Highly sign. Highly sign. 0.2386 - 
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9. AMOVA (Analysis of molecular variance) 
 

จากการทดสอบคาความแปรปรวนของประชากรปลาเทโพโดยวิธี AMOVA เมื่อรวมแหลง
น้ําพบวาคาเปอรเซ็นตความแปรปรวนระหวางประชากรมีคาเทากับ 2.48 และเปอรเซ็นตความ
แปรปรวนภายในประชากรมีคาเทากับ 97.52 จากการทดสอบทางสถิติ พบมีนัยสําคัญทางสถิติ
ระหวางประชากรและภายในประชากรปลาเทโพ  

 
เมื่อทําการทดสอบความแปรปรวนแยกตามแมน้ําพบวาเปอรเซ็นตความแปรปรวนระหวาง

กลุมมีคาเทากบั 6.55 เปอรเซ็นตความแปรปรวนระหวางประชากรภายในกลุมมีคาเทากับ -0.22 
และเปอรเซ็นตความแปรปรวนภายในประชากรมีคาเทากบั 93.67 (ตารางที่ 14) 
 
ตารางที่ 14 แสดงคาความแปรปรวนโดยการวิเคราะห AMOVA ระหวางประชากรและภายใน 
                   ประชากรปลาเทโพจากแหลงน้ําธรรมชาติ 6 ประชากร 
 

แหลงความแปรปรวน df SS  Variance  เปอรเซ็นต p-value 

      components ความแปรปรวน   

1.) รวมแหลงน้ําธรรมชาติ 9 ประชากร 

ระหวางประชากร 5 3.631 0.00686 Va      2.48 0 

ภายในประชากร 448 120.949 0.26997 Vb      97.52 0 

รวม 453 124.579 0.27683     

2.) แมน้ําเจาพระยาและแมน้าํโขง 

ระหวางกลุม 1 2.721 0.01888 Va 6.55 0 

ระหวางประชากร      

ภายในกลุม 4 0.91 -0.00063 Vb -0.22 0 

ภายในประชากร 448 120.949 0.26997 Vc 93.67 0 

รวม 453 124.579 0.28823   
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10. คาระยะหางทางพันธุกรรม 
 

คาระยะหางทางพันธุกรรมของประชากรปลาเทโพทั้ง 8 ประชากร คํานวณโดยวธีิของ 
Cavalli-Sforza and Edward (1967) พบวาประชากรปลาเทโพจากแหลงน้ําธรรมชาติมีคาระยะหาง
ทางพันธุกรรมเฉลี่ยเทากับ 0.059 โดยมคีาระหวาง 0.025 (ปทุมธานี-2 กับ ชัยนาท) ถึง 0.131 
(เชียงรายกับพจิิตร) ระยะหางทางพันธุกรรมระหวางประชากรจากแมน้ําเจาพระยามคีาเฉลี่ยเทากับ 
0.051 และประชากรจากแมน้ําโขงมีคาเฉลี่ยเทากับ 0.111 สวนประชากรศพจ.ยโสธรและประชากร
ศพจ.อุบลราชธานี มีคาระยะหางทางพันธุกรรมเทากับ 0.004 (ตารางที่ 15)   
 
11. การทดสอบ Mantel’s Test 
 
 จากการทดสอบ Mantel’s test ที่ระดับนัยสําคัญ 0.05 พบวาคาสหสัมพันธ (r) ของ
ความสัมพันธระหวางระยะทางทางภูมิศาสตรกับระยะหางทางพันธุกรรมระหวางคูประชากรปลา
เทโพจากแมน้าํเจาพระยา มคีาเทากับ 0.0007 (ภาพที ่ 7) และไมมีนยัสําคัญทางสถิติ (P = 0.1670) 
สวนคาสหสัมพันธระหวางระยะทางทางภมูิศาสตรกับระยะหางทางพันธุกรรมระหวางคูประชากร
ปลาเทโพจากแมน้ําโขง ไมสามารถวิเคราะหไดเนื่องจากมีเพียงคูประชากรเดียว 
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ภาพที่ 7 แสดงความสัมพันธระหวางระยะหางทางพนัธุกรรมและระยะทางทางภูมิศาสตรของคู 
              ประชากรปลาเทโพจากลุมน้ําเจาพระยา
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ตารางที่ 15 แสดงคาระยะหางทางพันธุกรรม (ดานลาง) และระยะทางทางภูมิศาสตร (กิโลเมตร) (ดานบน) ของประชากรปลาเทโพ 8 ประชากร 
 

ประชากร CP-2/1 CP-2/2 CP-3 CP-4/2 MK-1 MK-3 MKH-1 MKH-2 

CP-2/1  66.4 228.2 423.2 433.5 730.1 495.6 443.0 

CP-2/2 0.069 - 161.8 356.8 479.0 695.7 483.2 432.1 

CP-3 0.045 0.050 - 195.0 572.4 654.5 503.3 456.5 

CP-4/2 0.060 0.054 0.025 - 703.6 548.3 480.5 443.3 

MK-1 0.123 0.131 0.102 0.100 - 2078.3 1616.0 1680.1 

MK-3 0.077 0.075 0.067 0.067 0.111 - 645.0 709.1 

MKH-1 0.129 0.098 0.115 0.109 0.158 0.070 - 64.1 

MKH-2 0.115 0.096 0.111 0.104 0.147 0.064 0.004 - 
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11. Assignment test 
 

จากผลการวิเคราะหพบวาประชากรปลาเทโพจากโรงเพาะฟกทั้งสองถกูจัดกลุมอยูใน 3 
ประชากร ไดแก ประชากรจังหวดัพิจิตร-1 พิจิตร-2 และพบมากที่สุดในประชากรจากพนมเปญ 
โดยศพจ.ยโสธร พบ 72.5% และ ศพจ.อุบลราชธานีพบ 75% (ตารางที่ 16) 
 
ตารางที่ 16 แสดงผล assignment test ของประชากรปลาเทโพจากโรงเพาะฟกทัง้ 2 ประชากร ดวย 
      วิธีการของ Bayesian 
 

ประชากร MKH-1 MKH-2 

CP-2/1 2 6 

CP-2/2 9 10 

CP3 - - 

CP-4/2 - - 

MK-1 - - 

MK-3 29 48 

จํานวน 40 64 

 
 
13. แผนผังความสัมพันธทางพันธุกรรม 
 
 แผนผังความสัมพันธทางพันธุกรรมของประชากรปลาเทโพทุกประชากร จัดโดยใชคา
ระยะหางทางพันธุกรรมที่คํานวณวิธี Cavalli-Sforza and Edward’s distance แสดงไวดังภาพที ่ 8 
จากภาพแผนผงัความสัมพันธทางพันธุกรรมของประชากรปลาเทโพทั้ง 8 ประชากร พบวาแผนผัง
ความสัมพันธทางพันธุกรรมแบงออกเปน 2 กลุม แยกตามลุมแมน้ํา โดยกลุมแรกเปนกลุมจากลุมน้ํา 
แมน้ําเจาพระยาแยกออกเปนสองกลุมยอย มีคาการทําซ้ําเทากับ 50% กลุมยอยแรกประกอบดวย
ประชากรจังหวัดพจิิตรทั้งสองประชากรจบัคูกันโดยมีคาการทําซ้ําเทากับ 59.7% กลุมยอยทีส่อง
ประกอบดวยประชากรจังหวัดชัยนาทและปทุมธานี-2 ซ่ึงจับคูกันดวยเปอรเซ็นตการทําซ้ําเทากับ 
79.2% สวนกลุมที่สองเปนกลุมจากลุมแมน้ําโขงซึ่งคาการทําซ้ําในกลุมนี้มีคาสูง ประกอบดวย
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ประชากรจังหวัดพนมเปญ เชียงรายและประชากรโรงเพาะฟก จากแผนผังจะเหน็ไดวาประชากร
ปลาเทโพจากโรงเพาะฟกมแีหลงที่มาจากลุมน้ําโขงตอนลาง และมีความสัมพันธใกลเคียงกับ
ประชากรพนมเปญมากกวาประชากรจังหวัดเชยีงราย  
 
 

 
 
 
ภาพที่ 8 แสดงแผนผังความสัมพันธทางพันธุกรรมของประชากรปลาเทโพ 8 ประชากร      
              (เปอรเซ็นตที่แสดงบนจุดแยกคือคารอยละของการทําซ้ําจากการสุม 1,000 คร้ัง) 
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14. Multidimentional Scaling (MDS) 
 
 จากกราฟ MDS (รูปที่ 9) แสดงรูปแบบความสัมพันธทางพันธุกรรมที่สอดคลองกับการจัด
แผนผังความสัมพันธทางพันธุกรรมดวยวิธี Neighbor joining โดย Dimension 2 (แกน X) และ 
Dimension 4 (แกน Y) แสดงใหเห็นวาประชากรปลาเทโพที่นํามาศึกษาแบงออกตามลุมน้ําโดยกลุม
แรกเปนประชากรจากลุมน้ําเจาพระยา ซ่ึงประกอบดวย 2 กลุมยอย คือ กลุมยอยประชากรจังหวดั
พิจิตร-1 กับพิจิตร-2  และประชากรจงัหวัดชยันาทกับปทุมธาน-ี2  ในขณะที่กลุมที่สองเปน
ประชากรจากลุมน้ําโขง ประกอบดวยประชากรจังหวดัเชียงราย, พนมเปญ, ศพจ.ยโสธร และ ศพจ.
อุบลราชธานี โดย Dimension 1 (แกน Z) แสดงถึงการรวมกลุมของประชากรและความแตกตางของ
กลุมยอยในประชากรปลาเทโพ ซ่ึงจากการทํา MDS พบวาความสัมพันธทางพันธุกรรมของ
ประชากรปลาเทโพสอดคลองกับสภาพภมูิศาสตร  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ภาพที่ 9 Multidimensional scaling แสดงแผนผังความสัมพันธทางพันธุกรรมของปลาเทโพทั้ง 8 

 ประชากร (A = พิจิตร-1, B = พิจิตร-2, C = ชัยนาท, D = ปทุมธานี-2, E = เชียงราย,  
 F = พนมเปญ, G = ศพจ.ยโสธร และ H = ศพจ.อุบลราชธานี) 
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วิจารณผลการทดลอง 
 
Cross-species ของไมโครแซทเทลไลทในประชากรปลาเทโพ 
 
 จากการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมภายในประชากรปลาเทโพทั้ง 11 ประชากร 
ดวยเทคนิคไมโครแซทแทลไลท ดีเอ็นเอ โดยใชไพรเมอรที่พัฒนาจากปลาบึก ทั้งหมด 5 คู ไดแก 
Pg-2*, Pg-3*, Pg-6*, Pg-13* และ Pg-20* พบวาไพรเมอรที่นํามาใชมีความหลากหลายของยีนใน
ทุกตําแหนงทีศ่ึกษา พบอัลลิลทั้งหมด 73 อัลลิล จํานวนอัลลิลตอตําแหนงมีคาระหวาง 7-22 อัลลิล 
โดยที่ตําแหนง Pg-13* แสดงความหลากหลายของอัลลิลมากที่สุด พบ 22 อัลลิล โดยปกตแิลวการ
นําไพรเมอรทีพ่ัฒนาจากปลาชนิดหนึ่ง มาใชกับปลาตางชนิดกนัจะกงัวลเกี่ยวกับเรื่องความหลาก 
หลายของไพรเมอร เพราะในการคัดเลือกไพรเมอรจะเลอืกไพรเมอรทีพ่บสภาพหลากหลายของยนี
กับปลาชนิดนัน้ๆ แตเมื่อนําไพรเมอรนี้ไปใชกับปลาชนดิอื่น โอกาสที่จะพบสภาพหลากหลายของ
ยีนจะนอยลง หรืออาจไมพบสภาพหลากหลายของยีนเลยก็ได และโอกาสในการเพิ่มปริมาณดีเอ็น-
เอจากไพรเมอรของปลาตางชนิดกัน จะประสบความสําเร็จมากนอยเพยีงใด ขึน้อยูกบัความแตกตาง
ทางวิวัฒนาการของปลาตางชนิดนั้นๆ (Primmer et al., 1996) จากการทดสอบการถายทอดของ
เครื่องหมายทางพันธุกรรมตามกฎของเมนเดล แสดงใหเห็นวาไพรเมอรที่พัฒนาจากปลาบึกทั้ง 5 คู
นี้ มีการถายทอดของเครือ่งหมายทางพนัธุกรรมสอดคลองกับคาคาดหมายตามแบบการถายทอด
ของเมนเดลในทุกไพรเมอร ซ่ึงแสดงถึงลักษณะของเครือ่งหมายพนัธุกรรมที่ดี  
 
สมดุลฮารด-ีไวนเบิรก 
 
 ประชากรปลาเทโพที่นํามาศกึษาครั้งนี้พบอยูในสมดุลฮารดี-ไวนเบิรกในทุกประชากร เมื่อ
พิจารณาในแตละตําแหนงพบวาสวนใหญอยูในสมดุล ยกเวนตําแหนง Pg-6* และ Pg-13* ของ
ประชากรจังหวัดชัยนาทและตําแหนง Pg-6* ของประชากรจังหวัดปทมุธานี-2 ที่ไมอยูในสมดุลฮาร
ดี-ไวนเบิรก โดยเบี่ยงเบนไปในทางที่มีโฮโมไซโกตมากกวาที่คาดหมาย นอกจากนี้เมื่อพิจารณา 
genotypic disequilibrium พบวาคูระหวางตําแหนง 5 คู ไมอยูในสมดลุ สาเหตุอาจเกิดจากประชากร
มีขนาดเล็ก หรือมีประชากรอื่นปะปนอยู (population admixtre)  
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ความหลากหลายทางพนัธุกรรมภายในประชากรของปลาเทโพ 
 

จากผลการศึกษาประชากรปลาเทโพดวยเทคนิคไมโครแซทเทลไลท ทั้ง 5 ตําแหนง พบ  
private allele (อัลลิลที่พบเฉพาะในบางประชากร) ทั้งหมด 13 อัลลิล ไดแก ประชากรจังหวดั
พิษณุโลก, ชยันาท, เชียงราย, อุบลราชธานีและพนมเปญ จากการศึกษาพบวาที่ตําแหนง  Pg-2*231 
และ Pg-20*212 ของประชากรจังหวดัพิษณุโลก และที่ตําแหนง Pg-3*197 ของประชากร
อุบลราชธานีอาจเปน  private allele ที่แทจริง เนื่องจากทั้งสองประชากรมีจํานวนตวัอยางนอยแต
พบอัลลิลที่เฉพาะในประชากร ซ่ึง private allele สามารถนําไปใชเปนเครื่องหมายพันธุกรรมที่
จําเพาะตอประชากรเปาหมาย (population marker) เพือ่ติดตามการถายเททางพันธกุรรม (genetic 
flow) ซ่ึงสงผลกระทบตอการเปลี่ยนแปลงทางพันธุกรรมในแตละประชากรไปจากเดิม (Slatkin, 
1985) 
 
 ความหลากหลายทางพันธุกรรมที่พบในปลา สวนใหญจะเกี่ยวของกบัลักษณะของแหลงที่
อยูอาศัยและลักษณะการดํารงชีวิตของปลาชนิดนั้นๆ ในปลาทะเลสวนใหญจะมีความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมที่สูง (A = 20.6, H0 = 0.79) มากกวาในปลาน้ําจืด (A = 7.5, H0 = 0.46) หรือปลาใน
กลุม anadromous (A = 11.3, H0 = 0.68) (DeWoody and Avise, 2000) ในประชากรปลาเทโพจาก
ธรรมชาติที่ศึกษานี้พบวามีความหลากหลายทางพันธุกรรมปานกลาง (A = 5.4-9.4, Ar = 4.0-6.1, H0 

= 0.669) โดยมีคาสูงกวาเมือ่เปรียบเทียบกับปลา European graying (A = 4.8, Ar = 3.3, H0 = 0.43) 
(Gum et al., 2003) และมีคาต่ํากวาเมื่อเปรียบเทียบกับปลาไน (A = 2.50-14.00, Ar = 2.49-8.66, H0 

= 0.632-0.905) (Kohlmann et al., 2003) และปลาสวายซึ่งเปนปลาในครอบครัว (Pangasidae) 
เดียวกันกับปลาเทโพ ดวยไมโครแซทเทลไลท  7 ตําแหนง (Ar = 6.3-16.7, Ho = 0.734) (So et al., 
2006) อยางไรก็ตามคาความหลากหลายทางพันธุกรรมไมสามารถนํามาเปรียบเทียบกันไดโดยตรง 
เนื่องจากตําแหนงไมโครแซทเทลไลทที่ศึกษาในปลาแตละชนิดนัน้ตางกัน และถึงแมจะใชไมโคร- 
แซทเทลไลทที่ตําแหนงเดยีวกัน ความหลากหลายของไพรเมอรที่ไดก็จะแตกตางกนัไป เนื่องจาก
ความหลากหลายของไพรเมอรที่พัฒนาจากปลาชนิดหนึ่งจะมแีนวโนมที่จะลดลงในปลาชนิดอืน่ที่
อยูในกลุมเดียวกัน (Ellegren et al., 1995) ดังนั้น การเปรียบเทียบกนัก็เพื่อเปนเกณฑวาความหลาย
หลายทางพันธุกรรมที่ศึกษานั้นเปนอยางไร ซ่ึงจากการเปรียบเทยีบจะเห็นไดวาความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมภายในประชากรปลาเทโพที่ศึกษานี้อยูในเกณฑปานกลาง 
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 ประชากรปลาเทโพจากแมน้าํเจาพระยามีความหลากหลายภายในประชากรคอนขางสูง   
(A = 5.4-9.4, Ar = 4.0-5.5, H0 = 0.596-0.756) จากการศึกษาพบวาประชากรจังหวดัพิษณุโลกและ
ปทุมธานี-1 แสดงความหลากหลายทางพนัธุกรรมที่สูง (H0 = 0.756 และ 0.743) ในขณะทีจ่ํานวน 
อัลลิลเฉลี่ยตอตําแหนงมีคาปานกลาง สาเหตุอาจเกิดจากจํานวนตวัอยางของทั้งสองประชากรมี
จํานวนนอย ทําใหไดจาํนวนอัลลิลนอยกวาที่ควรจะเปน แตจะไมสงผลตอจํานวนและความถี่
ของอัลลิลสวนใหญที่พบในประชากรนัน้ๆ (Barroso et al., 2005) สาเหตุที่พบความหลากหลายทาง
พันธุกรรมที่สูงภายในประชากรแมน้ําเจาพระยานัน้ มีผลมากจากสภาพภูมศิาสตรของแมน้ําเจา-
พระยาเปนแมน้ําสายใหญ ในชวงฤดฝูนระดับน้ําในแมน้ําเจาพระยาและแมน้ําสาขาจะเพิ่มสงูขึ้น
และเชื่อมตอกนัเปนแหลงพืน้ที่น้ําหลาก เอื้ออํานวยใหเปนแหลงเพาะพันธุและอนุบาลลูกปลา และ  
นอกจากนี้แลวแมน้ําเจาพระยามีส่ิงกดีขวางทางสภาพภมูิศาสตรไมมากนัก โดยเฉพาะแมน้ําเจา- 
พระยาตอนลาง ทําใหประชากรบริเวณนีส้ามารถผสมพันธุระหวางประชากรได สงผลใหความ
หลากหลายทางพันธุกรรมภายในประชากรมีคาสูง (Na Nakorn et al., 2004) 
 
 ในทํานองเดียวกัน ประชากรปลาเทโพจากแมน้ําโขงมีความหลากหลายภายในประชากร
คอนขางสูง (A = 6.6-8.0, Ar = 4.7-6.1, H0 = 0.599-0.700) เมื่อพิจารณาในแตละประชากรปลาเทโพ
จากแมน้ําโขง พบวาประชากรจังหวัดอุบลราชธานีมีความหลากหลายทางพันธุกรรมภายใน
ประชากรสูงที่สุด (A = 6.6, H0 = 0.700) ความหลากหลายทางพันธุกรรมที่สูงนี้เปนผลมาจากลุมน้ํา
โขงมีระบบนิเวศขนาดใหญ ในฤดูฝนแมน้ําโขงจะมีน้ําทวมเปนบริเวณกวางทุกป ซ่ึงจะเปนแหลง
อาหาร แหลงวางไข เปนทีอ่นุบาลลูกปลาโดยปลาเทโพจะอพยพไปตอนบนของแมน้ําในชวงเดอืน
พฤษภาคมถึงเดือนกรกฎาคมและวางไขในชวงเดือนสิงหาคมถึงเดือนตุลาคมของทุกป (Roberts, 
1993) และไมมีส่ิงกีดขวางทางภูมิศาสตรทั้งจากธรรมชาติและจากมนษุย ทําใหประชากรบริเวณนี้
สามารถถายเทพันธุกรรมระหวางประชากรไดสูง (So et al., 2006) 
 
 สวนประชากรปลาเทโพจากโรงเพาะฟกมจีํานวนอัลลิลเฉลี่ยตอตําแหนง ต่ํากวาประชากร
ปลาเทโพจากธรรมชาติ (A = 4.2) ในขณะที่คาเฮตเทอโรไซโกซิตีของประชากรจากโรงเพาะฟก 
(H0 = 0.602-0.620) ไมแตกตางจากประชากรปลาเทโพจากธรรมชาติ ขอมูลนี้แสดงใหเห็นวา ได
เกิด genetic drift ในประชากรโรงเพาะฟก โดยการสูญเสียความหลากหลายของอัลลิล จะเปน
ตัวช้ีวดัที่ดีของการเกิด genetic drift (Allendorf and Phelps, 1980) ในขณะที่คาเฮตเทอโรไซโกซิตี
อาจไมสัมพันธกับการเกิดความเปลี่ยนแปลงดังกลาว โดย genetic drift คงจะเกดิจากการที่นําพอแม
พันธุจากธรรมชาติจํานวนไมมากพอมาใชเปนประชากรเริ่มตน (founder) มีผลใหอัลลิลจํานวนหนึง่
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สูญหายไป     โดยเฉพาะอลัลิลที่หายาก (rare allele) จากนั้นก็จะเกดิการผสมเลือดชิดเนื่องจากมี
ขนาด effective population size ต่ํา โดยทั่วไประดับเฮตเทอโรไซโกซิตีมักจะลดลงในระยะตอมา
เนื่องจากผลของการผสมเลือดชิด (Allendorf and Phelps, 1980)  

 
จากการศึกษาในปลา Sea trout (Salmo trutta) ในประเทศโปแลนด พบวาประชากรปลา 

sea trout ในโรงเพาะฟกมีจํานวนอัลลิลนอยกวาปลาจากธรรมชาติ แตมีคาเฮตเทอโรไซโกซิตีที่
ใกลเคียงกับปลาจากธรรมชาติ (Was and Wenne, 2002) ซ่ึงไดผลเชนเดียวกับประชากรปลาเทโพ
จากโรงเพาะฟก สาเหตุอีกประการหนึ่งอาจเกิดจากรูปแบบการคัดพันธุภายในโรงเพาะฟก ทั้งการ
คัดพันธุโดยดลัูกษณะตัวเอง (mass selection) และการคัดพันธุโดยดูลักษณะครอบครัว (family 
selection) จะสงผลตอการลดลงของความหลากหลายทางพันธุกรรมในแงของความหลากหลายอัล
ลิลแตไมมีผลตอระดับเฮตเทอโรไซโกซิตี  แตในประชากรโรงเพาะฟกที่ศึกษานี้ไมมีรายงานการคัด
พันธุ ดังนั้นการคัดพันธุจึงอาจไมใชสาเหตขุองระดับเฮตเทอโรไซโกซิตีที่มีอยูนี ้

 
การใชพอแมพันธุจํานวนนอยและขาดการจัดการแบบแผนการเพาะพนัธุที่ดี ยอมสงผล

กระทบตอการสูญเสียความหลากหลายทางพันธุกรรมของประชากรในโรงเพาะฟกได (Cross et al., 
1993; Norris et al., 1999) 
 
โครงสรางทางพันธุกรรมและความหลากหลายทางพนัธุกรรมระหวางประชากร 
 
 ในการศึกษาโครงสรางประชากรโดยใชคาสัมประสิทธิ์เอฟ Wright (1978) ไดให
ความหมายของคา FST ในแตละชวงไวดังนี้ คา FST เทากับ 0-0.05 แสดงวามีความแตกตางทาง
พันธุกรรมน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 แสดง
วามีความแตกตางทางพันธุกรรมมากที่สุด จากศึกษาโครงสรางทางพันธุกรรมของประชากรปลา
เทโพจากธรรมชาติทั้ง 6 ประชากร พบวามีคาปานกลาง คาเฉลี่ย FST เทากับ 0.062 และแตกตาง  
จาก 0 อยางมีนัยสําคัญทางสถิติ แสดงวาประชากรปลาเทโพที่นํามาศกึษาครั้งนี้มีการแบงออกเปน
ประชากรยอย ซ่ึงระดับความแตกตางทางพันธุกรรมของประชากรปลาเทโพนี้มีคาต่ําเมื่อเทียบกบั
ปลาแมน้ํา เชน ปลา European grayling (FST = 0.394) (Gum et al., 2003), cutthroat trout (FST = 
0.121) (Wenburg et al., 1998), brown trout (FST = 0.279) (Estoup et al., 1998) bull trout (FST = 
0.659) (Spruell et al., 2003) และ jarabugo (FST = 0.112) (Salgueiro et al., 2003) มีคาใกลเคียงกับ
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ปลาซัลมอน (Salmo salar) (FST = 0.057) (Norris et al., 1999), steelhead (Oncorhynchus mykiss) 
(FST = 0.05) (Nielsen, 1999) และมีคาสูงกวาเมื่อเปรียบเทียบกับปลา Chinook salmon (FST = 0.039) 
(Beacham et al., 2003), Brycon opalinus (FST = 0.0432) (Barroso et al., 2005) และปลาเทราท (FST 
= 0.02) (Nielsen et al., 1999)  อยางไรก็ตามคา FST จากการศกึษาตางๆ อาจไมสามารถนํามา
เปรียบเทียบกนัไดโดยตรง แมจะใชเครือ่งหมายพนัธุกรรมชนิดเดยีวกัน เนื่องจากการเก็บตวัอยาง
อาจครอบคลุมระยะทางทางภูมิศาสตรแตกตางกัน 
 

ความแตกตางทางพันธุกรรมระหวางประชากร สวนใหญแตกตางกนัอยางมีนยัสําคัญทาง
สถิติ โดยประชากรปลาเทโพจากลุมน้าํเจาพระยาสวนใหญมีพนัธุกรรมแตกตางกับประชากรจาก
ลุมน้ําโขง เนื่องจากสภาพภูมิศาสตรของลุมน้ําทั้งสองสายนั้นแยกออกจากกันโดยสิ้นเชิง ทําให
ประชากรปลาเทโพจากแมน้าํทั้งสองไมสามารถขามมาผสมกันได เมื่อพิจารณาแยกตามแมน้ําพบวา
ความแตกตางของประชากรปลาเทโพภายในแมน้ําเจาพระยา (FST = 0.037) มีคาที่ต่ํากวาประชากร
ปลาเทโพจากแมน้ําโขง (FST = 0.078) สาเหตุเพราะการเก็บตัวอยางในแมน้ําโขงครอบคลุมระยะ
ทางไกลกวา 

 
สวนประชากรปลาเทโพจากแมน้ําโขงทุกประชากรมีความแตกตางทางพันธุกรรมกนั ซ่ึง

สอดคลองกับการที่แตละประชากรอยูหางกันมาก (รูปที ่ 10) ทําใหโอกาสที่ปลาแตละประชากรจะ
อพยพมาผสมพันธุกันมีนอยลง นอกจากนัน้แลวในแมน้าํโขงยังมี Khone Fall ซ่ึงเปนน้ําตกกลาง
แมน้ําอยูบริเวณพรมแดนลาวกับเวียดนาม น้ําตกนี้เปนอุปสรรคขัดขวางการอพยพของปลากลุม 
Pangasiid บางชนิด เชนปลาสวายและปลาเทพา แตมรีายงานจากการสอบถามชาวประมงวาปลา
เทโพสามารถอพยพผานน้ําตกแหงนี้ได แตจากการศึกษาในครั้งนีพ้บวาประชากรปลาเทโพมีความ
แตกตางทางพนัธุกรรมกัน ซ่ึงอาจเปนไปไดวาถึงแมจะมีการอพยพผานได แตกเ็กิดการถายเทของ
ยีนไมมากพอ นอกจากนี้ไมพบความแตกตางของประชากรปลาเทโพจากศพจ.ยโสธรและศพจ.
อุบลราชธานี 
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      A. เดือนมนีาคม-พฤษภาคม       B. เดือนพฤษภาคม-กันยายน      C. เดือนกนัยายน-กุมภาพันธ 
 
รูปท่ี 10 แสดงการอพยพของปลาเทโพจากแมน้ําโขง A. เดือนมีนาคม-พฤษภาคม,  

B. เดือนพฤษภาคม-กันยายน, C. เดือนกนัยายน-กุมภาพนัธ (http://www.mrcmekong.org) 
 

จากการวิเคราะห Mantel’s test ไมพบความสัมพันธระหวางระยะหางทางพันธุกรรมและ
ระยะทางความยาวของแมน้าํของประชากรปลาเทโพจากลุมน้ําเจาพระยา แสดงวาโครงสรางทาง
พันธุกรรมในแตละลุมน้ําของประชากรปลาเทโพไมไดเปนแบบ isolation-by-distance เนื่องจาก
ปลาเทโพเปนปลาที่มีการอพยพไปยังถิ่นวางไข และสามารถผสมพันธุกับประชากรอื่นที่มีแหลง
วางไขใกลเคียงกัน ทําใหเกิดการถายเทของยีนระหวางประชากรและสงผลใหประชากรมีความ
คลายคลึงทางพันธุกรรมกัน ความแตกตางของประชากรจึงขึ้นอยูกบัระยะทางทางภูมิศาสตรและ
ความถี่ในการอพยพกลับสูถ่ินของประชากร ซ่ึงเปนโครงสรางทางพันธุกรรมแบบ Island model 
(Wright, 1978) และจากการวิเคราะห AMOVA แสดงวาความแปรปรวนทางพันธุกรรมของ
ประชากรปลาเทโพสวนใหญเกิดขึ้นภายในแตละลุมน้ํา 
 
 คาระยะหางทางพันธุกรรมระหวางคูประชากรปลาเทโพจากธรรมชาติ มีคาระหวาง 0.025 
(ชัยนาทกับปทุมธานี-2) ถึง 0.131 (เชียงรายกับพิจิตร) ซ่ึงมีคาใกลเคียงกับปลาแมน้ําชนิดอื่น เชน 
Atlantic sturgeon จากอเมรกิาเหนือ (D = 0.02-0.19; King et al., 2001) เปนตน เมื่อพิจารณาจาก
แผนภูมิความสัมพันธทางพันธุกรรมของประชากรปลาเทโพที่ศึกษานี้ พบวาแบงตามลุมน้ําซึ่ง
สอดคลองกับสภาพความเปนจริงทางภูมิศาสตร  
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จากแผนผังความสัมพันธทางพันธุกรรมและการวิเคราะห MDS แสดงใหเห็นวาประชากร
ปลาเทโพจากโรงเพาะฟกทัง้สองมีความสัมพันธใกลเคียงกับประชากรพนมเปญ แสดงวาประชากร
เร่ิมตนของประชากรโรงเพาะฟกทั้งสองอาจมีแหลงที่มาจากประชากรลุมน้ําโขงตอนลาง และจาก
การทดสอบ Assignment ประชากรปลาเทโพจากโรงเพาะฟกทัง้สองกับประชากรจากธรรมชาติ
พบวา มีแหลงที่มาจากพนมเปญถึง 72.5-75% 
 
การอนุรักษและการจัดการ 
 
 จากการศึกษานี้ทําใหทราบถึงขอมูลระดับความหลากหลายทางพันธุกรรม ความแตกตาง
ทางพันธุกรรมระหวางประชากรและลักษณะโครงสรางทางพันธุกรรมของประชากรปลาเทโพจาก
ธรรมชาติ ซ่ึงขอมูลนี้นับวาสําคัญยิ่งตอการวางแผนการจัดการทรัพยากรและการจดั evolutionarily 
significant unit (ESU) โดย ESU นั้นเปนการจัดหนวยของประชากรที่มีการสืบพันธุแยกจาก
ประชากรอื่นๆ (Waples, 1991) จากขอมูลความแตกตางทางพันธุกรรมระหวางประชากรและ
แผนผังความสัมพันธทางพันธุกรรมจะเหน็ไดวา ประชากรปลาเทโพจากแหลงน้ําธรรมชาติแบง
ออกเปน 6 ESU ไดแก ประชากรจากลุมน้ําโขง 1) เชียงราย 2) พนมเปญ จากประชากรลุมน้ํา
เจาพระยาแบงออกเปน 3) พิจิตร-1 4) พิจิตร-2 5) ชัยนาท และ 6) ปทุมธานี-2 ในการอนุรักษ
ประชากรปลาเทโพจากแตละแหลงที่อยูอาศัยจะตองทําการจัดการไมใหประชากรทีม่ีความแตกตาง
ทางพันธุกรรมกันมาปะปนกัน และติดตามประชากรทีม่ีความหลากหลายทางพันธุกรรมต่ํา เพราะ
การสูญเสียความหลากหลายทางพันธุกรรม จะสงผลกระทบตอความสามารถในการปรับตัวใหเขา
กับสภาพแวดลอมที่เปล่ียนแปลงไป นอกจากนั้นยังนําไปสูการผสมเลือดชิด 
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สรุปผลการทดลอง  
 
 จากผลการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของปลาเทโพในประเทศไทย ดวยเทคนิค
ไมโครแซทเทลไลท สรุปไดดังนี ้
 
 1. ไมโครแซทเทลไลท ไพรเมอร ที่พัฒนาจากปลาบึก ทัง้ 5 คู นี้ไดแก Pg-2*, Pg-3*, Pg-
6*, Pg-13* และ Pg-20* สามารถนํามาใชในการเพิ่มปรมิาณดีเอน็เอปลาเทโพไดเปนอยางดี มีความ
หลากหลายของยีนในทุกตําแหนงที่ทําการศึกษาและอยูในสมดุลฮารดี-ไวนเบิรกในทกุประชากร 
 
 2. ความหลากหลายทางพันธุกรรมภายในประชากรปลาเทโพจากธรรมชาติ มีคาปานกลาง 
โดยประชากรปลาเทโพจากแมน้ําเจาพระยามีคาเทากับ A = 5.4-9.4; Ae= 3.5-6.4; Ar = 4.0-5.5; Ho = 
0.596 – 0.756 และประชากรปลาเทโพจากแมน้ําโขงมีคาเทากับ A = 6.6-8.0; Ae= 4.1-5.7; Ar = 4.7 
-6.1; Ho = 0.599 – 0.700) โดยประชากรปลาเทโพจากธรรมชาติทั้งหมดมีคาเฉลี่ยจาํนวนอัลลิลเฉลี่ย
ตอตําแหนง เทากับ 6.8 คาเฉลี่ย Allelic richness เทากับ 5.0 คาเฉลี่ย Effective number of allele 
เทากับ 4.7 และคาเฉลี่ยคาเฮตเทอโรไซโกซิตีจากการสังเกต เทากับ 0.669 
 
 3. ประชากรปลาเทโพสวนใหญมีความแตกตางทางพันธุกรรมระหวางประชากร ยกเวน
ประชากรปลาเทโพจากโรงเพาะฟก ความแตกตางทางพนัธุกรรมของปลาเทโพจากธรรมชาติอยูใน
ระดับปานกลาง (FST เทากับ 0.062) แสดงวาประชากรปลาเทโพมีการแบงออกเปนประชากรยอย มี
คาระยะหางทางพันธุกรรมเฉลี่ยเทากับ 0.059  

 
4. ความสัมพนัธทางพันธุกรรมของประชากรปลาเทโพที่ศึกษานี ้แบงแยกออกเปน 2 กลุม 

ตามแหลงน้ํา คือ กลุมแรกเปนกลุมจากแมน้ําเจาพระยา ประกอบดวยประชากรจังหวดัพิจิตร 
ชัยนาทกับปทมุธานี-2 สวนกลุมที่สองเปนกลุมจากลุมน้ําโขง ประกอบดวยประชากรจังหวดั 
พนมเปญและประชากรจากโรงเพาะฟก โดยประชากรจงัหวัดชยีงรายจัดแยกออกนอกกลุม 

 
 5. ประชากรปลาเทโพจากโรงเพาะฟกทีน่ํามาศึกษานี ้ มีความคลายคลึงทางพันธุกรรมกับ
ประชากรจากลุมน้ําโขงและมีความหลากหลายทางพันธุกรรมต่ํากวาประชากรปลาเทโพจากแหลง
น้ําธรรมชาติ แสดงใหเห็นวาไดเกดิ genetic drift ในประชากรโรงเพาะฟก 
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ขอเสนอแนะ 
 
 จากการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมภายในประชากรปลาเทโพจะเห็นไดวาอยูใน
เกณฑปานกลาง แสดงวาประชากรปลาเทโพมีขนาดคอนขางใหญ ซ่ึงความหลากหลายระดับนีก้็ถือ
วาเพยีงพอตอประชากรปลาเทโพในการปรับตัวใหเขากบัสภาพแวดลอมตอไปได สวนแนวคดิใน
การอนุรักษก็ยงัเปนสิ่งที่จําเปนเนื่องจากสภาพแวดลอมของถ่ินที่อยูอาศัยของปลาเทโพนับวันยิ่ง
เลวรายลง ซ่ึงแนวทางในการเพิ่มความหลากหลายทางพนัธุกรรมและขนาดของประชากร โดยการ
ปลอยปลาจากการเพาะเลีย้งลงสูแหลงน้ําธรรมชาติ (Re-stocking) นั้น อาจยังไมจําเปน เพราะอาจ
เกิดผลเสียมากกวาผลดี เนือ่งจากการทํา Re-stocking โดยไมไดเตรียมพันธุปลาที่เฉพาะตอ
ประชากรที่อาศัยอยูในแหลงน้ํานั้นๆ  จะทาํใหพนัธุกรรมของประชากรปลาที่มีอยูเดมิเปลี่ยนแปลง
ไป โดยอาจทําใหความหลากหลายทางพนัธุกรรมภายในประชากรลดลงและลดความแตกตางทาง
พันธุกรรมระหวางประชากร ดังนั้น ในการปลอยปลาจากการเพาะเลี้ยงลงสูแหลงน้ําธรรมชาติ จึง
ควรคํานึงถึงลักษณะทางพนัธุกรรมของปลาในแหลงน้ําธรรมชาติและพนัธุปลาที่จะนาํมาปลอย 
โดยหลีกเลีย่งการปลอยที่จะไปลดความหลายทางพันธุกรรมทั้งภายในและระหวางประชากรที่มีอยู
เดิม (Moritz, 1999)  
 
 ประชากรปลาเทโพจากโรงเพาะฟกทีน่ํามาศึกษานี้มีความคลายคลึงทางพันธุกรรมกบั
ประชากรจากลุมน้ําโขงและมีความหลากหลายทางพันธุกรรมต่ํากวาประชากรปลาเทโพจากแหลง
น้ําธรรมชาติ ดังนั้นประชากรจากโรงเพาะฟกทีศ่ึกษานีไ้มเหมาะสมที่จะปลอยคืนสูธรรมชาติ 
นอกจากนี้จากความสนใจทีจ่ะเลี้ยงปลาเทโพเชิงพาณิชย จึงมีความจาํเปนที่จะตองสรางประชากร
ปลาที่ปรับตัวเขากับสภาพการเพาะเลี้ยง หรือเรียกวาเปนสายพันธุที่ผานการ domestication 
ประชากรจากโรงเพาะฟกในการศึกษานี้ มีความหลากหลายของอัลลิลต่ํากวาปลาในธรรมชาติ หาก
นํามาทําการ domestication ตอไปจะทําใหไดประชากรที่มีความหลากหลายต่ํา ซ่ึงจะสงผลเสียตอ
ลักษณะสําคัญทางเศรษฐกิจ จึงควรนําพอแมปลาจากธรรมชาติ มาใชเปนพอแมพนัธุเพิ่มเติม เพือ่
เพิ่มความหลากหลากหลายทางพันธุกรรมและหลีกเลีย่งการผสมเลือดชิดภายในประชากรโรงเพาะ
ฟก  
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คําอธิบายสัญลักษณ คํายอและอักษรยอ 

 
bp  = base pair 

°C  = degree celcius 
dH2O  = deionized water 
dNTPs  = deoxynucleoside triphosphate 
EDTA  = ethylenediamine tetraacitic acid 
HCl  = hydrochloric acid 
M  = molar 
MgCl2  = Magnesium Chloride 
μg  = microgram (s) (10-6) 
μl  = microliter (s) 
μM  = micromolar 
mA  = milliampere 
mg  = milligram (s)  
ml  = mililiter (s) 
mm  = millimeter 
mmol  = millimole (s) (10-3) 
mM   = millimolar  
M  = molar 
ng  = nanogram  (s) (10-9) 
PCR  = Polymerase Chain Reaction 
Taq  = Thermus aquaticus 
TBE  = Tris-Borate-EDTA buffer 
TE  = Tris-EDTA buffer 
TNES  = Tris-NaCl-EDTA-Sodium dodesylsulfate 

3′  = carbon atom 3 of deoxyribose 

5′  = carbon atom 5 of deoxyribose 
%  = percent  
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การทํา Agarose gel electrophoresis (เสาวนีย, 2536) 
 

1.  การเตรียมสารเคมี 
 
1.1 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 เตมิน้ํากลั่นจนไดปริมาตร 1 ลิตร ปรับ pH ใหได 8.0 ดวยกรด HCl นําไปฆาเชื้อใน 
autoclave เก็บที่อุณหภูมิหอง เมื่อนํามาใชงานใหเจือจางดวยน้ํากลั่นในอัตราสวนบฟัเฟอร TBE 10 
เทาตอน้ํากลั่นเปน 1 ตอ 9 

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

เก็บที่ อุณหภมูิ 4°C 
 
1.3 สียอม ethidium bromide ความเขมขน 0.5 μg/ml 
ผสม ethidium bromide 250 μg เติมน้ํากลัน่จนไดปริมาตร 500 ml กวนใหสีละลายดวย

เครื่อง magentic stirrer นําไปเก็บไวในภาชนะทึบแสงทีอุ่ณหภูมิหอง 
           

2.  วิธีการ  
 

2.1 ประกอบถาดหลอเจลเขากับ comb เพื่อใหเจลทีแ่ข็งตวัมีชอง (wells) ซ่ึงใชสําหรับ
หยอดตวัอยาง DNA 

2.2 ช่ัง agarose 0.42 กรัมลงใน flask เติมบัฟเฟอร TBE ความเขมขน 1 เทาจนไดปริมาตร 
35 ml จะได agarose ความเขมขน 1.2% 

2.3 ละลาย agarose โดยนําเขาตูไมโครเวฟนานประมาณ 1 นาที เมื่อเดือดใหนําออกมาเขยา
ใหเขากนั แลวนําเขาตูไมโครเวฟอีกครั้ง ทาํซ้ําดังกลาวอกี 2-3 คร้ัง จนกวา agarose ละลายจน
สารละลายจะใส 

2.4 ปลอยสารละลายเจลทิ้งไวที่อุณหภูมหิองจนอุน นําไปเทลงบนถาดหลอเจลโดยระวังมิ
ใหมี ฟองอากาศเกิดขึ้น ทิ้งไวจนกระทั่งเจลแข็งตัวและเย็น 
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2.5 ดึง comb ออกจากเจล ดงึแผนเจลขึ้น นําไปวางใน electrophoresis chamber โดยหัน
ดานที่มี ชองหยอดตวัอยางไปทางขั้วลบ 

2.6 เติมบัฟเฟอร TBE ความเขมขน 1 เทาลงใน electrophoresis chamber  จนทวมผิวหนา 
เจลขึ้นมา 2 มิลลิเมตร 

2.7 ผสม loading buffer กับตัวอยาง DNA อัตราสวน 2.5 ตอ 7.5 μl (1 ชอง well ใสสาร- 
ละลายได 10 μl )บนแผนพาราฟน ผสมใหเขากันโดยใชไมโครไปเปตดูดตวัอยางขึน้ลง แลวนําไป
หยอดลงในชองบนเจล สวน DNA size marker ในการศึกษาครั้งนี้ใช λhindIII digest (Sigma, 
Germany) และ Phi χ (Promega, USA) 

2.  ปดฝา electrophoresis chamber ตอข้ัวไฟฟา แลวเปดสวิตชปลอยกระแสไฟฟาความตาง
ศักย 50 , 100 โวลต โดยใหกระแสไฟฟาไหลจากขั้วลบไปหาขั้วบวก ตามความยาวของแผนเจล 

2.9 สังเกตที่สีของ loading buffer เมื่อสีเคลื่อนที่คอนไปทางดานปลายของแผนเจล ใหหยุด
ปลอยกระแสไฟฟา  

2.10 นําแผนเจลออกไปยอมสี โดยนําไปแชในสารละลาย ethidium bromide นาน 15 นาที 
เมื่อครบกําหนดตักแผนเจลขึน้นําไปลางดวยน้ําเปลานาน 10 นาที (ระวังมิให ethidium bromide ถูก
รางกาย) 

2.11 นําแผนเจลมาสองดูแถบ DNA ที่เกิดขึ้นภายใตแสง UV ดวย UV Transilluminator 
ถายรูปแถบ DNA ที่เกิดขึ้นโดยใชกลองถายภาพโพลารอยด นําภาพที่ไดไปวิเคราะหผลตอไป 
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Denaturing polyacrylamide gel electrophoresis 
 
1.  สารละลาย 
 

1.1 40% acrylamide gel (19:1) (1,000 ml) 
acrylamide gel   380 g. 
bis- acrylamide    20 g. 
 

1.2 4.5% acrylamide gel (1,000 ml) 
40% acrylamide gel (19:1) 112.5 ml 
5X TBE    200 ml 
Urea    450 g 
 

1.3 4.5% denaturing acrylamide gel  
acrylamide gel (1,000 ml) 50  ml 
TEMED   70 μl 
10% APS   250 μl 

 
2. การเตรียมกระจก 

 
2.1 ทําความสะอาดแผนกระจก และ chamber โดยเช็ดทําความสะอาดแผนกระจกดวย 

95% เอทานอล จํานวน 3 คร้ัง ดวยกระดาษ Kimwiped จนกระทั่งกระจกแหง จากนัน้เช็ดดวย gas 
bond เพื่อชวยใหเจลตดิแผนกระจก และเชด็กระจกดวยเอทานอล 95% อีกครั้งหนึง่ จากนั่นเช็ดทํา
ความสะอาด chamber ดวยเอทานอล 95% อีกครั้ง และเช็ดดวยน้ํายาเช็ดกระจก (clear view) 1 ครั้ง
เพื่อปองกันไมใหเจลตดิ chamber 

2.2 ประกบแผนกระจกเขากับ chamber โดยค่ันดวย spacer ซ่ึงทําใหเกดิชองวางระหวาง 
แผนกระจกและ chamber 
 2.3 เทสารละลายเจลลงในแผนกระจกที่เตรยีมไว โดยระวงัไมใหมีฟองอากาศเกิดขึน้ แลว
สอด shark’s tooth plate ทางดานเรียบลงในสารละลายเจลที่อยูระหวางกระจกใหความลึกประมาณ 
0.5 cm 
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            2.4 ทิ้งเจลไวที่อุณหภูมิหองเพื่อใหเกิด polymerization ไมนอยกวา 2 ช่ัวโมง 
 
3. การแยกขนาดแถบดีเอ็นเอ 
 
 3.1 ดึงซีหวีออก และประกอบกระจกเขากบัเครื่อง แลวสอด shark’s tooth plate ดานปลาย
แหลมเขาไปดานบนของเจลใหปลายแหลมของซี่หวีแตะที่ผิวเรียบของเจลพอด ี
 3.2 ผานกระแสไฟฟา 100 วตัต ในเจล นานประมาณ 15-30 นาท ี

 3.3  ทําใหผลผลิตพีซีอารเสียสภาพโดยใหความรอนที่ 95°C นานประมาณ 3 นาที และแช
บนน้ําแขง็ทันที 

3.4  ทําความสะอาดชองหยอดตัวอยางดวย 10X TBE กอนหยอดตัวอยาง จากนัน้หยอด
ตัวอยางดีเอ็นเอปริมาตร 3.5 μl ลงในชองหยอดตวัอยาง 
 3.5  ผานกระแสไฟฟา 60 วัตต ในเจลนานประมาณ 1-2 ชั่วโมง 
 3.6  ตรวจสอบผลการแยกแถบดีเอ็นเอดวย staining ตอไป 
 
การยอมเจลดวยวิธี Silver staining 
 
1. สารเคมี 
 

1.1 staining solution (1,000 ml) 
silver nitrate   1 g 
3.7% formaldehyde  1.5  ml 
 

1.2 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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2. วิธีการ  
 

2.1 นําแผนกระจกวางลงในถาดสําหรับทําการยอม โดยใหดานหนาเจลหงายขึ้น 
2.2 ตรึงชิ้นดีเอ็นเอบนแผนเจลดวย 10% gracial acetic acid นาน 20 นาที โดยเขยาถาด 

ยอมตลอดเวลา 
2.3 ลางถาดดวยน้าํเปลา 3 คร้ัง นานครั้งละ 2 นาที โดยเขยาถาดยอมตลอดเวลา 
2.4 ยอมเจลดวย staining solution ปริมาณ 1 ลิตร นาน 30 นาที โดยเขยาถาดยอม 

ตลอดเวลา 
2.5 ลางดวยน้ําเปลา 1 คร้ัง โดยใหน้ําผานเจลแลวเททิ้งทันที โดยข้ันตอนนี้ไมควรทําเกนิ 

10 วินาท ี
2.6 ตรวจสอบแถบดีเอ็นเอโดยแชผานกระจกใน developing solution ที่เย็นจดั ปริมาตร 1  

ลิตร   เขยาจนเห็นแถบดเีอ็นเอ 
2.7 จากนั้นหยดุปฏิกิริยาดวย stop solution (10% gracial acetic acid ที่ใชในขอ 2) 

นาน 2-3 นาที 
2.8 ลางดวยน้ําเปลาอีก 2 คร้ัง นานครั้งละ 2 นาที โดยเขยาถาดยอมตลอดเวลา 

ผ่ึงกระจกใหแหง กอนนาํกระจกไปอานผล     
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A    G    C   T   M   F   1  2  3  4  5  6  7  8  9  10  11  12  13  14  15  16  17  18  19  20  

T   C   G   A  M   F   1  2  3  4  5  6  7  8  9  10  11  12  13  14  15  16  17  18  19  20  

A   G   C   T  M   F   1  2  3  4  5  6  7  8  9  10  11  12  13  14  15  16  17  18  19  20  

 

          Pg-2* 
 
 

                  
 

          Pg-3*   
 
 

                  
 

            Pg-6* 
 
 

                    
 
 
ภาพผนวกที่ 1 แสดงการถายทอดทางพันธกุรรมของไมโครแซทเทลไลทในครอบครัวปลาเทโพ  

          (A, G, C, T = M13 sequence, M = พอปลาเทโพ, F = แมปลาเทโพ, 1-20 = ลูกปลา   
          เทโพ)  

 

274 
264 
260 

 

237 

 

191 
189 
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  G   A  C  T  1   2   3   4   5   6   7   8   9   10  11  12  13  14  15  16  17 18 19 20   F  M 

T   C   G   A   1   2   3   4   5   6   7   8   9   10  11  12  13  14  15  16 17 18 19  20  M  F 

A   G   C  T   1   2   3   4   5   6   7   8   9   10  11  12  13  14  15  16  17  18  19  20  F  M 

                             

           Pg-13* 

   

                    
 

          Pg-20* 

  

                    
 
 

 
ภาพผนวกที่ 1 (ตอ) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

232 
230 
226 
222 

 

268 
258 
252 

 



86 
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  A  G  C  T    

  A   G  C  T    

  A  G  C  T    

 
 

           Pg-2* 

 

         
 

 Pg-3* 
 

                                      
 
 
ภาพผนวกที่ 2  แสดงยีโนไทพของประชากรปลาเทโพในแตละตําแหนง (A, G, C, T = M13 sequence) 

พนมเปญ 

 

241 
237 
233 
229 

 

217 
 

191 
189 

เชียงราย 

เชียงราย พนมเปญ 

  พิษณุโลก   ชัยนาท ปทุมธานี-1 
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  A  G   C  T    

  A  G   C  T      A  G   C  T    

 
 

           Pg-6* 

 

                                           
 

 Pg-13*  
 

                            
 
 
ภาพผนวกที่ 2  (ตอ) 

 

276 
 

 
264 
 

260 

 

264 
 

 
252 
 

238 

พนมเปญ เชียงราย   พิษณุโลก   ชัยนาท 

พนมเปญ อุบลราชธานี   พิษณุโลก   ชัยนาท 



86 

 

 

          Pg-20* 

 

                      
 

 

ภาพผนวกที่ 2  (ตอ) 
 
 
 
 

 

 

220 
216 

พนมเปญ   ชัยนาท 
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