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 การเพาะเลีย้งกุงกามกรามในประเทศประสบปญหาผลผลิตต่ําแมวาจะมีการขยายตวัของ
การเลี้ยงอยางตอเนื่องในระยะเวลาไมกี่ปที่ผานมา โดยคาดวานาจะมสีาเหตุจากความเสื่อมของ
พันธุกรรมและการผสมเลือดชิด ทําใหกุงจากโรงเพาะฟกมีอัตราการเจริญเติบโตลดลง งานวิจยันี้
ไดใชไมโครแซทเทลไลท 6 ตําแหนง ประเมินความหลากหลายทางพนัธุกรรมของกุงกามกราม
จากโรงเพาะฟก 5 ประชากร และจากธรรมชาติ 2 ประชากร โดยเกบ็ตัวอยางประชากรธรรมชาติ
จากแมน้ําเจาพระยาและแมน้ํากระบุรี เก็บตัวอยางประชากรโรงเพาะฟกที่มีถ่ินกําเนดิจากแมน้ํา
เจาพระยาจากจังหวดันครปฐม สุพรรณบุรี  และประเทศอินโดนีเซีย  และเก็บตวัอยางประชากร
นําเขาจากประเทศพมาในฟารมเพาะเลี้ยงจงัหวดันครปฐม  และประชากรที่ผานการปรับปรุงพันธุ
จากโรงเพาะฟกจังหวัดราชบรีุ จากการศึกษาพบวาประชากรธรรมชาติและโรงเพาะฟกทุก
ประชากรมีความหลากหลายทางพันธุกรรมในระดับปานกลาง โดยมคีาเฉลี่ย allelic richness 
เทากับ 6.34-9.37 อัลลิลตอตําแหนง คาคาดหมายเฮทเทอโรไซโกตทุกตําแหนงมีคา 0.64-0.73 
โดยพบวาคาสังเกตเฮทเทอโรไซโกตต่ํากวาคาคาดหมายเฮทเทอโรไซโกตในทกุประชากร ยกเวน
ประชากรนําเขาจากประเทศพมา สวนการเปรียบเทียบความแตกตางของประชากร และคา FST 
แสดงความแตกตางของทุกประชากรอยางมีนัยสําคัญ เมือ่จัดความสัมพันธทางพันธกุรรมของกุง
กามกรามดวยแผนผัง UPGMA สามารถจัดได 4 กลุมดังนี้ กลุมที่หนึ่งประกอบดวย 4 ประชากร 
คือประชากรจากแมน้ําเจาพระยา และประชากรโรงเพาะฟกที่มีถ่ินกําเนดิจากแมน้ําเจาพระยาทั้ง  
3 ประชากร กลุมที่สอง คือประชากรแมน้ํากระบุรี กลุมทีส่าม คือประชากรนําเขาจากประเทศพมา 
และกลุมที่ส่ี คือประชากรโรงเพาะฟกจังหวัดราชบุรีซ่ึงมีพันธุกรรมที่หางไกลจากประชากรอื่น
อยางชัดเจน 
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 The culture of freshwater prawn in central Thailand has experienced low productivity 
despite the rapid expansion during the past several years. Deterioration of genetic variation and 
inbreeding depression were blamed for slow growth rate in farmed stocks. Six microsatellite 
DNA loci were used to assess genetic diversity from five hatchery stocks and two wild 
populations of freshwater prawn. Natural populations were collected from the ChaoPraya River 
and the Kraburi River. Two local hatchery populations originated from the ChaoPraya River 
were collected from the provinces of Nakhon Pathom and Suphan Buri. Another ChaoPraya 
originating samples were obtained from a hatchery in Indonesia. An introduced stock of 
Myanmar origin was sampled from a hatchery in Nakhon Pathom province and samples of a 
commercial strain of unknown origin were collected in Ratchaburi province. All hatchery and 
wild populations exhibited relatively high genetic variation and were similar with an average 
allelic richness varied from 6.34 to 9.37 and average expected heterozygosities at all loci of    
0.64 to 0.73. Observed heterozygosities were lower than expected in most populations except 
that from a hatchery stock of Myanmar origin. Pair-wise comparisons and the FST values 
revealed significant genetic differentiation across all populations. The UPGMA dendrogram 
displayed genetic relationship of four different groups. One group consisted of four populations 
including those from the ChaoPraya River, two local hatcheries and a hatchery in Indonesia. 
The wild population from the Kraburi River and the hatchery population of Myanmar were in 
second and third groups respectively. The fourth group, the hatchery stock from Ratchaburi 
province was most genetically distant from the other groups. 
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สารบัญตาราง 
 

 

ตารางที่  หนา 
  
      1 ช่ือยอประชากร แหลงที่เก็บตัวอยาง  และประวัติสายพนัธุกุงกามกรามที่ใช

เพาะเลี้ยง  รวมท้ังจํานวนตวัอยางกุงกามกรามที่ใชในการศึกษา 
 

   16 
      2 ลําดับเบสของไมโครแซทเทลไลทไพรเมอรจํานวน 11 คู    18 
      3 ลําดับเบสซ้ํา (core sequence) อุณหภูมิ annealing (TA) จํานวนอัลลิล และ 

ผลผลิตของพีซีอาร (bp)    22 
      4 ยีโนไทพของพอ แม และสดัสวนยีโนไทพของลูกกุงกามกราม จํานวน  

2  ครอบครัว  เพื่อศึกษาการถายทอดทางพนัธุกรรมของไมโครแซทเทลไลท    23 
      5 จํานวนประชากร จํานวนอัลลิลตอตําแหนง (A) คาเฉลี่ยอัลลิลตอตําแหนง  

คา Allelic richness (Ar) คาเฉลี่ยสังเกตเฮทเทอโรไซโกซิตี (Ho)  และ 
คาคาดหมายเฮทเทอโรไซโกซิตี (He)    42 

      6 การทดสอบสมดุลของฮารดี-ไวนเบิรก ซ่ึงตัวเลขในตารางแสดงคานัยสําคัญ
ทางสถิติ (P-value)    43 

      7 การทดสอบ Linkage disequilibrium    44 
      8 การทดสอบความแตกตางของประชากร    45 
      9 คา pairwise FST (เหนือเสนทะแยงมุม) และคาระยะหางทางพันธุกรรม 

 (Nei’s genetic distance)    46 
     10 คาสัมประสิทธิ์เอฟ FST ในไมโครแซทเทลไลท 6 ตําแหนง    46 

ตารางผนวกที่  
 
       1              ความถี่อัลลิลของไมโครแซทเทลไลท 6 ตําแหนงในกุงกามกราม 7 ประชากร        63 
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ภาพที ่  หนา 
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    2  การถายทอดไมโครแซทเทลไลทดีเอ็นเอ 6 ตําแหนงในกุงกามกราม 2 ครอบครัว  

เปรียบเทียบขนาดกับ M13 sequence ladder (A G C T) (F = แมกุงกามกราม,  
1-20 = ลูกกุง)    26 

    3 ความถี่อัลลิลของไมโครแซทเทลไลททั้ง 6 ตําแหนงในประชากรกุงกามกราม    33 
    4 แผนผังความสัมพันธทางพันธุกรรมโดยวิธี UPGMA    47 

 
  
       
 

 



 
 

(4)          (4) 

คําอธิบายสัญลักษณและคํายอ 
 
 bp            = base pairs    
              dNTPs =  deoxynucleotide triphosphate 
              df =  degree of freedom 
              EDTA =  ethylenediamine tetraacetic acid 
              HCl =  hydrochloric acid 
              M =  molar 
               µg =  microgram (s) (10-6) 
               µl =  microliter (s) 
               µM =  micromolar 
               mg =  milligram (s) 
               ml =  milliliter (s)  
               mM =  millimolar 
               MgCl2 =  magnesium chloride 
               ng =  nanogram (s) (10-9) 
               NaCl =  sodium chloride 
                PCR =  Polymerase Chain Reaction 
               pmol =  picomole (s) (10-12) 
               pH =  logarithm of reciprocal of hydrogen (H) ion 
               rpm =  revolutions per minute 
               SDS =  Sodium Dodecyl Sulfate 
              Taq =  Thermus aquaticus 
              TBE =  Tris-borate EDTA buffer 
              TE =  Tris-EDTA buffer 
              TNES =  Tris-NaCl-EDTA-Sodium dodesylsulfate 
              Tris =  Tris (hydroxymethyl) methylamine 
               U =   unit 
                
 

 



 
 

 
ความหลากหลายทางไมโครแซทเทลไลทพันธุกรรมในประชากรกุงกามกราม 

จากโรงเพาะฟกและธรรมชาติ 
 

Microsatellite Genetic Variation of Hatchery and Wild Populations of  
Freshwater Prawn, Macrobrachium rosenbergii 

 
คํานํา 

 
กุงกามกราม (Macrobrachium rosenbergii)  เปนสัตวน้ําที่มีความสําคัญทางเศรษฐกจิ  

 ทั้งเพื่อการบริโภคในประเทศ  และการสงออก  จากรายงานของกรมประมงในป  2547 ผลผลิต     
กุงกามกราม มีปริมาณ 32,583 ตัน คิดเปนมูลคาประมาณ 3,800 ลานบาท  แนวโนมผลผลิตของ    
กุงกามกรามมปีริมาณเพิ่มมากขึ้นทุกป  แตก็ยังไมเพียงพอตอความตองการ ซ่ึง 80% ของผลผลิต
ทั้งหมดมาจากการเลี้ยงในภาคตะวันตกของประเทศ ไดแก จังหวัดนครปฐม  สุพรรณบุรี และ
ราชบุรี และมีมูลคาของผลผลิตประมาณ 3,000 ลานบาท การเลี้ยงกุงกามกรามในภาคตะวนัตกมี
ศักยภาพสูงทีจ่ะพัฒนาเปนระดับเกษตรอตุสาหกรรม  แตอุปสรรคในการพัฒนากุงกามกรามใหเปน
สินคาเกษตรอตุสาหกรรม คือผลผลิตมีปริมาณไมสม่ําเสมอ นอกจากนัน้การเพาะเลี้ยงกุงกามกราม
ในปจจุบนั เกษตรกรตั้งขอสังเกตวากุงกามกรามมีการเจริญเติบโตลดลง ทั้งนี้ยังไมมกีารรายงานที่
แนชัดวาการเจริญเติบโตที่ลดลงนี้เกิดเนื่องจากสาเหตใุด  ซ่ึงเกษตรกรคาดวาอาจเปนผลจากการ
ผสมเลือดชิดระหวางพอพันธุและแมพนัธุที่ใชฟกเพาะทาํใหเกิดการเสือ่มของพันธุกรรม หรืออาจ
เปนผลจากความเสื่อมโทรมของบอเล้ียงและการจัดการฟารมที่ไมถูกตอง อนึ่งการเลี้ยงกุงกามกราม
ในภาคตะวันตกของประเทศนั้น เกษตรกรสวนใหญใชลูกกุงจากโรงเพาะฟกที่ผลิตจากสายพันธุ
ทองถ่ินที่มีแหลงกําเนิดจากแมน้ําเจาพระยา และโรงเพาะฟกบางแหงไดนําพอแมพนัธุกุงสายพันธุ
ตางถ่ินจากประเทศเพื่อนบาน เชน พมา เพือ่แกปญหากุงโตชา  

 
ความหลากหลายทางพันธุกรรมเปนดัชนบีงชี้ ความหลากหลายของลกัษณะที่เกี่ยวของกับ  

การเจริญพันธุและการรอดตายในประชากร และศักยภาพของประชากรนั้น ๆ สําหรับการคัดพันธุ
ลักษณะที่สําคัญทางเศรษฐกจิ เชน การเจริญเติบโตและความตานทานโรค แมวาการเพาะเลี้ยงกุง
กามกรามในประเทศไดดําเนนิมากวา 40 ปแลว แตยังไมมีรายงานถึงการศึกษาความหลากหลายทาง
พันธุกรรมของกุงกามกรามประชากรตาง ๆ ที่ใชในโรงเพาะฟก โดยเฉพาะสายพนัธุที่ใชแพรหลาย 
ในภาคตะวันตกของประเทศ 
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ไมโครแซทเทลไลทเปนเครื่องหมายดเีอ็นเอที่มีความหลากหลายของอลัลิลสูง  มีคุณสมบัติ
เหมาะสมสําหรับการเฝาระวงัและประเมนิความหลายหลายทางพันธุกรรมในประชากรโรงเพาะฟก
เพื่อปองกันการเสื่อมของพันธุกรรมที่อาจเกิดจากการจัดการพอแมพันธุที่ไมถูกตองหรือการผสม
เลือดชิด  การศึกษาความหลากหลายของไมโครแซทเทลไลทในกุงกามกรามสายพันธุตาง ๆ  
ในงานวิจยันี้ จะเปนขอมูลพื้นฐานสําคัญเกี่ยวกับความหลากหลายทางพันธุกรรม และแบบแผน
ความสัมพันธทางพันธุกรรมของประชากรกุงกามกรามในประเทศไทย  เพื่อใชในการคัดเลอืก 
สายพันธุหรือประชากรที่เหมาะสมเพื่อการปรับปรุงพันธุ  และการเพาะเลี้ยงกุงกามกราม 
ในภาคตะวันตกอยางยั่งยืนตอไป 
 
 

 
 

 
 
 
 

 
 
 
 
 
 

 



 
 

 
วัตถุประสงค 

 
เพื่อศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของประชากรกุงกามกรามจากโรงเพาะฟก 

 5 ประชากร และจากธรรมชาติ 2 ประชากร โดยใชไมโครแซทเทลไลทดีเอ็นเอ 6 ตําแหนง  
 



 
 

 
การตรวจเอกสาร 

 
ชีววิทยาของกุงกามกราม 
  

กุงกามกราม กุงนาง หรือกุงหลวง เปนสัตวที่อยูในครอบครัว Palaemonidae มีช่ือ
วิทยาศาสตรวา Macrobrachium  rosenbergii และชื่อสามัญภาษาอังกฤษวา Giant freshwater prawn 
กุงกามกรามมถ่ิีนกําเนิดอยูในเขตอินโดแปซิฟค มีการแพรกระจายทั่วไปตามแหลงน้ําจืดที่ม ี
อาณาเขตติดตอกับทะเล แหลงน้ํากรอยบริเวณปากแมน้ํา ลําคลองและทะเลสาบ โดยเฉพาะใน
ประเทศเวยีดนาม เขมร ไทย พมา มาเลเซยี ปากีสถาน อินเดีย ศรีลังกา อินโดนีเซีย  และฟลิปนส 
ในประเทศไทย เชิดชาย และธีรพันธ (2517) พบวากุงกามกรามมีการแพรกระจายเกือบทั่วทุกภาค
ของประเทศ โดยเฉพาะในเขตแมน้ําเจาพระยา แมน้ําทาจนี แมน้ําบางปะกง แมน้ําแมกลอง แมน้ํา
จันทบุรี แมน้ําตราด แมน้ําปตตานีและทะเลสาบสงขลา ยกเวนในภาคอีสาน สวนในภาคเหนือ 
พบเพียงแหงเดียว คือ แมน้ําเมย จังหวดัตาก ซ่ึงเปนสาขายอยของแมน้ําสาละวิน ประเทศพมา ทําให
สันนิษฐานวากุงกามกรามทีจ่ับไดจากแมน้ําเมยเปนกุงที่อพยพมาจากพมา   

 
การเลี้ยงกุงกามกรามแตเดิมนั้นตองอาศัยกุงที่จับไดจากธรรมชาติ ซ่ึงมีปริมาณไมเพยีงพอ  

ดังนั้นกรมประมงจึงเริ่มตนการเพาะเลีย้งกุงกามกรามตัง้แตป พ.ศ. 2504  และมีการพัฒนาการเลี้ยง
กุงกามกรามเรือ่ยมา จนกระทั่งในป พ.ศ. 2512 สามารถเพาะเลี้ยงและอนุบาลลูกกุงวัยออนได ในป 
พ.ศ. 2523  กรมประมงไดตั้งเปาหมายในการสงเสริม และขยายการเพาะเลี้ยง ลูกกุงกามกราม 
ใหแพรหลายมากขึ้น  ซ่ึงนบัวาการเพาะเลี้ยงกุงกามกรามไดพัฒนาขึน้มากทั้งในภาครัฐบาล และ
ภาคเอกชน (ประจวบ, 2527) อยางไรก็ตาม ปริมาณกุงกามกรามในแหลงน้ําธรรมชาตินั้นลด
ปริมาณลงอยางรวดเร็ว ในระยะเวลาเพียงไมนาน เนื่องมาจากสาเหตตุาง ๆ เชน การทําประมงที่
มากเกินควร หรือปญหาจากมลภาวะเปนพิษตาง ๆ กรมประมงจึงมีนโยบายการเพาะเลี้ยงลูกกุง
กามกราม รวมทั้งการปลอยลูกกุงลงในแหลงน้ําธรรมชาติ และสัตวน้ําชนิดอื่นทุกป เชน ในป     
พ.ศ. 2547 มีการปลอยกุงกามกรามลงในแหลงน้ําธรรมชาติทั่วประเทศจํานวน 536 ลานตัว 
 (กรมประมง, 2547)  
 

ในปจจุบนัการเพาะพันธุกุงกามกรามนั้นใชวิธีรวบรวมแมกุงไขแก (สีเทาดํา หรือน้ําตาล
ดํา) จากฟารมเลี้ยงมาเพาะในโรงเพาะฟกขนาดกลางโดยไมมีการคัดพนัธุ ลูกกุงจะฟกเปนตวั
ประมาณ 5 วนั วิธีนี้มีขอดี คือไมเสียคาใชจายในการเลีย้งพอแมพนัธุ แตจะมีแมกุงที่มีไขแกเพียง  
5-10 เปอรเซ็นต ของจํานวนแมกุงทั้งหมด ดังนั้นถาตองการแมกุงที่มีไขแกจํานวนมากจึงตอง
รวบรวมจากบอเล้ียงที่มีพื้นที่มาก อยางไรก็ตามวิธีนี้มีขอเสีย คือ อาจเกิดปญหาการผสมเลือดชิด 
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เนื่องจากลูกทีไ่ดอาจเกิดจากการผสมพันธุของพอแมที่มสีายเลือดเดยีวกันไดมาก (บรุฉัตร, 2547)  
สวนวิธีการเลีย้งนั้นจะเปนแบบทยอยจับ เนื่องจากกุงกามกรามมีการเจริญเติบโตไมเทากัน 
เกษตรกรจะคดัเอากุงที่มีขนาดใหญออกมาขายกอน จากนั้นเลี้ยงตอไปอีกจนกุงทีเ่หลือมีขนาดโต
ขึ้น (ชลอ, 2547) กุงกามกรามมีการเลี้ยงมาเปนเวลานานโดยเฉพาะพื้นทีภ่าคกลางและภาคตะวันตก 
แตสวนใหญเปนการเลี้ยงเพือ่บริโภคภายในประเทศประมาณ 70% มีเพียง 30% เทานั้นเพื่อการ
สงออก ทั้ง ๆ ที่ความตองการกุงกามกรามเพื่อการสงออกมีจํานวนมาก แตดวยการเลี้ยงที่ยังไมมีการ
พัฒนาทางวิชาการมากนัก การเลี้ยงกุงกามกรามแบบดั้งเดมิทําใหเกิดปญหาตาง ๆ มากมาย จนทํา
ใหกุงสวนใหญมีคุณภาพไมไดมาตรฐานการสงออก ขณะเดยีวกันยังพบปญหากุงที่เล้ียงโตไม
เทากัน กุงกินกันเอง และกุงเปนโรคมากขึ้น กุงที่เล้ียงไดมขีนาดเล็กทําใหผลผลิตลดลง เปนตน 

 
ไมโครแซทเทลไลทดีเอ็นเอ (microsatellite DNA) 
 

ไมโครแซทเทลไลทดีเอ็นเอ หมายถึง สวนของดีเอ็นเอทีม่ีการเรียงตวัของลําดับเบสซ้ํา
จํานวน 1-6 นิวคลีโอไทด มจีํานวนซ้ําตั้งแต 2 ซํ้าขึ้นไปไมเกิน 100 ซํ้า และแตละชุดซ้ําเรียงตอกัน
อยูในทิศทางเดียวกันตลอด (tandem repeat)  พบกระจายทั่วไปในจีโนม และมีความแปรปรวนใน
ระดับสูง  
 

ไมโครแซทเทลไลทดีเอ็นเอ แบงไดตามจํานวนซ้ํา (repeat) มี 3 แบบคือ Perfect  repeat  
เปนไมโครแซทเทลไลทที่มีชุดซ้ําเพียงแบบเดียวติดตอกนั เชน (CT)20, (GAT)20 ถามีเบสอื่นแทรก
อยูภายในทําใหไมมีลักษณะเปนชุดซ้ํา เรียกวา Imperfect  repeat เชน (CT)20AG(CT)25  และสุดทาย
เปนไมโครแซทเทลไลทที่ประกอบดวยชุดซ้ําที่มากกวา 1 ชุดติดตอกนั (compound repeat) เชน  
(CT)20(GA)20, (CAG)20(AG)20 เปนตน (Goldstein, 2001) ในสิ่งมีชีวิตแตละชนิดจะมลํีาดับเบสซ้ํานี้
แตกตางกัน คาดวาเกิดจากการเพิ่มขึ้นของชิ้นสวนดเีอ็นเอ ทําใหเกดิการกลายพันธุและ เนื่องจาก 
ไมโครแซทเทลไลทดีเอ็นเอมีลักษณะเปนลําดับเบสซ้ํานี้เอง จึงมีช่ือเรียกวา Simple Sequence 
Repeat (SSR), Short Tandem Repeat (STR), Simple Sequence Length Polymorphism (SSLP)  
และ  Sequence Tagged Microsatellite Site (STMS)  
 

ปจจุบันมีการใชไมโครแซทเทลไลทดีเอ็นเอ ในการศึกษาแผนที่จีโนม แยกความแตกตาง
ของสิ่งมีชีวิตจากการวิเคราะหลายพิมพดีเอน็เอ (DNA fingerprinting) ใชในการศึกษาหา
ความสัมพันธระหวางพอแมลูก (parentage assignment) เปนตน ขอดีของการใชไมโครแซทเทล-
ไลทดีเอ็นเอ คอืเปนเครื่องหมายดีเอ็นเอที่ใหความแตกตางสูง เนื่องจากสามารถบอกใหทราบถึง
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สภาพขมรวมกันของยีน (co-dominant) วิธีนี้สามารถทําไดงายโดยใชเทคนิคพีซีอาร ซ่ึงตองการ
ปริมาณดีเอ็นเอเริ่มตนเพียงเล็กนอย ผลที่ไดสามารถนําไปวิเคราะหได และสามารถทําซ้ําโดยผลที่
ไดไมเปล่ียนแปลง พบกระจายทั่วไปในจีโนม ทั้งในระหวางยนีและภายในยีน อีกทั้งไพรเมอรที่
จําเพาะในแตละตําแหนงของเครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท สามารถนําไปใชไดโดยทั่วไป เพยีง
แคทราบลําดับเบสของไพรเมอร   
 
การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม (Genetic diversity)  
 

ความหลากหลายทางพันธุกรรม หมายถึง ความผันแปรของยีน หรือหนวยของพันธกุรรม
ของสิ่งมีชีวิตชนิดใดชนิดหนึ่ง ทั้งภายในประชากรและระหวางประชากร ซ่ึงความหลากหลายทาง
พันธุกรรมภายในประชากรเกิดจากการสบืพันธุแบบอาศัยเพศ โดยการแลกเปลี่ยนชิน้สวน 
(recombination) และการรวมตัวกันใหม (rearrangement) ของยีน  หรือโครโมโซม ในระหวางการ
แบงตัวแบบไมโอซิส รวมทั้งการกลายพันธุ (mutation)  สวนความหลากหลายทางพนัธุกรรม
ระหวางประชากรเกิดขึ้นเมื่อสมาชิกในประชากรมีการแยกตวัออกจากประชากรเดิมเริ่มแยกกลุม
ผสมพันธุ ลดการถายเทยนี (gene flow) ระหวางประชากร  ทําใหความถี่ของอัลลิลเปลี่ยนแปลงไป  
ซ่ึงถามีการถายเทของยีนมาก  ประชากรกม็ีความแตกตางกันเล็กนอย  แตถามีการถายเทของยีนนอย 
หรือไมมีเลยประชากรก็จะแตกตางกันมากจนในระยะเวลาหนึ่งประชากรที่แยกจากกนัจะมี
วิวัฒนาการที่แตกตางกัน เนือ่งมาจากการปรับตัวใหเขากับสภาพแวดลอมที่เปล่ียนแปลงไป จึงทาํ
ใหเกิดความแตกตางระหวางประชากร  

 
พันธุศาสตรประชากร เปนการศึกษาที่วาดวยการเปลี่ยนแปลงความถี่ของยนีที่เกดิขึ้นกับ

ประชากรอันเนื่องมาจากปจจัยตาง ๆ ดังทีไ่ดกลาวมาแลวขางตน รวมถึงการศึกษาโครงสรางทาง
พันธุกรรมของประชากร ซ่ึงหมายถึงแบบแผนความแตกตางระหวางประชากรยอยภายในสิ่งมีชีวติ
ชนิดเดยีวกันวามีความหลากหลายทางพันธุกรรมมากนอยเพยีงใด  การเปลี่ยนแปลงดงักลาว
นอกจากจะมีผลตอการเปลี่ยนแปลงความถี่ของยีนแลวยงัมีความสําคัญตอการเกิดวิวฒันาการของ
ส่ิงมีชีวิตเชนเดียวกัน ซ่ึงประชากร หมายถึง กลุมของสิ่งมชีีวิตชนิดเดยีวกันอยูรวมกนั และมีการ
ผสมพันธุกันภายในประชากร ดังนั้นประชากรจึงเปนแหลงรวมของยีน หรือยีโนไทพชนิดตาง ๆ 
ของประชากร  การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมเปนการศึกษาพันธุศาสตรประชากร โดย
ตั้งอยูบนพืน้ฐานของทฤษฎีสมดุลของฮารดี-ไวนเบิรก (Hardy-Weinberg equilibrium) ที่วา 
“ประชากรที่มขีนาดใหญ มีการผสมพันธุแบบสุม ไมมีการกลายพันธุ  ไมมีการคัดเลือก และไมมี
การอพยพยายถ่ินในประชากรนั้น ความถีข่องยีนและความถี่ของยีโนไทพจะคงทีใ่นทุกชั่วอาย”ุ   
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คาที่บอกถึงความหลากหลายทางพันธุกรรมภายในประชากรที่ศึกษาไดจากขอมูลการ
เปล่ียนแปลงความถี่ของยีนไดจากคาตาง ๆ ดังนี้ (Hedrick, 1985; Petit et al., 1998) 
 
 1.  จํานวนอัลลิลตอตําแหนง (A) และ คํานวณคาเฉลี่ยอัลลิลตอตําแหนง โดยนับจํานวน  
อัลลิลทุกตําแหนง แลวนํามาหารดวยจํานวนตําแหนงทัง้หมดที่ศึกษา 
 

2.  คา Allelic richness (Ar) เปนคาที่บอกถึงจํานวนอัลลิลตอตําแหนงทีเ่ปนอิสระจาก
จํานวนตัวอยาง จึงสามารถใชคานี้เปรียบเทียบไดในกรณีจํานวนตวัอยางมีไมเทากนั ซ่ึงขึ้นอยูกับ
โอกาสที่จะพบอัลลิลใดอัลลิลหนึ่ง โดยตัง้อยูบนพื้นฐานของจํานวนตัวอยางทีน่อยที่สุดใน
ประชากร (Leberg, 2002; Kalinowski, 2004, 2005) ดังนั้นเราจึงใชคา allelic richness เพื่อแสดงถงึ
จํานวนอัลลิลตอตําแหนงไดดีกวาคาจํานวนอัลลิลตอตําแหนง (A) และคา effective number of 
allele (Ae) คํานวณไดจากสตูร 
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     เมื่อ   n  = จํานวนตัวอยางที่นอยที่สุดในประชากรทีศ่ึกษา 

N = จํานวนตัวอยางทั้งหมด 
Ni = จํานวนอัลลิลที่ตําแหนง i   

 
4.  คาเฮตเทอโรไซโกซิตี (heterozygosity) หมายถึง คาทีแ่สดงความถี่ของเฮทเทอโร-      

ไซโกตตอยีน 1 ตําแหนงที่ทาํการศึกษา ประกอบดวยคาจากการคาสังเกต (Ho หรือ observed 
heterozygosity) และคาคาดหมาย (He หรือ expected heterozygosity) ซ่ึง Ho หมายถงึ ความถี่ของ
เฮตเทอโรไซกัสยีโนไทพเฉลีย่ตอตําแหนง ที่คํานวณจากขอมูลการทดลอง และคา He หมายถึง 
ความถี่ของเฮตเทอโรไซกัสยีโนไทพเฉลี่ยตอตําแหนง ทีไ่ดจากการคํานวณ โดยอาศยัหลักทีว่า
ประชากรนั้นอยูในสภาพสมดุลของฮารดี-ไวนเบิรก 
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คาแสดงความหลากหลายทางพันธุกรรมภายในประชากร สามารถนํามาใชแสดงความ
แตกตางระหวางประชากรและโครงสรางประชากรได ดังนี ้

 
1.  Linkage disequilibrium หรือ Gametic disequilibrium เปนการทดสอบวายีโนไทพที่

ตําแหนงหนึ่งเปนอิสระจากยโีนไทพที่อีกตาํแหนงหรือไม ดวยการทดสอบความถี่อัลลิลซ่ึงมี
หลักการวา ในประชากรทีม่ีการผสมพันธุแบบสุม ยีนหรืออัลลิลทั้งหมดนัน้สามารถรวมตัวกันได
อยางอิสระในเซลลสืบพันธุ (Hedrick, 2005)  

 
2.  Population differentiation เปนการศึกษาความแตกตางของประชากรโดยใชการกระจาย

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

(codon) ที่มีการเปลี่ยนแปลงไปภายในยีนแตละตําแหนง หลังจากที่ประชากรทั้งสองเริ่มแยกจาก
กัน ซ่ึงคาระยะหางทางพนัธุกรรมจะบอกถึงความถี่  และปริมาณของการถายเทยนีระหวาง
ประชากร โดยปกติแลวคาระยะหางทางพันธุกรรมของประชากรที่อยูใกลชิดกันมีคาต่าํ แตถามีส่ิง
กีดขวางตามสภาพภูมศิาสตร จะมีคาสูงขึ้น (Nei, 1978) 

 
4.  คาสัมประสิทธิ์ F (F-coefficients) เปนคาที่แสดงถึงความสัมพันธของอัลลิลภายใน

ประชากร ซ่ึงสามารถบอกไดวาประชากรนั้นมีการแบงออกเปนประชากรยอยหรือไม (Nei, 1977) 
ซ่ึงคํานวณไดจากคาเฮทเทอโรไซโกซิตี ดังนี้ 

 
     FST  หมายถึง  คาที่วัดระดับความแตกตางของความถี่อัลลิลในประชากรตาง ๆ  เพื่อ

ศึกษาวาประชากรมีการแบงออกเปนประชากรยอยหรือไม  
   

      FIS และ FIT  หมายถึง  คาที่บอกระดับการเบี่ยงเบนจากสมดุลของฮารดี-ไวนเบิรกของ
ประชากรยอย และประชากรทั้งหมด ตามลาํดับ ซ่ึงจะมีทัง้คาบวกและคาลบ โดยที่คาบวก 
หมายความวา  คาเฮทเทอโรไซโกตนอยกวาที่ควรจะเปน เมื่อประชากรนั้นอยูในสมดุลของฮารดี-
ไวนเบิรก เกดิขึ้นเนื่องจากมกีารผสมเลือดชิด  หรือมีการปะปนกนัของประชากรที่มคีวามถี่อัลลิ
ลตางกัน (Wahlund effect) เปนตน และมคีาเฮทเทอโรไซโกตมากกวาที่ควรจะเปนเมื่อ Fis มีคาเปน
ลบ เนื่องจากประชากรเริ่มตนนอย (founder effect) หรือประชากรผานสภาวะคอขวด (bottleneck) 
คํานวณไดจากสูตร ดังนี้ 
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เมื่อ      SH      = คาเฉลี่ย He (expected heterozygosity)  ทุกตําแหนงของ                 
                                    ประชากรยอย 

     TH      = คาเฉลี่ย He  ทุกตําแหนงในทุกประชากร 
     OH      = คาเฉลี่ย HO (observed heterozygosity)  ทุกตําแหนงของ   

                                                      ประชากรยอย   
 
5.  Pairwise Fst  เพื่อเปรียบเทยีบความแตกตางของความถี่อัลลิลในทุกคูประชากร  และใช

สนับสนุนการทดสอบความแตกตางระหวางประชากร 
 
การสูญเสียความหลากหลายทางพันธุกรรมเกิดขึ้นไดเนือ่งจากสาเหตตุาง ๆ ดังนี้  

(Krishnamurthy, 2003; Hedrick, 2005)   
  

1.  ผลของประชากรเริ่มตน (Founder effect) เกิดขึน้เนื่องจากประชากรที่มีสวนรวมในการ
สรางประชากรในรุนตอมา ไมไดเปนตัวแทนของยีนหรืออัลลิลที่มีอยูในประชากรเดิมทั้งหมด
(gene pool)  สงผลใหความถี่ของยีนในประชากรรุนถัดไปแตกตางจากประชากรเดิม  

 
2.  การเกิดสภาวะคอขวด (Demographic bottlenecks) เกดิขึ้นเมื่อประชากรประสบกบั

สภาวะทีไ่มเหมาะสมอยางรนุแรง ทําใหประชากรลดจํานวนลงอยางรวดเรว็ สงผลใหประชากรทีม่ี
ชีวิตรอดและสามารถสืบพันธุไดนอยลง  ทําใหประชากรในรุนถัดมามคีวามหลากหลายทาง
พันธุกรรมลดลง  

 
3.  การขาดชวงทางพันธุกรรม (Genetic drift) หมายถึง การเปลี่ยนแปลงความถี่ของยนี

หรืออัลลิลแบบไมมีทิศทางแนนอน มกัเกดิขึ้นกับประชากรขนาดเล็ก ซ่ึงอาจเกิดขึ้นเนื่องจากเกิด
สภาวะคอขวด ทําใหจํานวนของโฮโมไซโกตเพิ่มมากขึน้ หรือทําใหเกดิการสูญหายของอัลลิล
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บางอัลลิลไป โดยเฉพาะการสูญหายของอัลลิลหายากที่มีความถี่ต่ํา (rare allele) จะมีโอกาสเกิดขึ้น
มาก ซ่ึงจะสงผลกระทบตอประชากรในรุนถัดมา  

 
4.  การผสมเลือดชิด (Inbreeding) เกิดจากการผสมพันธุระหวางพอแมที่มีความสัมพนัธกัน

ทางเครือญาติ  ในประชากรขนาดเล็กมีโอกาสเกิดการผสมเลือดชิดมากกวาประชากรขนาดใหญ  
การที่ประชากรมีลักษณะดอยลงเนื่องจากการผสมเลือดชิดนี้ เรียกวา อินบรีดดิงดีเพรสชั่น 
(Inbreeding depression) ทําใหลักษณะที่ไมดีปรากฏออกมา เชน อัตราการเจรญิเติบโตลดลง 
ออนแอตอโรค และอัตราการรอดต่ํา เปนตน เนื่องมาจากยีนในสภาพโฮโมไซโกตเพิม่ขึ้น  

 
5.  การคัดพันธุ (Selection) เกิดขึ้นไดทั้งจากมนุษย และจากธรรมชาติ การคัดพันธุ 

โดยมนุษย คือ การคัดเลือกเพื่อยกระดับคาเฉลี่ยของลักษณะที่ตองการปรับปรุงพันธุในประชากร 
รุนตอมา สวนการคัดพันธุจากธรรมชาติเกิดขึ้นเนื่องจากบางยีโนไทพมีความสามารถในการอยูรอด
ลดลงเมื่ออยูในสิ่งแวดลอมนั้น ๆ สงผลใหความถี่ของยนีนั้น ๆ ลดลงในรุนตอมาได  

 
6.  การกลายพนัธุ (Mutation) เกิดจากการเปลี่ยนแปลงสารพันธุกรรม ยีน หรือโครโมโซม 

ที่ทําใหความถีข่องอัลลิลเปลี่ยนแปลง และสามารถถายทอดจากรุนหนึง่ไปยังอีกรุนหนึ่ง  เปน
ขั้นตอนที่นําไปสูกระบวนการวิวัฒนาการของสิ่งมีชีวิต  แตอยางไรก็ตามการกลายมผีลนอยตอ
ความแตกตางของประชากร เนื่องจากการกลายพันธุที่เกดิขึ้นเองตามธรรมชาติมีโอกาสต่ํามาก 
 
การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของกุงกามกราม  
 

แมวากุงกามกรามเปนสัตวน้าํที่มีความสําคัญทางเศรษฐกจิของประเทศไทยมาเปน
ระยะเวลานาน แตการศึกษาขอมูลทางพันธุกรรมยังมีคอนขางนอย เชน การใชไอโซไซมประเมิน
ความหลากหลายทางพันธุกรรมในประชากรกุงกามกรามจากธรรมชาติในจังหวดั ฉะเชิงเทรา 
สงขลา  และสุราษฎรธานี โดย ศรีรัตน และ พนม (2541) พบวากุงกามกรามทั้ง 3 ประชากร มีคา 
เฮตเทอโรไซโกซิตีคอนขางต่ํา (0.030-0.031) และไมมีความแตกตางระหวางประชากร  ตอมามีการ
นําเครื่องหมายไมโตคอนเดรียดเีอ็นเอ  ศกึษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของกุงกามกรามจาก
ธรรมชาติ 18 ประชากร โดยเก็บตัวอยางกุงจากประเทศตาง ๆ ในเอเชียใตจนถึงเอเชยีตะวนัออก
เฉียงใต และวเิคราะหความหลากหลายของลําดับนิวคลีโอไทดใน 16S rRNA mtDNA  สามารถ
แบงประชากรได 2 กลุมคือ  กลุมฝงตะวันออก (Eastern form) ไดแกตวัอยางจากประเทศฟลิปปนส 
และออสเตรเลีย และกลุมฝงตะวนัตก (Western form) ไดแกตวัอยางจากแมน้ําโขง ประเทศ- 
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เวียดนาม แมน้ํากระบุรี ประเทศไทย มาเลเซีย และอินโดนีเซีย โดยใช Huxley’s line เปนเสนแบง
เขต พบวากุงทั้ง 2 กลุมมีคาความแตกตางประมาณ 6.2 เปอรเซ็นต ขณะที่ความแตกตางภายใน
ประชากรมีคาคอนขางนอยประมาณ 0.9 เปอรเซ็นต (de Bruyn et al., 2004)  
 

เมื่อการใชไอโซไซม และไมโตคอนเดรียดเีอ็นเอ ไมสามารถแยกความแตกตางของ
ประชากรกุงกามกรามได หรือใหความแตกตางคอนขางนอย ดังทีก่ลาวมาขางตน จึงมีการพัฒนา 
ไมโครแซทเทลลไลท 6 ตําแหนง ของประชากรกุงกามกรามประเทศออสเตรเลีย (Eastern from)  
พบวามีจํานวนอัลลิลทั้งหมด 12-18 อัลลิล และมีคาเฮทเทอโรไซโกซิตีอยูระหวาง 0.66-0.90 แตเมือ่
นําไมโครแซทเทลไลทไพรเมอรที่ไดไปทดสอบกับกุง Western from (ประเทศไทย เวียตนาม 
มาเลเซีย และอินโดนีเซีย) พบวาไมสามารถเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอได แสดงใหเห็นวากุงทั้งสองแหลง
นั้นมีพันธุกรรมที่แตกตางกนัมาก ไมโครแซทเทลไทลที่ไดจาก Eastern from ไมไดเปนบริเวณที่มี
การอนุรักษ ในกุงกามกรามทั้งสองแหลง (Chand et al., 2005)  ตอมา Chareontawee et al. (2006) 
ไดพัฒนาไมโครแซทเทลไลท 10 ตําแหนง  สําหรับกุงกามกรามในประเทศไทย ซ่ึงเปน Western 
form  พบวามจีํานวนอัลลิล 5-17 อัลลิล และมีคาสังเกตเฮทเทอโรไซโกซิตีตั้งแต 0.27-0.83  
 
การสูญเสียความหลากหลายทางพันธุกรรมของสัตวน้ําจากโรงเพาะฟก 
 

ไมโครแซทเทลไลทดีเอ็นเอ เปนเครื่องหมายพันธุกรรมที่มีประโยชนในการเฝาระวงัและ
ติดตามการเปลี่ยนแปลงทางพันธุกรรมของประชากรจากโรงเพาะฟก  เนื่องมาจากวธีิปฏิบัติภายใน
โรงเพาะฟกทีส่งผลใหความหลากหลายทางพันธุกรรมลดลง เชน การศึกษาในปลา Atlantic salmon 
(Salmo salar) พบวาคาความหลากหลายของอัลลิลของปลาจากโรงเพาะฟกในประเทศนอรเวย และ
ไอรแลนดนอยกวาปลาจากธรรมชาติ  เปนผลเนื่องมาจากประชากรเริม่ตนนอยเกินไป (founder 
effect) และเกดิจากการคัดพนัธุ มากกวาการที่ประชากรทั้งสองแยกจากกันตามสภาพภูมิศาสตร 
(Norris et al., 1999) เชนเดยีวกับ การศกึษาในกุงกุลาดํา (Penaeus monodon) ประเทศฟลิปปนสที่
พบวาประชากรโรงเพาะฟกมีจํานวนอัลลิลนอยกวาประชากรธรรมชาติ เนื่องจากประชากรเริ่มตน 
และการคัดพนัธุเชนเดยีวกนั (Xu et al., 2001) รวมทั้งปลา Japanease flounder (Paralichthys  
olivaceus) ที่พบวามีจํานวนอลัลิล และคาเฮทเทอโรไซโกซิตีของรุนลูกต่ํากวาความหลากหลายของ
ประชากรรุนพอแมอยางมนีัยสําคัญ และพบวาอัลลิลหายากหายไปดวย เนื่องจากจาํนวนพอแมพนัธุ
ที่นํามาผลิตลูกจริง ๆ นั้น นอยกวาจํานวนพอแมพันธุทั้งหมด (Hara and Sekino, 2003)  และผลของ
ประชากรเริ่มตนที่มีจํานวนนอยก็มีผลทําใหสายพนัธุจากโรงเพาะฟกของปลา Arctic charr 
(Salvelinus alpinus) ในประเทศแคนาดา มคีวามหลากหลายของอัลลิลลดลงเชนเดียวกัน เมื่อ
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เปรียบเทียบกบัประชากรธรรมชาติ เชนเดยีวกับในปลา Atlantic cod (Gadus morhua L.) พบวา 
ปลาจากโรงเพาะฟกมีความหลากหลายของอัลลิลลดลงอยางมีนัยสําคัญ เมื่อเปรียบเทยีบกับปลา
ธรรมชาติ เนื่องมาจากประชากรเริ่มตนที่นาํมาเปนพอแมพันธุของประชากรรุนถัดไปในสายพนัธุ
โรงเพาะฟกนัน้มีจํานวนนอยเกินไป (Pampoulie et al., 2006)   
 

หลังจากการเริม่สรางประชากรใหมแลว ในระยะตอมาหากจํานวนพอแมพันธุลดลง หรือที่
เรียกวาเกดิสภาวะคอขวด (bottleneck) ความหลากหลายทางพันธุกรรมของประชากรโรงเพาะฟก
จะลดลงเชนเดยีวกับการศึกษาความแปรปรวนทางพนัธุกรรมของประชากรปลาไน (Cyprinus 
caprio L.) จากโรงเพาะฟกของประเทศเชก็ พบวามีคาเฉลี่ยอัลลิล (4.2) นอยกวาสายพันธุโรงเพาะ
ฟกจากประเทศฝรั่งเศส (6.2) เนื่องมาจากทั้งสองประชากรมีการจัดการพอแมพันธุตางกัน เชน มี
การแลกเปลี่ยนพอแมพนัธุของโรงเพาะฟกในประเทศฝรั่งเศส ทําใหความหลากหลายของอัลลิลสูง
กวาในประชากรจากประเทศเช็ก (Desvignes et al., 2001) เชนเดียวกบั การศึกษาเปรียบเทียบความ
หลากหลายทางพันธุกรรมของปลา Atlantic Salmon (Salmo salar L.) จากโรงเพาะฟกกอนปลอย
ลงสูแหลงน้ําธรรมชาติพบวามีคา Allelic richness นอยกวาปลาจากธรรมชาติ ซ่ึงมีสาเหตุมาจากวิธี
ปฏิบัติในการผสมพันธุปลาทําใหเกิดสภาวะคอขวด  สงผลใหความหลากหลายทางพันธุกรรม
ลดลง (Machado-Schiaffino et al., 2007) และในการสรางประชากรเพือ่การปรับปรุงพันธุของกุง 
Litopenaeus stylirostris ในประเทศแถบอเมริกาใต  พบวากุงจากโรงเพาะฟกมจีํานวนอัลลิลลดลง
เมื่อเทียบกับประชากรธรรมชาติ  เนื่องจากจํานวนพอแมพันธุที่ใชในแตละรุนนั้นมจีาํนวนนอย ทํา
ใหเกิดการผสมเลือดชิด  แตอยางไรก็ตาม การสรางประชากรนั้นเลือกใชประชากรจากโรงเพาะฟก 
(Goyard et al., 2003) เชนเดยีวกันกับการศกึษาของ Ditlecadet et al.(2006) ในปลา Arctic charr 
สองสายพันธุจากโรงเพาะฟก พบวาทั้งสองแหงมีความหลากหลายของอัลลิลลดลงเมื่อเทียบกับปลา
จากธรรมชาติ ทั้งนี้คาดวาเกดิจากวิธีปฏิบัติในการผสมพันธุ ของประชากรเริ่มตนทีม่ีการใชพอพนัธุ
จํานวนนอย ทาํใหเกิดการผสมเลือดชิดในประชากรรุนถัดมาได  และในปลา gilthead sea bream 
(Sparus aurata) ก็เชนเดียวกนั พบวาวิธีปฏิบัติในการผสมพันธุ ทําใหความหลากหลายของอัลลิล 
ลดลงเมื่อเทียบกับประชากรธรรมชาติ เนื่องจากเกดิสภาวะคอขวด (Alarcon et al., 2004) 
นอกจากนั้นการศึกษาของ Alam and Islam (2005) ในปลากระโห (Catla catla) ในประเทศ 
บังคลาเทศ  พบวาประชากรโรงเพาะฟกมคีวามหลากหลายของอัลลิลนอยกวาประชากรจาก
ธรรมชาติ ซ่ึงเกิดขึ้นเนื่องจากการจัดการภายในโรงเพาะฟก ทําใหเกดิการผสมเลือดชิด และการขาด
ชวงทางพันธุกรรม แตคาเฮทเทอโรไซโกซิตีไมแตกตางกนั 
 

 



 
 

 
วิธีการ 

 
1.  การเก็บตัวอยางกุงกามกราม 
 

เก็บตัวอยางขาวายน้ําของกุงกามกราม จํานวน 7 ประชากร ประกอบดวย ประชากรจาก
ธรรมชาติ 2 ประชากร คือ แมน้ําเจาพระยา จํานวน 36 ตัว และแมน้ํากระบุรี 28 ตัว และประชากร
จากโรงเพาะฟก 5 ประชากร ประกอบดวย รวมโชคฟารม จํานวน 50 ตัว ลมโชยฟารม 46 ตัว 
ขวัญเมืองฟารม 60 ตัว เกษตรสมบูรณฟารม 49 ตัว และประชากรโรงเพาะฟกจากประเทศ
อินโดนีเซีย จํานวน 27 ตัว รวมทั้งหมด 305 ตัวอยาง ซ่ึงแหลงที่มา และจํานวนตวัอยางของกุง
กามกรามแสดงในตารางที่ 1 รวมทั้งแผนทีแ่สดงบริเวณทีเ่ก็บตัวอยางในภาพที่ 1 โดยเก็บรักษา
ตัวอยางในเอธานอล 95% กอนนํามาสกัดดีเอ็นเอ 
 
2.  วิธีการสกัดดีเอ็นเอ 
 

สกัดดีเอ็นเอจากขาวายน้ําของกุงกามกราม ดวยวิธี Protenase K/Phenol-Chloroform ซ่ึง
ดัดแปลงจากวธีิของ Taggart et al. (1992) ใชตัวอยางขาวายน้ําของกุงกามกรามปริมาณ 2-5 กรัม  
ตัดใหเปนชิ้นเล็ก ๆ แลวใสในหลอดขนาด 1.5 ml เติม TNES-Urea (10 mM Tris-HCl pH 7.5,  
125 mM NaCl, 10 mM EDTA pH 7.5, 0.5% SDS, 4M Urea) จํานวน 500 µl และเติม Proteinase K 
4 µl (20 mg/ml) ใหไดความเขมขนสุดทายเปน 200 µg/ml ผสมสารละลายใหเขากันเบา ๆ บมไวที่
อุณหภูมิ 37OC ทิ้งไวขามคืน (12-16 ช่ัวโมง) จากนั้นสกัดดีเอ็นเอในขั้นแรก ดวยการเติม phenol  
500 µl (pH 8) ผสมสารละลายใหเขากันโดยพลิกหลอดไปมาเบา ๆ แลวนําไปปนเหวีย่งที่ 14,000 
rpm เปนเวลา 10 นาที และใชไมโครปเปตดูดสวนใสดานบน (aqueous phase) ใสหลอดขนาด  
1.5 ml  ขั้นที่สองเติม phenol:chloroform:isoamyl alcohol ในอัตราสวน 25:24:1 จํานวน 500 µl 
ผสมสารละลายใหเขากันโดยพลิกหลอดไปมาเบา ๆ จากนั้นนําไปปนเหวีย่งที่ 14,000 rpm เปนเวลา 
10 นาที และใชไมโครปเปตดูดสวนใสดานบน (aqueous phase) ใสหลอดขนาด 1.5 ml ขั้นสุดทาย
เติม chloroform:isoamyl alcohol ในอัตราสวน 24:1 จํานวน 500 µl ผสมสารละลายใหเขากนัโดย
พลิกหลอดไปมาเบา ๆ จากนั้นนําไปปนเหวีย่งที่ 14,000 rpm เปนเวลา 10 นาที และใช ไมโครปเปต
ดูดสวนใสดานบน (aqueous phase) ใสหลอดขนาด 1.5 ml จากนัน้ตกตะกอนดีเอ็นเอดวย
เอทธานอล 95% ที่เย็นจัด จํานวน 2 เทาของปริมาตรตัวอยางที่ได พลิกหลอดไปมาเบา ๆ จนเห็น 
ตะกอนสีขาวขุนของดีเอ็นเอตกตะกอนออกมา  ถายังไมเห็นตะกอนดีเอ็นเอใหนําไปเก็บไวที–่20OC 
นาน 1 ช่ัวโมง นําไปปนเหวีย่งที่ความเรว็รอบ 14,000 rpm เปนเวลา 20 นาที  แลวเทสารละลายสวน
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ใสทิ้ง ลางตะกอนดีเอ็นเออกี 2 คร้ัง ดวยเอทธานอล 70% ปริมาตร 0.5-1 ml แลวนําไปปนเหวี่ยงที่ 
10,000 rpm เปนเวลา 5 นาที เทสารละลายสวนใสทิ้ง ตากตะกอนดีเอน็เอใหแหง แลวเติม TE buffer 
(10 mM Tris-HCl pH 7.2, 1mM EDTA pH 8.0) ปริมาณ 50-100 µl แลวเก็บไวที่อุณหภูมิหอง 6-24 
ช่ัวโมง เพื่อใหดีเอ็นเอละลาย 
 
3.  การตรวจสอบปริมาณและคุณภาพดีเอ็นเอ 

 
ตรวจสอบปริมาณและคณุภาพดีเอ็นเอดวยวิธีอิเลคโตรโฟรีซิสบนอะกาโรสเจล 1%  

เปรียบเทียบกบัดีเอ็นมาตรฐาน (λDNA)  ปริมาณ 100, 300 และ 500 ng แลวคํานวณความเขมขน
ของดีเอ็นโดยเปรียบเทียบกบัความเขมแสงของดีเอ็นเอมาตรฐานกับตวัอยางของกุง จากนั้นวัดคา
การดูดกลืนแสงของดีเอ็นเอดวยเครื่องสเปกโตรโฟโตมิเตอร (Spectrophotometer) โดยอาศัย
หลักการที่วาโครงสรางของดีเอ็นเอจะดดูกลืนแสงอุลตราไวโอเลตไดที่ความยาวคลื่น 260 นาโน-
เมตร (A260) ซ่ึงในสภาวะทีด่เีอ็นเอเกลียวคูความเขมขน 50 µg/ml จะมีคาการดูดกลืนแสงที่ 260    
นาโนเมตร (A260) เทากับ 1 ซ่ึงความเขมขนของดีเอ็นเอคํานวณไดจากสตูร 

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

  
การตรวจสอบคุณภาพดีเอ็นเอโดยหาอัตราสวนระหวาง A260/A280 ถาไดคาระหวาง 

 1.65-1.85 แสดงวาดเีอ็นเอมคีวามบริสุทธิ์ แตถาไดคามากกวา 1.85 แสดงวามีอารเอ็นเอปน และถา
คาที่ไดนอยกวา 1.65 แสดงวามีโปรตีนหรือฟนอลปนอยูในสารละลายดีเอ็นเอ จากนัน้นําดีเอน็เอมา
ละลายน้ํากลั่น (deionized H2O) ใหไดความเขมขน 5 ng/µl  
 
4.  การทดสอบไพรเมอร 

   
ทดสอบระดับความหลากหลายของไมโครแซทเทลไลทจํานวน 11 คู(Chareontawee et al., 

2006) กับตัวอยางกุงกามกรามเพื่อหาสภาวะที่เหมาะสมในปฏิกิริยาพีซีอารในตารางที่ 2 โดยใน
ปฏิกิริยา 10 µl จะประกอบดวยดเีอ็นเอตนแบบ (DNA Template) 10 ng, 1X PCR Buffer, 1.5 mM 
MgCl2, 200 µM dNTPs, 0.5 pmol Foreward/Reverse Primers, 0.1 U Taq DNA Polymerase และ 
deionized H2O นําปฏิกิริยาไปเขาเครื่องพีซีอาร (PCT-100TM Programmable Thermal Controller) 
โดยตั้งโปรแกรมควบคุมอุณหภูมแิละเวลาดังนี้ 94OC นาน 3 นาที 1 รอบ, 94OC 30 วนิาที, 60OC 40 
วินาที, 72OC 50 วินาที ทั้งหมดจํานวน 35 รอบ และที่ 72 OC 7 นาที จํานวน 1 รอบ  
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เมื่อเสร็จสิ้นปฏิกิริยาเช็คผลดีเอ็นเอดวยวิธีอิเลคโตรโฟรีซิสบนอะกาโรสเจล 1.5% จากนั้น
เติม loading buffer (0.1% bromophenol blue, 0.1% xylene cyanol, 0.5 M EDTA pH 8 และ 98% 
formamide) จาํนวน 5 µl  และแยกขนาดของดีเอ็นเอดวยวิธีอิเลคโตรโฟรีซิสบนโพลีอะคริลาไมด
เจล 5% ที่ทําใหเสียสภาพ (denaturing polyacrylamide gel  ที่ประกอบดวย 40% acrylamide 19:1, 
5X TBE และ 7 M urea)  ในบัฟเฟอร 1X TBE ดวยเครื่องอิเลคโตรโฟรีซิส (BioRad) ขนาด 38 x 50 
cm ผานกระแสไฟฟาขนาด 60 วัตต นาน 3 ช่ัวโมง ซ่ึงกอนหนานัน้ทําใหเจลเสยีสภาพ ดวย
กระแสไฟฟาขนาด 100 วัตต นาน 30 นาที และตรวจสอบผลดวยวิธี silver staining จากนั้นเทียบ
ขนาดดีเอ็นเอที่ไดกับดเีอ็นเอมาตรฐาน (M13 sequence ladder) บนกระจก หลังจากทิ้งใหแหง
ประมาณ 5 ช่ัวโมง 
 
5.  การถายทอดทางพนัธุกรรมของไมโครแซทเทลไลท 
 

ตรวจสอบการถายทอดทางพนัธุกรรมของไมโครแซทเทลไลทที่เพิ่มปริมาณไดในปฏกิิริยา
พีซีอาร ทดสอบในกุงกามกรามจํานวน 2 ครอบครัว โดยใชปฏิกิริยาพีซีอาร และการแยกผลผลิต  
พีซีอารใน 5% โพลีอะคริลาไมดเจลอิเลคโตรโฟรีซิส ตามวิธีการในขอ 4  จากนั้นทดสอบสัดสวน
ของยีโนไทพที่ไดจากลูกดวยวิธีไคสแควร (Chi-square Goodness of Fit Test) ที่มีการปรับคา    
ไคสแควรเพื่อความถูกตองมากขึ้น (Sokal and Rohlf, 1969) ดังสูตร 
 

( )2
2 5.0

E
EO −−

Σ=χ  

 
เมื่อ O = คาที่ไดจากการทดลอง (observed value) 

E = คาทางทฤษฎี (expected value) 
0.5 = คาที่ใชปรับคาไคสแควรใหถูกตองยิ่งขึ้น กรณีตัวอยางมนีอย 
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ตารางที่ 1  ช่ือยอประชากร แหลงที่เก็บตวัอยาง และประวัติสายพนัธุกุงกามกรามที่ใชเพาะเลี้ยง 
                   รวมทั้งจํานวนตวัอยางกุงกามกรามที่ใชในการศึกษา 

 
ตัวอยาง แหลงเก็บตัวอยาง ประวัติสายพันธุ จํานวนตัวอยาง 
Nat 1 แมน้ําเจาพระยา จ.พระนครศรีอยุธยา ประชากรธรรมชาติ 36 
Nat 2 แมน้ํากระบุรี จ.ระนอง ประชากรธรรมชาติ 28 
Hat 1 รวมโชคฟารม อ.กําแพงแสน จ.นครปฐม สายพันธุพ้ืนเมือง 50 
Hat 2 ลมโชยฟารม อ.ดอนเจดีย จ.สุพรรณบุร ี สายพันธุพ้ืนเมือง 46 

  Hat 3 ขวัญเมืองฟารม อ.กําแพงแสน 
จ.นครปฐม 

กุงจากตะมะยะ จ.จอินทร 
ประเทศพมา ประชากรรุนที่  2 60 

Hat 4 เกษตรสมบูรณฟารม อ.บางแพ จ.ราชบุรี กุงปรับปรุงพันธุ CPF 49 
Hat 5 ประเทศอินโดนีเซีย กุงจากฟารมเพาะเลี้ยง 36 

  รวม 305 
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Hat4

Nat2 • 

Hat3 

Nat1 
Hat1 

Hat2
•
•

•

••

Hat5 

•

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ภาพที่ 1  แหลงที่เก็บตัวอยางของกุงกามกรามทั้ง 7 ประชากร 
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ตารางที่ 2  ลําดับเบสของไมโครแซทเทลไลทไพรเมอรจํานวน 11 คู 
 

ตําแหนง 
GenBank 

Accession Number 
Primer sequences 

(5' -------------------------> 3‘) 
TA (oC) 

Mbr-1 DQ019863 
 

F: CCC ACC ATC AAT TCT CAC TTA CC 
R: TCC TTT TCA CAT CGT TTC CAG TC 60 

Mbr-2 DQ019864 
 

F: TTC CCG ACC AAT TTC TCT TTC TC 
R: GGC AAA AAT GAT CTT GGA TTC AC 

60 

Mbr-3 DQ019865 
 

F: CAA CTC TAT GTT TCG GCA TTT GG 
R: GGC AAA AAT GAT CTT GGA TTC AC 

60 

Mbr-4 DQ019866 
 

F: CCA CCT ACC GTA CAT TCC CAA AC 
R: CGG GGC GAC TTT TAG TAT CGA C 

60 

Mbr-5 DQ019867 
 

F: CAA GGC TCG TGT CTC TTG TTT C 
R: GCT TGT ACT TGT TCA GCT TTT GC 

60 

Mbr-6 DQ019868 
 

F: GGT CAC AGG ATG TCT CAG AGG TG 
R: CAC GCC TTG TAG CAA CCA TTC 

60 

Mbr-7 DQ019869 
 

F: ATA AAA GAG TCG CCA AAT GAG CA 
R: ATT GGG AAT TGT TGA CCT CCA AG 

60 

Mbr-8 
 

DQ019870 
 

F: AAC CAG CCG ACT TAG ACT GTG C 
R: CGC CAT TTG CGT CTA TCT CTT AC 

60 

Mbr-9 DQ019871 
 

F: ATG ACG ATG ATG AGG AAT GAA GC 
R: TTT CAG GCT ATA TCA AGC AAC AG 

60 

Mbr-10 DQ019872 
 

F: GTA TTG AGA ACA AAG GCG CAC AG 
R: ATC TCT TTC CAA AAC AGG GCA CA 

60 

Mbr-11 DQ019873 
 

F: TTG TTT GCT TGT TTA GTG TCA AGG 
R: CTC CAA AAC CGA AAA ATC CTC AC 

60 
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6.  การศึกษาความหลากหลายของไมโครแซทเทลไลทดีเอ็นเอในประชากรกุงกามกราม 
 
 นําตัวอยางดีเอน็เอกุงกามกรามจากโรงเพาะฟก 5 ประชากร คือ รวมโชคฟารม (Hat 1)  
ลมโชยฟารม (Hat2)  ขวัญเมอืงฟารม (Hat 3) เกษตรสมบูรฟารม (Hat 4) และประเทศอินโดนีเซีย  
(Hat 5)  และประชากรธรรมชาติ 2 ประชากร คือ ประชากรจากแมน้ําเจาพระยา (Nat 1) และแมน้ํา
กระบุรี (Nat 2) ในตารางที่ 1 มาทดสอบความหลากหลายของไมโครแซทเทลไลทโดยใชไพรเมอร
ที่มีการถายทอดพันธุกรรมของไมโครแซทเทลไลท ตามวธีิการในขอที่ 5 ใชสภาวะที่เหมาสมใน
การทําปฏิกิริยาพีซีอาร จากนั้นหาขนาดของไมโครแซทเทลไลทในประชากรกุงกามกรามทั้ง  
7 ประชากร โดยการแยกบน 5% denaturing polyacrylamide gel electrophoresis ตามวธีิการขอ 4   
 
7.  การวิเคราะหขอมูล 
 
 7.1  ความหลากหลายทางพนัธุกรรมภายในประชากร 
   
        ใชโปรแกรมคอมพิวเตอร POPGENE v.1.32 (Yeh et al., 2000)  คํานวณจํานวนอลัลิล  
และคาเฉลี่ยจํานวนอัลลิลตอตําแหนง คาสงัเกตและคาคาดหมายเฮทเทอโรไซโกซิตี (Ho และ He)  
และใชโปรแกรม FSTAT v. 2.9.3.2 (Goudet, 2002; updated from Goudet, 1995 ) คํานวณคา 
Allelic richness (Ar) ทดสอบความแตกตางของคาเฉลี่ยอัลลิล และคา Ar ดวยวิธี t-test และคาเฉลี่ย
เฮทเทอโรไซโกซิตี (Ho) ทั้ง 7 ประชากรดวย t-test (Archie, 1985) ใชโปรแกรม GENEPOP v.3.4 
(Raymond and Rousset, 1995)   
   
        ทดสอบการเบี่ยงเบนจากสมดุลฮารดี-ไวนเบิรกดวยโปรแกรม Arlequin v. 3.11 
(Excoffier et al., 2005) แสดงคานัยสําคญัทางสถิติ (P-value) ซ่ึงประมาณคาโดยวิธี Markov chain 
(Markov chain = 100,000 และ Dememorization = 1000) โดยโอกาสทีจ่ะเกิดเหตุการณใด
เหตุการณหนึ่งจะเพิ่มขึน้ไปเรื่อย ๆ ตามความถี่ของเหตุการณนั้น และเนื่องจากการวิเคราะหมีการ
ใชขอมูลที่ไมเปนอิสระตอกนัในแตละการทดสอบ (multiple test) จึงปรับคาระดับนัยสําคัญทาง
สถิติดวย Bonferroni correction (Rice, 1989) ทดสอบ Linkage disequilibrium เปรียบเทียบในแต
ละคูของไมโครแซทเทลไลทในประชากรที่ศึกษา ดวยวิธี Markov chain (Dememorization = 1000,  
Batches = 100 และ Iteration per batch = 1000) และปรับความนาจะเปนดวย Bonferroni correction  
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7.2  ความแตกตางทางพันธุกรรมระหวางประชากร 
 
        ใชโปรแกรมคอมพิวเตอร GENEPOP ทดสอบความแตกตางของความถี่อัลลิล 
ระหวางประชากรโดยเปรียบเทียบในแตละคูประชากร  และประมาณคาดวยวิธี  Markov  chain 
(Dememorization=1000, Batches=100 และ Iteration per batch=1000)  และปรับความนาจะเปน
ดวย Bonferroni correction  จากนั้นทดสอบคารวมทุกตําแหนงของยีนในประชากรตามวิธีของ 
Fisher คํานวณคาสัมประสิทธิ์  FST และทดสอบคาเฉลี่ย FST  ดวยวิธี Bootstrapping ที่ระดับความ
เชื่อมั่นที ่95% โดยใชโปรแกรม FSTAT  เพื่อศึกษาวาประชากรมีการแบงแยกออกเปนประชากร-
ยอยหรือไม   

        
               คํานวณคาระยะหางทางพันธุกรรมของคูประชากรตามวิธีของ Nei (1978) พรอมทั้ง
คํานวณคาระยะหางทางพนัธุกรรมโดยใช Pairwise F ST ดวยโปรแกรม Arlequin v. 3.11 
(Permutation = 1000 ที่ระดับความเชื่อมั่น 0.05) และจากคาระยะหางทางพันธุกรรมของ Nei (DA) 
นําสรางแผนผังความสัมพันธทางพันธุกรรม (Dendrogram) ดวยวิธี UPGMA (Unweighted pair 
group method with arithmetic mean) (Sneath and Sokal, 1973) โดยใชโปรแกรม TPGFA  
version 1.3 (Miller, 1997) 

 



 
 

 
ผลการทดลอง 

 
1.  การทดสอบไพรเมอร 
 
 จากการทดสอบไมโครแซทเทลไลทไพรเมอร 11 คูพบวา 10 คูสามารถเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอ
ได สวนตําแหนง Mbr-6 ไมเกิดผลผลิตพีซีอาร  
 
2.  การทดสอบการถายทอดทางพันธุกรรม (Mendelian inheritance) 
 
 ผลการทดสอบการถายทอดทางพันธุกรรมทั้ง 10 คูไพรเมอร ในกุงกามกรามจํานวน 2   
ครอบครัว ๆ ละ 20 ตัว ซ่ึงไพรเมอร 6 คูสามารถเพิ่มปริมาณ และมกีารถายทอดทางพนัธุกรรม 
สอดคลองกับกฎของเมนเดล (ตารางที่ 3) โดยพบวา ที่ตาํแหนง  Mbr-5, Mb-r7, Mb-r8 และ Mbr-10 
มีการถายทอดอัลลิลเปนไปตามกฎของเมนเดลทั้ง 2 ครอบครัว สวนตาํแหนงที่มกีารถายทอดอัลลิล
เปนไปตามกฎของเมนเดลเพยีง 1 ครอบครัว คือ ตําแหนง Mbr1 ครอบครัวที่ 1 และตําแหนง Mbr2 
ครอบครัวที่ 2 การทดสอบการถายทอดไมโครแซทเทลไลทดีเอ็นเอดวยการวิเคราะหไคสแควร 
(Chi-square Goodness of Fit Test)   
 

อนึ่งการศึกษาการถายทอดทางพันธุกรรมในครั้งนี้ ไมไดศึกษายีโนไทพของพอ เนื่องจาก
ไมไดจับคูผสมพันธุกุงในหองปฏิบัติการ แตนํากุงเพศเมียที่ผสมพันธุเรียบรอยแลวมาปลอยให
วางไข ทั้งนี้เพราะในขณะนัน้มีโรคระบาดในกุงกามกราม จึงจําเปนตองตรวจโรคและใชพอแม
พันธุที่ปลอดโรคเทานั้น จากการตรวจไมสามารถหาพอพันธุที่ปลอดโรคได  แตสามารถหาแมกุงที่
มีไขแกตดิทองที่ปลอดโรคได จึงไดขอมูลยีโนไทพจากแมเทานั้น สวนยีโนไทพของพอ ไดจากการ
คาดเดาจากการเปรียบเทียบ ยีโนไทพของแมและลูก  ยีโนไทพของพอ แม และลูก 20 ตัว จํานวน  
2  ครอบครัว แสดงในตารางที่ 4  
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ตารางที่ 3  ลําดับเบสซ้ํา (core sequence) อุณหภูมิ annealing (TA) จํานวนอัลลิล  และผลผลิต 
                  พีซีอาร (bp) 

 
ตําแหนง ลําดับเบสซ้ํา TA (oC) จํานวนอัลลิล ผลผลิตพีซีอาร (bp) 
Mbr-1 (GA)24 60 10 264-310 
Mbr-2 (GT)22 60 13 298-340 
Mbr-3 (AG)14 62 - - 
Mbr-4 (GT)29 62 - - 
Mbr-5 (AG)25 62 27 276-330 
Mbr-6 (GCA)13 60 - - 
Mbr-7 (TGC)6 62 7 265-283 

Mbr-8 (AGC)6 
(AG)5AA(AG)4 

62 8 251-272 

Mbr-9 (TG)5(AG)17 60 - - 
Mbr-10 (ATG)3A(ATG)4 60 11 228-273 
Mbr-11 (AG)31 60 - - 
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ตารางที่ 4  ยีโนไทพของพอ แม และสัดสวนยีโนไทพของลูกกุงกามกราม จํานวน 2 ครอบครัว  
     เพื่อศึกษาการถายทอดทางพันธุกรรมของไมโครแซทเทลไลท 
  

ยีโนไทพ ยีโนไทพของลูก 
ตําแหนง ครอบครัว 

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

จํานวน 
ทั้งหมด 

2χ  

Mbr-1 1 274/278 282/290 1:1:1:1 274/282 1 (4.75) 19 3.0ns 
     274/290 5 (4.75)   
     278/282 7 (4.75)   
     278/290 6 (4.75)   
 2 266/294 266/300 1:1:1:1 266/266 3(5) 20 8.2* 
     266/294 0(5)   
     266/300 8(5)   
     294/300 9(5)   
         

Mbr-2 1 306/340 306/340 1:2:1 306/306 12 (5) 20 10.92* 
     306/340 6 (10)   
     340/340 2 (5)   
 2 306/340 306/306 1:1 306/306 11 (10) 20 0.05ns 
     306/340 9 (10)   
         

Mbr-4 1 250/300 250/254 1:1:1:1 250/254 4 (5) 20 1.0ns 
     250/300 7 (5)   
     250/254 3 (5)   
     254/300 6 (5)   
 2 254/272 272/316 1:1:1:1 254/316 7(5) 20 1.0ns 
     254/null 6(5)   
     272/null 3(5)   
     null/null 4(5)   
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ตารางที่ 4 (ตอ) 
 

ยีโนไทพ ยีโนไทพของลูก 
ตําแหนง ครอบครัว 

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

จํานวน 
ทั้งหมด 

2χ  

Mbr-5 1 318/318 310/318 1:1 310/318 12 (10) 20 0.45ns 
     318/318 8 (10)   
 2 286/316 300/318 1:1:1:1 286/300 3(5) 20 1.0ns 
     286/318 7(5)   
     300/316 4(5)   
     316/318 6(5)   
         

Mbr-7 1 277/280 277/280 1:2:1 277/277 1(5) 20 4.925ns 
     277/280 10(10)   
     280/280 9(5)   
 2 268/277 277/277 1:1 268/277 10(10) 20 - 
     277/277 10(10)   
         

Mbr-8 1 257/266 257/266 1:2:1 257/257 4 (5) 20 5.325ns 
     257/266 6 (10)   
     266/266 10 (5)   
 2 260/266 263/266 1:1:1:1 260/263 7 (4.5) 18 2.22ns 
     260/266 3 (4.5)   
     263/266 2 (4.5)   
     266/266 6 (4.5)   
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ตารางที่ 4 (ตอ) 
 

ยีโนไทพ ยีโนไทพของลูก 
ตําแหนง ครอบครัว 

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

จํานวน 
ทั้งหมด 

2χ  

Mbr-10 1 246/261 237/258 1:1:1:1 237/246 6 (4.75) 19 1.631ns 
     237/261 4 (4.75)   
     246/258 6 (4.75)   
     258/261 3 (4.75)   
 2 252/258 246/249 1:1:1:1 246/252 6 (4.75) 20 1.737ns 
     246/258 6 (4.75)   
     249/252 6 (4.75)   
     249/258 6 (4.75)   

 
*   คือ ผลการทดสอบมีความแตกตางทางสถิติอยางมีนัยสําคัญ 
ns  คือ  ผลการทดสอบไมมีความแตกตางทางสถิติอยางมีนัยสําคัญ 
P<0.05, df = 1, χ2 = 3.84 
P<0.05, df = 2, χ2 = 5.99 
P<0.05, df = 3, χ2 = 7.82
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Mbr-1 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

    F   1   2   3   4   5   6   7  8   9  10 11 12 13 14 15 16 17 18  19  20         F  1  2   3   4    5   6   7    
      ครอบครัวที่ 1                                  

ภาพที่ 2  การถายทอดไมโครแซทเทลไลทดีเอ็นเอ 6 ตําแหนงในกุงกามกราม 2 ครอบครัว เปรียบเท
               (F = แมกุงกามกราม, 1-20 = ลูกกุง) 
 

  2 
8   9 10  11 12 13 14 15 16 17  18 19 20  A   G  C  T 
ครอบครัวที่ 2

300 
290 
280 
270 
260 

ยีบขนาดกับ M13 sequence ladder (A G C T)  

26 
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Mbr-2 
 

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

        ครอบครัวที่ 1                                  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ภาพที่ 2 (ตอ) 
 
 
 

  2
   8    9 10 11 12 13 14 15 16 17  18 19 20   A   G  C  T 
   ครอบครัวที่ 2 

340 
320 
300 

27 
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                                                                                                                          Mbr-5 
 

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

300 

280 

320 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ภาพที่ 2 (ตอ) 
 
 
 
 

  2
 3  4  5  6  7  8  9  10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20  
                  ครอบครัวที่ 2

28 
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Mbr-7 
 

 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 

ภาพที่ 2 (ตอ) 
 
 

      ครอบครัวที่ 1                         
 F    1   2    3   4    5   6    7   8   9  10  11 12 13  14 15 16  17 18  19   F  1   2   3    4    5   6    7
  2
 

   ครอบครัวที่ 2

280 

270 

    8   9  10  11 12 13  14  15 16 17  18 19  20 A  G  C T   

29 

 



 
0 

Mbr-8 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ภาพที่ 2 (ตอ) 

 F  1   2   3   4   5   6   7   8  9  10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20       F   1   2   3   4   5   6   7   
             ครอบครัวที่ 1                         ครอบค

 
 

  3
8  9  10  11 12 13  14 15 16  17 18 19 20  A   G   C  T 
รัวที่ 2

260 
270 

250 

30 
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Mbr-10 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ภาพที่ 2 (ตอ) 

 F   1    2   3    4    5    6    7    8    9   10  11  12  13  14  15 16  17  18  19  20        F    1    2    3    4    5    6   
   ครอบครัวที่ 1                                      

 

  3
7    8    9  10  11  12  13  14 15  16  17 18 19 20  A  G  C   T 
      ครอบครัวที่ 2

260 
250 
240 

31 
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3.  การศึกษาความหลากหลายของไมโครแซทเทลไลทดีเอ็นเอในกุงกามกราม  
 
 การวิเคราะหยโีนไทพกุงกามกรามจํานวน 7 ประชากรโดยใชไมโครแซทเทลไลทดีเอ็นเอ
จํานวน 6 ตําแหนง คือ Mbr-1, Mbr-2, Mbr-5, Mbr-7, Mbr-8 และ Mbr-10 ไดผลดังนี ้
                                                      

3.1 จํานวนอัลลิลตอตําแหนง 
 
       จากตัวอยางกุงกามกราม 7 ประชากร จํานวน 305 ตัวอยาง  พบวาที่ตําแหนง Mbr-1 มี 

จํานวนอัลลิลทั้งสิ้น 10 อัลลิล โดยมีขนาด 264-310 bp ไมโครแซทเทลไลท ตําแหนง Mbr-2 มี
จํานวนอัลลิล 13 อัลลิล ขนาด 298-340 bp ตําแหนง Mbr-5  มี 27 อัลลิล ขนาด 276-330  bp 
ตําแหนง Mbr-7 มี 7 อัลลิล ขนาด 265-283 bp ตําแหนง Mbr-8 มี 8 อัลลิล ขนาด 251-272  bp และ
ตําแหนง Mbr-10 มี 11 อัลลิล ขนาด 228-273 bp ซ่ึงความถี่ของแตละอัลลิลที่พบในทุกตําแหนงของ
ไมโครแซทเทลไลทแสดงไวในภาพที่ 3 

 
3.2 จํานวนอัลลิลเฉลี่ยตอตําแหนง (A ) 

 
       จํานวนอลัลิลเฉลี่ยตอตําแหนงในแตละประชากร มีดังนี้ (ตารางที่ 5) ประชากรจาก

แมน้ําเจาพระยา (Nat 1) มีจาํนวนอัลลิลเฉลี่ยตอตําแหนงเทากับ 9.50±4.85 แมน้ํากระบุรี (Nat 2) 
เทากับ 9.00±5.73 รวมโชคฟารม (Hat 1) เทากับ 9.83±4.88 ลมโชยฟารม (Hat 2) เทากับ 
10.67±5.35 ขวัญเมืองฟารม (Hat 3) เทากบั 7.50±3.02 เกษตรสมบูรณฟารม (Hat 4) เทากับ 
9.33±4.50 และกุงประเทศอนิโดนีเซยี (Hat 5) มีจํานวนอลัลิลเฉลี่ยตอตําแหนงเทากับ 9.67±4.93 

 
3.3 Allelic richness (Ar) 

 
       คาเฉลี่ย Allelic richness ของแตละประชากรมีดังนี้ แมน้ําเจาพระยา (Nat 1) มีคาเฉลี่ย 

Allelic richness เทากับ 8.96±4.38 แมน้ํากระบุรี (Nat 2) เทากับ 8.99±5.74 รวมโชคฟารม (Hat 1) 
เทากับ 8.82±4.55 ลมโชยฟารม (Hat 2) เทากับ 9.37±4.41 ขวัญเมืองฟารม (Hat 3) เทากับ 
6.34±2.68 เกษตรสมบูรณฟารม (Hat 4) เทากับ 8.51±3.99 และประชากรจากประเทศอินโดนีเซีย 
(Hat 5) เทากับ 9.12±4.47โดยมีคาเฉลี่ยจากทุกประชากรเทากับ 8.59 ในตารางที่ 5 
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ภาพที่ 3  ความถี่อัลลิลของไมโครแซทเทลไลททั้ง 6 ตําแหนงในประชากรกุงกามกราม 
 
 

          
 
 
        

 



 
  34 
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Mbr-5 
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Mbr-7 
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Mbr-8 
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Mbr-10 
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3.4 คาสังเกต และคาคาดหมายเฮตเทอโรไซโกซิตี  
 
        คาสังเกตเฮทเทอโรไซโกซิตี (Ho) มีคาระหวาง 0.57-0.67  สวนคาคาดหมาย 
เฮทเทอโรไซโกซิตี (He) มีคาระหวาง 0.64-0.73 ซ่ึงจากคา FIS พบวาทุกประชากรมีคาสังเกต 
เฮทเทอโรไซโกซิตีต่ํากวาคาคาดหมาย ยกเวนประชากรจากขวัญเมืองฟารม (Hat 3) มคีาสังเกต 
เฮทเทอโรไซโกซิตีสูงกวาคาคาดหมาย (ตารางที่ 5) 
 

3.5 การทดสอบ Hardy-Weinberg Equilibrium 
 

       การทดสอบการเขาสูสมดุลของฮารดี-ไวนเบิรก (ตารางที่ 6 ) โดยพิจารณาแยกในแต
ละตําแหนง พบวา ตําแหนงที่ Mbr-7 อยูในสมดุลทุกประชากร สวนตาํแหนง Mbr-1 มีประชากรที่
ไมอยูในสมดลุ คือ Nat 1, Hat 1,Hat 2, Hat 3 และ Hat 5 ตําแหนง Mbr-2  คือ Nat 1, Nat 2, Hat 1, 
Hat 3 และ Hat 4 ตําแหนงที่ Mbr-5  คือ Nat 2, Hat 1, Hat2 และ Hat 4  ตําแหนงที่  Mbr-8 และ 
Mbr-10 คือ Hat 4 และ Hat 3 ตามลําดับ จากขอมูลพบวาตําแหนง Mbr-1, Mbr-2 และ Mbr-5 ไมอยู
ในสมดุลจํานวน 5, 5 และ 4 ประชากร ตามลําดับ จากทีศ่ึกษาทั้งหมด 7 ประชากร  

 
       เมื่อพิจารณาในแตละประชากร พบวา ประชากร Nat 1 เบี่ยงเบนจากสมดุล 2 ตาํแหนง  

คือ ตําแหนง Mbr-1 และ Mbr-2 ประชากร Nat 2 จํานวน 2 ประชากร คือ Mbr-2 และ Mbr-5  
ประชากร Hat 1 จํานวน 3 ประชากร คือ Mbr-1, Mbr-2 และ Mbr-5  ประชากร Hat 2 และ Hat 5  
เบี่ยงเบนจากสมดุลเพียงตําแหนงเดยีว คือ Mbr-1 เชนเดยีวกัน ประชากร Hat 3 จํานวน 4 ตําแหนง 
คือ Mbr-1, Mbr-2, Mbr-5 และ Mbr-10 สุดทายคือประชากร Hat 4 เบี่ยงเบนจากสมดลุ 3 ตําแหนง 
คือ Mbr-2, Mbr-5 และ Mbr-8  ผลการทดสอบสมดุลของฮารดี-ไวนเบริกของแตละประชากร
พิจารณาจากทกุตําแหนง พบวาทุกประชากรไมอยูในสมดุลของฮารดี-ไวนเบิรก 

 
3.6 การทดสอบ Linkage disequilibrium 

       ในการทดสอบ linkage disequilibrium พบความเกีย่วพนัในระหวางไมโครแซทเทล-
ไลท 2  ตาํแหนง ในประชากรจํานวน 4 ประชากร ไดแก ประชากรแมน้ําเจาพระยา (Nat 1) ระหวาง
คูของ Mbr1-Mbr7 ประชากรรวมโชคฟารม (Hat 1) ระหวางคูของ Mbr1-Mbr2 และประชากรจาก
เกษตรสมบูรณฟารม (Hat 4) ระหวางคูของ Mbr5-Mbr8 และ Mbr8-Mbr10 สวนประชากร
ขวัญเมืองฟารม (Hat 3) พบความเกีย่วพันของไมโครแซทเทลไลททั้งหมด 10 คู (Mbr1-Mbr2, 
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Mbr1-Mbr5,  Mbr1-Mbr7,  Mbr1-Mbr8,  Mbr2-Mbr8, Mbr5-Mbr8,  Mbr7-Mbr8, Mbr1-Mbr10, 
Mbr5-Mbr10 และคู Mbr8-Mbr10)  จากการศึกษาไมโครแซทเทลไทลทั้งหมด 15 คู (ตารางที่ 7 ) 

 
3.7 การทดสอบความแตกตางของประชากร  
 
       ในการทดสอบความแตกตางของประชากรดวยวิธี Markov chain จํานวน  21  คู

ประชากรและปรับระดับความนาจะเปนดวย Bonferroni correction (P<0.0024) พบวาคูประชากร 
ที่มีความแตกตางที่ไมโครแซทเทลไลททุกตําแหนง คือ แมน้ํากระบุรี (Nat2) – ขวัญเมืองฟารม 
(Hat3)  เมื่อทดสอบความแตกตางระหวางประชากรดวย Fisher’s method ที่ทุกตําแหนง พบวา 
มีความแตกตางในระหวางประชากรทุกคูประชากร (ตารางที่ 8) 

 
3.8 การทดสอบ Pairwise FST 
 
       คา Pairwise FST ในตารางที่ 9 พบวาประชากรที่ศึกษามีความแตกตางกันทุกคู

ประชากร เมื่อปรับระดับความนาจะเปนดวย Bonferroni correction (P<0.0024)  
 

3.9 คาระยะหางทางพันธุกรรม (Genetic distance) 
 

       คาระยะหางทางพันธุกรรมของ Nei (1978) แสดงในตารางที่ 9 มีคาระหวาง  
0.0081-0.0869 ซ่ึงพบวาระยะหางทางพันธุกรรมระหวางประชากรจากโรงเพาะฟกดวยกัน มีคา 
0.0102-0.0948 ระหวางประชากรธรรมชาติ คือ แมน้ําเจาพระยา และแมน้ํากระบุรี(Nat 1-Nat 2) มี
คาระยะหางทางพันธุกรรม เทากับ  0.0318 และคาระยะหางทางพันธุกรรมระหวางโรงเพาะฟกกับ
ประชากรธรรมชาติ มีคาระหวาง  0.0081-0.0869 อยางไรก็ตามพบวาประชากรธรรมชาติจากแมน้าํ
เจาพระยา กับโรงเพาะฟกประเทศอินโดนเีซีย (Nat 1-Hat 5) มีคาระยะหางทางพันธุกรรมเทากับ 
0.0081 ซ่ึงมีคานอยกวาระยะหางทางพันธุกรรมระหวางประชากรธรรมชาติดวยกัน (Nat 1-Nat 2) 
ซ่ึงมีคาเทากับ 0.0318 
 

3.10   แผนผังความสัมพันธทางพันธุกรรมระหวางประชากร  

         การสรางแผนผังความสัมพันธทางพันธุกรรมแสดงดวยวิธี  UPGMA (ภาพที่ 4)  
พบวา ประชากรจากแมน้ําเจาพระยา (Nat 1) และประเทศอินโดนีเซีย (Hat 5) มีพันธกุรรม 
คลายคลึงกันมากที่สุด (bootstrap = 60%) สวนประชากรสายพันธุพื้นเมือง (รวมโชคฟารมและ 
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ลมโชยฟารม) มีพันธุกรรมใกลชิดกันแตนอยกวาความสมัพันธระหวางคูแรก (bootstrap = 56%) 
อยางไรก็ตาม ทั้งสองคูประชากรจับกันเปนกลุมเดยีวดวยคา bootstrap 74%  สวนประชากรจาก
แมน้ํากระบุรี (Nat 2)  ประชากรจากขวัญเมอืงฟารม (Hat 3)  และเกษตรสมบูรณฟารม (Hat 4)   
มีพันธุกรรมที่หางไกลจากประชากรอื่น ๆ และไมรวมกลุมกับประชากรใด  

 
3.11   คาสัมประสิทธิ์  FST 

 
         คาสัมประสิทธิ์เอฟ  FST เฉลี่ยทุกตําแหนงเทากบั 0.0621 ซ่ึงจากการทดสอบคาเฉลี่ย 

FST ดวยวิธี Bootstrapping ที่ระดับความเชือ่มั่นที่ 95% พบวาคาเฉลี่ย FST มีคาสูงกวา 0 อยางมี
นัยสําคัญทางสถิติ (CI = 0.0415-0.0917) และแสดงวาประชากรที่นํามาศึกษานี้มกีารแบงเปน
ประชากรยอย (ตารางที่ 10)
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ตารางที่ 5  จํานวนประชากร จํานวนตัวอยาง จํานวนอัลลิลตอตําแหนง (A)  คาเฉลี่ยจํานวนอัลลิล
 เฮทเทอโรไซโกซิตี (Ho) และคาคาดหมายเฮทเทอโรไซโกซิตี (He) 
 

จํานวนอัลลิลตอตําแหนง (A) ประชากร จํานวน
ตัวอยาง Mbr-1    Mbr-2   Mbr-5 Mbr-7 Mbr-8 Mbr-10

คาเฉลี่ย A 
(±SD) Mbr-1 Mb

Nat 1         36 9 11 18 4 6 9 9.50(4.85) 8.75 10.
Nat 2         

           
          
           
           
           

28 10 11 19 4 6 4 9.00(5.73) 10.00 11.
Hat 1 50 8 11 19 6 6 9 9.83(4.88) 7.98 9.9
Hat 2 46 10 12 20 6 5 11 10.67(5.35) 9.55 10.
Hat 3 60 8 8 13 5 5 6 7.50(3.02) 6.65 6.5
Hat 4 49 9 12 17 5 6 7 9.33(4.50) 8.89 10.
Hat 5 36 9 12 18 6 4 9 9.67(4.93) 8.71 11.
คาเฉลี่ย 43.57             9.36    

 
F IS

* = 1-(Ho/He) (Nei, 1977) 
  4
ตอตําแหนง คา Allelic richness (Ar) คาเฉลี่ยสังเกต- 

Allelic richness (Rs)   คาเฉลี่ย 
  r-2   Mbr-5 Mbr-7 Mbr-8 Mbr-10

คาเฉลี่ย 
Rs (±SD)  Ho He 

FIS
* 

     62 16.37 3.75 5.69 8.60 8.96±4.38 0.62 0.71 0.127
        
        
        
        
        
        

00 19.00 3.96 6.00 3.96 8.99±5.74 0.57 0.68 0.162
8 17.21 4.87 4.99 7.88 8.82±4.55 0.64 0.69 0.072
14 16.86 5.49 4.35 9.83 9.37±4.41 0.62 0.70 0.114
1 11.34 3.92 4.45 5.16 6.34±2.68 0.66 0.64 -.031
91 15.03 4.35 5.34 6.54 8.51±3.99 0.58 0.73 0.205
62 16.50 5.69 3.98 8.25 9.12±4.47 0.67 0.73 0.082
         8.59 0.62 0.70 0.127 
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ตารางที่ 6  การทดสอบสมดุลของฮารดี-ไวนเบิรก ซึ่งตัวเลขในตารางแสดงคานัยสําคัญทางสถิต
 
ประชากร Mbr-1       FIS Mbr-2 FIS Mbr-5 FIS Mbr-7

Nat 1         0.0047 +0.231 0.0051 +0.327 0.1097 +0.042 0.1737 +
Nat 2         

        
         

 
        

         

0.0360 +0.165 0.0010 +0.259 <0.0001 +0.259 1.0000 -
Hat 1 <0.0001 +0.378 <0.0001 +0.187 <0.0001 +0.033 0.5100 -
Hat 2 <0.0001 +0.336 0.0072 +0.225 0.7040 -0.018 0.2980 +
Hat 3 <0.0001 +0.227 0.0020 -0.067 <0.0001 +0.083 0.6680 -
Hat 4 0.0140 +0.192 <0.0001 +0.416 <0.0001 +0.118 0.3530 +
Hat 5 <0.0001 +0.372 0.0150 +0.195 0.0790 +0.033 0.5090 -

 
Bonferroni correction  P<0.0071 (0.05/7) 
 

  4
ิ (P-value) 

    FIS Mbr-8 FIS Mbr-10 FIS All loci 

      0.181 0.3762 0.000 0.5641 -0.046 0.002
      
      
      
      
      
      

0.080 0.0340 +0.153 1.0000 -0.019 <0.0001
0.033 0.2500 -0.143 0.0900 -0.158 High sign.
0.121 0.8410 -0.010 0.9230 -0.025 High sign.
0.200 0.2920 -0.218 0.0002 -0.103 High sign.
0.079 0.0050 +0.288 0.1570 +0.106 High sign.
0.107 0.6750 +0.035 0.1090 -0.115 High sign.

43 

 



 
 

 44 

ตารางที่ 7  การทดสอบ Linkage disequilibrium 
  
ตําแหนง  Nat 1 Nat 2 Hat 1 Hat 2 Hat 3 Hat 4 Hat 5 

Mbr1-Mbr2 1.0000 1.0000 0.0009 0.9233 <0.0001 0.9848 0.2391 
Mbr1-Mbr5 1.0000 1.0000 0.0063 0.4200 <0.0001 0.2317 0.4109 
Mbr2-Mbr5 0.2258 1.0000 0.0016 0.0370 0.0136 0.3580 0.0067 
Mbr1-Mbr7 0.0004 0.9237 0.0862 0.4515 0.0017 0.1027 0.2153 
Mbr2-Mbr7 0.4322 0.6373 0.0328 0.2941 0.0028 0.8124 0.3225 
Mbr5-Mbr7 0.1046 0.9148 0.0078 0.5774 0.1544 0.7099 0.9029 
Mbr1-Mbr8 0.4662 0.0507 0.0598 0.5286 <0.0001 0.0822 0.3455 
Mbr2-Mbr8 0.4357 0.9077 0.1983 0.8287 0.0001 0.0036 0.1843 
Mbr5-Mbr8 0.9324 0.6587 0.0042 0.4426 0.0003 <0.0001 0.2135 
Mbr7-Mbr8 0.0237 0.8565 0.0790 0.2335 0.0003 0.1677 0.6392 
Mbr1-Mbr10 0.1665 0.1823 0.0888 0.7721 <0.0001 0.0288 0.2844 
Mbr2-Mbr10 0.3871 0.2499 0.0060 0.1123 0.0148 0.1111 0.3849 
Mbr5-Mbr10 0.4936 0.8210 0.1975 0.2825 <0.0001 0.0399 0.0025 
Mbr7-Mbr10 0.3495 0.3921 0.3814 0.8576 0.0138 0.3768 0.8816 
Mbr8-Mbr10 0.3319 0.5762 0.0579 0.8903 <0.00001 <0.00001 0.1262 
 
 Bonferroni correction  P<0.0033 (0.05/15) 



 
  45 

ตารางที่ 8  การทดสอบความแตกตางระหวางประชากร 
 

P-value   Pair-wise 
Mbr-1 Mbr-2 Mbr-5 Mbr-7 Mbr-8 Mbr-10 ทุกตําแหนง

Nat1-Nat2 0.6647 <0.0001 <0.0001 0.0022 0.0524 <0.0001 <0.0001 
Nat1-Hat1 0.0036 0.0016 <0.0001 0.0079 0.0079 0.0193 <0.0001 
Nat1-Hat2 0.047 0.003 0.0002 0.3651 0.0001 0.0001 <0.0001 
Nat1-Hat3 <0.0001 <0.0001 <0.0001 0.1823 0.0007 <0.0001 <0.0001 
Nat1-Hat4 0.0012 0.2787 <0.0001 0.0327 <0.0001 0.0001 <0.0001 
Nat1-Hat5 0.4659 0.4923 0.0003 0.0586 0.0360 0.0055 <0.0001 
Nat2-Hat1 0.0064 <0.0001 <0.0001 <0.0001 0.0253 <0.0001 <0.0001 
Nat2-Hat2 0.1446 <0.0001 0.0574 0.0005 0.0386 <0.0001 <0.0001 
Nat2-Hat3 <0.0001 <0.0001 <0.0001 <0.0001 0.0001 <0.0001 <0.0001 
Nat2-Hat4 0.0139 <0.0001 <0.0001 0.0037 <0.0001 <0.0001 <0.0001 
Nat2-Hat5 0.3546 0.0001 0.0064 <0.0001 0.13 <0.0001 <0.0001 
Hat1-Hat2 <0.0001 0.2893 0.1232 0.018 0.0193 0.0099 <0.0001 
Hat1-Hat3 <0.0001 <0.0001 <0.0001 0.4328 <0.0001 0.0014 <0.0001 
Hat1-Hat4 <0.0001 0.0117 <0.0001 0.0001 <0.0001 <0.0001 <0.0001 
Hat1-Hat5 0.0341 0.0118 <0.0001 0.0019 0.5550 0.0015 <0.0001 
Hat2-Hat3 <0.0001 <0.0001 <0.0001 0.1036 <0.0001 <0.0001 <0.0001 
Hat2-Hat4 0.0125 0.0151 <0.0001 0.0065 <0.0001 <0.0001 <0.0001 
Hat2-Hat5 0.0013 0.0981 0.0002 0.7479 0.1836 0.2427 <0.0001 
Hat3-Hat4 <0.0001 0.0035 <0.0001 0.0025 <0.0001 <0.0001 <0.0001 
Hat3-Hat5 <0.0001 0.0012 <0.0001 0.0086 0.0046 <0.0001 <0.0001 
Hat4-Hat5 0.0002 0.9364 <0.0001 0.0129 <0.0001 <0.0001 <0.0001 

 
Bonferroni correction P<0.0024 (0.05/21) 
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ตารางที่ 9  คา pairwise FST (เหนือเสนทะแยงมุม)  และคาระยะหางทางพันธุกรรม (Nei’s genetic     
     distance) 
 
ประชากร Nat 1 Nat 2 Hat 1 Hat 2 Hat 3 Hat 4 Hat 5 

Nat 1 - <0.0001 <0.0001 <0.0001 <0.0001 <0.0001 0.0019 
Nat 2 0.0318 - <0.0001 <0.0001 <0.0001 <0.0001 <0.0001 
Hat 1 0.0224 0.0412 - <0.0001 <0.0001 <0.0001 0.0017 
Hat 2 0.0191 0.0346 0.0102 - <0.0001 <0.0001 0.0012 
Hat 3 0.0441 0.0583 0.0458 0.0439 - <0.0001 <0.0001 
Hat 4 0.0486 0.0869 0.0865 0.0810 0.0948 - <0.0001 
Hat 5 0.0081 0.0316 0.0125 0.0098 0.0450 0.0765 - 

 
Pairwise  FST แสดงวาประชากรที่ศึกษามีความแตกตางทกุคูประชากร (P<0.0024)  
 
ตารางที่ 10  คาสัมประสิทธิ์เอฟ FST ในไมโครแซทเทลไลท 6 ตําแหนง 
 

ตําแหนง FST 
Mbr-1 +0.0461 
Mbr-2 +0.0381 
Mbr-5 +0.0559 
Mbr-7 +0.0282 
Mbr-8 +0.1414 
Mbr-10 +0.0729 
คาเฉลี่ย +0.0621* 

Bootstrapping ทุกตําแหนงทีค่วามเชื่อมั่น95% 0.0415-0.0917 
                                                          

 * ผลการทดสอบมีความแตกตางทางสถิติอยางมีนัยสําคญั 
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ภาพที่ 4  แผนผังความสัมพันธทางพันธุกรรมโดยวิธี UPGMA 
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วิจารณผล 
 

ความหลากหลายทางพันธุกรรมของประชากรกุงกามกรามจากโรงเพาะฟกและธรรมชาติ
ทั้ง 7 ประชากรไมมีความแตกตางกัน โดยทั่วไปพบวาความหลากหลายทางพันธุกรรมในประชากร
โรงเพาะฟกจะต่ํากวาในประชากรธรรมชาติ เชน ที่มีรายงานในปลาไน (Cyprinus caprio L.) 
(Ar=4.436; Ho=0.095-0.492 ในประชากรโรงเพาะฟก เทยีบกับ Ar=8.221; Ho=0.633-0.861 ใน
ประชากรธรรมชาติ เมื่อวิเคราะหดวยไมโครแซทเทลไลท 4  ตําแหนง) (Kohlmann et al., 2005)  
ปลา Arctic charr (Salvelinus alpinus) (Ar=4-14.75; Ho=0.440-0.875 ในประชากรโรงเพาะฟก และ 
 Ar=14.5-21.2; Ho = 0.783-0.809 ประชากรธรรมชาติ) (Lundrigan et al., 2005) ทั้งนี้เนื่องจาก
สาเหตุหลายประการ เชน การใชพอแมพันธุจํานวนนอยมาใชเปนประชากรเริ่มตน สงผลใหบาง  
อัลลิลสูญหายไป จากนัน้หากพอแมพนัธุมีจํานวนนอยอยางตอเนื่อง กจ็ะทําใหเกดิจากการผสม
เลือดชิดในที่สุด ซ่ึงจะมีผลไปในการลดระดับเฮทเทอโรไซโกซิติ (Hedrick, 2005)  การที่ความ
หลากหลายทางพันธุกรรมของประชากรกุงกามกรามจากโรงเพาะฟกในการศึกษานี้ มีความ
หลากหลายไมตางจากประชากรธรรมชาติ อาจแสดงถึงการจัดการพอแมพันธุที่ถูกตอง คือมีการใช
พอแมพันธุจํานวนมาก จากการสอบถามพบวาโรงเพาะฟกที่เล้ียงกุงสายพันธุพื้นเมือง (รวมโชค-
ฟารมและลมโชยฟารม) ไมไดเล้ียงพอแมพนัธุเอง แตจะใชวิธีซ้ือแมกุงที่มีไขติดหนาทองแลว 
จํานวนมาก ๆ มาปลอยใหวางไข (สมพงษ, 2546) การทําเชนนี้อาจมีสวนทําใหคงความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมภายในประชากรไวได   

 
การที่ประชากรโรงเพาะฟก มีความหลากหลายทางพันธุกรรมไมตางจากประชากร

ธรรมชาติ แมจะพบไมบอยนัก แตก็มีรายงานอยูบาง เชน ในปลา Atlantic salmon (Salmo salar)  
ในประเทศนอรเวย และไอรแลนด พบวาปลาจากฟารมเพาะเลี้ยงมีคา A = 6.8-11.9 และ 
 Ho = 0.41-0.64  ขณะที่ประชากรธรรมชาติมีคา  A =7.6-11.5 และ Ho = 0.0.64-0.68 (Norris, 1999) 
นอกจากนั้นในบางกรณีพบวา คาเฉลี่ยจํานวนอัลลิลตอตําแหนงลดลงในประชากรโรงเพาะฟก  แต
คาเฮทเทอโรไซโกซิตีไมลดลงเมื่อเทียบกบัประชากรธรรมชาติ เชนทีม่ีรายงานในกุงกุลาดํา 
(Penaeus monodon) ในประเทศฟลิปปนส (ประชากรจากธรรมชาติ และประชากรโรงเพาะฟกมีคา 
A = 23.9 และ 12.8 ตามลําดับ และ Ho = 0.750-0.791 และ0.742-0.798 ตามลําดับ (Xu et al., 2001) 
ซ่ึงเปนปรากฏการณปกติ โดย Allendorf and Phelp (1980) สรุปไววาคาเฮตเทอโรไซโกซิตีไมไวตอ
การขาดชวงทางพันธุกรรม  ทําใหคานีใ้ชวดัการเปลี่ยนแปลงตาง ๆ ภายในประชากรไดไมดเีทากับ
จํานวนอัลลิลตอตําแหนง เชน ถาเกิดปรากฏการณคอขวดขึ้นในประชากร จํานวนอลัลิลตอ
ตําแหนง จะลดลงในขณะทีค่าเฮทเทอโรไซโกซิตีไมมีการเปลี่ยนแปลง (Xu et al., 2001; 
Kalinowski, 2004; Lundrigan et al., 2005; Machado-Schiaffino et al., 2007)  
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  อยางไรก็ตามมีความเปนไปไดเชนกันวา ประชากรกุงกามกรามในธรรมชาติ (ประชากร
จากแมน้ําเจาพระยา และแมน้ํากระบุรี) มีความหลากหลายทางพันธุกรรมลดลง จนมีคาไมแตกตาง
จากประชากรโรงเพาะฟก  ซ่ึงความหลากหลายทางพันธุกรรมที่ศึกษาโดยใชไมโคแซทเทลไลท  
ในสัตวน้ําจืด เชน ปลา และสัตวไมมีกระดูกสันหลังอื่นๆ มีคาเฉลี่ยจํานวนอัลลิลตอตําแหนง 
เทากับ 7.6 และ คาเฉลี่ยสังเกตเฮทเทอโรไซโกซิตีเทากับ 0.46 (DeWoody and Avise, 2000)  

 
ประชากรจากแมน้ําเจาพระยา อาจสูญเสียความหลากหลายทางพันธุกรรม  เนื่องจากการ

ผสมพันธุกับกุงจากโรงเพาะฟก ซ่ึงเปนกุงที่กรมประมงปลอย ตามนโยบายการเพิ่มผลผลิตสัตวน้ํา   
โดยพบวา ในแตละปมีการปลอยกุงลงแมน้ําเจาพระยา และแมน้ําอื่น ๆ ภายในประเทศ ไมต่ํากวา 
10 ลานตัว ทุกป (กรมประมง, 2541; 2542; 2543; 2546; 2547)  ซ่ึงการสูญเสียความหลากหลายทาง
พันธุกรรมในกุงประชากรธรรมชาติเนื่องจากการผสมพนัธุกับกุงจากโรงเพาะฟก มีตวัอยางจาก
รายงานในกุงคุรุมา (Marsupenaeus japonicus) ที่พบวากุงจากแหลงธรรมชาติ (Ae = 8.58 และ 
Ho = 0.7370)  มีความหลากหลายทางพันธุกรรมไมแตกตางจากประชากรโรงเพาะฟก (Ae = 6.86 
และ Ho = 0.6935) สาเหตุอาจเกิดเนื่องจากมีการหลุดรอด หรือปลอยกุงจากโรงเพาะฟกลงไปสู
แหลงน้ําธรรมชาติ (Luan et al., 2006)  สวนกุงกามกรามแมน้ํากระบุรีนั้น แมจะไมมรีายงานการ
ปลอยกุงลงในแมน้ําสายนีม้าเปนระยะเวลากวา 10 ป (สุดา, การติดตอสวนตวั) แตความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมอาจลดลงเนือ่งจากสาเหตตุาง ๆ เชน การจับจนเกนิกําลังผลิต และ/หรือ การที่
สภาพแวดลอมเสื่อมโทรมลง  

 
เมื่อพิจารณาจากการทดสอบสมดุลของฮารดี-ไวนเบิรก พบวาประชากรทั้งหมดมีความถี่ 

ยีโนไทพไมอยูในสมดุลของฮารดี-ไวนเบริก โดยมีโฮโมไซโกตมากกวาคาคาดหมาย (ยกเวนใน
ประชากรจากขวัญเมืองฟารม ที่มีโฮโมไซโกตนอยกวาคาคาดหมาย) ซ่ึงการที่ประชากรไมอยูใน
สมดุล อาจเกิดจากสาเหตหุลายประการ เชน การผสมเลือดชิด การมี null allele  หรือการมี
ประชากรที่มพีันธุกรรมแตกตางกันมากกวา 1 ประชากรอยูในตวัอยางเดียวกัน (Wahlund effect)  
หรืออาจเกิดจากจํานวนตวัอยางที่ใชมีนอยทําใหไมครอบคลุมยีโนไทพทุกยีโนไทพที่เปนไปได
ทั้งหมด (Hedrick, 2005) เชน ตําแหนง Mbr-1, Mbr-2 และ Mbr-3 มีจํานวนอัลลิลเทากับ 10, 13 
และ 27 อัลลิล ตามลําดับ ซ่ึงจํานวนยีโนไทพที่เปนไปได คือ 55, 91และ 378 ตามลําดับ โดยจํานวน
ตัวอยางที่เรานาํมาศึกษามีเพยีง 28-60 ตัวอยาง  ซ่ึงในการศึกษาครั้งนี้ประชากรจากโรงเพาะฟก 
มีการนําพอแมพันธุจากตางประเทศเขามาปะปนกับสายพันธุภายในประเทศ (Wahlund effect)  
รวมทั้งโรงเพาะฟกสวนใหญรวบรวมพอแมพันธุมาจากหลายแหลงแตไมมีขอมูลประวัติทีใ่ชยนืยนั   
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อยางไรก็ตาม เมื่อพิจารณาจากคา FIS  ของ ไมโครแซทเทลไลท แตละตําแหนงแลว พบวา 
ประชากรที่ไมอยูในสมดุลของฮารดี-ไวนเบิรก มีโฮโมไซโกตมากกวาคาคาดหมายในบางตําแหนง
เทานั้น (1-3 ตําแหนง จากทัง้หมด 6 ตําแหนง) จึงเปนไปไมไดวาเกดิการผสมเลือดชิดในประชากร
นั้น ๆ เนื่องจากการผสมเลือดชิดจะมีผลตอยีนทุก ๆ ตําแหนงเทา ๆ กนั นอกจากนั้นคาเฮทเทอโร- 
ไซโกซิตีของประชากรทั้งหมดยังอยูในระดับสูง รวมทั้งคาความหลากหลายของอัลลิลมีคาใกลเคียง
กัน ทําใหการผสมเลือดชิดไมนาจะเปนสาเหตุของการเบีย่งเบนจากสมดุลฮารดี-ไวนเบิรก  และ 
ไมพบ null allele จากการทดสอบ Mendelian inheritance ในไมโครแซทเทลไลททั้ง 6 ตําแหนง 
ที่ศึกษา ดังนั้นการปะปนกันระหวางประชากรที่มีพันธุกรรมแตกตางกนันาจะเปนสาเหตุของการ 
ไมอยูในสมดลุของฮารดี-ไวนเบิรก   

 
ประชากรโรงเพาะฟกจากขวญัเมืองฟารม (Hat 3) มีโฮโมไซโกตนอยกวาคาคาดหมาย  

และมีคาเฉลี่ยจํานวนอัลลิลตอตําแหนงต่ําที่สุดเมื่อเปรียบเทียบในประชากรที่ศึกษาทั้งหมด  
นอกจากนี้ยังพบ Linkage disequilibrium ของไมโครแซทเทลไลทจํานวน 10 คู จากทั้งหมด 15 คู  
ผลที่ไดนี้สอดคลองกับขอมูลของฟารม ที่พบวามีการนาํเขาพอแมพันธุจากประเทศพมา โดย
ตัวอยางที่ศกึษาเปนลูกรุนที่ 2  จากผลการศึกษาวเิคราะหไดวา พอแมพันธุจากพมาที่นําเขามา มี
จํานวนไมมาก (หรืออาจมีจํานวนมาก แตมเีพียงไมกี่คู ทีป่ระสบความสําเร็จในการผสมพันธุ) จึงทาํ
ให จํานวนอัลลิลเฉลี่ยตอตําแหนงต่ํา การที่เฮตเทอโรไซโกตมีคาสูงกวาคาทางทฤษฎี อาจเนื่องจาก
ความถี่ของอัลลิลมีการเปลี่ยนแปลงไปมา (Shikano et al., 2001) 

 
แผนผังความสัมพันธทางพันธุกรรม แสดงวาประชากรจากรวมโชคฟารม (Hat 1)  และ  

ลมโชยฟารม (Hat 2) มีความใกลชิดทางพนัธุกรรมมาก และจัดอยูในกลุมเดียวกับประชากรจาก
แมน้ําเจาพระยา ผลการศึกษานี้สอดคลองกับประวตัิของทั้งสองประชากร ซ่ึงเปนสายพันธุพื้นเมือง 
(Local stock) ที่เกิดจากการนํากุงกามกรามจากแมน้ําเจาพระยา (Nat 1) มาเพาะเลี้ยงเปนระยะเวลา 
นานกวา 20 ป นอกจากนั้น การปลอยกุงจากโรงเพาะฟกลงไปในแมน้ําเจาพระยา กย็ิ่งทําให
ประชากรธรรมชาติและประชากรโรงเพาะฟกคลายคลึงกนัยิ่งขึ้น การจดัการพันธุกรรมของโรง-
เพาะฟกกุงกามกรามทั่ว ๆ ไป ซ่ึงใชแมกุงที่รวบรวมจากฟารมเลี้ยงหลาย ๆ ฟารมมาเพาะ โดยไมได
เจาะจงวาจะตองมาจากฟารมใด เปนผลใหกุงกามกรามจากรวมโชคฟารม (Hat 1) และลมโชยฟารม 
(Hat 2) มีความใกลชิดทางพนัธุกรรมมาก 
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 สวนประชากรจากประเทศอินโดนีเซีย (Hat 5) มีความคลายคลึงกับประชากรจากแมน้ํา
เจาพระยามาก ทั้งนี้ประวัติทีแ่ทจริงของกุงอินโดนีเซียนี้ไมเปนที่ทราบแนชัด แตมีความเปนไป
ไดมากวา อาจเปนกุงสายพนัธุไทยที่นําไปเพาะเลี้ยงก็ได (Antoro, การติดตอสวนตวั)  

 
 ประชากรขวญัเมืองฟารม (Hat 3) ซ่ึงนําเขาพอแมพันธุมาจากประเทศพมา มีความ
คลายคลึงกับกุงจากแมน้ํากระบรีุ (Nat 2)  มากกวากุงแมน้ําเจาพระยา (Nat 1) และแมวาโดยสภาพ
ภูมิศาสตรแมน้ํากระบุรีจะไมไดติดตอกับแมน้ําอื่น ๆ ในประเทศพมาโดยตรง แตมรีายงานวากุง
กามกรามจากแมน้ํากระบุรี มีพันธุกรรมคลายคลึงกับกุงกามกรามจากแมน้ําในประเทศบังคลาเทศ 
(de Bruyn, 2005) ซ่ึงจัดอยูในกลุมเดยีวกันกับแมน้ําอืน่ ๆ ในประเทศพมา เชน แมน้ําอิระวดี และ
แมน้ําสาละวนิ (Zakaria-Ismail, 1994) ดังนั้นการที่พบวากุงจากขวัญเมืองฟารมคลายกับกุงแมน้ํา
กระบุรีมากวากุงแมน้ําเจาพระยา จึงสอดคลองกับขอมูลขางตน 
 
 ประชากรจากเกษตรสมบูรณฟารม (Hat 4)  มีความแตกตางจากประชากรอื่นมากที่สุด  
ทั้งนี้แมไมมีขอมูลชัดเจนเกีย่วกับแหลงที่มาของสายพันธุดังกลาว  ขอมูลจากการศึกษาครั้งนี้ก็
แสดงไดชัดเจนวาสายพนัธุดังกลาวไมนาจะเกิดจากประชากรจากแมน้ําเจาพระยา และแมน้ํากระบุรี 
โดยอาจมาจากแหลงทีห่างไกลกวานีเ้ชน ประเทศอินเดยี 
  
 
 

 



 
 

 
สรุปและขอเสนอแนะ 

 
สรุป 

 
 ความหลากหลายทางพันธุกรรมของประชากรกุงกามกรามจากโรงเพาะฟก มีคาปานกลาง 
โดยมีจํานวนอลัลิลเฉลี่ยตอตําแหนง เทากับ 9.40 คาเฉลี่ย allelic richness เทากับ 8.43 และคาเฉลี่ย
คาคาดหมายเฮทเทอโรไซโกซิตี เทากับ 0.70  ขณะที่ประชากรกุงกามกรามจากธรรมชาติ มี
จํานวนอัลลิลเฉลี่ยตอตําแหนง เทากับ 9.36 คาเฉลี่ย allelic richness เทากับ 8.59 และคาเฉลี่ยคา
คาดหมายเฮทเทอโรไซโกซิตี เทากับ 0.62 ซ่ึงพบวาความหลายหลายทางพันธุกรรมทั้งจากโรงเพาะ
ฟก และธรรมชาติไมแตกตางกันทางสถิติ ประชากรที่ศึกษามีความถี่ยีโนไทพไมอยูในสมดุลของ
ฮารดี-ไวนเบิรกทุกประชากร เนื่องจากมีประชากรที่มีความแตกตางทางพันธุกรรมมากกวา  
1 ประชากรเขามาผสม 
 
 แผนผังความสัมพันธทางพันธุกรรมแสดงวา ประชากรจากแมน้ําเจาพระยา (Nat 1) และ
โรงเพาะฟกจากประเทศอินโดนีเซีย (Hat 5) มีพันธุกรรมคลายคลึงกันมากที่สุด (bootstrap = 60%) 
สวนประชากรโรงเพาะฟกสายพันธุพื้นเมือง (รวมโชคฟารม และลมโชยฟารม) มีพนัธุกรรมใกลชิด
กันแตนอยกวาความสัมพันธระหวางคูแรก (bootstrap = 56%) อยางไรก็ตาม ทั้งสองคูประชากรจับ
กันเปนกลุมเดยีวดวยคา bootstrap 74% ในขณะที่ประชากรจากแมน้ํากระบุรี (Nat 2) ประชากรจาก
ขวัญเมืองฟารม (Hat 3) และเกษตรสมบูรณฟารม (Hat 4) มีพันธุกรรมที่หางไกลจากประชากรอื่น 
และไมรวมกลุมกับประชากรใด  
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ขอเสนอแนะ 
 

 จากผลการศึกษาแสดงวา กุงสายพันธุพื้นเมือง (Hat 1 และ Hat 2) ของประเทศไทย ยังมี
ความหลากหลายทางพันธุกรรมในระดับหนึ่ง  และไมไดเกิดการผสมเลือดชิดตามที่เกษตรกรตั้ง
ขอสังเกต อยางไรก็ตาม ผลการศึกษานีไ้มไดหมายความวา ลักษณะสําคัญทางเศรษฐกิจ เชนการ
เจริญเติบโต ความตานทานโรค จะไมเปล่ียนแปลงไปจากประชากรธรรมชาติ ที่เปนประชากร
เร่ิมตน ทั้งนี้เพราะลักษณะเหลานั้นอาจเปลีย่นแปลงไปเนือ่งจากสาเหตอ่ืุน ๆ เชนการคัดเลอืกทาง
ลบ โดยไมตั้งใจ (negative indirect selection) ดังที่ Doyle et al. (1983) รายงานวา การคัดเลือก 
กุงกามกรามทีเ่จริญพันธุในระยะแรกมาเปนพอแมพนัธุ  จะมีผลดีตอการคัดเลือกเพื่อเพิ่มการ
เจริญเติบโต แตถาคัดเลือกกุงกามกรามที่เจริญพันธุในรุนหลังมาเปนพอแมพันธุ จะเปนการคัดเลือก
ทางลบทําใหการเจริญเติบโตลดลง เพราะกุงที่เจริญพันธุเร็วจะมีอัตราการเจริญเติบโตสูงกวากลุมที่
เจริญพันธุชา   

 
ผลการศึกษาในสัตวหลายชนิด แสดงวาระดับความหลากหลายทางพนัธุกรรม อาจสัมพันธ

กับลักษณะปรากฏบางลักษณะ ในขณะทีอ่าจไมสัมพันธกับบางลักษณะ เชน การศกึษาในปลา 
rainbow trout จํานวน 3 สายพันธุ พบวา ลักษณะที่เกี่ยวของกับการเจรญิเติบโตมีความสัมพันธกับ
คาเฮทเทอโรไซโกซิตี โดยพบวาคาการเปลีย่นอาหารเปนเนื้อ (Feed conversion ratios) ลดลงเมื่อ 
คาเฮทเทอโรไซโกซิตีสูง  และคาเฮทเทอโรไซโกซิตีมีความสัมพันธเชงิลบกับคาอัตราการ
เจริญเติบโตจําเพาะ (specific growth rates) แตไมมีความสัมพันธกับคาอัตราการตายสะสม 
(cumulative mortality)  และคาการตอบสนองตอภูมิคุมกันของเชื้อ IHNV  ดังนั้นจึงควรศึกษา
ลักษณะที่สําคัญทางเศรษฐกจิของประชากรพื้นเมืองนี้ โดยเฉพาะอยางยิ่งเกีย่วกับความสามารถใน
การปรับตัว ซ่ึงอาจเปนขอดขีองสายพันธุเหลานี้  การทีป่ระชากรขวญัเมืองฟารม (Hat 3)  มีคา
จํานวนอัลลิลตอตําแหนงต่ํา ทําใหเกิดขอควรระวังวา การนําประชากรใหมเขามา เพือ่ขยายฐาน
พันธุกรรม ตองระวังไมใหคา Ne ต่ํา ซ่ึงคา Ne นี้ไมไดขึ้นกับจํานวนพอแมพันธุที่นําเขามาเพียงอยาง
เดียว  แตตองพิจารณาถึง สัดสวนเพศผูเพศเมียที่ผสมพันธุ และอัตรารอดของลูกแตละครอบครัว 
ดวย (Falconer, 1986) การทีป่ระชากรจากขวัญเมืองฟารม (Hat 3) และเกษตรสมบูรณฟารม (Hat 4) 
แตกตางจากประชากรอื่น ๆ มาก หากปลอยใหเกิดการผสมกับประชากรพื้นเมือง  อาจทําใหกลุมยนี
ที่มีประโยชน (เชนยนีที่ทําใหเกิดการปรับตัว)  ซ่ึงจับกลุมกนัระหวางการเกิด domestication  
กระจายตัว อาจทําใหสูญเสียลักษณะดี ๆ ของประชากรพืน้เมืองไป  ดังนั้นจึงควรมีการควบคุมการ
ผสมขามประชากรดังกลาวกับประชากรพื้นเมือง  
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ภาคผนวก 

 

 



 

 

สารละลายสําหรับการหาขนาดของไมโครแซทเทลไลทดีเอ็นเอ 
 
1.  40% acrylamide gel (19:1) (500 ml) 

 
Acrylamide   190  g 
Bis-acrylamide     10 g 

        
2.  5% acrylamide gel  (500 ml) 
 
 40% acrylamide   62.5 ml 
 5X TBE    100 ml 
 Urea    225 g 
 
3.  5% denaturing polyacrylamide gel  
    

 5% acrylamide gel    70 ml 
 TEMED   70 µl 
 APS    400 µl 
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สารเคมีสําหรับการยอมเจลดวยวิธี Silver staining  
 
1.  10% glacial acetic acid (1500 ml) 
 
 glacial acetic acid   150 ml 
 deionized H2O   1350 ml 
 
2.  staining solution (2000 ml)  
 
 Silver nitrate   2 g 
 37% formaldehyde  3 ml 
 
3.  developing solution (1500 ml) 
  
 Na2CO3 anhydrous  50 g 
 37% formaldehyde  2.25 ml 
 10 mg/ml Na2S2O3.5H2O  250 µl
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ตารางผนวกที่ 1  แสดงความถี่อัลลิลของไมโครแซทเทลไลท 6 ตําแหนงในกุงกามกราม  
7 ประชากร 

 
ตําแหนง ขนาด (bp) Nat1 Nat2 Hat1 Hat2 Hat3 Hat4 Hat5 
Mbr-1 264 0.0139 0.0185 0.0816 0.0543 0.0086 0.0510 0.0000 

 268 0.0833 0.0926 0.1224 0.0870 0.4052 0.0306 0.0429 
 274 0.1250 0.0556 0.0510 0.2065 0.2069 0.0816 0.1143 
 276 0.0694 0.0741 0.1429 0.0870 0.0172 0.1224 0.1571 
 282 0.1528 0.2037 0.1735 0.1413 0.0086 0.0918 0.1857 
 292 0.2222 0.1852 0.1020 0.1304 0.1293 0.0816 0.1571 
 298 0.1944 0.1296 0.2653 0.0435 0.1034 0.1327 0.2143 
 300 0.0833 0.0926 0.0000 0.1413 0.1207 0.2755 0.0286 
 304 0.0556 0.1111 0.0612 0.0978 0.0000 0.1327 0.0857 
 310 0.0000 0.0370 0.0000 0.0109 0.0000 0.0000 0.0143 
         

Mbr-2 298 0.2000 0.1111 0.4600 0.4333 0.2333 0.2449 0.2500 
 300 0.3000 0.0741 0.2100 0.2444 0.4417 0.3571 0.3194 
 304 0.0286 0.1481 0.0400 0.0111 0.1667 0.0816 0.0694 
 306 0.0286 0.0370 0.0400 0.0222 0.0083 0.0204 0.0278 
 314 0.0143 0.0370 0.0300 0.0444 0.0000 0.0510 0.0417 
 318 0.0714 0.0185 0.0300 0.0667 0.0167 0.0306 0.0556 
 322 0.0286 0.0000 0.0800 0.0222 0.0083 0.0102 0.0000 
 324 0.0857 0.0000 0.0400 0.0889 0.0917 0.0510 0.0556 
 328 0.0571 0.0741 0.0400 0.0222 0.0333 0.0510 0.0417 
 334 0.1143 0.1667 0.0100 0.0111 0.0000 0.0306 0.0417 
 336 0.0714 0.1852 0.0200 0.0000 0.0000 0.0510 0.0417 
 338 0.0000 0.0741 0.0000 0.0111 0.0000 0.0000 0.0417 
 340 0.0000 0.0741 0.0000 0.0222 0.0000 0.0204 0.0139 
         

Mbr-5 276 0.0694 0.0000 0.0000 0.0000 0.0089 0.0851 0.0000 
 280 0.0139 0.0000 0.0200 0.0000 0.0000 0.0213 0.0139 
 282 0.0694 0.0000 0.0200 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 
 284 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.1250 0.0000 0.0000 
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ตารางผนวกที่ 1  (ตอ) 
 
ตําแหนง ขนาด (bp) Nat1 Nat2 Hat1 Hat2 Hat3 Hat4 Hat5 
Mbr-5 286 0.0278 0.0000 0.0200 0.0111 0.4018 0.0426 0.0278 

 288 0.0278 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0139 
 290 0.0000 0.1111 0.0000 0.0111 0.0000 0.0000 0.0556 
 292 0.0000 0.0370 0.0000 0.0000 0.0446 0.0000 0.0000 
 294 0.0000 0.0370 0.0700 0.0111 0.0179 0.0106 0.0139 
 296 0.0000 0.0000 0.0400 0.0222 0.0268 0.0000 0.0278 
 298 0.0139 0.0556 0.0600 0.1000 0.0446 0.1170 0.0139 
 300 0.0972 0.0556 0.0000 0.0556 0.0179 0.0957 0.0556 
 302 0.0139 0.0926 0.0300 0.0556 0.0000 0.0319 0.0972 
 304 0.0139 0.0926 0.0500 0.0667 0.0714 0.1383 0.0278 
 306 0.1528 0.1111 0.0400 0.1000 0.0714 0.0532 0.0833 
 308 0.0694 0.0185 0.1300 0.0556 0.1250 0.1596 0.0694 
 310 0.0833 0.0741 0.2300 0.2667 0.0179 0.0000 0.0972 
 312 0.0139 0.0741 0.0200 0.0222 0.0000 0.0213 0.0278 
 314 0.0139 0.0185 0.0300 0.0111 0.0000 0.0851 0.0000 
 316 0.0556 0.0185 0.0500 0.0222 0.0000 0.0000 0.1111 
 318 0.0833 0.0741 0.0700 0.0667 0.0000 0.0426 0.0000 
 320 0.0556 0.0370 0.0400 0.0333 0.0000 0.0213 0.1944 
 322 0.0000 0.0185 0.0000 0.0222 0.0000 0.0000 0.0000 
 324 0.0000 0.0185 0.0100 0.0000 0.0000 0.0000 0.0139 
 326 0.0000 0.0370 0.0000 0.0111 0.0000 0.0106 0.0000 
 328 0.1250 0.0185 0.0400 0.0444 0.0268 0.0532 0.0556 
 330 0.0000 0.0000 0.0300 0.0111 0.0000 0.0106 0.0000 
         

Mbr-7 265 0.0000 0.0000 0.0100 0.0000 0.0000 0.0102 0.0139 
 268 0.0694 0.0000 0.2400 0.0978 0.1780 0.1020 0.0972 
 271 0.1111 0.0179 0.0900 0.1413 0.1017 0.0204 0.1389 
 274 0.0000 0.0000 0.0100 0.0326 0.0085 0.0000 0.0278 
 283 0.0139 0.0357 0.0000 0.0435 0.0085 0.0714 0.0972 

 

 



 

ตารางผนวกที่ 1  (ตอ) 
 
ตําแหนง ขนาด (bp) Nat1 Nat2 Hat1 Hat2 Hat3 Hat4 Hat5 
Mbr-8 251 0.0000 0.0000 0.0000 0.0000 0.0833 0.0104 0.0000 

 254 0.0694 0.0357 0.0300 0.0000 0.0833 0.1667 0.0417 
 257 0.0278 0.0893 0.1000 0.0326 0.0000 0.0208 0.0556 
 260 0.0972 0.2500 0.1000 0.2283 0.1583 0.0417 0.1667 
 263 0.0972 0.0357 0.0000 0.0000 0.0083 0.5312 0.0000 
 266 0.6944 0.5536 0.7500 0.7065 0.6667 0.2292 0.7361 
 269 0.0139 0.0357 0.0100 0.0109 0.0000 0.0000 0.0000 
 272 0.0000 0.0000 0.0100 0.0217 0.0000 0.0000 0.0000 
         

Mbr-10 228 0.0278 0.0000 0.0300 0.0222 0.0763 0.0625 0.0139 
 237 0.0278 0.0000 0.0100 0.0556 0.0000 0.0000 0.0139 
 246 0.0972 0.1607 0.1300 0.1111 0.2203 0.1250 0.1528 
 249 0.3194 0.6964 0.5200 0.4667 0.5847 0.1875 0.3889 
 252 0.0417 0.1250 0.0000 0.0333 0.0000 0.0104 0.0694 
 255 0.0417 0.0000 0.0600 0.0333 0.0169 0.2604 0.0139 
 258 0.2639 0.0179 0.1000 0.0111 0.0932 0.3021 0.0556 
 261 0.1667 0.0000 0.1100 0.1778 0.0085 0.0521 0.2222 
 264 0.0000 0.0000 0.0000 0.0333 0.0000 0.0000 0.0694 
 267 0.0000 0.0000 0.0100 0.0444 0.0000 0.0000 0.0000 
 273 0.0139 0.0000 0.0300 0.0111 0.0000 0.0000 0.0000 
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ประวัติการศึกษา และการทํางาน 
 
ช่ือ –นามสกุล นางสาวกณัฑรีย เจริญทว ี
วัน เดือน ป ที่เกิด วันที่ 30 ตุลาคม 2523 
สถานที่เกิด  จันทบุรี 
ประวัติการศึกษา วท.บ.(ผลิตภณัฑประมง) มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร 
ตําแหนงหนาที่การงานปจจบุัน - 
สถานที่ทํางานปจจุบัน - 
ผลงานดีเดนและรางวัลทางวิชาการ  - 
ทุนการศึกษาที่ไดรับ ศูนยเทคโนโลยีชีวภาพเกษตร มหาวิทยาลยัเกษตรศาสตร 
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