
ความแตกตางของนิวคลีโอไทดในไมโตคอนเดรียดีเอ็นเอของปูทะเล (Scylla spp.)          
ชนิดตางๆ 

 
Sequence Divergence of Mitochondrial DNA among Mud Crabs, Scylla spp. 

 
คํานํา 

 
 ปูทะเล (mud crab: Scylla spp.) เปนสัตวน้ําเค็มที่มีคุณคาทางเศรษฐกิจสูง โดยพบวาในชวงป 

พ.ศ. 2543  - 2545 มีปริมาณปูทะเลที่จับไดทั้งประเทศถึงประมาณ 16,100,000 กิโลกรัม คิดเปนมูลคา 
1,200 ลานบาท โดยมีแนวโนมของปริมาณปูที่จับไดลดลงทุกป คือ ในป 2543, 2544 และ 2545 มี
ประมาณที่จับไดเทากับ 6.9, 5.4 และ 3.8 ลานกิโลกรัม ตามลําดับ (สํานักงานเศรษฐกิจการพาณิชย, 
2549) ปริมาณเฉลี่ยของปูที่ถูกจับในชวงดังกลาวคือประมาณ 5,000,000 กิโลกรัมตอป ซ่ึงเปนปริมาณที่
สูงมาก ปจจุบันจะเห็นไดวา นอกจากปูทะเลที่จับไดจากธรรมชาติบริเวณชายฝงทะเลภาคใตทั้ง 2 ฝง
ของประเทศไทยมีปริมาณลดลงแลว ขนาดของปูที่จับไดก็มีขนาดเล็กลงดวย ซ่ึงชี้ใหเห็นวาความอุดม
สมบูรณของปูทะเลของประเทศไทยกําลังลดลง (บรรจง และ บุญรัตน, 2545) ดังนั้นจึงจําเปนอยางยิ่งที่
ทั้งหนวยงานภาครัฐและเอกชนจะตองใหความสนใจและเขามาจัดการทรัพยากรประมงชนิดนี้อยาง
จริงจัง แตอยางไรก็ตาม การวางแผนการจัดการปูทะเลของประเทศไทยยังคงไมสามารถดําเนินการได
อยางครบถวนสมบูรณ เนื่องจากยังขาดขอมูลพื้นฐานที่สําคัญเกี่ยวกับการจําแนกชนิด (species) ซ่ึง
ตามปกติแลวความไมชัดเจนเกี่ยวกับอนุกรมวิธานจะทําใหแผนการจัดการที่เกิดขึ้นมองขามสิ่งมีชีวิต
บางชนิดไปเนื่องจากสิ่งมีชีวิตชนิดนั้นอาจมีอยูในจํานวนนอย หรือแผนการจัดการดังกลาวอาจทําให
เกิดการผสมขามชนิดขึ้นโดยฝมือมนุษย ซ่ึงทําใหความเหมาะสมในการอยูรอดของลูกผสมที่เกิดขึ้น
ลดลง (Frankham et al., 2002) 

 
ปญหาการจําแนกชนิดของปูทะเลในประเทศไทยเกิดขึ้นมาแลวเปนเวลาอยางนอย 50 ป 

จนกระทั่งปจจุบันยังไมเปนที่ทราบแนชัดวาปูทะเลในประเทศไทยมีกี่ชนิด แตถาพิจารณาจากเอกสาร
ตางๆ ที่เกี่ยวของจะพบวามีปูทะเลถึง 5 ชนิด ในขณะที่ชาวประมงและเอกสารทางวิชาการหลายๆ ฉบับ
กลาววา ปูทะเลในประเทศไทยมี 3 กลุมเทานั้น คือ กลุมปูแดง ปูขาวและปูเขียว ซ่ึงการวิจัยนี้มี
วัตถุประสงคเพื่อประเมินสถานะการเปนชนิดของปูทะเลที่รวบรวมจากถิ่นอาศัยทั่วประเทศไทย โดยใช
ขอมูลสําหรับการจําแนกชนิดจากแหลงขอมูล 3 ประเภทดวยกันคือ ความแตกตางของลักษณะภายนอก 
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ความแตกตางของลักษณะ morphometric และความแตกตางของลําดับนิวคลีโอไทด ซ่ึงขอมูลทั้งหมด
นาจะชวยสนับสนุนหรือปรับปรุงการจําแนกชนิดของปูทะเลที่มีอยูในปจจุบันใหสมบูรณยิ่งขึ้น 

 
วัตถุประสงคของการวิจัย 

 
 เพื่อการจําแนกชนิดของปูทะเลในสกุล Scylla ที่พบในประเทศไทย โดยอาศัยขอมูลจาก
ลักษณะภายนอก ลักษณะ morphometric และความแตกตางของลําดับนิวคลีโอไทดในไมโตคอนเดรีย  
ดีเอ็นเอ 
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การตรวจเอกสาร 
 

1.  ชีวประวัติของปูทะเล 
 

ปูทะเลเปนสิ่งมีชีวิตในกลุมปูซ่ึงเปนสัตวไมมีกระดูกสันหลังที่มีโครงรางแข็งหอหุมลําตัว มี
รยางคเชื่อมเปนขอตอ ลักษณะสําคัญของปูที่สามารถสังเกตเห็นไดอยางชัดเจนและถือวาเปนการ
ปรับตัวไดดีกวากลุม decapod อ่ืนๆ คือ บริเวณสวนทองของปู (abdomen) มีการลดรูปลงแลวพับเขาไป
อยูบริเวณดานใตของทรวงอก (cephaloghorax) ลักษณะดังกลาวนับเปนพัฒนาการที่มีสวนชวยใหปูมี
การเคลื่อนไหวไดคลองตัวมากขึ้น (ชลธี, 2539)  

 
ปูทะเลเพศผูและเพศเมียมีลักษณะภายนอกที่แตกตางกันซึ่งความแตกตางนี้จะเห็นไดชัดเจนเมือ่

โตเต็มวัย ปูเพศผูจะมีกามขนาดใหญ สวนทอง (abdomen) ประกอบดวยปลอง 6 ปลอง ปลองที่ 1 มี
ลักษณะแคบเล็ก ในขณะที่ปลองที่ 6 มีฐานกวางปลายเรียวแคบและไดพัฒนาเปนแผนบางๆ พับติดกับ
อกเรียกวา จับปง สวนเพศเมียมีกามเล็ก ปูเพศเมียที่ยังไมถึงวัยเจริญพันธุจับปงจะมีลักษณะเล็กเรียว แต
จะขยายกวางเปนรูปครึ่งวงกลมจนเกือบเต็มหนาอก มีปลายมนกลม ที่ขอบปลองมีขนละเอียดทุกปลอง
เพื่อประโยชนในการอุมไขเมื่อโตเต็มวัย โดยชาวประมงเรียกปูเพศเมียที่ยังไมสมบูรณเพศนี้วา ปูกระ
เทย เพราะจับปงมีลักษณะก้ํากึ่งระหวางปูเพศผูและปูเพศเมีย (บรรจง และ บุญรัตน, 2545) 

 
ปูทะเลมีการแพรกระจายอยูทั่วไปตามชายฝงทะเลในเขต Indo-Pacific นับตั้งแตชายฝงทะเล

ทางดานตะวันออกของทวีปแอฟริกา เร่ือยมาจนถึงหมูเกาะโอกินาวาของประเทศญี่ปุนรวมถึงบางพื้นที่
ชายฝงทะเลในประเทศออสเตรเลียและอีกหลายหมูเกาะในมหาสมุทรแปซิฟก สําหรับในประเทศไทย
พบปูทะเลอาศัยและแพรกระจายอยูทั่วไปตามบริเวณชายฝงทะเลทั้งดานอาวไทยและฝงอันดามัน 
โดยเฉพาะบริเวณที่เปนพื้นที่ปาชายเลนและปากแมน้ํา โดยถ่ินอาศัยของปูทะเลจะเปนบริเวณชายฝง
ทะเลในเขตน้ําขึ้น-น้ําลง (intertidal zone) ปูทะเลชอบขุดรูอาศัยอยูมากตามริมรองน้ํา ตามลําคลองในปา
ชายเลน หรือตามริมชายคลองบริเวณปากแมน้ํา และจะมีจํานวนลดนอยลงในบริเวณที่หางจากพื้นที่ปา
ชายเลนออกไป การขุดรูอาศัยในบริเวณที่มีอาหารธรรมชาติอุดมสมบูรณ การขุดรูอาศัยของปูทะเล
โดยทั่วไปมีความลึกประมาณ 80 เซนติเมตร ชองทางลงของรูปูจะทํามุม 30 องศากับแนวภายนอก 
นอกจากนั้น ปริมาณของออกซิเจนที่ละลายอยูในน้ําภายในรูจะต่ํากวาภายนอกอีกดวย รูของปูทะเลที่
สรางขึ้นนี้จะเปนโครงสรางที่ถาวร เปนที่สําหรับใหปูทะเลสามารถใชอยูอาศัยตอกันไปไดคราวละ
หลายรุน (generation) และเปนประโยชนตอปูทะเลในการปองกันตัวเองในชวงเวลาที่มีการลอกคราบ
และผสมพันธุ (ชลธี, 2539) 
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 ปูทะเลที่มีขนาดแตกตางกันจะมีอาณาเขตและบริเวณของแหลงอาศัยหากินแตกตางกัน โดยที่ปู
ทะเลที่มีขนาดเล็กหรือเปนปูที่ยังอยูในระยะวัยออน (juvenile) มักจะเขาไปหลบภัยและอาศัยอยูภายใน
ปาชายเลนตามบริเวณคูคลอง บางครั้งอาจพบปูเหลานี้หลบอาศัยอยูใตกอนหิน พงหญาทะเลหรือ
สาหราย และหลบอยูระหวางรากไมชายเลน โดยปูทะเลที่มีขนาดเล็กนั้น สวนใหญมักจะจับไดจาก
บริเวณที่อยูลึกเขาไปในปาชายเลนใกลแผนดิน ในขณะที่ปูทะเลขนาดใหญกวามักจะพบตามบริเวณริม
ชายปาใกลกับทะเล โดยการที่ปูทะเลในวัยที่แตกตางกันมีบริเวณอยูอาศัยและบริเวณหาอาหารแตกตาง
กันจะชวยลดการแกงแยงพื้นที่อาศัยและหาอาหารไดเปนอยางดี (ชลธี, 2539) 
 
2.  อนุกรมวิธานปูทะเล 

 
ปูทะเลถูกจัดอยูในสกุล Scylla ซ่ึงการจัดจําแนกทางอนุกรมวิธานในฐานขอมูล Taxonomy 

Browser (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/taxonomyhome.html, 2006) เปนดงัตอไปนี ้
 
superkingdom Eukaryota 
   kingdom    Metazoa 
      phylum        Arthropoda 
         subphylum          Crustacea 
            class             Malacostraca 
               subclass              Eumalacostraca 
                  superorder          Eucarida 
                     order         Decapoda 
                        suborder           Pleocyemata 
                           infreorder          Brachyura 
                              superfamily Portunoidea 
                                 family    Portunidae 
                                    genus       Scylla 

             species             Scylla olivacea 
             species             Scylla paramamosain 
             species             Scylla serrata 
          species    Scylla tranquebarica  
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ปูทะเลในสกุล Scylla ถูกจัดอยูในครอบครวั (family) Portunidae ซ่ึงเปนครอบครัวเดยีวกับปูมา 
(สกุล Portunus และสกุล Callinectes) ปูหิน (สกุล Thalamita) รวมทั้งปูลาย (สกุล Charybdis) โดย
บรรจง และ บุญรัตน (2545) ไดนําเสนอประวัติของการจําแนกชนิดปูทะเลในสกุล Scylla ไวดังนี้ ปู
ทะเลชนิดแรกในสกุล Scylla ไดถูกจัดจําแนกโดย Dr. Petrus Forskal ซ่ึงไดศึกษาตวัอยางที่ไดจากเมอืง 
Jiddah (ประเทศซาอุดิอาราเบีย) ในโครงการสํารวจทางสมุทรศาสตรในบริเวณทะเลแดงระหวางป ค.ศ. 
1761 – 1767 โดย Forskal ไดตั้งชื่อปูตวัอยางที่พบวา Cancer serratus แตปูตัวอยางดังกลาวไดสูญ
หายไปขณะทีส่งกลับไปประเทศเดนมารกเพื่อใชเปนตวัอยางอางอิง ดังนั้น C. serratus ที่เสนอโดย 
Forskal  จึงไมมีตัวอยางใดๆ ใหอางอิงมาจนถึงปจจุบนั ตอมาในป ค.ศ. 1789 มีการจําแนกปูทะเลโดย 
Otto O. Fabricius ซ่ึงไดศึกษาปูทะเลตวัอยางจากเมือง Traquebar (Tarangambadi) ประเทศอินเดยี โดย
ไดมีการตั้งชื่อปูตัวอยางที่ศกึษาวา Portunus tranquebaricus แตในป ค.ศ. 1833 de Haan เสนอแนะวา ปู
ตัวอยางของ Fabricicus นาจะใชช่ือ Scylla serrata ซ่ึงใหความหมายและบอกนิสัยของปูชนิดนี้มากกวา
ใชช่ือวา Portunus tranquebaricus เพราะปตูัวอยางมนีิสัยชอบอยูในรู คาํวา Scylla ในภาษากรกีหมายถึง
สัตวประหลาด (monster) ที่อาศัยอยูในถ้ําในทะเล หลักจากนั้นอีกประมาณ 20 ป คือในป ค.ศ. 1852 
Dana จึงไดเสนอวาปูดังกลาวควรจะใชช่ือวา Scylla tranquebaricus var. oceanica ในปตอๆ มาไดมี
ผูสนใจและทําการศึกษาดานอนุกรมวิธานของปูทะเลที่เก็บรวบรวมจากบริเวณตางๆ อีกเปนจํานวนมาก 
เชน ในป 1899 Alcock ทําการศึกษาปูทะเลที่เก็บจากนานน้ําของอินเดยีและทําการตพีิมพผลงานออกมา
หลายชิ้น แตการวิเคราะหชนิดของปูทะเลก็ยังสับสน เพราะไมมตีัวอยางปทูะเลที่วิเคราะหแลวมาใช
สําหรับเปรียบเทียบและอางอิง ตอมาในป ค.ศ. 1949 Estampador ทําการศึกษาปทูะเลในนานน้าํของ
ประเทศฟลิปปนส ไดแบงปูทะเลออกเปนสองกลุม คือ กลุมแรกเรยีกวา banhawin เปนกลุมปูทะเลที่มี
นิสัยชอบขุดรูอยูในบริเวณปาชายเลน โดย Estampador ไดเรียกปูกลุมนี้วา S. serrata สวนปูอีกกลุม
เรียกวา manosain เปนปูที่ไมอาศัยอยูในรแูตดํารงชีวิตอยูในทะเลอยางอิสระ ปูกลุมนี้ Estampador ได
แบงออกเปน 2 ชนิด คือ S. oceanica และ S. tranquebarica สําหรับปูทะเล S. serrata ที่อาศัยอยูในรูตาม
ปาชายเลนนัน้จะมีบางสวนมีสีสันแตกตางไปจาก S. serrata ทั่วๆ ไป โดย Estampador เชื่อวาปูดัง
กลาวคือ S. serrata เชนกนั แตตางสายพนัธุกับ S. serrata ทั่วๆ ไป ดังนั้นจึงกําหนดชื่อใหวา S. serrata 
var. paramamosain ในระยะแรกรายงานของ Estampador ไดรับการโตแยงจากนักอนุกรมวิธานดานปู
มากพอสมควร เพราะลักษณะภายนอกทีใ่ชในการจําแนกที่ Estampador เสนอนั้นอาจเปลี่ยนแปลงไป
ไดตามสภาพแวดลอมในบริเวณถ่ินอาศยั แตตอมา Estampador ไดยืนยนัวาการวิเคราะหของเขานั้น
ถูกตอง เพราะปูทะเลทั้งสามชนิดนั้นมกีารพัฒนาและการเจริญเติบโตของไข น้ําเชือ้ตัวผู จํานวนและ
โครงสรางของโครโมโซม (chromosome) แตกตางกัน ซ่ึงในป ค.ศ. 1952 Serene ไดนําหลักเกณฑใน
การจําแนกชนดิที่เสนอโดย Estampador ในป 1949 ไปใชจัดจาํแนกปูทะเลในนานน้ําเวยีดนาม และ
รายงานผลวา ปูทะเลที่พบในนาน้ําของเวยีดนามนั้นก็มี 3 ชนิด และ 1 สายพันธุเชนเดียวกับปูทะเลที่พบ
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ในประเทศฟลิปปนส แตในป ค.ศ. 1960 นักอนุกรมวธิานปูทะเลจากประเทศออสเตรเลีย 2 ทาน คือ 
Stephenson และ Campbell ไดตั้งขอสังเกตและไมเห็นดวยกับ Estampador และ Serene โดยเสนอแนะ
วาปูทะเลที่มีลักษณะภายนอกแตกตางกันนั้นเปนปูทะเลชนิดเดยีวกันแตตางสายพันธุ (Fushimi and 
Watanabe, 1999) ตอมา Keenan et al. (1998) ไดทําการปรับปรุงการจําแนกชนิดของปูทะเลในสกุล 
Scylla ใหม โดยใชศกึษาปทูะเลตัวอยางที่รวบรวมปูจากบริเวณทะเลแดง (Red Sea) และจากบริเวณ 
Indo – Pacific Scylla และไดจําแนกปูทะเลเปน 4 ชนิดคือ S. serrata, S. olivacea, S. tranquebarica และ 
S. paramamosain  

 
3.  การจําแนกชนิดปูทะเลในประเทศไทย 

 
สําหรับการจําแนกชนิดปูทะเลในประเทศไทยนั้น Suvatti (1950) รายงานวาในประเทศไทยมีปู

ทะเลในสกุล Scylla เพียงชนิดเดียวคือ S. serrata ซ่ึงสอดคลองกับไพบูลย (2516) ที่ไดทําการศึกษา
เกี่ยวกับอนุกรมวิธานของปู Scylla ในป พ.ศ. 2514 และพบวาในประเทศไทยมีปูทะเลอยูเพียงชนิดเดียว
คือ S. serrata เชนเดียวกัน 

 
ชูชาติและบูรณ (2522) ไดศึกษาลักษณะภายนอกของปูทะเล (Scylla spp.) ที่รวบรวมจาก

บริเวณใกลเคียงสถานีประมงจังหวัดจันทบุรี พบวาสามารถแบงตามลักษณะภายนอกออกไดเปน 3 กลุม
คือ กลุมปูแดง กลุมปูเขียวและกลุมปูขาว และไดวัดลักษณะของปูตัวอยางจํานวน 3 ลักษณะคือ ECW, 
ICW และ FW ผลการวิเคราะหขอมูลที่ไดจากการวัดพบวา กลุมปูขาวและกลุมปูแดงจะคลายกันเฉพาะ
ในลักษณะของหนามขอบกระดอง (ความยาวของ ECW ลบดวยความยาวของ ICW หรือ ECW - ICW) 
แตแตกตางจากปูเขียว โดยพบวาการวิเคราะห ANOVA โดยไมพิจารณาถึงขนาดของปูตัวอยางใหคา F 
ระหวางกลุมปูเทากับ 1,422.883 (df = 2) และเมื่อนําความแตกตางของขนาดปูตัวอยางมารวมวิเคราะห
จะใหคา F ระหวางกลุมปูเทากับ 1,723.612 (df = 2) สวนกลุมปูแดงและกลุมปูเขียวจะคลายกนัเฉพาะใน
ลักษณะของความกวางระหวางตา (FW) และแตกตางจากกลุมปูขาว ผลการวิเคราะหความแตกตาง
ระหวางกลุมโดยวิเคราะห ANOVA ที่พิจารณาและไมพิจารณาขนาดของตัวอยางพบวาใหคา F เทากับ 
104.784 (df = 2) และ 720.384 (df = 2) ตามลําดับ  นอกจากนี้ผูวิจัยไดเสนอชื่อวิทยาศาสตรของปูแตละ
กลุมที่พบโดยเทียบเคียงสีของปูตัวอยางแตละกลุมกับรายงานของ Estampador (1949) ไววา ปูแดง (ปู
ดํา) ไดแก S. serrata (Forskal) และ S. serrata paramamosain ปูเขียวไดแก S. tranquebarica และ ปูขาว 
ไดแก S. oceanica ในขณะเดียวกันก็ไดเสนอเพิ่มเติมวา ควรมีผลการศึกษาความแตกตางระหวางกลุมปู
ที่พบในดานชีวประวัติ อัตราการเจริญเติบโต และการเพาะพันธุ เพื่อใชเปนแนวทางในการศึกษาดาน
อนุกรมวิธานวาความแตกตาง เหลานั้นควรจะจัดอยู ในระดับของชนิดหรือพันธุ  (varieties)                  
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แตหลังจากนั้นสุรินทร (2540) รายงานวาปูทะเลของไทยมีชนิดเดียวคือ S. serrata แตมี 3 พันธุคือ ปูดํา 
(ทองคํา) ปูขาว (ทองหลาง) และ ปูเขียว (ทองโหลง)  

 
Naiyanetr (1998) รายงานเกี่ยวกับชนิดปูทะเลวามี 2 ชนิดคือ S. serrata และ S. tranquebarica 

โดย S. serrata พบไดทั่วไปทั่งทางฝงทะเลอันดามันและฝงอาวไทย สวน S. tranquebarica พบได
เฉพาะฝงอาวไทย แตในปเดียวกัน Keenan et al. (1998) จําแนกปูทะเล Scylla เปน 4 ชนิดคือ S. serrata, 
S. olivacea, S. tranquebarica และ S. paramamosain โดยจากปูตัวอยางทั้งหมดมีปูทะเลจากประเทศ
ไทยท้ังหมด 6 ตัว แบงเปน ปูตัวผู 4 ตัวและตัวเมีย 1 ตัวจากจังหวัดตราดไดถูกจัดจําแนกเปนชนิด S. 
paramamosain และ ปูตัวเมีย 1 ตัวจากจังหวัดภูเก็ตไดถูกจัดจําแนกเปนชนิด S. olivacea ซ่ึงปูทั้ง 2 ชนิด
นี้ไมเคยมีรายงานมากอนในประเทศไทย บรรจง และ บุญรัตน (2545) ไดกลาววา  "รายงานของ Keenan 
et al. (1998) ไดสรางความสับสนใหแกการจัดจําแนกชนิดของปูทะเลของประเทศไทยเหมือนกัน" 
ขณะเดียวกันก็ไดรายงานวาปูทะเลของประเทศไทยจําแนกไดเปน 3 ชนิด คือ ปูดําหรือปูแดง (S. serrata 
Forskal, 1755) ปูขาวหรือปูทองหลาง (S. oceanica Dana, 1852) และปูเขียว ปูทองโหลงหรือปูลาย (S. 
tranquebarica Fabricius, 1789) และแยงผลการจําแนกของ Keenan et al. (1998) วาปูตัวอยางของ S. 
olivacea ดังกลาวนี้มีลักษณะภายนอกคลายปูดําของไทยซึ่งถูกเรียกวา S. serrata 

 
สวนการศึกษาทางดานพันธุศาสตรเพื่อนําขอมูลมาใชในการจําแนกชนิดมีนอยมาก โดย 

Fuseya and Watanabe (1996) ไดศึกษาความแตกตางทางพันธุกรรมโดยวิธี allozyme electrophoresis 
จากปูทะเลตัวอยางที่รวบรวมตั้งแตเกาะมาดากัสกาในทวีปแอฟริกาใตถึงประเทศญี่ปุนในทวีปเอเซีย 
รวมทั้งจากจันทบุรีและสุราษฏรธานีในประเทศไทย และจําแนกปูทั้งหมดตาม Estampador (1949) เปน 
3 ชนิดคือ S. serrata, S. oceanica และ S. tranquebarica โดยปูตัวอยางจากประเทศไทยจําแนกได 2 
ชนิด คือ S. serrata และ S. tranquebarica ซ่ึงทั้ง 2 ชนิดเก็บตัวอยางไดจากจังหวัดจันทบุรีและสุราษฎร
ธานี ผลการวิเคราะหระยะหางทางพันธุกรรม (genetic distance) จากขอมูล allozyme 11 ชนิดพบวามี
คาเฉลี่ย 0.059 ผูวิจัยสรุปวาขอมูลทางพันธุกรรมดังกลาวเปนความแตกตางในระดับชนิดสอดคลองกับ
การจําแนกชนิดปูของ Estampador (1949) นอกจากนี้ Klinbunga et al. (2000) ไดเก็บตัวอยางปูจาก
จังหวัดตราดและจันทบุรี โดยไดจําแนกชนิดของปูตัวอยางตาม Estampador (1949) เปน 3 ชนิดคือ S. 
serrata (ปูแดง), S. oceanica (ปูขาว) และ S. tranquebarica (ปูเขียว) และวิเคราะห Random Amplified 
Polymorphism DNA  (RAPD) พบวาระยะหางทางพันธุกรรม (genetic distance) ระหวางชนิดดังกลาว
ตั้งแต 0.425 – 0.751 ในขณะที่ความแตกตางทางพันธุกรรมระหวางประชากรภายในชนิดอยูระหวาง 
0.171 – 0.199 ผลการสรางแผนภาพแสดงความสัมพันธเชิงวิวัฒนาการจากระยะหางทางพันธุกรรมที่ได
โดยวิธี neighbor-joining แสดงใหเห็นวาปูตัวอยางแยกสายวิวัฒนาการออกเปน 3 กลุมอยางชัดเจน 
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นอกจากนี้เมื่อพิจารณา genotype  ของ RAPD ที่พบในปูตัวอยางพบวา ปูตัวอยางแตละชนิดมี genotype 
ที่ไมปรากฏในปูชนิดอื่น ซ่ึงเปนหลักฐานแสดงใหเห็นวา ไมมีการแลกเปลี่ยนทางพันธุกรรม (genetic 
exchange) ระหวางปูทั้ง 3 ชนิดดังกลาว ดังนั้นจึงสรุปวา ปูทะเลในบริเวณจังหวัดตราดและจันทบุรีมี 3 
ชนิด 

 
จากรายงานทั้งหมดที่กลาวถึงแสดงใหเห็นวา จากอดีตถึงปจจุบันยังคงไมมีความชัดเจนเกี่ยวกบั

อนุกรมวิธานของปูทะเลที่พบในประเทศไทยใน 2 ประเด็นคือ ประเด็นที่ 1 เกี่ยวกับจํานวนชนิดของปู
ทะเล จะเห็นไดวาจํานวนชนิดของปูทะเลที่เคยมีรายงานในประเทศไทยมีตั้งแต 1 ชนิดไปจนถึง 3 ชนิด 
ความไมชัดเจนประเด็นที่ 2  เกี่ยวของกับเรื่องชื่อวิทยาศาสตรของปูทะเล เมื่อรวบรวมช่ือวิทยาศาสตร
ของปูทะเลที่เคยมีรายงานในประเทศไทยจะพบวามีถึง 5 ช่ือ คือ S. serrata, S. oceanica, S. 
tranquebarica, S. olivacea และ S. paramamosain แตบรรจงและบุญรัตน (2545) และ Klinbunga et al. 
(2000) รายงานไวเพียง 3 ชนิด คือ S. serrata , S. oceanica  และ S. tranquebarica ซ่ึงรายงานทั้ง 2 ฉบับ
ดังกลาวนี้ตรงกับขอมูลจากชาวประมงที่วามีปูทะเลที่มีลักษณะภายนอกแตกตางกันอยู 3 กลุมเชนกัน 
ขณะเดียวกัน บรรจงและบุญรัตน (2545) ไดตั้งขอสังเกตวา ปู S. olivacea มีลักษณะคลายคลึงกับปูดํา 
(ซ่ึงถูกเรียกโดยรายงานหลายฉบับวา S. serrata ) ดังนั้นปญหาเรื่องการกําหนดชื่อวิทยาศาสตรก็เปน
เร่ืองที่ตองมีการคํานึงถึงและศึกษาทบทวนเชนกัน 

 
สําหรับปญหาความไมชัดเจนเกี่ยวกับจํานวนชนิดของปูทะเลในประเทศไทยนั้นนาจะมีสาเหตุ

มาจาก 2 เหตุผลหลักคือ ตัวอยางปูที่ใชในการศึกษากอนหนานี้สวนใหญจะเปนปูตัวอยางจากฝงทะเล
อาวไทย โดยมากเปนปูทะเลจากเขตจังหวัดตราดและจันทบุรีเปนหลัก สวนปูทะเลจากจังหวัดอื่นๆ 
โดยเฉพาะปูทะเลจากฝงอันดามันมีขอมูลนอยมาก เหตุผลอีกประการคือ การจัดจําแนกสวนใหญใช
ขอมูลจากลักษณะภายนอกเปนหลัก รายงานการใชขอมูลจากแหลงอื่นที่มีประโยชนในการจัดจําแนก
ส่ิงมีชีวิต เชน ความแตกตางของลักษณะ morphometric หรือ ความแตกตางของลําดับนิวคลีโอไทด
ยังคงมีนอยอยู  

 
4.  การประเมินสถานะความเปนชนดิของสิ่งมชีีวิต 

 
เพื่อสรางความชัดเจนเกี่ยวกับการจําแนกชนิดของปูทะเลในประเทศไทยจําเปนจะตองประเมิน

สถานะของปูทะเลแตละกลุมที่พบในประเทศไทยวาควรจัดเปนชนดิหรือไม ซ่ึงในการประเมินวา
ส่ิงมีชีวิตตัวอยางกลุมหนึ่งๆ ควรกําหนดใหมีสถานะเปนชนิดหรือไมนั้นสามารถพิจารณาไดโดยอาศัย
คําจํากัดความของคําวาชนิดซึ่งคําจํากัดดังกลาวจะเรียกวา species concept (Hey, 2000) จากอดตีถึง
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ปจจุบันมีนกัวทิยาศาสตรไดการเสนอคําจํากัดความไวเปนจํานวนมาก ซ่ึงคําจํากัดความที่แตกตางกันก็
จะมีประเด็นในการพิจารณาแตกตางกัน แตคําจํากัดความเหลานัน้จะอยูบนหลักการสําคัญประการใด
ประการหนึ่งดงัตอไปนี ้

 
หลักการที่ 1.  การสืบเชื้อสายมาจากตนตระกูลเดยีวกนั (common descent) ตามหลักการนี ้

สมาชิกของสิ่งมีชีวิตชนิดเดยีวกันจะตองสบืเชื้อสาย หรือมีตนกําเนดิมาจากประชากรที่เปนบรรพบุรุษ
รวมเดยีวกัน (แตไมจําเปนตองสืบเชื้อสายมาจากพอแมคูเดียวกัน) 

 
หลักการที่ 2. กลุมที่เล็กทีสุ่ดที่สามารถแบงแยกได (smallest distinct grouping) สมาชิกของ

ส่ิงมีชีวิตชนิดเดียวกันตองมลัีกษณะที่เปนเอกลักษณของกลุมรวมกัน 
 
หลักการที่ 3. การเปนกลุมสงัคมที่มีการผสมพันธุกันไดภายในกลุม (reproductive community) 

ซ่ึงตามหลักการนี้จะสามารถใชจําแนกไดเฉพาะสิ่งมีชีวติที่สืบพันธุแบบอาศัยเพศเทานั้น โดยส่ิงมีชีวติ
ชนิดเดยีวกันจะสามารถผสมพันธุกันไดเฉพาะกับสมาชกิภายในชนิดเดียวกันเทานั้น และจะไมผสม
พันธุกับสมาชิกของสิ่งมีชีวิตชนิดอื่น 

 
ซ่ึงคําจํากัดความของนักวิทยาศาสตรแตละทานก็มีจดุเดนจุดดอยแตกตางกันไป ในการให

ความหมายของคําวา “species” (Mayr, 1964; Ayala, 1978; Mallet, 1995; Avise and Wollenberg, 1997) 
ดังจะขอกลาวถึงคําจํากัดความของนักวิทยาศาสตรบางทานเพื่อจะใชเปนแนวทางการพิจารณาสถานะ
ความเปนชนดิของปูทะเลในการศึกษาครั้งนี้ 

 
The morphological species concept ไดใหคําจํากดัความของคําวา species ไววา “species คือ 

กลุมของสิ่งมีชีวิตที่มีลักษณะภายนอกเหมอืนหรือคลายกัน” (“A species is a group of individuals or 
populations with the same or similar morphological characters.”) ขอมูลที่ใชในการจัดจําแนกคือ 
ลักษณะภายนอกของสิ่งมีชีวิตตัวอยาง โดยสิ่งมีชีวิตที่ถูกจัดอยูในชนดิเดียวกัน ตองมลัีกษณะภายนอกที่
ปรากฏเปนเอกลักษณรวมกนัเฉพาะกลุมและลักษณะที่เปนเอกลักษณนั้นจะตองแตกตางจากลักษณะที่
เปนเอกลักษณของสิ่งมีชีวิตชนิดอื่น ซ่ึงคําจํากัดความของคําวาชนิดดงักลาวนี้ คือความรูพื้นฐานที่ Carl 
Linnaeus (May 23, 1707 – January 10, 1778) ใชในการพัฒนาความรูทางดาน Systematic ของสิ่งมีชีวิต 
(Mayr, 1964) 
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The genetic species concept  (Lotsy, 1918 อางโดย Mayr, 1964) ไดใหคําจํากดัความของคําวา 
species ไววา  “species คือ กลุมสิ่งมีชีวิตที่มีพันธุกรรมเหมือนกนั” (“A species is a group of 
genetically identical individuals”) ซ่ึงถาพิจารณาแนวคิดนี้อยางเครงครัดจากขอมูลทางพันธุกรรมแลว
จะพบวามีความผิดพลาดอยางชัดเจน นัน้คือ พันธุกรรมของกลุมสิ่งมีชีวิตในระดับต่ํากวาชนดิ (species) 
ทั้งในระดับ subspecies หรือ ประชากร (Mayr, 1964) หรือแมแตในระดับแตละบคุคล (Jeffreys et al., 
1985) ก็มีความแตกตางกันทั้งสิ้น ดังนั้นถาจะพิจารณา genetic species concept จากขอเท็จจริงดังกลาวก็
นาจะพิจารณาโดยใชคําวา  “คลายคลึง” (similarity) แทนการใชคําวา “เหมือน” (identical)โดยความ
คลายคลึงทางพันธุกรรมสามารถแปลความหมายไดจากคา genetic divergence หรือคาระยะหางทาง
พันธุกรรม (genetic distance) ถา genetic divergence หรือระยะหางทางพันธุกรรมมากแสดงวามีความ
คลายคลึงทางพันธุกรรมนอย ในทางตรงขาม หากคา genetic divergence หรือคาระยะหางทาง
พันธุกรรมมีคานอยกแ็สดงวามคีวามคลายคลึงทางพันธุกรรมมาก โดย Bradley and Baker (2001) ได
แสดงใหเห็นระดับความแตกตางทางพันธกุรรมของยีน Cytb ระหวางชนิดภายในสกุลเดียวกันของหนู
จํานวน 4 สกุล และคางคาว 7 สกุล ซ่ึงในกรณีของยนี Cytb พบวาความแตกตางทางพันธุกรรมซึ่งแสดง
ในรูปของคาระยะหางทางพนัธุกรรมที่นอยกวา 2% (< 2%) จะเปนความแตกตางภายในชนิด (ซ่ึงไมมี
การแบงแยกประชากรภายในชนิด) ถาอยูระหวาง 2% ถึง 11% เปนความแตกตางระหวางประชากร
ภายในชนดิเดยีวกนั (conspecific population) แตถามากกวา 11% จะเปนความแตกตางระหวางชนิด ซ่ึง
จากขอมูลดังกลาวนี้ทําใหเหน็ไดวา ระยะหางทางพันธุกรรมที่มากกวา 11% ของยีน Cytb สามารถใชใน
การกําหนดสถานะความเปนชนิดในกลุมหนูและคางคาวไดตาม genetic species concept 

 
The biological species concept (Mayr, 1964) ใหคําจํากัดความของคําวา species ไววา 

“species คือ กลุมที่มีการผสมพันธุกันภายในกลุมและไมมีการผสมกับกลุมอื่น” (“Species are groups of 
actually or potentially interbreeding natural populations, which are reproductively isolated from other 
such groups.”) การประเมนิสถานะความเปนชนิดตาม biological species concept มีประเดน็ที่ตอง
พิจารณา 2 ประการคือ ประเด็นของคําวา “interbreeding” และ “reproductive isolate” ตามคําจํากัดความ
ดังกลาวนี้ ส่ิงมีชีวิตกลุมหนึ่งๆ จะถกูจัดเปนชนิดก็ตอเมื่อสมาชิกของกลุมสามารถผสมพันธุกันได
เฉพาะกับสมาชิกภายในกลุมเดียวกันและจะไมผสมพันธุกับสมาชิกของกลุมสิ่งมีชีวิตชนิดอื่น ถึงแมวา 
biological species concept จะพิจารณาความเปนชนิดจากคุณสมบัติเกีย่วกับการสืบพันธุ (reproductive 
proporties) ของสิ่งมีชีวิตตัวอยาง แตถามหีลักฐานทีแ่สดงใหเห็นวากลุมของสิ่งมีชีวิตตัวอยางที่ศกึษาไม
มีหรือไมสามารถผสมพันธุกันไดตามธรรมชาติระหวางกลุมแลว กลุมสิ่งมีชีวิตดังกลาวก็สามารถ
จัดเปนสิ่งมีชีวติตางชนิดกนัไดเชนกัน โดยหลักฐานทีใ่ชอาจเปนลักษณะภายนอก จํานวนหรือรูปราง
โครโมโซม หรือขอมูลจากการวิเคราะหพันธุศาสตรโมเลกุล สําหรับการใชขอมูลพันธุศาสตรโมเลกุล
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จะอยูบนหลักการที่วา ส่ิงมีชีวิตชนิดเดียวกันจะมกีารผสมพันธุกันไดภายในกลุม (หรืออยูใน 
reproductive community เดียวกนั) ซ่ึงทําใหสมาชิกภายในกลุมมีพันธุกรรมที่คลายคลึงกันหรือมี
พันธุกรรมที่ปะติดปะตอกัน (genetic cohesiveness) ดังนั้น ถาพิจารณาความแตกตางทางพันธกุรรม
ภายในสิ่งมีชีวติชนิดหนึ่งๆ จะพบวาการเปลี่ยนแปลงทางพันธุกรรมจะเกดิขึ้นอยางคอยเปนคอยไปและ
ตอเนื่อง (smooth and continuous) ในขณะที่ส่ิงมีชีวิตทีอ่ยูตาง reproductive community กันจะมคีวาม
แตกตางทางพนัธุกรรมที่เปลี่ยนแปลงแบบไมตอเนื่อง (discontinuous) อยางเหน็ไดชัด (Hickman et al., 
1993)   

 
The phylogenetic species concept (Cracraft, 1983 อางโดย Cracraft, 1992; Avise and 

Wollenberg, 1997) ไดใหจํากัดความของคาํวา species ไววา “species คือ กลุมที่เล็กที่สุดที่ภายในกลุมมี
รูปแบบของความเปนพอแมของบรรพบุรุษและลูกหลาน” (“the smallest diagnosable cluster of 
individual organisms within which there is a parental pattern of ancestry and descent”)  คําจํากัดความ
ดังกลาวนีจ้ะกาํหนดใหส่ิงมชีีวิตกลุมหนึ่งๆ มีสถานะเปนชนิดถาสิ่งมีชีวิตกลุมนัน้มีลักษณะที่ปรากฏ
และไดรับการถายทอดรวมกนั (synapomorphic character หรือ shared – derived character) มาจาก
บรรพบุรุษรวมเดียวกัน  รูปแบบความสมัพันธภายในชนิดตาม phylogenetic species concept จะเปน
แบบ monophyletic group (Avise and Wollenberg, 1997) ซ่ึงรูปแบบความสมัพันธระหวางกลุม
ส่ิงมีชีวิตจะเปนไปไดใน 3 รูปแบบ คือ mohophyly, paraphyly หรือ polyphyly โดยความสัมพันธแบบ 
monophyly จะเปนรูปแบบที่สมาชิกทั้งหมดสืบเชื้อสายมาจากบรรพบุรุษรวมลาสุดในสายวิวฒันาการ 
(most recent common ancestor) เดียวกัน (ภาพที่ 1 ก.) ความสัมพันธแบบ paraphyly จะเปนรูปแบบ
ความสัมพันธที่สมาชิกทั้งหมดมีบรรพบุรุษรวมลาสุดในสายววิัฒนาการรวมกัน แตมีการแยกสาย
วิวัฒนาการระหวางสมาชิกภายในกลุมอยางนอย 2 สาย (ภาพที่ 1 ข.) และความสัมพนัธแบบ polyphyly 
คือความสัมพันธของกลุมสิ่งมีชีวิตที่มีบรรพบุรุษรวมลาสุดในสายวิวฒันาการอยูตางสายวิวฒันาการกัน
(ภาพที่ 1 ค.) ซ่ึงความสัมพันธของสิ่งมีชีวิตจะเปนแบบใดแบบหนึ่งใน 3 แบบดังกลาว (Hickman et al., 
1993)  
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ภาพที่ 1  แสดงแผนภาพจําลองความสัมพันธแบบ  monophyly(ก.) paraphyly (ข.) และ  polyphyly (ค.) 

ของสิ่งมีชีวิต 
ที่มา:  ภาพดัดแปลงจาก Hickman et al. (1993) 
 
 สําหรับการประเมินสถานะความเปนชนิดของปูทะเลในอดีตสวนใหญจะอาศัยขอมูลจาก
ลักษณะภายนอกเปนหลัก ซ่ึงก็จะประเมินตามคําจํากัดความ morphological species นั้นเอง อยางไรก็
ตามยังมีขอมูลที่จากแหลงอื่นที่มีศักยภาพในการประเมินสถานะความเปนชนิดอีก 2 แหลงคือ ความ
แตกตางของลักษณะ morphometric และความแตกตางของลําดับนิวคลีโอไทดของยีนในไมโตคอน      
เดรียดีเอ็นเอ  
 
 

A C D E F G HB 

ความสัมพันธของ E, 
F, G และ H เปนแบบ 

monophyly 

ความสัมพันธของ C, D, 
E, F, G และ H เปนแบบ 

paraphyly 

A C D E F G H B

ความสัมพันธของ C, D, 
E, F และ G  เปนแบบ 

polyphyly 

A C D E F G HB

(ก.) (ข.) 

(ค.) 
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5.  การศึกษาความแตกตางของลักษณะ morphometric เพื่อการจัดจําแนกสิ่งมีชีวิต 
 
 ถึงแมวาการจัดจําแนกโดยใชขอมูลลักษณะ morphometric จะถือไดวาเปนการจัดจําแนกจาก

ลักษณะภายนอก แตขอมูลที่ใชแตกตางกันคือ การจัดจําแนกโดยใชลักษณะภายนอกเปนขอมูลที่ไดจาก
การสังเกตการปรากฏหรือไมปรากฏของลักษณะที่เกี่ยวของในการจัดจําแนก หรืออาจสังเกตุจากความ
แตกตางของลักษณะที่ปรากฏ แตขอมูลลักษณะ morphometric เปนขอมูลลักษณะภายนอกที่ไดจากการ
วัดความยาวหรือความสูงของลักษณะที่สนใจ โดยลักษณะ morphometric เปนลักษณะปริมาณซึ่งเมื่อ
วิเคราะหดวยวิธีการทางสถิติแลวสามารถนํามาใชในการจําแนกชนิด (Luthy et al., 2004) เชน Parnaby 
(2002) จําแนกคางคาวชนิดใหมในสกุล Nyctophilus โดยการวิเคราะหความแตกตางของลักษณะ 
morphometric ดวยวิธี Canonical Variate Analysis (CVA) โดยใชขอมูลที่วัดจากกะโหลกและฟนจาก
ตัวอยางคางคาวในที่ถูกจัดไวในสกุล Nyctophilus แตมีลักษณะภายนอกแตกตางจากคางคาวในสกุล
เดียวกัน  เปรียบเทียบกับคางคาวอีก 2 ชนิดในสกุลดังกลาวคือ N. bifax และ N. gouldi ผลการวิเคราะห 
CVA ซ่ึงแสดงโดยการเขียนกราฟของตัวแปร CVA 1 และ CVA2 แสดงใหเห็นความแตกตางระหวาง
ลักษณะ morphometic ระหวางกลุมตัวอยางใหเห็นอยางชัดเจน โดยไดแสดงใหเห็นกลุม (cluster) ที่
แตกตางกัน 3 กลุม คือ กลุมที่ 1 ประกอบดวยตัวอยางจาก N. bifax กลุมที่ 2 ประกอบดวยตัวอยางจาก 
N. gouldin และกลุมที่ 3 คือ กลุมของตัวอยางที่นาจะเปนชนิดใหมของ Nyctophilus จากผลการแยกกลุม 
(grouping) ที่ได ทําใหมีการเสนอใหตัวอยางดังกลาวเปนชนิดใหมคือ N. nebulosus ในสกุล 
Nyctophilus นอกจากนี้ Luthy et al. (2005) ไดแสดงความแตกตางของตัวออน (larva) ของปลา 3 ชนิด
คือ sailfish (Istiophorus platypterus), white marlin (Tetrapturus albidus) และ blue marlin (Makaira 
nigricans) ซ่ึงมีลักษณะภายนอกคลายคลึงกันมาก ซ่ึงปลาทั้ง 3 ชนิดเปนเปนสมาชิกของครอบครัว 
(family) Istiophoridal ซ่ึงสมาชิกของปลาครอบครัวนี้จะจําแนกความแตกตางของตัวออนโดยใช
ลักษณะภายนอกไดยากมาก โดยไดวิเคราะหความแตกตางของลักษณะ morphometric 6 ลักษณะ ดวย
วิธี CVA ผลที่ไดซ่ึงแสดงโดยการเขียนกราฟระหวางตัวแปร CVA1 และ CVA2 พบวาไดใหเห็นกลุม 
(cluster) จํานวน 3 กลุม คือ กลุมที่ 1 ประกอบดวยสมาชิกของปลา blue malin กลุมที่ 2 ประกอบดวย
สมาชิกของของปลา blue malin และ กลุมที่ 3 ประกอบดวยสมาชิกของปลา sailfish ซ่ึงผลที่ไดนี้แสดง
ใหเห็นวาการวิเคราะหขอมูลลักษณะ morphometric ดวยวิธี CVA สามารถจําแนกความแตกตางระหวาง
ส่ิงมีชีวิตที่มีลักษณะคลายคลึงกันได นอกจากในสัตวเล้ียงลูกดวยนมและปลาแลว ยังพบวา ลักษณะ 
mophometric สามารถใชจําแนกความแตกตางระหวางชนิดในสัตวเล้ือยคลานไดเชนกัน โดย Malhotra 
et al. (2004) ใชการวิเคราะหลักษณะ morphometric แสดงความแตกตางของงู 3 ชนิด คือ Trimeresurus 
vogeli (ชนิดใหมของสกุล Trimeresurus), T. gumprechti และ T. stejnegeri โดยใชทั้งขอมูลที่วัดจาก
อวัยวะภายนอกและอวัยวะภายใน ผลการวิเคราะห CVA ที่แสดงโดยกราฟของตัวแปร CVA1 และ 



14

 

CVA2 แสดงใหเห็นกลุม 3 กลุมตามชนิดของงูอยางชัดเจน คือ กลุมที่ 1 คือ กลุมตัวอยางจาก T. vogeli 
กลุมที่ 2 คือ กลุมตัวอยางจาก T. gumprechti และ กลุมที่ 3 คือ กลุมของตัวอยางจาก T. stejnegeri โดย
ผลจากการใชเฉพาะขอมูลจากอวัยวะภายนอกอยางเดียวคลายคลึงกับผลการวิเคราะหที่ใชขอมูลทั้งจาก
อวัยวะภายนอกและอวัยวะภายในรวมกัน 

 
สําหรับการใชขอมูลลักษณะ morphometric เพื่อการจําแนกความแตกตางระหวางปูทะเลที่มี

ลักษณะภายนอกตางกัน 2 กลุมคือ ปูดํา (“black” morph) กับปูขาว (“white” morph) ที่เก็บตัวอยางจาก 4 
บริเวณในเอเซียตะวันออกเฉียงใต พบวาสามารถจําแนกปูออกไดเปน 3 กลุมคือ กลุมที่ 1 ปูขาวจาก
จังหวัดสุราษฎรธานีและเวียตนาม กลุมที่ 2 ปูดําจากจังหวัดระนองและมาเลเซีย และกลุมที่ 3 ปูดําจาก
จังหวัดสุราษฎรธานี ผลการศึกษาที่ไดนี้ยืนยันการแบงกลุม (grouping) อยางชัดเจนเฉพาะกลุมที่ 1 และ
กลุมที่ 2 สวนปูกลุมที่ 3 นาจะเปนตัวกลายพันธุของปูกลุมที่ 1 มากกวาจะเปนชนิดที่สาม (Overton et 
al., 1997) นอกจากนั้น (Keenan et al., 1998) ไดแสดงใหเห็นผลการวิเคราะหความแตกตางระหวางปูที่
ถูกจัดจําแนกออกเปน 4 ชนิด คือ S. serrata, S. olivacea, S. tranquebarica และ S. paramamosain โดย
ใชขอมูลลักษณะ morphometric พบวาสามารถจําแนกออกไดเปน 4 กลุม ซ่ึงสอดคลองกับขอมูลที่ได
จากลักษณะภายนอกและความแตกตางของลําดับนิวคลีโอไทด   

 
ดังนั้นจะเห็นไดวาการวิเคราะหขอมูลจากลักษณะ morphometric ที่ไดจากการวดัความยาว

อวัยวะนาจะมปีระโยชนในการนํามาใชเพือ่การจําแนกชนิดปูทะเลที่พบในประเทศไทย โดยวธีิการ
วิเคราะหขอมูลลักษณะ morphometric ที่มีประสิทธิภาพคือ การวิเคราะห Canonical Variate Analysis 
(CVA) ซ่ึง 2 วิธีดังกลาวสามารถแสดงใหเห็นความแตกตางของสิ่งมีชีวิตทั้งในระดับชนิดและระดับ
ประชากร (population) การวิเคราะห CVA เปนการวิเคราะหเพื่อการจําแนกกลุมของตัวอยางดวยขอมูล
จากตัวแปรหลายหลายตวัแปร ตัวแปรที่ใชอาจเปนขอมูลที่ไดจากการนับจํานวนหรือการวัดความยาว
จากตัวอยางทีศ่ึกษา การวิเคราะหขอมูลดวยวิธี CVA จะดําเนินการโดยการสรางตวัแปรใหมซ่ึงเรียกวา 
canonical variable ดวยสมการ canonical discriminant function ซ่ึงจะทําการรวมเอาขอมูลจากตัวแปรที่
เกี่ยวของกับการจําแนกกลุมเขาดวยกัน สมการ canonical discriminant function เปนดังนี ้

 
Z = a1x1 + a2x2 + … + apxp 

 
เมื่อ Z คือตัวแปรใหมที่ถูกสรางขึ้น (Canonical variable); a1, a2, a3, …, ap   คือ สัมประสิทธิ์ของ

สมการการจําแนกกลุม; x1, x2, x3, …, xp คือ ตัวแปรที่ใหขอมูลในการจําแนกกลุม จํานวน canonical 
discriminant function เทา กับ k-1 เมื่อ k คือ จํานวนกลุมอยางที่ศึกษา ตัวแปร canonical variable ที่ถูก
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สรางขึ้นจากสมการที่ 1 (CVA1) และสมการที่ 2 (CVA2) จะถูกนําไปเขียนกราฟเพื่อแสดงความ
แตกตางระหวางกลุมตัวอยาง (Jobson, 1992) 

 
6.  การศึกษาความแตกตางของลําดับนิวคลีโอไทดในไมโตคอนเดรียดีเอ็นเอเพื่อการจัดจําแนกสิ่งมีชีวิต 

 
ไมโตคอนเดรียดีเอ็นเอ (mitochondrial DNA) ในสัตวเปนดีเอ็นเอเกลียวคูมีโครงสรางเปน

วงกลมปลายปด (Nass, 1966) ยกเวนไมโตคอนเดรียเดรียจีโนมของพารามีเซียม (Paramecium aurelea) 
ที่เปนดีเอ็นเอเกลี่ยวคูที่มีโครงสรางเปนเสนตรง (Pritchard et al., 1990) ขนาดของไมโตคอนเดรียจีโนม
ในสัตวตามปกติแลวจะมีขนาดประมาณ 16 kb ประกอบดวย 37 ยีน โดยเปนยีนกําหนดรหัส rRNA 2 
ยีน กําหนดรหัสโปรตีนจํานวน 13 ยีน และกําหนดรหัส tRNA จํานวน 22 ยีน (Boore, 1999) ขอมูลที่ได
จากลําดับนิวคลีโอไทดในไมโตคอนเดรียดีเอ็นเอถูกใชประโยชนในการศึกษาความสัมพันธเชิง
วิวัฒนาการและพันธุศาสตรประชากรของสัตว เนื่องจากไมโตคอนเดรียดีเอ็นเอจะมีการวิวัฒนาการที่
เร็วกวายีนในนิวเคลียส ทําใหผลการศึกษาสามารถตรวจพบความแตกตางจากตัวอยางที่ศึกษาแมจะเกิด
การเปลี่ยนแปลงเพียงเล็กนอย  (Ferris et al.,1981) ไมโตคอนเดรียดีเอ็นเอสามารถแยกสกัดไดงายและ
สวนใหญแลวจะมีปริมาณดีเอ็นเอที่สกัดไดจํานวนมากพอที่จะใชในศึกษา นอกจากนี้ไมโตคอนเดรีย   
ดีเอ็นเอมีการถายทอดผานเฉพาะทางแมและตามปกติแลวจะเกิด recombination นอยมาก ทําให
เหมาะสมในการใชเปรียบเทียบการเปลี่ยนแปลงของดีเอ็นเอ (Yoko and Chigusa, 1991) อยางไรก็ตาม 
การเกิด recombination ของยีนในไมโตคอนเดรียดีเอ็นเอโดยเฉพาะตําแหนงของยีน tRNA ก็สามารถใช
เปนประโยชนไดในการศึกษาความสัมพันธเชิงวิวัฒนาการในระดับสูงขึ้นเชน ระดับไฟล่ัม (phylum) 
เปนตน (Dowling et al., 1996)  

 
ในการจําแนกชนิดของสิ่งมีชีวิตโดยใชขอมูลจากไมโตคอนเดรียดีเอ็นเอนั้นพบวาการศึกษา

สวนใหญมักจะใชขอมูลจากลําดับนิวคลีโอไทดบางสวนหรือลําดับนิวคลีโอไทดทั้งหมดของยีนใดยีน
หนึ่ง โดยยีนที่มีการใชกันโดยทั่วไปคือ ยีน cytochrome b (Cytb), cytochrome c oxidase subunit I 
(COI), 16S ribosomal RNA (16S rRNA) ซ่ึงขอมูลลําดับนิวคลีโอไทดของยีนดังกลาวจะถูกใชเพื่อการ
วิเคราะหความสัมพันธเชิงวิวัฒนาการของกลุมสิ่งมีชีวิตตัวอยาง ผลที่ไดจากการวิเคราะหจะนําไปสูการ
ประเมินสถานะความเปนชนิดไดในที่สุด เชน กรณีความสับสนเนื่องจากการจัดจําแนกโดยขอมูล
ลักษณะภายนอกของกุงสกุล Farfantepenaeus โดยพบวามีการจัดกุง 2 กลุมที่มีลักษณะภายนอก
คลายกันเปนกุงชนิดเดียวกัน คือ F. subtilis และ F. subtilis morphotype II ผลการศึกษาความแตกตาง
ของลําดับนิวคลีโอไทดของยีน 16S rRNA พบวาความแตกตางของลําดับ     นิวคลีโอไทดภายในกุง F. 
subtilis และ F. subtilis morphotype II มีคาประมาณ 0.002 และ  0.004 ตามลําดับ สวนความแตกตาง
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ของลําดับนิวคลีโอไทดระหวางกุง 2 กลุมดังกลาวอยูที่ประมาณ 0.04 ในขณะที่ความแตกตางระหวาง
สกุลเมื่อเปรียบเทียบ Farfantepenaeus กับสกุลอ่ืนๆ จะอยูในชวงประมาณ 0.085 – 0.13 ซ่ึงเมื่อ
เปรียบเทียบความแตกตางทางพันธุกรรมภายใน F. subtilis หรือ F. subtilis morphotype II กับความ
แตกตางทางพันธุกรรมระหวาง F. subtilis กับ F. subtilis morphotype II แลวจะพบวามีคาแตกตางกัน
ประมาณ 10 – 20 เทา ผลที่ไดจากการเปรียบเทียบนี้แสดงใหเห็นความไมตอเนื่องของความแตกตางทาง
พันธุกรรมภายในกลุมเมื่อเปรียบเทียบกับความแตกตางระหวางกลุมอยางชัดเจน ซ่ึงความไมตอเนื่อง
ดังกลาวนี้บงชี้วากุงทั้ง 2 กลุมไมมีการผสมพันธุกันระหวางกลุมหรืออยูตาง reproductive community 
กันนั้นเอง    ซ่ึงแสดงใหเห็นวากุงทั้ง 2 กลุม (F. subtilis และ F. subtilis morphotype II) เปนกุงตางชนิด
กันตาม biological species concept (Maggioni et al., 2001) นอกจากนี้ยังสามารถพบการศึกษาลักษณะ
เดียวกันในสัตวมีกระดูกสันหลังไดเชนกัน คือจากการวิเคราะหระยะหางทางพันธุกรรมของชิ้นดีเอ็นเอ
ที่ประกอบดวยหลายยีนซึ่งครอบคลุมตั้งแตยีน Cytb จนถึง 16S rRNA ในไมโตคอนเดรียจีโนมของปลา 
coelacanth ที่มีถ่ินอาศัยตางกัน 2 กลุมคือกลุมหนึ่งอาศัยอยูบริเวณชายฝงของทวีปแอฟริกา สวนอีกกลุม
อาศัยอยูในบริเวณนานน้ําประเทศอินโดนีเซีย พบวาปลาทั้งสองกลุมนี้มีความแตกตางของลําดับนิวคลี
โอไทดประมาณ 4% ในขณะที่ความแตกตางทางพันธุกรรมภายกลุมประชากรที่มีถ่ินอาศัยในทวีปแอฟ
ริกานอยมาก (Schliewen et al., 1993) ผลที่ไดนี้ก็แสดงใหเห็นความไมตอเนื่องของความแตกตางทาง
พันธุกรรมภายในกับระหวางกลุมเชนกัน ซ่ึงผลที่ไดนําไปสูขอสรุปวาปลาทั้ง 2 กลุมนี้ไมมีการผสม
พันธุขามกลุมกัน ดังนั้นปลาทั้ง 2 กลุมดังกลาวจึงเปนปลาตางชนิดกันตาม biological species concept 
(Holder et al., 1999) 

 
ดังนั้นจากที่กลาวมาพบวา ในการจําแนกชนิดของสิ่งมีชีวิตจากขอมูลความแตกตางทาง

พันธุกรรมสามารถพิจารณาจากความแตกตางทางพันธุกรรมภายในกลุมเปรียบเทียบกับความแตกตาง
ทางพันธุกรรมระหวางกลุม ถาความแตกตางดังกลาวเห็นไดอยางชัดเจน (จากกรณีกุง F. subtilis และ F. 
subtilis morphotype II ความแตกตางดังกลาวตางกันประมาณ 10 – 20 เทา) ก็จะกําหนดใหส่ิงมีชีวิตทั้ง
สองกลุมดังกลาวเปนสิ่งมีชีวิตตางชนิดกัน หรืออาจประเมินจากการแลกเปลี่ยนทางพันธุกรรม ระหวาง
กลุมตัวอยางที่ศึกษา ถาไมมีการแลกเปลี่ยนทางพันธุกรรมระหวางกลุมก็แสดงใหเห็นวาไมมีการผสม
พันธุกันระหวางกลุมตัวอยาง ดังนั้นแตละกลุมตัวอยางก็ควรถูกจัดใหมีสถานะเปนชนิด เชนในกรณีที่ 
Klinbunga et al. (2000) ศึกษา RAPD ของปูทะเล 3 กลุมจากภาคตะวันออกของประเทศไทยแลวพบวา 
ไมปรากฏ genotype ของ RAPD รวมกันระหวางกลุมปู ซ่ึงแสดงใหเห็นวาไมมีการแลกเปลี่ยน
พันธุกรรมระหวางกลุมปู ซ่ึงทําใหมีขอสรุปวา ปูทะเลในบริเวณดังกลาวประกอบดวยปู 3 ชนิด ซ่ึงทั้ง
ขอมูลความแตกตางทางพันธุกรรมภายในและระหวางกลุมตัวอยาง รวมทั้งขอมูลการแลกเปลี่ยนทาง
พันธุกรรมเปนขอมูลที่ไดจากการศึกษาความสัมพันธเชิงวิวัฒนาการระหวางกลุมตัวอยาง 
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อยางไรก็ตาม นอกจากยีน Cytb, COI, 16S rRNA แลวยังพบวาพบวายีน NADH dehydrogenase 
subunit 1 (ND1) ก็สามารถแสดงความแตกตางของลําดับนิวคลีโอไทดระหวางชนิดของสิ่งมีชีวิตและ
แสดงความสัมพันธเชิงวิวัฒนาการของกลุมสิ่งมีชีวิตตัวอยางไดอยางมีประสิทธิภาพเชนกัน โดยขอดี
ของยีน ND1 จากรายงานการศึกษากอนหนานี้คือ เปนยีนที่มีความแตกตางของลําดับนิวคลีโอไทดเมื่อ
เปรียบเทียบระหวางชนิดสูง (โดยประมาณจะมากกวา 10%) แตมีความแตกตางของลําดับนิวคลีโอไทด
เมื่อเปรียบเทียบภายในชนิดต่ํา (โดยประมาณจะไมถึง 1%) ซ่ึงลักษณะดังกลาวสามารถพบไดใน
ส่ิงมีชีวิตหลายชนิด เชน Ruedi and Mayer (2001) ไดศึกษาความแตกตางของลําดับนิวคลีโอไทดของ
ยีน ND1 ของคางคาวสกุล Myotis จํานวน 44 ตัวอยาง พบวา มีความแตกตางทางพันธุกรรมจากตัวอยาง
ในชนิดเดียวกันนอยกวา 1% ในขณะที่ความแตกตางระหวางชนิดภายในสกุล Myotis สูงกวา 10% ซ่ึง
สอดคลองกับผลการศึกษาของ Kossl et al. (1999) ที่ไดศึกษาความแตกตางของคางคาวอีกสกุลคือ 
Pteronotus  จํานวน 4 ชนิดคือ P. davyi, P. parnellii, P. quadridens และ P. macleayii พบวามีความ
แตกตางทางพันธุกรรมภายในสกุลใกลเคียงกับสกุล Myotis คือมีความแตกตางระหวางชนิดอยูในชวง
ระหวาง 11.4 – 14.7%  นอกจากนั้น ยังพบวา Tagliaro et al. (2000) แสดงใหเห็นวาความแตกตางทาง
พันธุกรรมของยีน ND1 ภายในลิงสกุล Callithrix  อยูในชวงระหวาง 0.00 – 1.83% แตเมื่อเปรียบเทียบ
กับ C. pygmaea พบวาจะมีความแตกตางอยูในชวง 10.22 – 11.71% นอกจากในสัตวเล้ียงลูกดวยนม
แลว Johannesen et al. (2005) ยังรายงานวา แมงมุม 3 ชนิดในสกุล Eresus ซ่ึงประกอบดวย E. 
walckenaeri, E. cinnaberinus และ E. sandaliatus มีความแตกตางทางพันธุกรรมระหวางชนิดของยีน 
ND1 อยูในชวงระหวาง 14 – 16.8 % ซ่ึงความแตกตางทางพันธุกรรมของยีน ND1 ระหวางชนิดภายใน
สกุลเดียวกันในระดับสูงดังกลาวยังพบไดในหอยสกุล Quadrula อีกดวย โดยจากผลการศึกษาความ
แตกตางทางพันธุกรรมของยีน ND1 จากหอยสกุลดังกลาวจํานวน 17 ชนิดพบวามีความแตกตางภายใน
ชนิดอยูในชวงระหวาง 0.15 – 3.29% ในขณะที่ความแตกตางระหวางชนิดอยูในชวง 3.65 – 15.35% 
(Serb et al., 2003) จะเห็นไดวาระดับของความแตกตางของลําดับนิวคลีโอไทดของยีน ND1 เมื่อ
เปรียบเทียบระหวางชนิดในสกุล (genus) เดียวกันจะสามารถเห็นไดชัดเจนกวาเมื่อศึกษาโดยใชยีน 
Cytb, COI หรือ 16S rRNA ซ่ึงยีนเหลานี้จะมีความแตกตางระหวางชนิดประมาณ 4-6 % แตในกรณีของ
ยีน ND1 จะมีความแตกตางมากกวา 10% ดังขอมูลจากการศึกษาในสิ่งมีชีวิตตางๆ ที่กลาวแลว ดังนั้น
การศึกษาความแตกตางของลําดับนิวคลีโอไทดของยีน ND1 นาจะเปนขอมูลที่มีประสิทธิภาพในการ
จําแนกชนิดปูทะเล  
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อุปกรณและวิธีการทดลอง 
 

อุปกรณ 
 

1. อุปกรณท่ีใชในการทดลอง 
  

1.1 ปูตัวอยางประกอบดวยปูทะเลที่เก็บจากแหลงเก็บตัวอยางจังหวดัจันทบรีุ-จังหวัดตราด 
จังหวดัสุราษฎรธานี และจังหวัดระนอง (ภาพที่ 2) และปูมาซึ่งจะใชเปน outgroup เพื่อกําหนดตําแหนง
ของ node ที่เปนบรรพบุรุษรวมของปูทะเลในการวิเคราะหความสัมพนัธเชิงวิวฒันาการ ไดเก็บตวัอยาง
จากจังหวดัตราด จํานวนปแูตละกลุมแสดงในตารางที่ 1 
 
ตารางที่ 1  แสดงจํานวนปูตวัอยางกลุมตางๆ จากแหลงเกบ็ตัวอยางแตละแหลง 
 
 ปูดํา ปูเขียว ปูมวง ปูขาว ปูมา 
จังหวดัตราด - จันทบุรี 20 - 20 20 10 
จังหวดัระนอง 20 21 16 18 - 
จังหวดัสุราษฎรธานี 20 - - 20 - 
ประเทศพมา 20 - - - - 
 
 1.2  เครื่องปนเหวีย่งความเรว็สูงที่ควบคุมอุณหภูมิได (refrigerated centrifuge) Sigma SK20, 
Germany 
 1.3  เครื่อง Thermocycler สําหรับ Polymerase Chain Reaction (PCR) 
 1.4  เครื่องฉายแสง ultraviolet และอุปกรณถายภาพ 
 1.5  ชุดเครื่องมือ agarose gel electrophoresis 
 1.6  หมอนึ่งความดันสูง (autoclave) รุน SS-325 บริษัท Tommy Seiko, Japan 
 1.7  หลอดพลาสติก (microcentrifuge tube) ขนาด 1.5 มิลลิลิตร 
 1.8  หลอดพลาสติดสําหรับทําปฏิกิริยา PCR (PCR tube) 
 1.9  ไมโครปเปตชนิดปรับปริมาตรได ขนาด 10 20 100 200 และ 1,000 ไมโครลิตร 
 2.0  อุปกรณวดัความยาว (vernier caliper) ความละเอียด 0.02 มิลลิเมตร(Mitutoyo co., Japan) 
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ภาพที่ 2 แสดงตําแหนงของแหลงเก็บตัวอยางจังหวดัจันทบุรี-จังหวัดตราด (ก) จงัหวัดสุราษฎรธานี 

(ข) และจังหวดัระนอง (ค) 
 
2. สารเคมีเพื่อการสกัดดีเอ็นเอและกําจัดสิ่งแปลกปลอมใน PCR product 
 
 2.1   ชุดสกัดดีเอน็เอ (DNA extraction Kit) 
 
 QIAamp® DNA Mini Kit (QIAGEN GmbH, Germany) 
 
 2.2   ชุดทํา PCR product ใหบริสุทธิ์ (PCR product purification Kit) 
 
 QIAquick PCR purification Kit 
 
 

(ก) 

(ข) 
(ค) 
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3.  เคร่ืองคอมพิวเตอรสําหรับการคํานวณ 
 
 เครื่องคอมพิวเตอรติดตั้งอุปกรณประมวลผล Intell Pentium 4 CPU 2.40 GHZ ติดตั้ง RAM 
ขนาด 1.0 GB ตอเชื่อมอินเตอรเน็ต (internet) 
 
4.  โปรแกรมสําหรับวิเคราะหขอมูล 
 

1.  Blastn (Basic Local Alignment Search Tool-nucleotide) จาก http://www.ncbi.nlm.nih.gov 
/BLAST ใชเพื่อเปรียบเทียบลําดับนวิคลีโอไทดที่ตองการศึกษากบัลําดับนิวคลีโอไทดในฐานขอมูล 
GenBank (http://www.ncbi .nlm.nih.gov) 

 
2.  CAP3 (Huang and Madan, 1999) ใชเพื่อเชือ่มตอลําดับนิวคลีโอไทดทีไ่ดจากการหาลําดับนิ

วคลีโอไทดแตละครั้งจากชิน้ดีเอ็นเอเดียวกัน (Sequence Assembly) โดยใชบริเวณเชื่อมตอเปนบริเวณที่
เหล่ือมกันของผลที่ไดแตละครั้ง 

 
3.  ClustalW (Chenna et al., 2003) ใชเพื่อการทํา Alignment ของลําดับนิวคลีโอไทดและสราง

ไฟลที่จําเปนเพื่อการวเิคราะหความสัมพันธเชิงวิวัฒนาการ 
 
4.  DnaSP (DNA Sequence Polymorphism) version 4.10 (Rozas et al., 2003) ใชเพื่อนับ

จํานวน haplotype, ระบุ haplotype ของปูตัวอยาง และนับจํานวนและระบุตําแหนงที่มีการเปลี่ยนแปลง      
นิวคลีโอไทด (polymorphic site) 

 
6.  MEGA (Molecular Evolution Genetics Analysis) version 3.1 (Kumar et al., 2004) ใชเพื่อ

หาจํานวนการแทนที่เบสแบบ Transition (TS) แบบ Transversion (TV) การแทนทีท่ั้งหมด (TS+TV) 
และ สัดสวน TS/TV 

 
7.  MODELTEST (Posada and Crandall, 1998) ใชทดสอบลําดับนิวคลีโอไทดที่ใชในการศึกษา

ความสัมพันธเชิงวิวัฒนาการเพื่อหาแบบจําลองการแทนที่เบสที่เหมาะสม 
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8.  Oligo (เขียนโปรแกรมโดย R. Kalendar, 1999, Institute of Biotechnology, Helsinki 
http://www.biocenter.helsinki.fi) ใชสําหรับการออกแบบไพรเมอรและคํานวณหาอุณหภูมิที่เหมาะสม
สําหรับการทํา PCR และการหาลําดับนวิคลีโอไทดโดยไพรเมอรที่ออกแบบได 

 
9.  PAUP* beta version (Phylogenetic Analysis Using Parsimony *and other methods) version 

4.0 (Swofford, 1998) ใชเพื่อการคํานวณระยะหางทางพันธุกรรมและสราง phylogenetic tree จากขอมูล
ลําดับนิวคลีโอไทด 

 
11.  Sequin version 6.0 (ftp://ftp.ncbi.nih.gov/sequin/) ตามปกตแิลวโปรแกรม Sequin 

ออกแบบเพื่อใชประโยชนในการเตรียมขอมูลลําดับนิวคลีโอไทดใหอยูในรูปแบบที่เหมาะสมเพือ่สงเขา
สูฐานขอมูล GenBank (http://www.ncbi.nlm.nih.gov) แตในการศึกษาครัง้นี้ไดประยุกตใชเพื่อนับ
จํานวนนวิคลีโอไทดแตละชนิดและนิวคลีโอไทดทั้งหมด เพื่อหาองคประกอบนวิคลีโอไทดแตละชนิด 

 
12.  SPSS for windows version 12.0 statistical software (SPSS Inc., Chicago) ใชคํานวณ

คาเฉลี่ย สวนเบี่ยงเบนมาตรฐาน คาสุงสุด-ต่ําสุด และวเิคราะห canonical variate analysis ของขอมูล
ลักษณะ morphometric 

 
14.  TREEVIEW version 1.6.6 (Page, 1996) ใชเพื่อแสดงผล phylogenetic tree ที่ไดจากการ

สรางดวยโปรแกรมคอมพิวเตอรอ่ืนๆ ที่ไมแสดงผลดวยตวัเอง  
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วิธีการ 
 
1.  การเก็บรวบรวมปูตัวอยาง 
 

การเก็บรวบรวมปูทะเลตวัอยางดําเนินการใน 3 แหลงคือ จังหวดัจนัทบุรี-จังหวัดตราด จังหวัด
ระนอง และจังหวัดสุราษฎรธานี โดยใชวิธีซ้ือปูจากชาวประมงโดยตรงหรือจากพอคาคนกลางที่
รวบรวมปูจากชาวประมงในหมูบาน เพื่อใหแนใจวาปูที่ไดเปนปจูากธรรมชาติของบริเวณเปาหมาย
อยางแทจริง การรวบรวมปูตัวอยางในการศึกษาครั้งนี้มีจุดประสงคที่จะรวบรวมปูทะเลทุกกลุมที่เคยมี
รายงานวาพบในประเทศไทยใหครบทกุกลุม โดยยดึเกณฑการจําแนกจากรายงานของชูชาติและบูรณ 
(2522) และ บรรจงและบญุรัตน (2545) โดยมีลักษณะในการสังเกตเบื้องตนดังแสดงในตารางที่ 2 ซ่ึง
จากรายงานทั้ง 2 ฉบับสรุปไดวาในประเทศไทยควรจะมปีูอยางนอย 3 กลุมที่มีลักษณะภายนอกแตกตาง
กัน โดยปูตวัอยางที่รวบรวมเปนปูตัวผูขนาดประมาณ 200 กรัม หรือมีความกวางกระดองที่วดัจากโคน
หนามคูที่ 9 มากกวา 90 มิลลิเมตร ปูตัวอยางที่รวบรวมจากแหลงเก็บตัวอยางตางๆ จะถูกเคลื่อนยายมาที่
หองปฏิบัติการ ภาควิชาพันธุศาสตร มหาวิทยาลัยเกษตรศาสร จากนัน้ปูตัวอยางที่รวบรวมไดนี้จะใชทั้ง
ในการศึกษาความแตกตางของลักษณะภายนอก ความแตกตางของลักษณะ morphometric และ ความ
แตกตางของลาํดับนิวคลีโอไทดของไมโตคอนเดรียดเีอน็เอ 
 
ตารางที่ 2   หลักเกณฑเบื้องตนในการจําแนกปูทะเลตามชูชาติและบูรณ (2522) และ บรรจงและบุญ

รัตน (2545) 
 

กลุมปูตัวอยาง  
ลักษณะ ปูดํา ปูขาว ปูเขียว (ทองโหลง) 

1. สีกระดอง สีน้ําตาลปนเทา สีเขียว สีเขียวปนเทา 
 สีน้ําตาลปนเขียว สีเขียวปนเหลือง สีเขียวปนมวง 
2.  ลายรางแหบนขาวายน้ํา ไมปรากฏ สีเขียว สีมวงแดง 
  ลวดลายละเอียด ลายชองใหญ หยาบ 
3.  Middle carpus spine ไมปรากฏ ปรากฏชัดเจน ปรากฏชัดเจน 
  เปนหนามสั้นๆ เรียวยาว แหลม 
4.  ลายจุดบนกาม ไมปรากฏ ปรากฏเปนสีเขียว สีมวงแดง 
  สีเขียวอมเหลือง สีมวงน้ําตาล 
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2.  การศึกษาความแตกตางของลักษณะภายนอกของปูตวัอยาง 
 
 ลักษณะภายนอกที่ใชในการจําแนกความแตกตางระหวางปูทะเลแตละกลุมที่รวบรวมไดจะ
พิจารณาจากลักษณะตางๆ ที่เคยถูกนําเสนอในรายงานการจําแนกชนิดปูทะเลที่มีการยอมรับกัน
โดยทั่วไป 2 ฉบับ คือ  Estampador (1949) และ Keenan et al. (1998) โดยรายงานทั้ง 2 ฉบับนี้เสนอ
เกณฑการจําแนกจากลักษณะภายนอกทีแ่ตกตางกัน อยางไรก็ตาม โดยสรุปจากรายงานทั้ง 2 ฉบับพบวา
มีลักษณะภายนอกที่สําคัญในการจําแนกชนิดปูทะเลดังนี้ 1. สีของกระดอง 2. สีบริเวณกาม 3. รูปราง
ของหนามระหวางตา 4. รูปทรงของหนามขอบกระดอง 5. หนามบริเวณขอมือ และ 6. ลักษณะและ
ตําแหนงของลายรางแห 
 
3.  การศึกษาความแตกตางของลักษณะ morphometric ของปูทะเล 
 

ปูตัวอยางทั้งหมดที่ใชวเิคราะหเปนปูเพศผู เพื่อปองกนัปญหาความคลาดเคลื่อนอันเนื่องจาก
ความแตกตางของลักษณะระหวางเพศผูกบัเพศเมีย (dimorphism) และปูที่ใชจะมีน้ําหนกัโดยเฉลี่ย
ประมาณ 200 กรัม หรือมีขนาดความกวางกระดองประมาณ 90 มิลลิเมตรขึ้นไป ซ่ึงเปนขนาดปูที่โตเต็ม
วัยแลว ปูตวัอยางจากปูทะเลที่แบงกลุมตามลักษณะภายนอกแลวจะนํามาวิเคราะหความแตกตางของ
ลักษณะ morphometric โดยใชเฉพาะปตูัวอยางเพศผูที่มีน้ําหนกัโดยเฉลี่ยประมาณ 200 กรัม หรือมี
ขนาดความกวางกระดองประมาณ 90 มิลลิเมตรขึ้นไป ซ่ึงเปนขนาดปทูี่โตเต็มวัยแลว ปูตวัอยางแตละ
ตัวจะถูกวดัลักษณะตางๆ จากอวัยวะตางๆ (ภาพที่ 3) ดวย vernier caliper ความละเอยีด 0.02 มิลลิเมตร 
โดยมีลักษณะที่วัดจํานวน 51 ลักษณะ (ตารางที่ 3) ประกอบดวยลักษณะของกระดอง 19 ลักษณะ 
ลักษณะของกาม 22 ลักษณะ ลักษณะของขาเดินคูที่ 3 ขางขวา 3 ลักษณะ ลักษณะของขาวายน้ํา 5 
ลักษณะ ความยาวของทอง (abdominal length) และ ความหนาของลําตัว (body depth) ขอมูลที่ไดจาก
การวัดจะถูกใชในการวิเคราะห Canonical Variant Analysis (CVA) ดวยโปรแกรมคอมพิวเตอร SPSS 
for windows version 12.0 (SPSS Inc., Chicago)  
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ภาพที่ 3 แสดงลักษณะ morphometric ที่วัดจากอวัยวะตางๆ ของปู ความหมายของอกัษรยอของ

ลักษณะที่วนัเปนดังตอไปนี ้ Carapace width at spine 2 (CW2), Internal carapace length (ICL), Left 
carapace length (LC), Right carapace length (RC), Internal carapace width (ICW), External carapace 
width (ECW), Carapace width at spine 8 (CW8), Frontal median spine height (FMSH), Distance between 
frontal median spine (DFMS), Distance between left-pair frontal spine (DLPFS), Distance between right-
pair frontal spine (DRPFS), Distance between left frontal spine to left orbit (DLFSorb), Distance between 
right frontal spine to right orbit (DRFSorb), Frontal width (FW), Frontal margin (FM), Carapace width at 
spine 1 (CW1), Distance between Left and right frontal spine (DLRFS), Left orbit width (LOW), Right 
orbit width (ROW), Abdominal length (AL), carpus length (CL), carpus width (CW), dactyl length (DL), 
dactyl length (DW), pollex length (PoL), pollex width (PoW), propodus length (PL), propodus width 
(PW), merus length (ML), merus width (MW), Total cheliped length (TLCL), Third periopod merus 
length (3PML), Third periopod merus width (3PMW), Third periopod total length (3PTL), Lower paddle 
length (LoPL), Lower paddle width (LoPW), Upper paddle length (UpPL), Upper paddle width (UpPW) 
และ Total length of swimming leg (TPL) 

ที่มา: ดัดแปลงจาก Overton et al. (1997) และ Keenan et al. (1998)

LoPL

LoPUpP

UpP

TPL
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ตารางที่ 3  ลักษณะ morphometric จํานวน 51 ลักษณะทีว่ัดจากปูแตละตัว พรอมทั้งอธิบายอักษรยอของแตละลักษณะ 
 

NO. Morphometric characters Abbreviation  NO. Morphometric characters Abbreviation 
1 Frontal median spine height FMSH  27 Left carpus length LCL 
2 Distance between frontal median spine DFMS  28 Right carpus length RCL 
3 Distance between left-pair frontal spine DLPFS  29 Left carpus width LCW 
4 Distance between right-pair frontal spine DRPFS  30 Right carpus width RCW 
5 Distance between left frontal spine to left orbit DLFSorb  31 Left dactyl length LDL 
6 Distance between right frontal spine to right orbit DRFSorb  32 Right dactyl length RDL 
7 Internal carapace width ICW  33 Left merus length LML 
8 External carapace width ECW  34 Right merus length RML 
9 Carapace width at spine 8 CW8  35 Left merus width LMW 
10 Total left cheliped length TLCL  36 Right merus width RMW 
11 Total right cheliped length TRCL  37 Left propodus width LPW 
12 Left propodus length LPL  38 Right propodus width RPW 
13 Right propodus length RPL  39 Third periopod merus length 3PML 
14 Third periopod total length 3PTL  40 Third periopod merus width 3PMW 
15 Total length of swimming leg TPL   41 Lower paddle length LoPL 
16 Abdominal length AL  42 Lower paddle width LoPW 
17 Frontal width FW  42 Upper paddle width UpPW 
18 Internal carapace length ICL  44 Upper paddle length UpPL 
19 Left carapace length LC  45 Body depth BD 
20 Right carapace length RC  46 Frontal margin FM 
21 Left dactyl length LDW  47 Carapace width at spine 1 CW1 
22 Right dactyl length RDW  48 Distance between Left and right frontal spine DLRFS 
23 Left pollex length LPoL  49 Left orbit width LOW 
24 Right pollex length RPoL  50 Right orbit width ROW 
25 Left pollex width LPoW  51 Carapace width at spine 2 CW2 
26 Right pollex width RPoW     
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4.  การวิเคราะหลําดับนิวคลีโอไทด 
 

4.1  การเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอเปาหมาย tRNASer(UCN)-ND1-tRNALeu(CUN) 
 

4.1.1  การสกัด Total genomic DNA  
 
 ปูทะเลตัวอยางที่เก็บไดจากแหลงตางๆ ภายหลังการวัดลักษณะ morphometric 

เรียบรอยแลว ถูกนํามาแชแขง็ไวที่ -20 °C เนื้อเยื่อปูทะเลจากขาเดนิคูที่ 1 หรือ 2 น้ําหนักประมาณ 50 – 
70 มิลลิกรัม ถูกนํามาใชในการสะกัด total genomic DNA โดยใชชุดสกัด QIAamp® DNA Mini Kit 
(QIAGEN GmbH, Germany) และดําเนินการสกัดดีเอน็เอตามคําแนะนําของบริษัทผูผลิต 
 

4.1.2   การเพิ่มปริมาณชิ้นดเีอ็นเอเปาหมายดวยวธีิ Polymerase Chain Reaction (PCR) 
 

 ในการศึกษาครั้งนี้ตองการศึกษาความแตกตางทางพันธุกรรมระหวางปทูะเลแตละ
กลุมโดยใชขอมูลจากยีน ND1 แตเพื่อใหไดขอมูลมากขึ้นจึงศึกษายนี tRNA อีก 2 ยีนที่อยูใกลเคียง
เพิ่มเติมไปพรอมกันดวย ดังนั้นชิน้ดีเอ็นเอเปาหมายที่ใชในการศึกษาครั้งนี้คือ tRNASer(UCN)-ND1- 
tRNALeu(CUN) การเพิ่มปริมาณชิ้นดเีอ็นเอเปาหมาย tRNASer(UCN)-ND1-tRNALeu(CUN) ใชคูไพรเมอร SS30 
และ SS31 ซ่ึงมีลําดับนิวคลีโอไทดดังแสดงในตารางที่ 4 ดวยวิธี PCR ไพรเมอร SS30 มีตําแหนงอยูใน
ยีน Cytb (ภาพที่ 4) ออกแบบโดยใชขอมูลจากลําดับนิวคลีโอไทดของยีน Cytb ของปูทะเลซึ่งหาลําดับ 
นิวคลีโอไทดโดยโครงการ “การจําแนกชนิดของปูทะเลในสกุล Scylla ฯ” (สํานักงานกองทุนสนับสนุน
การวิจยั; RDG 472004) สวนไพรเมอร SS31 ซ่ึงมีตําแหนงอยูในยีน 16S rRNA (ภาพที่ 4) ออกแบบโดย
ใชขอมูลจากลําดับนิวคลีโอไทดบางสวนของยีน 16S rRNA จากฐานขอมูล GenBank 
(AF109321,AF109319, AF109318 และ AF109320) การออกแบบไพรเมอรใชโปรแกรมคอมพวิเตอร 
Oligo V9.11  
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ภาพที่ 4 แสดงตําแหนงไพรเมอรที่ใชในการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอชิ้นดีเอ็นเอเปาหมาย tRNASer(UCN)-

ND1-tRNALeu(CUN) (ไฟรเมอร SS30 และ SS31) โดยตําแหนงเริ่มตนการหาลําดับนิวคลีโอไทด
คือ ตําแหนงของไพรเมอร SS31  และแสดงตําแหนงของไพรเมอรลําดับที่ 2 ในการหาลําดับ
นิวคลีโอไทดดวยวิธี walking primer ของปูดํา (BS31R1) ปูเขียว (GS31R1) ปูมวง (VS31R1) 
และ ปูขาว (WS31R1) 

 
ตารางที่ 4  แสดงลําดับนิวคลีโอไทดของไพรเมอรตางๆ ของปูทะเล  
 

Primer’s name nucleotide sequence         Tm (°C) 

SS30 5′-TTAAAGA(t/c)ATTGTAGG(g/a)TTTATTG 53.6 
SS31 5′-AAGTTACTTTAGGGATAACAGCG 50.9 
BS31R1 5′-GGTTATATAGGATTGCTTCAGCC 55.0 
GS31R1 5′-AGTAAGGAACAAACTGTACCGAT  51.7 
VS31R1 5′-TTCAACCATTTTCCGATGCTG     55.2 
WS31R1 5′-TTCAAATTCGTAAAGGCCCAA   56.5 

 
 การเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอเปาหมายโดยเตรยีมในหลอด PCR (PCR-tube) ขนาด 0.5 

มิลลิลตร (TreffLab, Switzerland) ใหมีปริมาตรทั้งหมด 50 µl ซ่ึงประกอบดวย 10xHigh Fidelity PCR 
buffer ปริมาตร 5 µl, 25 mM MgCl2 ปริมาตร 5 µl, 2.5 mM dNTP mix ปริมาตร 4 µl, primer SS30 
ปริมาตร 4 µl, primer SS31 ปริมาตร 2  µl, High Fidelity PCR Enzyme Mix (Fermentus Life 
Sciences, USA) ปริมาตร 0.5 µl (2.5 unit), Total DNA 6 µl (10-100 ng) และ H2O 23.5 µl โดยม ี
thermal cycling condition ดังตอไปนี้คือ 
  
 
 
 

ND1 tRNA 
SerCytb 

SS30 

16S rRNA 

SS31 BS31R1 

WS31R1 VS31R1 GS31R1 

tRNA 
Ser
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Initial denaturation 94°C    1   min 
 Denaturation  94°C  30   sec 
 Annealing  50°C  30   sec                      35 cycles 
 Elongation  68°C   2    min 
และ  Final elongation  68°C  10   min 
 

 สวนการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอปูมาดวยวิธี PCR ใชไพรเมอร SS1 และ SS10 (ตารางที ่
5) โดยเตรยีมในหลอด PCR (PCR-tube) ขนาด 0.5 มลิลิลตร (TreffLab, Switzerland) ใหมีปริมาตร
ทั้งหมด 50 µl ซ่ึงประกอบดวย 10xHigh Fidelity PCR buffer ปริมาตร 5 µl, 25 mM MgCl2 ปริมาตร 5 
µl, 2.5 mM dNTP mix ปริมาตร 4 µl, primer SS30 ปริมาตร 4 µl, primer SS1 และ SS10 ปริมาตร
อยางละ 2  µl, High Fidelity PCR Enzyme Mix (Fermentus Life Sciences, USA) ปริมาตร 0.5 µl (2.5 
unit), Total DNA 6 µl (10-100 ng) และ H2O 23.5 µl โดยมี thermal cycling condition ดังตอไปนี้คือ 

 
 Initial denaturation 94°C    1   min 
 Denaturation  94°C  20   sec 
 Annealing  50°C  30   sec                      35 cycles 
 Elongation  68°C                4    min 
และ  Final elongation  68°C  10   min 
 
ตารางที่ 5   แสดงลําดับนวิคลีโอไทดของไพรเมอรตางๆ ที่ใชในการวิเคราะหลําดบันิวคลีโอไทดของปู

มา 
 

Primer’s name nucleotide sequence        Tm (°C) 

SS1 5′-ACGTTACATCTTTAGCCTCTAATG 53.0 
SS10 5′-AAATATATTAGATCAAGGTGCAGC 53.3 
PSS1F2 5′-CCTGCTCACATTCAACCGGAA 56.2 
PSS1F3 5′-CATAAGCTTGTCATACCGAAGACG 56.6 
PSS10R3 5′-GCTGTCTCTTTCATTAAAATTGA 51.1 
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4.2   การทํา PCR product ใหบริสุทธิ์และการหาลําดับนวิคลีโอไทด 
 

 ส่ิงปนเปอนใน PCR product ซ่ึงประกอบดวยเอนไซม DNA polymerase, dNTP, ไพร
เมอรและเกลือ MgCl2 จะถูกทําบริสุทธิ์ (purification) โดยใช QIAquick PCR purification Kit เพื่อใหได
ดีเอ็นเอบริสุทธิ์ จากนั้นสงดีเอ็นเอบริสุทธิ์ที่ไดไปหาลําดบันิวคลีโอไทดที่ MACROGEN Inc., (ประเทศ
เกาหลีใต) เนือ่งจากชิ้นดเีอน็เอเปาหมายทั้งของปูทะเลและปูมามีขนาดยาวเกนิกวา 1 kb ดังนัน้ เมื่อ
ไดผลจากการหาลําดับนวิคลีโอไทดคร้ังแรกแลว จะใชลําดับนวิคลีโอไทดที่ไดในการออกแบบไพร
เมอรในลําดับตอๆ ไป (walking primer) โดยในกรณขีองปูทะเลใชไพรเมอรในการหาลําดับนิวคลีโอ
ไทดเปาหมายทั้งหมด 2 ไพรเมอรสําหรับปูแตละกลุม คือ ไพรเมอร SS31 และไพรเมอรที่จําเพาะกับปู
แตละกลุม  BS31R1, GS31R1, VS31R1 และ WS31R1 ดังแสดงลําดบันิวคลีโอไทดของไพรเมอรที่ใชปู
ทะเลจํานวน 4 กลุม (จะกลาวถึงรายละเอยีดตอไป) ในตารางที่ 4 และแสดงตําแหนงในภาพที่ 4 สําหรับ
ปูมาก็ดําเนนิการเตรียม PCR product สําหรับหาลําดับนวิคลีโอไทดเชนเดียวกับปทูะเล แตใชไพเมอรดัง
แสดงในตารางที่ 5 

 
4.3   การวิเคราะหลําดับนิวคลีโอไทดเพื่อสรางชิ้นดีเอ็นเอเปาหมายที่สมบูรณ 
 
 ลําดับนิวคลีโอไทดทั้งหมดที่ไดจากการหาลําดับนิวคลีโอไทดแตละครั้งจะถูกตรวจสอบ

ความถูกตองซ้ําโดยการตรวจสอบกับลําดับนิวคลีโอไทดในฐานขอมลู GenBank โดยการใชโปรแกรม 
Blastn (http://www.ncbi.nlm.nih.gov)  เพื่อใหแนใจวาเปนลําดับนวิคลีโอไทดเปาหมายอยางแทจริง 
จากนั้นจะทําการเชื่อมตอลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดจากการหาลําดับนิวคลีโอไทดจากแตละไพรเมอรของ
ปูแตละตวั เพือ่สรางเปนลําดับนิวคลีโอไทดที่สมบูรณของชิ้นดีเอ็นเอเปาหมาย โดยใชโปรแกรม CAP3  
(Huang and Madan, 1999) ลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดจะยาวกวาลําดับนิวคลีโอไทดเปาหมายอยูเล็กนอย
เนื่องจากจะมลํีาดับนิวคลีโอไทดของยีน Cytb และ 16S rRNA ซ่ึงเปนยีนที่เปนตําแหนงจับของไพรเมอร
รวมอยูดวย จึงทําการหาตําแหนงของนวิคลีโอไทดสวนเกิน โดยการเทยีบเคียงตําแหนงของยีนตางๆ ใน
ช้ินดีเอ็นเอทีห่าลําดับนิวคลีโอไทดไดในการศึกษาครั้งนี้กบัลําดับนิวคลีโอไทดบริเวณ tRNASer(UCN)-
ND1-tRNALeu(CUN) ของปูมา Portunus trituberculatus ซ่ึงการเทียบเคยีงตําแหนงจะใชการทํา alignment 
ดวยโปรแกรม ClustalW (http://www.ebi.ac.uk/clustalw/index.html) อยางไรก็ตาม การดําเนินการ
ดังกลาวกย็ังไมสามารถระบุตําแหนงทีแ่นนอนของชิ้นดเีอ็นเอเปาหมายได เนื่องจากบริเวณปลาย 5′ 
และ 3′ ของชิ้นดีเอ็นเอเปาหมาย tRNASer(UCN)-ND1-tRNALeu(CUN) เปนยีนกําหนดรหัสของ tRNA ดังนั้น
การเทียบเคยีงตําแหนงของนิวคลีโอไทดแตเพยีงอยางเดียวจึงยังใหผลไมแนนอน เพราะอาจเกิดการ
กลายพันธุแบบ addition/deletion ขึ้นภายในโครงสรางที่เปน loop ของยีน tRNA แลวทําใหขนาดของ
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ยีนเปลี่ยนไป ดังนั้นเพื่อใหสามารถระบุตําแหนงนิวคลีโอไทดเร่ิมตนและสิ้นสุดของชิ้นดีเอ็นเอ
เปาหมายของปูแตละตวัที่แนนอนจึงตองมีการจัดโครงสรางทุติยภูม ิ (secondary structure) ของยีน 
tRNA ทั้ง 2 ยีนของปูตัวอยางทุกตัว แลวใชขอมูลจากลําดับนิวคลีโอไทดของโครงสรางทุติยภูมิมาระบุ
ตําแหนง ซ่ึงจะทําใหไดตําแหนงเริ่มตนและสิ้นสุดของชิ้นดีเอ็นเอเปาหมายทีแ่นนอน จากนัน้จึงกําจดั  
นิวคลีโอไทดสวนเกนิออกจากชิ้นดีเอน็เอที่หาลําดับนวิคลีโอไทดมาได เมื่อกําจัดนวิคลีโอไทดสวนเกิน
ออกไปแลวกจ็ะได   นวิคลีโอไทดจากบรเิวณเปาหมายที่ครบสมบูรณของปูแตละตวั การจัดเรียงตัวของ
ยีนและองคประกอบนวิคลีโอไทดของปูทะเลและปูมาจะเปรียบเทยีบกับสิ่งมีชีวิตจากไฟลั่ม Arthropod  
(ตารางที่ 6) 

 
4.5   การวิเคราะหความสัมพันธเชงิวิวัฒนาการของปูทะเล 

 
4.5.1   การทํา alignment ช้ินดเีอ็นเอเปาหมาย tRNASer(UCN)-ND1-tRNALeu(CUN) 

 
 นําลําดับนิวคลีโอไทดของชิ้นดีเอ็นเอเปาหมายปูตัวอยางทั้งหมดซึ่งประกอบดวย ปู
ทะเล 4 กลุม และปูมามา alignment ดวยโปรแกรม ClustalW1.83 (Chenna et al., 2003) ที่ทํางานไดดวย
ระบบปฏิบัติการ WindowsXP ในขั้นตอนนี้จะไมใชโปรแกรมที่ใหบริการผาน internet แตจะใช
โปรแกรมที่ติดตั้งในเครื่องคอมพิวเตอรทีใ่ชวิเคราะหผล เนื่องจากจดุประสงคในการทํา alignment ไม
ตองการแตเพยีงผลการเปรียบเทียบตําแหนงของนิวคลีโอไทดเทานัน้ แตยังตองการผลในรูปของไฟลที่
มีการจัดรูปแบบตางๆ (โดยเฉพาะ *.phy, *.fasta และ *.nxs) เพื่อใชในการวิเคราะหขอมูลในขั้นตอๆ 
ไป 

 
4.5.2   การหาปริมาณการกลายพันธุแบบการแทนที่เบส 

 
 ปริมาณการกลายพันธุแบบการแทนที่เบสอันประกอบดวยจาํนวนการกลายพันธุ

แบบ Transition (TS) การกลายพันธุแบบ Transversion (TV) การกลายพันธุทั้งหมด (TS + TV) และ
สัดสวนการกลายพันธุแบบ TS ตอ TV (TS/TV) จะคํานวณโดยโปรแกรม MEGA 3.1 (Kumar, et al,. 
2004) ขอมูลการกลายพันธุในรูปแบบตางๆ ที่คํานวณไดจะใชเปนขอมูลสําหรับทดสอบการอิ่มตัวของ
การแทนที่เบส (substitution saturation test) ตอไป 
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ตารางที่ 6   แสดงสิ่งมีชีวติที่ใชในการเปรียบเทียบการจัดเรียงตวัของยีนและองคประกอบนวิคลีโอไทด
ของไมโตคอนเดรียจีโนมกบัปูทะเลและปูมา 

 
ช่ือสิ่งมีชีวิต ซับไฟลั่ม 

(Subphylum) 
ช่ือสามัญ 

(common name) 
Accession No. 
ใน GenBank 

เอกสารอางอิง 

Carios capensis Chelicerata softbacked tick NC_005291 Fukunaga (2004)  
Unpublished 

Ixodes hexagonus Chelicerata hedgehog tick NC_002010 Black and Roehrdanz (1998) 
Artemia franciscana Crustacea brine shrimp NC_001620 Perez et al. (1994) 
Callinectes sapidus Crustacea blue crab AY363392 Place et al. (2005) 
Eriocheir japonica 
sinensis 

Crustacea Chinese mitten crab AY274302 Sun et al. (2005) 

Geothelphusa dehaani Crustacea - AB187570 Segawa and Aotsuka (2005) 
Pagurus longicarpus Crustacea hermit crab NC_003058 Hickerson and  

Cunningham (2000) 
Panulirus japonicus Crustacea Japanese spiny 

lobster 
NC_004251 Yamauchi et al. (2002) 

Penaeus monodon Crustacea black tiger shrimp AF217843 Wilson et al. (2000) 
Portunus trituberculatus Crustacea Japanese blue crab NC_005037 Yamauchi et al. (2003) 
Pseudocarcinus gigas Crustacea Australian giant 

crab 
AY562127 Miller et al. (2005) 

Apis mellifera Hexapoda common honey bee L06178 Crozier and Crozier (1993) 
Bombyx mori Hexapoda domestic silkworm NC_002355 Lee et al. (1999) 

Unpublished 
Drosophila 
melanogaster 

Hexapoda fruit fly AF200829 Ballard (1999) Unpublished 

Lithobius forficatus Myriapoda - AJ270997 Hwang et al. (2001) 
Narceus annularus Myriapoda millipede NC_003343 Lavrov et al. (2002) 

 
4.5.3   การทดสอบการอิ่มตัวของการกลายพันธุ 

 
 การทดสอบการอิ่มตัวของการแทนที่เบสใชประโยชนในการตรวจสอบการเกิดการ

กลายพันธุซํ้า (multiple hit) ของนิวคลีโอไทดที่เคยเกิดการกลายพนัธุไปแลวในลําดับนิวคลีโอไทดที่
ศึกษา ซ่ึงมักจะเกดิกับการกลายพันธุแบบ transition ถาลําดับนิวคลีโอไทดที่ใชในการศึกษามกีารอิ่มตัว
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ของการแทนที่เบสแลวลําดบันิวคลีโอไทดดังกลาวจะไมสามารถใหขอมูลใดๆ เกี่ยวกับความสมัพันธ
เชิงวิวฒันาการของกลุมสิ่งมีชีวิตตัวอยาง (Xia et al., 2003) เนื่องจากมขีอมูลบางสวนหายไปจากผลของ
การเกิด multiple hit การทดสอบการอิ่มตัวของการกลายพันธุของนิวคลีโอไทด ดําเนินการโดยแยก
พิจารณาการกลายพันธุออกเปน 3 รูปแบบ คือ การกลายพันธุแบบ transition (TS) การกลายพันธุแบบ 
transversion (TV) และการกลายพันธุทั้งหมด (TS + TV) โดยวิธีการเขียนกราฟระหวางจํานวนการ
กลายพันธุแตละรูปแบบ (แกน Y) กับระยะหางทางพันธุกรรมระหวางแตละคูตวัอยาง (pariwise 
distance) ที่คํานวณจากแบบจําลองการกลายพันธุที่เหมาะสม  (แกน X) โดยเปรียบเทียบระหวางขอมูล
ทั้ง 2 ประเภทจากปแูตละคู ผลที่ไดจากกราฟจะแสดงใหเห็นความสัมพันธระหวางปริมาณการกลาย
พันธุกับระยะหางทางพันธุกรรม (Miya et al., 2002) ถาความสัมพันธของการกลายพันธุสอดคลองกับ
ระยะหางพนัธุกรรม นั้นคือ เมื่อระยะหางทางพันธุกรรมเพิ่มขึ้นก็มกีารกลายพันธุเพิม่ขึ้น แสดงวาการ
กลายพันธุในรูปแบบนั้นยังไมอ่ิมตัว ซ่ึงแสดงวาลําดับนิวคลีโอไทดที่ทดสอบใหขอมูลความสัมพันธ
เชิงวิวฒันาการของกลุมสิ่งมีชีวิตที่ศึกษา แตถาผลจากกราฟแสดงวาเมื่อระยะหางทางพันธุกรรมเพิ่มขึ้น
แลวจํานวนการกลายพันธุในรูปแบบใดรูปแบบหนึ่งกลับคงที่แสดงวาในกลุมตัวอยางที่ศึกษาเกิดการอิ่ม 
ตัวของการแทนที่เบสในรูปแบบนั้น ซ่ึงแสดงใหเห็นวาขอมูลความสัมพันธเชิงวิวฒันาการจากลาํดับ    
นิวคลีโอไทดดังกลาวจะไมสะทอนความสัมพันธเชิงวิวฒันาการของสิ่งมีชีวิตเปาหมายอยางแทจริง 

 
4.5.4  การหาแบบจําลองการแทนที่เบสที่เหมาะสม 

 
 แบบจําลองการแทนที่เบสที่เหมาะสมเพื่อใชในการคํานวณระยะหางทางพันธุกรรม

และการสราง phylogenetic tree ดวยวิธี maximum likelihood ใชการวิเคราะหดวยโปรแกรม 
MODELTEST (Posada and Crandall, 1998)  

 
4.5.5  การคํานวณคา nucleotide divergence และระยะหางทางพันธุกรรม 

 
 คา nucleotide divergence เปนคาที่แสดงความแตกตางทางพันธุกรรมระหวาง

ส่ิงมีชีวิต 2 ประชากรหรือ 2 ชนิดที่มคีวามใกลชิดกนัทางววิัฒนาการ โดยใชขอมูลจากจํานวนการ
แทนที่เบสที่พบเมื่อเปรียบเทยีบลําดับนวิคลีโอไทดจากกลุมสิ่งมีชีวิตตัวอยาง ซ่ึงจะมีการนําสภาวะ
หลากรูปแบบ (polymorphism) ภายในแตละประชากรหรือแตละชนิดมารวมพิจารณาดวย โดย Nei and 
Kumur (2000) ไดแสดงคา nucleotide divergence ในรปูของคาการแทนที่นิวคลีโอไทดสุทธิระหวาง 2 
ประชากร (the number of net nucleotide substitution between the two population หรือ dA) ซ่ึงคํานวณ
ไดจาก 
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  dA = dXY – (dX + dY)/2 
 
 เมื่อ dXY คือ คาเฉลี่ยของจํานวนการแทนทีร่ะหวางประชากร X และ Y 
        dX   คือ คาเฉลี่ยของจํานวนการแทนที่เบสที่พบในประชากร X 
                                       (หรือเรียกวา Nucleotide diversity ของประชากร X) 
                           dY  คือ  คาเฉลี่ยของจํานวนการแทนทีเ่บสที่พบในประชากร Y 
                                        (หรือเรียกวา Nucleotide diversity ของประชากร Y) 
 
 คา dA จะมแีนวโนมต่ํากวาการแทนที่เบสจริง (underestimate) ที่เกิดขึน้ถาวิเคราะห

ขอมูลจากกลุมสิ่งมีชีวิตตัวอยางที่มีการแยกสายวิวัฒนาการมายาวนาน เนื่องจากชวงเวลาที่ยาวนาน
ดังกลาวมีโอกาสเกิดการแทนที่เบสซ้ําขึ้นในบริเวณดเีอน็เอที่ศึกษา ทาํใหจํานวนการแทนที่เบสทีน่ับได
จากการเปรยีบเทียบลําดับนวิคลีโอไทดนอยกวาจํานวนการกลายพันธุทีเ่กิดขึ้นจริง แตความคลาด
เคลื่อนดังกลาวนี้จะมีนอยมากหรือไมมีเลยเมื่อทําการศกึษาในระดบัประชากรหรือชนิดที่มีชวงเวลาการ
แยกสายววิัฒนาการเกดิขึ้นไมนาน โดยคา dA จะคํานวณดวยโปรแกรม DnaSP (Rozas et al., 2003) 

 
 การคํานวณระยะหางทางพันธุกรรม (genetic distance) เปนการคาํนวณความ

แตกตางระหวางลําดับนิวคลีโอไทดของสิ่งมีชีวิตตัวอยางที่ศึกษา โดยใชขอมูลการแทนที่เบสที่ไดจาก
การเปรียบเทยีบลําดับนิวคลีโอไทดของสิ่งมีชีวิตตัวอยางที่ศึกษาเชนเดยีวกับการคํานวณคา genetic 
divergence แตการคํานวณระยะหางทางพันธุกรรมจะกระทําภายใตแบบจําลองทางคณิตศาสตรที่
เหมาะสมของการแทนที่เบสซึ่งพบในลําดบันิวคลีโอไทดของสิ่งมีชีวติตัวอยางที่ศกึษา ซ่ึงแบบจําลอง
ทางคณิตศาสตรของการแทนที่เบสมีนักวทิยาศาสตรเสนอไวเปนจํานวนมาก โดยแบบจําลองเหลานี้มี
จุดประสงคตรงกันก็เพื่อปองกันการประเมนิจํานวนการแทนที่เบสที่นอยกวาความเปนจริง (Nei and 
Kumur, 2000) โดยแบบจาํลองการแทนที่เบสจะมีขอกาํหนดเกี่ยวกับคาทางสถิติตางๆ ที่เกี่ยวของกับ
การแทนที่เบส ซ่ึง Posada and Buckley (2004) ไดสรุปไว 4 ประการ คือ 1. ความถี่ของเบสแตละชนิด 
(base frequencies; π) 2. ตําแหนงทีไ่มมีการเปลี่ยนแปลงของนิวคลีโอไทด (Invariable site; I) 3.   อัตรา
การแทนที่ระหวางนวิคลีโอไทดแตละชนดิ (substitution rate among nucleotide; Φ) และ 4. ความ
แตกตางของอตัราการแทนทีเ่บสระหวางเบสที่มีตําแหนงแตกตางกันในสายลําดับนิวคลีโอไทด (Rate 
heterogeneity; Γ) 

 
 โดยในการศึกษาครั้งนี้ระยะหางทางพันธุกรรมระหวางปตูัวอยางแตละคู (pairwise) 

จะคํานวณโดยใชโปรแกรม PAUPv.4.0b (Swofford, 1998) โดยใชแบบจําลองการแทนที่เบสที่เลือก
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โดยโปรแกรม MODELTEST (Posada and Crandall, 1998) ซ่ึงระยะหางทางพันธุกรรมที่คํานวณไดจะ
ใชเปนขอมูลในการวิเคราะหขอมูลใน 2 แนวทางคือ แนวทางที่ 1 ระยะหางทางพันธุกรรมจะถูกเฉลี่ยให
อยูในรูปของระยะหางทางพนัธุกรรมภายในและระหวางกลุมปูตัวอยาง เพื่อใชแสดงถึงความแตกตาง
ทางพันธุกรรมระหวางกลุมปูตัวอยาง แนวทางที่ 2 ขอมูลซ่ึงอยูในรูประยะหางทางพันธุกรรมระหวางปู
แตละคู (pairwise distance) จะใชในการสราง phylogenetic tree ของปูทั้งหมด (ปูทะเล 74 ตัว และปูมา 
10 ตัว) 

 
4.5.6   การสราง phylogenetic tree ดวยวิธี Neighbor-Joining (NJ) 

 
 ผลการคํานวณระยะหางทางพันธุกรรมระหวางปูตวัอยางแตละคู (pairwise genetic 

distance) จะใชในการสราง phylogenetic tree ดวยวิธี NJ ดวยโปรแกรม PAUP* v 4.0 beta (Swofford, 
1998) ทดสอบความเชื่อมั่นของ tree ที่ไดดวยการทดสอบ bootstrap จํานวน 1,000 ซํ้า แลวสราง 
consensus tree ดวย วิธี 50% majority rule ซ่ึงจะแสดง branch ใดๆ ใน concensus tree ก็ตอเมื่อ branch 
นั้นปรากฏใน tree ที่ไดจากการทดสอบ bootstrap มากกวาครึ่งหนึ่ง (50%) ของ tree ทั้งหมด 

 
4.5.7   การสราง phylogenetic tree ดวยวิธี Maximum Parsimony (MP) 

 
 Phylogenetic tree ที่สรางโดยวิธี MP ดําเนินการโดยใชโปรแกรม PAUP* v 4.0 

beta10 (Swofford, 1998) กําหนดใหหาสัณฐานทีด่ทีี่สุดโดย heuristic search ใชขอมูลเฉพาะ 
parisimony informative site กําหนดใหตําแหนง gap เปนขอมูลสูญหาย (missing data) สราง 
provisional MP tree ดวยวิธี Stepwise addition algorithm ลําดับการใชขอมูลเปนไปโดยสุม การทํา 
branch swapping ใชวิธี tree-bisection-reconnection (TBR) rearrangement ไมกําหนดจํานวนสงูของ
สัณฐาน (topology) ที่ทดสอบ ความเชื่อมั่นของ phylogenetic tree ใชการทดสอบ bootstrap จํานวน 
1,000 ซํ้า แตละซ้ํานําขอมูลเขาสูการวิเคราะห 10 รอบ  

 
4.5.8   การสราง Phylogenetic tree ดวยวิธี Maximum likelihood (ML) 

 
 Phylogenetic tree สรางโดยวิธี ML โดยกําหนดแบบจําลองและคาทางสถิติที่

เกี่ยวของตามผลการทดสอบของโปรแกรม MODELTEST (Posada and Crandall, 1998) กําหนดใหหา
สัณฐานที่ดีที่สุดโดย heuristic search โดยใช Branch-swapping algorithm สราง provisional MP tree 
ดวยวิธี Stepwise addition algorithm ลําดับการใชขอมูลเปนไปโดยสุม การทํา branch swapping ใชวิธี 
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tree-bisection-reconnection (TBR) rearrangement ไมกําหนดจํานวนสูงของสัณฐานที่ทดสอบ 
กําหนดใหนําขอมูลเขาสูการวิเคราะห 10 รอบ 
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ผลและวิจารณผลการทดลอง 
 

1.  ผลการจําแนกชนดิปูทะเลโดยใชลักษณะภายนอก (external morphology classification) 
 
 พิจารณาจําแนกปูทะเลแตละกลุมจากมีลักษณะภายนอกในลักษณะดังนี้ สีของกระดอง จํานวน
หนาม รูปทรงของหนาม และการปรากฏของลายรางแห สามารถจําแนกปูทะเลตัวอยางออกไดเปน 4 
กลุม โดยปูแตละกลุมมีลักษณะดังตอไปนี ้
 

1.1 ปูดํา (ภาพที่ 5) มีลักษณะดังนี้ 
 
 1.   หนามระหวางตาสั้นโคงมน ความสูงอยูในระดับเสมอกันหรือเกือบเสมอกันทุกอัน  
 
 2.   กระดองสีดําหรือเขียว 
 
 3.  กามปลองกลาง (carpus) บริเวณขอบนอก (margin) ของมีหนามแหลม 1 อัน บริเวณที่

เหลือเรียบ ทั้ง 2 กาม  
 
 4.   บริเวณดานบนของกาม (ฝามือหรือ palm) หลังตําแหนงที่นิ้ว (dactyl) สอดเขาในฝามือ

มีหนามแหลม 1 อันอยูดานใน สวนดานนอกหนามอาจลดรูปจนเรียบ หรืออาจมีปุมปลายปานมน หรือ
ปุมปลายแหลม 1 อัน โดยหนามอันในขนาดใหญกวาอันนอก  

 
 5.  หนามขอบกระดอง (anterolateral carapace spine) มีขนาดใหญ ขอบนอก (margin) 

ของหนามขอบกระดองโคงชัดเจน  
 
 6.  ระยะทางระหวางปลายหนามคูที่ 9 (วัดจากปลายหนามดายซายจนถึงปลายหนาม

ดานขวา) ส้ันกวาระยะทางระหวางปลายหนามคูที่ 8  
 
 7.  ขาวายน้ําและขาเดินไมมีลายรางแห กามไมมีลายรางแห ดานนอกสีโทนแดง 

โดยเฉพาะบริเวณปลายนิ้ว  
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ภาพที่ 5  ปูดํา 
 
  1.2 ปูขาว (ภาพที่ 6) มีลักษณะดงันี้ 

 
  1.  หนามระหวางตายาวแหลมคม หนาม 2 อันกลางยาวกวาหนาม 2 อันดานขาง  
 
  2.  กระดองโทนสีเขียว  
 
  3.  กามปลองกลางบริเวณขอบนอกมีหนามแหลมคม 2 อัน หรือ หนามแหลม 1 อันกับ

ปุมหรือรอยนูนอีก 1 อัน กามซายและขวาอาจมีรูปทรงหนามของกามปลองกลางตางกัน  
 
  4.  บริเวณดานบนของกามหลังตําแหนงที่นิ้วสอดเขาในฝามือมีหนามแหลมคม 2 อัน 

อันในใหญกวาอันนอก  
 
  5.  หนามขอบกระดองมีขนาดใหญ ขอบนอกของหนามขอบกระดองเกือบทุกอันเปน

เสนตรง  
 
  6.  ระยะทางระหวางปลายหนามคูที่ 9 ยาวกวาหรือเทากับระยะทางระหวางปลาย

หนามคูที่ 8  
 
  7.  ขาวายน้ํามีลายรางแหที่มีชองขนาดเล็ก กามดานนอกสีพื้นสีเขียวอมเหลือง มีจุด

หรือเสนสีเขียวเขมหรือน้ําตาลกระจายไมเปนระเบียบ  
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ภาพที่ 6  ปูขาว 
 

 1.3 ปูเขียว  (ภาพที่ 7) มีลักษณะดังตอไปนี ้
 
  1.  หนามระหวางตายาวเรียว  หนาม 2 อันกลางยาวกวาหนาม 2 อันดานขาง  
 
  2.  กระดองโทนสีเขียว สวนใหญสีเขียวมะกอก  
 
  3. กามปลองกลางบริเวณขอบนอกมีหนามยาวแหลมคม 2 อัน ทั้ง 2 กาม  
 
  4.  บริเวณดานบนของกามหลังตําแหนงที่นิ้วสอดเขาในฝามือมีหนามยาวแหลมคม 2 

อัน อันในใหญกวาอันนอก  
 
  5.  หนามขอบกระดองมีขนาดเล็กเรียว ขอบนอกของหนามขอบกระดองเปนเสนตรง

หรือโคงเล็กนอย  
 
  6.  ระยะทางระหวางปลายหนามคูที่ 9 ยาวกวาหรือเทากับระยะทางระหวางปลาย

หนามคูที่ 8  
 
  7. ขาวายน้ําและขาเดินทุกขามีลายรางแหที่มีชองขนาดใหญเห็นไดชัดเจน กามมีสีพื้น

เปนสีเขียวมีลายรางแหที่มีชองขนาดใหญเห็นไดชัดเจน 
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ภาพที่ 7  ปูเขียว  
 
 1.4 ปูมวง (ภาพที่ 8) มีลักษณะดังนี ้

 
  1.  หนามระหวางตายาวโคงมน ความสูงอยูในระดับเสมอกันหรือเกือบเสมอกันทุกอัน  
 
  2.  กระดองโทนสีเขียว  
 
  3.  กามปลองกลางบริเวณขอบนอกมีหนามยาวแหลมคม 2 อัน ทั้ง 2 กาม  
 
  4.  บริเวณดานบนของกามหลังตําแหนงที่นิ้วสอดเขาในฝามือมีหนามยาวแหลมคม 2 

อัน อันในใหญกวาอันนอก  
 
  5.  หนามขอบกระดองโคง  
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  6.  ระยะทางระหวางปลายหนามคูที่ 9 ยาวกวาหรือเทากับระยะทางระหวางปลาย
หนามคูที่ 8  

 
  7.  ขาวายน้ํามีลายรางแหที่มีชองขนาดใหญ กามไมมีลายรางแห ดานนอกสีโทนแดง

หรือมวง  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ภาพที่ 8  ปูมวง  
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1.5 ขอเสนอแนะวธีิการจําแนกชนิดปูทะเลโดยวิธีตัดสินจาก external morphology 
 
 จากการศึกษาปูทะเลทั้ง 4 กลุมสามารถสังเกตความแตกตางๆ ไดจากลักษณะภายนอก

หลายๆ ลักษณะ รวมกัน โดยจากการศกึษาไมพบวามีลักษณะหนึ่งลักษณะใดที่สามารถจําแนกปูทั้ง 4 
กลุมออกจากกนัไดอยางชดัเจน จากการเปรียบเทียบลักษณะภายนอกของปูทะเลทั้ง 4 กลุมที่รวบรวมได
พบวามีลักษณะภายนอกที่สําคัญที่สามารถนํามาใชจําแนกปูแตละกลุมออกจากกนัไดดังนี ้

 
 ลักษณะสําคัญที่ใชในการจําแนก 

 -  ลายรางแห (polygonal pattern) บนขาวายน้ําและขาเดิน (ภาพที่ 9) 
 -  รูปรางของหนามระหวางตา (ภาพที่ 10) 
 -  สีบริเวณดานนอกของกาม (ภาพที่ 11) 
 
 ขอเสนอแนะวธีิการจําแนกชนิดปูทะเลสกุล Scylla ทั้ง 4 กลุมดวยลักษณะภายนอก 
 1.  ไมมีลายรางแหบนขาวายน้ํา 

 1.1  กระดองสีดําหรือเขียว หนามระหวางตาสั้นและโคงมน บริเวณดานนอกกามมีสีโทน
แดงและไมปรากฏลายรางแห ขอบนอกของกามปลองกลาง มีหนามแหลมเพียง 1 อัน......................ปูดํา 
  2.  มีลายรางแหบนขาวายน้ํา 

 2.1  หนามระหวางตายาว แหลมคม มีรูปรางสามเหลี่ยม 
 กระดองสีเขียวออน บริเวณดานนอกกามมีสีพื้นเปนสีเหลืองอมเขียว และมีจุดสีเขยีวเขมหรือ

น้ําตาลปรากฏกระจัดกระจาย ขอบนอกของกามปลองกลางมีหนามแหลม 2 อัน หรือ หนามแหลม 1 อัน 
รอยนูน 1 อัน.....................................................................................................................................ปูขาว 
 2.2   หนามระหวางตาโคงมนหรือเรียวยาว 

2.2.1  สีบริเวณดานนอกของกามเปนสีโทนมวง ไมมีลายรางแห  
 กระดองสีเขียวมะกอก หนามระหวางตายาวโคงมน บริเวณดานนอกกามมีสีออกโทนมวงไม

ปรากฏลายรางแห อาจปรากฏลายรางแหบนขาเดินคูที่ 3 ขอบนอกของกามปลองกลางมีหนาม 2 อัน 
..........................................................................................................................................................ปูมวง 
 2.2.2  สีบริเวณดานนอกของกามมีสีพื้นเปนสีเขียว มีลายรางแหชัดเจน 

กระดองสีเขียวมะกอก หนามระหวางตาเรยีวยาว บริเวณดานนอกกามมีสีพื้นสีเขียวมีลาย
รางแหเหน็ไดชัดเจนและปรากฏลายรางแหบนขาเดนิทกุขา ขอบนอกของกามปลองกลางมีหนาม 2 อัน 
.................................………………................................................................................................ปูเขียว 
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ภาพที่ 9 แสดงรูปแบบของลายรางแหบนขาวายน้ําและขาเดนิของ (ก) ปูดํา ไมปรากฏลายรางแห   (ข) 

ปูขาว ปรากฏลายรางแหทีม่ีชองตาขายขนาดเล็กบนขาวายน้ําและขาเดินคูที่ 3 (ค) ปูมวง 
ปรากฏลายรางแหที่มีชองตาขายขนาดใหญบนขาวายน้าํและขาเดนิทกุขา  และ  (ง) ปูเขยีว 
ปรากฏลายรางแหที่มีชองตาขายขนาดใหญบนขาวายน้าํและขาเดนิคูที่ 3 

   (ก) 

   (ง) 

   (ค) 

   (ข) 
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ภาพที่ 10 แสดงหนามระหวางชองตาของ (ก) ปูดํา หนามสั้นโคงมน (ข) ปูขาว หนามยาวแหลม มี

สัณฐานเปนสามเหลี่ยม (ค) ปูเขียว หนามยาวเรยีว หนามคูกลางยาวกวาคูดานนอก และ (ง) ปู
มวง หนามยาวโคงมน ความสูงใกลเคียงกัน 

 
 
 
 

   (ก) 

   (ง) 

   (ค) 

   (ข) 
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ภาพที่ 11 แสดงกามของ (ก) ปูดํา  มีสีโทนแดง ไมปรากฏลายรางแห (ข) ปูขาว มีสีพื้นเปนสีเหลือง 

ปรากฏจุดสีน้ําตาลหรือสีเขียวเขมกระจัดกระจายไมเปนระเบียบ  (ค) ปูเขียว  สีพื้นเปนสี
เขียวปรากฏลายรางแหที่ชองตาขายขนาดใหญ และ (ง) ปูมวง มีสีพื้นเปนสีมวงและไม
ปรากฏลายรางแห  

 
 

   (ก) 

   (ค) 

   (ข) 

   (ง) 
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2.  ผลการวิเคราะหความแตกตางของลักษณะ morphometric 
 

 คาเฉลี่ย คาเบี่ยงเบนมาตรฐาน คาสูงสุดและคาต่ําสุดของลักษณะ morphometric ทั้ง 51 ลักษณะ 
(ตารางที่ 7) ตวัอยางจากปูทะเลทั้ง 4 กลุมจํานวน 183 ตวั ประกอบดวย ปูดํา 80 ตวั ปูเขียว 9 ตวั ปูมวง 
36 ตัว และปขูาว 58 ตัว จากแหลงเก็บตวัอยาง 5 แหลง ผลจากการวิเคราะห CVA โดยใชโปรแกรม 
SPSS (SPSS Inc., Chicago) แสดงใหเห็นวามีความแตกตางกันอยางมีนัยสําคัญทางสถิติของลักษณะ 
morphometric ระหวางปูดํา ปูเขียว ปูมวงและปูขาว (Wilk’s Lambda = 0.016; F(39, 495.271) = 38.143; P < 
0.001) และแสดงใหเห็นวาจากลักษณะทีว่ดัทั้งหมด 51 ลักษณะมีลักษณะทีใ่หขอมูลเพื่อการจําแนกกลุม 
(informative character) ระหวางปูทั้ง 4 กลุมจํานวน 13 ลักษณะ ประกอบดวยลักษณะที่วดัจากกระดอง 
6 ลักษณะ (FMSH, DFMS, DLPFS, ECW, CW1 และ FM) ลักษณะที่วัดจากกาม 4 ลักษณะ (RPoW, 
RCL, RCW และ RDL) ลักษณะทีว่ัดจากขาวายน้ํา 2 ลักษณะ (LoPL และ UpPL) และ ลักษณะความ
หนาของลําตัว (BD) โดยไมพบวาลักษณะที่วดัจากขาเดินคูที่ 3 ขางขวาเกีย่วของกับการจําแนกกลุม 
ตารางที่ 8 แสดงคาสัมประสิทธิ์ของตัวแปร canonical ซ่ึงประกอบดวยคาสัมประสิทธิ์ของ 3 สมการ 
โดยสมการที่ 1 และ 2 เขียนไดดังนี ้

 
CVA1 =  (2.431)(FMSH) + (0.912)(DFMS) + (-0.087)(DLPFS) + (0.132)(ECW) + (0.310)(RPoW) +      

(-0.335)(RCL) + (-0.333)(RCW) + (0.052)(RDL) + (-0.199)(LoPL) + (0.674)(UpPL) +      
(-0.136) (BD) + (-0.414)(FM) + (-0.157)(CW1) + 3.775 

CVA2 =  (0.155)(FMSH) + (0.354)(DFMS) + (0.568)(DLPFS) + (-0.273)(ECW) + (0.222)(RPoW) + 
(0.807)(RCL) + (-0.772)(RCW) + (-0.411)(RDL) + (0.339)(LoPL) + (0.186)(UpPL) + 
(0.693)(BD) + (0.437)(FM) + (-0.681)(1CW) + 7.349 
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ตารางที่ 7   แสดงคาเฉลี่ย คาเบี่ยงเบนมาตรฐาน และคาสูงสุด-ต่ําสุดของลักษณะ morphometric 51 
ลักษณะ 

 
     Scylla groups     
 black  White  Green  Violet  Total 
 Mean ± SD  Mean ± SD  Mean ± SD  Mean ± SD  Mean ± SD 

Morphometric 
characters 

Range  
(Max-Min) 

 Range  
(Max-Min) 

 Range  
(Max-Min) 

 Range  
(Max-Min) 

 Range  
(Max-Min) 

BDa,b 42.05 ± 2.15  42.55 ± 4.34  41.08 ± 4.78  40.89 ± 3.21  41.92 ± 3.48 
 36.68 - 47.24  27.72 - 54.24  35.56 - 46.80  36.48 - 48.96  27.72 - 54.24 

AL 37.29 ± 1.77  38.66 ± 3.16  39.16 ± 4.72  38.71 ± 2.91  38.19 ± 2.84 
 32.50 - 41.18  33.54 - 48.42  34.06 - 46.58  34.04 - 45.44  32.50 - 48.42 

FMSHa,b 1.22 ± 0.19  2.18 ± 0.43  2.41 ± 0.41  1.95 ± 0.27  1.79 ± 0.55 
 0.86 - 1.72  1.42 - 3.78  1.88 - 3.08  1.46 - 2.66  0.86 - 3.78 

DFMSa,b 5.24 ± 0.37  5.91 ± 0.68  5.75 ± 0.55  5.69 ± 0.55  5.60 ± 0.61 
 4.52 – 6.48  4.72 - 7.94  4.82 - 6.62  4.84 - 6.92  4.52 - 7.94 

DLPFSa 5.99 ± 0.40  5.52 ± 0.48  5.64 ± 0.61  5.59 ± 0.47  5.72 ± 0.50 
 5.08 - 6.96  4.46 - 6.84  4.86 - 6.48  4.40 - 7.00  4.40 - 7.00 

DRPFS 6.05 ± 0.44  5.56 ± 0.52  5.65 ± 0.56  5.65 ± 0.48  5.76 ± 0.53 
 4.88 - 7.04  4.72 - 6.88  4.94 - 6.34  4.84 - 7.10  4.72 - 7.10 

DLFSOrb 5.91 ± 0.44  5.65 ± 0.46  5.72 ± 0.81  5.81 ± 0.54  5.78 ± 0.50 
 5.12 - 7.16  4.82 - 7.08  4.06 - 6.90  5.00 - 7.08  4.06 - 7.16 

DRFSOrb 5.94 ± 0.44  5.71 ± 0.49  5.78 ± 0.74  5.91 ± 0.45  5.84 ± 0.49 
 5.00 - 7.04  5.02 - 7.24  4.20 - 6.82  5.14 - 6.90  4.20 - 7.24 

ICW 102.50 ± 4.73  105.32 ± 9.58  105.39 ± 11.49  105.00 ± 7.97  104.22 ± 7.90 
 96.24 - 113.86  94.42 – 133.50  91.00 - 121.00  91.88 - 124.82  91.00 - 133.50 

ECWa,b 106.71 ± 5.34  110.23 ± 9.59  114.55 ± 12.07  111.91 ± 8.29  109.54 ± 8.40 
 94.28 - 120.10  99.46 - 140.84  98.34 - 129.86  97.96 - 132.50  94.28 - 140.84 

CW8 107.02 ± 5.19  108.91 ± 9.83  112.17 ± 12.76  110.29 ± 8.22  108.70 ± 8.29 
 94.32 - 119.14  94.36 - 140.28  96.04 - 128.26  96.04 - 130.90  94.32 - 140.28 

FW 43.00 ± 2.00  41.17 ± 3.17  41.50 ± 4.46  43.75 ± 2.97  42.43 ± 3.00 
 38.14 - 48.32  37.00 - 49.82  35.04 - 47.30  39.30 - 50.84  35.04 - 50.84 
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ตารางที่ 7  (ตอ) 
 

     Scylla groups     
 black  White  Green  Violet  Total 
 Mean ± SD  Mean ± SD  Mean ± SD  Mean ± SD  Mean ± SD 

Morphometric 
characters 

Range  
(Max-Min) 

 Range  
(Max-Min) 

 Range  
(Max-Min) 

 Range  
(Max-Min) 

 Range  
(Max-Min) 

ICL 71.66 ± 3.27  72.82 ± 6.11  73.52 ± 8.15  73.32 ± 5.58  72.54 ± 5.25 
 63.12 - 79.40  63.98 - 90.46  64.40 - 85.02  64.22 - 86.88  63.12 - 90.46 

LC 47.73 ± 2.57  50.17 ± 4.88  52.53 ± 6.42  50.19 ± 4.07  49.40 ± 4.28 
 42.80 - 54.20  44.58 - 64.54  45.68 - 61.60  43.46 - 60.64  42.80 - 64.54 

RC 48.29 ± 4.70  50.27 ± 4.90  52.82 ± 6.72  50.19 ± 3.97  49.66 ± 4.86 
 42.60 - 78.02  42.24 - 64.60  45.36 - 61.94  43.60 - 60.54  42.24 - 78.02 

FMa,b 28.71 ± 1.44  27.48 ± 2.15  27.22 ± 3.51  28.39 ± 1.96  28.12 ± 2.04 
 25.68 - 32.52  24.72 - 34.36  19.88 - 31.56  25.66 - 33.34  19.88 - 34.36 

CW1a,b 56.68 ± 2.52  53.76 ± 4.45  53.80 ± 6.91  57.83 ± 3.96  55.74 ± 4.24 
 50.68 - 63.80  47.92 - 66.22  40.78 - 61.34  51.38 - 67.82  40.78 - 67.82 

DLRFS 17.35 ± 0.99  16.98 ± 1.43  17.01 ± 2.31  17.17 ± 1.24  17.16 ± 1.31 
 14.36 - 19.42  14.74 - 20.88  12.08 - 19.24  14.88 - 20.94  12.08 - 20.94 

CW2 66.79 ± 5.22  65.29 ± 5.52  65.20 ± 8.74  67.71 ± 10.23  66.37 ± 6.93 
 54.36 - 96.66  57.94 - 80.76  48.28 - 75.92  14.56 - 81.08  14.56 - 96.66 

LOW 14.33 ± 0.75  13.41 ± 1.30  13.56 ± 1.81  14.93 ± 1.13  14.09 ± 1.27 
 12.46 - 16.12  10.52 - 17.06  10.80 - 16.10  13.06 - 17.40  10.52 - 17.40 

ROW 14.22 ± 0.76  13.37 ± 1.27  13.39 ± 1.78  14.93 ± 1.12  14.03 ± 1.26 
 12.34 - 16.16  10.90 - 17.44  10.24 - 15.68  13.24 - 17.52  10.24 - 17.52 

LDW 10.86 ± 1.33  11.62 ± 1.87  10.53 ± 1.67  11.57 ± 1.87  11.27 ± 1.71 
 8.14 - 13.52  8.26 - 16.68  8.74 - 13.26  8.72 - 16.56  8.14 – 16.68 

RDW 12.88 ± 1.80  12.56 ± 2.39  12.32 ± 1.82  12.53 ± 1.99  12.66 ± 2.06 
 8.54 - 17.14  9.08 - 19.62  10.54 - 15.10  9.22 - 17.66  8.54 – 19.62 

LPoL 33.43 ± 3.84  32.60 ± 4.54  29.24 ± 4.55  32.29 ± 4.17  32.65 ± 4.28 
 27.62 - 49.04  25.22 - 46.48  24.06 - 35.96  25.16 - 41.70  24.06 - 49.04 

RPoL 33.66 ± 3.42  32.84 ± 4.99  31.45 ± 4.66  34.02 ± 4.25  33.33 ± 4.29 
 28.26 - 41.64  25.26 - 49.16  26.78 - 37.66  26.96 - 44.66  25.26 - 49.16 
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ตารางที่ 7  (ตอ) 
 

     Scylla groups     
 black  White  Green  Violet  Total 
 Mean ± SD  Mean ± SD  Mean ± SD  Mean ± SD  Mean ± SD 

Morphometric 
characters 

Range  
(Max-Min) 

 Range  
(Max-Min) 

 Range  
(Max-Min) 

 Range  
(Max-Min) 

 Range  
(Max-Min) 

LPoW 14.42 ± 2.16  14.37 ± 2.57  12.02 ± 2.06  14.23 ± 2.64  14.23 ± 2.46 
 10.88 - 18.86  10.30 - 20.14  9.70 - 15.26  10.46 - 20.64  9.70 – 20.64 

RPoWa 15.61 ± 2.19  15.14 ± 3.08  13.70 ± 2.32  15.13 ± 2.62  15.23 ± 2.65 
 11.56 - 20.62  10.48 - 24.00  11.00 - 17.00  11.04 - 22.54  10.48 - 24.00 

LCL 32.33 ± 2.82  31.61 ± 3.81  29.93 ± 4.02  31.08 ± 3.41  31.66 ± 3.43 
 26.60 - 39.42  26.68 - 43.84  24.74 - 36.12  25.24 - 38.18  24.74 - 43.84 

RCLa,b 33.41 ± 2.96  32.40 ± 4.13  31.16 ± 4.22  31.57 ± 3.35  32.52 ± 3.62 
 28.00 - 40.56  25.64 - 45.52  25.82 - 37.36  26.18 - 39.72  25.64 - 45.52 

LCW 22.87 ± 2.09  22.01 ± 2.54  21.17 ± 2.83  21.93 ± 2.14  22.26 ± 2.34 
 19.10 - 28.46  17.74 - 30.00  17.08 - 26.00  17.84 - 26.74  17.08 - 30.00 

RCWa 23.64 ± 2.25  22.45 ± 2.82  22.27 ± 2.88  22.46 ± 2.39  22.88 ± 2.57 
 19.24 - 29.10  18.16 - 30.64  18.92 - 27.04  18.22 - 28.24  18.16 - 30.64 

LDL 35.62 ± 3.28  34.41 ± 5.32  32.59 ± 4.97  34.92 ± 3.99  34.87 ± 4.37 
 30.10 - 43.46  13.80 - 48.68  26.90 - 39.60  29.14 - 45.00  13.80 - 48.68 

RDLa,b 35.58 ± 3.17  34.75 ± 5.22  33.77 ± 4.73  35.88 ± 4.04  35.25 ± 4.27 
 30.34 - 44.08  16.10 - 50.20  28.64 - 39.84  28.98 - 45.68  16.10 - 50.20 

LML 45.55 ± 3.79  44.86 ± 5.43  43.30 ± 5.78  45.29 ± 4.40  45.12 ± 4.66 
 38.74 - 55.28  37.14 - 61.22  35.78 - 51.42  38.56 - 54.78  35.78 - 61.22 

RML 46.21 ± 3.80  45.90 ± 6.61  43.78 ± 5.85  46.37 ± 6.48  46.00 ± 5.63 
 40.70 - 56.06  37.06 - 70.76  36.88 - 51.94  38.88 - 73.78  36.88 - 73.78 

LMW 25.33 ± 2.13  24.17 ± 2.69  24.03 ± 2.87  24.47 ± 2.19  24.66 ± 2.44 
 18.90 - 30.92  19.82 - 31.32  19.84 - 28.28  19.82 - 29.54  18.90 - 31.32 

RMWb 25.95 ± 2.13  24.42 ± 2.76  24.46 ± 3.01  24.73 ± 2.14  25.05 ± 2.50 
 21.68 - 31.82  20.20 - 32.42  20.80 - 28.92  21.82 - 29.92  20.20 - 32.42 

LPW 32.67 ± 4.50  33.37 ± 5.83  29.15 ± 4.82  32.79 ± 5.56  32.75 ± 5.29 
 24.00 - 41.36  23.66 - 48.88  23.04 - 36.78  24.40 - 46.28  23.04 - 48.88 
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ตารางที่ 7  (ตอ) 
 

     Scylla groups     
 black  White  Green  Violet  Total 
 Mean ± SD  Mean ± SD  Mean ± SD  Mean ± SD  Mean ± SD 

Morphometric 
characters 

Range  
(Max-Min) 

 Range  
(Max-Min) 

 Range  
(Max-Min) 

 Range  
(Max-Min) 

 Range  
(Max-Min) 

RPW 36.48 ± 5.19  35.87 ± 6.83  33.86 ± 5.31  35.22 ± 5.66  35.84 ± 5.92 
 26.10 - 46.68  24.00 - 54.82  27.62 - 41.18  25.14 - 49.88  24.00 - 54.82 

TLCL 129.85 ± 10.70  129.22 ± 15.90  122.62 ± 16.55  130.05 ± 13.38  129.27 ± 13.62 
 111.24 - 153.32  106.36 - 180.18  102.20 - 147.14  108.58 - 159.28  102.20 - 180.18 

TRCL 132.78 ± 10.82  131.12 ± 16.46  127.40 ± 17.03  133.01 ± 14.03  131.94 ± 14.03 
 114.66 - 156.96  105.50 - 184.50  106.86 - 150.08  112.16 - 165.58  105.50 - 184.50 

LPL 71.62 ± 7.17  72.17 ± 10.10  66.36 ± 10.14  71.03 ± 8.67  71.39 ± 8.81 
 57.94 - 86.60  57.00 - 100.40  54.00 - 80.58  57.38 - 91.44  54.00 - 100.40 

RPL 75.22 ± 7.94  73.31 ± 11.40  70.55 ± 10.13  74.12 ± 8.91  74.04 ± 9.61 
 62.84 - 95.98  52.04 - 106.64  59.18 - 84.66  60.04 - 95.42  52.04 - 106.64 

LoPL 33.25 ± 1.88  33.92 ± 3.78  32.01 ± 4.14  32.59 ± 2.72  33.27 ± 3.02 
 29.48 - 39.46  27.08 - 48.14  26.86 - 38.80  27.76 - 38.68  26.86 - 48.14 

LoPW 16.25 ± 1.12  16.88 ± 1.77  16.19 ± 2.41  16.68 ± 1.95  16.56 ± 1.66 
 14.02 - 18.68  14.14 - 21.88  13.44 - 19.86  13.96 - 25.34  13.44 - 25.34 

UpPL 25.77 ± 1.43  27.13 ± 2.85  26.08 ± 3.63  26.50 ± 2.32  26.43 ± 2.40 
 22.92 - 29.92  22.46 - 35.80  21.78 - 31.74  22.78 - 33.34  21.78 - 35.80 

UpPW 16.41 ± 1.05  16.93 ± 2.04  16.25 ± 2.41  16.55 ± 1.46  16.62 ± 1.63 
 14.16 - 19.00  11.56 - 22.06  13.14 - 19.60  13.86 - 19.76  11.56 - 22.06 

TPL 84.61 ± 4.72  86.80 ± 8.90  83.70 ± 11.56  84.84 ± 6.97  85.39 ± 7.36 
 73.10 - 95.60  73.50 - 118.48  69.78 - 103.00  72.84 - 100.28  69.78 - 118.48 

3PML 35.64 ± 2.11  36.09 ± 4.03  34.96 ± 5.02  36.57 ± 3.36  35.96 ± 3.35 
 31.80 - 42.64  29.66 - 48.02  28.82 - 41.22  28.02 - 44.52  28.02 - 48.02 

3PMW 11.33 ± 0.62  11.63 ± 1.07  11.60 ± 1.52  11.65 ± 0.88  11.52 ± 0.92 
 10.00 - 13.06  10.30 - 14.60  9.84 - 13.54  10.40 - 13.84  9.84 – 14.60 
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ตารางที่ 7  (ตอ) 
 

     Scylla groups     
 black  White  Green  Violet  Total 
 Mean ± SD  Mean ± SD  Mean ± SD  Mean ± SD  Mean ± SD 

Morphometric 
characters 

Range  
(Max-Min) 

 Range  
(Max-Min) 

 Range  
(Max-Min) 

 Range  
(Max-Min) 

 Range  
(Max-Min) 

3PTL 93.82 ± 5.60  94.44 ± 9.68  91.09 ± 11.99  96.69 ± 7.82  94.52 ± 8.16 
 83.40 - 108.42  78.02 - 124.84  76.36 - 107.06  83.76 - 116.38  76.36 - 124.84 

 
หมายเหต ุ a  คือลักษณะที่ใหขอมูลเพื่อการจําแนกกลุมปทูี่แบงตามลักษณะภายนอกโดยไมคํานึงถึงแหลง

เก็บตัวอยาง  
                 b  คือลักษณะที่ใหขอมูลเพื่อการจําแนกกลุมปทูี่แบงตามลักษณะภายนอกและแหลงเก็บตัวอยาง 

BD (Body depth), AL (Abdominal length), FMSH (Frontal median spine height), DFMS 
(Distance between frontal median spine), DLPFS (Distance between left-pair frontal spine), 
DRPFS (Distance between right-pair frontal spine), DLFSorb (Distance between left frontal 
spine to left orbit), DRFSorb (Distance between right frontal spine to right orbit), ICW 
(Internal carapace width), ECW (External carapace width), CW8 (Carapace width at spine 8), 
FW (Frontal width), ICL (Internal carapace length), LC (Left carapace length), RC (Right 
carapace length), FM (Frontal margin), CW1 (Carapace width at spine 1), DLRFS (Distance 
between Left and right frontal spine), CW2 (Carapace width at spine 2), LOW (Left orbit 
width), ROW (Right orbit width), LDW (Left dactyl length), LCL RDW (Right dactyl 
length), LPoL (Left pollex length), RPoL (Right pollex length), LPoW (Left pollex width), 
RPoW (Right pollex width), LCL (Left carpus length), RCL (Right carpus length), LCW 
(Left carpus width), RCW (Right carpus width), LDL (Left dactyl length), RDL (Right dactyl 
length), LML (Left merus length), RML (Right merus length), LMW (Left merus width), 
RMW (Right merus width), LPW (Left propodus width), RPW (Right propodus width), 
TLCL (Total left cheliped length), TRCL (Total right cheliped length), LPL (Left propodus 
length), RPL (Right propodus length), LoPL (Lower paddle length), LoPW (Lower paddle 
width), UpPL (Upper paddle length), UpPW (Upper paddle width), TPL (Total length of 
swimming leg), 3PML (Third periopod merus length), 3PMW (Third periopod merus width) 
และ 3PTL (Third periopod total length)  
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ตารางที่ 8 แสดงสัมประสิทธิ์ของตัวแปร canonical เพื่อการจําแนกกลุมปูทะเลจาํนวน 4 กลุม (ปูดํา ปู
เขียว ปูมวง และปูขาว) ทีแ่บงตามลักษณะภายนอกโดยไมคํานึงถึงแหลงเก็บตวัอยางซึ่งมี
ทั้งหมด 3 สมการ (function) 

 
Informative Functions 
characters 1 2 3 
FMSH 2.431 0.155 0.477 
DFMS 0.912 0.354 0.312 
DLPFS -0.087 0.568 1.834 
ECW 0.132 -0.273 0.215 
RPoW 0.310 0.222 -0.513 
RCL -0.335 0.807 0.380 
RCW -0.333 -0.772 0.343 
RDL 0.052 -0.411 0.012 
LoPL -0.199 0.339 0.050 
UpPL 0.674 0.186 -0.941 
BD -0.136 0.693 -0.117 
FM -0.414 0.437 -0.405 
CW1 -0.157 -0.681 -0.152 
(Constant) 3.775 7.349 -1.498 

 
หมายเหต ุ FMSH (Frontal median spine height), DFMS (Distance between frontal median spine), 

DLPFS (Distance between left-pair frontal spine), ECW (External carapace width), RPoW 
(Right pollex width), RCL (Right carpus length), RCW (Right carpus width), RDL (Right 
dactyl length), LoPL (Lower paddle length), UpPL (Upper paddle length), BD (Body 
depth), FM (Frontal margin) และ CW1 (Carapace width at spine 1) 

 
ผลการเขียนกราฟระหวางตวัแปร CVA1 และตัวแปร CVA2 แสดงไวในภาพที่ 12 (ก.) ซ่ึงตัว

แปร CVA1 และ CVA2 อธิบายความแปรปรวนของขอมูลได 61.7% และ 35.5% ตามลําดับ ผลที่ได
แสดงใหเห็นวา ปูดํา ปูมวง และปูขาว ถูกแยกออกจากกนัอยางชัดเจน เห็นไดจากตําแหนงของกลุมปูแต
ละกลุมดังกลาวมีตําแหนงทีแ่ยกกันอยางเด็ดขาด โดยไมพบบริเวณที่เชื่อมตอหรือเหล่ือมซอนกัน
ระหวางกลุม สําหรับปูเขียวพบวา ถึงแม CVA จะแสดงใหเห็นความแตกตางกับปูดําอยางชัดเจน แต
กลุมปูเขียวมีตาํแหนงอยูระหวางปูขาวกับปมูวง โดยตําแหนงใกลกบัตําแหนงของกลุมปูมวงมากกวา
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และมีบริเวณที่เหล่ือมซอนกันระหวางปูเขียวกับปูขาวและปูมวง ซ่ึงเมื่อพิจารณาจากคาเฉลี่ยของ 
informative character ที่ใหขอมูลเพื่อการจําแนกกลุมปูที่แบงตามลักษณะภายนอกที่ไมคํานึงถึงแหลง
เก็บตัวอยาง (ตารางที่ 7) จะพบวามี 5 ลักษณะประกอบดวย BD, DFMS, RpoW, RCL และ LoPL ที่
ความยาวของลักษณะที่วดัไดดังกลาวจากปูเขียวใกลเคียงกับความยาวของลักษณะทีว่ัดไดจากปูมวงมาก
ที่สุด อยางไรก็ตามเมื่อพิจารณาจากขอบเขตของกลุมที่เกิดขึ้นยังคงพบวา ปูขาว ปเูขียว และปูมวง มี
ตําแหนงของสมาชิกที่แสดงความเปนกลุมของตัวเอง จากขอมูลที่ไดนี้แสดงใหเหน็วา ปแูตละกลุมมี
ลักษณะ morphometric ที่แตกตางกัน  

 
ตารางที่ 9 แสดงสัมประสิทธิ์ของตัวแปร canonical เพื่อการจําแนกกลุมปูทะเล 10 กลุมที่แบงตาม

ลักษณะภายนอกและแหลงเก็บตัวอยางซึ่งมีทั้งหมด 9 สมการ 
 
Informative  Function 
characters 1 2 3 4 5 6 7 8 9 
FMSH 2.577 0.256 1.101 0.213 -1.873 0.868 2.274 0.211 -0.682 
DFMS 0.835 0.249 0.919 0.794 1.930 1.078 -0.576 0.101 -0.227 
ECW 0.161 -0.308 -0.316 -0.063 -0.016 0.045 -0.122 -0.016 0.061 
RCL -0.296 0.721 -0.292 0.445 -0.589 -0.263 0.573 -0.121 -0.347 
RDL 0.109 -0.363 0.059 -0.037 0.212 -0.107 0.225 0.199 0.369 
RMW -0.156 -0.392 0.035 -0.268 0.820 0.869 -0.168 -0.214 -0.094 
UpPL 0.420 0.543 0.560 0.028 0.425 -0.729 -0.568 -0.333 0.321 
BD -0.230 0.661 -0.077 -0.135 -0.172 0.065 -0.195 0.308 -0.359 
FM -0.464 0.487 0.292 0.100 -0.480 0.324 -0.129 0.102 1.448 
CW1 -0.118 -0.597 0.189 0.145 -0.122 -0.192 0.085 0.019 -0.661 
(Constant) 1.218 8.598 3.656 -10.182 1.673 -3.930 12.281 -4.935 -0.823 
 
หมายเหต ุ  FMSH (Frontal median spine height), DFMS (Distance between frontal median spine), 

ECW (External carapace width), RCL (Right carpus length), RDL (Right dactyl length), 
RMW (Right merus width),  UpPL (Upper paddle length), BD (Body depth), FM (Frontal 
margin) และ CW1 (Carapace width at spine 1) 

 
การวิเคราะห CVA จากขอมูล morphometric จากป ู 10 กลุมที่แบงตามความแตกตางของ

ลักษณะภายนอกและแหลงเก็บตัวอยาง พบวามีความแตกตางอยางมีนัยสําคัญทางสถิติระหวางกลุมปู 
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(Wilk’s Lambda = 0.008; F(90, 1122.561) = 12.998; P < 0.001) โดยมี informative character ทั้งหมด 10 
ลักษณะ ประกอบดวยประกอบดวยลักษณะทีว่ัดจากกระดอง 5 ลักษณะ (FMSH, DFMS, ECW, CW1 
และ FM) ลักษณะที่วดัจากกาม 3 ลักษณะ (RCL,RDL และRMW) ลักษณะทีว่ัดจากขาวายน้ํา 1 ลักษณะ 
(UpPL) และ ลักษณะความหนาของลําตัว (BD) ตารางที่ 9 แสดงคาสัมประสิทธิ์ของตัวแปร canonical 
ซ่ึงประกอบดวยคาสัมประสทิธิ์ของ 9 สมการ โดยสมการที่ 1 และ 2 เขยีนไดดังนี ้

 
CVA1 =  (2.577)(FMSH) + (0.835)(DFMS) + (0.161)(ECW) + (-0.296)(RCL) + (0.109)(RDL) +             

(-0.156)(RMW) + (0.420)(UpPL) + (-0.230)(BD) + (-0.464)(FM) + (-0.118)(CW1) + 1.218 
CVA2 =  (0.256)(FMSH) + (0.249)(DFMS) + (-0.308)(ECW) + (0.721)(RCL) + (-0.363)(RDL) +            

(-0.392)(RMW) + (0.543)(UpPL) + (0.661)(BD) + (0.487)(FM) + (-0.597)(CW1) + 8.598 
 

ผลการเขียนกราฟระหวางตวัแปร CVA1 และตัวแปร CVA2 แสดงไวในภาพที่ 12 (ข.) ซ่ึงตัว
แปร CVA1 และ CVA2 อธิบายความแปรปรวนของขอมูลได 60.1% และ 29.0% ตามลําดับ ผลที่ได
แสดงใหเห็นกลุมหลัก 4 กลุมคือ กลุมปูดํา ปูเขียว ปูมวง และปูขาว โดยในกลุมปูที่มีแหลงเก็บตวัอยาง
มากกวา 1 บริเวณนั้น พบวามีการรวมกลุมของปูที่มีลักษณะภายนอกเหมือนกันจากแหลงเก็บตัวอยาง
ตางกันเขาเปนกลุมอยางชัดเจน โดยกลุมปูดําประกอบขึ้นจากกลุมปูดําที่เก็บตวัอยางจากจังหวดัตราด 
ระนอง สุราษฎรธานี และประเทศพมา กลุมปูขาวประกอบขึ้นจากกลุมปูขาวที่เกบ็ตัวอยางจากจังหวดั
ตราด ระนอง และสุราษฎรธานี และกลุมปูมวงประกอบขึ้นจากกลุมปูมวงที่เกบ็ตัวอยางจากจังหวดั
ตราด และระนอง ขอมลูที่ไดนี้ยนืยันผลการวิเคราะห CVA ในรูปแบบที่แบงกลุมปูตามลักษณะ
ภายนอกโดยไมคํานึงถึงแหลงเกบ็ตัวอยาง โดยผลที่ไดยังคงแสดงความแตกตางระหวางปกูลุมหลัก 4 
กลุมเชนเดยีวกัน  

 
นอกจากนี้เมื่อพิจารณาเฉพาะปูดําจากจังหวัดสุราษฎรธานี ซ่ึงเคยถูกแสดงใหเห็นวาอาจจะเปน

สายพันธุ (variant) หนึ่งของปูขาว เนื่องจากผลการวิเคราะห CVA ของลักษณะ meristic แสดงใหเหน็วา 
ปูดําจากจังหวดัสุราษฎรธานีถูกจัดอยูในกลุมเดียวกับปูขาวจากจังหวัดสุราษฎรธานี และประเทศเวียต 
นาม ขณะที่การวิเคราะห CVA ของลักษณะ morphometric แยกปูดําออกจากปตูวัอยางกลุมอื่นๆ ซ่ึงจาก
ผลดังกลาวนี ้ Overton et al. (1997) ไดช้ีแนะวาควรจะมีการรวบรวมตัวอยางปูที่รวบรวมจากบรเิวณ
ตางๆ ของชายฝงทะเลฝงตะวันออกของประเทศไทย ซ่ึงจากผลการวิเคราะหในการศกึษาครั้งนี้แสดงให
เห็นวาเมื่อวเิคราะห CVA ลักษณะ morphometric ของปูดําจากจังหวดัสุราษฎรธานีรวมกับปูดํา และปู
อ่ืนๆ จากแหลงเก็บตัวอยางทั้งฝงทะเลอาวไทยและฝงทะเลอันดามัน พบวาปูดําจากจังหวดัสุราษฎรธานี
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มีตําแหนงอยูในกลุมปูดํารวมกับปูดําจากจงัหวัดตราด ระนอง และประเทศพมา และยงัแยกกันอยาง
เด็ดขาดจากปขูาวที่เก็บตวัอยางจากจังหวดัตราด ระนอง หรือแมแตปขูาวจากจังหวดัสุราษฎรธานีเอง 
 

Informative character เพือ่การจําแนกกลุมของกลุมปูที่แบงตามลักษณะภายนอกเทากับ 13 
ลักษณะ และ Informative character เพื่อการจําแนกกลุมของกลุมปูที่แบงตามลักษณะภายนอกและ
แหลงเก็บตวัอยางเทากับ 10 ลักษณะ แตพบวาเปนลักษณะซ้ํากัน 9 ลักษณะคือ FMSH, DFMS, ECW, 
RCL, RDL, UpPL, BD, FM และ CW1 โดย DLPFS, RPoW, RCW และ LoPL เปนลักษณะที่เกีย่วของ
เฉพาะกับการจําแนกกลุมปทูี่แบงตามลักษณะภายนอก สวน RMW เกี่ยวของเฉพาะกับการจําแนกกลุม
ระหวางกลุมปทูี่แบงตามลักษณะภายนอกและแหลงเก็บตัวอยาง เมื่อพิจารณา Informative character ที่
วัดจากกามทั้งเพื่อการจําแนกกลุมปูที่แบงตามลักษณะภายนอก หรือเพื่อการจําแนกกลุมปูที่แบงตาม
ลักษณะภายนอกและแหลงเก็บตัวอยาง จะพบวา Informative character จากลักษณะของกามทัง้หมด
เปนขอมูลที่ไดจากกามขวา (RPoW, RCL, RCW, RDL และ RMW) นอกจากนี้ลักษณะทีว่ัดจากกามขวา
เกือบทุกลักษณะจะยาวกวาลักษณะเดยีวกนัที่วัดจากกามซายเสมอ ยกเวนเพยีงลักษณะเดียวที่พบในปูดํา
คือ right dactyl length (RDL) ยาวเฉลี่ยเทากับ 35.58 มลิลิเมตร ซ่ึงสั้นกวา left dactyl length (LDL) ที่
ยาวเฉลี่ยเทากบั 35.62 มิลลิเมตรอยูเล็กนอย จากขอมูลที่ไดนี้ช้ีวาปูทะเลมีรางกายทีไ่มสมมาตร 
(bilateral asymmetry) ความแตกตางของขนาดกามนี้อาจเกี่ยวของกับพฤติกรรมความชอบในการใชกาม
ใดกามหนึ่งมากกวาอกีกามหนึ่ง (handedness) (Palmer, 2004) ซ่ึงจากการศึกษาของ Overton et al. 
(1997) ก็รายงานวา ปูขาว (“white” morph) มีรางกายทีไ่มสมมาตร แตไมพบลักษณะดังกลาวในปูดาํ 
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ภาพที่ 12 ผลการวิเคราะห CVA จากขอมูลลักษณะ morphometric (ก.) ผลการวิเคราะหระหวางกลุมปูที่

แบงตามลักษณะภายนอกโดยไมคํานึงถึงแหลงเก็บตวัอยาง และ (ข.) ระหวางกลุมปทูี่แบง
ตามลักษณะภายนอกและแหลงเก็บตัวอยาง 

CVA1 

CV
A2

 

(ก.) 

CVA1 

CV
A2

 

(ข.) 

Morphotype 
Black 
White 
Green 
Violet 

Group Centroid 

MorphGeo 
Trat “black” 
Ranong “black” 

Surat Thani “black” 
Myanmar “black” 
Trat “white” 
Ranong “white” 
Surat Thani 
“white” 
Ranong “green” 
Trat “violet” 
Ranong “Violet” 
Group Centroid 
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3.  ผลการวิเคราะหความแตกตางของลําดบันิวคลีโอไทด (nucleotide divergence) 
 

3.1 ผลการหาลําดับนิวคลีโอไทดของชิ้นดีเอ็นเอเปาหมาย tRNASer(UCN)-ND1-tRNALeu(CUN) 
 
 ลําดับนิวคลีโอไทดของชิ้นดีเอ็นเอเปาหมาย tRNASer(UCN)-ND1-tRNALeu(CUN) ของปูดํา ปู

เขียว ปูมวง ปขูาว และปูมาแสดงในภาคผนวก โดยปูดํากับปูเขียวมีขนาดเทากันคือ 1,122 นิวคลีโอไทด 
ในปูมวงมีขนาด 1,121 นิวคลีโอไทด สวนในปูขาวและปูมา พบวามคีวามแตกตางของจํานวนนิวคลีโอ
ไทดในชิน้ดีเอน็เอเปาหมายของปูแตละกลุม คือ ปูขาวมีขนาดของชิ้นดีเอ็นเอเปาหมาย 3 ขนาดคือ 
1,122 , 1,123 และ 1,124 นิวคลีโอไทด ซ่ึงเกิดจากการกลายพันธุแบบ addition/deletion ในบริเวณ 
TψC loop ของยีน tRNASer(UCN) (ตารางที ่ 11) สวนปูมามีขนาดของชิน้ดีเอ็นเอเปาหมาย 2 ขนาดคือ 
1,128 และ 1,129 นิวคลีโอไทด ความแตกตางของจํานวนนวิคลีโอไทดดังกลาวนี้เกิดจากการกลายพันธุ
แบบ addition /deletion ในบริเวณ DHU loop ของยีน tRNASer(UCN) (ตารางที่ 11) สําหรับความแตกตาง
ของขนาดดีเอน็เอเปาหมายระหวางปูทะเลกับปูมาโดยเฉลี่ยประมาณ 5 นิวคลีโอไทดนั้น เกิดจากการ
กลายพันธุแบบ addition/deletion ใน 2 บริเวณคือ บริเวณยีน tRNA และ บริเวณ intergenic spacer 
ระหวาง tRNASer(UCN) กับยนี ND1 (ตารางที่ 13) 

 
3.2   คุณสมบัติของยีนเปาหมาย tRNASer(UCN)-ND1-tRNALeu(CUN) 

 
3.2.1  การจัดเรียงตัวและขนาดของชิ้นดีเอ็นเอเปาหมาย tRNASer(UCN)-ND1-tRNALeu(CUN) 

 
 ปูตัวอยางทั้ง 5 กลุมอันประกอบดวยปูดํา ปูเขียว ปูมวง ปูขาวและปูมา มีการจัดเรียงตัวของยีน
เปาหมายเหมอืนกันคือ tRNASer(UCN)-ND1-tRNALeu(CUN) โดยยนี tRNASer(UCN) กําหนดรหัสบนดีเอ็นเอสาย 
H-strand สวน ND1 และ tRNALeu(CUN) กําหนดรหัสดวย L-strand พบลําดับนิวคลีโอไทดที่ไมไดกําหนด
รหัสพันธุกรรมที่แทรกอยูระหวางยนี (intergenic spacer) 2 ตําแหนง คอื ระหวางยีน tRNASer(UCN) กับ ยีน 
ND1 และระหวางยนี ND1 กับ ยีน tRNALeu(CUN) โดย intergenic spacer ตําแหนงแรกยาวกวาตําแหนงที่
สอง ซ่ึงการจัดเรียงตวัของยีนที่พบในกลุมปูตัวอยางเมื่อเปรียบเทียบกับลําดับนิวคลีโอไทดในบริเวณ
เดียวกันของสิง่มีชีวิตอื่นๆ ในไฟลั่ม Arthropoda (ดงัแสดงชื่อวิทยาศาสตร ซับไฟลั่มของสิ่งมีชีวิต
ตัวอยาง ช่ือสามัญ Accession number และเอกสารอางองิไวแลวในตารางที่ 6) พบวาการจัดเรียงตวัของ
ยีนที่มีลําดับดงักลาวสามารถพบไดในสมาชิกสวนใหญของซับไฟลั่ม Crustacea แตในกุง Panulirus 
japonicus (Yamauchi et al., 2002) นั้นพบลําดับของยีน tRNASer(UCN)-ND1-tRNALeu(CUN) เชนกัน แตยีน 
tRNALeu(CUN) กลับกําหนดรหัสดวยสายดีเอ็นเอ H-strand อยางไรกต็าม ลําดับยนี tRNASer(UCN)-ND1-
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tRNALeu(CUN) ดังกลาวนีไ้มพบในสมาชิก 2 ชนิดของซับไฟลั่ม Crustacea คือ ปู Eriocheir japonica 
sinensis (Sun et al., 2005) และปู Pagurus longicarpus (Hickerson and Cunningham, 2000) นอกจากนี้
ยังพบวาในซบัไฟลั่มอื่นๆ ของไฟลั่ม Arthropoda ก็พบลําดับยีน tRNASer(UCN)-ND1-tRNALeu(CUN) ได
เชนกัน โดยในซับไฟลั่ม Hexapoda พบใน Apis mellifera (Crozier and Crozier, 1993), Bombyx mori 
(NC_002355) และ Drosophila melanogaster (AF200829) ในขณะที่ซับไฟลั่ม Chelicerata {Carios 
capensis (NC_005291) และ Ixodes hexagonus (Black and Roehrdanz, 1998)} และซับไฟลั่ม 
Myriapoda {Lithobius forficatus (Hwang et al., 2001)} พบวาในบริเวณยีน ND1 มีการจัดเรียงตัวของ
ยีนเปนดังนี้ tRNASer(UCN)-ND1-tRNALeu(UUR) โดยในบริเวณ 3′ ของยีน ND1 จะเปนยีน tRNALeu(UUR) แทนที่
ยีน tRNALeu(CUN) (ภาพที่ 13) 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ภาพที่ 13 แสดงการจัดเรียงตัวของยีนในบริเวณเปาหมาย tRNASer(UCN)-ND1-tRNALeu(CUN) โดยการ

จัดเรียงตวัรูปแบบ (ก.) พบในซับไฟลั่ม Crustacea  (ปูดํา ปูเขียว ปูมวง ปูขาว ปูมา A. 
franciscana,  C. sapidus, G. dehaani, P. monodon, P. trituberculatus และ P. gigas) และ
ซับไฟลั่ม Hexapoda (A. mellifera, B. mori และ  D. melanogaster) การจัดเรยีงตวัรูปแบบ 
(ข.) พบใน P. japonicus และการจัดเรียงตวัรูปแบบ (ค.) มีลําดับของยีนเปนดังนี้ 
tRNASer(UCN)-ND1-tRNALeu(UUR) พบในซับไฟล่ัม Chelicerata (Carios capensis และ Ixodes 
hexagonus) และ ซับไฟลั่ม Myriapoda  (L. forficatus) 

 

tRNASer(UCN) 

ND1 tRNALeu(CUN) 

Intergenic spacer Intergenic spacer (ก.) 

tRNASer(UCN) 

ND1 
tRNALeu(CUN) 

Intergenic spacer Intergenic spacer 
(ข.) 

tRNALeu(UUR) 

tRNASer(UCN) 

ND1 

Intergenic spacer 
(ค.) 
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 เมื่อพิจารณาตาํแหนงและขนาดของ intergenic spacer พบวาในซับไฟล่ัม Crustacea 
และ Hexapoda จะมีลักษณะคลายคลึงกันคือ มี intergenic spacer ระหวาง tRNASer(UCN) กับ ND1 ยาวกวา 
intergenic spacer ระหวาง ND1 กับ tRNALeu(CUN) โดย intergenic spacer ตําแหนงแรกจะมีขนาดประมาณ 
20 – 30 นิวคลีโอไทด ยกเวนใน Artemia franciscana (Perez et al., 1994) และใน Geothelphusa 
dehaani  (Segawa and Aotsuka, 2005) ที่มีขนาดตางออกไปอยางชดัเจนคือมีขนาด 7 และ 170 นิวคลีโอ
ไทดตามลําดับ โดย intergenic spacer ระหวาง tRNASer(UCN) กับ ND1 พบไดเฉพาะในซับไฟล่ัม 
Crustacea และ Hexapoda (Apis mellifera, B. mori และ D. melanogaster) แตจะไมพบในซับไฟล่ัม 
Chelicerata และ Myriapoda เนื่องจากซบัไฟลั่มทั้งสองนี้จะมยีีน tRNASer(UCN) เหล่ือมซอนกับยีน ND1 
สวน intergenic spacer ตําแหนงที่สองจะมีขนาดเล็กคือ โดยประมาณจะไมเกิน 10 นิวคลีโอไทด ยกเวน
ใน Callinectes sapidus (Place et al., 2005) และ G. dehaani ที่มีขนาด 23 และ 27 นวิคลีโอไทดตามลําดับ  

 
3.2.2  องคประกอบนิวคลีโอไทด (base composition) ของชิ้นดีเอ็นเอเปาหมาย 

 
 องคประกอบของนิวคลีโอไทดในบริเวณ tRNASer(UCN)-ND1-tRNALeu(CUN)  (ตารางที ่

10) ของปูดําคือ A = 43%, T = 29%, C = 18% และ G = 10% ปูเขียว A = 45%, T = 30%, C = 17% และ 
G = 8% ปูมวง A = 45%, T = 30%, C = 17% และ G = 8% และของปูขาว A = 44%, T = 30%, C = 17% 
และ G = 9% แสดงใหเห็นวาในบริเวณเปาหมายของปูทะเลทั้ง 4 กลุมมีลักษณะเปน A+T bias คือจะพบ 
นิวคลีโอไทด A มากที่สุด ประมาณ 45%  และพบนวิคลีโอไทด T ประมาณ 30%, นิวคลีโอไทด C 
ประมาณ 17% และ นวิคลีโอไทด G  ประมาณ 9% พบวาองคประกอบนวิคลีโอไทดในปูทะเลแตละ
กลุมไมแตกตางกัน (χ2 = 0.432; df = 9; P > 0.999) แตพบวาองคประกอบของนิวคลีโอไทดของปูทะเล
ในบริเวณดังกลาวมีการใชนวิคลีโอไทดแตละชนิด (A, T, C และ G) ไมเทากัน โดยผลการทดสอบ χ2 
ระหวางปริมาณนวิคลีโอไทดแตละชนิดทีพ่บในบริเวณเปาหมายกบัปริมาณนิวคลีโอไทด ในกรณีที่มี
การใชเทากนัซึ่งจะปรากฏนวิคลีโอไทดแตละชนิดเทากบั 25% ปรากฏวาผลทดสอบในปูทุกกลุมแสดง
ความแตกตางอยางมีนัยสําคญัทางสถิติระหวางปริมาณนิวคลีโอไทดที่ปรากฏกับปริมาณนิวคลีโอไทดที่
ควรจะเปนในกรณีที่มีการใชนิวคลีโอไทดแตละชนิดเทากัน นอกจากในกลุมปูทะเลแลวความลําเอียง
ดังกลาวนีย้ังพบในปูมา (A = 42%, T = 27%, C = 20% และ G = 11%) รวมทั้งสมาชิกของไฟลั่ม 
Arthropoda อ่ืนๆ ทุกชนดิ (ดังแสดงชื่อวิทยาศาสตร ซับไฟลั่มของสิ่งมีชีวิตตัวอยาง ช่ือสามัญ 
Accession number และเอกสารอางอิงไวแลวในตารางที่ 6) ผลการเปรียบเทียบองคประกอบนวิคลีโอ
ไทดในบริเวณ tRNASer(UCN)-ND1-tRNALeu(CUN) ของปูทะเล 4 กลุมกับสมาชิกของซับไฟลั่ม Crustacea 
ชนิดอื่นๆ พบวา ไมมีความแตกตางอยางมีนัยสําคัญทางสถิติ (χ2 = 13.593; df = 24; P = 0.955) จาก
ขอมูลที่ไดแสดงใหเห็นวาการใชนิวคลีโอไทดแตละชนดิ (A, C, G และ T) ในบริเวณ tRNASer(UCN)-
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ND1-tRNALeu(CUN) ไมเทากนั แตเมื่อเปรียบองคประกอบของนิวคลีโอไทดระหวางชนิดของสิ่งมีชีวิตกับ
พบวาไมมีความแตกตางกัน (ตารางที่ 10) ซ่ึงการเกิด A+T bias ที่พบจากการวิเคราะหองคประกอบ      
นิวคลีโอไทดเฉพาะบริเวณยนี ND1 ในการศึกษาครั้งนี้สอดคลองกับการเกิด A+T bias เมื่อวิเคราะหจาก
ขอมูลลําดับนิวคลีโอไทดทัง้หมดในไมโมโตคอนเดรียจีโนมซึ่งก็มีลักษณะเปน A+T bias เชนกัน 
(Wilson et al., 2000) 

 
ตารางที่ 10   แสดงองคประกอบของนิวคลีโอไทดแตละชนิดของสิ่งมีชีวิตชนิดตางๆ ในบริเวณ 

tRNASer(UCN)-ND1-tRNALeu(CUN) 
 

 nucleotide composition (%)  nucleotide bias 
 A C G T A+T G+C  χ2

df=3 P 
Black 42.55 18.05 10.30 29.10 71.65 28.35  23.57 P < 0.001 
Green 44.74 17.31   8.38 29.57 74.31 25.69  29.84 P < 0.001 
Violet 44.67 17.14   8.22 29.97 74.64 25.36  30.20 P < 0.001 
White 44.06 16.87   9.02 30.05 74.11 25.89  28.41 P < 0.001 
P. pelagicus 42.20 19.96 11.10 26.74 68.94 31.06  20.70 P < 0.001 
P. trituberculatus 42.67 18.73 10.16 28.45 71.11 28.89  23.35 P < 0.001 
C. sapidus 43.45 19.12 10.00 27.43 70.88 29.12  24.24 P < 0.001 
G. dehaani 45.30 16.36   7.19 31.15 76.44 23.56  33.67 P < 0.001 
P. gigas 44.65 18.54   9.09 27.72 72.37 27.63  27.54 P < 0.001 
P. japonicus 39.51 21.42 13.64 25.44 64.95 35.05  14.10 0.001 < P < 0.01 
P. monodon 41.49 15.85 14.58 28.08 69.57 30.43  18.95 P < 0.001 
A. franciscana 36.30 18.68 19.54 25.48 61.78 38.22  7.91 0.01 < P < 0.05 
A. mellifera 48.53 10.73  5.41 35.32 83.85 16.15  49.90 P < 0.001 
B. mori 49.77 13.26  7.27 29.70 79.47 20.53  43.51 P < 0.001 
D. melanogaster 49.32 14.04  8.02 28.62 77.94 22.06  40.52 P < 0.001 

 
 

3.2   ยีน ND1 
 
 ยีน ND1 ของปูตัวอยางทั้ง 5 กลุม (ปูทะเล 4 กลุม และปูมา) ที่ศึกษาประกอบดวย 957      

นิวคลีโอไทด กําหนดรหัสบน L-strand เหมือนกันในทุกตัวอยาง มีรหสัเริ่มตน (start codon) คือ ATT 
รหัสหยุดคือ TAA แปลเปนกรดอะมิโนได 318 ตัว ซ่ึงจํานวนกรดอะมโินของยีน ND1 ดังกลาวเทากับที่
พบใน Portunus trituberculatus และยังใกลเคียงกับ Arthropod อ่ืนๆ ซ่ึงจากรายงานพบวา Narceus 
annularus (Lavrov et al., 2002) มีจํานวนกรดอะมิโนของ ND1 นอยที่สุดคือ 296 ตัว และ C. capensis มี
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กรดอะมิโนมากที่สุดคือ 325 ตัว ถาพจิารณาเฉพาะซับไฟล่ัม Crustacea จะพบวา A. franciscana มี
จํานวนกรดอะมิโนของ ND1 นอยที่สุดเทากับ 298 ตัว ขณะที่สมาชิกชนิดอื่นๆ จะมีกรดอะมิโนอยู
ในชวง 312 – 321 ตัว ขณะทีก่ลุมแมลงจะมีจํานวนกรดอะมิโนนอยกวาคือ A. mellifera, B. mori และ D. 
melanogaster มีกรดอะมิโน 305, 311 และ 312 ตามลําดับ 

 
3.3 ยีน tRNA 
 

3.3.1  ยีน tRNASer(UCN) 
 
 ยีน tRNASer(UCN) ของปูดํามีขนาด 67 bp ปูเขียวมีขนาด 68 bp ปูมวงมีขนาด 67 bp ปู

ขาวมี 2 ขนาดคือ 67 และ 68 bp ในปูมากม็ี 2 ขนาดเชนกัน คือ 67 และ 68 bp จากผลการ alignment 
แสดงใหเห็นวาขนาดที่แตกตางกันเกิดจากการกลายพันธุแบบ addition/deletion ในบริเวณ DHU loop 
และ TψC loop โดยเฉพาะ TψC loop พบวามีบริเวณของการเปรียบเทียบทั้งหมดเพียง 9 ตําแหนง แต
เปน polymorphic site ถึง 7 ตําแหนง โดยใน 7 ตําแหนงดังกลาวนีเ้ปนการกลายพนัธุแบบ 
addition/deletion ถึง 2 ตําแหนง (ตารางที่ 11) 

 
 โครงสรางทุติยภูมิของ tRNASer(UCN) (ภาพที่ 14) แสดงใหเห็นลําดับนิวคลีโอไทด

ของ anticodon คือ TGA ซ่ึงจดจํารหัสพนัธุกรรมที่กําหนดรหัสของกรดอะมิโน Serine คือ UCN 
 
 ยีน tRNASer(UCN) ของปูทะเลและปูมาตัวอยางประกอบดวย 11 haplotype คือ AS01, 

AS02, BS03, BS04, CS05, DS06, DS07, DS08, DS09, ES10 และ ES11 โดย AS01 และ AS02 พบ
เฉพาะในปูดํา BS03 และ BS04  พบเฉพาะในปูเขียว CS05 พบเฉพาะในปูมวง DS06, DS07, DS08 และ 
DS09 พบเฉพาะในปูขาว สวน ES10 และ  ES11 พบเฉพาะในปูมา 
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ตารางที่ 11  ผลการ alignment ลําดับนิวคลีโอไทดของยนี tRNASer(UCN) โดยอางอิงตําแหนงของโครงสรางทุติยภูมจิาก haplotype AS01  
 

 

Sample Haplotype Nucleotide sequence 
 
 
 
 

MB01 
MB02 
MB03 
MB05 
MB14 
MB20 
RB65 
RB68 
RB69 
RB71 
RB80 
RB83 
SB05 
SB08 
SB11 
SB12 
SB14 
TB35 
TB40 
TB43 
TB44 
TB47 
TB49 
RG06 
RG07 
RG10 
RG15 
RG16 
RG17 
RG20 
RG21 

 

 
 
 
 

AS01 
AS01 
AS01 
AL02 
AS01 
AS01 
AS01 
AS01 
AS01 
AS01 
AS01 
AS01 
AS01 
AS01 
AS01 
AS01 
AS01 
AS01 
AS01 
AS01 
AS01 
AS01 
AS01 
BS03 
BS03 
BS03 
BS03 
BS03 
BS03 
BS03 
BS03 

 

                               anti-           anti-   
 acceptor   DHU   DHU   DHU    codon   anti-   codon viable TψC    TψC     TψC  acceptor   
  stem      stem  loop  stem   stem    codon   stem   loop  stem   loop    stem   stem 
  
 GATCATT TA GTTT ATAAA- AAAT A GATAT TT TGA AA GTATC  AGAA  AAGA A--AGTTTC TCTT  AATGATT G 
 ....... .. .... .....- .... . ..... .. ... .. .....  ....  .... .--...... ....  ....... . 
 ....... .. .... .....- .... . ..... .. ... .. .....  ....  .... .--...... ....  ....... . 
 ....... .. .... .....- .... . ..... .. ... .. .....  ....  .... .--.A.... ....  ....... . 
 ....... .. .... .....- .... . ..... .. ... .. .....  ....  .... .--...... ....  ....... . 
 ....... .. .... .....- .... . ..... .. ... .. .....  ....  .... .--...... ....  ....... . 
 ....... .. .... .....- .... . ..... .. ... .. .....  ....  .... .--...... ....  ....... . 
 ....... .. .... .....- .... . ..... .. ... .. .....  ....  .... .--...... ....  ....... . 
 ....... .. .... .....- .... . ..... .. ... .. .....  ....  .... .--...... ....  ....... . 
 ....... .. .... .....- .... . ..... .. ... .. .....  ....  .... .--...... ....  ....... . 
 ....... .. .... .....- .... . ..... .. ... .. .....  ....  .... .--...... ....  ....... . 
 ....... .. .... .....- .... . ..... .. ... .. .....  ....  .... .--...... ....  ....... . 
 ....... .. .... .....- .... . ..... .. ... .. .....  ....  .... .--...... ....  ....... . 
 ....... .. .... .....- .... . ..... .. ... .. .....  ....  .... .--...... ....  ....... . 
 ....... .. .... .....- .... . ..... .. ... .. .....  ....  .... .--...... ....  ....... . 
 ....... .. .... .....- .... . ..... .. ... .. .....  ....  .... .--...... ....  ....... . 
 ....... .. .... .....- .... . ..... .. ... .. .....  ....  .... .--...... ....  ....... . 
 ....... .. .... .....- .... . ..... .. ... .. .....  ....  .... .--...... ....  ....... . 
 ....... .. .... .....- .... . ..... .. ... .. .....  ....  .... .--...... ....  ....... . 
 ....... .. .... .....- .... . ..... .. ... .. .....  ....  .... .--...... ....  ....... . 
 ....... .. .... .....- .... . ..... .. ... .. .....  ....  .... .--...... ....  ....... . 
 ....... .. .... .....- .... . ..... .. ... .. .....  ....  .... .--...... ....  ....... . 
 ....... .. .... .....- .... . ..... .. ... .. .....  ....  .... .--...... ....  ....... . 
 ..C.... .. .... ...T.- .... . ..... .. ... .. A....  ....  .... .-G.AA..T A...  ......C . 
 ..C.... .. .... ...T.- .... . ..... .. ... .. A....  ....  .... .-G.AA..T A...  ......C . 
 ..C.... .. .... ...T.- .... . ..... .. ... .. A....  ....  .... .-G.AA..T A...  ......C . 
 ..C.... .. .... ...T.- .... . ..... .. ... .. A....  ....  .... .-G.AA..T A...  ......C . 
 ..C.... .. .... ...T.- .... . ..... .. ... .. A....  ....  .... .-G.AA..T A...  ......C . 
 ..C.... .. .... ...T.- .... . ..... .. ... .. A....  ....  .... .-G.AA..T A...  ......C . 
 ..C.... .. .... ...T.- .... . ..... .. ... .. A....  ....  .... .-G.AA..T A...  ......C . 
 ..C.... .. .... ...T.- .... . ..... .. ... .. A....  ....  .... .-G.AA..T A...  ......C . 
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ตารางที่ 11  (ตอ) 
 

Sample Haplotype Nucleotide sequence 
 
 
 
 

RG22 
RG23 
RG24 
RG25 
RG33 
RG34 
RG37 
RG38 
RW07 
RV01 
RV02 
RV11 
RV12 
RV13 
RV27 
RV28 
RV29 
RV31 
TV02 
TV03 
TV04 
TV05 
TV06 
TV09 
TV13 
RW03 
RW04 
RW08 
RW09 
RW14 

 

 
 
 
 

BS03 
BS03 
BS03 
BS03 
BS03 
BS03 
BS03 
BS03 
BS04 
CS05 
CS05 
CS05 
CS05 
CS05 
CS05 
CS05 
CS05 
CS05 
CS05 
CS05 
CS05 
CS05 
CS05 
CS05 
CS05 
DS06 
DS07 
DS06 
DS08 
DS08 

 

                               anti-           anti-   
 acceptor   DHU   DHU   DHU    codon   anti-   codon viable TψC    TψC     TψC  acceptor   
  stem      stem  loop  stem   stem    codon   stem   loop  stem   loop    stem   stem 
  
 ..C.... .. .... ...T.- .... . ..... .. ... .. A....  ....  .... .-G.AA..T A...  ......C . 
 ..C.... .. .... ...T.- .... . ..... .. ... .. A....  ....  .... .-G.AA..T A...  ......C . 
 ..C.... .. .... ...T.- .... . ..... .. ... .. A....  ....  .... .-G.AA..T A...  ......C . 
 ..C.... .. .... ...T.- .... . ..... .. ... .. A....  ....  .... .-G.AA..T A...  ......C . 
 ..C.... .. .... ...T.- .... . ..... .. ... .. A....  ....  .... .-G.AA..T A...  ......C . 
 ..C.... .. .... ...T.- .... . ..... .. ... .. A....  ....  .... .-G.AA..T A...  ......C . 
 ..C.... .. .... ...T.- .... . ..... .. ... .. A....  ....  .... .-G.AA..T A...  ......C . 
 ..C.... .. .... ...T.- .... . ..... .. ... .. A....  ....  .... .-G.AA..T A...  ......C . 
 ..C.... .. .... ...T.- .... . ..... .. ... .. A....  ....  .... .-A.AA..T A...  ......C . 
 .....C. .. .... ...T.- .... . ..... .. ... .. A....  ....  .... .--.A.... ....  ......C . 
 .....C. .. .... ...T.- .... . ..... .. ... .. A....  ....  .... .--.A.... ....  ......C . 
 .....C. .. .... ...T.- .... . ..... .. ... .. A....  ....  .... .--.A.... ....  ......C . 
 .....C. .. .... ...T.- .... . ..... .. ... .. A....  ....  .... .--.A.... ....  ......C . 
 .....C. .. .... ...T.- .... . ..... .. ... .. A....  ....  .... .--.A.... ....  ......C . 
 .....C. .. .... ...T.- .... . ..... .. ... .. A....  ....  .... .--.A.... ....  ......C . 
 .....C. .. .... ...T.- .... . ..... .. ... .. A....  ....  .... .--.A.... ....  ......C . 
 .....C. .. .... ...T.- .... . ..... .. ... .. A....  ....  .... .--.A.... ....  ......C . 
 .....C. .. .... ...T.- .... . ..... .. ... .. A....  ....  .... .--.A.... ....  ......C . 
 .....C. .. .... ...T.- .... . ..... .. ... .. A....  ....  .... .--.A.... ....  ......C . 
 .....C. .. .... ...T.- .... . ..... .. ... .. A....  ....  .... .--.A.... ....  ......C . 
 .....C. .. .... ...T.- .... . ..... .. ... .. A....  ....  .... .--.A.... ....  ......C . 
 .....C. .. .... ...T.- .... . ..... .. ... .. A....  ....  .... .--.A.... ....  ......C . 
 .....C. .. .... ...T.- .... . ..... .. ... .. A....  ....  .... .--.A.... ....  ......C . 
 .....C. .. .... ...T.- .... . ..... .. ... .. A....  ....  .... .--.A.... ....  ......C . 
 .....C. .. .... ...T.- .... . ..... .. ... .. A....  ....  .... .--.A.... ....  ......C . 
 ..C.... .. .... .....- .... . ..... .. ... .. A....  ....  ...G G-A.A...T A...  ......C . 
 ..C.... .. .... .....- .... . ..... .. ... .. A....  ....  ...G .-A.A...T A...  ......C . 
 ..C.... .. .... .....- .... . ..... .. ... .. A....  ....  ...G G-A.A...T A...  ......C . 
 ..C.... .. .... .....- .... . ..... .. ... .. A....  ....  ...G .AA.A...T A...  ......C . 
 ..C.... .. .... .....- .... . ..... .. ... .. A....  ....  ...G .AA.A...T A...  ......C . 
 

 



63

 

ตารางที่ 11  (ตอ) 
 

Sample Haplotype Nucleotide sequence 
 
 
 
 

RW18 
SW02 
SW03 
SW04 
SW05 
SW06 
SW08 
TW22 
TW34 
TW38 
TW44 
TW53 
TW54 
PP01 
PP02 
PP03 
PP04 
PP05 
PP06 
PP07 
PP08 
PP09 
PP10 

 
 
 
 

DS07 
DS06 
DS07 
DS09 
DS06 
DS06 
DS09 
DS09 
DS09 
DS09 
DS06 
DS06 
DS06 
ES10 
ES10 
ES11 
ES10 
ES10 
ES11 
ES10 
ES11 
ES11 
ES11 

                               anti-           anti-   
 acceptor   DHU   DHU   DHU    codon   anti-   codon viable TψC    TψC     TψC  acceptor   
  stem      stem  loop  stem   stem    codon   stem   loop  stem   loop    stem   stem 
  
 ..C.... .. .... .....- .... . ..... .. ... .. A....  ....  ...G .-A.A...T A...  ......C .  
 ..C.... .. .... .....- .... . ..... .. ... .. A....  ....  ...G G-A.A...T A...  ......C . 
 ..C.... .. .... .....- .... . ..... .. ... .. A....  ....  ...G .-A.A...T A...  ......C . 
 ..C.... .. . .. .....- .... . ..... .. ... .. A....  ....  ...G --A.A...T A...  ......C . 
 ..C.... .. .... .....- .... . ..... .. ... .. A....  ....  ...G G-A.A...T A...  ......C . 
 ..C.... .. .... .....- .... . ..... .. ... .. A....  ....  ...G G-A.A...T A...  ......C . 
 ..C.... .. .... .....- .... . ..... .. ... .. A....  ....  ...G --A.A...T A...  ......C . 
 ..C.... .. .... .....- .... . ..... .. ... .. A....  ....  ...G --A.A...T A...  ......C . 
 ..C.... .. .... .....- .... . ..... .. ... .. A....  ....  ...G --A.A...T A...  ......C . 
 ..C.... .. .... .....- .... . ..... .. ... .. A....  ....  ...G --A.A...T A...  ......C . 
 ..C.... .. .... .....- .... . ..... .. ... .. A....  ....  ...G G-A.A...T A...  ......C . 
 ..C.... .. .... .....- .... . ..... .. ... .. A....  ....  ...G G-A.A...T A...  ......C . 
 ..C.... .. .... .....- .... . ..... .. ... .. A....  ....  ...G G-A.A...T A...  ......C . 
 .G.T... .. .... .....- .... . ..... .. ... .. ....T  ....  .... G--.T.A.. ....  .....CC . 
 .G.T... .. .... .....- .... . ..... .. ... .. ....T  ....  .... G--.T.A.. ....  .....CC . 
 .G.T... .. .... .....A .... . ..... .. ... .. ....T  ....  .... G--.T.A.. ....  .....CC . 
 .G.T... .. .... .....- .... . ..... .. ... .. ....T  ....  .... G--.T.A.. ....  .....CC . 
 .G.T... .. .... .....- .... . ..... .. ... .. ....T  ....  .... G--.T.A.. ....  .....CC . 
 .G.T... .. .... .....A .... . ..... .. ... .. ....T  ....  .... G--.T.A.. ....  .....CC . 
 .G.T... .. .... .....- .... . ..... .. ... .. ....T  ....  .... G--.T.A.. ....  .....CC . 
 .G.T... .. .... .....A .... . ..... .. ... .. ....T  ....  .... G--.T.A.. ....  .....CC . 
 .G.T... .. .... .....A .... . ..... .. ... .. ....T  ....  .... G--.T.A.. ....  .....CC . 
 .G.T... .. .... .....A .... . ..... .. ... .. ....T  ....  .... G--.T.A.. ....  .....CC .  
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ภาพที่ 14   แสดงโครงสรางทุติยภูมิของ tRNASer(UCN)  จํานวน 11 haplotypes ลูกศร (     ) แสดงตําแหนง

ที่เกิดการกลายพันธุแบบ addition/deletion จากผลการ alignment ที่ใชลําดับนิวคลีโอไทด
ของปูดําพมา MB01 ซ่ึงเปนตัวอยางแรก (เรียงตามลําดับอักษร) ของ haplotype แรกของยีน 
tRNASer(UCN) คือ haplotype AS01 จากผลการวิเคราะหของโปรแกรม DnaSP (Rozas et al., 
2003) ดังตารางที่ 11 เปนลําดับนิวคลีโอไทดอางอิง 
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3.3.2  ยีน tRNALeu(CUN) 
 

 ยีน tRNALeu(CUN) ของปูทะเลทั้งหมดพบวามีขนาด 68 bp และในปูมามี 69 bp 
ขนาดที่แตกตางกัน 1 bp นี้ เกิดจากการกลายพันธุในบริเวณ TψC loop ซ่ึงในบริเวณดังกลาวนี้พบวามี
การกลายพันธุมากที่สุด นั้นคือ มีการกลายพันธุแบบ addition/deletion 1 ตําแหนง และมีการกลายพันธุ
แบบแทนทีเ่บส 1 ตําแหนง แตมีเบสที่เกีย่วของในการแทนที่เบสถึง 3 ชนิดคือ G, A และ T (ตารางที่ 
12) 
 
 โครงสรางทุติยภูมิของ ยีน tRNALeu(CUN) (ภาพที่ 15) แสดงใหเห็นลําดับนิวคลีโอ
ไทดของ anticodon ของยีนยีน tRNALeu(CUN) คือ TAG ซ่ึงจะจดจาํ codon ที่มีลําดับนิวคลีโอไทดเปน 
CUN บน mRNA 
 ยีน tRNALeu(CUN) ของปูทะเลและปูมาตัวอยางในการศึกษาครั้งนี ้ พบวา
ประกอบดวย 7 haplotype คือ AL01, AL02, AL03, AL04, AL05, AL06 และ AL07 โดย AL01 พบทั้ง
ในปูดําและปูเขียว สวน AL02 และ AL03 พบเฉพาะในปดูํา AL04 พบเฉพาะในปูมวง DL05 และ DL06 
พบเฉพาะในปขูาว และ EL07 พบเฉพาะในปูมา 

 
ผลการวิเคราะหลําดับนิวคลีโอไทดของยนี tRNA ทั้ง 2 ยีน คอื tRNASer(UCN) และ 

tRNALeu(CUN) ของปูทะเลและปูมาพบวามขีนาดใกลเคยีงกัน ความแตกตางของขนาดเกิดจากการกลาย
พันธุแบบ addition/deletion ในบริเวณ DHU loop หรือ TψC loop นอกจากนีย้ังพบวาในบริเวณ TψC 
loop ของยีน tRNA ทั้ง 2 ยนี เปนบริเวณที่มีการกลายพนัธุสูงที่สุด โดยเกดิทั้งการกลายพันธุแบบแทนที่
เบสและการกลายพันธุแบบ addition/deletion อยางไรกต็าม ยีน tRNA ทั้ง 2 ยีนสามารถจัดโครงสราง
ทุติยภูมิเปน coverleaf structure ที่ประกอบดวย amino acid acceptor arm, DHU arm, anticodon arm, 
variable arm และ TψC arm  ซ่ึงโครงสรางดังกลาวนีพ้บไดใน Arthropod สวนใหญ ยกเวนในแมงมุม 
(Habronattus oregonensis) ซ่ึงพบวาลําดับนิวคลีโอไทดของยีน tRNALeu(CUN)  มีโครงสรางทุติยภมูิที่มี
รูปรางคลายโครงสราง cloverleaf แตไมม ี TψC arm (Masta, 2000) ซ่ึงการหายไปของ TψC arm ยัง
สามารถพบไดในหนอนตวักลม Ascaris suum (Wolstenholme et al., 1987) และ หอย (Yamazaki et al, 
1997) เมื่อพิจารณาความหลากหลายของยนี tRNA ทั้ง 2 ยีนโดยพจิารณาจากจํานวน haplotype จะพบวา 
ปูขาวมีความหลากหลายสูงทีสุ่ดคือ ประกอบดวย 6 haplotype สวนปูดํา ปูมา ปูเขียว และปูมวงมีจํานวน 
haplotype เทากับ 5, 3, 3 และ 2 haplotype ตามลําดับ 
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ตารางที่ 12   แสดงผลการ alignment ลําดับนิวคลีโอไทดของยีน tRNALeu(CUN) โดยอางอิงตําแหนงของโครงสรางทุติยภูมจิาก haplotype AL01  
 

 

Sample Haplotype Nucleotide sequence 
 
 
 
 

MB01 
MB02 
MB03 
MB05 
MB14 
MB20 
RB65 
RB68 
RB69 
RB71 
RB80 
RB83 
SB05 
SB08 
SB11 
SB12 
SB14 
TB35 
TB40 
TB43 
TB44 
TB47 
TB49 
RG06 
RG07 
RG10 
RG15 
RG16 
RG17 
RG20 

 

 
 
 
 

AL01 
AL02 
AL02 
AL01 
AL01 
AL02 
AL02 
AL01 
AL01 
AL02 
AL01 
AL02 
AL01 
AL03 
AL01 
AL01 
AL01 
AL01 
AL01 
AL01 
AL01 
AL01 
AL01 
AL01 
AL01 
AL01 
AL01 
AL01 
AL01 
AL01 

 

                                anti-           anti-   
 acceptor    DHU   DHU  DHU     codon   anti-   codon viable TψC   TψC   TψC   acceptor   
   stem      stem  loop stem    stem    codon   stem  loop   stem  loop  stem    stem 
 
 ACTATTT TGT CAGA  TAA  TATG TA CTAGA TT TAG GA TCTAG  TTAA ATAGAA T-AAG TTCTAT AAATAGT A 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  .... ...... .-..A ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  .... ...... .-..A ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  .... ...... .-... ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  .... ...... .-... ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  .... ...... .-..A ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  .... ...... .-..A ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  .... ...... .-... ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  .... ...... .-... ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  .... ...... .-..A ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  .... ...... .-... ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  .... ...... .-..A ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  .... ...... .-... ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  .... .....G .-..A ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  .... ...... .-... ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  .... ...... .-... ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  .... ...... .-... ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  .... ...... .-... ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  .... ...... .-... ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  .... ...... .-... ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  .... ...... .-... ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  .... ...... .-... ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  .... ...... .-... ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  .... ...... .-... ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  .... ...... .-... ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  .... ...... .-... ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  .... ...... .-... ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  .... ...... .-... ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  .... ...... .-... ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  .... ...... .-... ...... ....... . 
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ตารางที่ 12  (ตอ) 
 
 
Sample Haplotype Nucleotide sequence 

 
 
 
 

RG21 
RG22 
RG23 
RG24 
RG25 
RG33 
RG34 
RG37 
RG38 
RW07 
RV01 
RV02 
RV11 
RV12 
RV13 
RV27 
RV28 
RV29 
RV31 
TV02 
TV03 
TV04 
TV05 
TV06 
TV09 
TV13 
RW03 
RW04 
RW08 
RW09 

 
 
 
 

AL01 
AL01 
AL01 
AL01 
AL01 
AL01 
AL01 
AL01 
AL01 
AL01 
CL04 
CL04 
CL04 
CL04 
CL04 
CL04 
CL04 
CL04 
CL04 
CL04 
CL04 
CL04 
CL04 
CL04 
CL04 
CL04 
DL05 
DL05 
DL05 
DL05 

                                anti-           anti-   
 acceptor    DHU   DHU  DHU     codon   anti-   codon viable TψC   TψC   TψC   acceptor   
   stem      stem  loop stem    stem    codon   stem  loop   stem  loop  stem    stem 
 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  .... ...... .-... ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  .... ...... .-... ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  .... ...... .-... ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  .... ...... .-... ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  .... ...... .-... ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  .... ...... .-... ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  .... ...... .-... ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  .... ...... .-... ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  .... ...... .-... ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  .... ...... .-... ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .G ..... .. ... .. .....  .... ...... .-... ...... ..G.... . 
 ....... ... ....  ...  .... .G ..... .. ... .. .....  .... ...... .-... ...... ..G.... . 
 ....... ... ....  ...  .... .G ..... .. ... .. .....  .... ...... .-... ...... ..G.... . 
 ....... ... ....  ...  .... .G ..... .. ... .. .....  .... ...... .-... ...... ..G.... . 
 ....... ... ....  ...  .... .G ..... .. ... .. .....  .... ...... .-... ...... ..G.... . 
 ....... ... ....  ...  .... .G ..... .. ... .. .....  .... ...... .-... ...... ..G.... . 
 ....... ... ....  ...  .... .G ..... .. ... .. .....  .... ...... .-... ...... ..G.... . 
 ....... ... ....  ...  .... .G ..... .. ... .. .....  .... ...... .-... ...... ..G.... . 
 ....... ... ....  ...  .... .G ..... .. ... .. .....  .... ...... .-... ...... ..G.... . 
 ....... ... ....  ...  .... .G ..... .. ... .. .....  .... ...... .-... ...... ..G.... . 
 ....... ... ....  ...  .... .G ..... .. ... .. .....  .... ...... .-... ...... ..G.... . 
 ....... ... ....  ...  .... .G ..... .. ... .. .....  .... ...... .-... ...... ..G.... . 
 ....... ... ....  ...  .... .G ..... .. ... .. .....  .... ...... .-... ...... ..G.... . 
 ....... ... ....  ...  .... .G ..... .. ... .. .....  .... ...... .-... ...... ..G.... . 
 ....... ... ....  ...  .... .G ..... .. ... .. .....  .... ...... .-... ...... ..G.... . 
 ....... ... ....  ...  .... .G ..... .. ... .. .....  .... ...... .-... ...... ..G.... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  C... ...... .-..A ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  C... ...... .-..A ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  C... ...... .-..A ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  C... ...... .-..A ...... ....... . 
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ตารางที่ 12  (ตอ) 
 
Sample Haplotype Nucleotide sequence 

 
 
 
 

RW14 
RW18 
SW02 
SW03 
SW04 
SW05 
SW06 
SW08 
TW22 
TW34 
TW38 
TW44 
TW53 
TW54 
PP01 
PP02 
PP03 
PP04 
PP05 
PP06 
PP07 
PP08 
PP09 
PP10 

 
 
 
 

DL05 
DL05 
DL05 
DL05 
DL05 
DL05 
DL05 
DL05 
DL05 
DL05 
DL05 
DL05 
DL06 
DL05 
EL07 
EL07 
EL07 
EL07 
EL07 
EL07 
EL07 
EL07 
EL07 
EL07 

                                anti-           anti-   
 acceptor    DHU   DHU  DHU     codon   anti-   codon viable TψC   TψC   TψC   acceptor   
   stem      stem  loop stem    stem    codon   stem  loop   stem  loop  stem    stem 
 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  C... ...... .-..A ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  C... ...... .-..A ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  C... ...... .-..A ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  C... ...... .-..A ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  C... ...... .-..A ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  C... ...... .-..A ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  C... ...... .-..A ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  C... ...... .-..A ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  C... ...... .-..A ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  C... ...... .-..A ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  C... ...... .-..A ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  C... ...... .-..A ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  C... .....G .-..A ...... ....... . 
 ....... ... ....  ...  .... .. ..... .. ... .. .....  C... ...... .-..A ...... ....... . 
 G...... ... ....  ...  .... .. ..... C. ... .. .....  .... ...... .T..T ...... ....... . 
 G...... ... ....  ...  .... .. ..... C. ... .. .....  .... ...... .T..T ...... ....... . 
 G...... ... ....  ...  .... .. ..... C. ... .. .....  .... ...... .T..T ...... ....... . 
 G...... ... ....  ...  .... .. ..... C. ... .. .....  .... ...... .T..T ...... ....... . 
 G...... ... ....  ...  .... .. ..... C. ... .. .....  .... ...... .T..T ...... ....... . 
 G...... ... ....  ...  .... .. ..... C. ... .. .....  .... ...... .T..T ...... ....... . 
 G...... ... ....  ...  .... .. ..... C. ... .. .....  .... ...... .T..T ...... ....... . 
 G...... ... ....  ...  .... .. ..... C. ... .. .....  .... ...... .T..T ...... ....... . 
 G...... ... ....  ...  .... .. ..... C. ... .. .....  .... ...... .T..T ...... ....... . 
 G...... ... ....  ...  .... .. ..... C. ... .. .....  .... ...... .T..T ...... ....... . 
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ภาพที่ 15   แสดงโครงสรางทุติยภูมิของ tRNALeu(CUN)  จํานวน 7 haplotypes ลูกศร (     ) แสดงตําแหนง

ที่เกิดการกลายพันธุแบบ addition/deletion จากผลการ alignment ที่ใชลําดับนิวคลีโอไทด
ของปูดําพมา MB01ซ่ึงเปนตัวอยางแรก (เรียงตามลําดับอักษร) ของ haplotype แรกของยีน 
tRNALeu คือ haplotype AL01 จากผลการวิเคราะหของโปรแกรม DnaSP (Rozas et al., 2003) 
(haplotype AL01) ดังตารางที่ 12 เปนลําดบันิวคลีโอไทดอางอิง 
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ตารางที่ 13  แสดง haplotype ของปูแตละตัวและตําแหนงที่มีนิวคลีโอไทดแตกตางกันของชิ้นดเีอ็นเอ tRNASer(UCN)-ND1-tRNALeu(CUN) 
 
 

 Nucleotide position
 
 
Sample 

 
 
Haplotype 

                                   11111111 1111111111 1111111111 2222222222 2222222222 
    113445 5555555566 7777777778 8800000111 1222333444 6667799999 0000111122 2233345555 
2346797190 1234568989 1234567892 6904679023 9248147589 1476901479 0369245813 4706974679 

MB01 
MB02 
MB03 
MB05 
MB14 
MB20 
RB65 
RB68 
RB69 
RB71 
RB80 
RB83 
SB05 
SB08 
SB11 
SB12 
SB14 
TB35 
TB40 
TB43 
TB44 
TB47 
TB49 
RG06 
RG07 
RG10 
RG15 
RG16 
 

A01 
A02 
A03 
A04 
A05 
A06 
A03 
A07 
A07 
A08 
A05 
A09 
A07 
A10 
A05 
A11 
A05 
A07 
A05 
A05 
A05 
A05 
A12 
B13 
B13 
B14 
B13 
B14 
 

ATCTA-GCAA AG--TTCTTT -ACT----CT TTCTAGTTAT AAGTGTAAAT AACTTAACTA TAGTCAACCA TGATTTCAGA 
.....-.... ..--...... -...----.. .......... .......... .......... .......... .......... 
.....-.... ..--...... -...----.. .......... .......... .......... .......... .A........ 
.....-.... .A--...... -...----.. .......... .......... .......... .......... .......... 
.....-.... ..--...... -...----.. .......... .......... .......... .......... .......... 
.....-.... ..--...... -...----.. .......... .......... .......... .......... .......... 
.....-.... ..--...... -...----.. .......... .......... .......... .......... .A........ 
.....-.... ..--...... -...----.. .......... .......... .......... .......... .......... 
.....-.... ..--...... -...----.. .......... .......... .......... .......... .......... 
.....-.... ..--...... -...----.. .......... .......... .......... .......... .......... 
.....-.... ..--...... -...----.. .......... .......... .......... .......... .......... 
.....-.... ..--...... -...----.. .......... .......... .......... .......... .......... 
.....-.... ..--...... -...----.. .......... .......... .......... .......... .......... 
.....-.... ..--...... -...----.. .......... .......... .......... .......... .......... 
.....-.... ..--...... -...----.. .......... .......... .......... .......... .......... 
.....-.... ..--...... -...----.. .......... .......... .......... ..A....... .......... 
.....-.... ..--...... -...----.. .......... .......... .......... .......... .......... 
.....-.... ..--...... -...----.. .......... .......... .......... .......... .......... 
.....-.... ..--...... -...----.. .......... .......... .......... .......... .......... 
.....-.... ..--...... -...----.. .......... .......... .......... .......... .......... 
.....-.... ..--...... -...----.. .......... .......... .......... .......... .......... 
.....-.... ..--...... -...----.. .......... .......... .......... .......... .......... 
.....-.... ..--...... -...----.. .......... .......... .......... .......... .......... 
.C..T-A... GAA-A.TA.C -.T.----.. .C-..A.ATA GTACAC.... ..T.CG.T.. ..ACT.TAT. ATT...T... 
.C..T-A... GAA-A.TA.C -.T.----.. .C-..A.ATA GTACAC.... ..T.CG.T.. ..ACT.TAT. ATT...T... 
.C..T-A... GAA-A.TA.C -.T.----.. .C-..A.ATA GTACAC.... ..T.CG.T.. ..ACT.TAT. ATT...T... 
.C..T-A... GAA-A.TA.C -.T.----.. .C-..A.ATA GTACAC.... ..T.CG.T.. ..ACT.TAT. ATT...T... 
.C..T-A... GAA-A.TA.C -.T.----.. .C-..A.ATA GTACAC.... ..T.CG.T.. ..ACT.TAT. ATT...T... 
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ตารางที่ 13  (ตอ) 
 
 Nucleotide position
 
 
Sample 

 
 
Haplotype 

                                   11111111 1111111111 1111111111 2222222222 2222222222 
    113445 5555555566 7777777778 8800000111 1222333444 6667799999 0000111122 2233345555 
2346797190 1234568989 1234567892 6904679023 9248147589 1476901479 0369245813 4706974679 

RG17 
RG20 
RG21 
RG22 
RG23 
RG24 
RG25 
RG33 
RG34 
RG37 
RG38 
 RW07g 
RV01 
RV02 
RV11 
RV12 
RV13 
RV27 
RV28 
RV29 
RV31 
TV02 
TV03 
TV04 
TV05 
TV06 
TV09 
TV13 

B15 
B16 
B15 
B13 
B13 
B14 
B13 
B14 
B17 
B18 
B13 
B19 
C20 
C21 
C21 
C21 
C22 
C23 
C24 
C25 
C21 
C23 
C26 
C21 
C21 
C21 
C21 
C21 

.C..T-A... GAA-A.TA.C -.T.----.. .C-..A.ATA GTACAC.... ..T.CG.T.. ..ACT.TAT. ATT...T... 

.C..T-A... GAA-A.TA.C -.T.----.. .C-..A.ATA GTACAC.... ..T.CG.T.. ..ACT.TAT. ATT...T... 

.C..T-A... GAA-A.TA.C -.T.----.. .C-..A.ATA GTACAC.... ..T.CG.T.. ..ACT.TAT. ATT...T... 

.C..T-A... GAA-A.TA.C -.T.----.. .C-..A.ATA GTACAC.... ..T.CG.T.. ..ACT.TAT. ATT...T... 

.C..T-A... GAA-A.TA.C -.T.----.. .C-..A.ATA GTACAC.... ..T.CG.T.. ..ACT.TAT. ATT...T... 

.C..T-A... GAA-A.TA.C -.T.----.. .C-..A.ATA GTACAC.... ..T.CG.T.. ..ACT.TAT. ATT...T... 

.C..T-A... GAA-A.TA.C -.T.----.. .C-..A.ATA GTACAC.... ..T.CG.T.. ..ACT.TAT. ATT...T... 

.C..T-A... GAA-A.TA.C -.T.----.. .C-..A.ATA GTACAC.... ..T.CG.T.. ..ACT.TAT. ATT...T... 

.C..T-A... GAA-A.TA.C -.T.----.. .C-..A.ATA GTACAC.... ..T.CG.T.. ..ACT.TAT. ATT...T... 

.C..T-A... GAA-A.TA.C -.T.----.. .C-..A.ATA GTACAC.... ..T.CG.T.. ..ACT.TAT. ATT...T... 

.C..T-A... GAA-A.TA.C -.T.----.. .C-..A.ATA GTACAC.... ..T.CG.T.. ..ACT.TAT. ATT...T... 

.C..T-A... .AA-A.TA.C -.T.----.. .C-..A.ATA GTACAC.... ..T.CG.T.. ..ACT.TAT. ATT...T... 

...CT-A... .A--.....C -.T-----.. CC...A...A .TA.TC.... ..T....... ..A.T.CATG ACTC..T.A. 

...CT-A... .A--.....C -.T-----.. CC...A...A .TA.TC.... ..T....... ..A.T.CATG ACTC..T.A. 

...CT-A... .A--.....C -.T-----.. CC...A...A .TA.TC.... ..T....... ..A.T.CATG ACTC..T.A. 

...CT-A... .A--.....C -.T-----.. CC...A...A .TA.TC.... ..T....... ..A.T.CATG ACTC..T.A. 

...CT-A... .A--.....C -.T-----.. CC...A...A .TA.TC.... ..T....... ..A.T.CATG ACTC..T.A. 

...CT-A... .A--.....C -.T-----.. CC...A...A .TA.TC.... T.T....... ..A.T.CATG ACTC..T.A. 

...CT-A... .A--.....C -.T-----.. CC...A...A .TA.TC.... ..T....... ..A.T.CATG ACTC..T.A. 

...CT-A... .A--.....C -.T-----.. CC...A...A .TA.TC.... ..T....... ..A.T.CATG GCTC..T.A. 

...CT-A... .A--.....C -.T-----.. CC...A...A .TA.TC.... ..T....... ..A.T.CATG ACTC..T.A. 

...CT-A... .A--.....C -.T-----.. CC...A...A .TA.TC.... T.T....... ..A.T.CATG ACTC..T.A. 

...CT-A... .A--.....C -.T-----.. CC...A...A .TA.TC.... ..T....... ..A.T.CATG GCTC..T.A. 

...CT-A... .A--.....C -.T-----.. CC...A...A .TA.TC.... ..T....... ..A.T.CATG ACTC..T.A. 

...CT-A... .A--.....C -.T-----.. CC...A...A .TA.TC.... ..T....... ..A.T.CATG ACTC..T.A. 

...CT-A... .A--.....C -.T-----.. CC...A...A .TA.TC.... ..T....... ..A.T.CATG ACTC..T.A. 

...CT-A... .A--.....C -.T-----.. CC...A...A .TA.TC.... ..T....... ..A.T.CATG ACTC..T.A. 

...CT-A... .A--.....C -.T-----.. CC...A...A .TA.TC.... ..T....... ..A.T.CATG ACTC..T.A. 
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ตารางที่ 13  (ตอ) 
 
  Nucleotide position 
 
 
Sample 

 
 
Haplotype 

                                   11111111 1111111111 1111111111 2222222222 2222222222 
    113445 5555555566 7777777778 8800000111 1222333444 6667799999 0000111122 2233345555 
2346797190 1234568989 1234567892 6904679023 9248147589 1476901479 0369245813 4706974679 

RW03 
RW04 
RW08 
RW09 
RW14 
RW18 
SW02 
SW03 
SW04 
SW05 
SW06 
SW08 
TW22 
TW34 
TW38 
TW44 
TW53 
TW54 
PP01 
PP02 
PP03 
PP04 
PP05 
PP06 
PP07 
PP08 
PP09 
PP10 

D27 
D28 
D27 
D29 
D29 
D28 
D27 
D28 
D30 
D27 
D27 
D31 
D32 
D31 
D31 
D27 
D33 
D34 
E35 
E36 
E37 
E38 
E39 
E37 
E40 
E37 
E37 
E41 

.C...-A.GG .AA-..TA.C -GT.----T. .CT..A.AGA .TA.TC.... ..TAC..T.. ..A.T.CAT. AAT..CT... 

.C...-A.G. .AA-..TA.C -GT.----T. .CT..A.AGA .TA.TC.... ..TAC..T.. ..A.T.CAT. AAT..CT... 

.C...-A.GG .AA-..TA.C -GT.----T. .CT..A.AGA .TA.TC.... ..TAC..T.. ..A.T.CAT. AAT..CT... 

.C...-A.G. .AAA..TA.C -GT.----T. .CT..A.AGA .TA.TC.... ..TAC..T.. ..A.T.CAT. AAT..CT... 

.C...-A.G. .AAA..TA.C -GT.----T. .CT..A.AGA .TA.TC.... ..TAC..T.. ..A.T.CAT. AAT..CT... 

.C...-A.G. .AA-..TA.C -GT.----T. .CT..A.AGA .TA.TC.... ..TAC..T.. ..A.T.CAT. AAT..CT... 

.C...-A.GG .AA-..TA.C -GT.----T. .CT..A.AGA .TA.TC.... ..TAC..T.. ..A.T.CAT. AAT..CT... 

.C...-A.G. .AA-..TA.C -GT.----T. .CT..A.AGA .TA.TC.... ..TAC..T.. ..A.T.CAT. AAT..CT... 

.C...-A.G. .A--..TA.C -GT.----T. .CT..ACAGA .TA.TC.... ..TAC..T.. ..A.T.CAT. AAT..CT... 

.C...-A.GG .AA-..TA.C -GT.----T. .CT..A.AGA .TA.TC.... ..TAC..T.. ..A.T.CAT. AAT..CT... 

.C...-A.GG .AA-..TA.C -GT.----T. .CT..A.AGA .TA.TC.... ..TAC..T.. ..A.T.CAT. AAT..CT... 

.C...-A.G. .A--..TA.C -GT.----T. .CT..A.AGA .TA.TC.... ..TAC..T.. ..A.T.CAT. AAT..CT... 

.C...-A.G. .A--..TA.C -GT.----T. .CT..A.AGA .TA.TC.... ..TAC..T.. ..A.T.CAT. AAT..CT..G 

.C...-A.G. .A--..TA.C -GT.----T. .CT..A.AGA .TA.TC.... ..TAC..T.. ..A.T.CAT. AAT..CT... 

.C...-A.G. .A--..TA.C -GT.----T. .CT..A.AGA .TA.TC.... ..TAC..T.. ..A.T.CAT. AAT..CT... 

.C...-A.GG .AA-..TA.C -GT.----T. .CT..A.AGA .TA.TC.... ..TAC..T.. ..A.T.CAT. AAT..CT... 

.C...-A.GG .AA-..TA.C -GT.----T. .CT..A.AGA .TA.TC.... ..TAC..T.. ..A.T.CAT. AAT..CT... 

.C...-A.GG .AA-..TA.C -GT.----T. .CT..A.AGA .TA.TC.... ..TAC..T.. ..A.T.CAT. AAT..CT... 
G.T..-.T.G .T--.A..CC C.T.TTAT.C ...AGA.AGA ....T.TGTC TGTC..G.AG CGACAG.TT. AC..GCGCT. 
G.T..-.T.G .T--.A..CC C.T.TTAT.C ...AGA.AGA ....T.TGTC T.TC..G.AG CGACAG.TT. AC..GCGCT. 
G.T..A.T.G .T--.A..CC C.T.TTAT.C ...AGA.AGA ....T.TGTC TGTC..G.AG CGACAG.TT. AC..GCGCT. 
G.T..-.T.G .T--.A..CC C.T.TTAT.C ...AGA.AGA ....T.TGTC TGTC..G.AG CGACAG.TT. AC..GCGCT. 
G.T..-.T.G .T--.A..CC C.T.TTAT.C ...AGA.AGA ....T.TGTC TGTC..G.AG CGACAG.TT. AC..GCGCT. 
G.T..A.T.G .T--.A..CC C.T.TTAT.C ...AGA.AGA ....T.TGTC TGTC..G.AG CGACAG.TT. AC..GCGCT. 
G.T..-.T.G .T--.A..CC C.T.TTAT.C ...AGA.AGA ....T.TGTC TGTC..G.AG CGACAG.TT. AC..GCGCT. 
G.T..A.T.G .T--.A..CC C.T.TTAT.C ...AGA.AGA ....T.TGTC TGTC..G.AG CGACAG.TT. AC..GCGCT. 
G.T..A.T.G .T--.A..CC C.T.TTAT.C ...AGA.AGA ....T.TGTC TGTC..G.AG CGACAG.TT. AC..GCGCT. 
G.T..A.T.G .T--.A..CC C.T.TTAT.C ...AGA.AGA ....T.TGTC T.TC..G.AG CGACAG.TT. AC..GCGCT. 
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ตารางที่ 13  (ตอ) 
 

 

  Nucleotide position 
 
 
Sample 

 
 
Haplotype

2222222222 2222222223 3333333333 3333333333 3333333333 3444444444 4444444444 4444445555 
6677778888 8889999990 0001112222 2344455555 6677888899 9001111222 4444556677 7888990000 
0615890123 4570346892 4583470236 9524702369 2747036925 8140369258 0369584703 6124470278 

MB01 
MB02 
MB03 
MB05 
MB14 
MB20 
RB65 
RB68 
RB69 
RB71 
RB80 
RB83 
SB05 
SB08 
SB11 
SB12 
SB14 
TB35 
TB40 
TB43 
TB44 
TB47 
TB49 
RG06 
RG07 
RG10 
RG15 
RG16 

A01 
A02 
A03 
A04 
A05 
A06 
A03 
A07 
A07 
A08 
A05 
A09 
A07 
A10 
A05 
A11 
A05 
A07 
A05 
A05 
A05 
A05 
A12 
B13 
B13 
B14 
B13 
B14 

TTAATATTGG TTGATCCTTC GATCAGAGAC TATTGTTTTA AACTATGCAA ATTTCACACC GTTATAGAAG TTTATATAAT 
.......... .......... ...T...... ..C.A..... .......... .......... .......... .......... 
.......... .......... ...T...... ..C....... .......... .......... .......... .......... 
.......... .......... ...T...... ..C....... .......... .......... .......... .......... 
.......... .......... ...T...... ..C....... .......... .......... ...G...... .......... 
.......... .......... ...T...... ..C....... .......... .......... .......... .......... 
.......... .......... ...T...... ..C....... .......... .......... .......... .......... 
.......... .......... ...T...... ..C....... .......... .......... .......... .......... 
.......... .......... ...T...... ..C....... .......... .......... .......... .......... 
.......... .......... ...T...... ..C....... .......... .......... .......... .......... 
.......... .......... ...T...... ..C....... .......... .......... ...G...... .......... 
.......... .......... ...T...... ..C....... .......... .......... .......... .......... 
.......... .......... ...T...... ..C....... .......... .......... .......... .......... 
.......... .......... ...T...... ..C....... .......... .......... .......... .......... 
.......... .......... ...T...... ..C....... .......... .......... ...G...... .......... 
.......... .......... ...T...... ..C....... .......... .......... .......... .......... 
.......... .......... ...T...... ..C....... .......... .......... ...G...... .......... 
.......... .......... ...T...... ..C....... .......... .......... .......... .......... 
.......... .......... ...T...... ..C....... .......... .......... ...G...... .......... 
.......... .......... ...T...... ..C....... .......... .......... ...G...... .......... 
.......... .......... ...T...... ..C....... .......... .......... ...G...... .......... 
.......... .......... ...T...... ..C....... .......... .......... ...G...... .......... 
.......... .......... ...T...... ..C....... .......... .......... ...G...... .......... 
.C......AA ACA.AT.CCT A..T.A...T C.CAA.CA.. ..TCT.A.T. .C....TTTT A.....A..A C...C.C.G. 
.C......AA ACA.AT.CCT A..T.A...T C.CAA.CA.. ..TCT.A.T. .C....TTTT A.....A..A C...C.C.G. 
.C......AA ACA.AT.CCT A..T.A...T C.CAA.CA.. ..TCT.A.T. .C....TTTT A.....A..A C...C.C.G. 
.C......AA ACA.AT.CCT A..T.A...T C.CAA.CA.. ..TCT.A.T. .C....TTTT A.....A..A C...C.C.G. 
.C......AA ACA.AT.CCT A..T.A...T C.CAA.CA.. ..TCT.A.T. .C....TTTT A.....A..A C...C.C.G. 
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ตารางที่ 13  (ตอ) 
 

 

  Nucleotide position 
 
 
Sample 

 
 
Haplotype

2222222222 2222222223 3333333333 3333333333 3333333333 3444444444 4444444444 4444445555 
6677778888 8889999990 0001112222 2344455555 6677888899 9001111222 4444556677 7888990000 
0615890123 4570346892 4583470236 9524702369 2747036925 8140369258 0369584703 6124470278 

RG17 
RG20 
RG21 
RG22 
RG23 
RG24 
RG25 
RG33 
RG34 
RG37 
RG38 
 RW07g 
RV01 
RV02 
RV11 
RV12 
RV13 
RV27 
RV28 
RV29 
RV31 
TV02 
TV03 
TV04 
TV05 
TV06 
TV09 
TV13 

B15 
B16 
B15 
B13 
B13 
B14 
B13 
B14 
B17 
B18 
B13 
B19 
C20 
C21 
C21 
C21 
C22 
C23 
C24 
C25 
C21 
C23 
C26 
C21 
C21 
C21 
C21 
C21 

.C......AA ACA.AT..CT A..T.A...T C.CAA.CA.. ..TCT.A.T. .C....TTTT A.....A..A C...C.C.G. 

.C......AA ACA.AT.CCT A..T.A...T C.CAA.CA.. ..TCT.A.T. .C....TTTT A.....A..A C...C.C.G. 

.C......AA ACA.AT..CT A..T.A...T C.CAA.CA.. ..TCT.A.T. .C....TTTT A.....A..A C...C.C.G. 

.C......AA ACA.AT.CCT A..T.A...T C.CAA.CA.. ..TCT.A.T. .C....TTTT A.....A..A C...C.C.G. 

.C......AA ACA.AT.CCT A..T.A...T C.CAA.CA.. ..TCT.A.T. .C....TTTT A.....A..A C...C.C.G. 

.C......AA ACA.AT.CCT A..T.A...T C.CAA.CA.. ..TCT.A.T. .C....TTTT A.....A..A C...C.C.G. 

.C......AA ACA.AT.CCT A..T.A...T C.CAA.CA.. ..TCT.A.T. .C....TTTT A.....A..A C...C.C.G. 

.C......AA ACA.AT.CCT A..T.A...T C.CAA.CA.. ..TCT.A.T. .C....TTTT A.....A..A C...C.C.G. 

.C......AA ACA.AT.CCT A..T.A...T C.CAA.CA.. ..TCT.A.T. .C....TTTT A.....A..A C...C.C.G. 

.C......AA ACA.AT.CCT A..T.A...T C.CAA.CA.. ..TCT.A.T. .C....TTTT A.....A..A C...C.C.G. 

.C......AA ACA.AT.CCT A..T.A...T C.CAA.CA.. ..TCT.A.T. .C....TTTT A.....A..A C...C.C.G. 

.C......AA ACA.AT.CCT A..T.A...T C.CAA.CA.. ..TCT.A.T. .C....TTTT A.....A..A C...C.C.G. 
CC......AA ACA.GTTC.T A...GA...T ..CAA.C... G.T.T.A.C. ....T..TTT A....CA..A C......... 
CC......AA ACA.GTTC.T A...GA...T ..CAA.C... G.T.T.A.C. ....T..TTT A....CA..A C......... 
CC......AA ACA.GTTC.T A...GA...T ..CAA.C... G.T.T.A.C. ....T..TTT A....CA..A C......... 
CC......AA ACA.GTTC.T A...GA...T ..CAA.C... G.T.T.A.C. ....T..TTT A....CA..A C......... 
CC......AA ACA.GTTC.T A...GA...T ..CAA.C... G.T.T.A.C. ..C.T..TTT A....CA..A C......... 
CC......AA ACA.GTTC.T A...GA...T ..CAA.C... G.T.T.A.C. ....T..TTT A....CA..A C......... 
CC......AA ACA.GTTC.T A...GA...T ..CAA.C... G.T.T.A.C. ....T..TTT A....CA..A C......... 
CC......AA ACA.GTTC.T A...GA...T ..CAA.C... G.T.T.A.C. ..C.T..TTT A....CA..A C......... 
CC......AA ACA.GTTC.T A...GA...T ..CAA.C... G.T.T.A.C. ....T..TTT A....CA..A C......... 
CC......AA ACA.GTTC.T A...GA...T ..CAA.C... G.T.T.A.C. ....T..TTT A....CA..A C......... 
CC......AA ACA.GTTC.T A...GA...T ..CAA.C... G.T.T.A.C. ..C.T..TTT A....CA..A C......... 
CC......AA ACA.GTTC.T A...GA...T ..CAA.C... G.T.T.A.C. ....T..TTT A....CA..A C......... 
CC......AA ACA.GTTC.T A...GA...T ..CAA.C... G.T.T.A.C. ....T..TTT A....CA..A C......... 
CC......AA ACA.GTTC.T A...GA...T ..CAA.C... G.T.T.A.C. ....T..TTT A....CA..A C......... 
CC......AA ACA.GTTC.T A...GA...T ..CAA.C... G.T.T.A.C. ....T..TTT A....CA..A C......... 
CC......AA ACA.GTTC.T A...GA...T ..CAA.C... G.T.T.A.C. ....T..TTT A....CA..A C......... 
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ตารางที่ 13  (ตอ) 
 
  Nucleotide position 
 
 
Sample 

 
 
Haplotype

2222222222 2222222223 3333333333 3333333333 3333333333 3444444444 4444444444 4444445555 
6677778888 8889999990 0001112222 2344455555 6677888899 9001111222 4444556677 7888990000 
0615890123 4570346892 4583470236 9524702369 2747036925 8140369258 0369584703 6124470278 

 
RW03 
RW04 
RW08 
RW09 
RW14 
RW18 
SW02 
SW03 
SW04 
SW05 
SW06 
SW08 
TW22 
TW34 
TW38 
TW44 
TW53 
TW54 
PP01 
PP02 
PP03 
PP04 
PP05 
PP06 
PP07 
PP08 
PP09 
PP10 

 
D27 
D28 
D27 
D29 
D29 
D28 
D27 
D28 
D30 
D27 
D27 
D31 
D32 
D31 
D31 
D27 
D33 
D34 
E35 
E36 
E37 
E38 
E39 
E37 
E40 
E37 
E37 
E41 

 
..G...C.AA ACA.ATT.CT AGC..A...T CGCAA.C.C. .GTCTCATT. ........TT A....CA..A C......... 
..G...C.AA ACA.ATT.CT AGC..A...T CGCAA.C... .GTCTCATT. ........TT A....CA..A C......... 
..G...C.AA ACA.ATT.CT AGC..A...T CGCAA.C.C. .GTCTCATT. ........TT A....CA..A C......... 
..G...C.AA ACA.ATT.CT AGC..A...T CGCAA.C.C. .GTCTCATT. ........TT A....CA..A C......... 
..G...C.AA ACA.ATT.CT AGC..A...T CGCAA.C.C. .GTCTCATT. ........TT A....CA..A C......... 
..G...C.AA ACA.ATT.CT AGC..A...T CGCAA.C... .GTCTCATT. ........TT A....CA..A C......... 
..G...C.AA ACA.ATT.CT AGC..A...T CGCAA.C.C. .GTCTCATT. ........TT A....CA..A C......... 
..G...C.AA ACA.ATT.CT AGC..A...T CGCAA.C... .GTCTCATT. ........TT A....CA..A C......... 
..G...C.AA ACA.ATT.CT AGC..A...T CGCAA.C.C. .GTCTCATT. ........TT A....CA..A C......... 
..G...C.AA ACA.ATT.CT AGC..A...T CGCAA.C.C. .GTCTCATT. ........TT A....CA..A C......... 
..G...C.AA ACA.ATT.CT AGC..A...T CGCAA.C.C. .GTCTCATT. ........TT A....CA..A C......... 
..G...C.AA ACA.ATT.CT AGC..A...T CGCAA.C.C. .GTCTCATT. ........TT A....CA..A C......... 
..G...C.AA ACA.ATT.CT AGC..A...T CGCAA.C.C. .GTCTCATT. .........T A....CA..A C......... 
..G...C.AA ACA.ATT.CT AGC..A...T CGCAA.C.C. .GTCTCATT. ........TT A....CA..A C......... 
..G...C.AA ACA.ATT.CT AGC..A...T CGCAA.C.C. .GTCTCATT. ........TT A....CA..A C......... 
..G...C.AA ACA.ATT.CT AGC..A...T CGCAA.C.C. .GTCTCATT. ........TT A....CA..A C......... 
..G...C.AA ACA.ATT.CT AGC..A...T CGCAA.C.C. .GTCTCATT. ........TT A....CA..A C......... 
..G...C.AA ACA.ATT.CT AGC..A...T CGCAA.C.C. .GTCTCATT. ........TT A....CA..A C......... 
CC.GAGAGAT .CACC.T..T A.CTCACACT .TCAACC..G ......ATGG GC.C.T.T.A ACA.CGAGGA CC.TCTCT.C 
CC.GAGAGAT .C.CC.T..T A.CTCACACT .CCAACC..G ..T...ATGG GC.C.T.T.A ACA.CGAGGA CCCTCTCT.C 
CC.GAGAGAT .C.CC.T..T A.CTCACACT .CCAACC..G ..T...ATGG GC.C.T.T.A ACA.CGAGGA CCCTCTCT.C 
CC..AGAGAT .C.CC.T..T A.CTCACACT .CCAA.C..G ......ATGG GC.C.T.T.A ACA.CGAGGA CCCTCTCT.C 
CC.GAGAGAT .C.CC.T..T A.CTCACATT .CCAACC..G ..T...ATGG GC.C.T.T.A ACA.CGAGGA CCCTCTCT.C 
CC.GAGAGAT .C.CC.T..T A.CTCACACT .CCAACC..G ..T...ATGG GC.C.T.T.A ACA.CGAGGA CCCTCTCT.C 
CC.GAGAGAT .C.CC.T..T A.CTCACACT .CCAACC..G ..T...ATGG GC.C.T.T.A ACA.CGAGGA CCCTCTCT.C 
CC.GAGAGAT .C.CC.T..T A.CTCACACT .CCAACC..G ..T...ATGG GC.C.T.T.A ACA.CGAGGA CCCTCTCT.C 
CC.GAGAGAT .C.CC.T..T A.CTCACACT .CCAACC..G ..T...ATGG GC.C.T.T.A ACA.CGAGGA CCCTCTCT.C 
CC.GAGAGAT .C.CC.T..T A.CTCACACT .CCAACC..G ..T...ATGG GC.C.T.T.A ACA.CGAGGA CCCTCTCT.C 
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ตารางที่ 13  (ตอ) 
 
 

  Nucleotide position 
 
 
Sample 

 
 
Haplotype 

5555555555 5555555555 5555555555 5555666666 6666666666 6666666666 6777777777 7777777777 
1111122223 3333444455 6666677888 8999001112 2223333445 5667788889 9000112223 3444444556 
2567823470 3459257847 0256858014 7369251470 3692458143 6581403692 5146094581 7035689271 

MB01 
MB02 
MB03 
MB05 
MB14 
MB20 
RB65 
RB68 
RB69 
RB71 
RB80 
RB83 
SB05 
SB08 
SB11 
SB12 
SB14 
TB35 
TB40 
TB43 
TB44 
TB47 
TB49 
RG06 
RG07 
RG10 
RG15 
RG16 

A01 
A02 
A03 
A04 
A05 
A06 
A03 
A07 
A07 
A08 
A05 
A09 
A07 
A10 
A05 
A11 
A05 
A07 
A05 
A05 
A05 
A05 
A12 
B13 
B13 
B14 
B13 
B14 

CAATATTCAT TACCCTATCT TGGTCTCATA TTTACGAACC TCGTATTTCT ATCGACTCAG CTTAAAAGCT GCCCTACTCA 
.......... .......... .......... .......... .......... .......... .......... ..T....... 
.......... .......... C......... .......... .......... .......... .......... ..T....... 
.......... .......... .......... .......... .......... .......... .......... .......... 
.......... .......... .......... .......... .......... .......... .......... .......... 
.......... .......... .......... .......... .......... .......... .......... ..T....... 
.......... .......... C......... .......... .......... .......... .......... ..T....... 
.......... .......... .......... .......... .......... .......... .......... .......... 
.......... .......... .......... .......... .......... .......... .......... .......... 
.......... .......... .......... .......... .......... .......... .......... ..T....... 
.......... .......... .......... .......... .......... .......... .......... .......... 
.......... .......... .......... .......... .......... .......... .......... ..T....... 
.......... .......... .......... .......... .......... .......... .......... .......... 
.......... .......... .......... .......... .......... .......... .......... ..T....... 
.......... .......... .......... .......... .......... .......... .......... .......... 
.......... .......... .......... .......... .......... G......... .......... .......... 
.......... .......... .......... .......... .......... .......... .......... .......... 
.......... .......... .......... .......... .......... .......... .......... .......... 
.......... .......... .......... .......... .......... .......... .......... .......... 
.......... .......... .......... .......... .......... .......... .......... .......... 
.......... .......... .......... .......... .......... .......... .......... .......... 
.......... .......... .......... .......... .......... .......... .......... .......... 
.......... .......... .......... .......... .......... .......... .......... ......T... 
T.....CTG. ATTTT..ATC .AA...T.CG ..AC.A.GTA CTT...ACTC ..TATTAT.A T......AT. A.......T. 
T.....CTG. ATTTT..ATC .AA...T.CG ..AC.A.GTA CTT...ACTC ..TATTAT.A T......AT. A.......T. 
T.....CTG. ATTTT..ATC .AA...T.CG ..AC.A.GTA CTT...ACTC ..TATTAT.A T......AT. A.......T. 
T.....CTG. ATTTT..ATC .AA...T.CG ..AC.A.GTA CTT...ACTC ..TATTAT.A T......AT. A.......T. 
T.....CTG. ATTTT..ATC .AA...T.CG ..AC.A.GTA CTT...ACTC ..TATTAT.A T......AT. A.......T. 
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ตารางที่ 13  (ตอ) 
 

  Nucleotide position 
 
 
Sample Haplotype 

5555555555 5555555555 5555555555 5555666666 6666666666 6666666666 6777777777 7777777777 
1111122223 3333444455 6666677888 8999001112 2223333445 5667788889 9000112223 3444444556 
2567823470 3459257847 0256858014 7369251470 3692458143 6581403692 5146094581 7035689271 

RG17 
RG20 
RG21 
RG22 
RG23 
RG24 
RG25 
RG33 
RG34 
RG37 
RG38 
RW07g 
RV01 
RV02 
RV11 
RV12 
RV13 
RV27 
RV28 
RV29 
RV31 
TV02 
TV03 
TV04 
TV05 
TV06 
TV09 
TV13 

B15 
B16 
B15 
B13 
B13 
B14 
B13 
B14 
B17 
B18 
B13 
B19 
C20 
C21 
C21 
C21 
C22 
C23 
C24 
C25 
C21 
C23 
C26 
C21 
C21 
C21 
C21 
C21 

T.....CTG. ATTTT..ATC .AA...T.CG ..AC.A.GTA CTT...ACTC ..TATTAT.A T......AT. A.......T. 
T.....CTG. ATTTT..ATC .AA...T.CG ..AC.A.GTA CTT...ACTC ..TATTAT.A T......AT. A.......T. 
T.....CTG. ATTTT..ATC .AA...T.CG ..AC.A.GTA CTT...ACTC ..TATTAT.A T......AT. A.......T. 
T.....CTG. ATTTT..ATC .AA...T.CG ..AC.A.GTA CTT...ACTC ..TATTAT.A T......AT. A.......T. 
T.....CTG. ATTTT..ATC .AA...T.CG ..AC.A.GTA CTT...ACTC ..TATTAT.A T......AT. A.......T. 
T.....CTG. ATTTT..ATC .AA...T.CG ..AC.A.GTA CTT...ACTC ..TATTAT.A T......AT. A.......T. 
T.....CTG. ATTTT..ATC .AA...T.CG ..AC.A.GTA CTT...ACTC ..TATTAT.A T......AT. A.......T. 
T.....CTG. ATTTT..ATC .AA...T.CG ..AC.A.GTA CTT...ACTC ..TATTAT.A T......AT. A.......T. 
T.....CTG. ATTTT..ATC .AA...T.CG ..AC.A.GTA CTT...ACTC ..TATTAT.A T......AT. A.......T. 
T.....CTG. ATTTT..ATC .AA...T.CG ..AC.A.GTA CTT...ACTC ..TATTAT.A T......AT. A.T.....T. 
T.....CTG. ATTTT..ATC .AA...T.CG ..AC.A.GTA CTT...ACTC ..TATTAT.A T......AT. A.......T. 
T.....CTG. ATTTT..ATC .AA...T.CG ..AC.A.GTA CTT...ACTC ..TATTAT.A T......AT. A.......T. 
T......T.. ATTTT..ATA .AA....... ....TA..TA .TC....CT. ..TAT.A..A TA.....ATC ATTA..T... 
T......T.. ATTTT..ATA .AA....... ....TA..TA .TC....CT. ..TAT.A..A TA.....ATC ATTA..T... 
T......T.. ATTTT..ATA .AA....... ....TA..TA .TC....CT. ..TAT.A..A TA.....ATC ATTA..T... 
T......T.. ATTTT..ATA .AA....... ....TA..TA .TC....CT. ..TAT.A..A TA.....ATC ATTA..T... 
T......T.. ATTTT..ATA .AA....... ....TA..TA .TC....CT. ..TAT.A..A TA.....ATC ATTA..T... 
T......T.. ATTTT..ATA .AA....... ....TA..TA .TC....CT. ..TAT.A..A TA.....ATC ATTA..T... 
T......T.. ATTTT..ATA .AA....... ....TA..TA .TC....CT. ..TAT.A..A TA.....ATC ATTA..T... 
T......T.. ATTTT..ATA .AA....... ....TA..TA .TC....CT. ..TAT.A..A TA.....ATC ATTA..T... 
T......T.. ATTTT..ATA .AA....... ....TA..TA .TC....CT. ..TAT.A..A TA.....ATC ATTA..T... 
T......T.. ATTTT..ATA .AA....... ....TA..TA .TC....CT. ..TAT.A..A TA.....ATC ATTA..T... 
T......T.. ATTTT..ATA .AA....... ....TA..TA .TC....CT. ...AT.A..A TA.....ATC ATTA..T... 
T......T.. ATTTT..ATA .AA....... ....TA..TA .TC....CT. ..TAT.A..A TA.....ATC ATTA..T... 
T......T.. ATTTT..ATA .AA....... ....TA..TA .TC....CT. ..TAT.A..A TA.....ATC ATTA..T... 
T......T.. ATTTT..ATA .AA....... ....TA..TA .TC....CT. ..TAT.A..A TA.....ATC ATTA..T... 
T......T.. ATTTT..ATA .AA....... ....TA..TA .TC....CT. ..TAT.A..A TA.....ATC ATTA..T... 
T......T.. ATTTT..ATA .AA....... ....TA..TA .TC....CT. ..TAT.A..A TA.....ATC ATTA..T... 
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ตารางที่ 13  (ตอ) 
 

  Nucleotide position 
 
 
Sample 

 
 
Haplotype 

5555555555 5555555555 5555555555 5555666666 6666666666 6666666666 6777777777 7777777777 
1111122223 3333444455 6666677888 8999001112 2223333445 5667788889 9000112223 3444444556 
2567823470 3459257847 0256858014 7369251470 3692458143 6581403692 5146094581 7035689271 

RW03 
RW04 
RW08 
RW09 
RW14 
RW18 
SW02 
SW03 
SW04 
SW05 
SW06 
SW08 
TW22 
TW34 
TW38 
TW44 
TW53 
TW54 
PP01 
PP02 
PP03 
PP04 
PP05 
PP06 
PP07 
PP08 
PP09 
PP10 

D27 
D28 
D27 
D29 
D29 
D28 
D27 
D28 
D30 
D27 
D27 
D31 
D32 
D31 
D31 
D27 
D33 
D34 
E35 
E36 
E37 
E38 
E39 
E37 
E40 
E37 
E37 
E41 

TG.....T.C ATTTT..AT. .A....TGC. .CCT.A..TG CTT..CA.TC ...ATTAA.A .A....GATC ATT..GT..C 
TG.....T.C ATTTT..AT. .A....TGC. .CCT.A..TG CTT..CA.TC ...ATTAA.A .A....GATC ATT..GT... 
TG.....T.C ATTTT..AT. .A....TGC. .CCT.A..TG CTT..CA.TC ...ATTAA.A .A....GATC ATT..GT..C 
TG.....T.C ATTTT..AT. .A....TGC. .CCT.A..TG CTT..CA.TC ...ATTAA.A .A....GATC ATT..GT..C 
TG.....T.C ATTTT..AT. .A....TGC. .CCT.A..TG CTT..CA.TC ...ATTAA.A .A....GATC ATT..GT..C 
TG.....T.C ATTTT..AT. .A....TGC. .CCT.A..TG CTT..CA.TC ...ATTAA.A .A....GATC ATT..GT... 
TG.....T.C ATTTT..AT. .A....TGC. .CCT.A..TG CTT..CA.TC ...ATTAA.A .A....GATC ATT..GT..C 
TG.....T.C ATTTT..AT. .A....TGC. .CCT.A..TG CTT..CA.TC ...ATTAA.A .A....GATC ATT..GT... 
TG.....T.C ATTTT..AT. .A....T.C. .CCT.A..TG CTT..CA.TC ...ATTAA.A .A....GATC ATT..GT..C 
TG.....T.C ATTTT..AT. .A....TGC. .CCT.A..TG CTT..CA.TC ...ATTAA.A .A....GATC ATT..GT..C 
TG.....T.C ATTTT..AT. .A....TGC. .CCT.A..TG CTT..CA.TC ...ATTAA.A .A....GATC ATT..GT..C 
TG.....T.C ATTTT..AT. .A....T.C. .CCT.A..TG CTT..CA.TC ...ATTAA.A .A....GATC ATT..GT..C 
TG.....T.C ATTTT..AT. .A....T.C. .CCT.A..TG CTT..CA.TC ...ATTAA.A .A....GATC ATT..GT..C 
TG.....T.C ATTTT..AT. .A....T.C. .CCT.A..TG CTT..CA.TC ...ATTAA.A .A....GATC ATT..GT..C 
TG.....T.C ATTTT..AT. .A....T.C. .CCT.A..TG CTT..CA.TC ...ATTAA.A .A....GATC ATT..GT..C 
TG.....T.C ATTTT..AT. .A....TGC. .CCT.A..TG CTT..CA.TC ...ATTAA.A .A....GATC ATT..GT..C 
TG.....T.C ATTTT..AT. .A....TGC. .CCT.A..TG CTT..CA.TC ...ATTAA.A .A....GATC ATT..GT..C 
TG.....T.C ATTTT..AT. .A....TGC. .CCT.A..TG CTT..CA.TC ...ATTAA.A .A....GATC ATT..GT..C 
..GA.C.T.. ....TAGA.. .AA.TA.... C.C.TAG..A AAACGC.C.C .A.AG..TGA TAAGGG.AA. ATT.CG.A.. 
..GAGC.TG. ....TAGA.. .AACTA.... C.C.TAG..A AAACGC.C.C .A.AG..TGA TAAG.G.AA. ATT.CG.A.. 
..GAGC.TG. ....TAGA.. .AACTA.... C.C.TAG..A AAACGC.C.C .A.AG..TGA TAAG.G.AA. ATT.CG.A.. 
..GAGC.T.. ....TAGA.. .AA.TA.... C.C.TA...A AAACGC.C.C .A.AG..TGA TAAGGG.AA. ATT.CG.A.. 
..GAGC.TG. ....TAGA.. .AACTA.... C.C.TAG..A AAACGC.C.C .A.AG..TGA TAAG.G.AA. ATT.CG.A.. 
..GAGC.TG. ....TAGA.. .AACTA.... C.C.TAG..A AAACGC.C.C .A.AG..TGA TAAG.G.AA. ATT.CG.A.. 
..GAGC.TG. ....TAGA.. .AACTA.... C.C.TAG..A AAACGC.C.C .A.AG..TGA TAAG.G.AA. ATT.CG.A.. 
..GAGC.TG. ....TAGA.. .AACTA.... C.C.TAG..A AAACGC.C.C .A.AG..TGA TAAG.G.AA. ATT.CG.A.. 
..GAGC.TG. ....TAGA.. .AACTA.... C.C.TAG..A AAACGC.C.C .A.AG..TGA TAAG.G.AA. ATT.CG.A.. 
..GAGC.TG. ....TAGA.. .AACTA.... C.C.TAG.TA AAACGC.C.C .A.AG..TGA TAAG.G.AA. ATT.CG.A.. 
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ตารางที่ 13  (ตอ) 
 
 

  Nucleotide position 

 
 
Sample 

 
 
Haplotype 

                                                                         111 1111111111 
7777777777 7777888888 8888888888 8888888888 8888888999 9999999999 9999999000 0000000000 
6667777888 8999000011 2223344445 5566666778 8899999001 1122245556 7788888001 1222333555 
4670369125 8467035928 1363625781 4701689251 4703569281 4703943692 1703689140 3245149234 

MB01 
MB02 
MB03 
MB05 
MB14 
MB20 
RB65 
RB68 
RB69 
RB71 
RB80 
RB83 
SB05 
SB08 
SB11 
SB12 
SB14 
TB35 
TB40 
TB43 
TB44 
TB47 
TB49 
RG06 
RG07 
RG10 
RG15 
RG16 

A01 
A02 
A03 
A04 
A05 
A06 
A03 
A07 
A07 
A08 
A05 
A09 
A07 
A10 
A05 
A11 
A05 
A07 
A05 
A05 
A05 
A05 
A12 
B13 
B13 
B14 
B13 
B14 

CTAATACATC TCGTAACATA ACTGTATTAT TTTCAGTTAA ATCAGCTTAT TGAACTCTCC TACAACTACT AATTTTCTTC 
.......... ..A....... .......... .......... .......... ...G...... .......... .......... 
.......... ..A....... .......... .......... .......... ...G...... .......... .......... 
.......... .......... .......... .......... .......... .......... .......... .......... 
.......... .......... .......... .......... .......... ...G...... .......... .......... 
.....G.... ..A....... .......... .......... .......... ...G...... .......... .......... 
.......... ..A....... .......... .......... .......... ...G...... .......... .......... 
.......... .......... .......... .......... .......... .......... .......... .......... 
.......... .......... .......... .......... .......... .......... .......... .......... 
.......... C.A....... .......... .......... .......... ...G...... .......... .......... 
.......... .......... .......... .......... .......... ...G...... .......... .......... 
.......... ..A....... .......... .......... .......... ...G...... .......... .......... 
.......... .......... .......... .......... .......... .......... .......... .......... 
.......... ..A....... .......... .......... .......... ...G...... .......... .......... 
.......... .......... .......... .......... .......... ...G...... .......... .......... 
.......... .......... .......... .......... .......... ...G...... .......... .......... 
.......... .......... .......... .......... .......... ...G...... .......... .......... 
.......... .......... .......... .......... .......... .......... .......... .......... 
.......... .......... .......... .......... .......... ...G...... .......... .......... 
.......... .......... .......... .......... .......... ...G...... .......... .......... 
.......... .......... .......... .......... .......... ...G...... .......... .......... 
.......... .......... .......... .......... .......... ...G...... .......... .......... 
.......... .......... .......... .......... .......... ...G...... .......... .......... 
TC.TC.T... .TA....GA. GT.T.C.C.. .CA....... ..T.A..... .AT.AATCTT ..TC.TC.T. .....C.C.. 
TC.TC.T... .TA....GA. GT.T.C.C.. .CA....... ..T.A..... .AT.AATCTT ..TC.TC.T. .....C.C.. 
TC.TC.T... .TA....GA. GT.T.C.C.. .CA....... .CT.A..... .AT.AATCTT ..TC.TC.T. .....C.C.. 
TC.TC.T... .TA....GA. GT.T.C.C.. .CA....... ..T.A..... .AT.AATCTT ..TC.TC.T. .....C.C.. 
TC.TC.T... .TA....GA. GT.T.C.C.. .CA....... .CT.A..... .AT.AATCTT ..TC.TC.T. .....C.C.. 
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ตารางที่ 13  (ตอ) 
 
  Nucleotide position 

 
 
Sample 

 
 
Haplotype 

                                                                         111 1111111111 
7777777777 7777888888 8888888888 8888888888 8888888999 9999999999 9999999000 0000000000 
6667777888 8999000011 2223344445 5566666778 8899999001 1122245556 7788888001 1222333555 
4670369125 8467035928 1363625781 4701689251 4703569281 4703943692 1703689140 3245149234 

RG17 
RG20 
RG21 
RG22 
RG23 
RG24 
RG25 
RG33 
RG34 
RG37 
RG38 
 RW07g 
RV01 
RV02 
RV11 
RV12 
RV13 
RV27 
RV28 
RV29 
RV31 
TV02 
TV03 
TV04 
TV05 
TV06 
TV09 
TV13 

B15 
B16 
B15 
B13 
B13 
B14 
B13 
B14 
B17 
B18 
B13 
B19 
C20 
C21 
C21 
C21 
C22 
C23 
C24 
C25 
C21 
C23 
C26 
C21 
C21 
C21 
C21 
C21 

TC.TC.T... .TA....GA. GT.T.C.C.. .CA....... ..T.A..... .AT.AATCTT ..TC.TC.T. .....C.C.. 
TC.TC.T... .TA....GA. GT.T.C.C.. .CA....... ..T.A..... .AT.AATCTT ..TC.TC.T. G....C.C.. 
TC.TC.T... .TA....GA. GT.T.C.C.. .CA....... ..T.A..... .AT.AATCTT ..TC.TC.T. .....C.C.. 
TC.TC.T... .TA....GA. GT.T.C.C.. .CA....... ..T.A..... .AT.AATCTT ..TC.TC.T. .....C.C.. 
TC.TC.T... .TA....GA. GT.T.C.C.. .CA....... ..T.A..... .AT.AATCTT ..TC.TC.T. .....C.C.. 
TC.TC.T... .TA....GA. GT.T.C.C.. .CA....... .CT.A..... .AT.AATCTT ..TC.TC.T. .....C.C.. 
TC.TC.T... .TA....GA. GT.T.C.C.. .CA....... ..T.A..... .AT.AATCTT ..TC.TC.T. .....C.C.. 
TC.TC.T... .TA....GA. GT.T.C.C.. .CA....... .CT.A..... .AT.AATCTT ..TC.TC.T. .....C.C.. 
TC.TC.T... .TA....GA. GT.T.C.C.. .CA...C... .CT.A..... .AT.AATCTT ..TC.TC.T. .....C.C.. 
TC.TC.T... .TA....GA. GT.T.C.C.. .CA....... .CT.A..... .AT.AATCTT ..TC.TC.T. .....C.C.. 
TC.TC.T... .TA....GA. GT.T.C.C.. .CA....... ..T.A..... .AT.AATCTT ..TC.TC.T. .....C.C.. 
TC.TC.T... .TA....GA. GT.T.C.C.. .CA....... ..T.A..... .AT.AATCTT ..TC.TC.T. .....C.C.. 
TA.C..T..T CTA...TGA. GT.T...... C.A......G ..T.ATC..C CACGACT.TT ..TT....T. .TC..A.C.. 
TA.C..T..T CTA...TGA. GT.T...... C.A......G ..T.ATCC.C CACGACT.TT ..TT....T. .TC..A.C.. 
TA.C..T..T CTA...TGA. GT.T...... C.A......G ..T.ATCC.C CACGACT.TT ..TT....T. .TC..A.C.. 
TA.C..T..T CTA...TGA. GT.T...... C.A......G ..T.ATCC.C CACGACT.TT ..TT....T. .TC..A.C.. 
TA.C..T..T CTA...TGA. GT.T...... C.A......G ..T.ATCC.C CACGACT.TT ..TT....T. .TC..A.C.. 
TA.C..T..T CTA...TGA. GT.T...... C.A......G ..T.ATCC.C CACGACT.TT ..TT....T. .TC..A.C.. 
TA.C..T..T CTA...TGA. GT.T...... C.A......G ..T.ATCC.C CACGACT.TT ..TT....T. .TCC.A.C.. 
TA.C..T..T CTA...TGA. GT.T...... C.A......G ..T.ATCC.C CATGACT.TT ..TT....T. .TC..A.C.. 
TA.C..T..T CTA...TGA. GT.T...... C.A......G ..T.ATCC.C CACGACT.TT ..TT....T. .TC..A.C.. 
TA.C..T..T CTA...TGA. GT.T...... C.A......G ..T.ATCC.C CACGACT.TT ..TT....T. .TC..A.C.. 
TA.C..T..T CTA...TGA. GT.T...... C.A......G ..T.ATCC.C CATGACT.TT ..TT....T. .TC..A.C.. 
TA.C..T..T CTA...TGA. GT.T...... C.A......G ..T.ATCC.C CACGACT.TT ..TT....T. .TC..A.C.. 
TA.C..T..T CTA...TGA. GT.T...... C.A......G ..T.ATCC.C CACGACT.TT ..TT....T. .TC..A.C.. 
TA.C..T..T CTA...TGA. GT.T...... C.A......G ..T.ATCC.C CACGACT.TT ..TT....T. .TC..A.C.. 
TA.C..T..T CTA...TGA. GT.T...... C.A......G ..T.ATCC.C CACGACT.TT ..TT....T. .TC..A.C.. 
TA.C..T..T CTA...TGA. GT.T...... C.A......G ..T.ATCC.C CACGACT.TT ..TT....T. .TC..A.C.. 
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ตารางที่ 13  (ตอ) 
 
  Nucleotide position 

 
 
Sample 

 
 
Haplotype 

                                                                         111 1111111111 
7777777777 7777888888 8888888888 8888888888 8888888999 9999999999 9999999000 0000000000 
6667777888 8999000011 2223344445 5566666778 8899999001 1122245556 7788888001 1222333555 
4670369125 8467035928 1363625781 4701689251 4703569281 4703943692 1703689140 3245149234 

RW03 
RW04 
RW08 
RW09 
RW14 
RW18 
SW02 
SW03 
SW04 
SW05 
SW06 
SW08 
TW22 
TW34 
TW38 
TW44 
TW53 
TW54 
PP01 
PP02 
PP03 
PP04 
PP05 
PP06 
PP07 
PP08 
PP09 
PP10 

D27 
D28 
D27 
D29 
D29 
D28 
D27 
D28 
D30 
D27 
D27 
D31 
D32 
D31 
D31 
D27 
D33 
D34 
E35 
E36 
E37 
E38 
E39 
E37 
E40 
E37 
E37 
E41 

.A.T..T..T .TAC..T.A. .T.T.T...C .CA....C.. ..TGA..C.. .ATGA.T.TT ..TT....T. .TC....... 

.A.T..T..T .TAC..T.A. .T.T.T...C .CA....C.. ..TGA..C.. .ATGA.T.TT ..TT....T. .TC....... 

.A.T..T..T .TAC..T.A. .T.T.T...C .CA....C.. ..TGA..C.. .ATGA.T.TT ..TT....T. .TC....... 

.A.T..T..T .TAC..T.A. .T.T.T...C .CA....C.. ..TGA..C.. .ATGA.T.TT ..TT....T. .TC....... 

.A.T..T..T .TAC..T.A. .T.T.T...C .CA....C.. ..TGA..C.. .ATGA.T.TT ..TT....T. .TC....... 

.A.T..T..T .TAC..T.A. .T.T.T...C .CA....C.. ..TGA..C.. .ATGA.T.TT ..TT....T. .TC....... 

.A.T..T..T .TAC..T.A. .T.T.T...C .CA....C.. ..TGA..C.. .ATGA.T.TT ..TT....T. .TC....... 

.A.T..T..T .TAC..T.A. .T.T.T...C .CA....C.. ..TGA..C.. .ATGA.T.TT ..TT....T. .TC....... 

.A.T..T..T .TAC..T.A. .T.T.T...C ..A....C.. ..TGA..C.. .ATGA.T.TT ..TT....T. .TC....... 

.A.T..T..T .TAC..T.A. .T.T.T...C .CA....C.. ..TGA..C.. .ATGA.T.TT ..TT....T. .TC....... 

.A.T..T..T .TAC..T.A. .T.T.T...C .CA....C.. ..TGA..C.. .ATGA.T.TT ..TT....T. .TC....... 

.A.T..T..T .TAC..T.A. .T.T.T...C ..A....C.. ..TGA..C.. .ATGA.T.TT ..TT....T. .TC....... 

.A.T..T..T .TAC..T.A. .T.T.T...C ..A....C.. ..TGA..C.. .ATGA.T.TT .GTT....T. .TC....... 

.A.T..T..T .TAC..T.A. .T.T.T...C ..A....C.. ..TGA..C.. .ATGA.T.TT ..TT....T. .TC....... 

.A.T..T..T .TAC..T.A. .T.T.T...C ..A....C.. ..TGA..C.. .ATGA.T.TT ..TT....T. .TC....... 

.A.T..T..T .TAC..T.A. .T.T.T...C .CA....C.. ..TGA..C.. .ATGA.T.TT ..TT....T. .TC....... 

.A.T..T..T .TAC..T.A. .T.T.T.... .CA....C.. ..TGA..C.. .ATGA.T.TT ..TT....T. .TC....... 

.A.T..T..T .TAC..T.A. .T.T.T.... .CA....C.. ..TGA..C.. .ATGA.T.TT ..TT....T. .TC....... 
T.T..TTGCA .TACCT...G C.CTC...TC ..AGTA.AGC .AT..TA.CA CAC.GCT..T C.TCG..T.C ....CCT.AT 
T.T..TTGCA .TACCT...G C.CTC.C.TC ..AGTACAGC GAT..TA.CA CAC.ACT..T C.TCG..T.C ....CCT.AT 
T.T..TTGCA .TACCT...G C.CTC.C.TC ..AGTACAGC GAT..TA.CA CAC.ACT..T C.TCG..T.C ....CCT.AT 
T.T..TTGCA .TACCT...G C.CTC...TC ..AGTA.AGC .AT..TA.CA CAC.GCT..T C.TC...T.C ....CCT.AT 
T.T..TTGCA .TACCT...G C.CTC.C.TC ..AGTACAGC GAT..TA.CA CAC.ACT..T C.TCG..T.C ....CCT.AT 
T.T..TTGCA .TACCT...G C.CTC.C.TC ..AGTACAGC GAT..TA.CA CAC.ACT..T C.TCG..T.C ....CCT.AT 
T.T..TTGCA ..ACCT...G C.CTC.C.TC ..AGTACAGC GAT..TA.CA CAC.ACT..T C.TCG..T.C ....CCT.AT 
T.T..TTGCA .TACCT...G C.CTC.C.TC ..AGTACAGC GAT..TA.CA CAC.ACT..T C.TCG..T.C ....CCT.AT 
T.T..TTGCA .TACCT...G C.CTC.C.TC ..AGTACAGC GAT..TA.CA CAC.ACT..T C.TCG..T.C ....CCT.AT 
T.T..TTGCA .TACCT...G C.CTC.C.TC ..AGTACAGC GAT..TA.CA CAC.ACT..T C.TCG..T.C ....CCT.AT 
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ตารางที่ 13  (ตอ) 
 
 

 Nucleotide position

 
 
Sample 

 
 
Haplotype 

1111111111 1 
0000000011 1 
5666788900 3 
9028712139 1 

MB01 
MB02 
MB03 
MB05 
MB14 
MB20 
RB65 
RB68 
RB69 
RB71 
RB80 
RB83 
SB05 
SB08 
SB11 
SB12 
SB14 
TB35 
TB40 
TB43 
TB44 
TB47 
TB49 
RG06 
RG07 
RG10 
RG15 
RG16 

A01 
A02 
A03 
A04 
A05 
A06 
A03 
A07 
A07 
A08 
A05 
A09 
A07 
A10 
A05 
A11 
A05 
A07 
A05 
A05 
A05 
A05 
A12 
B13 
B13 
B14 
B13 
B14 

GTTTC-TAAT T 
....T-.... . 
....T-.... . 
.....-.... . 
.....-.... . 
....T-.... . 
....T-.... . 
.....-.... . 
.....-.... . 
....T-.... . 
.....-.... . 
....T-.... . 
.....-.... . 
....T-C... . 
.....-.... . 
.....-.... . 
.....-.... . 
.....-.... . 
.....-.... . 
.....-.... . 
.....-.... . 
.....-.... . 
.....-.... . 
AC...-.... . 
AC...-.... . 
AC...-.... . 
AC...-.... . 
AC...-.... . 
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ตารางที่ 13  (ตอ) 
 

 Nucleotide position

 
 
Sample 

 
 
Haplotype 

1111111111 1 
0000000011 1 
5666788900 3 
9028712139 1 

RG17 
RG20 
RG21 
RG22 
RG23 
RG24 
RG25 
RG33 
RG34 
RG37 
RG38 
 RW07g 
RV01 
RV02 
RV11 
RV12 
RV13 
RV27 
RV28 
RV29 
RV31 
TV02 
TV03 
TV04 
TV05 
TV06 
TV09 
TV13 

B15 
B16 
B15 
B13 
B13 
B14 
B13 
B14 
B17 
B18 
B13 
B19 
C20 
C21 
C21 
C21 
C22 
C23 
C24 
C25 
C21 
C23 
C26 
C21 
C21 
C21 
C21 
C21 

AC...-.... . 
AC...-.... . 
AC...-.... . 
AC...-.... . 
AC...-.... . 
AC...-.... . 
AC...-.... . 
AC...-.... . 
AC...-.... . 
AC...-.... . 
AC...-.... . 
AC...-.... . 
ACCC.-...C . 
ACCC.-...C . 
ACCC.-...C . 
ACCC.-...C . 
ACCC.-...C . 
ACCC.-...C . 
ACCC.-...C . 
ACCC.-...C . 
ACCC.-...C . 
ACCC.-...C . 
ACCC.-...C . 
ACCC.-...C . 
ACCC.-...C . 
ACCC.-...C . 
ACCC.-...C . 
ACCC.-...C . 
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ตารางที่ 13  (ตอ) 
 

 Nucleotide position

 
 
Sample 

 
 
Haplotype 

1111111111 1 
0000000011 1 
5666788900 3 
9028712139 1 

RW03 
RW04 
RW08 
RW09 
RW14 
RW18 
SW02 
SW03 
SW04 
SW05 
SW06 
SW08 
TW22 
TW34 
TW38 
TW44 
TW53 
TW54 
PP01 
PP02 
PP03 
PP04 
PP05 
PP06 
PP07 
PP08 
PP09 
PP10 

D27 
D28 
D27 
D29 
D29 
D28 
D27 
D28 
D30 
D27 
D27 
D31 
D32 
D31 
D31 
D27 
D33 
D34 
E35 
E36 
E37 
E38 
E39 
E37 
E40 
E37 
E37 
E41 

AC..T-.G.. . 
AC..T-.G.. . 
AC..T-.G.. . 
AC..T-.G.. . 
AC..T-.G.. . 
AC..T-.G.. . 
AC..T-.G.. . 
AC..T-.G.. . 
AC..T-.G.. . 
AC..T-.G.. . 
AC..T-.G.. . 
AC..T-.G.. . 
AC..T-.G.. . 
AC..T-.G.. . 
AC..T-.G.. . 
AC..T-.G.. . 
AC..T-CG.. . 
AC..T-.G.. . 
A.A.AA..G. C 
A.A.AA..G. C 
A.A.AA..G. C 
A.A.AA..G. C 
A.A.AA..G. C 
A.A.AA..G. C 
A.A.AA..G. C 
A.A.AA..G. C 
A.A.AA..G. C 
A.A.AA..G. C 
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3.4   ตําแหนงที่มีความแตกตางของลําดับนิวคลีโอไทด (polymorphic site) ในดีเอน็เอเปาหมาย 
 
 ผลการ alignment แสดงใหเห็นวาเมื่อเปรียบเทียบลําดับนิวคลีโอไทดของปูตัวอยาง

ทั้งหมด (ปูทะเล 4 กลุม และ ปูมา 1 กลุม) จะมีตําแหนงของการเปรียบเทียบทั้งหมด 1,131 ตําแหนง 
เปนตําแหนงทีม่ีชองวาง (gap) ซ่ึงเกิดจากการกลายพันธุแบบ addition/deletion ทั้งหมด 11 ตําแหนง 
เปนตําแหนงทีม่ีการกลายพันธุแบบแทนที่เบส 320 ตําแหนง ซ่ึงแบงไดเปน parsimony-informative site 
313 ตําแหนง และ singleton variable site 7 ตําแหนง โดยเปนตาํแหนงทีไ่มมกีารกลายพันธุ 800 
ตําแหนง เมื่อพิจารณาตําแหนงของการกลายพันธุทั้งหมด {(addition/deletion) + substitution} ที่เกิดขึ้น
ทั้ง 331 ตําแหนง (ตารางที่ 13) เปรียบเทียบกับตําแหนงของยีนจะพบวาเกดิการกลายพันธุในบริเวณ ยีน 
tRNASer(UCN) จํานวน 20 ตําแหนง เกิดในบริเวณ intergenic spacer ระหวาง tRNASer(UCN)กับยีน ND1 
จํานวน 13 ตําแหนง เกิดในยีน ND1 จํานวน 287 ตําแหนง เกิดใน intergenic spacer ระหวางยีน ND1 
กับ tRNALeu(CUN) จํานวน 3 ตาํแหนง และเกดิในยีน tRNALeu(CUN) 8 ตําแหนง โดยการกลายพันธุที่เกดิขึ้น
ใน tRNA ทั้ง 2 ยีนจะอยูในบริเวณ TΨC arm ซ่ึงเปนบริเวณที่มีความเขมงวดของการคัดเลือกนอยมาก 
ดังจะเห็นไดจากในสิ่งมีชีวิตบางชนิดยนี tRNALeu(CUN) ไมมีแขน TΨC arm สวนในยีน ND1 พบวาจาก   
นิวคลีโอไทดทั้งหมด 957 นิวคลีโอไทดซ่ึงเทากันในปทูะเลทั้ง 4 กลุมและปูมา ซ่ึงพบวามีตําแหนงที ่   
นิวคลีโอไทดแตกตางกัน 287 ตําแหนงนั้น แบงไดเปน parsimony-informative site จํานวน 280 
ตําแหนง และเปน singleton variable site จํานวน 7 ตําแหนง เปนการกลายพนัธุที่รหัสพันธุกรรม
ตําแหนงที่ 1 2 และ 3 เทากบั 53 11 และ 233 ตําแหนง ดังจะเห็นไดวา รหัสพันธุกรรมตําแหนงที่ 3 จะ
เกิดเกิดการแทนที่เบสสูงที่สุด รองลงมาคือ รหัสพันธุกรรมตําแหนงที่ 1 และรหัสพันธุกรรมตําแหนงที ่
2 เปนตําแหนงที่มีการอนรัุกษสูงที่สุด ซ่ึงคุณสมบัติของการกลายพนัธุที่เกิดขึ้นในลักษณะดังกลาวพบ
ไดเชนกันในสัตวเล้ียงลูกดวยนม (Xia, 1998; Nei and Kumar, 2000) เหตุที่เปนเชนนั้นเนื่องจากการ
กลายพันธุของนิวคลีโอไทดในตําแหนงที ่ 2 ของรหสัพันธุกรรม จะทําใหเกดิการเปลี่ยนแปลงกรด      
อะมิโน (non-sysnonymous substitution) มากกวาการกลายพันธุที่เกดิในตําแหนงที่ 1 และตําแหนงที่ 3 
ดังนั้น  นิวคลีโอไทดของรหัสพันธุกรรมในตําแหนงที่ 2 จึงอยูภายใตการคัดเลือกอยางเขมงวดกวา       
นิวคลีโอไทดตําแหนงที ่ 1 และ 3 ในรหัสพันธุกรรม ซ่ึงผลที่เห็นไดคือ นวิคลีโอไทดของรหัส
พันธุกรรมตําแหนงที่ 3 และ 1 จะมีอัตราการแทนที่เร็วกวาตําแหนงที ่2 (Kimura, 1983) 
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3.5   การวิเคราะห Molecular phylogenetics ของลําดับนิวคลีโอไทด tRNASer(UCN)-ND1- 
tRNALeu(CUN) 
 

3.5.1  การทดสอบการอิ่มตัวของการแทนที่เบส 
   

 ผลการเปรียบเทียบจํานวนการแทนที่แบบ transition (TS) และการแทนที่แบบ 
Transversion (TV) และการแทนที่ทั้งหมดกับระยะหางทางพันธุกรรมในรูปของแผนภูมิแสดงใหเหน็วา 
การเพิ่มขึ้นของทั้ง TS และ TV สอดคลองกับการเพิม่ขึ้นของระยะหางทางพันธุกรรม นั้นคือ เมื่อ
ระยะหางทางพันธุกรรมเพิม่ขึ้นการแทนที่ทั้ง 2 รูปแบบก็เพิ่มขึ้น (ภาพที่ 16) ขอมูลที่ไดนี้บงชี้วา ทั้งการ
แทนที่เบสแบบ TS และ TV ยังไมถึงจดุอิ่มตัว และตําแหนงที่มกีารแทนที่ดังกลาวเปนตําแหนงที่ให
ขอมูลที่ดีสําหรับใชศึกษาความสัมพันธเชิงวิวัฒนาการของกลุมตัวอยาง (Miya et al., 2002) 

 
3.5.2 แบบจําลองการแทนที่เบสที่เหมาะสมของชิ้นดีเอ็นเอเปาหมาย 

 
 ผลการทดสอบแบบจําลองการแทนที่เบสที่เหมาะสมสําหรับชิ้นดีเอ็นเอ tRNASer(UCN) 
-ND1-tRNALeu(CUN) ดวยโปรแกรม MODELTEST (Posada and Crandall, 1998) ผลปรากฏวาแบบจําลอง
ที่ดีที่สุดที่เลือกจากวิธี hLRTs (hierarchical Likelihood Ratio tests) คือ TIM+G (Transition Model + G)  
ซ่ึง Transition model มีขอกําหนดคือ ความถี่เบสแตละชนิดไมเทากัน (Variable base frequencies; πA ≠ 

πC ≠ πG ≠ πT) อัตราการแทนที่เบสแบบ Transition แตละรูปแบบมีความถี่ไมเทากัน (variable transitions) 
แตการแทนที่เบสแบบ Transversion เทากัน (transversions equal) ช้ินดีเอ็นเอ tRNASer(UCN)-ND1-
tRNALeu(CUN) มีความถี่เบสแตละชนิดคือ πA =  0.44680, πC =  0.16580, πG =  0.08420 และ  πT   = 
0.30320 และกาํหนด substitution rate matrix ดังตอไปนี ้
 
                A          C          G          T 
         A         -   1.000000  45.630700   2.141700 
         C  1.000000          -   2.141700  53.930700 
         G 45.630700   2.141700          -   1.000000 
         T  2.141700  53.930700   1.000000          - 

 
และพบวาเบสแตละตําแหนงในสายนวิคลีโอไทดมีอัตราการแทนที่เบสไมเทากัน (Rate heterogeneity) 
โดยกําหนดคา   Shape parameter (α)   = 0.1543 ซ่ึงแบบจําลอง TIM+G มีการกําหนดคาใหกับ
รูปแบบการแทนที่เบส 6 แบบ  (ΦA-C, ΦA-G, ΦA-T, ΦC-G, ΦC-T ΦG-T ; nst = 6) ซ่ึงเทากับคาที่กําหนดใน
แบบจําลอง GTR (General Time Reversible) จึงกลาวไดวาแบบจําลอง TIM คือรูปแบบเฉพาะของ 
GTR  (Tavare, 1986) ที่มีความการแทนที่เบสแบบ Transversion เทากันนั้นเอง ซ่ึงเมื่อใชขอมูลจาก 
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TIM ไปใชคํานวณดวย PAUP* v.4.0b (Swofford, 1998) ก็จะไดรับรายงานวาคํานวณดวยแบบจาํลอง 
GTR   

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ภาพที่ 16   แสดงความสมัพันธของจํานวนการแทนที่เบสแบบ ก.) Transition (TS), ข.) Tranversion 

(TV) และ ค.) การแทนที่เบสทั้งหมด (TS+TV) ที่พบเมือ่เปรียบเทียบลําดับนิวคลีโอไทด
ระหวางปูคูใดๆ (แกน Y) กบัระยะหางทางพันธุกรรมของปูคูนั้นๆ (แกน X) โดยจุด 1 จุด
ที่ปรากฏแสดงผลการเปรียบ เทียบของปตูัวอยาง 1 คู 
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3.5.3  nucleotide divergence และระยะหางทางพนัธุกรรมระหวางกลุมปูตัวอยาง 
 

 ผลการวิเคราะห nucleotide divergence ระหวางกลุมตวัอยาง (ตารางที่ 14) ดวย
โปรแกรม DnaSP ผลปรากฏวา ความแตกตางของนิวคลีโอไทดเนื่องจากการแทนที่เบสภายในปทูะเล
แตละกลุม (nucleotide diversity) มีคาอยูในระดับต่ําคือ มีคาอยูในชวง 0.001 ถึง 0.003 และของปมูามีคา
เทากับ 0.006 ในขณะที่ความแตกตางของนิวคลีโอไทดสุทธิระหวางกลุมปูทะเลเนื่องการแทนที่เบส (dA) 
มีคาสูงกวาอยางชัดเจน คือ มีคาอยูในชวง 0.079 ถึง 0.141 และระหวางปูมากับปูทะเลมีคาอยูในชวง 
0.180 ถึง 0.195 โดยมีจํานวนนิวคลีโอไทดที่แตกตางกันในกลุมปูทะเลโดยเฉลี่ยอยูในชวง 77.6 ถึง 
136.8 นิวคลีโอไทด สวนคาเฉลี่ยของระยะหางทางพนัธุกรรมระหวางปูดํา ปูเขียว ปมูวง ปูขาว และปูมา 
ซ่ึงคํานวณดวยแบบจําลองการแทนที่เบส GTR+G ตามผลการทดสอบของโปรแกรม MODELTEST 
(ตารางที่ 15) พบวาคาเฉลี่ยของระยะหางทางพันธุกรรมระหวางปูภายในกลุมเดยีวกันของปูดํา ปเูขียว ปู
มวง ปูขาว และปูมา มีคาเทากับ 0.003, 0.001, 0.001, 0.002 และ 0.005 ตามลําดับ และคาเฉลี่ยระหวางปู
ตางกลุมแตอยูในสกุลเดยีวกนั (Scylla) จะมีคาระหวาง 0.110 – 0.226 ในขณะที่ผลเปรียบเทียบระหวาง
ปูตางสกุล คือ Scylla  กับ Portunus จะมีคาระยะหางทางพันธุกรรมระหวาง 0.312 – 0.360 จากขอมูลที่
ไดแสดงใหเหน็วา มคีวามแตกตางทางพันธุกรรมนอยมากเมื่อเปรียบเทียบระหวางปูกลุมเดียวกัน 
ในขณะที่ถาเปรียบเทียบระหวางกลุมปูแลวจะมีความแตกตางทางพันธุกรรมที่สูงกวาอยางชัดเจน เมื่อ
เปรียบเทียบผลการคํานวณที่ไดจากกลุมปูตัวอยางกับผลการศึกษาที่ใชขอมูลจากบริเวณยีน ND1 ที่เคยมี
รายงานมากอนหนานี้ บงชีใ้นเบื้องตนวา ปูทะเลแตละกลุมควรถูกจดัใหมีสถานะเปนชนิด ดังเห็นได
จากรายงานของ Ruedi and Meyer (2001) ที่รายงานวาในคางคาว Myotis มีความแตกตางของนิวคลีโอ
ไทดภายในชนิดนอยกวา 1% และความแตกตางระหวางชนิดสูงกวา 10% ซ่ึงสอดคลองกับรายงานของ 
Taglino et al. (2000) ที่รายงานวาในลิงสกุล Callithrix มีความแตกตางทางพันธกุรรมภายในชนิด 
0.00% ถึง 1.83% และความแตกตางระหวางชนิดจะมีอยูในชวงประมาณ 10% ถึง 11% อยางไรกต็าม 
การจะประเมนิวาปูแตละกลุมมีสถานะเปนชนิดหรือไมนั้นจะพิจารณาอยางละเอียดอีกครั้ง โดยอาศัย
การพิจารณาจาก species concept ในหัวขอ “การประเมนิสถานะความเปนชนิดของปูทะเลแตละกลุมที่
พบในประเทศไทย” 
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ตารางที่ 14 แสดงคา nucleotide divergence ระหวางภายในและระหวางปูดํา ปูเขียว ปูมวง ปูขาว และ
ปูมา 

 
 ปูดํา ปูเขียว ปูมวง ปูขาว ปูมา 

ปูดํา 0.003 (14) 0.141 (136.77) 0.132 (126.99) 0.142 (136.16) 0.199 (190.04) 
ปูเขียว 0.141 0.001 (5) 0.086 (81.90) 0.086 (82.02) 0.198 (189.95) 
ปูมวง 0.130 0.084 0.001 (7) 0.081 (77.60) 0.184 (175.95) 
ปูขาว 0.140 0.084 0.079 0.002 (9) 0.199 (190.03) 
ปูมา 0.194 0.195 0.180 0.195 0.006 (20) 

 
หมายเหตุ   ขอมูลในแนวเสนทแยงมุม   ตัวเลขนอกวงเล็บ คือ คา nucleotide diversity ของปูแตละ

กลุม 
   ตัวเลขในวงเลบ็ คือ จํานวน polymorphic site ภายในกลุม 
 ขอมูลเหนือแนวเสนทแยงมมุ  ตัวเลขนอกวงเล็บ คือ คา dXY ระหวางกลุมปูตัวอยาง 
  ตัวเลขในวงเลบ็ คือ จํานวนนิวคลีโอไทดที่แตกตางกนัโดย

เฉลี่ยระหวางกลุม 
 ขอมูลใตแนวเสนทแยงมุม  คือ คา nucleotide divergence ระหวางปแูตละกลุม 
 
ตารางที่ 15 แสดงคาเฉลี่ยของระยะหางทางพันธุกรรม (genetic distance) ภายในและระหวางปูดาํ ปู

เขียว ปูมวง ปขูาว และปูมา 
 

 ปูดํา ปูเขียว ปูมวง ปูขาว ปูมา 
ปูดํา 0.003     
ปูเขียว 0.222 0.001    
ปูมวง 0.199 0.119 0.001   
ปูขาว 0.226 0.110 0.117 0.002  
ปูมา 0.338 0.360 0.312 0.360 0.005 
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3.6  ความสัมพันธเชิงวิวัฒนาการของปูทะเล 
 

3.6.1  Phylogenetic tree ที่สรางจากวิธี Neighbor-Joining (NJ) 
 

 ผลการสราง phylogenetic tree ของปูทะเล 4 กลุมโดยใชปูมาเปน outgroup ดวยวิธี 
NJ (ภาพที ่ 17) ที่ใชขอมูลระยะหางพนัธุกรรมที่คํานวณแบบจาํลองการแทนที่เบสแบบ GTR + G 
ทดสอบ bootstrap จํานวน 1,000 ซํ้า สราง consensus tree ดวยวิธี 50% majority-rule ผลที่ได 
phylogenetic tree ที่ประกอบดวย 25 interior branch แตละ interior  branch มีคา bootstrap แตกตางกัน
ตั้งแต 50 – 100% โดยมี 6 interior branch ที่มีคา bootstrap สูงถึง 100% คือ interior branch ที่เชื่อมไปยัง 
node รวมของกลุมปูแตละกลุมทั้ง 5 กลุม (1.ปูดํา 2.ปูเขียว 3.ปูมวง 4.ปูขาว และ 5.ปูมา) สวนอกี 1 
interior branch คือ branch ที่เชื่อมไปยัง node รวมของกลุมปูขาว-เขียว-มวง  

 
3.6.2   Phylogenetic tree ที่สรางจากวิธี Maximum Parsimony (MP) 

 
 phylogenetic tree ที่สรางดวยวิธี MP (ภาพที่ 18) ทดสอบ bootstrap จํานวน 1000 

ซํ้า โดยมี parsimony-informative site จํานวน 314 ตําแหนง พบวา phylogenetic tree ที่ไดประกอบดวย 
23 interior branch โดยมีผลการการทดสอบ bootstrap อยูระหวาง 51 – 100% โดยมี 6 interior branch ที่
มีคา bootstrap สูงถึง 100% ซ่ึง interior branch ดังกลาวนี้คือ interior branch เดียวกับที่พบวามีคา 
bootstrap สูงถึง 100% ของ phylogenetic tree ที่สรางดวยวิธี NJ 

 
 

3.6.3 Phylogenetic tree ที่สรางจากวิธี Maximum likelihood (ML) 
 

 Phylogenetic tree ที่สรางดวยวิธี ML (ภาพที่ 19) ไมสามารถทดสอบ bootstrap ได
เนื่องจากความสามารถที่จํากัดของคอมพิวเตอรที่ใชทําใหใชเวลาในการคํานวณนานมาก โดยผลการ
คํานวณ ML โดยใชแบบจําลอง GTR + G พบวา ได phylogenetic tree ที่มีคา –Ln likelihood = 
3465.2758 ใชเวลาคํานวณ 9 ช่ัวโมง 41 นาที phylogenetic ที่ไดมีสัณฐานสอดคลองกับ phylogenetic 
tree ที่สรางโดยวิธี NJ และ MP 

 
 ผลที่ไดจากการสราง phylogenetic tree ดวย 3 วิธี คือ NJ MP และ ML แสดงใหเหน็ tree 

ที่มีสัณฐานคลายคลึงกันมาก โดยความแตกตางระหวาง phylogenetic tree ที่สรางจากแตละวิธีจะเปน
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ความแตกตางของความสัมพันธภายในกลุมปูตัวอยางแตละกลุม โดยเหน็ไดจากความแตกตางทีเ่กิดขึ้น
ทั้งหมดจะเกีย่วเนื่องจากการเกิดขึ้นหรือหายไปของ peripheral node ทั้งสิ้น ในขณะที่ phylogenetic tree 
ที่สรางจากทั้ง 3 วิธีดังกลาวยืนยนัวาปูทะเลแตละกลุมรวมทั้งปูมามีสายวิวัฒนาการแยกกันชดัเจน ดงัจะ
เห็นไดจาก สมาชิกของปูกลุมหนึ่งๆ จะมีตําแหนงใน phylogenetic tree เปนกลุมกอนชัดเจนไมปะปน
กับสมาชิกของปูกลุมอื่นๆ และ interior branch ระหวางปูแตละกลุมกับบรรพบุรุษรวมของปูกลุมนั้นๆ 
ใหคาผลการทดสอบ bootstrap สูงที่สุดเทาที่จะเปนไปได นั้นคือเทากับ 100% ซ่ึงยืนยนัการมีอยูของ
กลุมปูแตละกลุมไดเปนอยางดี นอกจากนี้ phylogenetic tree ที่ไดแสดงใหเห็นวาในสกุล Scylla มี
วิวัฒนาการแบบ monophyletic group โดยสายวิวฒันาการของปูดําววิัฒนาการมายาวนานทีสุ่ดเมื่อ
เปรียบเทียบกบัปูทะเลชนิดอื่นๆ ดังจะเห็นไดจากคาความแตกตางของลําดับนิวคลีโอไทดเนื่องจากการ
แทนที่เบสภายในกลุม (nucleotide diversity) ซ่ึงมีคาสูงที่สุดคือเทากับ 0.003 ขณะทีปู่เขียว ปูมวง และปู
ขาวมีคา nucleotide diversity เทากับ 0.001 0.001 และ 0.002 ตามลําดับ (ตารางที่ 13) เชนเดยีวกับ
คาเฉลี่ยของระยะหางทางพันธุกรรมภายในกลุมของปูดําที่มีคาสูงที่สุดดวยเชนกนั การที่มีคา nucleotide 
diversity หรือระยะหางทางพันธุกรรมภายในกลุมสูงที่สุดแสดงวาปูดํามีการกลายพันธุสะสมภายใน
กลุมมากที่สุด ซ่ึงสะทอนถึงชวงเวลาของวิวัฒนาการวามีชวงเวลายาวนานที่สุดดวยเชนกัน นอกจากนี้
ผลที่ไดจาก phylogenetic tree ที่สรางขึ้นจากทั้ง 3 วิธีคอื NJ MP และ ML แสดงผลตรงกันวา node ซ่ึง
เปนตําแหนงของบรรพบุรุษรวมของปูดําเชื่อมตอกับ node ซ่ึงเปนบรรพบุรุษรวมของปูในสกุล Scylla  
โดยตรงและความยาวของ branch ที่เชื่อมตอระหวาง 2 node ดังกลาวก็มีความยาวมากที่สุด ซ่ึงผลที่ได
จากสัณฐานของ phylogenetic tree และความแตกตางทางพันธุกรรมเคยถูกใชในการระบุจุดกําเนดิของ
มนุษย (human origin) วามกีําเนิดมาจากทวีฟแอฟริกา เนื่องจากมนษุยประชากรแอฟริกามีววิัฒนาการ
มายาวนานที่สุด ดังเหน็ไดจาก phylogenetic tree และการเปรียบเทยีบความแตกตางทางพันธุกรรม
ภายในแตละประชากรมนุษยที่วิเคราะหได (Cann et al., 1987) 
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ภาพที่ 17 แสดง phylogenetic tree ที่สรางดวยวิธี NJ ระหวางปูดํา ปูเขียว ปูมวง และปูขาว โดยใชปูมา

เปน outgroup จากขอมูลระยะหางทางพันธุกรรมที่คํานวณดวยแบบจําลองการแทนที่เบส 
GTR+G ของชิ้น    ดีเอน็เอ tRNASer(UCN)-ND1-tRNALeu(CUN) ดวยวธีิ Neighbour-joining 
ทดสอบ bootstrap 1,000 รอบ สราง consensus tree ดวย 50% majority-rule  
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ภาพที่ 18 แสดง phylogenetic tree ของปูดํา ปูเขียว ปูมวง และปขูาว โดยใชปมูาเปน outgroup จาก

ขอมูลการกลายพันธุแบบแทนที่เบสของชิ้นดีเอ็นเอ tRNASer(UCN)-ND1-tRNALeu(CUN) ดวยวิธี 
Maximum Parsimony ซ่ึงมี parsimony informative site ทั้งหมด 314 ตําแหนง ทดสอบ 
bootstrap 1,000 รอบ สราง consensus tree ดวย 50% majority-rule  
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ภาพที่ 19 แสดง phylogenetic tree ของปูดํา ปูเขียว ปูมวง และปขูาว โดยใชปมูาเปน outgroup จาก

ขอมูลการกลายพันธุแบบแทนที่เบสของชิ้นดีเอ็นเอ tRNASer(UCN)-ND1-tRNALeu(CUN) ดวยวิธี 
Maximum likelihood ใชแบบจําลองการแทนที่เบส GTR+G คา –Ln likelihood = 
3465.2758  
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ความสัมพันธเชิงวิวัฒนาการของปูทะเลที่กลาวไปแลว เมื่อเปรยีบเทียบกับผลที่ไดจากการ
การศึกษาจากขอมูลยีน 16S rRNA (483 bp) และ COI (599 bp) และสราง phylogenetic tree ดวยวธีิ 
UPGMA (Keenan et al., 1998) พบวา มีความสอดคลองกันในประเด็นทีว่า ความสัมพนัธเชิง
วิวัฒนาการของปูสกุล Scylla เปนแบบ monophyletic group แตมีความแตกตางในเรื่องความสมัพันธ
ของกลุมปูที่มีวิวัฒนาการมาภายหลัง โดยพบวา ขอมูลจาก 16S rRNA และ COI แสดงใหเหน็วา S. 
paramamosain (ปูขาว) และ S. tranquebarica (ปมูวง) มีความใกลชิดกนัมากที่สุดในสกุล Scylla 
(หลักฐานและเหตุผลในการการระบุช่ือวิทยาศาสตรของปูดํา เขียว มวงและขาว จะกลาวถึงตอไป) แต
จากการศึกษาครั้งนี้กลับพบวา ปูขาวและปูเขียวเปนปทูี่มีความใกลชิดกันที่สุด ซ่ึงความสัมพันธใน
รูปแบบดังกลาวนี้เคยมีรายงานจากผลของการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมภายในและระหวาง
ชนิดของปูในสกุล Scylla โดยใชขอมูลจาก Restriction Fragment Length Polymorphism (RFLP) โดย
ใชเอนไซมตัดจําเพาะ 8 ชนิด ผลการศึกษาแสดงใหเห็นวา ปูขาวและปูเขียวเปนปูที่มีความสมัพันธ
ใกลชิดกนัที่สุดในปูสกุล Scylla  (Imai and Numachi, 2002) แตเมื่อพจิารณาความสมัพันธของทั้งสกุล
กับพบวามีความสัมพันธกับแบบ paraphyletic group ซ่ึงแตกตางไปจากผลการศึกษาครั้งนี้และ Keenan 
et al. (1998) นอกจากนีย้ังมีผลการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของปูทะเลในสกุล Scylla 
จํานวน 3 ชนดิ ปูดํา, ปูมวง และปูขาว โดยใชขอมูลจากการวิเคราะห allozyme พบวาไดขอมูลที่แตกตาง
ออกไปอยางสิน้เชิงจากผลการศึกษาที่กลาวมาทั้งหมด นั้นคือแสดงใหเห็นวา ปูดํา กับปูมวงมี
ความสัมพันธเชิงวิวัฒนาการใกลชิดกนัที่สุด ขณะที่ปเูขียวแตกตางออกไปอยางชดัเจนจากปู 2 ชนิด
ดังกลาว จากขอมูลที่กลาวมาแลวจะเหน็ไดวาความรูเกี่ยวกับความสัมพันธเชิงววิฒันาการของปูสกุล 
Scylla ยังคงไมชัดเจนในเรื่องรูปแบบของความสัมพันธภายในสกลุ แตทุกผลการศึกษากอนหนานี้
ยืนยนัตรงกันวาปูดํา ปูเขยีว ปูมวง และปูขาว เปนปูทะเลตางชนิดกนั 

 
4.  การประเมินสถานะความเปนชนดิของปูทะเลแตละกลุมท่ีพบในประเทศไทย 

 
จุดประสงคในการศึกษาครั้งนี้คือ การพิจารณาความแตกตางของนวิคลีโอไทดในไมโตคอน   

เดรียดีเอน็เอและความแตกตางของลักษณะ morphometric เพื่อนําขอมูลที่ไดไปใชประโยชนในการ
จําแนกชนิดของปูทะเลในสกุล Scylla ของประเทศไทย โดยกอนทําการศึกษาขอมูลทั้ง 2 ชนิดดังกลาว
ไดทําการเปรียบเทียบลักษณะภายนอกของปูตัวอยางแตละกลุมเปนขอมูลเบื้องตนดวย ดังนั้นขอมูล
ทั้งหมดในจําแนกชนิดปูทะเลจะประกอบดวย 1. ความแตกตางของลกัษณะภายนอก 2. ความแตกตาง
ของลักษณะ morphometric และ 3. ความแตกตางของลําดับนิวคลีโอไทดของชิ้นดีเอ็นเอเปาหมาย 
tRNASer(UCN)-ND1-tRNALeu(CUN) ดังนั้นเพือ่ประเมินสถานะความเปนชนิดของปูแตละกลุมจากขอมลูที่มี
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ทั้ง 3 ชนิดกับ species concept ที่เคยมีการเสนอไวและสามารถใชขอมูลที่มีอยูในการพิจารณาได
ดังตอไปนี ้

 
The morphological species concept (“A species is a group of individuals or populations 

with the same or similar morphological characters.”) เมื่อเปรียบเทียบลักษณะภายนอกของปูแตละกลุม
พบวา ปแูตละกลุมจะมีลักษณะภายนอกที่เปนเอกลักษณของกลุมและลักษณะที่เปนเอกลักษณเหลานั้น
จะแตกตางจะลักษณะที่เปนเอกลักษณของปูกลุมอื่น ดังนี้  

 
ปูดําจะไมมีลายรางแหบนขาวายน้ํา บริเวณขอมือมีหนามเพียง 1 อัน และหนามระหวางตาสั้น

และโคงมน  
 
ปูขาวมลีายรางแหบนขาวายน้ํา โดยลายรางแหจะมีชองขนาดเล็ก หนามระหวางตายาวแหลม

คม และจะมีรูปรางเปนรูปสามเหลี่ยม  
 
ปูมวงมีสีบริเวณดานนอกของกามเปนสีมวงอยางเดนชดั และบริเวณดังกลาวนีจ้ะไมมีลาย

รางแหหรือจดุ และจะพบลายรางแหที่มีชองขนาดใหญเฉพาะบนขาวายน้ําหรืออาจพบบนขาเดินคูที่ 3 
ดวย แตจะไมพบบนขาเดินคูอ่ืนและไมพบบริเวณกาม    

 
ปูเขียวจะมีลายรางแหที่มีชองขนาดใหญบนขาเดินทกุขารวมทั้งบนขาวายน้ําและกาม หนาม

ระหวางตาของปูเขียวจะเรยีวยาว 
 
ลักษณะที่เปนเอกลักษณดังกลาวของปูแตละกลุมอาจคลายกันเชน ปูมวงกับปูเขียวมีลายรางแห

ที่มีชองขนาดใหญคลายกัน แตเมื่อพิจารณาตําแหนงทีป่รากฏของลายรางแหจะพบวามีความแตกตางกัน
อยางชัดเจน หรือปูเขียวกับปูขาวจะหนามระหวางตายาวอยางเหน็ไดชัดเหมือนกัน แตหนามระหวางตา
ของปูทั้ง 2 กลุมดังกลาวจะมีรูปรางที่แตกตางกัน โดยหนามระหวางตาของปูขาวจะมีรูปรางเปน
สามเหลี่ยม ในขณะที่ปเูขียวจะมีหนามระหวางตาเรยีวยาว ซ่ึงลักษณะที่เปนเอกลักษณของปูตัวอยางแต
ละกลุมในการศึกษาครั้งนี้ซ่ึงประกอบดวยลายรางแหบริเวณขาวายน้ํา รูปรางของหนามระหวางตาและ
สีบริเวณดานหนาของกามไดเคยถูกกลาวถึงไวในเกณฑการจําแนกของ Estampador (1949) และ 
Keenan et al. (1998)  
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โดย Estampador (1949) ไดรายงานถึงการมีลายรางแหบนขาเดิน ขาวายน้ํา และกาม ในปูชนิด 
S. oceanica และการมีลายรางแหเฉพาะขาวายน้ําในปูชนดิ S. tranquebarica สวนปอีูก 2 กลุมที่มีการ
จําแนกไวคือ ชนิด S. serrata และสายพันธุ S. serrata var. paramamosain ไมไดมีการรายงานถึง
ลักษณะของลายรางแหไว สวนสีบริเวณดานหนาของกามนั้นมีรายงานไวเพยีง 2 ชนดิเชนกนั คือ ในปู S. 
oceanica มีลายรางแห และในปู S. tranquebarica มีแดงหรือมวง สวน S. serrata และ S. serrata var. 
paramamosain ไมไดมีการกลาวถึงไว และในปูทุกชนดิที่ Estampador (1949) จําแนกไวก็ไมมีการ
กลาวถึงรูปรางของหนามระหวางตา มีเพยีงการรายงานวาหนามระหวางตาคูกลางของ S. serrata var. 
paramamosain ยาวกวาหนาม 2 อันดานขาง อยางไรก็ตามลักษณะรองคลายตัว H (H-like) บนกระดอง
ซ่ึง Estampador (1949) กลาววามีความแตกตางระหวางระหวางกลุม S. oceanica และ S. tranquebarica 
ที่มีรองดังกลาวคอนขางลึกกบักลุมปู S. serrata และ S. serrata var. paramamosain ที่มีรองตื้นกวา แต
จากผลการศึกษาครั้งนี้ไมสามารถจําแนกปอูอกเปนกลุมไดดวยลักษณะของรองคลายตัว H ดังนั้นจาก
ผลการศึกษาครั้งนี้จึงสรุปวา ลักษณะรองคลายตัว H บนกระดองไมเปนลักษณะที่เปนเอกลักษณของปู
กลุมใดเลย 

 
เมื่อเปรียบเทียบลักษณะที่เปนเอกลักษณจากตัวอยางปูทะเลในการศึกษาครั้งนี้กับรายงานของ 

Keenan (1998) พบวาไดมกีารรายงานถึงลายรางแหวาปู S. serrata มีลายรางแหบนขาเดินทุกขา ขาวาย
น้ํา และกาม ป ูS. tranquebarica พบอยางชดัเจนเฉพาะขาวายน้ํากับขาเดนิคูที่ 3 ป ูS. paramamosain พบ
ลายรางแหจางๆ บนขาเดินและกาม และปู S. olivacea ไมพบลายรางแหอยางชัดเจนบนกามและขา สวน
ลักษณะของหนามระหวางตา Keenan (1998) ไดมกีารเสนอสัดสวนของความสูงของหนามระหวางตาคู
กลางตอความกวางของ frontal lobe ในปูทั้ง 4 ชนิดที่มีการจัดจําแนกไว แตมีการกลาวถึงรูปรางของ
หนามระหวางตาไวอยางชัดเจนเพยีง 1 ชนิดคือ S. paramamosain ที่พบวามีหนามระหวางตามีรูปราง
เปนสามเหลี่ยม โดย Keenan (1989) ไมไดรายงานลกัษณะของสีบริเวณหนากามของปูแตละชนิดไว
อยางชัดเจนแตไดกลาวถึงการมีหรือไมมีลายรางแหในบริเวณดังกลาว ซ่ึงมีเพียงปู S. serrata เทานั้นที่มี
ลายรางแหปรากฏอยางชัดเจน นอกจากนีใ้นเกณฑการจําแนกของ Keenan (1998) ไดใหความสําคัญกับ
การมีหนาม 1 อันหรือ 2 อันบริเวณขอบดานนอกของกามปลองกลาง โดยถาปูตวัอยางมีหนามบรเิวณ
ดังกลาว 2 อัน จะถูกจัดจําแนกเปน S. serrata หรือ S. tranquebarica แตถามีหนามบริเวณดังกลาว 1 อัน 
จะถูกจดัจําแนกเปน S. paramamosain หรือ S. olivacea แตจากลักษณะของปูขาวที่ในบริเวณดังกลาวมี
ทั้งปรากฏหนาม 1 อัน หนาม 2 อัน หรือกามขางหนึ่งมหีนาม 1 อันสวนกามอกีขางหนึ่งมีหนาม 2 อัน 
จึงทําใหมีความยุงยากในการจัดจําแนก และสรุปไดวาหนามบริเวณกามปลองกลางไมใชลักษณะที่เปน
เอกลักษณของปูขาว 

 



98

 

นอกจากนี้จากผลการวิเคราะหความแตกตางของลักษณะ morphometric พบวาสามารถจําแนก
ปูทะเลออกไดเปน 4 กลุม คือ กลุมปูดํา กลุมปูเขียว กลุมปูขาว และกลุมปูมวง ซ่ึงสอดคลองกับการจัด
จําแนกโดยใชลักษณะภายนอก ถึงแมวากลุมปูเขียวจะมบีริเวณเหลื่อมซอนกับกลุมปูมวง แตปูทั้ง 2 กลุม
ก็ยังแสดงความเปนกลุมของตัวอยางอยางชดัเจน ดังนัน้จะเห็นวาปูตวัอยางแตละกลุมมีลักษณะ 
morphometric ที่แตกตางจากปูกลุมอื่น ซ่ึงความแตกตางในลักษณะ morphometric เปนขอมูลชนดิหนึ่ง
ที่ถูกใชในการจําแนกชนิดของสิ่งมีชีวิตชนิดตางๆ ไดอยางมีประสิทธิภาพ เชน ปลา 2 ชนิดคือ Atherina 
boyeri และ A. presbyter ซ่ึงมีความเขาใจกันวาเปนปลาชนิดเดยีวกันและชื่อวิทยาศาสตรทั้ง 2 ช่ือเปน
ช่ือที่พองกัน (synonymous species) แตจากการวิเคราะห CVA ของลักษณะ morphometric ของปลาทั้ง 
2 ชนิดดงักลาว และพบวาปลาทั้ง 2 ชนิดมีลักษณะ morphometric ที่แตกตางกันอยางชัดเจน โดยเห็นได
จากผลการเขียนกราฟระหวางตัวแปร CVA1 และ CVA2 ซ่ึงแสดงใหเห็นการแยกกลุม (grouping) 
ออกเปน 2 กลุม คือ กลุมที่ 1 ประกอบดวยตัวอยางจาก A. boyeri และกลุมที่ 2 ประกอบดวยตัวอยางจาก 
A. presbyter โดยในแตละกลุมจะไมมกีารปะปนกนัของตวัอยางจากปลาตางกลุม ซ่ึงเปนการยืนยันวา A. 
boyeri และ A. presbyter เปนปลาตางชนดิกัน (Creech, 1992) หรือแมแตในปลาทีม่ีการวิวฒันาการอยาง
รวดเร็วและหลากหลายรูปแบบเชน ปลาหมอสีสกุล Amphilophus การวิเคราะห CVA ก็สามารถจําแนก
ความแตกตางระหวางชนิดภายในสกุลดังกลาวได (Klingenberg et al., 2003) นอกจากนี้ ยังมีรายงานวา
ในสัตวเล้ียงลูกดวยนมก็สามารถจําแนกชนิดไดจากขอมูลจากการวเิคราะห CVA ของลักษณะ 
morphometric โดยมีการจาํแนกชนิดใหมของคางคาวในสกุล Nyctophilus คือชนิด Nyctophilus 
nebulosus โดยอาศัยขอมูลการวิเคราะห CVA จากลักษณะ morphometic เพื่อแสดงความแตกตางจาก
คางคาวในสกลุเดียวกนัอีก 2 ชนิดคือ N. bifax และ N. gouldi (Parnaby, 2002) ดังนั้นผลจากการ
วิเคราะห CVA ของปูทะเลจากขอมูล morphometric ซ่ึงแสดงใหเห็นการรวมกลุมของตัวอยางออกเปน 
4 กลุม ซ่ึงสะทอนใหเห็นความแตกตางของลักษณะ morphometric ระหวางกลุมปดูํา ปูเขียว ปมูวง ปู
ขาว  

 
ดังนั้น ถาพิจารณาความเปนชนิดของปูทะเลแตละกลุมทัง้ 4 กลุมจากลักษณะภายนอกทั้งจาก

ขอมูลที่ไดจาก external morphology และการวิเคราะหลักษณะ morphometric จะพบวาปูทุกกลุมจะมี
ลักษณะภายนอกที่เปนเอกลกัษณของตวัเอง และลักษณะที่เปนเอกลักษณดังกลาวกแ็ตกตางจากลกัษณะ
ที่เปนเอกลักษณของปูกลุมอื่น ดังนั้นเมื่อประเมินสถานะความเปนชนดิตาม morphological concept 
ของปูดํา ปูเขียว ปูมวง และปขูาว พบวา ปแูตละกลุมควรมีสถานะเปนชนิด 

 
The genetic species concept (“A species is a group of genetically identical individuals”) ซ่ึง 

Bradley and Baker (2001) ไดเสนอวาสามารถใชความแตกตางทางพันธุกรรมของยีน Cytb ในรูปของ
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คาระยะหางทางพันธุกรรมในการประเมนิสถานะความเปนชนิดของสิง่มีชีวิตได โดยแสดงใหเห็นวา
ความแตกตางภายในชนดิจะนอยกวา 2% ความแตกตางระหวางประชากรภายในชนิดเดยีวกันมคีาอยู
ระหวาง 2% ถึง 11% และความแตกตางระหวางชนดิจะมคีามากกวา 11% อยางไรก็ตาม ถึงแมการศกึษา
คร้ังนี้จะใชขอมูลของบริเวณยีน ND1 เปนขอมูลในการวเิคราะหในขณะที่ Bradley and Baker (2001) 
ใชยีน Cytb เปนขอมูลพื้นฐาน แตจากรายงานของ Ruedi and Mayer (2001) แสดงใหเห็นวาการแทนที่
เบสที่เกิดขึ้นในยีน Cytb กับยีน ND1 ไมมีความแตกตางกัน ดังนั้นผลความแตกตางของลําดับนิวคลีโอ
ไทดที่ไดจากการศึกษาครั่งนีจ้ึงสามารถเทียบเคียงการประเมินสถานะความเปนชนิดไดจากของเสนอ
ของ Bradley and Baker (2001) ซ่ึงในการศึกษาครั้งทําการคํานวณความแตกตางทางพันธุกรรมระหวาง
ปูแตละกลุมทัง้ในรูปของคา genetic divergence และคาระยะหางทางพันธุกรรมซึ่งปรากฏวา คา 
nucleotide divergence ระหวางปูทะเลแตละกลุมอยูในชวง 0.0841 (8.41%) ถึง 0.141 (14.1%) ซ่ึง
สอดคลองกับคาระยะหางทางพันธุกรรมที่มีคาอยูในชวง 0.110 (11%) ถึง 0.226 (22.6%) ในขณะที่
ความแตกตางทางพันธุกรรมภายในชนดิจะมีคาอยูในชวง 0.001 (0.1%) ถึง 0.003 (0.3%) ดังนั้นจาก
ระดับความแตกตางทางพันธกุรรมที่พบระหวางปแูตละกลุมแสดงใหเหน็วาปูทั้ง 4 กลุมควรถูกจัดใหมี
สถานะเปนชนิดตามเกณฑการจําแนกชนดิบนพื้นฐานของ genetic species concept และภายในปแูตละ
กลุมตัวอยางในการศึกษาครัง้นี้ไมมีการแบงประชากรตามแหลงเก็บตวัอยาง ตามขอกําหนดที่เสนอไว
โดย Bradley and Baker (2001) 

 
The biological species concept (“Species are groups of actually or potentially interbreeding 

natural populations, which are reproductively isolated from other such groups.”) ในการประเมินความ
เปนชนิดตาม biological species concept จะพิจารณาจากการเกดิ “interbreeding” ของสิ่งมีชีวิตชนิด
เดียวกันและการเกิด “reproductive isolate” ของสิ่งมีชีวิตตางชนิดกนั จากผลการวิเคราะหความสัมพันธ
เชิงวิวฒันาการของปูทะเลทั้ง 4 กลุมโดยใชขอมูลจากชิ้นดีเอน็เอ  tRNASer(UCN)-ND1-tRNALeu(CUN) 
สามารถประเมินสถานะความเปนชนิดของปูทะเลแตละกลุมได 2 แนวทางดังนี้ คือ  

 
แนวทางที่ 1 พิจารณาจากระยะหางทางพันธุกรรม (genetic distance) จะเห็นไดวา ความ

แตกตางทางพนัธุกรรมภายในกลุมปูทะเลแตละกลุมจะมีคาอยูในชวง 0.001 – 0.003 และความแตกตาง
ระหวางกลุมจะมีคาอยูในชวง 0.110 – 0.226 ซ่ึงความแตกตางทางพันธกุรรมของยีน ND1 ขนาด 953 bp 
ของลิงใน subfamily Callitrichinae อันประกอบดวยลิงจากสกุล Squinus, Leontopithecus, Callimica 
และ Callethria พบวาโดยเฉลี่ยยีน ND1 ในลิงกลุมดังกลาวมคีวามแตกตางของลําดับนิวคลีโอไทดของ
ยีน ND1 เมื่อเปรียบเทียบภายในชนิดประมาณ 1% และเมื่อเปรียบเทียบระหวางชนิดจะมีความแตกตาง
ประมาณ 10% แตเปนที่นาสังเกตวา Callethria  pygmaea มีความแตกตางของลําดับนิวคลีโอไทด
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ภายในชนดิสูงถึง 7.4% ซ่ึงความแตกตางในระดับดังกลาวนี้ทําใหมีการเสนอวา อยางนอยควรมกีารแยก
ลิงชนิดดังกลาวออกเปน 2 subspecies หรืออาจแยกออกเปนลิง 2 ชนิด (Tagliaro et al., 2000) ซ่ึงผลใน
ลักษณะเดยีวกนัยังพบในการศึกษาความแตกตางของลําดับนิวคลีโอไทดของยีน Cytb (1,140 bp) และ 
ND1 (800 bp) ในคางคาวสกลุ Myotis พบวาความแตกตางภายในชนดิของลําดับนิวคลีโอไทดที่ศึกษาต่ํา
มาก คือ นอยกวา 1% แตเมื่อเปรียบเทยีบระหวางชนิดจะมีคาความแตกตางอยูที่ประมาณ 15% (Ruedi 
and Mayer, 2001) 

 
ผลที่ไดจากการศึกษาโดยใชขอมูลของยีน ND1 สอดคลองกับผลการศึกษาที่ใชขอมูลจากยีน

อ่ืนๆ ในไมโตคอนเดรียดีเอ็นเอเพื่อการจาํแนกชนิดของสิ่งมีชีวิต ดังเชนการวิเคราะหความแตกตางทาง
พันธุกรรมของยีน 16S rRNA ระหวางกุง F. subtilis กับ F. subtilis morphotype II ซ่ึงผลที่ไดแสดงให
เห็นวากุงทั้ง 2 กลุมเปนกุงตางชนิดกนั (Maggioni et al., 2001) และการจําแนกปลา coelacanth ที่มีถ่ิน
อยูในทวีปแอฟริกากับปลา coelacanth ที่มีถ่ินอาศัยในเขตประเทศอินโดนีเซียออกเปน 2 ชนิดคือ 
Latimeria chalumnae เปนชนิดที่อาศัยแอฟริกา และ L. menadoensis เปนชนดิที่อาศัยในเขตนานน้ํา
ประเทศอินโดนีเซีย โดยอาศยัขอมูลจากชิน้ดีเอ็นเอที่ครอบคลุมตั้งแต Cytb ถึง 16S rRNA ในไมโตคอน
เดรียจีโนม (Holder et al., 1999) 

 
เมื่อพิจารณาผลการศึกษาในครั้งนี้พบวา ความแตกตางทางพันธุกรรมโดยพิจารณาจาก

ระยะหางทางพันธุกรรมของยีน ND1 ภายในกลุมปูทะเลซึ่งมคีาระหวาง 0.001 – 0.003 (ไมถึง 1%) 
เปรียบเทียบความแตกตางทางพันธุกรรมระหวางกลุมซึ่งมีคาระหวาง 0.110 – 0.226 (11% - 22.6%) ซ่ึง
ช้ีใหเห็นความแตกตางอยางชัดเจนระหวางความแตกตางทางพันธุกรรมภายในกลุมปูทะเลกับความแตก 
ตางทางพันธุกรรมระหวางกลุม ความแตกตางทางพันธุกรรมที่ไมตอเนื่องดังกลาวนี้ (ความแตกตาง
โดยประมาณมากกวา 100 เทา) แสดงใหเห็นวาปูแตละกลุมเปนสิ่งมีชีวิตที่ไมไดอยูใน reproductive 
community เดียวกัน หรือกลาวไดวาปูแตละกลุมไมมกีารผสมพันธุกันระหวางกลุมนั้นเอง และเมื่อ
พิจารณาเฉพาะความแตกตางระหวางกลุมจะสามารถสรุปไดวา ความแตกตางดังกลาวเปนความ
แตกตางในระดับของความแตกตางระหวางชนิด และไมใชความแตกตางระหวางสกุลเพราะความ
แตกตางในระดับสกุลระหวางสกุล Scylla และ Portunus จะมีคาระยะหางทางพนัธุกรรมสูงขึ้นไปอีก 
คือ 0.312 – 0.360 ดังนั้นขอมูลจากระยะหางทางพันธุกรรมบงชี้วา ปูทะเลแตละกลุมอันประกอบดวย ปู
ดํา ปูเขียว ปูมวง และปูขาวเปนปูตางชนิดกัน 

 
แนวทางที่ 2 ประเมินสถานะความเปนชนดิจากการเกิด gene flow ระหวางกลุมปูตัวอยางโดย

พิจารณาจากการปรากฏหรือไมปรากฏ haplotypep รวมกนั ผลปรากฏวา ปูทะเลทั้งหมด 74 ตัวพบวาชิ้น
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ดีเอ็นเอ tRNASer(UCN)-ND1-tRNALeu(CUN) ประกอบดวย haplotype ทั้งหมดเทากับ 34 haplotype โดยปูดํา
ประกอบดวย 12 haplotype (A01 – A12) ปูเขียวประกอบดวย 7 haplotype (B13 – B19)  ปูมวง
ประกอบดวย 7 haplotype (C20 – C26) และ ปูขาวประกอบดวย 8 haplotype (C20 – C26) โดย 
haplotype ที่ปรากฏในปกูลุมใดกลุมหนึ่งแลวจะไมมปีรากฏในปูกลุมอื่นอีกเลยนอกจากจะปรากฏใน
สมาชิกตัวอ่ืนของปูกลุมเดียวกันเทานั้น ซ่ึงแสดงใหเห็นวาปูแตละกลุมไมมี gene flow ระหวางกันและ
บงชี้ตอไปวาไมมีการผสมพันธุกันระหวางปูตางกลุม 

 
ดังนั้นถึงแมวธีิการศึกษาและผลการศึกษาที่ไดในครั้งนี ้ไมสามารถพิสูจนไดโดยตรงวา สมาชิก

ของปูทะเลแตละกลุมมีการผสมพันธุกันและสมาชิกของปูตางกลุมไมมีการผสมพันธุกัน รวมทั้งไม
สามารถแสดงใหเห็นไดเชนกันวาถาไมมกีารผสมพันธุกันระหวางกลุมแลว ส่ิงใดทําหนาที่ขดัขวาง
ไมใหมกีารผสมพันธุกัน (reproductive barriers) แตผลที่ไดจากความแตกตางทางพันธุกรรมและการ
แลกเปลี่ยนทางพันธุกรรมทําใหสรุปไดวา ปูดํา ปูเขียว ปูมวง และปูขาว ควรถูกจัดเปนสิ่งมีชีวติตาง
ชนิดกันตาม biological species concept 

 
The phylogenetic species concept (Cracraft, 1983 อางโดย Cracraft, 1992; Avise and 

Wollenberg, 1997) (“the smallest diagnosable cluster of individual organisms within which there is a 
parental pattern of ancestry and descent”)  การประเมินความเปนชนิดของสิ่งมีชีวิตตามแนวคดินี้จะ
พิจารณาจากความสัมพันธภายในกลุมตัวอยาง โดยอาศัยขอมูลจากลาํดับนิวคลีโอไทดของชิ้นดีเอน็เอ 
tRNASer(UCN)-ND1-tRNALeu(CUN) โดยกลุมที่ถูกจัดเปนชนิดจะตองเปนกลุมที่มีความสัมพันธภายในกลุม
เปนแบบ monophyletic group เทานั้น จากผลการสราง phylogenetic tree ของปูทะเลตัวอยางทั้ง 4 กลุม 
โดยใชปูมาเปน outgroup ดวยวิธีการสราง 3 วิธีคือ neighbor-Joining (distance method), maximum 
Parsimony และ maximum likelihood แสดงใหเห็นวา ปูดํา ปูเขียว ปูมวง และปูขาว มีสายวิวฒันาการที่
แตกตางกันอยางชัดเจน และความสัมพันธภายในปูทะเลแตละกลุมเปนแบบ monophyletic group ซ่ึง 
interior branch ของบรรพบุรุษรวมของปูแตละกลุมมีคาความเชื่อมั่นจากการทดสอบ bootstrap เทากับ 
100% จากความสัมพันธเชิงวิวัฒนาการของปูทะเลดังกลาวดังกลาวทั้งภายในและระหวางกลุมปทูะเล
แสดงใหเห็นวาปูทะเลแตละกลุมควรจัดเปนสิ่งมีชีวิตตางชนิดกัน 

 
ดังนั้นผลการประเมินความเปนชนิดของปทูะเลทั้ง 4 กลุมอันประกอบดวย ปูดํา ปเูขียว ปูมวง 

และปูขาว ตามคําจํากัดความของคําวาชนดิคือ 1. The morphological species concept 2. The genetic 
species concept 3. The biological species concept และ 4. The phylogenetic species concept ผลปรากฏ
วาปูทั้ง 4 กลุม คือ ปูดํา ปูเขียว ปูมวง และปขูาว ควรจัดจําแนกเปนปูตางชนิดกัน 
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5.  การกําหนดชื่อวิทยาศาสตรของปูทะเลท่ีพบในประเทศไทย 
 

รายงานการจําแนกชนิดของปูทะเลที่ไดรับการยอมรับอยางกวางขวางและถูกใชอางองิใน
การศึกษาปูทะเลจากอดีตถึงปจจุบันมีอยู 2 ช้ินคือ Estampador (1949) และ Keenan et al. (1998) โดย 
Estampador (1949) จําแนกปทูะเลที่เก็บตวัอยางจากประเทศฟลิปปนส โดยอาศยัขอมูลจาก 
gametogenesis และลักษณะภายนอก พบวาสามารถจําแนกปูทะเลออกเปน 3 ชนิดกบัอีก 1 สายพันธุ คือ 
S. serrata, S. oceanica, S. tranquebarica และ S. serrata var. paramamosain ซ่ึง Estampador (1949) 
เปนรายงานทีใ่ชอางองิเพื่อการจําแนกชนิดปูทะเลในประเทศไทยจํานวนมาก (ชูชาติและบูรณ, 2522; 
บรรจง และ บญุรัตน, 2545; อนวัช บุญญภกัดี, 2542; Klinbunga et al. 2000) สวน Keenan et al. (1998) 
ไดแกไขการจดัจําแนกชนดิปูทะเลสกุล Scylla โดยใชขอมูลจากลักษณะภายนอก ความแตกตางของ
ลักษณะ morphometric และ ความแตกตางทางพันธุกรรมของยีน 16S rRNA และยนี COI โดยไดจัด
จําแนกปูทะเลออกเปน 4 ชนิดคือ S. serrata, S. olivacea, S. tranquebarica และ S. paramamosain 
อยางไรก็ตามถงึแมจะมีช่ือบางสวนพองกันในการจัดจาํแนกตาม Estampador (1949) และ Keenan et al. 
(1998) แตก็เปนเพียงการพองของชื่อเทานั้น เพราะชือ่ที่กําหนดไวเหลานั้นจะหมายถึงปูทะเลตางชนิด
กัน 

 
ดังนั้นเพื่อกําหนดชื่อทางวิทยาศาสตรใหแกปูทะเลทั้ง 4 กลุมที่พบในการศึกษาครั้งนีต้ามเกณฑ

การจําแนกที่เคยถูกเสนอไวโดย Estampador (1949) และ Keenan et al. (1998) จึงไดทําการเปรียบเทียบ
ปูทะเลจากการศึกษาครั้งนี้เกณฑการจําแนกที่รายงานทัง้สองฉบับกําหนดไว 

 
5.1   การกําหนดชื่อตามเกณฑการจําแนก Estampador (1949) 
 
 Estampador (1949) ไดเสนอเกณฑการจําแนกชนิดปูทะเลโดยพิจารณาจากลักษณะ

ภายนอกตางๆ จากตวัรางกายของปูทะเล โดยสรุปจะประกอบดวย 1.) สีของกระดอง กาม และขา 2.) 
หนามบริเวณฐานของนิ้ว และ 3.) บริเวณที่ปรากฏลายรางแห (polygonal pattern areas) เมื่อเปรียบเทียบ
ลักษณะภายนอกของปูแตละกลุมตามที่กลาวไวในผลการศึกษาลักษณะภายนอกกบัลักษณะที่ใชในการ
จําแนกของ Estampador (1949) จะพบวา 
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  ปูดํา  คือ  S. serrata 
  ปูเขียว คือ  S. oceanica 
  ปูมวง คือ  S. tranquebarica 
  ปูขาว คือ  S. serrata var. paramamosain 
 
 ซ่ึงการกําหนดชื่อวิทยาศาสตรของปูดําและปูมวงสอดคลองกับชื่อวิทยาศาสตรของปูทั้ง 2 

ชนิดนี้จากรายงานของ ชูชาติและบูรณ (2522) บรรจง และ บุญรัตน (2545) อนวชั บุญญภักด ี (2542) 
และ  Klinbunga et al. (2000)  

 
 แตในกรณีช่ือวิทยาศาสตรของปูขาวซ่ึงชูชาติและบูรณ (2522) บรรจง และ บุญรัตน (2545) 

อนวัช บุญญภกัดี (2542) และ  Klinbunga et al. (2000) กําหนดใหเปน S. oceanica จะแตกตางจาก
ขอเสนอของการศึกษาครั้งนีซ่ึ้งกําหนดใหปูขาวเปน S. serrata var. paramamosain โดยเหตุทีก่ารศึกษา
คร้ังนี้ไมสามารถกําหนดใหปูขาวเปน S. oceanica ไดนั้น เนื่องจาก Estampador (1949) ไดกลาวไววา S. 
oceanica มีลายรางแหปรากฏบนขาเดินทกุขารวมทั้งกาม (“…large polygonal pigment area present on 
all legs, including chelipeds,…”) ซ่ึงไมพบลักษณะดังกลาวนี้ในปูขาว ประกอบกบั S. serrata var. 
paramamosain มีลักษณะที่สอดคลองกับลักษณะของปูขาวมากกวาโดยเฉพาะเมือ่พิจารณาจากหนาม
ระหวางตาที่หนามคูกลางยาวกวาหนามดานขาง ดังนัน้จึงกําหนดใหปูขาวมีช่ือวทิยาศาสตรวา S. 
serrata var. paramamosain โดยลักษณะของ S. oceanica นั้นสอดคลองกับปูเขียวทีเ่ห็นไดจากลักษณะ
ของลายรางแหที่ปรากฏบนขาเดินทุกขา ขาวายน้ํา และกาม ตามที่ Estampador  (1949) ไดกลาวไว จึง
กําหนดใหปูเขยีวมีช่ือวิทยาศาสตรวา S. oceanica 

 
5.2   การกําหนดชื่อตามเกณฑการจําแนก Keenan et al. (1998) 
 
 Keenen et al. (1998) ไดเสนอเกณฑการจําแนกชนิดปูทะเลโดยใชลักษณะภายนอกและ

สัดสวนความยาวของลักษณะภายนอก โดยเกณฑการจําแนกดวยลักษณะภายนอกของ Keenan et al. 
(1998) ไดมุงเนนที่จะใชการจําแนกจากอวัยวะที่มีโครงสรางแข็ง โดยพิจารณาจากการปรากฏหรือไม
ปรากฏของหนาม และรูปทรงของหนาม ซ่ึงพบวาทําใหเกิดปญหาการจัดจําแนกในกรณีปูขาว ซ่ึงอาจมี
หนามหรือไมมีหนามบริเวณขอมือ (wrist หรือ carpus) ทําใหยุงยากในการจัดจําแนก  

 
อยางไรก็ตาม Keenan et al. (1998) ยังไดเสนอเกณฑการจัดจําแนกปทูะเลโดยใชสัดสวนความ

ยาวของอวัยวะคือ ICS/OCS (inner carpus spine/outer carpus spine), FMSH/FW (frontal median spine 
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height/frontal width) และ FW/ICW (carpace frontal width/internal carapace width) ซ่ึงผลจาก
การศึกษาครั้งนี้มีขอมูลเปรียบเทียบไดจํานวน 2 สัดสวนคือ FMSH/FW และ FW/ICW เนื่องจาก 
ICS/OCS เปนลักษณะทีว่ัดไดยากมากเพราะปูบางกลุมไมมีหนาม ICS หรือถึงแมจะเปนปูที่มหีนาม 
ICS ก็ยังยุงยากในการวัด เนื่องจากหนาม ICS และ OCS เปนหนามสั้นและการกําหนดตําแหนงโคน
ของหนามก็ทาํไดยาก ดังนัน้ผลที่ไดจาก ICS และ OCS นาจะมีความคลาดเคลื่อนของขอมูลสูง จึงทํา
การเปรียบเทยีบเพยีง 2 สัดสวนคือ  FMSH/FW และ FW/ICW 

 
อยางไรก็ตาม การจัดจําแนกปูทะเลตวัอยางตาม Keenan et al. (1998) นอกจากใชขอมูลจาก

สัดสวนดังกลาวแลว ยังพิจารณารวมกับลักษณะภายนอกอันประกอบดวย 1.) หนามบริเวณดานนอก
ของกามปลองกลางซึ่งใหความชัดเจนมากในกรณีของปูดํา ปูเขียว และปูมวง แตใหผลไมชัดเจนใน
กรณีปูขาว 2.) ตําแหนงปรากฏของลายรางแห 3.) การปรากฏของหนามบริเวณดานบนของกาม 4.)  
ลักษณะของหนามขอบกระดอง และ 5.) รูปรางของหนามระหวางตา โดยเฉพาะอยางยิ่งหนามระหวาง
ตาซึ่งเปนลักษณะที่สามารถแสดงความแตกตางระหวางปูทะเลแตละชนิดไดคอนขางชัดเจน ซ่ึงรายละ 
เอียดไดบรรยายไวแลวในหวัขอ “ผลการจําแนกชนิดปูทะเลโดยใชลักษณะภายนอก” 

 
ตารางที่ 16  แสดงผลการเปรียบเทียบสัดสวน FMSH/FW และ FW/ICW จากของปูดํา ขาว มวง และ

เขียว กับสัดสวน FMSH/FW และ FW/ICW  ที่ใชในการจําแนกชนดิของ Keenan et al. 
(1998) โดยจํานวนปูตวัอยางที่ใชทั้งในการศึกษาครั้งนี้และในการศึกษาของ Keenan et al. 
(1998) แทนดวยอักษร N 

 
this study  Keenan et.al.(1998) 

 FMSH/FW FW/ICW   FMSH/FW FW/ICW 
Black morph (N=60) 0.028±0.0043 0.420±0.014  S.olivacea 0.029±0.005 (N=64) 0.415±0.017 (N=66) 
White morph (N=58) 0.053±0.0083 0.391±0.0115  S.paramamosain 0.058±0.012 (N=9) 0.377±0.007 (N=9) 
Violet morph (N=36) 0.045±0.0048 0.417±0.0082  S.tranquebarica 0.043±0.006 (N=23) 0.412±0.016 (N=25) 
Green morph (N=9) 0.058±0.0080 0.394±0.0106  S.serrata 0.061±0.010 (N=67) 0.371±0.016 (N=68) 
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 ผลการเปรียบเทียบลักษณะภายนอกและสดัสวนของความยาว FMSH/FW และ FW/ICW 
(ตารางที่ 15) และลักษณะภายนอกตามขอเสนอของ Keenan et al. (1998) พบวา  

 
  ปูดํา  คือ S. olivacea 
  ปูเขียว คือ  S. serrata 
  ปูมวง คือ  S. tranquebarica 
  ปูขาว คือ  S. paramamosain 
 
 ซ่ึงเกณฑการจาํแนกของ Keenan et al. (1998) เคยถูกนํามาใชในประเทศไทยโดย นวลมณี 

และคณะ (2547) ซ่ึงไดจําแนก ปูดําเปน S. olivacea ปูขาว เปน S. paramamosain ซ่ึงสอดคลองกันกับ
ผลการจําแนกที่เสนอในการศึกษาครั้งนี ้
 
ตารางที่ 17  ช่ือพื้นเมือง (บรรจง และ บญุรัตน, 2545) และชื่อวิทยาศาสตรตามขอเสนอแนะของ 

Estampador (1949) และ Keenan, et al. (1998) 
 

ปูทะเล ช่ือพื้นเมือง Estampador (1949) Keenan, et al. (1998) 
ปูดํา ปูดําหรือปูแดง       S. serrata    S. olivacea 
ปูขาว ปูทองหลาง      S. serrata var. paramamosain     S. paramamosain 
ปูมวง ปูทองโหลง      S. tranquebarica    S. tranquebarica 
ปูเขียว -      S. oceanica  S. serrata 

 
 ช่ือวิทยาศาสตรของปูดํา ปูเขียว ปูมวง และปูขาว ที่เสนอในการศกึษาครั้งนี้โดยใชเกณฑ

การจําแนกของ Estampador (1949) และ Keenan et al. (1998)  ไดนําเสนอในตารางที่ 17 อยางไรก็ตาม
การจัดจําแนกดังกลาวมีความแตกตางจากรายงานการจําแนกชนิดปูทะเลฉบับอื่นๆ ที่รวบรวมไดในบาง
ประเด็น โดยพบวา Joel and Raj (1980) ไดจําแนกชนดิปูทะเลจากทะเลสาบ Pulicat (Pulicat lake) ใน
ประเทศอินเดยี พบวาจําแนกปูได 2 ชนดิ คือ S. serrata และ S. tranquebarica ซ่ึงเมื่อพิจารณาลกัษณะ
ภายนอกของปูตัวอยางที่ Joel and Raj (1980) รายงานไวพบวาลักษณะของ S. serrata  สอดคลองกับ
ลักษณะของปดูํา ดังนั้นการใชช่ือ S. serrata ก็สอดคลองกับชื่อวิทยาศาสตรที่เสนอไวโดย Estampador 
(1949) แตเมื่อพิจารณาลักษณะของ S. tranquebarica ตามรายงานของ Joel and Raj (1980) กลับพบวา
สอดคลองกับลักษณะของปขูาว โดยเหน็ไดจากหนามระหวางตาซึ่งมีลักษณะแหลมและหนามคูกลาง
ยาวกวาหนามดานขาง และสีของบริเวณปลายกาม ดังนั้นปู S. tranquebarica ตามรายงานดังกลาวนาจะ



106

 

หมายถึงปูขาว ซ่ึงควรจะเรยีกวา S. serrata var. paramamosain ตามเกณฑการจัดจําแนกของ 
Estampador (1949)  
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สรุป 
 
1. ปูทะเลที่รวบรวมจากจังหวัดตราด ระนอง และสุราษฎรธานี และประเทศพมา สามารถ

จําแนกดวยลักษณะภายนอกไดเปน 4 กลุม คือ ปูดํา ปเูขียว ปูมวงและปูขาว โดยปูดํามีลักษณะสําคัญ
ดังนี้ ไมมีลายรางแหที่ขาวายน้ํา หนามระหวางตาสั้นโคงมน บริเวณดานหนาของกามไมมีลายรางแหมีสี
พื้นเปนสีโทนแดง ปเูขียวมลัีกษณะสําคัญดังนี้ มีลายรางแหที่มีชองขนาดใหญที่ขาวายน้ํา ขาเดนิทุกขา
และกาม หนามระหวางตายาวเรียว บริเวณขอมือ (wrist หรือ carpus) มีหนามยาวแหลมคม 2 อันชัดเจน 
ปูมวงมีลักษณะสําคัญดังนี้ มลีายรางแหที่มชีองขนาดใหญที่ขาวายน้ําและขาเดินคูสุดทาย หนามระหวาง
ตายาวโคงมน บริเวณดานหนาของกามไมมีลายรางแหมสีีโทนมวง บริเวณขอมือ (wrist หรือ carpus) มี
หนามยาวแหลมคม 2 อันชดัเจน และปูขาวมีลักษณะสาํคัญดังนี้ มีลายรางแหที่มีชองขนาดเล็กที่ขาดวาย
น้ําและขาเดินคูสุดทาย หนามระหวางตามีสัณฐานเปนรูปสามเหลี่ยมยาวและแหลมคม อาจมีหรือไมมี
หนามบริเวณขอมือ หรือมีเฉพาะกามใดกามหนึ่ง บริเวณดานหนาของกามมีสีเขียวอมเหลือง มีจุดหรือ
เสนสีเขียวเขมหรือน้ําตาลกระจายไมเปนระเบียบแตจะไมมีลายรางแห 

 
2. ปูดําสามารถพบไดในทกุแหลงเก็บตัวอยางในประเทศไทย (ตราด ระนอง และสุราษฎร

ธานี) และปูจากประเทศพมาทั้งหมดที่รวบรวมไดก็เปนปูดํา ปูขาวพบไดทุกแหลงเก็บตัวอยาง
เชนเดยีวกับปดูํา แตพบไดยากในแหลงระนอง โดยพบไดชุกชุมกวาในแหลงเก็บตัวอยางฝงอาวไทย ปู
มวงพบไดจากแหลงระนองและตราด ไมพบตัวอยางปมูวงจากแหลงสุราษฎรธานี สวนปูเขียวเพราะ
เฉพาะแหลงระนองเทานัน้ 

 
3. การวิเคราะหความแตกตางของลักษณะ morphometric จํานวน 51 ลักษณะดวยวิธี 

Canonical Variate Analysis (CVA) stance ใหผลสอดคลองกับผลการจาํแนกกลุมโดยใชลักษณะ
ภายนอก โดย CVA สามารถแบงกลุมปูแตละกลุมออกจากกนัไดเปน 4 กลุม (cluster) คือ กลุมปูดํา ปู
เขียว ปูมวง และปูเขียว  

 
4. คา nucleotide divergence ระหวางภายในกลุมปูดํา ปูเขียว ปูมวง ปขูาว และปูมา มีคา

ระหวาง 0.001 – 0.003 และระหวางกลุมมคีาระหวาง 0.079 – 0.195 ในขณะที่คาเฉลี่ยของระยะหางทาง
พันธุกรรม (genetic distance) ภายในกลุมปูดํา ปูเขียว ปมูวง ปูขาว และปูมา มีคาระหวาง 0.001 – 0.005 
ในขณะที่คาเฉลี่ยระหวางกลุมมีคา 0.110 – 0.226 แตถาเปนการเปรียบเทียบระหวางปูตางสกุล คือ 
Scylla  กับ Portunus จะมีคาระหวาง 0.312 – 0.360 แสดงใหเห็นความแตกตางอยางชัดเจนวาระหวาง
ความแตกตางภายในกลุมกบัความแตกตางระหวางกลุมของปูตัวอยาง ซ่ึงชี้ใหเหน็วามีการจํากัดการเกิด 
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gene flow ระหวางกลุมปูทะเล และความแตกตางทางพนัธุกรรมในระดับดังกลาวเปนความแตกตางทาง
พันธุกรรมในระดับชนิดเมื่อเปรียบเทียบกบัสิ่งมีชีวิตชนดิอื่น 

 
5. ผลที่ไดจากการสราง phylogenetic tree ดวย 3 วิธี คือ NJ MP และ ML แสดงใหเหน็ tree 

ที่มีสัณฐานคลายคลึงกันมาก โดยแสดงใหเห็นวาปูทะเลแตละกลุมแยกสายวิวัฒนาการกันอยางชดัเจน 
และแสดงใหเห็นวาความสมัพันธภายในสกุล Scylla  เปน แบบ monophylatic group 

 
6.  ขอมูลที่ไดจากความแตกตางของลักษณะภายนอก ความแตกตางของลักษณะ 

morphometric และความแตกตางของลําดับนิวคลีโอไทด รวมกับการพิจารณาสถานะความเปนชนิด
ของปูทะเลแตละกลุมตามคําจํากัดความของคําวา “ชนิด” หรือ species concept พบวา ปูดํา ปูเขียว ปมูวง 
และปูขาว ควรถูกจัดเปนปูตางชนิดกนั 

 
7. การกําหนดชื่อวิทยาศาสตรใหแกปแูตละกลุมโดยเปรียบเทียบลักษณะของปูแตละกลุมกับ

ขอมูลจากรายงานการจัดจําแนกปูของ Estampador (1949) ซ่ึงพิจารณาจากลักษระภายนอกคือ สี 
ตําแหนงลายรางแห และหนามระหวางตา และ Keenan et al. (1998) ซ่ึงพิจารณาจากลักษณะภายนอก
คือ หนามบริเวณขอมือ หนามระหวางตา และรูปทรงของหนาม รวมกบัสัดสวนของลักษณะ 
morphometric คือ FMSH/FW (frontal median spine height/frontal width) และ FW/ICW (carpace 
frontal width/internal carapace width) ผลปรากฏวา เมื่อกําหนดชื่อวิทยาศาสตรตาม Estampador (1949)
จะไดวา ปูดํา ปูเขียว ปูมวง และปูขาว คือ S. serrata, S. oceanica, S. tranquebarica and S. serrata var. 
paramamosain ตามลําดับ และเมื่อกําหนดชื่อตาม Keenan et al. (1998) จะไดวา ปูดํา ปูเขียว ปูมวง และ
ปูขาว คือ S. olivacea, S. serrata, S. tranquebarica and S. paramamosain ตามลําดับ 
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 ลําดับนิวคลีโอไทดของชิ้นดีเอ็นเอ tRNASer(UCN)-ND1-tRNALeu(CUN) ของปูดําจากพมา (MB) 
ระนอง (RB) สุราษฎรธานี (SB) และ ตราด (TB) ปูเขียวจากระนอง (RG และ RW07g)  ปูมวงจาก
ระนอง (RV) และ ตราด (TV) และ ปูขาวจากระนอง (RW) สุราษฎรธานี (SW) และ ตราด (TW) 
 
>MB01 
GATCATTTAGTTTATAAAAAATAGATATTTTGAAAGTATCAGAAAAGAAAGTTTCTCTTAATGATTGACTCAATATATAATTTTAATTA
TACTTATAAGTTTAATACAAAACAAAGAGATTTGACTCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACCGGTAAAAATCTTTTTCAAG
CTAAATACATTAATTTATCGTATCGCAAACGCGGCAATGTGCCACGAACTCATACAAAAATAAATGCCAAGAATATTGATTTTAAATAA
AATATTGGTTTGCAAGGTCTCCTTCCCAGAAATACAACAACGAAAAGAACCCTTATAAAAAGAATTTTTGAGTATTTTGCTATAAAAAT
TAAAGCAAACCCTCCACTTCTGTACTCAGTATTAAATCCTGAAACTAACTCAGACTCACCCTCCGCAAAATCAAAGGGTGTTCGATTAG
TTTCAGCTAAGCAAGAAGCGAATCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAACCAAATATAATTCTGATATTTTACAAACAAC
TCTAATCTAAACCCTCCTAGTAGTACAATAAATGACAATAAAATTAAAGCTAATCTAACCTCGTAAGAAATAGTCTGCGCTACCCTGCG
TAATCTTCCTAACAAAGAATATTTACAATTTGATGCCCAGCCAGCTACCATTACCCTATAGACCCCTATTCCTAAACAACAAAAAAAAA
ATAAGATCCTTATATTGAACCTCACTAACCCTACATCATAAGGCATAACACTTCAAACCAATAACGATAAAAACAGTCTAAAAACAGGA
CATAAATAATAAACAATAAAATTGGATATAATAGGTATAGTTTGTTCTTTTCTAAAAAGTTTTACAGCATCAGAAAATGGCTGAAGCAA
TCCTATATAACCTACTTTGTTAGGACCTTTCCGAATTTGAATATATCCTAAAATCTTTCGCTCCAATAAAGTTACAAAAGCCACACCAA
CTAAAACACAAATAATCAAAACTAAATAATTTACAATTTCCACTAATAACACAAAACAATTAGATTCAATTGTTTTACTATTTATAGAA
CTTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>MB02 
GATCATTTAGTTTATAAAAAATAGATATTTTGAAAGTATCAGAAAAGAAAGTTTCTCTTAATGATTGACTCAATATATAATTTTAATTA
TACTTATAAGTTTAATACAAAACAAAGAGATTTGACTCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACCGGTAAAAATCTTTTTCAAG
CTAAATACATTAATTTATCGTATCGCAAACGCGGCAATGTGCCACGAACTCATACAAAAATAAATGCCAAGAATATTGATTTTAAATAA
AATATTGGTTTGCAAGGTCTCCTTCCCAGAAATACAATAACGAAAAGAACCCTTATAAAAAGAATTCTTGAATATTTTGCTATAAAAAT
TAAAGCAAACCCTCCACTTCTGTACTCAGTATTAAATCCTGAAACTAACTCAGACTCACCCTCCGCAAAATCAAAGGGTGTTCGATTAG
TTTCAGCTAAGCAAGAAGCGAATCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAACCAAATATAATTCTGATATTTTACAAACAAC
TCTAATCTAAACCCTCCTAGTAGTACAATAAATGACAATAAAATTAAAGCTAATCTAACCTCGTAAGAAATAGTCTGCGCTACCCTGCG
TAATCTTCCTAACAAAGAATATTTACAATTTGATGCCCAGCCAGCTACCATTACCCTATAGACCCCTATTCCTAAACAACAAAAAAAAA
ATAAGATCCTTATATTGAACCTTACTAACCCTACATCATAAGGCATAACACTTCAAACCAATAACGATAAAAACAATCTAAAAACAGGA
CATAAATAATAAACAATAAAATTGGATATAATAGGTATAGTTTGTTCTTTTCTAAAAAGTTTTACAGCATCAGAAAATGGCTGAAGCAA
TCCTATATAACCTACTTTGTTAGGGCCTTTCCGAATTTGAATATATCCTAAAATCTTTCGCTCCAATAAAGTTACAAAAGCCACACCAA
CTAAAACACAAATAATCAAAACTAAATAATTTACAATTTCCACTAATAACACAAAACAATTAGATTCAATTGTTTTACTATTTATAGAA
TTTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>MB03 
GATCATTTAGTTTATAAAAAATAGATATTTTGAAAGTATCAGAAAAGAAAGTTTCTCTTAATGATTGACTCAATATATAATTTTAATTA
TACTTATAAGTTTAATACAAAACAAAGAGATTTGACTCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACCGGTAAAAATCTTTTTCAAG
CTAAATACATTAATTTATCGTATCGCAAACGCGGCAATGTACCACGAACTCATACAAAAATAAATGCCAAGAATATTGATTTTAAATAA
AATATTGGTTTGCAAGGTCTCCTTCCCAGAAATACAATAACGAAAAGAACCCTTATAAAAAGAATTCTTGAGTATTTTGCTATAAAAAT
TAAAGCAAACCCTCCACTTCTGTACTCAGTATTAAATCCTGAAACTAACTCAGACTCACCCTCCGCAAAATCAAAGGGTGTTCGATTAG
TTTCAGCTAAGCAAGAAGCGAATCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAACCAAATATAATTCTGATATTTTACAAACAAC
TCTAATCTAAACCCTCCCAGTAGTACAATAAATGACAATAAAATTAAAGCTAATCTAACCTCGTAAGAAATAGTCTGCGCTACCCTGCG
TAATCTTCCTAACAAAGAATATTTACAATTTGATGCCCAGCCAGCTACCATTACCCTATAGACCCCTATTCCTAAACAACAAAAAAAAA
ATAAGATCCTTATATTGAACCTTACTAACCCTACATCATAAGGCATAACACTTCAAACCAATAACGATAAAAACAATCTAAAAACAGGA
CATAAATAATAAACAATAAAATTGGATATAATAGGTATAGTTTGTTCTTTTCTAAAAAGTTTTACAGCATCAGAAAATGGCTGAAGCAA
TCCTATATAACCTACTTTGTTAGGGCCTTTCCGAATTTGAATATATCCTAAAATCTTTCGCTCCAATAAAGTTACAAAAGCCACACCAA
CTAAAACACAAATAATCAAAACTAAATAATTTACAATTTCCACTAATAACACAAAACAATTAGATTCAATTGTTTTACTATTTATAGAA
TTTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>MB05 
GATCATTTAGTTTATAAAAAATAGATATTTTGAAAGTATCAGAAAAGAAAATTTCTCTTAATGATTGACTCAATATATAATTTTAATTA
TACTTATAAGTTTAATACAAAACAAAGAGATTTGACTCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACCGGTAAAAATCTTTTTCAAG
CTAAATACATTAATTTATCGTATCGCAAACGCGGCAATGTGCCACGAACTCATACAAAAATAAATGCCAAGAATATTGATTTTAAATAA
AATATTGGTTTGCAAGGTCTCCTTCCCAGAAATACAATAACGAAAAGAACCCTTATAAAAAGAATTCTTGAGTATTTTGCTATAAAAAT
TAAAGCAAACCCTCCACTTCTGTACTCAGTATTAAATCCTGAAACTAACTCAGACTCACCCTCCGCAAAATCAAAGGGTGTTCGATTAG
TTTCAGCTAAGCAAGAAGCGAATCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAACCAAATATAATTCTGATATTTTACAAACAAC
TCTAATCTAAACCCTCCTAGTAGTACAATAAATGACAATAAAATTAAAGCTAATCTAACCTCGTAAGAAATAGTCTGCGCTACCCTGCG
TAATCTTCCTAACAAAGAATATTTACAATTTGATGCCCAGCCAGCTACCATTACCCTATAGACCCCTATTCCTAAACAACAAAAAAAAA
ATAAGATCCTTATATTGAACCTCACTAACCCTACATCATAAGGCATAACACTTCAAACCAATAACGATAAAAACAGTCTAAAAACAGGA
CATAAATAATAAACAATAAAATTGGATATAATAGGTATAGTTTGTTCTTTTCTAAAAAGTTTTACAGCATCAGAAAATGGCTGAAGCAA
TCCTATATAACCTACTTTGTTAGGACCTTTCCGAATTTGAATATATCCTAAAATCTTTCGCTCCAATAAAGTTACAAAAGCCACACCAA
CTAAAACACAAATAATCAAAACTAAATAATTTACAATTTCCACTAATAACACAAAACAATTAGATTCAATTGTTTTACTATTTATAGAA
CTTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>MB14 
GATCATTTAGTTTATAAAAAATAGATATTTTGAAAGTATCAGAAAAGAAAGTTTCTCTTAATGATTGACTCAATATATAATTTTAATTA
TACTTATAAGTTTAATACAAAACAAAGAGATTTGACTCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACCGGTAAAAATCTTTTTCAAG
CTAAATACATTAATTTATCGTATCGCAAACGCGGCAATGTGCCACGAACTCATACAAAAATAAATGCCAAGAATATTGATTTTAAATAA
AATATTGGTTTGCAAGGTCTCCTTCCCAGAAATACAATAACGAAAAGAACCCTTATAAAAAGAATTCTTGAGTATTTTGCTATAAAAAT
TAAAGCAAACCCTCCACTTCTGTACTCAGTATTAAATCCTGAAACTAACTCAGACTCACCCTCCGCAAAATCAAAGGGTGTTCGGTTAG
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TTTCAGCTAAGCAAGAAGCGAATCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAACCAAATATAATTCTGATATTTTACAAACAAC
TCTAATCTAAACCCTCCTAGTAGTACAATAAATGACAATAAAATTAAAGCTAATCTAACCTCGTAAGAAATAGTCTGCGCTACCCTGCG
TAATCTTCCTAACAAAGAATATTTACAATTTGATGCCCAGCCAGCTACCATTACCCTATAGACCCCTATTCCTAAACAACAAAAAAAAA
ATAAGATCCTTATATTGAACCTCACTAACCCTACATCATAAGGCATAACACTTCAAACCAATAACGATAAAAACAGTCTAAAAACAGGA
CATAAATAATAAACAATAAAATTGGATATAATAGGTATAGTTTGTTCTTTTCTAAAAAGTTTTACAGCATCAGAAAATGGCTGAAGCAA
TCCTATATAACCTACTTTGTTAGGGCCTTTCCGAATTTGAATATATCCTAAAATCTTTCGCTCCAATAAAGTTACAAAAGCCACACCAA
CTAAAACACAAATAATCAAAACTAAATAATTTACAATTTCCACTAATAACACAAAACAATTAGATTCAATTGTTTTACTATTTATAGAA
CTTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>MB20 
GATCATTTAGTTTATAAAAAATAGATATTTTGAAAGTATCAGAAAAGAAAGTTTCTCTTAATGATTGACTCAATATATAATTTTAATTA
TACTTATAAGTTTAATACAAAACAAAGAGATTTGACTCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACCGGTAAAAATCTTTTTCAAG
CTAAATACATTAATTTATCGTATCGCAAACGCGGCAATGTGCCACGAACTCATACAAAAATAAATGCCAAGAATATTGATTTTAAATAA
AATATTGGTTTGCAAGGTCTCCTTCCCAGAAATACAATAACGAAAAGAACCCTTATAAAAAGAATTCTTGAGTATTTTGCTATAAAAAT
TAAAGCAAACCCTCCACTTCTGTACTCAGTATTAAATCCTGAAACTAACTCAGACTCACCCTCCGCAAAATCAAAGGGTGTTCGATTAG
TTTCAGCTAAGCAAGAAGCGAATCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAACCAAATATAATTCTGATATTTTACAAACAAC
TCTAATCTAAACCCTCCTAGTAGTACAATAAATGACAATAAAATTAAAGCTAATCTAACCTCGTAAGAAATAGTCTGCGCTACCCTGCG
TAATCTTCCTAACAAAGAATATTTACAATTTGATGCCCAGCCAGCTACCATTACCCTATAGACCCCTATTCCTAAACAACAAAAAAAAA
ATAAGATCCTTATATTGAACCTTACTAACCCTACATCATAAGGCATAACACTTCAGACCAATAACGATAAAAACAATCTAAAAACAGGA
CATAAATAATAAACAATAAAATTGGATATAATAGGTATAGTTTGTTCTTTTCTAAAAAGTTTTACAGCATCAGAAAATGGCTGAAGCAA
TCCTATATAACCTACTTTGTTAGGGCCTTTCCGAATTTGAATATATCCTAAAATCTTTCGCTCCAATAAAGTTACAAAAGCCACACCAA
CTAAAACACAAATAATCAAAACTAAATAATTTACAATTTCCACTAATAACACAAAACAATTAGATTCAATTGTTTTACTATTTATAGAA
TTTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>RB65 
GATCATTTAGTTTATAAAAAATAGATATTTTGAAAGTATCAGAAAAGAAAGTTTCTCTTAATGATTGACTCAATATATAATTTTAATTA
TACTTATAAGTTTAATACAAAACAAAGAGATTTGACTCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACCGGTAAAAATCTTTTTCAAG
CTAAATACATTAATTTATCGTATCGCAAACGCGGCAATGTACCACGAACTCATACAAAAATAAATGCCAAGAATATTGATTTTAAATAA
AATATTGGTTTGCAAGGTCTCCTTCCCAGAAATACAATAACGAAAAGAACCCTTATAAAAAGAATTCTTGAGTATTTTGCTATAAAAAT
TAAAGCAAACCCTCCACTTCTGTACTCAGTATTAAATCCTGAAACTAACTCAGACTCACCCTCCGCAAAATCAAAGGGTGTTCGATTAG
TTTCAGCTAAGCAAGAAGCGAATCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAACCAAATATAATTCTGATATTTTACAAACAAC
TCTAATCTAAACCCTCCCAGTAGTACAATAAATGACAATAAAATTAAAGCTAATCTAACCTCGTAAGAAATAGTCTGCGCTACCCTGCG
TAATCTTCCTAACAAAGAATATTTACAATTTGATGCCCAGCCAGCTACCATTACCCTATAGACCCCTATTCCTAAACAACAAAAAAAAA
ATAAGATCCTTATATTGAACCTTACTAACCCTACATCATAAGGCATAACACTTCAAACCAATAACGATAAAAACAATCTAAAAACAGGA
CATAAATAATAAACAATAAAATTGGATATAATAGGTATAGTTTGTTCTTTTCTAAAAAGTTTTACAGCATCAGAAAATGGCTGAAGCAA
TCCTATATAACCTACTTTGTTAGGGCCTTTCCGAATTTGAATATATCCTAAAATCTTTCGCTCCAATAAAGTTACAAAAGCCACACCAA
CTAAAACACAAATAATCAAAACTAAATAATTTACAATTTCCACTAATAACACAAAACAATTAGATTCAATTGTTTTACTATTTATAGAA
TTTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>RB68 
GATCATTTAGTTTATAAAAAATAGATATTTTGAAAGTATCAGAAAAGAAAGTTTCTCTTAATGATTGACTCAATATATAATTTTAATTA
TACTTATAAGTTTAATACAAAACAAAGAGATTTGACTCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACCGGTAAAAATCTTTTTCAAG
CTAAATACATTAATTTATCGTATCGCAAACGCGGCAATGTGCCACGAACTCATACAAAAATAAATGCCAAGAATATTGATTTTAAATAA
AATATTGGTTTGCAAGGTCTCCTTCCCAGAAATACAATAACGAAAAGAACCCTTATAAAAAGAATTCTTGAGTATTTTGCTATAAAAAT
TAAAGCAAACCCTCCACTTCTGTACTCAGTATTAAATCCTGAAACTAACTCAGACTCACCCTCCGCAAAATCAAAGGGTGTTCGATTAG
TTTCAGCTAAGCAAGAAGCGAATCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAACCAAATATAATTCTGATATTTTACAAACAAC
TCTAATCTAAACCCTCCTAGTAGTACAATAAATGACAATAAAATTAAAGCTAATCTAACCTCGTAAGAAATAGTCTGCGCTACCCTGCG
TAATCTTCCTAACAAAGAATATTTACAATTTGATGCCCAGCCAGCTACCATTACCCTATAGACCCCTATTCCTAAACAACAAAAAAAAA
ATAAGATCCTTATATTGAACCTCACTAACCCTACATCATAAGGCATAACACTTCAAACCAATAACGATAAAAACAGTCTAAAAACAGGA
CATAAATAATAAACAATAAAATTGGATATAATAGGTATAGTTTGTTCTTTTCTAAAAAGTTTTACAGCATCAGAAAATGGCTGAAGCAA
TCCTATATAACCTACTTTGTTAGGACCTTTCCGAATTTGAATATATCCTAAAATCTTTCGCTCCAATAAAGTTACAAAAGCCACACCAA
CTAAAACACAAATAATCAAAACTAAATAATTTACAATTTCCACTAATAACACAAAACAATTAGATTCAATTGTTTTACTATTTATAGAA
CTTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>RB69 
GATCATTTAGTTTATAAAAAATAGATATTTTGAAAGTATCAGAAAAGAAAGTTTCTCTTAATGATTGACTCAATATATAATTTTAATTA
TACTTATAAGTTTAATACAAAACAAAGAGATTTGACTCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACCGGTAAAAATCTTTTTCAAG
CTAAATACATTAATTTATCGTATCGCAAACGCGGCAATGTGCCACGAACTCATACAAAAATAAATGCCAAGAATATTGATTTTAAATAA
AATATTGGTTTGCAAGGTCTCCTTCCCAGAAATACAATAACGAAAAGAACCCTTATAAAAAGAATTCTTGAGTATTTTGCTATAAAAAT
TAAAGCAAACCCTCCACTTCTGTACTCAGTATTAAATCCTGAAACTAACTCAGACTCACCCTCCGCAAAATCAAAGGGTGTTCGATTAG
TTTCAGCTAAGCAAGAAGCGAATCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAACCAAATATAATTCTGATATTTTACAAACAAC
TCTAATCTAAACCCTCCTAGTAGTACAATAAATGACAATAAAATTAAAGCTAATCTAACCTCGTAAGAAATAGTCTGCGCTACCCTGCG
TAATCTTCCTAACAAAGAATATTTACAATTTGATGCCCAGCCAGCTACCATTACCCTATAGACCCCTATTCCTAAACAACAAAAAAAAA
ATAAGATCCTTATATTGAACCTCACTAACCCTACATCATAAGGCATAACACTTCAAACCAATAACGATAAAAACAGTCTAAAAACAGGA
CATAAATAATAAACAATAAAATTGGATATAATAGGTATAGTTTGTTCTTTTCTAAAAAGTTTTACAGCATCAGAAAATGGCTGAAGCAA
TCCTATATAACCTACTTTGTTAGGACCTTTCCGAATTTGAATATATCCTAAAATCTTTCGCTCCAATAAAGTTACAAAAGCCACACCAA
CTAAAACACAAATAATCAAAACTAAATAATTTACAATTTCCACTAATAACACAAAACAATTAGATTCAATTGTTTTACTATTTATAGAA
CTTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>RB71 
GATCATTTAGTTTATAAAAAATAGATATTTTGAAAGTATCAGAAAAGAAAGTTTCTCTTAATGATTGACTCAATATATAATTTTAATTA
TACTTATAAGTTTAATACAAAACAAAGAGATTTGACTCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACCGGTAAAAATCTTTTTCAAG
CTAAATACATTAATTTATCGTATCGCAAACGCGGCAATGTGCCACGAACTCATACAAAAATAAATGCCAAGAATATTGATTTTAAATAA
AATATTGGTTTGCAAGGTCTCCTTCCCAGAAATACAATAACGAAAAGAACCCTTATAAAAAGAATTCTTGAGTATTTTGCTATAAAAAT
TAAAGCAAACCCTCCACTTCTGTACTCAGTATTAAATCCTGAAACTAACTCAGACTCACCCTCCGCAAAATCAAAGGGTGTTCGATTAG
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TTTCAGCTAAGCAAGAAGCGAATCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAACCAAATATAATTCTGATATTTTACAAACAAC
TCTAATCTAAACCCTCCTAGTAGTACAATAAATGACAATAAAATTAAAGCTAATCTAACCTCGTAAGAAATAGTCTGCGCTACCCTGCG
TAATCTTCCTAACAAAGAATATTTACAATTTGATGCCCAGCCAGCTACCATTACCCTATAGACCCCTATTCCTAAACAACAAAAAAAAA
ATAAGATCCTTATATTGAACCTTACTAACCCTACATCATAAGGCATAACACTTCAAACCAATAACGACAAAAACAATCTAAAAACAGGA
CATAAATAATAAACAATAAAATTGGATATAATAGGTATAGTTTGTTCTTTTCTAAAAAGTTTTACAGCATCAGAAAATGGCTGAAGCAA
TCCTATATAACCTACTTTGTTAGGGCCTTTCCGAATTTGAATATATCCTAAAATCTTTCGCTCCAATAAAGTTACAAAAGCCACACCAA
CTAAAACACAAATAATCAAAACTAAATAATTTACAATTTCCACTAATAACACAAAACAATTAGATTCAATTGTTTTACTATTTATAGAA
TTTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>RB80 
GATCATTTAGTTTATAAAAAATAGATATTTTGAAAGTATCAGAAAAGAAAGTTTCTCTTAATGATTGACTCAATATATAATTTTAATTA
TACTTATAAGTTTAATACAAAACAAAGAGATTTGACTCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACCGGTAAAAATCTTTTTCAAG
CTAAATACATTAATTTATCGTATCGCAAACGCGGCAATGTGCCACGAACTCATACAAAAATAAATGCCAAGAATATTGATTTTAAATAA
AATATTGGTTTGCAAGGTCTCCTTCCCAGAAATACAATAACGAAAAGAACCCTTATAAAAAGAATTCTTGAGTATTTTGCTATAAAAAT
TAAAGCAAACCCTCCACTTCTGTACTCAGTATTAAATCCTGAAACTAACTCAGACTCACCCTCCGCAAAATCAAAGGGTGTTCGGTTAG
TTTCAGCTAAGCAAGAAGCGAATCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAACCAAATATAATTCTGATATTTTACAAACAAC
TCTAATCTAAACCCTCCTAGTAGTACAATAAATGACAATAAAATTAAAGCTAATCTAACCTCGTAAGAAATAGTCTGCGCTACCCTGCG
TAATCTTCCTAACAAAGAATATTTACAATTTGATGCCCAGCCAGCTACCATTACCCTATAGACCCCTATTCCTAAACAACAAAAAAAAA
ATAAGATCCTTATATTGAACCTCACTAACCCTACATCATAAGGCATAACACTTCAAACCAATAACGATAAAAACAGTCTAAAAACAGGA
CATAAATAATAAACAATAAAATTGGATATAATAGGTATAGTTTGTTCTTTTCTAAAAAGTTTTACAGCATCAGAAAATGGCTGAAGCAA
TCCTATATAACCTACTTTGTTAGGGCCTTTCCGAATTTGAATATATCCTAAAATCTTTCGCTCCAATAAAGTTACAAAAGCCACACCAA
CTAAAACACAAATAATCAAAACTAAATAATTTACAATTTCCACTAATAACACAAAACAATTAGATTCAATTGTTTTACTATTTATAGAA
CTTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>RB83 
GATCATTTAGTTTATAAAAAATAGATATTTTGAAAGTATCAGAAAAGAAAGTTTCTCTTAATGATTGACTCAATATATAATTTTAATTA
TACTTATAAGTTTAATACAAAACAAAGAGATTTGACTCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACCGGTAAAAATCTTTTTCAAG
CTAAATACATTAATTTATCGTATCGCAAACGCGGCAATGTGCCACGAACTCATACAAAAATAAATGCCAAGAATATTGATTTTAAATAA
AATATTGGTTTGCAAGGTCTCCTTCCCAGAAATACAATAACGAAAAGAACCCTTATAAAAAGAATTCTTGAGTATTTTGCTATAAAAAT
TAAAGCAAACCCTCCACTTCTGTACTCAGTATTAAATCCTGAAACTAACTCAGACTCACCCTCCGCAAAATCAAAGGGTGTTCGATTAG
TTTCAGCTAAGCAAGAAGCGAATCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAACCAAATATAATTCTGATATTTTACAAACAAC
TCTAATCTAAACCCTCCTAGTAGTACAATAAATGACAATAAAATTAAAGCTAATCTAACCTCGTAAGAAATAGTCTGCGCTACCCTGCG
TAATCTTCCTAACAAAGAATATTTACAATTTGATGCCCAGCCAGCTACCATTACCCTATAGACCCCTATTCCTAAACAACAAAAAAAAA
ATAAGATCCTTATATTGAACCTTACTAACCCTACATCATAAGGCATAACACTTCAAACCAATAACGATAAAAACAATCTAAAAACAGGA
CATAAATAATAAACAATAAAATTGGATATAATAGGTATAGTTTGTTCTTTTCTAAAAAGTTTTACAGCATCAGAAAATGGCTGAAGCAA
TCCTATATAACCTACTTTGTTAGGGCCTTTCCGAATTTGAATATATCCTAAAATCTTTCGCTCCAATAAAGTTACAAAAGCCACACCAA
CTAAAACACAAATAATCAAAACTAAATAATTTACAATTTCCACTAATAACACAAAACAATTAGATTCAATTGTTTTACTATTTATAGAA
TTTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>SB05 
GATCATTTAGTTTATAAAAAATAGATATTTTGAAAGTATCAGAAAAGAAAGTTTCTCTTAATGATTGACTCAATATATAATTTTAATTA
TACTTATAAGTTTAATACAAAACAAAGAGATTTGACTCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACCGGTAAAAATCTTTTTCAAG
CTAAATACATTAATTTATCGTATCGCAAACGCGGCAATGTGCCACGAACTCATACAAAAATAAATGCCAAGAATATTGATTTTAAATAA
AATATTGGTTTGCAAGGTCTCCTTCCCAGAAATACAATAACGAAAAGAACCCTTATAAAAAGAATTCTTGAGTATTTTGCTATAAAAAT
TAAAGCAAACCCTCCACTTCTGTACTCAGTATTAAATCCTGAAACTAACTCAGACTCACCCTCCGCAAAATCAAAGGGTGTTCGATTAG
TTTCAGCTAAGCAAGAAGCGAATCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAACCAAATATAATTCTGATATTTTACAAACAAC
TCTAATCTAAACCCTCCTAGTAGTACAATAAATGACAATAAAATTAAAGCTAATCTAACCTCGTAAGAAATAGTCTGCGCTACCCTGCG
TAATCTTCCTAACAAAGAATATTTACAATTTGATGCCCAGCCAGCTACCATTACCCTATAGACCCCTATTCCTAAACAACAAAAAAAAA
ATAAGATCCTTATATTGAACCTCACTAACCCTACATCATAAGGCATAACACTTCAAACCAATAACGATAAAAACAGTCTAAAAACAGGA
CATAAATAATAAACAATAAAATTGGATATAATAGGTATAGTTTGTTCTTTTCTAAAAAGTTTTACAGCATCAGAAAATGGCTGAAGCAA
TCCTATATAACCTACTTTGTTAGGACCTTTCCGAATTTGAATATATCCTAAAATCTTTCGCTCCAATAAAGTTACAAAAGCCACACCAA
CTAAAACACAAATAATCAAAACTAAATAATTTACAATTTCCACTAATAACACAAAACAATTAGATTCAATTGTTTTACTATTTATAGAA
CTTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>SB08 
GATCATTTAGTTTATAAAAAATAGATATTTTGAAAGTATCAGAAAAGAAAGTTTCTCTTAATGATTGACTCAATATATAATTTTAATTA
TACTTATAAGTTTAATACAAAACAAAGAGATTTGACTCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACCGGTAAAAATCTTTTTCAAG
CTAAATACATTAATTTATCGTATCGCAAACGCGGCAATGTGCCACGAACTCATACAAAAATAAATGCCAAGAATATTGATTTTAAATAA
AATATTGGTTTGCAAGGTCTCCTTCCCAGAAATACAATAACGAAAAGAACCCTTATAAAAAGAATTCTTGAGTATTTTGCTATAAAAAT
TAAAGCAAACCCTCCACTTCTGTACTCAGTATTAAATCCTGAAACTAACTCAGACTCACCCTCCGCAAAATCAAAGGGTGTTCGATTAG
TTTCAGCTAAGCAAGAAGCGAATCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAACCAAATATAATTCTGATATTTTACAAACAAC
TCTAATCTAAACCCTCCTAGTAGTACAATAAATGACAATAAAATTAAAGCTAATCTAACCTCGTAAGAAATAGTCTGCGCTACCCTGCG
TAATCTTCCTAACAAAGAATATTTACAATTTGATGCCCAGCCAGCTACCATTACCCTATAGACCCCTATTCCTAAACAACAAAAAAAAA
ATAAGATCCTTATATTGAACCTTACTAACCCTACATCATAAGGCATAACACTTCAAACCAATAACGATAAAAACAATCTAAAAACAGGA
CATAAATAATAAACAATAAAATTGGATATAATAGGTATAGTTTGTTCTTTTCTAAAAAGTTTTACAGCATCAGAAAATGGCTGAAGCAA
TCCTATATAACCTACTTTGTTAGGGCCTTTCCGAATTTGAATATATCCTAAAATCTTTCGCTCCAATAAAGTTACAAAAGCCACACCAA
CTAAAACACAAATAATCAAAACTAAATAATTTACAATTTCCACTAATAACACAAAACAATTAGATTCAATTGTTTTACTATTTATAGAA
TTTACTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>SB11 
GATCATTTAGTTTATAAAAAATAGATATTTTGAAAGTATCAGAAAAGAAAGTTTCTCTTAATGATTGACTCAATATATAATTTTAATTA
TACTTATAAGTTTAATACAAAACAAAGAGATTTGACTCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACCGGTAAAAATCTTTTTCAAG
CTAAATACATTAATTTATCGTATCGCAAACGCGGCAATGTGCCACGAACTCATACAAAAATAAATGCCAAGAATATTGATTTTAAATAA
AATATTGGTTTGCAAGGTCTCCTTCCCAGAAATACAATAACGAAAAGAACCCTTATAAAAAGAATTCTTGAGTATTTTGCTATAAAAAT
TAAAGCAAACCCTCCACTTCTGTACTCAGTATTAAATCCTGAAACTAACTCAGACTCACCCTCCGCAAAATCAAAGGGTGTTCGGTTAG
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TTTCAGCTAAGCAAGAAGCGAATCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAACCAAATATAATTCTGATATTTTACAAACAAC
TCTAATCTAAACCCTCCTAGTAGTACAATAAATGACAATAAAATTAAAGCTAATCTAACCTCGTAAGAAATAGTCTGCGCTACCCTGCG
TAATCTTCCTAACAAAGAATATTTACAATTTGATGCCCAGCCAGCTACCATTACCCTATAGACCCCTATTCCTAAACAACAAAAAAAAA
ATAAGATCCTTATATTGAACCTCACTAACCCTACATCATAAGGCATAACACTTCAAACCAATAACGATAAAAACAGTCTAAAAACAGGA
CATAAATAATAAACAATAAAATTGGATATAATAGGTATAGTTTGTTCTTTTCTAAAAAGTTTTACAGCATCAGAAAATGGCTGAAGCAA
TCCTATATAACCTACTTTGTTAGGGCCTTTCCGAATTTGAATATATCCTAAAATCTTTCGCTCCAATAAAGTTACAAAAGCCACACCAA
CTAAAACACAAATAATCAAAACTAAATAATTTACAATTTCCACTAATAACACAAAACAATTAGATTCAATTGTTTTACTATTTATAGAA
CTTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>SB12 
GATCATTTAGTTTATAAAAAATAGATATTTTGAAAGTATCAGAAAAGAAAGTTTCTCTTAATGATTGACTCAATATATAATTTTAATTA
TACTTATAAGTTTAATACAAAACAAAGAGATTTGACTCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACCGGTAAAAATCTTTTTCAAG
CTAAATACATTAATTTATCATATCGCAAACGCGGCAATGTGCCACGAACTCATACAAAAATAAATGCCAAGAATATTGATTTTAAATAA
AATATTGGTTTGCAAGGTCTCCTTCCCAGAAATACAATAACGAAAAGAACCCTTATAAAAAGAATTCTTGAGTATTTTGCTATAAAAAT
TAAAGCAAACCCTCCACTTCTGTACTCAGTATTAAATCCTGAAACTAACTCAGACTCACCCTCCGCAAAATCAAAGGGTGTTCGATTAG
TTTCAGCTAAGCAAGAAGCGAATCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAACCAAATATAATTCTGATATTTTACAAACAAC
TCTAATCTAAACCCTCCTAGTAGTACAATAAATGACAATAAAATTAAAGCTAATCTAACCTCGTAAGAAATAGTCTGCGCTACCCTGCG
TAATCTTCCTAACAAAGAATATTTGCAATTTGATGCCCAGCCAGCTACCATTACCCTATAGACCCCTATTCCTAAACAACAAAAAAAAA
ATAAGATCCTTATATTGAACCTCACTAACCCTACATCATAAGGCATAACACTTCAAACCAATAACGATAAAAACAGTCTAAAAACAGGA
CATAAATAATAAACAATAAAATTGGATATAATAGGTATAGTTTGTTCTTTTCTAAAAAGTTTTACAGCATCAGAAAATGGCTGAAGCAA
TCCTATATAACCTACTTTGTTAGGGCCTTTCCGAATTTGAATATATCCTAAAATCTTTCGCTCCAATAAAGTTACAAAAGCCACACCAA
CTAAAACACAAATAATCAAAACTAAATAATTTACAATTTCCACTAATAACACAAAACAATTAGATTCAATTGTTTTACTATTTATAGAA
CTTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>SB14 
GATCATTTAGTTTATAAAAAATAGATATTTTGAAAGTATCAGAAAAGAAAGTTTCTCTTAATGATTGACTCAATATATAATTTTAATTA
TACTTATAAGTTTAATACAAAACAAAGAGATTTGACTCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACCGGTAAAAATCTTTTTCAAG
CTAAATACATTAATTTATCGTATCGCAAACGCGGCAATGTGCCACGAACTCATACAAAAATAAATGCCAAGAATATTGATTTTAAATAA
AATATTGGTTTGCAAGGTCTCCTTCCCAGAAATACAATAACGAAAAGAACCCTTATAAAAAGAATTCTTGAGTATTTTGCTATAAAAAT
TAAAGCAAACCCTCCACTTCTGTACTCAGTATTAAATCCTGAAACTAACTCAGACTCACCCTCCGCAAAATCAAAGGGTGTTCGGTTAG
TTTCAGCTAAGCAAGAAGCGAATCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAACCAAATATAATTCTGATATTTTACAAACAAC
TCTAATCTAAACCCTCCTAGTAGTACAATAAATGACAATAAAATTAAAGCTAATCTAACCTCGTAAGAAATAGTCTGCGCTACCCTGCG
TAATCTTCCTAACAAAGAATATTTACAATTTGATGCCCAGCCAGCTACCATTACCCTATAGACCCCTATTCCTAAACAACAAAAAAAAA
ATAAGATCCTTATATTGAACCTCACTAACCCTACATCATAAGGCATAACACTTCAAACCAATAACGATAAAAACAGTCTAAAAACAGGA
CATAAATAATAAACAATAAAATTGGATATAATAGGTATAGTTTGTTCTTTTCTAAAAAGTTTTACAGCATCAGAAAATGGCTGAAGCAA
TCCTATATAACCTACTTTGTTAGGGCCTTTCCGAATTTGAATATATCCTAAAATCTTTCGCTCCAATAAAGTTACAAAAGCCACACCAA
CTAAAACACAAATAATCAAAACTAAATAATTTACAATTTCCACTAATAACACAAAACAATTAGATTCAATTGTTTTACTATTTATAGAA
CTTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>TB35 
GATCATTTAGTTTATAAAAAATAGATATTTTGAAAGTATCAGAAAAGAAAGTTTCTCTTAATGATTGACTCAATATATAATTTTAATTA
TACTTATAAGTTTAATACAAAACAAAGAGATTTGACTCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACCGGTAAAAATCTTTTTCAAG
CTAAATACATTAATTTATCGTATCGCAAACGCGGCAATGTGCCACGAACTCATACAAAAATAAATGCCAAGAATATTGATTTTAAATAA
AATATTGGTTTGCAAGGTCTCCTTCCCAGAAATACAATAACGAAAAGAACCCTTATAAAAAGAATTCTTGAGTATTTTGCTATAAAAAT
TAAAGCAAACCCTCCACTTCTGTACTCAGTATTAAATCCTGAAACTAACTCAGACTCACCCTCCGCAAAATCAAAGGGTGTTCGATTAG
TTTCAGCTAAGCAAGAAGCGAATCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAACCAAATATAATTCTGATATTTTACAAACAAC
TCTAATCTAAACCCTCCTAGTAGTACAATAAATGACAATAAAATTAAAGCTAATCTAACCTCGTAAGAAATAGTCTGCGCTACCCTGCG
TAATCTTCCTAACAAAGAATATTTACAATTTGATGCCCAGCCAGCTACCATTACCCTATAGACCCCTATTCCTAAACAACAAAAAAAAA
ATAAGATCCTTATATTGAACCTCACTAACCCTACATCATAAGGCATAACACTTCAAACCAATAACGATAAAAACAGTCTAAAAACAGGA
CATAAATAATAAACAATAAAATTGGATATAATAGGTATAGTTTGTTCTTTTCTAAAAAGTTTTACAGCATCAGAAAATGGCTGAAGCAA
TCCTATATAACCTACTTTGTTAGGACCTTTCCGAATTTGAATATATCCTAAAATCTTTCGCTCCAATAAAGTTACAAAAGCCACACCAA
CTAAAACACAAATAATCAAAACTAAATAATTTACAATTTCCACTAATAACACAAAACAATTAGATTCAATTGTTTTACTATTTATAGAA
CTTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>TB40 
GATCATTTAGTTTATAAAAAATAGATATTTTGAAAGTATCAGAAAAGAAAGTTTCTCTTAATGATTGACTCAATATATAATTTTAATTA
TACTTATAAGTTTAATACAAAACAAAGAGATTTGACTCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACCGGTAAAAATCTTTTTCAAG
CTAAATACATTAATTTATCGTATCGCAAACGCGGCAATGTGCCACGAACTCATACAAAAATAAATGCCAAGAATATTGATTTTAAATAA
AATATTGGTTTGCAAGGTCTCCTTCCCAGAAATACAATAACGAAAAGAACCCTTATAAAAAGAATTCTTGAGTATTTTGCTATAAAAAT
TAAAGCAAACCCTCCACTTCTGTACTCAGTATTAAATCCTGAAACTAACTCAGACTCACCCTCCGCAAAATCAAAGGGTGTTCGGTTAG
TTTCAGCTAAGCAAGAAGCGAATCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAACCAAATATAATTCTGATATTTTACAAACAAC
TCTAATCTAAACCCTCCTAGTAGTACAATAAATGACAATAAAATTAAAGCTAATCTAACCTCGTAAGAAATAGTCTGCGCTACCCTGCG
TAATCTTCCTAACAAAGAATATTTACAATTTGATGCCCAGCCAGCTACCATTACCCTATAGACCCCTATTCCTAAACAACAAAAAAAAA
ATAAGATCCTTATATTGAACCTCACTAACCCTACATCATAAGGCATAACACTTCAAACCAATAACGATAAAAACAGTCTAAAAACAGGA
CATAAATAATAAACAATAAAATTGGATATAATAGGTATAGTTTGTTCTTTTCTAAAAAGTTTTACAGCATCAGAAAATGGCTGAAGCAA
TCCTATATAACCTACTTTGTTAGGGCCTTTCCGAATTTGAATATATCCTAAAATCTTTCGCTCCAATAAAGTTACAAAAGCCACACCAA
CTAAAACACAAATAATCAAAACTAAATAATTTACAATTTCCACTAATAACACAAAACAATTAGATTCAATTGTTTTACTATTTATAGAA
CTTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>TB43 
GATCATTTAGTTTATAAAAAATAGATATTTTGAAAGTATCAGAAAAGAAAGTTTCTCTTAATGATTGACTCAATATATAATTTTAATTA
TACTTATAAGTTTAATACAAAACAAAGAGATTTGACTCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACCGGTAAAAATCTTTTTCAAG
CTAAATACATTAATTTATCGTATCGCAAACGCGGCAATGTGCCACGAACTCATACAAAAATAAATGCCAAGAATATTGATTTTAAATAA
AATATTGGTTTGCAAGGTCTCCTTCCCAGAAATACAATAACGAAAAGAACCCTTATAAAAAGAATTCTTGAGTATTTTGCTATAAAAAT
TAAAGCAAACCCTCCACTTCTGTACTCAGTATTAAATCCTGAAACTAACTCAGACTCACCCTCCGCAAAATCAAAGGGTGTTCGGTTAG
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TTTCAGCTAAGCAAGAAGCGAATCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAACCAAATATAATTCTGATATTTTACAAACAAC
TCTAATCTAAACCCTCCTAGTAGTACAATAAATGACAATAAAATTAAAGCTAATCTAACCTCGTAAGAAATAGTCTGCGCTACCCTGCG
TAATCTTCCTAACAAAGAATATTTACAATTTGATGCCCAGCCAGCTACCATTACCCTATAGACCCCTATTCCTAAACAACAAAAAAAAA
ATAAGATCCTTATATTGAACCTCACTAACCCTACATCATAAGGCATAACACTTCAAACCAATAACGATAAAAACAGTCTAAAAACAGGA
CATAAATAATAAACAATAAAATTGGATATAATAGGTATAGTTTGTTCTTTTCTAAAAAGTTTTACAGCATCAGAAAATGGCTGAAGCAA
TCCTATATAACCTACTTTGTTAGGGCCTTTCCGAATTTGAATATATCCTAAAATCTTTCGCTCCAATAAAGTTACAAAAGCCACACCAA
CTAAAACACAAATAATCAAAACTAAATAATTTACAATTTCCACTAATAACACAAAACAATTAGATTCAATTGTTTTACTATTTATAGAA
CTTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>TB44 
GATCATTTAGTTTATAAAAAATAGATATTTTGAAAGTATCAGAAAAGAAAGTTTCTCTTAATGATTGACTCAATATATAATTTTAATTA
TACTTATAAGTTTAATACAAAACAAAGAGATTTGACTCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACCGGTAAAAATCTTTTTCAAG
CTAAATACATTAATTTATCGTATCGCAAACGCGGCAATGTGCCACGAACTCATACAAAAATAAATGCCAAGAATATTGATTTTAAATAA
AATATTGGTTTGCAAGGTCTCCTTCCCAGAAATACAATAACGAAAAGAACCCTTATAAAAAGAATTCTTGAGTATTTTGCTATAAAAAT
TAAAGCAAACCCTCCACTTCTGTACTCAGTATTAAATCCTGAAACTAACTCAGACTCACCCTCCGCAAAATCAAAGGGTGTTCGGTTAG
TTTCAGCTAAGCAAGAAGCGAATCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAACCAAATATAATTCTGATATTTTACAAACAAC
TCTAATCTAAACCCTCCTAGTAGTACAATAAATGACAATAAAATTAAAGCTAATCTAACCTCGTAAGAAATAGTCTGCGCTACCCTGCG
TAATCTTCCTAACAAAGAATATTTACAATTTGATGCCCAGCCAGCTACCATTACCCTATAGACCCCTATTCCTAAACAACAAAAAAAAA
ATAAGATCCTTATATTGAACCTCACTAACCCTACATCATAAGGCATAACACTTCAAACCAATAACGATAAAAACAGTCTAAAAACAGGA
CATAAATAATAAACAATAAAATTGGATATAATAGGTATAGTTTGTTCTTTTCTAAAAAGTTTTACAGCATCAGAAAATGGCTGAAGCAA
TCCTATATAACCTACTTTGTTAGGGCCTTTCCGAATTTGAATATATCCTAAAATCTTTCGCTCCAATAAAGTTACAAAAGCCACACCAA
CTAAAACACAAATAATCAAAACTAAATAATTTACAATTTCCACTAATAACACAAAACAATTAGATTCAATTGTTTTACTATTTATAGAA
CTTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>TB47 
GATCATTTAGTTTATAAAAAATAGATATTTTGAAAGTATCAGAAAAGAAAGTTTCTCTTAATGATTGACTCAATATATAATTTTAATTA
TACTTATAAGTTTAATACAAAACAAAGAGATTTGACTCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACCGGTAAAAATCTTTTTCAAG
CTAAATACATTAATTTATCGTATCGCAAACGCGGCAATGTGCCACGAACTCATACAAAAATAAATGCCAAGAATATTGATTTTAAATAA
AATATTGGTTTGCAAGGTCTCCTTCCCAGAAATACAATAACGAAAAGAACCCTTATAAAAAGAATTCTTGAGTATTTTGCTATAAAAAT
TAAAGCAAACCCTCCACTTCTGTACTCAGTATTAAATCCTGAAACTAACTCAGACTCACCCTCCGCAAAATCAAAGGGTGTTCGGTTAG
TTTCAGCTAAGCAAGAAGCGAATCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAACCAAATATAATTCTGATATTTTACAAACAAC
TCTAATCTAAACCCTCCTAGTAGTACAATAAATGACAATAAAATTAAAGCTAATCTAACCTCGTAAGAAATAGTCTGCGCTACCCTGCG
TAATCTTCCTAACAAAGAATATTTACAATTTGATGCCCAGCCAGCTACCATTACCCTATAGACCCCTATTCCTAAACAACAAAAAAAAA
ATAAGATCCTTATATTGAACCTCACTAACCCTACATCATAAGGCATAACACTTCAAACCAATAACGATAAAAACAGTCTAAAAACAGGA
CATAAATAATAAACAATAAAATTGGATATAATAGGTATAGTTTGTTCTTTTCTAAAAAGTTTTACAGCATCAGAAAATGGCTGAAGCAA
TCCTATATAACCTACTTTGTTAGGGCCTTTCCGAATTTGAATATATCCTAAAATCTTTCGCTCCAATAAAGTTACAAAAGCCACACCAA
CTAAAACACAAATAATCAAAACTAAATAATTTACAATTTCCACTAATAACACAAAACAATTAGATTCAATTGTTTTACTATTTATAGAA
CTTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>TB49 
GATCATTTAGTTTATAAAAAATAGATATTTTGAAAGTATCAGAAAAGAAAGTTTCTCTTAATGATTGACTCAATATATAATTTTAATTA
TACTTATAAGTTTAATACAAAACAAAGAGATTTGACTCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACCGGTAAAAATCTTTTTCAAG
CTAAATACATTAATTTATCGTATCGCAAACGCGGCAATGTGCCACGAACTCATACAAAAATAAATGCCAAGAATATTGATTTTAAATAA
AATATTGGTTTGCAAGGTCTCCTTCCCAGAAATACAATAACGAAAAGAACCCTTATAAAAAGAATTCTTGAGTATTTTGCTATAAAAAT
TAAAGCAAACCCTCCACTTCTGTACTCAGTATTAAATCCTGAAACTAACTCAGACTCACCCTCCGCAAAATCAAAGGGTGTTCGGTTAG
TTTCAGCTAAGCAAGAAGCGAATCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAACCAAATATAATTCTGATATTTTACAAACAAC
TCTAATCTAAACCCTCCTAGTAGTACAATAAATGACAATAAAATTAAAGCTAATCTAACCTCGTAAGAAATAGTCTGCGCTACCCTGCG
TAATCTTCCTAACAAAGAATATTTACAATTTGATGCCCAGCCAGCTACCATTACCCTATAGACCCCTATTCCTAAACAACAAAAAAAAA
ATAAGATCCTTATATTGAACCTCACTAATCCTACATCATAAGGCATAACACTTCAAACCAATAACGATAAAAACAGTCTAAAAACAGGA
CATAAATAATAAACAATAAAATTGGATATAATAGGTATAGTTTGTTCTTTTCTAAAAAGTTTTACAGCATCAGAAAATGGCTGAAGCAA
TCCTATATAACCTACTTTGTTAGGGCCTTTCCGAATTTGAATATATCCTAAAATCTTTCGCTCCAATAAAGTTACAAAAGCCACACCAA
CTAAAACACAAATAATCAAAACTAAATAATTTACAATTTCCACTAATAACACAAAACAATTAGATTCAATTGTTTTACTATTTATAGAA
CTTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>RG06 
GACCATTTAGTTTATATAAAATAGATATTTTGAAAATATCAGAAAAGAAGAAATTTACTTAATGATCGATTCAATATATAACTTTAATT
ATATTATAAATTAATAACAAAGCATAAAGACTTAACCCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACTGGTAAAAATCTCTTTCAAG
CTAGATATATTAATTTATCATACCGTAATCGAGGTAAAGTTCCTCGAACTCATACAAAAATAAATGCTAAGAATATTGACTTTAAATAA
AATATTAAACTACAAGGATTCCCCCCTAAAAATACAATAACAAAAAGAACTCTCATAAAAAGAATTCTAGAATATTCAGCTATAAAAAT
TAAAGCAAATCCCCCTCTTCTATACTCTGTATTAAACCCTGAAACTAACTCAGATTCTCCTTCTGCAAAATCAAAAGGTGTTCGATTAG
TTTCAGCTAAACAAGAAGCAAACCAAATTAATCTTAAAGGCAAAGACAAAAATGTAAATCAAATATAATCTTGGTATTTATTAAATAAT
TCTAAACTAAATCCCCCTAATAATACAATAAATGATAACAAGATTAAAGCTAAACTCACCTCATAAGAAATGGTTTGAGCCACTCTTCG
TAATCTACCCAATAAAGAATACTTACAATTTGATGCTCAACCTGCTACTATAACTCTATAAACTCCTATTCCTAAACAACAAAAAAAAA
ATAAAATTCTTATATTAAACCTCACTAACCCTACATTATAAGGTACAACTCTCCAAACTAATAACGATAAAAATAATCTAAAAACAGGG
CAAAAATAATAGATAATAAAATTTGATATAATCGGTACAGTTTGTTCCTTACTAAAAAGTTTTACAGCATCAGAAAATGGTTGAAACAA
TCCTATATAACCTACTTTATTTGGACCTTTACGAATTTGAATATAACCTAAAATTTTCCGTTCTAATAAAGTTACAAAAGCTACCCCAA
TCAAAACACAAATAATTAAAACTAAATAATTTACAATTTCCACTAACAACACAAAACAATTAGACTCAATTACTTTACTATTTATAGAA
CTTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>RG07 
GACCATTTAGTTTATATAAAATAGATATTTTGAAAATATCAGAAAAGAAGAAATTTACTTAATGATCGATTCAATATATAACTTTAATT
ATATTATAAATTAATAACAAAGCATAAAGACTTAACCCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACTGGTAAAAATCTCTTTCAAG
CTAGATATATTAATTTATCATACCGTAATCGAGGTAAAGTTCCTCGAACTCATACAAAAATAAATGCTAAGAATATTGACTTTAAATAA
AATATTAAACTACAAGGATTCCCCCCTAAAAATACAATAACAAAAAGAACTCTCATAAAAAGAATTCTAGAATATTCAGCTATAAAAAT
TAAAGCAAATCCCCCTCTTCTATACTCTGTATTAAACCCTGAAACTAACTCAGATTCTCCTTCTGCAAAATCAAAAGGTGTTCGATTAG
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TTTCAGCTAAACAAGAAGCAAACCAAATTAATCTTAAAGGCAAAGACAAAAATGTAAATCAAATATAATCTTGGTATTTATTAAATAAT
TCTAAACTAAATCCCCCTAATAATACAATAAATGATAACAAGATTAAAGCTAAACTCACCTCATAAGAAATGGTTTGAGCCACTCTTCG
TAATCTACCCAATAAAGAATACTTACAATTTGATGCTCAACCTGCTACTATAACTCTATAAACTCCTATTCCTAAACAACAAAAAAAAA
ATAAAATTCTTATATTAAACCTCACTAACCCTACATTATAAGGTACAACTCTCCAAACTAATAACGATAAAAATAATCTAAAAACAGGG
CAAAAATAATAGATAATAAAATTTGATATAATCGGTACAGTTTGTTCCTTACTAAAAAGTTTTACAGCATCAGAAAATGGTTGAAACAA
TCCTATATAACCTACTTTATTTGGACCTTTACGAATTTGAATATAACCTAAAATTTTCCGTTCTAATAAAGTTACAAAAGCTACCCCAA
TCAAAACACAAATAATTAAAACTAAATAATTTACAATTTCCACTAACAACACAAAACAATTAGACTCAATTACTTTACTATTTATAGAA
CTTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>RG10 
GACCATTTAGTTTATATAAAATAGATATTTTGAAAATATCAGAAAAGAAGAAATTTACTTAATGATCGATTCAATATATAACTTTAATT
ATATTATAAATTAATAACAAAGCATAAAGACTTAACCCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACTGGTAAAAATCTCTTTCAAG
CTAGATATATTAATTTATCATACCGTAATCGAGGTAAAGTTCCTCGAACTCATACAAAAATAAATGCTAAGAATATTGACTTTAAATAA
AATATTAAACTACAAGGATTCCCCCCTAAAAATACAATAACAAAAAGAACTCTCATAAAAAGAATTCTAGAATATTCAGCTATAAAAAT
TAAAGCAAATCCCCCTCTTCTATACTCTGTATTAAACCCTGAAACTAACTCAGATTCTCCTTCTGCAAAATCAAAAGGTGTTCGATTAG
TTTCAGCTAAACAAGAAGCAAACCAAATTAATCTTAAAGGCAAAGACAAAAATGTAAATCAAATATAATCTTGGTATTTATTAAATAAT
TCTAAACTAAATCCCCCTAATAATACAATAAATGATAACAAGATTAAAGCTAAACTCACCTCATAAGAAATGGTTTGAGCCACTCTTCG
TAATCTACCCAATAAAGAATACTTACAATTTGATGCTCAACCTGCTACTATAACTCTATAAACTCCTATTCCTAAACAACAAAAAAAAA
ATAAAATTCTTATATTAAACCTCACTAACCCTACATTATAAGGTACAACTCTCCAAACTAATAACGATAAAAATAATCTAAAAACAGGG
CAAAAATAATAGATAATAAAATTTGATATAATCGGTACAGTTTGTTCCTTACTAAAAAGTTTTACAGCATCAGAAAACGGTTGAAACAA
TCCTATATAACCTACTTTATTTGGACCTTTACGAATTTGAATATAACCTAAAATTTTCCGTTCTAATAAAGTTACAAAAGCTACCCCAA
TCAAAACACAAATAATTAAAACTAAATAATTTACAATTTCCACTAACAACACAAAACAATTAGACTCAATTACTTTACTATTTATAGAA
CTTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>RG15 
GACCATTTAGTTTATATAAAATAGATATTTTGAAAATATCAGAAAAGAAGAAATTTACTTAATGATCGATTCAATATATAACTTTAATT
ATATTATAAATTAATAACAAAGCATAAAGACTTAACCCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACTGGTAAAAATCTCTTTCAAG
CTAGATATATTAATTTATCATACCGTAATCGAGGTAAAGTTCCTCGAACTCATACAAAAATAAATGCTAAGAATATTGACTTTAAATAA
AATATTAAACTACAAGGATTCCCCCCTAAAAATACAATAACAAAAAGAACTCTCATAAAAAGAATTCTAGAATATTCAGCTATAAAAAT
TAAAGCAAATCCCCCTCTTCTATACTCTGTATTAAACCCTGAAACTAACTCAGATTCTCCTTCTGCAAAATCAAAAGGTGTTCGATTAG
TTTCAGCTAAACAAGAAGCAAACCAAATTAATCTTAAAGGCAAAGACAAAAATGTAAATCAAATATAATCTTGGTATTTATTAAATAAT
TCTAAACTAAATCCCCCTAATAATACAATAAATGATAACAAGATTAAAGCTAAACTCACCTCATAAGAAATGGTTTGAGCCACTCTTCG
TAATCTACCCAATAAAGAATACTTACAATTTGATGCTCAACCTGCTACTATAACTCTATAAACTCCTATTCCTAAACAACAAAAAAAAA
ATAAAATTCTTATATTAAACCTCACTAACCCTACATTATAAGGTACAACTCTCCAAACTAATAACGATAAAAATAATCTAAAAACAGGG
CAAAAATAATAGATAATAAAATTTGATATAATCGGTACAGTTTGTTCCTTACTAAAAAGTTTTACAGCATCAGAAAATGGTTGAAACAA
TCCTATATAACCTACTTTATTTGGACCTTTACGAATTTGAATATAACCTAAAATTTTCCGTTCTAATAAAGTTACAAAAGCTACCCCAA
TCAAAACACAAATAATTAAAACTAAATAATTTACAATTTCCACTAACAACACAAAACAATTAGACTCAATTACTTTACTATTTATAGAA
CTTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>RG16 
GACCATTTAGTTTATATAAAATAGATATTTTGAAAATATCAGAAAAGAAGAAATTTACTTAATGATCGATTCAATATATAACTTTAATT
ATATTATAAATTAATAACAAAGCATAAAGACTTAACCCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACTGGTAAAAATCTCTTTCAAG
CTAGATATATTAATTTATCATACCGTAATCGAGGTAAAGTTCCTCGAACTCATACAAAAATAAATGCTAAGAATATTGACTTTAAATAA
AATATTAAACTACAAGGATTCCCCCCTAAAAATACAATAACAAAAAGAACTCTCATAAAAAGAATTCTAGAATATTCAGCTATAAAAAT
TAAAGCAAATCCCCCTCTTCTATACTCTGTATTAAACCCTGAAACTAACTCAGATTCTCCTTCTGCAAAATCAAAAGGTGTTCGATTAG
TTTCAGCTAAACAAGAAGCAAACCAAATTAATCTTAAAGGCAAAGACAAAAATGTAAATCAAATATAATCTTGGTATTTATTAAATAAT
TCTAAACTAAATCCCCCTAATAATACAATAAATGATAACAAGATTAAAGCTAAACTCACCTCATAAGAAATGGTTTGAGCCACTCTTCG
TAATCTACCCAATAAAGAATACTTACAATTTGATGCTCAACCTGCTACTATAACTCTATAAACTCCTATTCCTAAACAACAAAAAAAAA
ATAAAATTCTTATATTAAACCTCACTAACCCTACATTATAAGGTACAACTCTCCAAACTAATAACGATAAAAATAATCTAAAAACAGGG
CAAAAATAATAGATAATAAAATTTGATATAATCGGTACAGTTTGTTCCTTACTAAAAAGTTTTACAGCATCAGAAAACGGTTGAAACAA
TCCTATATAACCTACTTTATTTGGACCTTTACGAATTTGAATATAACCTAAAATTTTCCGTTCTAATAAAGTTACAAAAGCTACCCCAA
TCAAAACACAAATAATTAAAACTAAATAATTTACAATTTCCACTAACAACACAAAACAATTAGACTCAATTACTTTACTATTTATAGAA
CTTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>RG17 
GACCATTTAGTTTATATAAAATAGATATTTTGAAAATATCAGAAAAGAAGAAATTTACTTAATGATCGATTCAATATATAACTTTAATT
ATATTATAAATTAATAACAAAGCATAAAGACTTAACCCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACTGGTAAAAATCTCTTTCAAG
CTAGATATATTAATTTATCATACCGTAATCGAGGTAAAGTTCCTCGAACTCATACAAAAATAAATGCTAAGAATATTGACTTTAAATAA
AATATTAAACTACAAGGATTCCTCCCTAAAAATACAATAACAAAAAGAACTCTCATAAAAAGAATTCTAGAATATTCAGCTATAAAAAT
TAAAGCAAATCCCCCTCTTCTATACTCTGTATTAAACCCTGAAACTAACTCAGATTCTCCTTCTGCAAAATCAAAAGGTGTTCGATTAG
TTTCAGCTAAACAAGAAGCAAACCAAATTAATCTTAAAGGCAAAGACAAAAATGTAAATCAAATATAATCTTGGTATTTATTAAATAAT
TCTAAACTAAATCCCCCTAATAATACAATAAATGATAACAAGATTAAAGCTAAACTCACCTCATAAGAAATGGTTTGAGCCACTCTTCG
TAATCTACCCAATAAAGAATACTTACAATTTGATGCTCAACCTGCTACTATAACTCTATAAACTCCTATTCCTAAACAACAAAAAAAAA
ATAAAATTCTTATATTAAACCTCACTAACCCTACATTATAAGGTACAACTCTCCAAACTAATAACGATAAAAATAATCTAAAAACAGGG
CAAAAATAATAGATAATAAAATTTGATATAATCGGTACAGTTTGTTCCTTACTAAAAAGTTTTACAGCATCAGAAAATGGTTGAAACAA
TCCTATATAACCTACTTTATTTGGACCTTTACGAATTTGAATATAACCTAAAATTTTCCGTTCTAATAAAGTTACAAAAGCTACCCCAA
TCAAAACACAAATAATTAAAACTAAATAATTTACAATTTCCACTAACAACACAAAACAATTAGACTCAATTACTTTACTATTTATAGAA
CTTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>RG20 
GACCATTTAGTTTATATAAAATAGATATTTTGAAAATATCAGAAAAGAAGAAATTTACTTAATGATCGATTCAATATATAACTTTAATT
ATATTATAAATTAATAACAAAGCATAAAGACTTAACCCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACTGGTAAAAATCTCTTTCAAG
CTAGATATATTAATTTATCATACCGTAATCGAGGTAAAGTTCCTCGAACTCATACAAAAATAAATGCTAAGAATATTGACTTTAAATAA
AATATTAAACTACAAGGATTCCCCCCTAAAAATACAATAACAAAAAGAACTCTCATAAAAAGAATTCTAGAATATTCAGCTATAAAAAT
TAAAGCAAATCCCCCTCTTCTATACTCTGTATTAAACCCTGAAACTAACTCAGATTCTCCTTCTGCAAAATCAAAAGGTGTTCGATTAG
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TTTCAGCTAAACAAGAAGCAAACCAAATTAATCTTAAAGGCAAAGACAAAAATGTAAATCAAATATAATCTTGGTATTTATTAAATAAT
TCTAAACTAAATCCCCCTAATAATACAATAAATGATAACAAGATTAAAGCTAAACTCACCTCATAAGAAATGGTTTGAGCCACTCTTCG
TAATCTACCCAATAAAGAATACTTACAATTTGATGCTCAACCTGCTACTATAACTCTATAAACTCCTATTCCTAAACAACAAAAAAAAA
ATAAAATTCTTATATTAAACCTCACTAACCCTACATTATAAGGTACAACTCTCCAAACTAATAACGATAAAAATAATCTAAAAACAGGG
CAAAAATAATAGATAATAAAATTTGATATAATCGGTACAGTTTGTTCCTTACTAAAAAGTTTTACAGCATCAGAAAATGGTTGAAACAA
TCCTATATAACCTACTTTATTTGGACCTTTACGAATTTGAATATAACCTAAAATTTTCCGTTCTAATAAAGTTACAAAAGCTACCCCAA
TCAAAACACAAATAATTAAAACTAAGTAATTTACAATTTCCACTAACAACACAAAACAATTAGACTCAATTACTTTACTATTTATAGAA
CTTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>RG21 
GACCATTTAGTTTATATAAAATAGATATTTTGAAAATATCAGAAAAGAAGAAATTTACTTAATGATCGATTCAATATATAACTTTAATT
ATATTATAAATTAATAACAAAGCATAAAGACTTAACCCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACTGGTAAAAATCTCTTTCAAG
CTAGATATATTAATTTATCATACCGTAATCGAGGTAAAGTTCCTCGAACTCATACAAAAATAAATGCTAAGAATATTGACTTTAAATAA
AATATTAAACTACAAGGATTCCTCCCTAAAAATACAATAACAAAAAGAACTCTCATAAAAAGAATTCTAGAATATTCAGCTATAAAAAT
TAAAGCAAATCCCCCTCTTCTATACTCTGTATTAAACCCTGAAACTAACTCAGATTCTCCTTCTGCAAAATCAAAAGGTGTTCGATTAG
TTTCAGCTAAACAAGAAGCAAACCAAATTAATCTTAAAGGCAAAGACAAAAATGTAAATCAAATATAATCTTGGTATTTATTAAATAAT
TCTAAACTAAATCCCCCTAATAATACAATAAATGATAACAAGATTAAAGCTAAACTCACCTCATAAGAAATGGTTTGAGCCACTCTTCG
TAATCTACCCAATAAAGAATACTTACAATTTGATGCTCAACCTGCTACTATAACTCTATAAACTCCTATTCCTAAACAACAAAAAAAAA
ATAAAATTCTTATATTAAACCTCACTAACCCTACATTATAAGGTACAACTCTCCAAACTAATAACGATAAAAATAATCTAAAAACAGGG
CAAAAATAATAGATAATAAAATTTGATATAATCGGTACAGTTTGTTCCTTACTAAAAAGTTTTACAGCATCAGAAAATGGTTGAAACAA
TCCTATATAACCTACTTTATTTGGACCTTTACGAATTTGAATATAACCTAAAATTTTCCGTTCTAATAAAGTTACAAAAGCTACCCCAA
TCAAAACACAAATAATTAAAACTAAATAATTTACAATTTCCACTAACAACACAAAACAATTAGACTCAATTACTTTACTATTTATAGAA
CTTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>RG22 
GACCATTTAGTTTATATAAAATAGATATTTTGAAAATATCAGAAAAGAAGAAATTTACTTAATGATCGATTCAATATATAACTTTAATT
ATATTATAAATTAATAACAAAGCATAAAGACTTAACCCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACTGGTAAAAATCTCTTTCAAG
CTAGATATATTAATTTATCATACCGTAATCGAGGTAAAGTTCCTCGAACTCATACAAAAATAAATGCTAAGAATATTGACTTTAAATAA
AATATTAAACTACAAGGATTCCCCCCTAAAAATACAATAACAAAAAGAACTCTCATAAAAAGAATTCTAGAATATTCAGCTATAAAAAT
TAAAGCAAATCCCCCTCTTCTATACTCTGTATTAAACCCTGAAACTAACTCAGATTCTCCTTCTGCAAAATCAAAAGGTGTTCGATTAG
TTTCAGCTAAACAAGAAGCAAACCAAATTAATCTTAAAGGCAAAGACAAAAATGTAAATCAAATATAATCTTGGTATTTATTAAATAAT
TCTAAACTAAATCCCCCTAATAATACAATAAATGATAACAAGATTAAAGCTAAACTCACCTCATAAGAAATGGTTTGAGCCACTCTTCG
TAATCTACCCAATAAAGAATACTTACAATTTGATGCTCAACCTGCTACTATAACTCTATAAACTCCTATTCCTAAACAACAAAAAAAAA
ATAAAATTCTTATATTAAACCTCACTAACCCTACATTATAAGGTACAACTCTCCAAACTAATAACGATAAAAATAATCTAAAAACAGGG
CAAAAATAATAGATAATAAAATTTGATATAATCGGTACAGTTTGTTCCTTACTAAAAAGTTTTACAGCATCAGAAAATGGTTGAAACAA
TCCTATATAACCTACTTTATTTGGACCTTTACGAATTTGAATATAACCTAAAATTTTCCGTTCTAATAAAGTTACAAAAGCTACCCCAA
TCAAAACACAAATAATTAAAACTAAATAATTTACAATTTCCACTAACAACACAAAACAATTAGACTCAATTACTTTACTATTTATAGAA
CTTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>RG23 
GACCATTTAGTTTATATAAAATAGATATTTTGAAAATATCAGAAAAGAAGAAATTTACTTAATGATCGATTCAATATATAACTTTAATT
ATATTATAAATTAATAACAAAGCATAAAGACTTAACCCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACTGGTAAAAATCTCTTTCAAG
CTAGATATATTAATTTATCATACCGTAATCGAGGTAAAGTTCCTCGAACTCATACAAAAATAAATGCTAAGAATATTGACTTTAAATAA
AATATTAAACTACAAGGATTCCCCCCTAAAAATACAATAACAAAAAGAACTCTCATAAAAAGAATTCTAGAATATTCAGCTATAAAAAT
TAAAGCAAATCCCCCTCTTCTATACTCTGTATTAAACCCTGAAACTAACTCAGATTCTCCTTCTGCAAAATCAAAAGGTGTTCGATTAG
TTTCAGCTAAACAAGAAGCAAACCAAATTAATCTTAAAGGCAAAGACAAAAATGTAAATCAAATATAATCTTGGTATTTATTAAATAAT
TCTAAACTAAATCCCCCTAATAATACAATAAATGATAACAAGATTAAAGCTAAACTCACCTCATAAGAAATGGTTTGAGCCACTCTTCG
TAATCTACCCAATAAAGAATACTTACAATTTGATGCTCAACCTGCTACTATAACTCTATAAACTCCTATTCCTAAACAACAAAAAAAAA
ATAAAATTCTTATATTAAACCTCACTAACCCTACATTATAAGGTACAACTCTCCAAACTAATAACGATAAAAATAATCTAAAAACAGGG
CAAAAATAATAGATAATAAAATTTGATATAATCGGTACAGTTTGTTCCTTACTAAAAAGTTTTACAGCATCAGAAAATGGTTGAAACAA
TCCTATATAACCTACTTTATTTGGACCTTTACGAATTTGAATATAACCTAAAATTTTCCGTTCTAATAAAGTTACAAAAGCTACCCCAA
TCAAAACACAAATAATTAAAACTAAATAATTTACAATTTCCACTAACAACACAAAACAATTAGACTCAATTACTTTACTATTTATAGAA
CTTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>RG24 
GACCATTTAGTTTATATAAAATAGATATTTTGAAAATATCAGAAAAGAAGAAATTTACTTAATGATCGATTCAATATATAACTTTAATT
ATATTATAAATTAATAACAAAGCATAAAGACTTAACCCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACTGGTAAAAATCTCTTTCAAG
CTAGATATATTAATTTATCATACCGTAATCGAGGTAAAGTTCCTCGAACTCATACAAAAATAAATGCTAAGAATATTGACTTTAAATAA
AATATTAAACTACAAGGATTCCCCCCTAAAAATACAATAACAAAAAGAACTCTCATAAAAAGAATTCTAGAATATTCAGCTATAAAAAT
TAAAGCAAATCCCCCTCTTCTATACTCTGTATTAAACCCTGAAACTAACTCAGATTCTCCTTCTGCAAAATCAAAAGGTGTTCGATTAG
TTTCAGCTAAACAAGAAGCAAACCAAATTAATCTTAAAGGCAAAGACAAAAATGTAAATCAAATATAATCTTGGTATTTATTAAATAAT
TCTAAACTAAATCCCCCTAATAATACAATAAATGATAACAAGATTAAAGCTAAACTCACCTCATAAGAAATGGTTTGAGCCACTCTTCG
TAATCTACCCAATAAAGAATACTTACAATTTGATGCTCAACCTGCTACTATAACTCTATAAACTCCTATTCCTAAACAACAAAAAAAAA
ATAAAATTCTTATATTAAACCTCACTAACCCTACATTATAAGGTACAACTCTCCAAACTAATAACGATAAAAATAATCTAAAAACAGGG
CAAAAATAATAGATAATAAAATTTGATATAATCGGTACAGTTTGTTCCTTACTAAAAAGTTTTACAGCATCAGAAAACGGTTGAAACAA
TCCTATATAACCTACTTTATTTGGACCTTTACGAATTTGAATATAACCTAAAATTTTCCGTTCTAATAAAGTTACAAAAGCTACCCCAA
TCAAAACACAAATAATTAAAACTAAATAATTTACAATTTCCACTAACAACACAAAACAATTAGACTCAATTACTTTACTATTTATAGAA
CTTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>RG25 
GACCATTTAGTTTATATAAAATAGATATTTTGAAAATATCAGAAAAGAAGAAATTTACTTAATGATCGATTCAATATATAACTTTAATT
ATATTATAAATTAATAACAAAGCATAAAGACTTAACCCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACTGGTAAAAATCTCTTTCAAG
CTAGATATATTAATTTATCATACCGTAATCGAGGTAAAGTTCCTCGAACTCATACAAAAATAAATGCTAAGAATATTGACTTTAAATAA
AATATTAAACTACAAGGATTCCCCCCTAAAAATACAATAACAAAAAGAACTCTCATAAAAAGAATTCTAGAATATTCAGCTATAAAAAT
TAAAGCAAATCCCCCTCTTCTATACTCTGTATTAAACCCTGAAACTAACTCAGATTCTCCTTCTGCAAAATCAAAAGGTGTTCGATTAG
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TTTCAGCTAAACAAGAAGCAAACCAAATTAATCTTAAAGGCAAAGACAAAAATGTAAATCAAATATAATCTTGGTATTTATTAAATAAT
TCTAAACTAAATCCCCCTAATAATACAATAAATGATAACAAGATTAAAGCTAAACTCACCTCATAAGAAATGGTTTGAGCCACTCTTCG
TAATCTACCCAATAAAGAATACTTACAATTTGATGCTCAACCTGCTACTATAACTCTATAAACTCCTATTCCTAAACAACAAAAAAAAA
ATAAAATTCTTATATTAAACCTCACTAACCCTACATTATAAGGTACAACTCTCCAAACTAATAACGATAAAAATAATCTAAAAACAGGG
CAAAAATAATAGATAATAAAATTTGATATAATCGGTACAGTTTGTTCCTTACTAAAAAGTTTTACAGCATCAGAAAATGGTTGAAACAA
TCCTATATAACCTACTTTATTTGGACCTTTACGAATTTGAATATAACCTAAAATTTTCCGTTCTAATAAAGTTACAAAAGCTACCCCAA
TCAAAACACAAATAATTAAAACTAAATAATTTACAATTTCCACTAACAACACAAAACAATTAGACTCAATTACTTTACTATTTATAGAA
CTTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>RG33 
GACCATTTAGTTTATATAAAATAGATATTTTGAAAATATCAGAAAAGAAGAAATTTACTTAATGATCGATTCAATATATAACTTTAATT
ATATTATAAATTAATAACAAAGCATAAAGACTTAACCCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACTGGTAAAAATCTCTTTCAAG
CTAGATATATTAATTTATCATACCGTAATCGAGGTAAAGTTCCTCGAACTCATACAAAAATAAATGCTAAGAATATTGACTTTAAATAA
AATATTAAACTACAAGGATTCCCCCCTAAAAATACAATAACAAAAAGAACTCTCATAAAAAGAATTCTAGAATATTCAGCTATAAAAAT
TAAAGCAAATCCCCCTCTTCTATACTCTGTATTAAACCCTGAAACTAACTCAGATTCTCCTTCTGCAAAATCAAAAGGTGTTCGATTAG
TTTCAGCTAAACAAGAAGCAAACCAAATTAATCTTAAAGGCAAAGACAAAAATGTAAATCAAATATAATCTTGGTATTTATTAAATAAT
TCTAAACTAAATCCCCCTAATAATACAATAAATGATAACAAGATTAAAGCTAAACTCACCTCATAAGAAATGGTTTGAGCCACTCTTCG
TAATCTACCCAATAAAGAATACTTACAATTTGATGCTCAACCTGCTACTATAACTCTATAAACTCCTATTCCTAAACAACAAAAAAAAA
ATAAAATTCTTATATTAAACCTCACTAACCCTACATTATAAGGTACAACTCTCCAAACTAATAACGATAAAAATAATCTAAAAACAGGG
CAAAAATAATAGATAATAAAATTTGATATAATCGGTACAGTTTGTTCCTTACTAAAAAGTTTTACAGCATCAGAAAACGGTTGAAACAA
TCCTATATAACCTACTTTATTTGGACCTTTACGAATTTGAATATAACCTAAAATTTTCCGTTCTAATAAAGTTACAAAAGCTACCCCAA
TCAAAACACAAATAATTAAAACTAAATAATTTACAATTTCCACTAACAACACAAAACAATTAGACTCAATTACTTTACTATTTATAGAA
CTTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>RG34 
GACCATTTAGTTTATATAAAATAGATATTTTGAAAATATCAGAAAAGAAGAAATTTACTTAATGATCGATTCAATATATAACTTTAATT
ATATTATAAATTAATAACAAAGCATAAAGACTTAACCCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACTGGTAAAAATCTCTTTCAAG
CTAGATATATTAATTTATCATACCGTAATCGAGGTAAAGTTCCTCGAACTCATACAAAAATAAATGCTAAGAATATTGACTTTAAATAA
AATATTAAACTACAAGGATTCCCCCCTAAAAATACAATAACAAAAAGAACTCTCATAAAAAGAATTCTAGAATATTCAGCTATAAAAAT
TAAAGCAAATCCCCCTCTTCTATACTCTGTATTAAACCCTGAAACTAACTCAGATTCTCCTTCTGCAAAATCAAAAGGTGTTCGATTAG
TTTCAGCTAAACAAGAAGCAAACCAAATTAATCTTAAAGGCAAAGACAAAAATGTAAATCAAATATAATCTTGGTATTTATTAAATAAT
TCTAAACTAAATCCCCCTAATAATACAATAAATGATAACAAGATTAAAGCTAAACTCACCTCATAAGAAATGGTTTGAGCCACTCTTCG
TAATCTACCCAATAAAGAATACTTACAATTTGATGCTCAACCTGCTACTATAACTCTATAAACTCCTATTCCTAAACAACAAAAAAAAA
ATAAAATTCTTATATTAAACCTCACTAACCCTACATTATAAGGTACAACTCTCCAAACTAATAACGATAAAAATAATCTAAAAACAGGG
CAAAAATAATAGATAATAAAATTTGATATAATCGGTACAGTTTGTTCCTTACTAAAAAGCTTTACAGCATCAGAAAACGGTTGAAACAA
TCCTATATAACCTACTTTATTTGGACCTTTACGAATTTGAATATAACCTAAAATTTTCCGTTCTAATAAAGTTACAAAAGCTACCCCAA
TCAAAACACAAATAATTAAAACTAAATAATTTACAATTTCCACTAACAACACAAAACAATTAGACTCAATTACTTTACTATTTATAGAA
CTTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>RG37 
GACCATTTAGTTTATATAAAATAGATATTTTGAAAATATCAGAAAAGAAGAAATTTACTTAATGATCGATTCAATATATAACTTTAATT
ATATTATAAATTAATAACAAAGCATAAAGACTTAACCCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACTGGTAAAAATCTCTTTCAAG
CTAGATATATTAATTTATCATACCGTAATCGAGGTAAAGTTCCTCGAACTCATACAAAAATAAATGCTAAGAATATTGACTTTAAATAA
AATATTAAACTACAAGGATTCCCCCCTAAAAATACAATAACAAAAAGAACTCTCATAAAAAGAATTCTAGAATATTCAGCTATAAAAAT
TAAAGCAAATCCCCCTCTTCTATACTCTGTATTAAACCCTGAAACTAACTCAGATTCTCCTTCTGCAAAATCAAAAGGTGTTCGATTAG
TTTCAGCTAAACAAGAAGCAAACCAAATTAATCTTAAAGGCAAAGACAAAAATGTAAATCAAATATAATCTTGGTATTTATTAAATAAT
TCTAAACTAAATCCCCCTAATAATACAATAAATGATAACAAGATTAAAGCTAAACTCACCTCATAAGAAATGGTTTGAGCCACTCTTCG
TAATCTACCCAATAAAGAATACTTACAATTTGATGCTCAACCTGCTACTATAACTCTATAAACTCCTATTCCTAAACAACAAAAAAAAA
ATAAAATTCTTATATTAAACCTTACTAACCCTACATTATAAGGTACAACTCTCCAAACTAATAACGATAAAAATAATCTAAAAACAGGG
CAAAAATAATAGATAATAAAATTTGATATAATCGGTACAGTTTGTTCCTTACTAAAAAGTTTTACAGCATCAGAAAACGGTTGAAACAA
TCCTATATAACCTACTTTATTTGGACCTTTACGAATTTGAATATAACCTAAAATTTTCCGTTCTAATAAAGTTACAAAAGCTACCCCAA
TCAAAACACAAATAATTAAAACTAAATAATTTACAATTTCCACTAACAACACAAAACAATTAGACTCAATTACTTTACTATTTATAGAA
CTTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>RG38 
GACCATTTAGTTTATATAAAATAGATATTTTGAAAATATCAGAAAAGAAGAAATTTACTTAATGATCGATTCAATATATAACTTTAATT
ATATTATAAATTAATAACAAAGCATAAAGACTTAACCCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACTGGTAAAAATCTCTTTCAAG
CTAGATATATTAATTTATCATACCGTAATCGAGGTAAAGTTCCTCGAACTCATACAAAAATAAATGCTAAGAATATTGACTTTAAATAA
AATATTAAACTACAAGGATTCCCCCCTAAAAATACAATAACAAAAAGAACTCTCATAAAAAGAATTCTAGAATATTCAGCTATAAAAAT
TAAAGCAAATCCCCCTCTTCTATACTCTGTATTAAACCCTGAAACTAACTCAGATTCTCCTTCTGCAAAATCAAAAGGTGTTCGATTAG
TTTCAGCTAAACAAGAAGCAAACCAAATTAATCTTAAAGGCAAAGACAAAAATGTAAATCAAATATAATCTTGGTATTTATTAAATAAT
TCTAAACTAAATCCCCCTAATAATACAATAAATGATAACAAGATTAAAGCTAAACTCACCTCATAAGAAATGGTTTGAGCCACTCTTCG
TAATCTACCCAATAAAGAATACTTACAATTTGATGCTCAACCTGCTACTATAACTCTATAAACTCCTATTCCTAAACAACAAAAAAAAA
ATAAAATTCTTATATTAAACCTCACTAACCCTACATTATAAGGTACAACTCTCCAAACTAATAACGATAAAAATAATCTAAAAACAGGG
CAAAAATAATAGATAATAAAATTTGATATAATCGGTACAGTTTGTTCCTTACTAAAAAGTTTTACAGCATCAGAAAATGGTTGAAACAA
TCCTATATAACCTACTTTATTTGGACCTTTACGAATTTGAATATAACCTAAAATTTTCCGTTCTAATAAAGTTACAAAAGCTACCCCAA
TCAAAACACAAATAATTAAAACTAAATAATTTACAATTTCCACTAACAACACAAAACAATTAGACTCAATTACTTTACTATTTATAGAA
CTTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>RW07g 
GACCATTTAGTTTATATAAAATAGATATTTTGAAAATATCAGAAAAGAAAAAATTTACTTAATGATCGATTCAATATATAACTTTAATT
ATATTATAAATTAATAACAAAGCATAAAGACTTAACCCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACTGGTAAAAATCTCTTTCAAG
CTAGATATATTAATTTATCATACCGTAATCGAGGTAAAGTTCCTCGAACTCATACAAAAATAAATGCTAAGAATATTGACTTTAAATAA
AATATTAAACTACAAGGATTCCCCCCTAAAAATACAATAACAAAAAGAACTCTCATAAAAAGAATTCTAGAATATTCAGCTATAAAAAT
TAAAGCAAATCCCCCTCTTCTATACTCTGTATTAAACCCTGAAACTAACTCAGATTCTCCTTCTGCAAAATCAAAAGGTGTTCGATTAG
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TTTCAGCTAAACAAGAAGCAAACCAAATTAATCTTAAAGGCAAAGACAAAAATGTAAATCAAATATAATCTTGGTATTTATTAAATAAT
TCTAAACTAAATCCCCCTAATAATACAATAAATGATAACAAGATTAAAGCTAAACTCACCTCATAAGAAATGGTTTGAGCCACTCTTCG
TAATCTACCCAATAAAGAATACTTACAATTTGATGCTCAACCTGCTACTATAACTCTATAAACTCCTATTCCTAAACAACAAAAAAAAA
ATAAAATTCTTATATTAAACCTCACTAACCCTACATTATAAGGTACAACTCTCCAAACTAATAACGATAAAAATAATCTAAAAACAGGG
CAAAAATAATAGATAATAAAATTTGATATAATCGGTACAGTTTGTTCCTTACTAAAAAGTTTTACAGCATCAGAAAATGGTTGAAACAA
TCCTATATAACCTACTTTATTTGGACCTTTACGAATTTGAATATAACCTAAAATTTTCCGTTCTAATAAAGTTACAAAAGCTACCCCAA
TCAAAACACAAATAATTAAAACTAAATAATTTACAATTTCCACTAACAACACAAAACAATTAGACTCAATTACTTTACTATTTATAGAA
CTTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>RV01 
GATCACTTAGTTTATATAAAATAGATATTTTGAAAATATCAGAAAAGAAAATTTCTCTTAATGATCGATCAATATACAACTTTAATTAT
ACTTATAAATTTAAAACAAAACATAAAGATTTTACCCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACTGGTAAAAATCTTTTTCAAGC
TAAATACATTAATTTATCATATCGTAACCGAGGTAGAGTCCCTCGAACCCATACAAAAATAAATGCTAAAAACATTGACTTTAAATAAA
ATATTAAACTACAAGGGTTTCCTCCTAAAAATACAACGACAAAAAGAACTCTTATAAAAAGAATTCTAGAATATTCTGCTATAAAGATT
AAAGCAAATCCTCCTCTTCTATACTCCGTATTAAATCCTGAAACTAATTCAGACTCTCCTTCTGCAAAATCAAAAGGTGTTCGATTAGT
TTCCGCTAAACAAGAAGCAAACCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAATCAAATATAATTTTGATATTTATTAAATAATT
CTAAACTAAATCCACCTAATAATACAATAAATGACAATAAAATTAAAGCTAATCTAACTTCATAAGAAATAGTTTGAGCTACTCTCCGT
AATCTTCCCAATAAAGAATATTTACAATTTGATGCTCAACCTGCTACCATAACCCTATAAACTCCTATACCTAAACAACAAAAAAAAAA
TAAAATTCTCATATTAAATCTTAATAATCCTACATCATAAGGTAAAACCCTTCAAACTAATAATGACAAAAATAATCTAAAAATAGGGC
AAAAATAATAGATAATAAAATTTGATATAATAGGTATAGTTTGCTCTTTACTAAAAAGTTTTACAGCATCGGAAAATGGTTGAAATAAC
CCTATATAACCCACCTTATTCGGGCCTTTACGAATTTGAATATACCCTAAAATTTTTCGTTCTAATAAAGTTACAAAAGCTACTCCAAC
TAAAACACAAATAATTAAAACTAAATAATTTACTACTTCCACTAAAAACACAAAACAATTAGACTCAATTACTCTACTACTTATAGAAC
TTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGCACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>RV02 
GATCACTTAGTTTATATAAAATAGATATTTTGAAAATATCAGAAAAGAAAATTTCTCTTAATGATCGATCAATATACAACTTTAATTAT
ACTTATAAATTTAAAACAAAACATAAAGATTTTACCCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACTGGTAAAAATCTTTTTCAAGC
TAAATACATTAATTTATCATATCGTAACCGAGGTAGAGTCCCTCGAACCCATACAAAAATAAATGCTAAAAACATTGACTTTAAATAAA
ATATTAAACTACAAGGGTTTCCTCCTAAAAATACAACGACAAAAAGAACTCTTATAAAAAGAATTCTAGAATATTCTGCTATAAAGATT
AAAGCAAATCCTCCTCTTCTATACTCCGTATTAAATCCTGAAACTAATTCAGACTCTCCTTCTGCAAAATCAAAAGGTGTTCGATTAGT
TTCCGCTAAACAAGAAGCAAACCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAATCAAATATAATTTTGATATTTATTAAATAATT
CTAAACTAAATCCACCTAATAATACAATAAATGACAATAAAATTAAAGCTAATCTAACTTCATAAGAAATAGTTTGAGCTACTCTCCGT
AATCTTCCCAATAAAGAATATTTACAATTTGATGCTCAACCTGCTACCATAACCCTATAAACTCCTATACCTAAACAACAAAAAAAAAA
TAAAATTCTCATATTAAATCTTAATAATCCTACATCATAAGGTAAAACCCTTCAAACTAATAATGACAAAAATAATCTAAAAATAGGGC
AAAAATAATAGATAATAAAATTTGATATAATAGGTATAGTTTGCTCTTTACTAAAAAGTTTTACAGCATCGGAAAATGGTTGAAATAAC
CCCATATAACCCACCTTATTCGGGCCTTTACGAATTTGAATATACCCTAAAATTTTTCGTTCTAATAAAGTTACAAAAGCTACTCCAAC
TAAAACACAAATAATTAAAACTAAATAATTTACTACTTCCACTAAAAACACAAAACAATTAGACTCAATTACTCTACTACTTATAGAAC
TTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGCACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>RV11 
GATCACTTAGTTTATATAAAATAGATATTTTGAAAATATCAGAAAAGAAAATTTCTCTTAATGATCGATCAATATACAACTTTAATTAT
ACTTATAAATTTAAAACAAAACATAAAGATTTTACCCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACTGGTAAAAATCTTTTTCAAGC
TAAATACATTAATTTATCATATCGTAACCGAGGTAGAGTCCCTCGAACCCATACAAAAATAAATGCTAAAAACATTGACTTTAAATAAA
ATATTAAACTACAAGGGTTTCCTCCTAAAAATACAACGACAAAAAGAACTCTTATAAAAAGAATTCTAGAATATTCTGCTATAAAGATT
AAAGCAAATCCTCCTCTTCTATACTCCGTATTAAATCCTGAAACTAATTCAGACTCTCCTTCTGCAAAATCAAAAGGTGTTCGATTAGT
TTCCGCTAAACAAGAAGCAAACCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAATCAAATATAATTTTGATATTTATTAAATAATT
CTAAACTAAATCCACCTAATAATACAATAAATGACAATAAAATTAAAGCTAATCTAACTTCATAAGAAATAGTTTGAGCTACTCTCCGT
AATCTTCCCAATAAAGAATATTTACAATTTGATGCTCAACCTGCTACCATAACCCTATAAACTCCTATACCTAAACAACAAAAAAAAAA
TAAAATTCTCATATTAAATCTTAATAATCCTACATCATAAGGTAAAACCCTTCAAACTAATAATGACAAAAATAATCTAAAAATAGGGC
AAAAATAATAGATAATAAAATTTGATATAATAGGTATAGTTTGCTCTTTACTAAAAAGTTTTACAGCATCGGAAAATGGTTGAAATAAC
CCCATATAACCCACCTTATTCGGGCCTTTACGAATTTGAATATACCCTAAAATTTTTCGTTCTAATAAAGTTACAAAAGCTACTCCAAC
TAAAACACAAATAATTAAAACTAAATAATTTACTACTTCCACTAAAAACACAAAACAATTAGACTCAATTACTCTACTACTTATAGAAC
TTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGCACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>RV12 
GATCACTTAGTTTATATAAAATAGATATTTTGAAAATATCAGAAAAGAAAATTTCTCTTAATGATCGATCAATATACAACTTTAATTAT
ACTTATAAATTTAAAACAAAACATAAAGATTTTACCCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACTGGTAAAAATCTTTTTCAAGC
TAAATACATTAATTTATCATATCGTAACCGAGGTAGAGTCCCTCGAACCCATACAAAAATAAATGCTAAAAACATTGACTTTAAATAAA
ATATTAAACTACAAGGGTTTCCTCCTAAAAATACAACGACAAAAAGAACTCTTATAAAAAGAATTCTAGAATATTCTGCTATAAAGATT
AAAGCAAATCCTCCTCTTCTATACTCCGTATTAAATCCTGAAACTAATTCAGACTCTCCTTCTGCAAAATCAAAAGGTGTTCGATTAGT
TTCCGCTAAACAAGAAGCAAACCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAATCAAATATAATTTTGATATTTATTAAATAATT
CTAAACTAAATCCACCTAATAATACAATAAATGACAATAAAATTAAAGCTAATCTAACTTCATAAGAAATAGTTTGAGCTACTCTCCGT
AATCTTCCCAATAAAGAATATTTACAATTTGATGCTCAACCTGCTACCATAACCCTATAAACTCCTATACCTAAACAACAAAAAAAAAA
TAAAATTCTCATATTAAATCTTAATAATCCTACATCATAAGGTAAAACCCTTCAAACTAATAATGACAAAAATAATCTAAAAATAGGGC
AAAAATAATAGATAATAAAATTTGATATAATAGGTATAGTTTGCTCTTTACTAAAAAGTTTTACAGCATCGGAAAATGGTTGAAATAAC
CCCATATAACCCACCTTATTCGGGCCTTTACGAATTTGAATATACCCTAAAATTTTTCGTTCTAATAAAGTTACAAAAGCTACTCCAAC
TAAAACACAAATAATTAAAACTAAATAATTTACTACTTCCACTAAAAACACAAAACAATTAGACTCAATTACTCTACTACTTATAGAAC
TTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGCACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>RV13 
GATCACTTAGTTTATATAAAATAGATATTTTGAAAATATCAGAAAAGAAAATTTCTCTTAATGATCGATCAATATACAACTTTAATTAT
ACTTATAAATTTAAAACAAAACATAAAGATTTTACCCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACTGGTAAAAATCTTTTTCAAGC
TAAATACATTAATTTATCATATCGTAACCGAGGTAGAGTCCCTCGAACCCATACAAAAATAAATGCTAAAAACATTGACTTTAAATAAA
ATATTAAACTACAAGGGTTTCCTCCTAAAAATACAACGACAAAAAGAACTCTTATAAAAAGAATTCTAGAATATTCTGCTATAAAGATT
AAAGCAAATCCTCCTCTTCTATACTCCGTATTAAATCCCGAAACTAATTCAGACTCTCCTTCTGCAAAATCAAAAGGTGTTCGATTAGT
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TTCCGCTAAACAAGAAGCAAACCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAATCAAATATAATTTTGATATTTATTAAATAATT
CTAAACTAAATCCACCTAATAATACAATAAATGACAATAAAATTAAAGCTAATCTAACTTCATAAGAAATAGTTTGAGCTACTCTCCGT
AATCTTCCCAATAAAGAATATTTACAATTTGATGCTCAACCTGCTACCATAACCCTATAAACTCCTATACCTAAACAACAAAAAAAAAA
TAAAATTCTCATATTAAATCTTAATAATCCTACATCATAAGGTAAAACCCTTCAAACTAATAATGACAAAAATAATCTAAAAATAGGGC
AAAAATAATAGATAATAAAATTTGATATAATAGGTATAGTTTGCTCTTTACTAAAAAGTTTTACAGCATCGGAAAATGGTTGAAATAAC
CCCATATAACCCACCTTATTCGGGCCTTTACGAATTTGAATATACCCTAAAATTTTTCGTTCTAATAAAGTTACAAAAGCTACTCCAAC
TAAAACACAAATAATTAAAACTAAATAATTTACTACTTCCACTAAAAACACAAAACAATTAGACTCAATTACTCTACTACTTATAGAAC
TTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGCACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>RV27 
GATCACTTAGTTTATATAAAATAGATATTTTGAAAATATCAGAAAAGAAAATTTCTCTTAATGATCGATCAATATACAACTTTAATTAT
ACTTATAAATTTAAAACAAAACATAAAGATTTTACCCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATTGAAACTGGTAAAAATCTTTTTCAAGC
TAAATACATTAATTTATCATATCGTAACCGAGGTAGAGTCCCTCGAACCCATACAAAAATAAATGCTAAAAACATTGACTTTAAATAAA
ATATTAAACTACAAGGGTTTCCTCCTAAAAATACAACGACAAAAAGAACTCTTATAAAAAGAATTCTAGAATATTCTGCTATAAAGATT
AAAGCAAATCCTCCTCTTCTATACTCCGTATTAAATCCTGAAACTAATTCAGACTCTCCTTCTGCAAAATCAAAAGGTGTTCGATTAGT
TTCCGCTAAACAAGAAGCAAACCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAATCAAATATAATTTTGATATTTATTAAATAATT
CTAAACTAAATCCACCTAATAATACAATAAATGACAATAAAATTAAAGCTAATCTAACTTCATAAGAAATAGTTTGAGCTACTCTCCGT
AATCTTCCCAATAAAGAATATTTACAATTTGATGCTCAACCTGCTACCATAACCCTATAAACTCCTATACCTAAACAACAAAAAAAAAA
TAAAATTCTCATATTAAATCTTAATAATCCTACATCATAAGGTAAAACCCTTCAAACTAATAATGACAAAAATAATCTAAAAATAGGGC
AAAAATAATAGATAATAAAATTTGATATAATAGGTATAGTTTGCTCTTTACTAAAAAGTTTTACAGCATCGGAAAATGGTTGAAATAAC
CCCATATAACCCACCTTATTCGGGCCTTTACGAATTTGAATATACCCTAAAATTTTTCGTTCTAATAAAGTTACAAAAGCTACTCCAAC
TAAAACACAAATAATTAAAACTAAATAATTTACTACTTCCACTAAAAACACAAAACAATTAGACTCAATTACTCTACTACTTATAGAAC
TTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGCACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>RV28 
GATCACTTAGTTTATATAAAATAGATATTTTGAAAATATCAGAAAAGAAAATTTCTCTTAATGATCGATCAATATACAACTTTAATTAT
ACTTATAAATTTAAAACAAAACATAAAGATTTTACCCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACTGGTAAAAATCTTTTTCAAGC
TAAATACATTAATTTATCATATCGTAACCGAGGTAGAGTCCCTCGAACCCATACAAAAATAAATGCTAAAAACATTGACTTTAAATAAA
ATATTAAACTACAAGGGTTTCCTCCTAAAAATACAACGACAAAAAGAACTCTTATAAAAAGAATTCTAGAATATTCTGCTATAAAGATT
AAAGCAAATCCTCCTCTTCTATACTCCGTATTAAATCCTGAAACTAATTCAGACTCTCCTTCTGCAAAATCAAAAGGTGTTCGATTAGT
TTCCGCTAAACAAGAAGCAAACCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAATCAAATATAATTTTGATATTTATTAAATAATT
CTAAACTAAATCCACCTAATAATACAATAAATGACAATAAAATTAAAGCTAATCTAACTTCATAAGAAATAGTTTGAGCTACTCTCCGT
AATCTTCCCAATAAAGAATATTTACAATTTGATGCTCAACCTGCTACCATAACCCTATAAACTCCTATACCTAAACAACAAAAAAAAAA
TAAAATTCTCATATTAAATCTTAATAATCCTACATCATAAGGTAAAACCCTTCAAACTAATAATGACAAAAATAATCTAAAAATAGGGC
AAAAATAATAGATAATAAAATTTGATATAATAGGTATAGTTTGCTCTTTACTAAAAAGTTTTACAGCATCGGAAAATGGTTGAAATAAC
CCCATATAACCCACCTTATTCGGGCCTTTACGAATTTGAATATACCCTAAAATTTTTCGTTCTAATAAAGTTACAAAAGCTACTCCAAC
TAAAACACAAATAATTAAAACTAAATAATTTACTACCTCCACTAAAAACACAAAACAATTAGACTCAATTACTCTACTACTTATAGAAC
TTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGCACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>RV29 
GATCACTTAGTTTATATAAAATAGATATTTTGAAAATATCAGAAAAGAAAATTTCTCTTAATGATCGATCAATATACAACTTTAATTAT
ACTTATAAATTTAAAACAAAACATAAAGATTTTACCCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACTGGTAAAAATCTTTTTCAAGC
TAAATACATTAATTTATCATATCGTAACCGAGGTAGGGTCCCTCGAACCCATACAAAAATAAATGCTAAAAACATTGACTTTAAATAAA
ATATTAAACTACAAGGGTTTCCTCCTAAAAATACAACGACAAAAAGAACTCTTATAAAAAGAATTCTAGAATATTCTGCTATAAAGATT
AAAGCAAATCCTCCTCTTCTATACTCCGTATTAAATCCCGAAACTAATTCAGACTCTCCTTCTGCAAAATCAAAAGGTGTTCGATTAGT
TTCCGCTAAACAAGAAGCAAACCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAATCAAATATAATTTTGATATTTATTAAATAATT
CTAAACTAAATCCACCTAATAATACAATAAATGACAATAAAATTAAAGCTAATCTAACTTCATAAGAAATAGTTTGAGCTACTCTCCGT
AATCTTCCCAATAAAGAATATTTACAATTTGATGCTCAACCTGCTACCATAACCCTATAAACTCCTATACCTAAACAACAAAAAAAAAA
TAAAATTCTCATATTAAATCTTAATAATCCTACATCATAAGGTAAAACCCTTCAAACTAATAATGACAAAAATAATCTAAAAATAGGGC
AAAAATAATAGATAATAAAATTTGATATAATAGGTATAGTTTGCTCTTTACTAAAAAGTTTTACAGCATCGGAAAATGGTTGAAATAAC
CCCATATAACCCACCTTATTTGGGCCTTTACGAATTTGAATATACCCTAAAATTTTTCGTTCTAATAAAGTTACAAAAGCTACTCCAAC
TAAAACACAAATAATTAAAACTAAATAATTTACTACTTCCACTAAAAACACAAAACAATTAGACTCAATTACTCTACTACTTATAGAAC
TTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGCACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>RV31 
GATCACTTAGTTTATATAAAATAGATATTTTGAAAATATCAGAAAAGAAAATTTCTCTTAATGATCGATCAATATACAACTTTAATTAT
ACTTATAAATTTAAAACAAAACATAAAGATTTTACCCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACTGGTAAAAATCTTTTTCAAGC
TAAATACATTAATTTATCATATCGTAACCGAGGTAGAGTCCCTCGAACCCATACAAAAATAAATGCTAAAAACATTGACTTTAAATAAA
ATATTAAACTACAAGGGTTTCCTCCTAAAAATACAACGACAAAAAGAACTCTTATAAAAAGAATTCTAGAATATTCTGCTATAAAGATT
AAAGCAAATCCTCCTCTTCTATACTCCGTATTAAATCCTGAAACTAATTCAGACTCTCCTTCTGCAAAATCAAAAGGTGTTCGATTAGT
TTCCGCTAAACAAGAAGCAAACCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAATCAAATATAATTTTGATATTTATTAAATAATT
CTAAACTAAATCCACCTAATAATACAATAAATGACAATAAAATTAAAGCTAATCTAACTTCATAAGAAATAGTTTGAGCTACTCTCCGT
AATCTTCCCAATAAAGAATATTTACAATTTGATGCTCAACCTGCTACCATAACCCTATAAACTCCTATACCTAAACAACAAAAAAAAAA
TAAAATTCTCATATTAAATCTTAATAATCCTACATCATAAGGTAAAACCCTTCAAACTAATAATGACAAAAATAATCTAAAAATAGGGC
AAAAATAATAGATAATAAAATTTGATATAATAGGTATAGTTTGCTCTTTACTAAAAAGTTTTACAGCATCGGAAAATGGTTGAAATAAC
CCCATATAACCCACCTTATTCGGGCCTTTACGAATTTGAATATACCCTAAAATTTTTCGTTCTAATAAAGTTACAAAAGCTACTCCAAC
TAAAACACAAATAATTAAAACTAAATAATTTACTACTTCCACTAAAAACACAAAACAATTAGACTCAATTACTCTACTACTTATAGAAC
TTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGCACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>TV02 
GATCACTTAGTTTATATAAAATAGATATTTTGAAAATATCAGAAAAGAAAATTTCTCTTAATGATCGATCAATATACAACTTTAATTAT
ACTTATAAATTTAAAACAAAACATAAAGATTTTACCCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATTGAAACTGGTAAAAATCTTTTTCAAGC
TAAATACATTAATTTATCATATCGTAACCGAGGTAGAGTCCCTCGAACCCATACAAAAATAAATGCTAAAAACATTGACTTTAAATAAA
ATATTAAACTACAAGGGTTTCCTCCTAAAAATACAACGACAAAAAGAACTCTTATAAAAAGAATTCTAGAATATTCTGCTATAAAGATT
AAAGCAAATCCTCCTCTTCTATACTCCGTATTAAATCCTGAAACTAATTCAGACTCTCCTTCTGCAAAATCAAAAGGTGTTCGATTAGT
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TTCCGCTAAACAAGAAGCAAACCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAATCAAATATAATTTTGATATTTATTAAATAATT
CTAAACTAAATCCACCTAATAATACAATAAATGACAATAAAATTAAAGCTAATCTAACTTCATAAGAAATAGTTTGAGCTACTCTCCGT
AATCTTCCCAATAAAGAATATTTACAATTTGATGCTCAACCTGCTACCATAACCCTATAAACTCCTATACCTAAACAACAAAAAAAAAA
TAAAATTCTCATATTAAATCTTAATAATCCTACATCATAAGGTAAAACCCTTCAAACTAATAATGACAAAAATAATCTAAAAATAGGGC
AAAAATAATAGATAATAAAATTTGATATAATAGGTATAGTTTGCTCTTTACTAAAAAGTTTTACAGCATCGGAAAATGGTTGAAATAAC
CCCATATAACCCACCTTATTCGGGCCTTTACGAATTTGAATATACCCTAAAATTTTTCGTTCTAATAAAGTTACAAAAGCTACTCCAAC
TAAAACACAAATAATTAAAACTAAATAATTTACTACTTCCACTAAAAACACAAAACAATTAGACTCAATTACTCTACTACTTATAGAAC
TTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGCACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>TV03 
GATCACTTAGTTTATATAAAATAGATATTTTGAAAATATCAGAAAAGAAAATTTCTCTTAATGATCGATCAATATACAACTTTAATTAT
ACTTATAAATTTAAAACAAAACATAAAGATTTTACCCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACTGGTAAAAATCTTTTTCAAGC
TAAATACATTAATTTATCATATCGTAACCGAGGTAGGGTCCCTCGAACCCATACAAAAATAAATGCTAAAAACATTGACTTTAAATAAA
ATATTAAACTACAAGGGTTTCCTCCTAAAAATACAACGACAAAAAGAACTCTTATAAAAAGAATTCTAGAATATTCTGCTATAAAGATT
AAAGCAAATCCTCCTCTTCTATACTCCGTATTAAATCCCGAAACTAATTCAGACTCTCCTTCTGCAAAATCAAAAGGTGTTCGATTAGT
TTCCGCTAAACAAGAAGCAAACCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAATCAAATATAATTTTGATATTTATTAAATAATT
CTAAACTAAATCCACCTAATAATACAATAAATGACAATAAAATTAAAGCTAATCTAACTTCATAAGAAATAGTTTGAGCTACTCTCCGT
AATCTTCCCAATAAAGAATATTTACAATTTGATGCCCAACCTGCTACCATAACCCTATAAACTCCTATACCTAAACAACAAAAAAAAAA
TAAAATTCTCATATTAAATCTTAATAATCCTACATCATAAGGTAAAACCCTTCAAACTAATAATGACAAAAATAATCTAAAAATAGGGC
AAAAATAATAGATAATAAAATTTGATATAATAGGTATAGTTTGCTCTTTACTAAAAAGTTTTACAGCATCGGAAAATGGTTGAAATAAC
CCCATATAACCCACCTTATTTGGGCCTTTACGAATTTGAATATACCCTAAAATTTTTCGTTCTAATAAAGTTACAAAAGCTACTCCAAC
TAAAACACAAATAATTAAAACTAAATAATTTACTACTTCCACTAAAAACACAAAACAATTAGACTCAATTACTCTACTACTTATAGAAC
TTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGCACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>TV04 
GATCACTTAGTTTATATAAAATAGATATTTTGAAAATATCAGAAAAGAAAATTTCTCTTAATGATCGATCAATATACAACTTTAATTAT
ACTTATAAATTTAAAACAAAACATAAAGATTTTACCCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACTGGTAAAAATCTTTTTCAAGC
TAAATACATTAATTTATCATATCGTAACCGAGGTAGAGTCCCTCGAACCCATACAAAAATAAATGCTAAAAACATTGACTTTAAATAAA
ATATTAAACTACAAGGGTTTCCTCCTAAAAATACAACGACAAAAAGAACTCTTATAAAAAGAATTCTAGAATATTCTGCTATAAAGATT
AAAGCAAATCCTCCTCTTCTATACTCCGTATTAAATCCTGAAACTAATTCAGACTCTCCTTCTGCAAAATCAAAAGGTGTTCGATTAGT
TTCCGCTAAACAAGAAGCAAACCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAATCAAATATAATTTTGATATTTATTAAATAATT
CTAAACTAAATCCACCTAATAATACAATAAATGACAATAAAATTAAAGCTAATCTAACTTCATAAGAAATAGTTTGAGCTACTCTCCGT
AATCTTCCCAATAAAGAATATTTACAATTTGATGCTCAACCTGCTACCATAACCCTATAAACTCCTATACCTAAACAACAAAAAAAAAA
TAAAATTCTCATATTAAATCTTAATAATCCTACATCATAAGGTAAAACCCTTCAAACTAATAATGACAAAAATAATCTAAAAATAGGGC
AAAAATAATAGATAATAAAATTTGATATAATAGGTATAGTTTGCTCTTTACTAAAAAGTTTTACAGCATCGGAAAATGGTTGAAATAAC
CCCATATAACCCACCTTATTCGGGCCTTTACGAATTTGAATATACCCTAAAATTTTTCGTTCTAATAAAGTTACAAAAGCTACTCCAAC
TAAAACACAAATAATTAAAACTAAATAATTTACTACTTCCACTAAAAACACAAAACAATTAGACTCAATTACTCTACTACTTATAGAAC
TTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGCACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>TV05 
GATCACTTAGTTTATATAAAATAGATATTTTGAAAATATCAGAAAAGAAAATTTCTCTTAATGATCGATCAATATACAACTTTAATTAT
ACTTATAAATTTAAAACAAAACATAAAGATTTTACCCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACTGGTAAAAATCTTTTTCAAGC
TAAATACATTAATTTATCATATCGTAACCGAGGTAGAGTCCCTCGAACCCATACAAAAATAAATGCTAAAAACATTGACTTTAAATAAA
ATATTAAACTACAAGGGTTTCCTCCTAAAAATACAACGACAAAAAGAACTCTTATAAAAAGAATTCTAGAATATTCTGCTATAAAGATT
AAAGCAAATCCTCCTCTTCTATACTCCGTATTAAATCCTGAAACTAATTCAGACTCTCCTTCTGCAAAATCAAAAGGTGTTCGATTAGT
TTCCGCTAAACAAGAAGCAAACCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAATCAAATATAATTTTGATATTTATTAAATAATT
CTAAACTAAATCCACCTAATAATACAATAAATGACAATAAAATTAAAGCTAATCTAACTTCATAAGAAATAGTTTGAGCTACTCTCCGT
AATCTTCCCAATAAAGAATATTTACAATTTGATGCTCAACCTGCTACCATAACCCTATAAACTCCTATACCTAAACAACAAAAAAAAAA
TAAAATTCTCATATTAAATCTTAATAATCCTACATCATAAGGTAAAACCCTTCAAACTAATAATGACAAAAATAATCTAAAAATAGGGC
AAAAATAATAGATAATAAAATTTGATATAATAGGTATAGTTTGCTCTTTACTAAAAAGTTTTACAGCATCGGAAAATGGTTGAAATAAC
CCCATATAACCCACCTTATTCGGGCCTTTACGAATTTGAATATACCCTAAAATTTTTCGTTCTAATAAAGTTACAAAAGCTACTCCAAC
TAAAACACAAATAATTAAAACTAAATAATTTACTACTTCCACTAAAAACACAAAACAATTAGACTCAATTACTCTACTACTTATAGAAC
TTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGCACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>TV06 
GATCACTTAGTTTATATAAAATAGATATTTTGAAAATATCAGAAAAGAAAATTTCTCTTAATGATCGATCAATATACAACTTTAATTAT
ACTTATAAATTTAAAACAAAACATAAAGATTTTACCCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACTGGTAAAAATCTTTTTCAAGC
TAAATACATTAATTTATCATATCGTAACCGAGGTAGAGTCCCTCGAACCCATACAAAAATAAATGCTAAAAACATTGACTTTAAATAAA
ATATTAAACTACAAGGGTTTCCTCCTAAAAATACAACGACAAAAAGAACTCTTATAAAAAGAATTCTAGAATATTCTGCTATAAAGATT
AAAGCAAATCCTCCTCTTCTATACTCCGTATTAAATCCTGAAACTAATTCAGACTCTCCTTCTGCAAAATCAAAAGGTGTTCGATTAGT
TTCCGCTAAACAAGAAGCAAACCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAATCAAATATAATTTTGATATTTATTAAATAATT
CTAAACTAAATCCACCTAATAATACAATAAATGACAATAAAATTAAAGCTAATCTAACTTCATAAGAAATAGTTTGAGCTACTCTCCGT
AATCTTCCCAATAAAGAATATTTACAATTTGATGCTCAACCTGCTACCATAACCCTATAAACTCCTATACCTAAACAACAAAAAAAAAA
TAAAATTCTCATATTAAATCTTAATAATCCTACATCATAAGGTAAAACCCTTCAAACTAATAATGACAAAAATAATCTAAAAATAGGGC
AAAAATAATAGATAATAAAATTTGATATAATAGGTATAGTTTGCTCTTTACTAAAAAGTTTTACAGCATCGGAAAATGGTTGAAATAAC
CCCATATAACCCACCTTATTCGGGCCTTTACGAATTTGAATATACCCTAAAATTTTTCGTTCTAATAAAGTTACAAAAGCTACTCCAAC
TAAAACACAAATAATTAAAACTAAATAATTTACTACTTCCACTAAAAACACAAAACAATTAGACTCAATTACTCTACTACTTATAGAAC
TTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGCACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>TV09 
GATCACTTAGTTTATATAAAATAGATATTTTGAAAATATCAGAAAAGAAAATTTCTCTTAATGATCGATCAATATACAACTTTAATTAT
ACTTATAAATTTAAAACAAAACATAAAGATTTTACCCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACTGGTAAAAATCTTTTTCAAGC
TAAATACATTAATTTATCATATCGTAACCGAGGTAGAGTCCCTCGAACCCATACAAAAATAAATGCTAAAAACATTGACTTTAAATAAA
ATATTAAACTACAAGGGTTTCCTCCTAAAAATACAACGACAAAAAGAACTCTTATAAAAAGAATTCTAGAATATTCTGCTATAAAGATT
AAAGCAAATCCTCCTCTTCTATACTCCGTATTAAATCCTGAAACTAATTCAGACTCTCCTTCTGCAAAATCAAAAGGTGTTCGATTAGT
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TTCCGCTAAACAAGAAGCAAACCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAATCAAATATAATTTTGATATTTATTAAATAATT
CTAAACTAAATCCACCTAATAATACAATAAATGACAATAAAATTAAAGCTAATCTAACTTCATAAGAAATAGTTTGAGCTACTCTCCGT
AATCTTCCCAATAAAGAATATTTACAATTTGATGCTCAACCTGCTACCATAACCCTATAAACTCCTATACCTAAACAACAAAAAAAAAA
TAAAATTCTCATATTAAATCTTAATAATCCTACATCATAAGGTAAAACCCTTCAAACTAATAATGACAAAAATAATCTAAAAATAGGGC
AAAAATAATAGATAATAAAATTTGATATAATAGGTATAGTTTGCTCTTTACTAAAAAGTTTTACAGCATCGGAAAATGGTTGAAATAAC
CCCATATAACCCACCTTATTCGGGCCTTTACGAATTTGAATATACCCTAAAATTTTTCGTTCTAATAAAGTTACAAAAGCTACTCCAAC
TAAAACACAAATAATTAAAACTAAATAATTTACTACTTCCACTAAAAACACAAAACAATTAGACTCAATTACTCTACTACTTATAGAAC
TTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGCACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>TV13 
GATCACTTAGTTTATATAAAATAGATATTTTGAAAATATCAGAAAAGAAAATTTCTCTTAATGATCGATCAATATACAACTTTAATTAT
ACTTATAAATTTAAAACAAAACATAAAGATTTTACCCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACTGGTAAAAATCTTTTTCAAGC
TAAATACATTAATTTATCATATCGTAACCGAGGTAGAGTCCCTCGAACCCATACAAAAATAAATGCTAAAAACATTGACTTTAAATAAA
ATATTAAACTACAAGGGTTTCCTCCTAAAAATACAACGACAAAAAGAACTCTTATAAAAAGAATTCTAGAATATTCTGCTATAAAGATT
AAAGCAAATCCTCCTCTTCTATACTCCGTATTAAATCCTGAAACTAATTCAGACTCTCCTTCTGCAAAATCAAAAGGTGTTCGATTAGT
TTCCGCTAAACAAGAAGCAAACCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAATCAAATATAATTTTGATATTTATTAAATAATT
CTAAACTAAATCCACCTAATAATACAATAAATGACAATAAAATTAAAGCTAATCTAACTTCATAAGAAATAGTTTGAGCTACTCTCCGT
AATCTTCCCAATAAAGAATATTTACAATTTGATGCTCAACCTGCTACCATAACCCTATAAACTCCTATACCTAAACAACAAAAAAAAAA
TAAAATTCTCATATTAAATCTTAATAATCCTACATCATAAGGTAAAACCCTTCAAACTAATAATGACAAAAATAATCTAAAAATAGGGC
AAAAATAATAGATAATAAAATTTGATATAATAGGTATAGTTTGCTCTTTACTAAAAAGTTTTACAGCATCGGAAAATGGTTGAAATAAC
CCCATATAACCCACCTTATTCGGGCCTTTACGAATTTGAATATACCCTAAAATTTTTCGTTCTAATAAAGTTACAAAAGCTACTCCAAC
TAAAACACAAATAATTAAAACTAAATAATTTACTACTTCCACTAAAAACACAAAACAATTAGACTCAATTACTCTACTACTTATAGAAC
TTATTCTATTTAACTAGATCCTAAATCTAGCACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>RW03 
GACCATTTAGTTTATAAAAAATAGATATTTTGAAAATATCAGAAAAGGGAAATTTTACTTAATGATCGGTTTAATATATAACTTTAATT
ATATTTATAAATTAAGAACAAAACATAAAGATTTTACCCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACTGGTAAAAAACTCTTTCAA
GCTAAATATATTAATTTATCATATCGTAACCGAGGTAAAGTACCTCGAACTCATACAAAAACAAATGCTAAGAATATTGATTTTAGATA
AAATACTAAACTACAAGGATTTCTCCCTAAGAACACAACAACAAAAAGAACTCTCATAAAGAGAATTCTAGAATATTCTGCCATAAAAA
TTAGAGCAAATCCCCCTCTCCTATATTCTGTATTAAATCCTGAAACTAACTCAGACTCACCTTCTGCAAAATCAAAAGGTGTTCGATTA
GTTTCCGCTAAACAAGAAGCAAACCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAATCAGATATAATTTTGATACTTATTAAATAA
TTCTAAACTAAATCCTCCTAATAGTACAATAAATGATAGCAAAATTAAAGCCAACCTTACCTCATAAGAAATAGTTTGGGCCACTCTTC
GTAACCTACCTAATAAAGAATACTTACAATTTGATGCCCAACCTGCTACTATAACACTATAAACCCCTATACCTAAACAACAAAAAAAA
AATAGAATTCTCATATTAAATCTTACTAGTCCTACATCATACGGCAAAACTCTTCAAACTAATAATGATAAAAATAACCTAAAAATAGG
ACAAAAATAATAAATAATAAAATTTGATATAATTGGTATAGTCTGTTCCTTACTAAAAAGTTTCACAGCATCAGAAAATGGTTGGAACA
ATCCCATATAACCTACTTTATTTGGGCCTTTACGAATTTGAATATATCCTAAAATTTTTCGTTCTAATAAAGTTACAAAAGCTACTCCA
ACTAAAACACAAATAATTAAAACTAAATAATTTACTACTTCCACTAATAACACAAAACAATTAGATTCAATTACTTTACTATTTATAGA
ATTTATTCTATTTAGCTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>RW04 
GACCATTTAGTTTATAAAAAATAGATATTTTGAAAATATCAGAAAAGGAAAATTTTACTTAATGATCGGTTTAATATATAACTTTAATT
ATATTTATAAATTAAGAACAAAACATAAAGATTTTACCCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACTGGTAAAAAACTCTTTCAA
GCTAAATATATTAATTTATCATATCGTAACCGAGGTAAAGTACCTCGAACTCATACAAAAACAAATGCTAAGAATATTGATTTTAGATA
AAATACTAAACTACAAGGATTTCTCCCTAAGAACACAACAACAAAAAGAACTCTCATAAAGAGAATTCTAGAATATTCTGCTATAAAAA
TTAGAGCAAATCCCCCTCTCCTATATTCTGTATTAAATCCTGAAACTAACTCAGACTCACCTTCTGCAAAATCAAAAGGTGTTCGATTA
GTTTCCGCTAAACAAGAAGCAAACCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAATCAGATATAATTTTGATACTTATTAAATAA
TTCTAAACTAAATCCTCCTAATAGTACAATAAATGATAGCAAAATTAAAGCCAACCTTACCTCATAAGAAATAGTTTGGGCCACTCTTC
GTAACCTACCTAATAAAGAATACTTACAATTTGATGCCCAACCTGCTACTATAACACTATAAACCCCTATACCTAAACAACAAAAAAAA
AATAGAATTCTCATATTAAATCTTACTAGTCCTACATCATAAGGCAAAACTCTTCAAACTAATAATGATAAAAATAACCTAAAAATAGG
ACAAAAATAATAAATAATAAAATTTGATATAATTGGTATAGTCTGTTCCTTACTAAAAAGTTTCACAGCATCAGAAAATGGTTGGAACA
ATCCCATATAACCTACTTTATTTGGGCCTTTACGAATTTGAATATATCCTAAAATTTTTCGTTCTAATAAAGTTACAAAAGCTACTCCA
ACTAAAACACAAATAATTAAAACTAAATAATTTACTACTTCCACTAATAACACAAAACAATTAGATTCAATTACTTTACTATTTATAGA
ATTTATTCTATTTAGCTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>RW08 
GACCATTTAGTTTATAAAAAATAGATATTTTGAAAATATCAGAAAAGGGAAATTTTACTTAATGATCGGTTTAATATATAACTTTAATT
ATATTTATAAATTAAGAACAAAACATAAAGATTTTACCCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACTGGTAAAAAACTCTTTCAA
GCTAAATATATTAATTTATCATATCGTAACCGAGGTAAAGTACCTCGAACTCATACAAAAACAAATGCTAAGAATATTGATTTTAGATA
AAATACTAAACTACAAGGATTTCTCCCTAAGAACACAACAACAAAAAGAACTCTCATAAAGAGAATTCTAGAATATTCTGCCATAAAAA
TTAGAGCAAATCCCCCTCTCCTATATTCTGTATTAAATCCTGAAACTAACTCAGACTCACCTTCTGCAAAATCAAAAGGTGTTCGATTA
GTTTCCGCTAAACAAGAAGCAAACCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAATCAGATATAATTTTGATACTTATTAAATAA
TTCTAAACTAAATCCTCCTAATAGTACAATAAATGATAGCAAAATTAAAGCCAACCTTACCTCATAAGAAATAGTTTGGGCCACTCTTC
GTAACCTACCTAATAAAGAATACTTACAATTTGATGCCCAACCTGCTACTATAACACTATAAACCCCTATACCTAAACAACAAAAAAAA
AATAGAATTCTCATATTAAATCTTACTAGTCCTACATCATACGGCAAAACTCTTCAAACTAATAATGATAAAAATAACCTAAAAATAGG
ACAAAAATAATAAATAATAAAATTTGATATAATTGGTATAGTCTGTTCCTTACTAAAAAGTTTCACAGCATCAGAAAATGGTTGGAACA
ATCCCATATAACCTACTTTATTTGGGCCTTTACGAATTTGAATATATCCTAAAATTTTTCGTTCTAATAAAGTTACAAAAGCTACTCCA
ACTAAAACACAAATAATTAAAACTAAATAATTTACTACTTCCACTAATAACACAAAACAATTAGATTCAATTACTTTACTATTTATAGA
ATTTATTCTATTTAGCTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>RW09 
GACCATTTAGTTTATAAAAAATAGATATTTTGAAAATATCAGAAAAGGAAAAATTTTACTTAATGATCGGTTTAATATATAACTTTAAT
TATATTTATAAATTAAGAACAAAACATAAAGATTTTACCCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACTGGTAAAAAACTCTTTCA
AGCTAAATATATTAATTTATCATATCGTAACCGAGGTAAAGTACCTCGAACTCATACAAAAACAAATGCTAAGAATATTGATTTTAGAT
AAAATACTAAACTACAAGGATTTCTCCCTAAGAACACAACAACAAAAAGAACTCTCATAAAGAGAATTCTAGAATATTCTGCCATAAAA
ATTAGAGCAAATCCCCCTCTCCTATATTCTGTATTAAATCCTGAAACTAACTCAGACTCACCTTCTGCAAAATCAAAAGGTGTTCGATT
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AGTTTCCGCTAAACAAGAAGCAAACCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAATCAGATATAATTTTGATACTTATTAAATA
ATTCTAAACTAAATCCTCCTAATAGTACAATAAATGATAGCAAAATTAAAGCCAACCTTACCTCATAAGAAATAGTTTGGGCCACTCTT
CGTAACCTACCTAATAAAGAATACTTACAATTTGATGCCCAACCTGCTACTATAACACTATAAACCCCTATACCTAAACAACAAAAAAA
AAATAGAATTCTCATATTAAATCTTACTAGTCCTACATCATACGGCAAAACTCTTCAAACTAATAATGATAAAAATAACCTAAAAATAG
GACAAAAATAATAAATAATAAAATTTGATATAATTGGTATAGTCTGTTCCTTACTAAAAAGTTTCACAGCATCAGAAAATGGTTGGAAC
AATCCCATATAACCTACTTTATTTGGGCCTTTACGAATTTGAATATATCCTAAAATTTTTCGTTCTAATAAAGTTACAAAAGCTACTCC
AACTAAAACACAAATAATTAAAACTAAATAATTTACTACTTCCACTAATAACACAAAACAATTAGATTCAATTACTTTACTATTTATAG
AATTTATTCTATTTAGCTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>RW14 
GACCATTTAGTTTATAAAAAATAGATATTTTGAAAATATCAGAAAAGGAAAAATTTTACTTAATGATCGGTTTAATATATAACTTTAAT
TATATTTATAAATTAAGAACAAAACATAAAGATTTTACCCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACTGGTAAAAAACTCTTTCA
AGCTAAATATATTAATTTATCATATCGTAACCGAGGTAAAGTACCTCGAACTCATACAAAAACAAATGCTAAGAATATTGATTTTAGAT
AAAATACTAAACTACAAGGATTTCTCCCTAAGAACACAACAACAAAAAGAACTCTCATAAAGAGAATTCTAGAATATTCTGCCATAAAA
ATTAGAGCAAATCCCCCTCTCCTATATTCTGTATTAAATCCTGAAACTAACTCAGACTCACCTTCTGCAAAATCAAAAGGTGTTCGATT
AGTTTCCGCTAAACAAGAAGCAAACCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAATCAGATATAATTTTGATACTTATTAAATA
ATTCTAAACTAAATCCTCCTAATAGTACAATAAATGATAGCAAAATTAAAGCCAACCTTACCTCATAAGAAATAGTTTGGGCCACTCTT
CGTAACCTACCTAATAAAGAATACTTACAATTTGATGCCCAACCTGCTACTATAACACTATAAACCCCTATACCTAAACAACAAAAAAA
AAATAGAATTCTCATATTAAATCTTACTAGTCCTACATCATACGGCAAAACTCTTCAAACTAATAATGATAAAAATAACCTAAAAATAG
GACAAAAATAATAAATAATAAAATTTGATATAATTGGTATAGTCTGTTCCTTACTAAAAAGTTTCACAGCATCAGAAAATGGTTGGAAC
AATCCCATATAACCTACTTTATTTGGGCCTTTACGAATTTGAATATATCCTAAAATTTTTCGTTCTAATAAAGTTACAAAAGCTACTCC
AACTAAAACACAAATAATTAAAACTAAATAATTTACTACTTCCACTAATAACACAAAACAATTAGATTCAATTACTTTACTATTTATAG
AATTTATTCTATTTAGCTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>RW18 
GACCATTTAGTTTATAAAAAATAGATATTTTGAAAATATCAGAAAAGGAAAATTTTACTTAATGATCGGTTTAATATATAACTTTAATT
ATATTTATAAATTAAGAACAAAACATAAAGATTTTACCCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACTGGTAAAAAACTCTTTCAA
GCTAAATATATTAATTTATCATATCGTAACCGAGGTAAAGTACCTCGAACTCATACAAAAACAAATGCTAAGAATATTGATTTTAGATA
AAATACTAAACTACAAGGATTTCTCCCTAAGAACACAACAACAAAAAGAACTCTCATAAAGAGAATTCTAGAATATTCTGCTATAAAAA
TTAGAGCAAATCCCCCTCTCCTATATTCTGTATTAAATCCTGAAACTAACTCAGACTCACCTTCTGCAAAATCAAAAGGTGTTCGATTA
GTTTCCGCTAAACAAGAAGCAAACCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAATCAGATATAATTTTGATACTTATTAAATAA
TTCTAAACTAAATCCTCCTAATAGTACAATAAATGATAGCAAAATTAAAGCCAACCTTACCTCATAAGAAATAGTTTGGGCCACTCTTC
GTAACCTACCTAATAAAGAATACTTACAATTTGATGCCCAACCTGCTACTATAACACTATAAACCCCTATACCTAAACAACAAAAAAAA
AATAGAATTCTCATATTAAATCTTACTAGTCCTACATCATAAGGCAAAACTCTTCAAACTAATAATGATAAAAATAACCTAAAAATAGG
ACAAAAATAATAAATAATAAAATTTGATATAATTGGTATAGTCTGTTCCTTACTAAAAAGTTTCACAGCATCAGAAAATGGTTGGAACA
ATCCCATATAACCTACTTTATTTGGGCCTTTACGAATTTGAATATATCCTAAAATTTTTCGTTCTAATAAAGTTACAAAAGCTACTCCA
ACTAAAACACAAATAATTAAAACTAAATAATTTACTACTTCCACTAATAACACAAAACAATTAGATTCAATTACTTTACTATTTATAGA
ATTTATTCTATTTAGCTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>SW02 
GACCATTTAGTTTATAAAAAATAGATATTTTGAAAATATCAGAAAAGGGAAATTTTACTTAATGATCGGTTTAATATATAACTTTAATT
ATATTTATAAATTAAGAACAAAACATAAAGATTTTACCCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACTGGTAAAAAACTCTTTCAA
GCTAAATATATTAATTTATCATATCGTAACCGAGGTAAAGTACCTCGAACTCATACAAAAACAAATGCTAAGAATATTGATTTTAGATA
AAATACTAAACTACAAGGATTTCTCCCTAAGAACACAACAACAAAAAGAACTCTCATAAAGAGAATTCTAGAATATTCTGCCATAAAAA
TTAGAGCAAATCCCCCTCTCCTATATTCTGTATTAAATCCTGAAACTAACTCAGACTCACCTTCTGCAAAATCAAAAGGTGTTCGATTA
GTTTCCGCTAAACAAGAAGCAAACCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAATCAGATATAATTTTGATACTTATTAAATAA
TTCTAAACTAAATCCTCCTAATAGTACAATAAATGATAGCAAAATTAAAGCCAACCTTACCTCATAAGAAATAGTTTGGGCCACTCTTC
GTAACCTACCTAATAAAGAATACTTACAATTTGATGCCCAACCTGCTACTATAACACTATAAACCCCTATACCTAAACAACAAAAAAAA
AATAGAATTCTCATATTAAATCTTACTAGTCCTACATCATACGGCAAAACTCTTCAAACTAATAATGATAAAAATAACCTAAAAATAGG
ACAAAAATAATAAATAATAAAATTTGATATAATTGGTATAGTCTGTTCCTTACTAAAAAGTTTCACAGCATCAGAAAATGGTTGGAACA
ATCCCATATAACCTACTTTATTTGGGCCTTTACGAATTTGAATATATCCTAAAATTTTTCGTTCTAATAAAGTTACAAAAGCTACTCCA
ACTAAAACACAAATAATTAAAACTAAATAATTTACTACTTCCACTAATAACACAAAACAATTAGATTCAATTACTTTACTATTTATAGA
ATTTATTCTATTTAGCTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>SW03 
GACCATTTAGTTTATAAAAAATAGATATTTTGAAAATATCAGAAAAGGAAAATTTTACTTAATGATCGGTTTAATATATAACTTTAATT
ATATTTATAAATTAAGAACAAAACATAAAGATTTTACCCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACTGGTAAAAAACTCTTTCAA
GCTAAATATATTAATTTATCATATCGTAACCGAGGTAAAGTACCTCGAACTCATACAAAAACAAATGCTAAGAATATTGATTTTAGATA
AAATACTAAACTACAAGGATTTCTCCCTAAGAACACAACAACAAAAAGAACTCTCATAAAGAGAATTCTAGAATATTCTGCTATAAAAA
TTAGAGCAAATCCCCCTCTCCTATATTCTGTATTAAATCCTGAAACTAACTCAGACTCACCTTCTGCAAAATCAAAAGGTGTTCGATTA
GTTTCCGCTAAACAAGAAGCAAACCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAATCAGATATAATTTTGATACTTATTAAATAA
TTCTAAACTAAATCCTCCTAATAGTACAATAAATGATAGCAAAATTAAAGCCAACCTTACCTCATAAGAAATAGTTTGGGCCACTCTTC
GTAACCTACCTAATAAAGAATACTTACAATTTGATGCCCAACCTGCTACTATAACACTATAAACCCCTATACCTAAACAACAAAAAAAA
AATAGAATTCTCATATTAAATCTTACTAGTCCTACATCATAAGGCAAAACTCTTCAAACTAATAATGATAAAAATAACCTAAAAATAGG
ACAAAAATAATAAATAATAAAATTTGATATAATTGGTATAGTCTGTTCCTTACTAAAAAGTTTCACAGCATCAGAAAATGGTTGGAACA
ATCCCATATAACCTACTTTATTTGGGCCTTTACGAATTTGAATATATCCTAAAATTTTTCGTTCTAATAAAGTTACAAAAGCTACTCCA
ACTAAAACACAAATAATTAAAACTAAATAATTTACTACTTCCACTAATAACACAAAACAATTAGATTCAATTACTTTACTATTTATAGA
ATTTATTCTATTTAGCTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>SW04 
GACCATTTAGTTTATAAAAAATAGATATTTTGAAAATATCAGAAAAGGAAATTTTACTTAATGATCGGTTTAATATATAACTTTAATTA
TATTTATAAATCAAGAACAAAACATAAAGATTTTACCCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACTGGTAAAAAACTCTTTCAAG
CTAAATATATTAATTTATCATATCGTAACCGAGGTAAAGTACCTCGAACTCATACAAAAACAAATGCTAAGAATATTGATTTTAGATAA
AATACTAAACTACAAGGATTTCTCCCTAAGAACACAACAACAAAAAGAACTCTCATAAAGAGAATTCTAGAATATTCTGCCATAAAAAT
TAGAGCAAATCCCCCTCTCCTATATTCTGTATTAAATCCTGAAACTAACTCAGACTCACCTTCTGCAAAATCAAAAGGTGTTCGATTAG
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TTTCCGCTAAACAAGAAGCAAACCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAATCAGATATAATTTTGATACTTATTAAATAAT
TCTAAACTAAATCCTCCTAATAGTACAATAAATGATAACAAAATTAAAGCCAACCTTACCTCATAAGAAATAGTTTGGGCCACTCTTCG
TAACCTACCTAATAAAGAATACTTACAATTTGATGCCCAACCTGCTACTATAACACTATAAACCCCTATACCTAAACAACAAAAAAAAA
ATAGAATTCTCATATTAAATCTTACTAGTCCTACATCATACGGCAAAACTCTTCAAACTAATAATGATAAAAATAACCTAAAAATAGGA
CAAAAATAATAAATAATAAAATTTGATATAATTGGTATAGTCTGTTCTTTACTAAAAAGTTTCACAGCATCAGAAAATGGTTGGAACAA
TCCCATATAACCTACTTTATTTGGGCCTTTACGAATTTGAATATATCCTAAAATTTTTCGTTCTAATAAAGTTACAAAAGCTACTCCAA
CTAAAACACAAATAATTAAAACTAAATAATTTACTACTTCCACTAATAACACAAAACAATTAGATTCAATTACTTTACTATTTATAGAA
TTTATTCTATTTAGCTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>SW05 
GACCATTTAGTTTATAAAAAATAGATATTTTGAAAATATCAGAAAAGGGAAATTTTACTTAATGATCGGTTTAATATATAACTTTAATT
ATATTTATAAATTAAGAACAAAACATAAAGATTTTACCCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACTGGTAAAAAACTCTTTCAA
GCTAAATATATTAATTTATCATATCGTAACCGAGGTAAAGTACCTCGAACTCATACAAAAACAAATGCTAAGAATATTGATTTTAGATA
AAATACTAAACTACAAGGATTTCTCCCTAAGAACACAACAACAAAAAGAACTCTCATAAAGAGAATTCTAGAATATTCTGCCATAAAAA
TTAGAGCAAATCCCCCTCTCCTATATTCTGTATTAAATCCTGAAACTAACTCAGACTCACCTTCTGCAAAATCAAAAGGTGTTCGATTA
GTTTCCGCTAAACAAGAAGCAAACCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAATCAGATATAATTTTGATACTTATTAAATAA
TTCTAAACTAAATCCTCCTAATAGTACAATAAATGATAGCAAAATTAAAGCCAACCTTACCTCATAAGAAATAGTTTGGGCCACTCTTC
GTAACCTACCTAATAAAGAATACTTACAATTTGATGCCCAACCTGCTACTATAACACTATAAACCCCTATACCTAAACAACAAAAAAAA
AATAGAATTCTCATATTAAATCTTACTAGTCCTACATCATACGGCAAAACTCTTCAAACTAATAATGATAAAAATAACCTAAAAATAGG
ACAAAAATAATAAATAATAAAATTTGATATAATTGGTATAGTCTGTTCCTTACTAAAAAGTTTCACAGCATCAGAAAATGGTTGGAACA
ATCCCATATAACCTACTTTATTTGGGCCTTTACGAATTTGAATATATCCTAAAATTTTTCGTTCTAATAAAGTTACAAAAGCTACTCCA
ACTAAAACACAAATAATTAAAACTAAATAATTTACTACTTCCACTAATAACACAAAACAATTAGATTCAATTACTTTACTATTTATAGA
ATTTATTCTATTTAGCTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>SW06 
GACCATTTAGTTTATAAAAAATAGATATTTTGAAAATATCAGAAAAGGGAAATTTTACTTAATGATCGGTTTAATATATAACTTTAATT
ATATTTATAAATTAAGAACAAAACATAAAGATTTTACCCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACTGGTAAAAAACTCTTTCAA
GCTAAATATATTAATTTATCATATCGTAACCGAGGTAAAGTACCTCGAACTCATACAAAAACAAATGCTAAGAATATTGATTTTAGATA
AAATACTAAACTACAAGGATTTCTCCCTAAGAACACAACAACAAAAAGAACTCTCATAAAGAGAATTCTAGAATATTCTGCCATAAAAA
TTAGAGCAAATCCCCCTCTCCTATATTCTGTATTAAATCCTGAAACTAACTCAGACTCACCTTCTGCAAAATCAAAAGGTGTTCGATTA
GTTTCCGCTAAACAAGAAGCAAACCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAATCAGATATAATTTTGATACTTATTAAATAA
TTCTAAACTAAATCCTCCTAATAGTACAATAAATGATAGCAAAATTAAAGCCAACCTTACCTCATAAGAAATAGTTTGGGCCACTCTTC
GTAACCTACCTAATAAAGAATACTTACAATTTGATGCCCAACCTGCTACTATAACACTATAAACCCCTATACCTAAACAACAAAAAAAA
AATAGAATTCTCATATTAAATCTTACTAGTCCTACATCATACGGCAAAACTCTTCAAACTAATAATGATAAAAATAACCTAAAAATAGG
ACAAAAATAATAAATAATAAAATTTGATATAATTGGTATAGTCTGTTCCTTACTAAAAAGTTTCACAGCATCAGAAAATGGTTGGAACA
ATCCCATATAACCTACTTTATTTGGGCCTTTACGAATTTGAATATATCCTAAAATTTTTCGTTCTAATAAAGTTACAAAAGCTACTCCA
ACTAAAACACAAATAATTAAAACTAAATAATTTACTACTTCCACTAATAACACAAAACAATTAGATTCAATTACTTTACTATTTATAGA
ATTTATTCTATTTAGCTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>SW08 
GACCATTTAGTTTATAAAAAATAGATATTTTGAAAATATCAGAAAAGGAAATTTTACTTAATGATCGGTTTAATATATAACTTTAATTA
TATTTATAAATTAAGAACAAAACATAAAGATTTTACCCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACTGGTAAAAAACTCTTTCAAG
CTAAATATATTAATTTATCATATCGTAACCGAGGTAAAGTACCTCGAACTCATACAAAAACAAATGCTAAGAATATTGATTTTAGATAA
AATACTAAACTACAAGGATTTCTCCCTAAGAACACAACAACAAAAAGAACTCTCATAAAGAGAATTCTAGAATATTCTGCCATAAAAAT
TAGAGCAAATCCCCCTCTCCTATATTCTGTATTAAATCCTGAAACTAACTCAGACTCACCTTCTGCAAAATCAAAAGGTGTTCGATTAG
TTTCCGCTAAACAAGAAGCAAACCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAATCAGATATAATTTTGATACTTATTAAATAAT
TCTAAACTAAATCCTCCTAATAGTACAATAAATGATAACAAAATTAAAGCCAACCTTACCTCATAAGAAATAGTTTGGGCCACTCTTCG
TAACCTACCTAATAAAGAATACTTACAATTTGATGCCCAACCTGCTACTATAACACTATAAACCCCTATACCTAAACAACAAAAAAAAA
ATAGAATTCTCATATTAAATCTTACTAGTCCTACATCATACGGCAAAACTCTTCAAACTAATAATGATAAAAATAACCTAAAAATAGGA
CAAAAATAATAAATAATAAAATTTGATATAATTGGTATAGTCTGTTCTTTACTAAAAAGTTTCACAGCATCAGAAAATGGTTGGAACAA
TCCCATATAACCTACTTTATTTGGGCCTTTACGAATTTGAATATATCCTAAAATTTTTCGTTCTAATAAAGTTACAAAAGCTACTCCAA
CTAAAACACAAATAATTAAAACTAAATAATTTACTACTTCCACTAATAACACAAAACAATTAGATTCAATTACTTTACTATTTATAGAA
TTTATTCTATTTAGCTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>TW22 
GACCATTTAGTTTATAAAAAATAGATATTTTGAAAATATCAGAAAAGGAAATTTTACTTAATGATCGGTTTAATATATAACTTTAATTA
TATTTATAAATTAAGAACAAAACATAAAGATTTTACCCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACTGGTAAAAAACTCTTTCAAG
CTAAATATATTAATTTATCATATCGTAACCGAGGTAAAGTACCTCGAACTCATACAAAAACAAATGCTAAGAGTATTGATTTTAGATAA
AATACTAAACTACAAGGATTTCTCCCTAAGAACACAACAACAAAAAGAACTCTCATAAAGAGAATTCTAGAATATTCTGCCATAAAAAT
TAGAGCAAATCCCCCTCTCCTATATTCTGTATTAAATCCTGAAACTAACTCAGACTCACCCTCTGCAAAATCAAAAGGTGTTCGATTAG
TTTCCGCTAAACAAGAAGCAAACCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAATCAGATATAATTTTGATACTTATTAAATAAT
TCTAAACTAAATCCTCCTAATAGTACAATAAATGATAACAAAATTAAAGCCAACCTTACCTCATAAGAAATAGTTTGGGCCACTCTTCG
TAACCTACCTAATAAAGAATACTTACAATTTGATGCCCAACCTGCTACTATAACACTATAAACCCCTATACCTAAACAACAAAAAAAAA
ATAGAATTCTCATATTAAATCTTACTAGTCCTACATCATACGGCAAAACTCTTCAAACTAATAATGATAAAAATAACCTAAAAATAGGA
CAAAAATAATAAATAATAAAATTTGATATAATTGGTATAGTCTGTTCTTTACTAAAAAGTTTCACAGCATCAGAAAATGGTTGGAACAA
TCCCATATAACCTACTTTATTTGGGCCTTTACGAATTTGAATATATCCTAAAATTTTTCGTTCTAATAAAGTTACAAAGGCTACTCCAA
CTAAAACACAAATAATTAAAACTAAATAATTTACTACTTCCACTAATAACACAAAACAATTAGATTCAATTACTTTACTATTTATAGAA
TTTATTCTATTTAGCTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>TW34 
GACCATTTAGTTTATAAAAAATAGATATTTTGAAAATATCAGAAAAGGAAATTTTACTTAATGATCGGTTTAATATATAACTTTAATTA
TATTTATAAATTAAGAACAAAACATAAAGATTTTACCCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACTGGTAAAAAACTCTTTCAAG
CTAAATATATTAATTTATCATATCGTAACCGAGGTAAAGTACCTCGAACTCATACAAAAACAAATGCTAAGAATATTGATTTTAGATAA
AATACTAAACTACAAGGATTTCTCCCTAAGAACACAACAACAAAAAGAACTCTCATAAAGAGAATTCTAGAATATTCTGCCATAAAAAT
TAGAGCAAATCCCCCTCTCCTATATTCTGTATTAAATCCTGAAACTAACTCAGACTCACCTTCTGCAAAATCAAAAGGTGTTCGATTAG
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TTTCCGCTAAACAAGAAGCAAACCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAATCAGATATAATTTTGATACTTATTAAATAAT
TCTAAACTAAATCCTCCTAATAGTACAATAAATGATAACAAAATTAAAGCCAACCTTACCTCATAAGAAATAGTTTGGGCCACTCTTCG
TAACCTACCTAATAAAGAATACTTACAATTTGATGCCCAACCTGCTACTATAACACTATAAACCCCTATACCTAAACAACAAAAAAAAA
ATAGAATTCTCATATTAAATCTTACTAGTCCTACATCATACGGCAAAACTCTTCAAACTAATAATGATAAAAATAACCTAAAAATAGGA
CAAAAATAATAAATAATAAAATTTGATATAATTGGTATAGTCTGTTCTTTACTAAAAAGTTTCACAGCATCAGAAAATGGTTGGAACAA
TCCCATATAACCTACTTTATTTGGGCCTTTACGAATTTGAATATATCCTAAAATTTTTCGTTCTAATAAAGTTACAAAAGCTACTCCAA
CTAAAACACAAATAATTAAAACTAAATAATTTACTACTTCCACTAATAACACAAAACAATTAGATTCAATTACTTTACTATTTATAGAA
TTTATTCTATTTAGCTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>TW38 
GACCATTTAGTTTATAAAAAATAGATATTTTGAAAATATCAGAAAAGGAAATTTTACTTAATGATCGGTTTAATATATAACTTTAATTA
TATTTATAAATTAAGAACAAAACATAAAGATTTTACCCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACTGGTAAAAAACTCTTTCAAG
CTAAATATATTAATTTATCATATCGTAACCGAGGTAAAGTACCTCGAACTCATACAAAAACAAATGCTAAGAATATTGATTTTAGATAA
AATACTAAACTACAAGGATTTCTCCCTAAGAACACAACAACAAAAAGAACTCTCATAAAGAGAATTCTAGAATATTCTGCCATAAAAAT
TAGAGCAAATCCCCCTCTCCTATATTCTGTATTAAATCCTGAAACTAACTCAGACTCACCTTCTGCAAAATCAAAAGGTGTTCGATTAG
TTTCCGCTAAACAAGAAGCAAACCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAATCAGATATAATTTTGATACTTATTAAATAAT
TCTAAACTAAATCCTCCTAATAGTACAATAAATGATAACAAAATTAAAGCCAACCTTACCTCATAAGAAATAGTTTGGGCCACTCTTCG
TAACCTACCTAATAAAGAATACTTACAATTTGATGCCCAACCTGCTACTATAACACTATAAACCCCTATACCTAAACAACAAAAAAAAA
ATAGAATTCTCATATTAAATCTTACTAGTCCTACATCATACGGCAAAACTCTTCAAACTAATAATGATAAAAATAACCTAAAAATAGGA
CAAAAATAATAAATAATAAAATTTGATATAATTGGTATAGTCTGTTCTTTACTAAAAAGTTTCACAGCATCAGAAAATGGTTGGAACAA
TCCCATATAACCTACTTTATTTGGGCCTTTACGAATTTGAATATATCCTAAAATTTTTCGTTCTAATAAAGTTACAAAAGCTACTCCAA
CTAAAACACAAATAATTAAAACTAAATAATTTACTACTTCCACTAATAACACAAAACAATTAGATTCAATTACTTTACTATTTATAGAA
TTTATTCTATTTAGCTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>TW44 
GACCATTTAGTTTATAAAAAATAGATATTTTGAAAATATCAGAAAAGGGAAATTTTACTTAATGATCGGTTTAATATATAACTTTAATT
ATATTTATAAATTAAGAACAAAACATAAAGATTTTACCCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACTGGTAAAAAACTCTTTCAA
GCTAAATATATTAATTTATCATATCGTAACCGAGGTAAAGTACCTCGAACTCATACAAAAACAAATGCTAAGAATATTGATTTTAGATA
AAATACTAAACTACAAGGATTTCTCCCTAAGAACACAACAACAAAAAGAACTCTCATAAAGAGAATTCTAGAATATTCTGCCATAAAAA
TTAGAGCAAATCCCCCTCTCCTATATTCTGTATTAAATCCTGAAACTAACTCAGACTCACCTTCTGCAAAATCAAAAGGTGTTCGATTA
GTTTCCGCTAAACAAGAAGCAAACCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAATCAGATATAATTTTGATACTTATTAAATAA
TTCTAAACTAAATCCTCCTAATAGTACAATAAATGATAGCAAAATTAAAGCCAACCTTACCTCATAAGAAATAGTTTGGGCCACTCTTC
GTAACCTACCTAATAAAGAATACTTACAATTTGATGCCCAACCTGCTACTATAACACTATAAACCCCTATACCTAAACAACAAAAAAAA
AATAGAATTCTCATATTAAATCTTACTAGTCCTACATCATACGGCAAAACTCTTCAAACTAATAATGATAAAAATAACCTAAAAATAGG
ACAAAAATAATAAATAATAAAATTTGATATAATTGGTATAGTCTGTTCCTTACTAAAAAGTTTCACAGCATCAGAAAATGGTTGGAACA
ATCCCATATAACCTACTTTATTTGGGCCTTTACGAATTTGAATATATCCTAAAATTTTTCGTTCTAATAAAGTTACAAAAGCTACTCCA
ACTAAAACACAAATAATTAAAACTAAATAATTTACTACTTCCACTAATAACACAAAACAATTAGATTCAATTACTTTACTATTTATAGA
ATTTATTCTATTTAGCTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>TW53 
GACCATTTAGTTTATAAAAAATAGATATTTTGAAAATATCAGAAAAGGGAAATTTTACTTAATGATCGGTTTAATATATAACTTTAATT
ATATTTATAAATTAAGAACAAAACATAAAGATTTTACCCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACTGGTAAAAAACTCTTTCAA
GCTAAATATATTAATTTATCATATCGTAACCGAGGTAAAGTACCTCGAACTCATACAAAAACAAATGCTAAGAATATTGATTTTAGATA
AAATACTAAACTACAAGGATTTCTCCCTAAGAACACAACAACAAAAAGAACTCTCATAAAGAGAATTCTAGAATATTCTGCCATAAAAA
TTAGAGCAAATCCCCCTCTCCTATATTCTGTATTAAATCCTGAAACTAACTCAGACTCACCTTCTGCAAAATCAAAAGGTGTTCGATTA
GTTTCCGCTAAACAAGAAGCAAACCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAATCAGATATAATTTTGATACTTATTAAATAA
TTCTAAACTAAATCCTCCTAATAGTACAATAAATGATAGCAAAATTAAAGCCAACCTTACCTCATAAGAAATAGTTTGGGCCACTCTTC
GTAACCTACCTAATAAAGAATACTTACAATTTGATGCCCAACCTGCTACTATAACACTATAAACCCCTATACCTAAACAACAAAAAAAA
AATAGAATTCTCATATTAAATCTTACTAGTCCTACATCATACGGCAAAACTCTTCAAACTAATAATGATAAAAATAACCTAAAAATAGG
ACAAAAATAATAAATAATAAAATTTGATATAATTGGTATAGTTTGTTCCTTACTAAAAAGTTTCACAGCATCAGAAAATGGTTGGAACA
ATCCCATATAACCTACTTTATTTGGGCCTTTACGAATTTGAATATATCCTAAAATTTTTCGTTCTAATAAAGTTACAAAAGCTACTCCA
ACTAAAACACAAATAATTAAAACTAAATAATTTACTACTTCCACTAATAACACAAAACAATTAGATTCAATTACTTTACTATTTATAGA
ATTTACTCTATTTAGCTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>TW54 
GACCATTTAGTTTATAAAAAATAGATATTTTGAAAATATCAGAAAAGGGAAATTTTACTTAATGATCGGTTTAATATATAACTTTAATT
ATATTTATAAATTAAGAACAAAACATAAAGATTTTACCCCAATAAAAAAAAATAAATAATTAATAGAAACTGGTAAAAAACTCTTTCAA
GCTAAATATATTAATTTATCATATCGTAACCGAGGTAAAGTACCTCGAACTCATACAAAAACAAATGCTAAGAATATTGATTTTAGATA
AAATACTAAACTACAAGGATTTCTCCCTAAGAACACAACAACAAAAAGAACTCTCATAAAGAGAATTCTAGAATATTCTGCCATAAAAA
TTAGAGCAAATCCCCCTCTCCTATATTCTGTATTAAATCCTGAAACTAACTCAGACTCACCTTCTGCAAAATCAAAAGGTGTTCGATTA
GTTTCCGCTAAACAAGAAGCAAACCAAATTAATCTTAAAGGTAAAGATAAAAATATAAATCAGATATAATTTTGATACTTATTAAATAA
TTCTAAACTAAATCCTCCTAATAGTACAATAAATGATAGCAAAATTAAAGCCAACCTTACCTCATAAGAAATAGTTTGGGCCACTCTTC
GTAACCTACCTAATAAAGAATACTTACAATTTGATGCCCAACCTGCTACTATAACACTATAAACCCCTATACCTAAACAACAAAAAAAA
AATAGAATTCTCATATTAAATCTTACTAGTCCTACATCATACGGCAAAACTCTTCAAACTAATAATGATAAAAATAACCTAAAAATAGG
ACAAAAATAATAAATAATAAAATTTGATATAATTGGTATAGTTTGTTCCTTACTAAAAAGTTTCACAGCATCAGAAAATGGTTGGAACA
ATCCCATATAACCTACTTTATTTGGGCCTTTACGAATTTGAATATATCCTAAAATTTTTCGTTCTAATAAAGTTACAAAAGCTACTCCA
ACTAAAACACAAATAATTAAAACTAAATAATTTACTACTTCCACTAATAACACAAAACAATTAGATTCAATTACTTTACTATTTATAGA
ATTTATTCTATTTAGCTAGATCCTAAATCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGT 
 
>PP01 
GGTTATTTAGTTTATAAAAAATAGATATTTTGAAAGTATTAGAAAAGAGATTATCTCTTAATGACCGCATTTTATCAACATATAATTTT
AATTATACTTAAAGATTAAGAACAAAACAAAGAGATTTTACTCCTATAAAAAGAATCAAATAATTAATTGAGACTGGTAAAAACCTTTT
TCAAGCTAAGTACATAAGCTTGTCATACCGAAGACGTGGTAAAGTCCCACGAACTCAGACAAAAACAAATGCGACTAACATTGACTTTA
AATAGAAAGAGATTCTACACGGCCTTCTTCCTAAAAACACAATCACAAACAACACTCTTATAAATAGAATTCTAGAATACTCTGCTATG
AAAATTAAAGCAAACCCTCCACTTCTATATTCGGTGTTGAACCCTGAAACCAACTCTGACTCTCCCTCAGCAAAATCAAAAGGCGTACG
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ATTAGTCTCGGCTAAACAGGAGGCAAACCAAACTATTCTTAAAGGCAATGACATAAATACAAACCAAGAATAACTTTGATATTTTACAA
ACAATTCAAGACTAAACCCTCCTAATAATATAATAAAAGACAATAAAATCAAAGCTAACCTAACTTCATAAGAGATAGTCTGAGCAACA
CTACGCAGCCTTCCCAACAAAGAATACTTACAATTTGAAGCCCAACCGGCTACCATTACTCTGTAAACTCCTATACCAAGACAGCAAAA
AAAGAATAAAATACTTATATTAAATCTTACCAGCCCAACATCATAAGGTATTACACTTCATACTAGCAAAGATAAAAATAACCTCAATA
CAGGACATAAATAGTACACAACAAAATTTGACATAATAGGTATTGTCTGTTCTTTAGTAAATAATTTAACGGCATCCGAAAAAGGTTGA
AGTAAACCTATATACCCAACCTTATTCGGACCTTTGCGAATTTGAATATACCCTAAAATTTTTCGCTCTAATAAAGTCACAAAAGCTAC
CCCGACTAAAACACAAATTATCAAAACCAAATAATTTACAATTTCCACCAACAACATAAAACAATTAGATATAATTATTATACTATTTA
TAGAAATTAATTCTATTTAACTAGATCCTAAGTCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGC 
 
>PP02 
GGTTATTTAGTTTATAAAAAATAGATATTTTGAAAGTATTAGAAAAGAGATTATCTCTTAATGACCGCATTTTATCAACATATAATTTT
AATTATACTTAAAGATTAAGAACAAAACAAAGAGATTTTACTCCTATAAAAAGAATCAAATAATTAATTGAAACTGGTAAAAACCTTTT
TCAAGCTAAGTACATAAGCTTGTCATACCGAAGACGTGGTAAAGTCCCACGAACTCAGACAAAAACAAATGCGACTAACATTGACTTTA
AATAGAAAGAGATTCTGCACGGCCTTCTTCCTAAAAACACAATCACAAACAACACTCTTATAAACAGAATTCTAGAATACTCTGCTATG
AAAATTAAAGCAAATCCTCCACTTCTATATTCGGTGTTGAACCCTGAAACCAACTCTGACTCTCCCTCAGCAAAATCAAAAGGCGTACG
ATTAGTCTCGGCTAAACAGGAGGCAAACCAAACCATTCTTAAAGGCAATGACATAAATACAAACCAAGAGTAACTTTGGTATTTTACAA
ACAATTCAAGACTAAACCCTCCTAATAACATAATAAAAGACAATAAAATCAAAGCTAACCTAACTTCATAAGAGATAGTCTGAGCAACA
CTACGCAGCCTTCCCAACAAAGAATACTTACAATTTGAAGCCCAACCGGCTACCATTACTCTGTAAACTCCTATACCAAGACAACAAAA
AAAGAATAAAATACTTATATTAAATCTTACCAGCCCAACATCATAAGGTATTACACTTCATACTAGCAAAGATAAAAATAACCTCAATA
CAGGACATAAATAGTACACAACAAAATTTGACATAATAGGCATTGTCTGTTCTTTAGTAAATAACTTAACGGCATCCGAGAAAGGTTGA
AGTAAACCTATATACCCAACCTTATTCGGACCTTTACGAATTTGAATATACCCTAAAATTTTTCGCTCTAATAAAGTCACAAAAGCTAC
CCCGACTAAAACACAAATTATCAAAACCAAATAATTTACAATTTCCACCAACAACATAAAACAATTAGATATAATTATTATACTATTTA
TAGAAATTAATTCTATTTAACTAGATCCTAAGTCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGC 
 
>PP03 
GGTTATTTAGTTTATAAAAAAATAGATATTTTGAAAGTATTAGAAAAGAGATTATCTCTTAATGACCGCATTTTATCAACATATAATTT
TAATTATACTTAAAGATTAAGAACAAAACAAAGAGATTTTACTCCTATAAAAAGAATCAAATAATTAATTGAGACTGGTAAAAACCTTT
TTCAAGCTAAGTACATAAGCTTGTCATACCGAAGACGTGGTAAAGTCCCACGAACTCAGACAAAAACAAATGCGACTAACATTGACTTT
AAATAGAAAGAGATTCTGCACGGCCTTCTTCCTAAAAACACAATCACAAACAACACTCTTATAAACAGAATTCTAGAATACTCTGCTAT
GAAAATTAAAGCAAATCCTCCACTTCTATATTCGGTGTTGAACCCTGAAACCAACTCTGACTCTCCCTCAGCAAAATCAAAAGGCGTAC
GATTAGTCTCGGCTAAACAGGAGGCAAACCAAACCATTCTTAAAGGCAATGACATAAATACAAACCAAGAGTAACTTTGGTATTTTACA
AACAATTCAAGACTAAACCCTCCTAATAACATAATAAAAGACAATAAAATCAAAGCTAACCTAACTTCATAAGAGATAGTCTGAGCAAC
ACTACGCAGCCTTCCCAACAAAGAATACTTACAATTTGAAGCCCAACCGGCTACCATTACTCTGTAAACTCCTATACCAAGACAACAAA
AAAAGAATAAAATACTTATATTAAATCTTACCAGCCCAACATCATAAGGTATTACACTTCATACTAGCAAAGATAAAAATAACCTCAAT
ACAGGACATAAATAGTACACAACAAAATTTGACATAATAGGCATTGTCTGTTCTTTAGTAAATAACTTAACGGCATCCGAGAAAGGTTG
AAGTAAACCTATATACCCAACCTTATTCGGACCTTTACGAATTTGAATATACCCTAAAATTTTTCGCTCTAATAAAGTCACAAAAGCTA
CCCCGACTAAAACACAAATTATCAAAACCAAATAATTTACAATTTCCACCAACAACATAAAACAATTAGATATAATTATTATACTATTT
ATAGAAATTAATTCTATTTAACTAGATCCTAAGTCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGC 
 
>PP04 
GGTTATTTAGTTTATAAAAAATAGATATTTTGAAAGTATTAGAAAAGAGATTATCTCTTAATGACCGCATTTTATCAACATATAATTTT
AATTATACTTAAAGATTAAGAACAAAACAAAGAGATTTTACTCCTATAAAAAGAATCAAATAATTAATTGAGACTGGTAAAAACCTTTT
TCAAGCTAAGTACATAAGCTTGTCATACCGAAGACGTGGTAAAGTCCCACGAACTCAGACAAAAACAAATGCGACTAACATTGACTTTA
AATAAAAAGAGATTCTGCACGGCCTTCTTCCTAAAAACACAATCACAAACAACACTCTTATAAACAGAATTCTAGAATATTCTGCTATG
AAAATTAAAGCAAACCCTCCACTTCTATATTCGGTGTTGAACCCTGAAACCAACTCTGACTCTCCCTCAGCAAAATCAAAAGGCGTACG
ATTAGTCTCGGCTAAACAGGAGGCAAACCAAACCATTCTTAAAGGCAATGACATAAATACAAACCAAGAGTAACTTTGATATTTTACAA
ACAATTCAAGACTAAACCCTCCTAATAATATAATAAAAGACAATAAAATCAAAGCTAACCTAACTTCATAAGAAATAGTCTGAGCAACA
CTACGCAGCCTTCCCAACAAAGAATACTTACAATTTGAAGCCCAACCGGCTACCATTACTCTGTAAACTCCTATACCAAGACAGCAAAA
AAAGAATAAAATACTTATATTAAATCTTACCAGCCCAACATCATAAGGTATTACACTTCATACTAGCAAAGATAAAAATAACCTCAATA
CAGGACATAAATAGTACACAACAAAATTTGACATAATAGGTATTGTCTGTTCTTTAGTAAATAATTTAACGGCATCCGAAAAAGGTTGA
AGTAAACCTATATACCCAACCTTATTCGGACCTTTGCGAATTTGAATATACCCTAAAATTTTTCGCTCTAATAAAGTCACAAAAGCTAC
CCCAACTAAAACACAAATTATCAAAACCAAATAATTTACAATTTCCACCAACAACATAAAACAATTAGATATAATTATTATACTATTTA
TAGAAATTAATTCTATTTAACTAGATCCTAAGTCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGC 
 
>PP05 
GGTTATTTAGTTTATAAAAAATAGATATTTTGAAAGTATTAGAAAAGAGATTATCTCTTAATGACCGCATTTTATCAACATATAATTTT
AATTATACTTAAAGATTAAGAACAAAACAAAGAGATTTTACTCCTATAAAAAGAATCAAATAATTAATTGAGACTGGTAAAAACCTTTT
TCAAGCTAAGTACATAAGCTTGTCATACCGAAGACGTGGTAAAGTCCCACGAACTCAGACAAAAACAAATGCGACTAACATTGACTTTA
AATAGAAAGAGATTCTGCACGGCCTTCTTCCTAAAAACACAATCACAAACAATACTCTTATAAACAGAATTCTAGAATACTCTGCTATG
AAAATTAAAGCAAATCCTCCACTTCTATATTCGGTGTTGAACCCTGAAACCAACTCTGACTCTCCCTCAGCAAAATCAAAAGGCGTACG
ATTAGTCTCGGCTAAACAGGAGGCAAACCAAACCATTCTTAAAGGCAATGACATAAATACAAACCAAGAGTAACTTTGGTATTTTACAA
ACAATTCAAGACTAAACCCTCCTAATAACATAATAAAAGACAATAAAATCAAAGCTAACCTAACTTCATAAGAGATAGTCTGAGCAACA
CTACGCAGCCTTCCCAACAAAGAATACTTACAATTTGAAGCCCAACCGGCTACCATTACTCTGTAAACTCCTATACCAAGACAACAAAA
AAAGAATAAAATACTTATATTAAATCTTACCAGCCCAACATCATAAGGTATTACACTTCATACTAGCAAAGATAAAAATAACCTCAATA
CAGGACATAAATAGTACACAACAAAATTTGACATAATAGGCATTGTCTGTTCTTTAGTAAATAACTTAACGGCATCCGAGAAAGGTTGA
AGTAAACCTATATACCCAACCTTATTCGGACCTTTACGAATTTGAATATACCCTAAAATTTTTCGCTCTAATAAAGTCACAAAAGCTAC
CCCGACTAAAACACAAATTATCAAAACCAAATAATTTACAATTTCCACCAACAACATAAAACAATTAGATATAATTATTATACTATTTA
TAGAAATTAATTCTATTTAACTAGATCCTAAGTCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGC 
 
>PP06 
GGTTATTTAGTTTATAAAAAAATAGATATTTTGAAAGTATTAGAAAAGAGATTATCTCTTAATGACCGCATTTTATCAACATATAATTT
TAATTATACTTAAAGATTAAGAACAAAACAAAGAGATTTTACTCCTATAAAAAGAATCAAATAATTAATTGAGACTGGTAAAAACCTTT
TTCAAGCTAAGTACATAAGCTTGTCATACCGAAGACGTGGTAAAGTCCCACGAACTCAGACAAAAACAAATGCGACTAACATTGACTTT
AAATAGAAAGAGATTCTGCACGGCCTTCTTCCTAAAAACACAATCACAAACAACACTCTTATAAACAGAATTCTAGAATACTCTGCTAT
GAAAATTAAAGCAAATCCTCCACTTCTATATTCGGTGTTGAACCCTGAAACCAACTCTGACTCTCCCTCAGCAAAATCAAAAGGCGTAC
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GATTAGTCTCGGCTAAACAGGAGGCAAACCAAACCATTCTTAAAGGCAATGACATAAATACAAACCAAGAGTAACTTTGGTATTTTACA
AACAATTCAAGACTAAACCCTCCTAATAACATAATAAAAGACAATAAAATCAAAGCTAACCTAACTTCATAAGAGATAGTCTGAGCAAC
ACTACGCAGCCTTCCCAACAAAGAATACTTACAATTTGAAGCCCAACCGGCTACCATTACTCTGTAAACTCCTATACCAAGACAACAAA
AAAAGAATAAAATACTTATATTAAATCTTACCAGCCCAACATCATAAGGTATTACACTTCATACTAGCAAAGATAAAAATAACCTCAAT
ACAGGACATAAATAGTACACAACAAAATTTGACATAATAGGCATTGTCTGTTCTTTAGTAAATAACTTAACGGCATCCGAGAAAGGTTG
AAGTAAACCTATATACCCAACCTTATTCGGACCTTTACGAATTTGAATATACCCTAAAATTTTTCGCTCTAATAAAGTCACAAAAGCTA
CCCCGACTAAAACACAAATTATCAAAACCAAATAATTTACAATTTCCACCAACAACATAAAACAATTAGATATAATTATTATACTATTT
ATAGAAATTAATTCTATTTAACTAGATCCTAAGTCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGC 
 
>PP07 
GGTTATTTAGTTTATAAAAAATAGATATTTTGAAAGTATTAGAAAAGAGATTATCTCTTAATGACCGCATTTTATCAACATATAATTTT
AATTATACTTAAAGATTAAGAACAAAACAAAGAGATTTTACTCCTATAAAAAGAATCAAATAATTAATTGAGACTGGTAAAAACCTTTT
TCAAGCTAAGTACATAAGCTTGTCATACCGAAGACGTGGTAAAGTCCCACGAACTCAGACAAAAACAAATGCGACTAACATTGACTTTA
AATAGAAAGAGATTCTGCACGGCCTTCTTCCTAAAAACACAATCACAAACAACACTCTTATAAACAGAATTCTAGAATACTCTGCTATG
AAAATTAAAGCAAATCCTCCACTTCTATATTCGGTGTTGAACCCTGAAACCAACTCTGACTCTCCCTCAGCAAAATCAAAAGGCGTACG
ATTAGTCTCGGCTAAACAGGAGGCAAACCAAACCATTCTTAAAGGCAATGACATAAATACAAACCAAGAGTAACTTTGGTATTTTACAA
ACAATTCAAGACTAAACCCTCCTAATAACATAATAAAAGACAATAAAATCAAAGCTAACCTAACTTCATAAGAGATAGTCTGAGCAACA
CTACGCAGCCTTCCCAACAAAGAATACTTACAATTTGAAGCCCAACCGGCTACCATTACTCTGTAAACTCCTATACCAAGACAACAAAA
AAAGAATAAAATACTTATATTAAATCTTACCAGCCCAACATCATAAGGTATTACACTTCATACTAGCAAAGATAAAAACAACCTCAATA
CAGGACATAAATAGTACACAACAAAATTTGACATAATAGGCATTGTCTGTTCTTTAGTAAATAACTTAACGGCATCCGAGAAAGGTTGA
AGTAAACCTATATACCCAACCTTATTCGGACCTTTACGAATTTGAATATACCCTAAAATTTTTCGCTCTAATAAAGTCACAAAAGCTAC
CCCGACTAAAACACAAATTATCAAAACCAAATAATTTACAATTTCCACCAACAACATAAAACAATTAGATATAATTATTATACTATTTA
TAGAAATTAATTCTATTTAACTAGATCCTAAGTCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGC 
 
>PP08 
GGTTATTTAGTTTATAAAAAAATAGATATTTTGAAAGTATTAGAAAAGAGATTATCTCTTAATGACCGCATTTTATCAACATATAATTT
TAATTATACTTAAAGATTAAGAACAAAACAAAGAGATTTTACTCCTATAAAAAGAATCAAATAATTAATTGAGACTGGTAAAAACCTTT
TTCAAGCTAAGTACATAAGCTTGTCATACCGAAGACGTGGTAAAGTCCCACGAACTCAGACAAAAACAAATGCGACTAACATTGACTTT
AAATAGAAAGAGATTCTGCACGGCCTTCTTCCTAAAAACACAATCACAAACAACACTCTTATAAACAGAATTCTAGAATACTCTGCTAT
GAAAATTAAAGCAAATCCTCCACTTCTATATTCGGTGTTGAACCCTGAAACCAACTCTGACTCTCCCTCAGCAAAATCAAAAGGCGTAC
GATTAGTCTCGGCTAAACAGGAGGCAAACCAAACCATTCTTAAAGGCAATGACATAAATACAAACCAAGAGTAACTTTGGTATTTTACA
AACAATTCAAGACTAAACCCTCCTAATAACATAATAAAAGACAATAAAATCAAAGCTAACCTAACTTCATAAGAGATAGTCTGAGCAAC
ACTACGCAGCCTTCCCAACAAAGAATACTTACAATTTGAAGCCCAACCGGCTACCATTACTCTGTAAACTCCTATACCAAGACAACAAA
AAAAGAATAAAATACTTATATTAAATCTTACCAGCCCAACATCATAAGGTATTACACTTCATACTAGCAAAGATAAAAATAACCTCAAT
ACAGGACATAAATAGTACACAACAAAATTTGACATAATAGGCATTGTCTGTTCTTTAGTAAATAACTTAACGGCATCCGAGAAAGGTTG
AAGTAAACCTATATACCCAACCTTATTCGGACCTTTACGAATTTGAATATACCCTAAAATTTTTCGCTCTAATAAAGTCACAAAAGCTA
CCCCGACTAAAACACAAATTATCAAAACCAAATAATTTACAATTTCCACCAACAACATAAAACAATTAGATATAATTATTATACTATTT
ATAGAAATTAATTCTATTTAACTAGATCCTAAGTCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGC 
 
>PP09 
GGTTATTTAGTTTATAAAAAAATAGATATTTTGAAAGTATTAGAAAAGAGATTATCTCTTAATGACCGCATTTTATCAACATATAATTT
TAATTATACTTAAAGATTAAGAACAAAACAAAGAGATTTTACTCCTATAAAAAGAATCAAATAATTAATTGAGACTGGTAAAAACCTTT
TTCAAGCTAAGTACATAAGCTTGTCATACCGAAGACGTGGTAAAGTCCCACGAACTCAGACAAAAACAAATGCGACTAACATTGACTTT
AAATAGAAAGAGATTCTGCACGGCCTTCTTCCTAAAAACACAATCACAAACAACACTCTTATAAACAGAATTCTAGAATACTCTGCTAT
GAAAATTAAAGCAAATCCTCCACTTCTATATTCGGTGTTGAACCCTGAAACCAACTCTGACTCTCCCTCAGCAAAATCAAAAGGCGTAC
GATTAGTCTCGGCTAAACAGGAGGCAAACCAAACCATTCTTAAAGGCAATGACATAAATACAAACCAAGAGTAACTTTGGTATTTTACA
AACAATTCAAGACTAAACCCTCCTAATAACATAATAAAAGACAATAAAATCAAAGCTAACCTAACTTCATAAGAGATAGTCTGAGCAAC
ACTACGCAGCCTTCCCAACAAAGAATACTTACAATTTGAAGCCCAACCGGCTACCATTACTCTGTAAACTCCTATACCAAGACAACAAA
AAAAGAATAAAATACTTATATTAAATCTTACCAGCCCAACATCATAAGGTATTACACTTCATACTAGCAAAGATAAAAATAACCTCAAT
ACAGGACATAAATAGTACACAACAAAATTTGACATAATAGGCATTGTCTGTTCTTTAGTAAATAACTTAACGGCATCCGAGAAAGGTTG
AAGTAAACCTATATACCCAACCTTATTCGGACCTTTACGAATTTGAATATACCCTAAAATTTTTCGCTCTAATAAAGTCACAAAAGCTA
CCCCGACTAAAACACAAATTATCAAAACCAAATAATTTACAATTTCCACCAACAACATAAAACAATTAGATATAATTATTATACTATTT
ATAGAAATTAATTCTATTTAACTAGATCCTAAGTCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGC 
 
>PP10 
GGTTATTTAGTTTATAAAAAAATAGATATTTTGAAAGTATTAGAAAAGAGATTATCTCTTAATGACCGCATTTTATCAACATATAATTT
TAATTATACTTAAAGATTAAGAACAAAACAAAGAGATTTTACTCCTATAAAAAGAATCAAATAATTAATTGAAACTGGTAAAAACCTTT
TTCAAGCTAAGTACATAAGCTTGTCATACCGAAGACGTGGTAAAGTCCCACGAACTCAGACAAAAACAAATGCGACTAACATTGACTTT
AAATAGAAAGAGATTCTGCACGGCCTTCTTCCTAAAAACACAATCACAAACAACACTCTTATAAACAGAATTCTAGAATACTCTGCTAT
GAAAATTAAAGCAAATCCTCCACTTCTATATTCGGTGTTGAACCCTGAAACCAACTCTGACTCTCCCTCAGCAAAATCAAAAGGCGTAC
GATTAGTCTCGGCTAAACAGGAGGCAAACCAAACCATTCTTAAAGGCAATGACATAAATACAAACCAAGAGTAACTTTGGTATTTTACA
AACAATTCAAGACTAAACCCTCCTAATAACATAATAAAAGACAATAAAATCAAAGCTAACCTAACTTCATAAGAGATAGTTTGAGCAAC
ACTACGCAGCCTTCCCAACAAAGAATACTTACAATTTGAAGCCCAACCGGCTACCATTACTCTGTAAACTCCTATACCAAGACAACAAA
AAAAGAATAAAATACTTATATTAAATCTTACCAGCCCAACATCATAAGGTATTACACTTCATACTAGCAAAGATAAAAATAACCTCAAT
ACAGGACATAAATAGTACACAACAAAATTTGACATAATAGGCATTGTCTGTTCTTTAGTAAATAACTTAACGGCATCCGAGAAAGGTTG
AAGTAAACCTATATACCCAACCTTATTCGGACCTTTACGAATTTGAATATACCCTAAAATTTTTCGCTCTAATAAAGTCACAAAAGCTA
CCCCGACTAAAACACAAATTATCAAAACCAAATAATTTACAATTTCCACCAACAACATAAAACAATTAGATATAATTATTATACTATTT
ATAGAAATTAATTCTATTTAACTAGATCCTAAGTCTAGTACATATTATCTGACAAAATAGC 
 
 
 
 


