
ความแตกตางของนิวคลีโอไทดในไมโตคอนเดรียดีเอ็นเอของปูทะเล (Scylla spp.)          
ชนิดตางๆ 

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

 
คํานํา 

 
 ปูทะเล (mud crab: Scylla spp.) เปนสัตวน้ําเค็มที่มีคุณคาทางเศรษฐกิจสูง โดยพบวาในชวงป 

พ.ศ. 2543  - 2545 มีปริมาณปูทะเลที่จับไดทั้งประเทศถึงประมาณ 16,100,000 กิโลกรัม คิดเปนมูลคา 
1,200 ลานบาท โดยมีแนวโนมของปริมาณปูที่จับไดลดลงทุกป คือ ในป 2543, 2544 และ 2545 มี
ประมาณที่จับไดเทากับ 6.9, 5.4 และ 3.8 ลานกิโลกรัม ตามลําดับ (สํานักงานเศรษฐกิจการพาณิชย, 
2549) ปริมาณเฉลี่ยของปูที่ถูกจับในชวงดังกลาวคือประมาณ 5,000,000 กิโลกรัมตอป ซ่ึงเปนปริมาณที่
สูงมาก ปจจุบันจะเห็นไดวา นอกจากปูทะเลที่จับไดจากธรรมชาติบริเวณชายฝงทะเลภาคใตทั้ง 2 ฝง
ของประเทศไทยมีปริมาณลดลงแลว ขนาดของปูที่จับไดก็มีขนาดเล็กลงดวย ซ่ึงชี้ใหเห็นวาความอุดม
สมบูรณของปูทะเลของประเทศไทยกําลังลดลง (บรรจง และ บุญรัตน, 2545) ดังนั้นจึงจําเปนอยางยิ่งที่
ทั้งหนวยงานภาครัฐและเอกชนจะตองใหความสนใจและเขามาจัดการทรัพยากรประมงชนิดนี้อยาง
จริงจัง แตอยางไรก็ตาม การวางแผนการจัดการปูทะเลของประเทศไทยยังคงไมสามารถดําเนินการได
อยางครบถวนสมบูรณ เนื่องจากยังขาดขอมูลพื้นฐานที่สําคัญเกี่ยวกับการจําแนกชนิด (species) ซ่ึง
ตามปกติแลวความไมชัดเจนเกี่ยวกับอนุกรมวิธานจะทําใหแผนการจัดการที่เกิดขึ้นมองขามสิ่งมีชีวิต
บางชนิดไปเนื่องจากสิ่งมีชีวิตชนิดนั้นอาจมีอยูในจํานวนนอย หรือแผนการจัดการดังกลาวอาจทําให
เกิดการผสมขามชนิดขึ้นโดยฝมือมนุษย ซ่ึงทําใหความเหมาะสมในการอยูรอดของลูกผสมที่เกิดขึ้น
ลดลง (Frankham et al., 2002) 

 
ปญหาการจําแนกชนิดของปูทะเลในประเทศไทยเกิดขึ้นมาแลวเปนเวลาอยางนอย 50 ป 

จนกระทั่งปจจุบันยังไมเปนที่ทราบแนชัดวาปูทะเลในประเทศไทยมีกี่ชนิด แตถาพิจารณาจากเอกสาร
ตางๆ ที่เกี่ยวของจะพบวามีปูทะเลถึง 5 ชนิด ในขณะที่ชาวประมงและเอกสารทางวิชาการหลายๆ ฉบับ
กลาววา ปูทะเลในประเทศไทยมี 3 กลุมเทานั้น คือ กลุมปูแดง ปูขาวและปูเขียว ซ่ึงการวิจัยนี้มี
วัตถุประสงคเพื่อประเมินสถานะการเปนชนิดของปูทะเลที่รวบรวมจากถิ่นอาศัยทั่วประเทศไทย โดยใช
ขอมูลสําหรับการจําแนกชนิดจากแหลงขอมูล 3 ประเภทดวยกันคือ ความแตกตางของลักษณะภายนอก 
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ความแตกตางของลักษณะ morphometric และความแตกตางของลําดับนิวคลีโอไทด ซ่ึงขอมูลทั้งหมด
นาจะชวยสนับสนุนหรือปรับปรุงการจําแนกชนิดของปูทะเลที่มีอยูในปจจุบันใหสมบูรณยิ่งขึ้น 

 
วัตถุประสงคของการวิจัย 

 
 เพื่อการจําแนกชนิดของปูทะเลในสกุล Scylla ที่พบในประเทศไทย โดยอาศัยขอมูลจาก
ลักษณะภายนอก ลักษณะ morphometric และความแตกตางของลําดับนิวคลีโอไทดในไมโตคอนเดรีย  
ดีเอ็นเอ 
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การตรวจเอกสาร 
 

1.  ชีวประวัติของปูทะเล 
 

ปูทะเลเปนสิ่งมีชีวิตในกลุมปูซ่ึงเปนสัตวไมมีกระดูกสันหลังที่มีโครงรางแข็งหอหุมลําตัว มี
รยางคเชื่อมเปนขอตอ ลักษณะสําคัญของปูที่สามารถสังเกตเห็นไดอยางชัดเจนและถือวาเปนการ
ปรับตัวไดดีกวากลุม decapod อ่ืนๆ คือ บริเวณสวนทองของปู (abdomen) มีการลดรูปลงแลวพับเขาไป
อยูบริเวณดานใตของทรวงอก (cephaloghorax) ลักษณะดังกลาวนับเปนพัฒนาการที่มีสวนชวยใหปูมี
การเคลื่อนไหวไดคลองตัวมากขึ้น (ชลธี, 2539)  

 
ปูทะเลเพศผูและเพศเมียมีลักษณะภายนอกที่แตกตางกันซึ่งความแตกตางนี้จะเห็นไดชัดเจนเมือ่

โตเต็มวัย ปูเพศผูจะมีกามขนาดใหญ สวนทอง (abdomen) ประกอบดวยปลอง 6 ปลอง ปลองที่ 1 มี
ลักษณะแคบเล็ก ในขณะที่ปลองที่ 6 มีฐานกวางปลายเรียวแคบและไดพัฒนาเปนแผนบางๆ พับติดกับ
อกเรียกวา จับปง สวนเพศเมียมีกามเล็ก ปูเพศเมียที่ยังไมถึงวัยเจริญพันธุจับปงจะมีลักษณะเล็กเรียว แต
จะขยายกวางเปนรูปครึ่งวงกลมจนเกือบเต็มหนาอก มีปลายมนกลม ที่ขอบปลองมีขนละเอียดทุกปลอง
เพื่อประโยชนในการอุมไขเมื่อโตเต็มวัย โดยชาวประมงเรียกปูเพศเมียที่ยังไมสมบูรณเพศนี้วา ปูกระ
เทย เพราะจับปงมีลักษณะก้ํากึ่งระหวางปูเพศผูและปูเพศเมีย (บรรจง และ บุญรัตน, 2545) 

 
ปูทะเลมีการแพรกระจายอยูทั่วไปตามชายฝงทะเลในเขต Indo-Pacific นับตั้งแตชายฝงทะเล

ทางดานตะวันออกของทวีปแอฟริกา เร่ือยมาจนถึงหมูเกาะโอกินาวาของประเทศญี่ปุนรวมถึงบางพื้นที่
ชายฝงทะเลในประเทศออสเตรเลียและอีกหลายหมูเกาะในมหาสมุทรแปซิฟก สําหรับในประเทศไทย
พบปูทะเลอาศัยและแพรกระจายอยูทั่วไปตามบริเวณชายฝงทะเลทั้งดานอาวไทยและฝงอันดามัน 
โดยเฉพาะบริเวณที่เปนพื้นที่ปาชายเลนและปากแมน้ํา โดยถ่ินอาศัยของปูทะเลจะเปนบริเวณชายฝง
ทะเลในเขตน้ําขึ้น-น้ําลง (intertidal zone) ปูทะเลชอบขุดรูอาศัยอยูมากตามริมรองน้ํา ตามลําคลองในปา
ชายเลน หรือตามริมชายคลองบริเวณปากแมน้ํา และจะมีจํานวนลดนอยลงในบริเวณที่หางจากพื้นที่ปา
ชายเลนออกไป การขุดรูอาศัยในบริเวณที่มีอาหารธรรมชาติอุดมสมบูรณ การขุดรูอาศัยของปูทะเล
โดยทั่วไปมีความลึกประมาณ 80 เซนติเมตร ชองทางลงของรูปูจะทํามุม 30 องศากับแนวภายนอก 
นอกจากนั้น ปริมาณของออกซิเจนที่ละลายอยูในน้ําภายในรูจะต่ํากวาภายนอกอีกดวย รูของปูทะเลที่
สรางขึ้นนี้จะเปนโครงสรางที่ถาวร เปนที่สําหรับใหปูทะเลสามารถใชอยูอาศัยตอกันไปไดคราวละ
หลายรุน (generation) และเปนประโยชนตอปูทะเลในการปองกันตัวเองในชวงเวลาที่มีการลอกคราบ
และผสมพันธุ (ชลธี, 2539) 
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 ปูทะเลที่มีขนาดแตกตางกันจะมีอาณาเขตและบริเวณของแหลงอาศัยหากินแตกตางกัน โดยที่ปู
ทะเลที่มีขนาดเล็กหรือเปนปูที่ยังอยูในระยะวัยออน (juvenile) มักจะเขาไปหลบภัยและอาศัยอยูภายใน
ปาชายเลนตามบริเวณคูคลอง บางครั้งอาจพบปูเหลานี้หลบอาศัยอยูใตกอนหิน พงหญาทะเลหรือ
สาหราย และหลบอยูระหวางรากไมชายเลน โดยปูทะเลที่มีขนาดเล็กนั้น สวนใหญมักจะจับไดจาก
บริเวณที่อยูลึกเขาไปในปาชายเลนใกลแผนดิน ในขณะที่ปูทะเลขนาดใหญกวามักจะพบตามบริเวณริม
ชายปาใกลกับทะเล โดยการที่ปูทะเลในวัยที่แตกตางกันมีบริเวณอยูอาศัยและบริเวณหาอาหารแตกตาง
กันจะชวยลดการแกงแยงพื้นที่อาศัยและหาอาหารไดเปนอยางดี (ชลธี, 2539) 
 
2.  อนุกรมวิธานปูทะเล 

 
ปูทะเลถูกจัดอยูในสกุล Scylla ซ่ึงการจัดจําแนกทางอนุกรมวิธานในฐานขอมูล Taxonomy 

Browser (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Taxonomy/taxonomyhome.html, 2006) เปนดงัตอไปนี ้
 
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 ถูกจัดอยูในครอบครวั (family) Portunidae ซ่ึงเปนครอบครัวเดยีวกับปูมา 
(สกุล Portunus และสกุล Callinectes) ปูหิน (สกุล Thalamita) รวมทั้งปูลาย (สกุล Charybdis) โดย
บรรจง และ บุญรัตน (2545) ไดนําเสนอประวัติของการจําแนกชนิดปูทะเลในสกุล Scylla ไวดังนี้ ปู
ทะเลชนิดแรกในสกุล Scylla ไดถูกจัดจําแนกโดย Dr. Petrus Forskal ซ่ึงไดศึกษาตวัอยางที่ไดจากเมอืง 
Jiddah (ประเทศซาอุดิอาราเบีย) ในโครงการสํารวจทางสมุทรศาสตรในบริเวณทะเลแดงระหวางป ค.ศ. 
1761 – 1767 โดย Forskal ไดตั้งชื่อปูตวัอยางที่พบวา Cancer serratus แตปูตัวอยางดังกลาวไดสูญ
หายไปขณะทีส่งกลับไปประเทศเดนมารกเพื่อใชเปนตวัอยางอางอิง ดังนั้น C. serratus ที่เสนอโดย 
Forskal  จึงไมมีตัวอยางใดๆ ใหอางอิงมาจนถึงปจจุบนั ตอมาในป ค.ศ. 1789 มีการจําแนกปูทะเลโดย 
Otto O. Fabricius ซ่ึงไดศึกษาปูทะเลตวัอยางจากเมือง Traquebar (Tarangambadi) ประเทศอินเดยี โดย
ไดมีการตั้งชื่อปูตัวอยางที่ศกึษาวา Portunus tranquebaricus แตในป ค.ศ. 1833 de Haan เสนอแนะวา ปู
ตัวอยางของ Fabricicus นาจะใชช่ือ Scylla serrata ซ่ึงใหความหมายและบอกนิสัยของปูชนิดนี้มากกวา
ใชช่ือวา Portunus tranquebaricus เพราะปตูัวอยางมนีิสัยชอบอยูในรู คาํวา Scylla ในภาษากรกีหมายถึง
สัตวประหลาด (monster) ที่อาศัยอยูในถ้ําในทะเล หลักจากนั้นอีกประมาณ 20 ป คือในป ค.ศ. 1852 
Dana จึงไดเสนอวาปูดังกลาวควรจะใชช่ือวา Scylla tranquebaricus var. oceanica ในปตอๆ มาไดมี
ผูสนใจและทําการศึกษาดานอนุกรมวิธานของปูทะเลที่เก็บรวบรวมจากบริเวณตางๆ อีกเปนจํานวนมาก 
เชน ในป 1899 Alcock ทําการศึกษาปูทะเลที่เก็บจากนานน้ําของอินเดยีและทําการตพีิมพผลงานออกมา
หลายชิ้น แตการวิเคราะหชนิดของปูทะเลก็ยังสับสน เพราะไมมตีัวอยางปทูะเลที่วิเคราะหแลวมาใช
สําหรับเปรียบเทียบและอางอิง ตอมาในป ค.ศ. 1949 Estampador ทําการศึกษาปทูะเลในนานน้าํของ
ประเทศฟลิปปนส ไดแบงปูทะเลออกเปนสองกลุม คือ กลุมแรกเรยีกวา banhawin เปนกลุมปูทะเลที่มี
นิสัยชอบขุดรูอยูในบริเวณปาชายเลน โดย Estampador ไดเรียกปูกลุมนี้วา S. serrata สวนปูอีกกลุม
เรียกวา manosain เปนปูที่ไมอาศัยอยูในรแูตดํารงชีวิตอยูในทะเลอยางอิสระ ปูกลุมนี้ Estampador ได
แบงออกเปน 2 ชนิด คือ S. oceanica และ S. tranquebarica สําหรับปูทะเล S. serrata ที่อาศัยอยูในรูตาม
ปาชายเลนนัน้จะมีบางสวนมีสีสันแตกตางไปจาก S. serrata ทั่วๆ ไป โดย Estampador เชื่อวาปูดัง
กลาวคือ S. serrata เชนกนั แตตางสายพนัธุกับ S. serrata ทั่วๆ ไป ดังนั้นจึงกําหนดชื่อใหวา S. serrata 
var. paramamosain ในระยะแรกรายงานของ Estampador ไดรับการโตแยงจากนักอนุกรมวิธานดานปู
มากพอสมควร เพราะลักษณะภายนอกทีใ่ชในการจําแนกที่ Estampador เสนอนั้นอาจเปลี่ยนแปลงไป
ไดตามสภาพแวดลอมในบริเวณถ่ินอาศยั แตตอมา Estampador ไดยืนยนัวาการวิเคราะหของเขานั้น
ถูกตอง เพราะปูทะเลทั้งสามชนิดนั้นมกีารพัฒนาและการเจริญเติบโตของไข น้ําเชือ้ตัวผู จํานวนและ
โครงสรางของโครโมโซม (chromosome) แตกตางกัน ซ่ึงในป ค.ศ. 1952 Serene ไดนําหลักเกณฑใน
การจําแนกชนดิที่เสนอโดย Estampador ในป 1949 ไปใชจัดจาํแนกปูทะเลในนานน้ําเวยีดนาม และ
รายงานผลวา ปูทะเลที่พบในนาน้ําของเวยีดนามนั้นก็มี 3 ชนิด และ 1 สายพันธุเชนเดียวกับปูทะเลที่พบ
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ในประเทศฟลิปปนส แตในป ค.ศ. 1960 นักอนุกรมวธิานปูทะเลจากประเทศออสเตรเลีย 2 ทาน คือ 
Stephenson และ Campbell ไดตั้งขอสังเกตและไมเห็นดวยกับ Estampador และ Serene โดยเสนอแนะ
วาปูทะเลที่มีลักษณะภายนอกแตกตางกันนั้นเปนปูทะเลชนิดเดยีวกันแตตางสายพันธุ (Fushimi and 
Watanabe, 1999) ตอมา Keenan et al. (1998) ไดทําการปรับปรุงการจําแนกชนิดของปูทะเลในสกุล 
Scylla ใหม โดยใชศกึษาปทูะเลตัวอยางที่รวบรวมปูจากบริเวณทะเลแดง (Red Sea) และจากบริเวณ 
Indo – Pacific Scylla และไดจําแนกปูทะเลเปน 4 ชนิดคือ S. serrata, S. olivacea, S. tranquebarica และ 
S. paramamosain  

 
3.  การจําแนกชนิดปูทะเลในประเทศไทย 

 
สําหรับการจําแนกชนิดปูทะเลในประเทศไทยนั้น Suvatti (1950) รายงานวาในประเทศไทยมีปู

ทะเลในสกุล Scylla เพียงชนิดเดียวคือ S. serrata ซ่ึงสอดคลองกับไพบูลย (2516) ที่ไดทําการศึกษา
เกี่ยวกับอนุกรมวิธานของปู Scylla ในป พ.ศ. 2514 และพบวาในประเทศไทยมีปูทะเลอยูเพียงชนิดเดียว
คือ S. serrata เชนเดียวกัน 

 
ชูชาติและบูรณ (2522) ไดศึกษาลักษณะภายนอกของปูทะเล (Scylla spp.) ที่รวบรวมจาก

บริเวณใกลเคียงสถานีประมงจังหวัดจันทบุรี พบวาสามารถแบงตามลักษณะภายนอกออกไดเปน 3 กลุม
คือ กลุมปูแดง กลุมปูเขียวและกลุมปูขาว และไดวัดลักษณะของปูตัวอยางจํานวน 3 ลักษณะคือ ECW, 
ICW และ FW ผลการวิเคราะหขอมูลที่ไดจากการวัดพบวา กลุมปูขาวและกลุมปูแดงจะคลายกันเฉพาะ
ในลักษณะของหนามขอบกระดอง (ความยาวของ ECW ลบดวยความยาวของ ICW หรือ ECW - ICW) 
แตแตกตางจากปูเขียว โดยพบวาการวิเคราะห ANOVA โดยไมพิจารณาถึงขนาดของปูตัวอยางใหคา F 
ระหวางกลุมปูเทากับ 1,422.883 (df = 2) และเมื่อนําความแตกตางของขนาดปูตัวอยางมารวมวิเคราะห
จะใหคา F ระหวางกลุมปูเทากับ 1,723.612 (df = 2) สวนกลุมปูแดงและกลุมปูเขียวจะคลายกนัเฉพาะใน
ลักษณะของความกวางระหวางตา (FW) และแตกตางจากกลุมปูขาว ผลการวิเคราะหความแตกตาง
ระหวางกลุมโดยวิเคราะห ANOVA ที่พิจารณาและไมพิจารณาขนาดของตัวอยางพบวาใหคา F เทากับ 
104.784 (df = 2) และ 720.384 (df = 2) ตามลําดับ  นอกจากนี้ผูวิจัยไดเสนอชื่อวิทยาศาสตรของปูแตละ
กลุมที่พบโดยเทียบเคียงสีของปูตัวอยางแตละกลุมกับรายงานของ Estampador (1949) ไววา ปูแดง (ปู
ดํา) ไดแก S. serrata (Forskal) และ S. serrata paramamosain ปูเขียวไดแก S. tranquebarica และ ปูขาว 
ไดแก S. oceanica ในขณะเดียวกันก็ไดเสนอเพิ่มเติมวา ควรมีผลการศึกษาความแตกตางระหวางกลุมปู
ที่พบในดานชีวประวัติ อัตราการเจริญเติบโต และการเพาะพันธุ เพื่อใชเปนแนวทางในการศึกษาดาน
อนุกรมวิธานวาความแตกตาง เหลานั้นควรจะจัดอยู ในระดับของชนิดหรือพันธุ  (varieties)                  
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แตหลังจากนั้นสุรินทร (2540) รายงานวาปูทะเลของไทยมีชนิดเดียวคือ S. serrata แตมี 3 พันธุคือ ปูดํา 
(ทองคํา) ปูขาว (ทองหลาง) และ ปูเขียว (ทองโหลง)  

 
Naiyanetr (1998) รายงานเกี่ยวกับชนิดปูทะเลวามี 2 ชนิดคือ S. serrata และ S. tranquebarica 

โดย S. serrata พบไดทั่วไปทั่งทางฝงทะเลอันดามันและฝงอาวไทย สวน S. tranquebarica พบได
เฉพาะฝงอาวไทย แตในปเดียวกัน Keenan et al. (1998) จําแนกปูทะเล Scylla เปน 4 ชนิดคือ S. serrata, 
S. olivacea, S. tranquebarica และ S. paramamosain โดยจากปูตัวอยางทั้งหมดมีปูทะเลจากประเทศ
ไทยท้ังหมด 6 ตัว แบงเปน ปูตัวผู 4 ตัวและตัวเมีย 1 ตัวจากจังหวัดตราดไดถูกจัดจําแนกเปนชนิด S. 
paramamosain และ ปูตัวเมีย 1 ตัวจากจังหวัดภูเก็ตไดถูกจัดจําแนกเปนชนิด S. olivacea ซ่ึงปูทั้ง 2 ชนิด
นี้ไมเคยมีรายงานมากอนในประเทศไทย บรรจง และ บุญรัตน (2545) ไดกลาววา  "รายงานของ Keenan 
et al. (1998) ไดสรางความสับสนใหแกการจัดจําแนกชนิดของปูทะเลของประเทศไทยเหมือนกัน" 
ขณะเดียวกันก็ไดรายงานวาปูทะเลของประเทศไทยจําแนกไดเปน 3 ชนิด คือ ปูดําหรือปูแดง (S. serrata 
Forskal, 1755) ปูขาวหรือปูทองหลาง (S. oceanica Dana, 1852) และปูเขียว ปูทองโหลงหรือปูลาย (S. 
tranquebarica Fabricius, 1789) และแยงผลการจําแนกของ Keenan et al. (1998) วาปูตัวอยางของ S. 
olivacea ดังกลาวนี้มีลักษณะภายนอกคลายปูดําของไทยซึ่งถูกเรียกวา S. serrata 

 
สวนการศึกษาทางดานพันธุศาสตรเพื่อนําขอมูลมาใชในการจําแนกชนิดมีนอยมาก โดย 

Fuseya and Watanabe (1996) ไดศึกษาความแตกตางทางพันธุกรรมโดยวิธี allozyme electrophoresis 
จากปูทะเลตัวอยางที่รวบรวมตั้งแตเกาะมาดากัสกาในทวีปแอฟริกาใตถึงประเทศญี่ปุนในทวีปเอเซีย 
รวมทั้งจากจันทบุรีและสุราษฏรธานีในประเทศไทย และจําแนกปูทั้งหมดตาม Estampador (1949) เปน 
3 ชนิดคือ S. serrata, S. oceanica และ S. tranquebarica โดยปูตัวอยางจากประเทศไทยจําแนกได 2 
ชนิด คือ S. serrata และ S. tranquebarica ซ่ึงทั้ง 2 ชนิดเก็บตัวอยางไดจากจังหวัดจันทบุรีและสุราษฎร
ธานี ผลการวิเคราะหระยะหางทางพันธุกรรม (genetic distance) จากขอมูล allozyme 11 ชนิดพบวามี
คาเฉลี่ย 0.059 ผูวิจัยสรุปวาขอมูลทางพันธุกรรมดังกลาวเปนความแตกตางในระดับชนิดสอดคลองกับ
การจําแนกชนิดปูของ Estampador (1949) นอกจากนี้ Klinbunga et al. (2000) ไดเก็บตัวอยางปูจาก
จังหวัดตราดและจันทบุรี โดยไดจําแนกชนิดของปูตัวอยางตาม Estampador (1949) เปน 3 ชนิดคือ S. 
serrata (ปูแดง), S. oceanica (ปูขาว) และ S. tranquebarica (ปูเขียว) และวิเคราะห Random Amplified 
Polymorphism DNA  (RAPD) พบวาระยะหางทางพันธุกรรม (genetic distance) ระหวางชนิดดังกลาว
ตั้งแต 0.425 – 0.751 ในขณะที่ความแตกตางทางพันธุกรรมระหวางประชากรภายในชนิดอยูระหวาง 
0.171 – 0.199 ผลการสรางแผนภาพแสดงความสัมพันธเชิงวิวัฒนาการจากระยะหางทางพันธุกรรมที่ได
โดยวิธี neighbor-joining แสดงใหเห็นวาปูตัวอยางแยกสายวิวัฒนาการออกเปน 3 กลุมอยางชัดเจน 
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นอกจากนี้เมื่อพิจารณา genotype  ของ RAPD ที่พบในปูตัวอยางพบวา ปูตัวอยางแตละชนิดมี genotype 
ที่ไมปรากฏในปูชนิดอื่น ซ่ึงเปนหลักฐานแสดงใหเห็นวา ไมมีการแลกเปลี่ยนทางพันธุกรรม (genetic 
exchange) ระหวางปูทั้ง 3 ชนิดดังกลาว ดังนั้นจึงสรุปวา ปูทะเลในบริเวณจังหวัดตราดและจันทบุรีมี 3 
ชนิด 

 
จากรายงานทั้งหมดที่กลาวถึงแสดงใหเห็นวา จากอดีตถึงปจจุบันยังคงไมมีความชัดเจนเกี่ยวกบั

อนุกรมวิธานของปูทะเลที่พบในประเทศไทยใน 2 ประเด็นคือ ประเด็นที่ 1 เกี่ยวกับจํานวนชนิดของปู
ทะเล จะเห็นไดวาจํานวนชนิดของปูทะเลที่เคยมีรายงานในประเทศไทยมีตั้งแต 1 ชนิดไปจนถึง 3 ชนิด 
ความไมชัดเจนประเด็นที่ 2  เกี่ยวของกับเรื่องชื่อวิทยาศาสตรของปูทะเล เมื่อรวบรวมช่ือวิทยาศาสตร
ของปูทะเลที่เคยมีรายงานในประเทศไทยจะพบวามีถึง 5 ช่ือ คือ S. serrata, S. oceanica, S. 
tranquebarica, S. olivacea และ S. paramamosain แตบรรจงและบุญรัตน (2545) และ Klinbunga et al. 
(2000) รายงานไวเพียง 3 ชนิด คือ S. serrata , S. oceanica  และ S. tranquebarica ซ่ึงรายงานทั้ง 2 ฉบับ
ดังกลาวนี้ตรงกับขอมูลจากชาวประมงที่วามีปูทะเลที่มีลักษณะภายนอกแตกตางกันอยู 3 กลุมเชนกัน 
ขณะเดียวกัน บรรจงและบุญรัตน (2545) ไดตั้งขอสังเกตวา ปู S. olivacea มีลักษณะคลายคลึงกับปูดํา 
(ซ่ึงถูกเรียกโดยรายงานหลายฉบับวา S. serrata ) ดังนั้นปญหาเรื่องการกําหนดชื่อวิทยาศาสตรก็เปน
เร่ืองที่ตองมีการคํานึงถึงและศึกษาทบทวนเชนกัน 

 
สําหรับปญหาความไมชัดเจนเกี่ยวกับจํานวนชนิดของปูทะเลในประเทศไทยนั้นนาจะมีสาเหตุ

มาจาก 2 เหตุผลหลักคือ ตัวอยางปูที่ใชในการศึกษากอนหนานี้สวนใหญจะเปนปูตัวอยางจากฝงทะเล
อาวไทย โดยมากเปนปูทะเลจากเขตจังหวัดตราดและจันทบุรีเปนหลัก สวนปูทะเลจากจังหวัดอื่นๆ 
โดยเฉพาะปูทะเลจากฝงอันดามันมีขอมูลนอยมาก เหตุผลอีกประการคือ การจัดจําแนกสวนใหญใช
ขอมูลจากลักษณะภายนอกเปนหลัก รายงานการใชขอมูลจากแหลงอื่นที่มีประโยชนในการจัดจําแนก
ส่ิงมีชีวิต เชน ความแตกตางของลักษณะ morphometric หรือ ความแตกตางของลําดับนิวคลีโอไทด
ยังคงมีนอยอยู  

 
4.  การประเมินสถานะความเปนชนดิของสิ่งมชีีวิต 

 
เพื่อสรางความชัดเจนเกี่ยวกับการจําแนกชนิดของปูทะเลในประเทศไทยจําเปนจะตองประเมิน

สถานะของปูทะเลแตละกลุมที่พบในประเทศไทยวาควรจัดเปนชนดิหรือไม ซ่ึงในการประเมินวา
ส่ิงมีชีวิตตัวอยางกลุมหนึ่งๆ ควรกําหนดใหมีสถานะเปนชนิดหรือไมนั้นสามารถพิจารณาไดโดยอาศัย
คําจํากัดความของคําวาชนิดซึ่งคําจํากัดดังกลาวจะเรียกวา species concept (Hey, 2000) จากอดตีถึง
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ปจจุบันมีนกัวทิยาศาสตรไดการเสนอคําจํากัดความไวเปนจํานวนมาก ซ่ึงคําจํากัดความที่แตกตางกันก็
จะมีประเด็นในการพิจารณาแตกตางกัน แตคําจํากัดความเหลานัน้จะอยูบนหลักการสําคัญประการใด
ประการหนึ่งดงัตอไปนี ้

 
หลักการที่ 1.  การสืบเชื้อสายมาจากตนตระกูลเดยีวกนั (common descent) ตามหลักการนี ้

สมาชิกของสิ่งมีชีวิตชนิดเดยีวกันจะตองสบืเชื้อสาย หรือมีตนกําเนดิมาจากประชากรที่เปนบรรพบุรุษ
รวมเดยีวกัน (แตไมจําเปนตองสืบเชื้อสายมาจากพอแมคูเดียวกัน) 

 
หลักการที่ 2. กลุมที่เล็กทีสุ่ดที่สามารถแบงแยกได (smallest distinct grouping) สมาชิกของ

ส่ิงมีชีวิตชนิดเดียวกันตองมลัีกษณะที่เปนเอกลักษณของกลุมรวมกัน 
 
หลักการที่ 3. การเปนกลุมสงัคมที่มีการผสมพันธุกันไดภายในกลุม (reproductive community) 

ซ่ึงตามหลักการนี้จะสามารถใชจําแนกไดเฉพาะสิ่งมีชีวติที่สืบพันธุแบบอาศัยเพศเทานั้น โดยส่ิงมีชีวติ
ชนิดเดยีวกันจะสามารถผสมพันธุกันไดเฉพาะกับสมาชกิภายในชนิดเดียวกันเทานั้น และจะไมผสม
พันธุกับสมาชิกของสิ่งมีชีวิตชนิดอื่น 

 
ซ่ึงคําจํากัดความของนักวิทยาศาสตรแตละทานก็มีจดุเดนจุดดอยแตกตางกันไป ในการให

ความหมายของคําวา “species” (Mayr, 1964; Ayala, 1978; Mallet, 1995; Avise and Wollenberg, 1997) 
ดังจะขอกลาวถึงคําจํากัดความของนักวิทยาศาสตรบางทานเพื่อจะใชเปนแนวทางการพิจารณาสถานะ
ความเปนชนดิของปูทะเลในการศึกษาครั้งนี้ 

 
The morphological species concept ไดใหคําจํากดัความของคําวา species ไววา “species คือ 

กลุมของสิ่งมีชีวิตที่มีลักษณะภายนอกเหมอืนหรือคลายกัน” (“A species is a group of individuals or 
populations with the same or similar morphological characters.”) ขอมูลที่ใชในการจัดจําแนกคือ 
ลักษณะภายนอกของสิ่งมีชีวิตตัวอยาง โดยสิ่งมีชีวิตที่ถูกจัดอยูในชนดิเดียวกัน ตองมลัีกษณะภายนอกที่
ปรากฏเปนเอกลักษณรวมกนัเฉพาะกลุมและลักษณะที่เปนเอกลักษณนั้นจะตองแตกตางจากลักษณะที่
เปนเอกลักษณของสิ่งมีชีวิตชนิดอื่น ซ่ึงคําจํากัดความของคําวาชนิดดงักลาวนี้ คือความรูพื้นฐานที่ Carl 
Linnaeus (May 23, 1707 – January 10, 1778) ใชในการพัฒนาความรูทางดาน Systematic ของสิ่งมีชีวิต 
(Mayr, 1964) 
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The genetic species concept  (Lotsy, 1918 อางโดย Mayr, 1964) ไดใหคําจํากดัความของคําวา 
species ไววา  “species คือ กลุมสิ่งมีชีวิตที่มีพันธุกรรมเหมือนกนั” (“A species is a group of 
genetically identical individuals”) ซ่ึงถาพิจารณาแนวคิดนี้อยางเครงครัดจากขอมูลทางพันธุกรรมแลว
จะพบวามีความผิดพลาดอยางชัดเจน นัน้คือ พันธุกรรมของกลุมสิ่งมีชีวิตในระดับต่ํากวาชนดิ (species) 
ทั้งในระดับ subspecies หรือ ประชากร (Mayr, 1964) หรือแมแตในระดับแตละบคุคล (Jeffreys et al., 
1985) ก็มีความแตกตางกันทั้งสิ้น ดังนั้นถาจะพิจารณา genetic species concept จากขอเท็จจริงดังกลาวก็
นาจะพิจารณาโดยใชคําวา  “คลายคลึง” (similarity) แทนการใชคําวา “เหมือน” (identical)โดยความ
คลายคลึงทางพันธุกรรมสามารถแปลความหมายไดจากคา genetic divergence หรือคาระยะหางทาง
พันธุกรรม (genetic distance) ถา genetic divergence หรือระยะหางทางพันธุกรรมมากแสดงวามีความ
คลายคลึงทางพันธุกรรมนอย ในทางตรงขาม หากคา genetic divergence หรือคาระยะหางทาง
พันธุกรรมมีคานอยกแ็สดงวามคีวามคลายคลึงทางพันธุกรรมมาก โดย Bradley and Baker (2001) ได
แสดงใหเห็นระดับความแตกตางทางพันธกุรรมของยีน Cytb ระหวางชนิดภายในสกุลเดียวกันของหนู
จํานวน 4 สกุล และคางคาว 7 สกุล ซ่ึงในกรณีของยนี Cytb พบวาความแตกตางทางพันธุกรรมซึ่งแสดง
ในรูปของคาระยะหางทางพนัธุกรรมที่นอยกวา 2% (< 2%) จะเปนความแตกตางภายในชนิด (ซ่ึงไมมี
การแบงแยกประชากรภายในชนิด) ถาอยูระหวาง 2% ถึง 11% เปนความแตกตางระหวางประชากร
ภายในชนดิเดยีวกนั (conspecific population) แตถามากกวา 11% จะเปนความแตกตางระหวางชนิด ซ่ึง
จากขอมูลดังกลาวนี้ทําใหเหน็ไดวา ระยะหางทางพันธุกรรมที่มากกวา 11% ของยีน Cytb สามารถใชใน
การกําหนดสถานะความเปนชนิดในกลุมหนูและคางคาวไดตาม genetic species concept 

 
The biological species concept (Mayr, 1964) ใหคําจํากัดความของคําวา species ไววา 

“species คือ กลุมที่มีการผสมพันธุกันภายในกลุมและไมมีการผสมกับกลุมอื่น” (“Species are groups of 
actually or potentially interbreeding natural populations, which are reproductively isolated from other 
such groups.”) การประเมนิสถานะความเปนชนิดตาม biological species concept มีประเดน็ที่ตอง
พิจารณา 2 ประการคือ ประเด็นของคําวา “interbreeding” และ “reproductive isolate” ตามคําจํากัดความ
ดังกลาวนี้ ส่ิงมีชีวิตกลุมหนึ่งๆ จะถกูจัดเปนชนิดก็ตอเมื่อสมาชิกของกลุมสามารถผสมพันธุกันได
เฉพาะกับสมาชิกภายในกลุมเดียวกันและจะไมผสมพันธุกับสมาชิกของกลุมสิ่งมีชีวิตชนิดอื่น ถึงแมวา 
biological species concept จะพิจารณาความเปนชนิดจากคุณสมบัติเกีย่วกับการสืบพันธุ (reproductive 
proporties) ของสิ่งมีชีวิตตัวอยาง แตถามหีลักฐานทีแ่สดงใหเห็นวากลุมของสิ่งมีชีวิตตัวอยางที่ศกึษาไม
มีหรือไมสามารถผสมพันธุกันไดตามธรรมชาติระหวางกลุมแลว กลุมสิ่งมีชีวิตดังกลาวก็สามารถ
จัดเปนสิ่งมีชีวติตางชนิดกนัไดเชนกัน โดยหลักฐานทีใ่ชอาจเปนลักษณะภายนอก จํานวนหรือรูปราง
โครโมโซม หรือขอมูลจากการวิเคราะหพันธุศาสตรโมเลกุล สําหรับการใชขอมูลพันธุศาสตรโมเลกุล
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จะอยูบนหลักการที่วา ส่ิงมีชีวิตชนิดเดียวกันจะมกีารผสมพันธุกันไดภายในกลุม (หรืออยูใน 
reproductive community เดียวกนั) ซ่ึงทําใหสมาชิกภายในกลุมมีพันธุกรรมที่คลายคลึงกันหรือมี
พันธุกรรมที่ปะติดปะตอกัน (genetic cohesiveness) ดังนั้น ถาพิจารณาความแตกตางทางพันธกุรรม
ภายในสิ่งมีชีวติชนิดหนึ่งๆ จะพบวาการเปลี่ยนแปลงทางพันธุกรรมจะเกดิขึ้นอยางคอยเปนคอยไปและ
ตอเนื่อง (smooth and continuous) ในขณะที่ส่ิงมีชีวิตทีอ่ยูตาง reproductive community กันจะมคีวาม
แตกตางทางพนัธุกรรมที่เปลี่ยนแปลงแบบไมตอเนื่อง (discontinuous) อยางเหน็ไดชัด (Hickman et al., 
1993)   

 
The phylogenetic species concept (Cracraft, 1983 อางโดย Cracraft, 1992; Avise and 

Wollenberg, 1997) ไดใหจํากัดความของคาํวา species ไววา “species คือ กลุมที่เล็กที่สุดที่ภายในกลุมมี
รูปแบบของความเปนพอแมของบรรพบุรุษและลูกหลาน” (“the smallest diagnosable cluster of 
individual organisms within which there is a parental pattern of ancestry and descent”)  คําจํากัดความ
ดังกลาวนีจ้ะกาํหนดใหส่ิงมชีีวิตกลุมหนึ่งๆ มีสถานะเปนชนิดถาสิ่งมีชีวิตกลุมนัน้มีลักษณะที่ปรากฏ
และไดรับการถายทอดรวมกนั (synapomorphic character หรือ shared – derived character) มาจาก
บรรพบุรุษรวมเดียวกัน  รูปแบบความสมัพันธภายในชนิดตาม phylogenetic species concept จะเปน
แบบ monophyletic group (Avise and Wollenberg, 1997) ซ่ึงรูปแบบความสมัพันธระหวางกลุม
ส่ิงมีชีวิตจะเปนไปไดใน 3 รูปแบบ คือ mohophyly, paraphyly หรือ polyphyly โดยความสัมพันธแบบ 
monophyly จะเปนรูปแบบที่สมาชิกทั้งหมดสืบเชื้อสายมาจากบรรพบุรุษรวมลาสุดในสายวิวฒันาการ 
(most recent common ancestor) เดียวกัน (ภาพที่ 1 ก.) ความสัมพันธแบบ paraphyly จะเปนรูปแบบ
ความสัมพันธที่สมาชิกทั้งหมดมีบรรพบุรุษรวมลาสุดในสายววิัฒนาการรวมกัน แตมีการแยกสาย
วิวัฒนาการระหวางสมาชิกภายในกลุมอยางนอย 2 สาย (ภาพที่ 1 ข.) และความสัมพนัธแบบ polyphyly 
คือความสัมพันธของกลุมสิ่งมีชีวิตที่มีบรรพบุรุษรวมลาสุดในสายวิวฒันาการอยูตางสายวิวฒันาการกัน
(ภาพที่ 1 ค.) ซ่ึงความสัมพันธของสิ่งมีชีวิตจะเปนแบบใดแบบหนึ่งใน 3 แบบดังกลาว (Hickman et al., 
1993)  
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ภาพที่ 1  แสดงแผนภาพจําลองความสัมพันธแบบ  monophyly(ก.) paraphyly (ข.) และ  polyphyly (ค.) 

ของสิ่งมีชีวิต 
ที่มา:  ภาพดัดแปลงจาก Hickman et al. (1993) 
 
 สําหรับการประเมินสถานะความเปนชนิดของปูทะเลในอดีตสวนใหญจะอาศัยขอมูลจาก
ลักษณะภายนอกเปนหลัก ซ่ึงก็จะประเมินตามคําจํากัดความ morphological species นั้นเอง อยางไรก็
ตามยังมีขอมูลที่จากแหลงอื่นที่มีศักยภาพในการประเมินสถานะความเปนชนิดอีก 2 แหลงคือ ความ
แตกตางของลักษณะ morphometric และความแตกตางของลําดับนิวคลีโอไทดของยีนในไมโตคอน      
เดรียดีเอ็นเอ  
 
 

A C D E F G HB 

ความสัมพันธของ E, 
F, G และ H เปนแบบ 

monophyly 

ความสัมพันธของ C, D, 
E, F, G และ H เปนแบบ 

paraphyly 

A C D E F G H B

ความสัมพันธของ C, D, 
E, F และ G  เปนแบบ 

polyphyly 

A C D E F G HB

(ก.) (ข.) 

(ค.) 
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5.  การศึกษาความแตกตางของลักษณะ morphometric เพื่อการจัดจําแนกสิ่งมีชีวิต 
 
 ถึงแมวาการจัดจําแนกโดยใชขอมูลลักษณะ morphometric จะถือไดวาเปนการจัดจําแนกจาก

ลักษณะภายนอก แตขอมูลที่ใชแตกตางกันคือ การจัดจําแนกโดยใชลักษณะภายนอกเปนขอมูลที่ไดจาก
การสังเกตการปรากฏหรือไมปรากฏของลักษณะที่เกี่ยวของในการจัดจําแนก หรืออาจสังเกตุจากความ
แตกตางของลักษณะที่ปรากฏ แตขอมูลลักษณะ morphometric เปนขอมูลลักษณะภายนอกที่ไดจากการ
วัดความยาวหรือความสูงของลักษณะที่สนใจ โดยลักษณะ morphometric เปนลักษณะปริมาณซึ่งเมื่อ
วิเคราะหดวยวิธีการทางสถิติแลวสามารถนํามาใชในการจําแนกชนิด (Luthy et al., 2004) เชน Parnaby 
(2002) จําแนกคางคาวชนิดใหมในสกุล Nyctophilus โดยการวิเคราะหความแตกตางของลักษณะ 
morphometric ดวยวิธี Canonical Variate Analysis (CVA) โดยใชขอมูลที่วัดจากกะโหลกและฟนจาก
ตัวอยางคางคาวในที่ถูกจัดไวในสกุล Nyctophilus แตมีลักษณะภายนอกแตกตางจากคางคาวในสกุล
เดียวกัน  เปรียบเทียบกับคางคาวอีก 2 ชนิดในสกุลดังกลาวคือ N. bifax และ N. gouldi ผลการวิเคราะห 
CVA ซ่ึงแสดงโดยการเขียนกราฟของตัวแปร CVA 1 และ CVA2 แสดงใหเห็นความแตกตางระหวาง
ลักษณะ morphometic ระหวางกลุมตัวอยางใหเห็นอยางชัดเจน โดยไดแสดงใหเห็นกลุม (cluster) ที่
แตกตางกัน 3 กลุม คือ กลุมที่ 1 ประกอบดวยตัวอยางจาก N. bifax กลุมที่ 2 ประกอบดวยตัวอยางจาก 
N. gouldin และกลุมที่ 3 คือ กลุมของตัวอยางที่นาจะเปนชนิดใหมของ Nyctophilus จากผลการแยกกลุม 
(grouping) ที่ได ทําใหมีการเสนอใหตัวอยางดังกลาวเปนชนิดใหมคือ N. nebulosus ในสกุล 
Nyctophilus นอกจากนี้ Luthy et al. (2005) ไดแสดงความแตกตางของตัวออน (larva) ของปลา 3 ชนิด
คือ sailfish (Istiophorus platypterus), white marlin (Tetrapturus albidus) และ blue marlin (Makaira 
nigricans) ซ่ึงมีลักษณะภายนอกคลายคลึงกันมาก ซ่ึงปลาทั้ง 3 ชนิดเปนเปนสมาชิกของครอบครัว 
(family) Istiophoridal ซ่ึงสมาชิกของปลาครอบครัวนี้จะจําแนกความแตกตางของตัวออนโดยใช
ลักษณะภายนอกไดยากมาก โดยไดวิเคราะหความแตกตางของลักษณะ morphometric 6 ลักษณะ ดวย
วิธี CVA ผลที่ไดซ่ึงแสดงโดยการเขียนกราฟระหวางตัวแปร CVA1 และ CVA2 พบวาไดใหเห็นกลุม 
(cluster) จํานวน 3 กลุม คือ กลุมที่ 1 ประกอบดวยสมาชิกของปลา blue malin กลุมที่ 2 ประกอบดวย
สมาชิกของของปลา blue malin และ กลุมที่ 3 ประกอบดวยสมาชิกของปลา sailfish ซ่ึงผลที่ไดนี้แสดง
ใหเห็นวาการวิเคราะหขอมูลลักษณะ morphometric ดวยวิธี CVA สามารถจําแนกความแตกตางระหวาง
ส่ิงมีชีวิตที่มีลักษณะคลายคลึงกันได นอกจากในสัตวเล้ียงลูกดวยนมและปลาแลว ยังพบวา ลักษณะ 
mophometric สามารถใชจําแนกความแตกตางระหวางชนิดในสัตวเล้ือยคลานไดเชนกัน โดย Malhotra 
et al. (2004) ใชการวิเคราะหลักษณะ morphometric แสดงความแตกตางของงู 3 ชนิด คือ Trimeresurus 
vogeli (ชนิดใหมของสกุล Trimeresurus), T. gumprechti และ T. stejnegeri โดยใชทั้งขอมูลที่วัดจาก
อวัยวะภายนอกและอวัยวะภายใน ผลการวิเคราะห CVA ที่แสดงโดยกราฟของตัวแปร CVA1 และ 
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CVA2 แสดงใหเห็นกลุม 3 กลุมตามชนิดของงูอยางชัดเจน คือ กลุมที่ 1 คือ กลุมตัวอยางจาก T. vogeli 
กลุมที่ 2 คือ กลุมตัวอยางจาก T. gumprechti และ กลุมที่ 3 คือ กลุมของตัวอยางจาก T. stejnegeri โดย
ผลจากการใชเฉพาะขอมูลจากอวัยวะภายนอกอยางเดียวคลายคลึงกับผลการวิเคราะหที่ใชขอมูลทั้งจาก
อวัยวะภายนอกและอวัยวะภายในรวมกัน 

 
สําหรับการใชขอมูลลักษณะ morphometric เพื่อการจําแนกความแตกตางระหวางปูทะเลที่มี

ลักษณะภายนอกตางกัน 2 กลุมคือ ปูดํา (“black” morph) กับปูขาว (“white” morph) ที่เก็บตัวอยางจาก 4 
บริเวณในเอเซียตะวันออกเฉียงใต พบวาสามารถจําแนกปูออกไดเปน 3 กลุมคือ กลุมที่ 1 ปูขาวจาก
จังหวัดสุราษฎรธานีและเวียตนาม กลุมที่ 2 ปูดําจากจังหวัดระนองและมาเลเซีย และกลุมที่ 3 ปูดําจาก
จังหวัดสุราษฎรธานี ผลการศึกษาที่ไดนี้ยืนยันการแบงกลุม (grouping) อยางชัดเจนเฉพาะกลุมที่ 1 และ
กลุมที่ 2 สวนปูกลุมที่ 3 นาจะเปนตัวกลายพันธุของปูกลุมที่ 1 มากกวาจะเปนชนิดที่สาม (Overton et 
al., 1997) นอกจากนั้น (Keenan et al., 1998) ไดแสดงใหเห็นผลการวิเคราะหความแตกตางระหวางปูที่
ถูกจัดจําแนกออกเปน 4 ชนิด คือ S. serrata, S. olivacea, S. tranquebarica และ S. paramamosain โดย
ใชขอมูลลักษณะ morphometric พบวาสามารถจําแนกออกไดเปน 4 กลุม ซ่ึงสอดคลองกับขอมูลที่ได
จากลักษณะภายนอกและความแตกตางของลําดับนิวคลีโอไทด   

 
ดังนั้นจะเห็นไดวาการวิเคราะหขอมูลจากลักษณะ morphometric ที่ไดจากการวดัความยาว

อวัยวะนาจะมปีระโยชนในการนํามาใชเพือ่การจําแนกชนิดปูทะเลที่พบในประเทศไทย โดยวธีิการ
วิเคราะหขอมูลลักษณะ morphometric ที่มีประสิทธิภาพคือ การวิเคราะห Canonical Variate Analysis 
(CVA) ซ่ึง 2 วิธีดังกลาวสามารถแสดงใหเห็นความแตกตางของสิ่งมีชีวิตทั้งในระดับชนิดและระดับ
ประชากร (population) การวิเคราะห CVA เปนการวิเคราะหเพื่อการจําแนกกลุมของตัวอยางดวยขอมูล
จากตัวแปรหลายหลายตวัแปร ตัวแปรที่ใชอาจเปนขอมูลที่ไดจากการนับจํานวนหรือการวัดความยาว
จากตัวอยางทีศ่ึกษา การวิเคราะหขอมูลดวยวิธี CVA จะดําเนินการโดยการสรางตวัแปรใหมซ่ึงเรียกวา 
canonical variable ดวยสมการ canonical discriminant function ซ่ึงจะทําการรวมเอาขอมูลจากตัวแปรที่
เกี่ยวของกับการจําแนกกลุมเขาดวยกัน สมการ canonical discriminant function เปนดังนี ้

 
Z = a1x1 + a2x2 + … + apxp 

 
เมื่อ Z คือตัวแปรใหมที่ถูกสรางขึ้น (Canonical variable); a1, a2, a3, …, ap   คือ สัมประสิทธิ์ของ

สมการการจําแนกกลุม; x1, x2, x3, …, xp คือ ตัวแปรที่ใหขอมูลในการจําแนกกลุม จํานวน canonical 
discriminant function เทา กับ k-1 เมื่อ k คือ จํานวนกลุมอยางที่ศึกษา ตัวแปร canonical variable ที่ถูก



15

 

สรางขึ้นจากสมการที่ 1 (CVA1) และสมการที่ 2 (CVA2) จะถูกนําไปเขียนกราฟเพื่อแสดงความ
แตกตางระหวางกลุมตัวอยาง (Jobson, 1992) 

 
6.  การศึกษาความแตกตางของลําดับนิวคลีโอไทดในไมโตคอนเดรียดีเอ็นเอเพื่อการจัดจําแนกสิ่งมีชีวิต 

 
ไมโตคอนเดรียดีเอ็นเอ (mitochondrial DNA) ในสัตวเปนดีเอ็นเอเกลียวคูมีโครงสรางเปน

วงกลมปลายปด (Nass, 1966) ยกเวนไมโตคอนเดรียเดรียจีโนมของพารามีเซียม (Paramecium aurelea) 
ที่เปนดีเอ็นเอเกลี่ยวคูที่มีโครงสรางเปนเสนตรง (Pritchard et al., 1990) ขนาดของไมโตคอนเดรียจีโนม
ในสัตวตามปกติแลวจะมีขนาดประมาณ 16 kb ประกอบดวย 37 ยีน โดยเปนยีนกําหนดรหัส rRNA 2 
ยีน กําหนดรหัสโปรตีนจํานวน 13 ยีน และกําหนดรหัส tRNA จํานวน 22 ยีน (Boore, 1999) ขอมูลที่ได
จากลําดับนิวคลีโอไทดในไมโตคอนเดรียดีเอ็นเอถูกใชประโยชนในการศึกษาความสัมพันธเชิง
วิวัฒนาการและพันธุศาสตรประชากรของสัตว เนื่องจากไมโตคอนเดรียดีเอ็นเอจะมีการวิวัฒนาการที่
เร็วกวายีนในนิวเคลียส ทําใหผลการศึกษาสามารถตรวจพบความแตกตางจากตัวอยางที่ศึกษาแมจะเกิด
การเปลี่ยนแปลงเพียงเล็กนอย  (Ferris et al.,1981) ไมโตคอนเดรียดีเอ็นเอสามารถแยกสกัดไดงายและ
สวนใหญแลวจะมีปริมาณดีเอ็นเอที่สกัดไดจํานวนมากพอที่จะใชในศึกษา นอกจากนี้ไมโตคอนเดรีย   
ดีเอ็นเอมีการถายทอดผานเฉพาะทางแมและตามปกติแลวจะเกิด recombination นอยมาก ทําให
เหมาะสมในการใชเปรียบเทียบการเปลี่ยนแปลงของดีเอ็นเอ (Yoko and Chigusa, 1991) อยางไรก็ตาม 
การเกิด recombination ของยีนในไมโตคอนเดรียดีเอ็นเอโดยเฉพาะตําแหนงของยีน tRNA ก็สามารถใช
เปนประโยชนไดในการศึกษาความสัมพันธเชิงวิวัฒนาการในระดับสูงขึ้นเชน ระดับไฟล่ัม (phylum) 
เปนตน (Dowling et al., 1996)  

 
ในการจําแนกชนิดของสิ่งมีชีวิตโดยใชขอมูลจากไมโตคอนเดรียดีเอ็นเอนั้นพบวาการศึกษา

สวนใหญมักจะใชขอมูลจากลําดับนิวคลีโอไทดบางสวนหรือลําดับนิวคลีโอไทดทั้งหมดของยีนใดยีน
หนึ่ง โดยยีนที่มีการใชกันโดยทั่วไปคือ ยีน cytochrome b (Cytb), cytochrome c oxidase subunit I 
(COI), 16S ribosomal RNA (16S rRNA) ซ่ึงขอมูลลําดับนิวคลีโอไทดของยีนดังกลาวจะถูกใชเพื่อการ
วิเคราะหความสัมพันธเชิงวิวัฒนาการของกลุมสิ่งมีชีวิตตัวอยาง ผลที่ไดจากการวิเคราะหจะนําไปสูการ
ประเมินสถานะความเปนชนิดไดในที่สุด เชน กรณีความสับสนเนื่องจากการจัดจําแนกโดยขอมูล
ลักษณะภายนอกของกุงสกุล Farfantepenaeus โดยพบวามีการจัดกุง 2 กลุมที่มีลักษณะภายนอก
คลายกันเปนกุงชนิดเดียวกัน คือ F. subtilis และ F. subtilis morphotype II ผลการศึกษาความแตกตาง
ของลําดับนิวคลีโอไทดของยีน 16S rRNA พบวาความแตกตางของลําดับ     นิวคลีโอไทดภายในกุง F. 
subtilis และ F. subtilis morphotype II มีคาประมาณ 0.002 และ  0.004 ตามลําดับ สวนความแตกตาง
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ของลําดับนิวคลีโอไทดระหวางกุง 2 กลุมดังกลาวอยูที่ประมาณ 0.04 ในขณะที่ความแตกตางระหวาง
สกุลเมื่อเปรียบเทียบ Farfantepenaeus กับสกุลอ่ืนๆ จะอยูในชวงประมาณ 0.085 – 0.13 ซ่ึงเมื่อ
เปรียบเทียบความแตกตางทางพันธุกรรมภายใน F. subtilis หรือ F. subtilis morphotype II กับความ
แตกตางทางพันธุกรรมระหวาง F. subtilis กับ F. subtilis morphotype II แลวจะพบวามีคาแตกตางกัน
ประมาณ 10 – 20 เทา ผลที่ไดจากการเปรียบเทียบนี้แสดงใหเห็นความไมตอเนื่องของความแตกตางทาง
พันธุกรรมภายในกลุมเมื่อเปรียบเทียบกับความแตกตางระหวางกลุมอยางชัดเจน ซ่ึงความไมตอเนื่อง
ดังกลาวนี้บงชี้วากุงทั้ง 2 กลุมไมมีการผสมพันธุกันระหวางกลุมหรืออยูตาง reproductive community 
กันนั้นเอง    ซ่ึงแสดงใหเห็นวากุงทั้ง 2 กลุม (F. subtilis และ F. subtilis morphotype II) เปนกุงตางชนิด
กันตาม biological species concept (Maggioni et al., 2001) นอกจากนี้ยังสามารถพบการศึกษาลักษณะ
เดียวกันในสัตวมีกระดูกสันหลังไดเชนกัน คือจากการวิเคราะหระยะหางทางพันธุกรรมของชิ้นดีเอ็นเอ
ที่ประกอบดวยหลายยีนซึ่งครอบคลุมตั้งแตยีน Cytb จนถึง 16S rRNA ในไมโตคอนเดรียจีโนมของปลา 
coelacanth ที่มีถ่ินอาศัยตางกัน 2 กลุมคือกลุมหนึ่งอาศัยอยูบริเวณชายฝงของทวีปแอฟริกา สวนอีกกลุม
อาศัยอยูในบริเวณนานน้ําประเทศอินโดนีเซีย พบวาปลาทั้งสองกลุมนี้มีความแตกตางของลําดับนิวคลี
โอไทดประมาณ 4% ในขณะที่ความแตกตางทางพันธุกรรมภายกลุมประชากรที่มีถ่ินอาศัยในทวีปแอฟ
ริกานอยมาก (Schliewen et al., 1993) ผลที่ไดนี้ก็แสดงใหเห็นความไมตอเนื่องของความแตกตางทาง
พันธุกรรมภายในกับระหวางกลุมเชนกัน ซ่ึงผลที่ไดนําไปสูขอสรุปวาปลาทั้ง 2 กลุมนี้ไมมีการผสม
พันธุขามกลุมกัน ดังนั้นปลาทั้ง 2 กลุมดังกลาวจึงเปนปลาตางชนิดกันตาม biological species concept 
(Holder et al., 1999) 

 
ดังนั้นจากที่กลาวมาพบวา ในการจําแนกชนิดของสิ่งมีชีวิตจากขอมูลความแตกตางทาง

พันธุกรรมสามารถพิจารณาจากความแตกตางทางพันธุกรรมภายในกลุมเปรียบเทียบกับความแตกตาง
ทางพันธุกรรมระหวางกลุม ถาความแตกตางดังกลาวเห็นไดอยางชัดเจน (จากกรณีกุง F. subtilis และ F. 
subtilis morphotype II ความแตกตางดังกลาวตางกันประมาณ 10 – 20 เทา) ก็จะกําหนดใหส่ิงมีชีวิตทั้ง
สองกลุมดังกลาวเปนสิ่งมีชีวิตตางชนิดกัน หรืออาจประเมินจากการแลกเปลี่ยนทางพันธุกรรม ระหวาง
กลุมตัวอยางที่ศึกษา ถาไมมีการแลกเปลี่ยนทางพันธุกรรมระหวางกลุมก็แสดงใหเห็นวาไมมีการผสม
พันธุกันระหวางกลุมตัวอยาง ดังนั้นแตละกลุมตัวอยางก็ควรถูกจัดใหมีสถานะเปนชนิด เชนในกรณีที่ 
Klinbunga et al. (2000) ศึกษา RAPD ของปูทะเล 3 กลุมจากภาคตะวันออกของประเทศไทยแลวพบวา 
ไมปรากฏ genotype ของ RAPD รวมกันระหวางกลุมปู ซ่ึงแสดงใหเห็นวาไมมีการแลกเปลี่ยน
พันธุกรรมระหวางกลุมปู ซ่ึงทําใหมีขอสรุปวา ปูทะเลในบริเวณดังกลาวประกอบดวยปู 3 ชนิด ซ่ึงทั้ง
ขอมูลความแตกตางทางพันธุกรรมภายในและระหวางกลุมตัวอยาง รวมทั้งขอมูลการแลกเปลี่ยนทาง
พันธุกรรมเปนขอมูลที่ไดจากการศึกษาความสัมพันธเชิงวิวัฒนาการระหวางกลุมตัวอยาง 
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อยางไรก็ตาม นอกจากยีน Cytb, COI, 16S rRNA แลวยังพบวาพบวายีน NADH dehydrogenase 
subunit 1 (ND1) ก็สามารถแสดงความแตกตางของลําดับนิวคลีโอไทดระหวางชนิดของสิ่งมีชีวิตและ
แสดงความสัมพันธเชิงวิวัฒนาการของกลุมสิ่งมีชีวิตตัวอยางไดอยางมีประสิทธิภาพเชนกัน โดยขอดี
ของยีน ND1 จากรายงานการศึกษากอนหนานี้คือ เปนยีนที่มีความแตกตางของลําดับนิวคลีโอไทดเมื่อ
เปรียบเทียบระหวางชนิดสูง (โดยประมาณจะมากกวา 10%) แตมีความแตกตางของลําดับนิวคลีโอไทด
เมื่อเปรียบเทียบภายในชนิดต่ํา (โดยประมาณจะไมถึง 1%) ซ่ึงลักษณะดังกลาวสามารถพบไดใน
ส่ิงมีชีวิตหลายชนิด เชน Ruedi and Mayer (2001) ไดศึกษาความแตกตางของลําดับนิวคลีโอไทดของ
ยีน ND1 ของคางคาวสกุล Myotis จํานวน 44 ตัวอยาง พบวา มีความแตกตางทางพันธุกรรมจากตัวอยาง
ในชนิดเดียวกันนอยกวา 1% ในขณะที่ความแตกตางระหวางชนิดภายในสกุล Myotis สูงกวา 10% ซ่ึง
สอดคลองกับผลการศึกษาของ Kossl et al. (1999) ที่ไดศึกษาความแตกตางของคางคาวอีกสกุลคือ 
Pteronotus  จํานวน 4 ชนิดคือ P. davyi, P. parnellii, P. quadridens และ P. macleayii พบวามีความ
แตกตางทางพันธุกรรมภายในสกุลใกลเคียงกับสกุล Myotis คือมีความแตกตางระหวางชนิดอยูในชวง
ระหวาง 11.4 – 14.7%  นอกจากนั้น ยังพบวา Tagliaro et al. (2000) แสดงใหเห็นวาความแตกตางทาง
พันธุกรรมของยีน ND1 ภายในลิงสกุล Callithrix  อยูในชวงระหวาง 0.00 – 1.83% แตเมื่อเปรียบเทียบ
กับ C. pygmaea พบวาจะมีความแตกตางอยูในชวง 10.22 – 11.71% นอกจากในสัตวเล้ียงลูกดวยนม
แลว Johannesen et al. (2005) ยังรายงานวา แมงมุม 3 ชนิดในสกุล Eresus ซ่ึงประกอบดวย E. 
walckenaeri, E. cinnaberinus และ E. sandaliatus มีความแตกตางทางพันธุกรรมระหวางชนิดของยีน 
ND1 อยูในชวงระหวาง 14 – 16.8 % ซ่ึงความแตกตางทางพันธุกรรมของยีน ND1 ระหวางชนิดภายใน
สกุลเดียวกันในระดับสูงดังกลาวยังพบไดในหอยสกุล Quadrula อีกดวย โดยจากผลการศึกษาความ
แตกตางทางพันธุกรรมของยีน ND1 จากหอยสกุลดังกลาวจํานวน 17 ชนิดพบวามีความแตกตางภายใน
ชนิดอยูในชวงระหวาง 0.15 – 3.29% ในขณะที่ความแตกตางระหวางชนิดอยูในชวง 3.65 – 15.35% 
(Serb et al., 2003) จะเห็นไดวาระดับของความแตกตางของลําดับนิวคลีโอไทดของยีน ND1 เมื่อ
เปรียบเทียบระหวางชนิดในสกุล (genus) เดียวกันจะสามารถเห็นไดชัดเจนกวาเมื่อศึกษาโดยใชยีน 
Cytb, COI หรือ 16S rRNA ซ่ึงยีนเหลานี้จะมีความแตกตางระหวางชนิดประมาณ 4-6 % แตในกรณีของ
ยีน ND1 จะมีความแตกตางมากกวา 10% ดังขอมูลจากการศึกษาในสิ่งมีชีวิตตางๆ ที่กลาวแลว ดังนั้น
การศึกษาความแตกตางของลําดับนิวคลีโอไทดของยีน ND1 นาจะเปนขอมูลที่มีประสิทธิภาพในการ
จําแนกชนิดปูทะเล  
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อุปกรณและวิธีการทดลอง 
 

อุปกรณ 
 

1. อุปกรณท่ีใชในการทดลอง 
  

1.1 ปูตัวอยางประกอบดวยปูทะเลที่เก็บจากแหลงเก็บตัวอยางจังหวดัจันทบรีุ-จังหวัดตราด 
จังหวดัสุราษฎรธานี และจังหวัดระนอง (ภาพที่ 2) และปูมาซึ่งจะใชเปน outgroup เพื่อกําหนดตําแหนง
ของ node ที่เปนบรรพบุรุษรวมของปูทะเลในการวิเคราะหความสัมพนัธเชิงวิวฒันาการ ไดเก็บตวัอยาง
จากจังหวดัตราด จํานวนปแูตละกลุมแสดงในตารางที่ 1 
 
ตารางที่ 1  แสดงจํานวนปูตวัอยางกลุมตางๆ จากแหลงเกบ็ตัวอยางแตละแหลง 
 
 ปูดํา ปูเขียว ปูมวง ปูขาว ปูมา 
จังหวดัตราด - จันทบุรี 20 - 20 20 10 
จังหวดัระนอง 20 21 16 18 - 
จังหวดัสุราษฎรธานี 20 - - 20 - 
ประเทศพมา 20 - - - - 
 
 1.2  เครื่องปนเหวีย่งความเรว็สูงที่ควบคุมอุณหภูมิได (refrigerated centrifuge) Sigma SK20, 
Germany 
 1.3  เครื่อง Thermocycler สําหรับ Polymerase Chain Reaction (PCR) 
 1.4  เครื่องฉายแสง ultraviolet และอุปกรณถายภาพ 
 1.5  ชุดเครื่องมือ agarose gel electrophoresis 
 1.6  หมอนึ่งความดันสูง (autoclave) รุน SS-325 บริษัท Tommy Seiko, Japan 
 1.7  หลอดพลาสติก (microcentrifuge tube) ขนาด 1.5 มิลลิลิตร 
 1.8  หลอดพลาสติดสําหรับทําปฏิกิริยา PCR (PCR tube) 
 1.9  ไมโครปเปตชนิดปรับปริมาตรได ขนาด 10 20 100 200 และ 1,000 ไมโครลิตร 
 2.0  อุปกรณวดัความยาว (vernier caliper) ความละเอียด 0.02 มิลลิเมตร(Mitutoyo co., Japan) 
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ภาพที่ 2 แสดงตําแหนงของแหลงเก็บตัวอยางจังหวดัจันทบุรี-จังหวัดตราด (ก) จงัหวัดสุราษฎรธานี 

(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 ใหบริสุทธิ์ (PCR product purification Kit) 
 
 QIAquick PCR purification Kit 
 
 

(ก) 

(ข) 
(ค) 
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3.  เคร่ืองคอมพิวเตอรสําหรับการคํานวณ 
 
 เครื่องคอมพิวเตอรติดตั้งอุปกรณประมวลผล Intell Pentium 4 CPU 2.40 GHZ ติดตั้ง RAM 
ขนาด 1.0 GB ตอเชื่อมอินเตอรเน็ต (internet) 
 
4.  โปรแกรมสําหรับวิเคราะหขอมูล 
 

1.  Blastn (Basic Local Alignment Search Tool-nucleotide) จาก http://www.ncbi.nlm.nih.gov 
/BLAST ใชเพื่อเปรียบเทียบลําดับนวิคลีโอไทดที่ตองการศึกษากบัลําดับนิวคลีโอไทดในฐานขอมูล 
GenBank (http://www.ncbi .nlm.nih.gov) 

 
2.  CAP3 (Huang and Madan, 1999) ใชเพื่อเชือ่มตอลําดับนิวคลีโอไทดทีไ่ดจากการหาลําดับนิ

วคลีโอไทดแตละครั้งจากชิน้ดีเอ็นเอเดียวกัน (Sequence Assembly) โดยใชบริเวณเชื่อมตอเปนบริเวณที่
เหล่ือมกันของผลที่ไดแตละครั้ง 

 
3.  ClustalW (Chenna et al., 2003) ใชเพื่อการทํา Alignment ของลําดับนิวคลีโอไทดและสราง

ไฟลที่จําเปนเพื่อการวเิคราะหความสัมพันธเชิงวิวัฒนาการ 
 
4.  DnaSP (DNA Sequence Polymorphism) version 4.10 (Rozas et al., 2003) ใชเพื่อนับ

จํานวน haplotype, ระบุ haplotype ของปูตัวอยาง และนับจํานวนและระบุตําแหนงที่มีการเปลี่ยนแปลง      
นิวคลีโอไทด (polymorphic site) 

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

หาจํานวนการแทนที่เบสแบบ Transition (TS) แบบ Transversion (TV) การแทนทีท่ั้งหมด (TS+TV) 
และ สัดสวน TS/TV 

 
7.  MODELTEST (Posada and Crandall, 1998) ใชทดสอบลําดับนิวคลีโอไทดที่ใชในการศึกษา

ความสัมพันธเชิงวิวัฒนาการเพื่อหาแบบจําลองการแทนที่เบสที่เหมาะสม 
 



21

 

8.  Oligo (เขียนโปรแกรมโดย R. Kalendar, 1999, Institute of Biotechnology, Helsinki 
http://www.biocenter.helsinki.fi) ใชสําหรับการออกแบบไพรเมอรและคํานวณหาอุณหภูมิที่เหมาะสม
สําหรับการทํา PCR และการหาลําดับนวิคลีโอไทดโดยไพรเมอรที่ออกแบบได 

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

4.0 (Swofford, 1998) ใชเพื่อการคํานวณระยะหางทางพันธุกรรมและสราง phylogenetic tree จากขอมูล
ลําดับนิวคลีโอไทด 

 
11.  Sequin version 6.0 (ftp://ftp.ncbi.nih.gov/sequin/) ตามปกตแิลวโปรแกรม Sequin 

ออกแบบเพื่อใชประโยชนในการเตรียมขอมูลลําดับนิวคลีโอไทดใหอยูในรูปแบบที่เหมาะสมเพือ่สงเขา
สูฐานขอมูล GenBank (http://www.ncbi.nlm.nih.gov) แตในการศึกษาครัง้นี้ไดประยุกตใชเพื่อนับ
จํานวนนวิคลีโอไทดแตละชนิดและนิวคลีโอไทดทั้งหมด เพื่อหาองคประกอบนวิคลีโอไทดแตละชนิด 

 
12.  SPSS for windows version 12.0 statistical software (SPSS Inc., Chicago) ใชคํานวณ

คาเฉลี่ย สวนเบี่ยงเบนมาตรฐาน คาสุงสุด-ต่ําสุด และวเิคราะห canonical variate analysis ของขอมูล
ลักษณะ morphometric 

 
14.  TREEVIEW version 1.6.6 (Page, 1996) ใชเพื่อแสดงผล phylogenetic tree ที่ไดจากการ

สรางดวยโปรแกรมคอมพิวเตอรอ่ืนๆ ที่ไมแสดงผลดวยตวัเอง  
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วิธีการ 
 
1.  การเก็บรวบรวมปูตัวอยาง 
 

การเก็บรวบรวมปูทะเลตวัอยางดําเนินการใน 3 แหลงคือ จังหวดัจนัทบุรี-จังหวัดตราด จังหวัด
ระนอง และจังหวัดสุราษฎรธานี โดยใชวิธีซ้ือปูจากชาวประมงโดยตรงหรือจากพอคาคนกลางที่
รวบรวมปูจากชาวประมงในหมูบาน เพื่อใหแนใจวาปูที่ไดเปนปจูากธรรมชาติของบริเวณเปาหมาย
อยางแทจริง การรวบรวมปูตัวอยางในการศึกษาครั้งนี้มีจุดประสงคที่จะรวบรวมปูทะเลทุกกลุมที่เคยมี
รายงานวาพบในประเทศไทยใหครบทกุกลุม โดยยดึเกณฑการจําแนกจากรายงานของชูชาติและบูรณ 
(2522) และ บรรจงและบญุรัตน (2545) โดยมีลักษณะในการสังเกตเบื้องตนดังแสดงในตารางที่ 2 ซ่ึง
จากรายงานทั้ง 2 ฉบับสรุปไดวาในประเทศไทยควรจะมปีูอยางนอย 3 กลุมที่มีลักษณะภายนอกแตกตาง
กัน โดยปูตวัอยางที่รวบรวมเปนปูตัวผูขนาดประมาณ 200 กรัม หรือมีความกวางกระดองที่วดัจากโคน
หนามคูที่ 9 มากกวา 90 มิลลิเมตร ปูตัวอยางที่รวบรวมจากแหลงเก็บตัวอยางตางๆ จะถูกเคลื่อนยายมาที่
หองปฏิบัติการ ภาควิชาพันธุศาสตร มหาวิทยาลัยเกษตรศาสร จากนัน้ปูตัวอยางที่รวบรวมไดนี้จะใชทั้ง
ในการศึกษาความแตกตางของลักษณะภายนอก ความแตกตางของลักษณะ morphometric และ ความ
แตกตางของลาํดับนิวคลีโอไทดของไมโตคอนเดรียดเีอน็เอ 
 
ตารางที่ 2   หลักเกณฑเบื้องตนในการจําแนกปูทะเลตามชูชาติและบูรณ (2522) และ บรรจงและบุญ

รัตน (2545) 
 

กลุมปูตัวอยาง  
ลักษณะ ปูดํา ปูขาว ปูเขียว (ทองโหลง) 

1. สีกระดอง สีน้ําตาลปนเทา สีเขียว สีเขียวปนเทา 
 สีน้ําตาลปนเขียว สีเขียวปนเหลือง สีเขียวปนมวง 
2.  ลายรางแหบนขาวายน้ํา ไมปรากฏ สีเขียว สีมวงแดง 
  ลวดลายละเอียด ลายชองใหญ หยาบ 
3.  Middle carpus spine ไมปรากฏ ปรากฏชัดเจน ปรากฏชัดเจน 
  เปนหนามสั้นๆ เรียวยาว แหลม 
4.  ลายจุดบนกาม ไมปรากฏ ปรากฏเปนสีเขียว สีมวงแดง 
  สีเขียวอมเหลือง สีมวงน้ําตาล 
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2.  การศึกษาความแตกตางของลักษณะภายนอกของปูตวัอยาง 
 
 ลักษณะภายนอกที่ใชในการจําแนกความแตกตางระหวางปูทะเลแตละกลุมที่รวบรวมไดจะ
พิจารณาจากลักษณะตางๆ ที่เคยถูกนําเสนอในรายงานการจําแนกชนิดปูทะเลที่มีการยอมรับกัน
โดยทั่วไป 2 ฉบับ คือ  Estampador (1949) และ Keenan et al. (1998) โดยรายงานทั้ง 2 ฉบับนี้เสนอ
เกณฑการจําแนกจากลักษณะภายนอกทีแ่ตกตางกัน อยางไรก็ตาม โดยสรุปจากรายงานทั้ง 2 ฉบับพบวา
มีลักษณะภายนอกที่สําคัญในการจําแนกชนิดปูทะเลดังนี้ 1. สีของกระดอง 2. สีบริเวณกาม 3. รูปราง
ของหนามระหวางตา 4. รูปทรงของหนามขอบกระดอง 5. หนามบริเวณขอมือ และ 6. ลักษณะและ
ตําแหนงของลายรางแห 
 
3.  การศึกษาความแตกตางของลักษณะ morphometric ของปูทะเล 
 

ปูตัวอยางทั้งหมดที่ใชวเิคราะหเปนปูเพศผู เพื่อปองกนัปญหาความคลาดเคลื่อนอันเนื่องจาก
ความแตกตางของลักษณะระหวางเพศผูกบัเพศเมีย (dimorphism) และปูที่ใชจะมีน้ําหนกัโดยเฉลี่ย
ประมาณ 200 กรัม หรือมีขนาดความกวางกระดองประมาณ 90 มิลลิเมตรขึ้นไป ซ่ึงเปนขนาดปูที่โตเต็ม
วัยแลว ปูตวัอยางจากปูทะเลที่แบงกลุมตามลักษณะภายนอกแลวจะนํามาวิเคราะหความแตกตางของ
ลักษณะ morphometric โดยใชเฉพาะปตูัวอยางเพศผูที่มีน้ําหนกัโดยเฉลี่ยประมาณ 200 กรัม หรือมี
ขนาดความกวางกระดองประมาณ 90 มิลลิเมตรขึ้นไป ซ่ึงเปนขนาดปทูี่โตเต็มวัยแลว ปูตวัอยางแตละ
ตัวจะถูกวดัลักษณะตางๆ จากอวัยวะตางๆ (ภาพที่ 3) ดวย vernier caliper ความละเอยีด 0.02 มิลลิเมตร 
โดยมีลักษณะที่วัดจํานวน 51 ลักษณะ (ตารางที่ 3) ประกอบดวยลักษณะของกระดอง 19 ลักษณะ 
ลักษณะของกาม 22 ลักษณะ ลักษณะของขาเดินคูที่ 3 ขางขวา 3 ลักษณะ ลักษณะของขาวายน้ํา 5 
ลักษณะ ความยาวของทอง (abdominal length) และ ความหนาของลําตัว (body depth) ขอมูลที่ไดจาก
การวัดจะถูกใชในการวิเคราะห Canonical Variant Analysis (CVA) ดวยโปรแกรมคอมพิวเตอร SPSS 
for windows version 12.0 (SPSS Inc., Chicago)  
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ภาพที่ 3 แสดงลักษณะ morphometric ที่วัดจากอวัยวะตางๆ ของปู ความหมายของอกัษรยอของ

ลักษณะที่วนัเปนดังตอไปนี ้ 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 ลักษณะทีว่ัดจากปูแตละตัว พรอมทั้งอธิบายอักษรยอของแตละลักษณะ 
 

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.  การวิเคราะหลําดับนิวคลีโอไทด 
 

4.1  การเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอเปาหมาย tRNASer(UCN)-ND1-tRNALeu(CUN) 
 

4.1.1  การสกัด Total genomic DNA  
 
 ปูทะเลตัวอยางที่เก็บไดจากแหลงตางๆ ภายหลังการวัดลักษณะ morphometric 

เรียบรอยแลว ถูกนํามาแชแขง็ไวที่ -20 °C เนื้อเยื่อปูทะเลจากขาเดนิคูที่ 1 หรือ 2 น้ําหนักประมาณ 50 – 
70 มิลลิกรัม ถูกนํามาใชในการสะกัด total genomic DNA โดยใชชุดสกัด QIAamp® DNA Mini Kit 
(QIAGEN GmbH, Germany) และดําเนินการสกัดดีเอน็เอตามคําแนะนําของบริษัทผูผลิต 
 

4.1.2   การเพิ่มปริมาณชิ้นดเีอ็นเอเปาหมายดวยวธีิ Polymerase Chain Reaction (PCR) 
 

 ในการศึกษาครั้งนี้ตองการศึกษาความแตกตางทางพันธุกรรมระหวางปทูะเลแตละ
กลุมโดยใชขอมูลจากยีน ND1 แตเพื่อใหไดขอมูลมากขึ้นจึงศึกษายนี tRNA อีก 2 ยีนที่อยูใกลเคียง
เพิ่มเติมไปพรอมกันดวย ดังนั้นชิน้ดีเอ็นเอเปาหมายที่ใชในการศึกษาครั้งนี้คือ tRNASer(UCN)-ND1- 
tRNALeu(CUN) การเพิ่มปริมาณชิ้นดเีอ็นเอเปาหมาย tRNASer(UCN)-ND1-tRNALeu(CUN) ใชคูไพรเมอร SS30 
และ SS31 ซ่ึงมีลําดับนิวคลีโอไทดดังแสดงในตารางที่ 4 ดวยวิธี PCR ไพรเมอร SS30 มีตําแหนงอยูใน
ยีน Cytb (ภาพที่ 4) ออกแบบโดยใชขอมูลจากลําดับนิวคลีโอไทดของยีน Cytb ของปูทะเลซึ่งหาลําดับ 
นิวคลีโอไทดโดยโครงการ “การจําแนกชนิดของปูทะเลในสกุล Scylla ฯ” (สํานักงานกองทุนสนับสนุน
การวิจยั; RDG 472004) สวนไพรเมอร SS31 ซ่ึงมีตําแหนงอยูในยีน 16S rRNA (ภาพที่ 4) ออกแบบโดย
ใชขอมูลจากลําดับนิวคลีโอไทดบางสวนของยีน 16S rRNA จากฐานขอมูล GenBank 
(AF109321,AF109319, AF109318 และ AF109320) การออกแบบไพรเมอรใชโปรแกรมคอมพวิเตอร 
Oligo V9.11  
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ภาพที่ 4 แสดงตําแหนงไพรเมอรที่ใชในการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอชิ้นดีเอ็นเอเปาหมาย tRNASer(UCN)-

ND1-tRNALeu(CUN) (ไฟรเมอร SS30 และ SS31) โดยตําแหนงเริ่มตนการหาลําดับนิวคลีโอไทด
คือ ตําแหนงของไพรเมอร SS31  และแสดงตําแหนงของไพรเมอรลําดับที่ 2 ในการหาลําดับ
นิวคลีโอไทดดวยวิธี walking primer ของปูดํา (BS31R1) ปูเขียว (GS31R1) ปูมวง (VS31R1) 
และ ปูขาว (WS31R1) 

 
ตารางที่ 4  แสดงลําดับนิวคลีโอไทดของไพรเมอรตางๆ 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 

 
 การเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอเปาหมายโดยเตรยีมในหลอด PCR (PCR-tube) ขนาด 0.5 

มิลลิลตร (TreffLab, Switzerland) ใหมีปริมาตรทั้งหมด 50 µl ซ่ึงประกอบดวย 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 ดังตอไปนี้คือ 
  
 
 
 

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 
 

 สวนการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอปูมาดวยวิธี PCR ใชไพรเมอร SS1 และ SS10 (ตารางที ่
5) โดยเตรยีมในหลอด PCR (PCR-tube) ขนาด 0.5 มลิลิลตร (TreffLab, Switzerland) ใหมีปริมาตร
ทั้งหมด 50 µl ซ่ึงประกอบดวย 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
อยางละ 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 ดังตอไปนี้คือ 

 
 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   แสดงลําดับนวิคลีโอไทดของไพรเมอรตางๆ ที่ใชในการวิเคราะหลําดบันิวคลีโอไทดของปู

มา 
 

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 ใหบริสุทธิ์และการหาลําดับนวิคลีโอไทด 
 

 ส่ิงปนเปอนใน PCR product ซ่ึงประกอบดวยเอนไซม DNA polymerase, dNTP, ไพร
เมอรและเกลือ MgCl2 จะถูกทําบริสุทธิ์ (purification) โดยใช QIAquick PCR purification Kit เพื่อใหได
ดีเอ็นเอบริสุทธิ์ จากนั้นสงดีเอ็นเอบริสุทธิ์ที่ไดไปหาลําดบันิวคลีโอไทดที่ MACROGEN Inc., (ประเทศ
เกาหลีใต) เนือ่งจากชิ้นดเีอน็เอเปาหมายทั้งของปูทะเลและปูมามีขนาดยาวเกนิกวา 1 kb ดังนัน้ เมื่อ
ไดผลจากการหาลําดับนวิคลีโอไทดคร้ังแรกแลว จะใชลําดับนวิคลีโอไทดที่ไดในการออกแบบไพร
เมอรในลําดับตอๆ ไป (walking primer) โดยในกรณขีองปูทะเลใชไพรเมอรในการหาลําดับนิวคลีโอ
ไทดเปาหมายทั้งหมด 2 ไพรเมอรสําหรับปูแตละกลุม คือ ไพรเมอร SS31 และไพรเมอรที่จําเพาะกับปู
แตละกลุม  BS31R1, GS31R1, VS31R1 และ WS31R1 ดังแสดงลําดบันิวคลีโอไทดของไพรเมอรที่ใชปู
ทะเลจํานวน 4 กลุม (จะกลาวถึงรายละเอยีดตอไป) ในตารางที่ 4 และแสดงตําแหนงในภาพที่ 4 สําหรับ
ปูมาก็ดําเนนิการเตรียม PCR product สําหรับหาลําดับนวิคลีโอไทดเชนเดียวกับปทูะเล แตใชไพเมอรดัง
แสดงในตารางที่ 5 

 
4.3   การวิเคราะหลําดับนิวคลีโอไทดเพื่อสรางชิ้นดีเอ็นเอเปาหมายที่สมบูรณ 
 
 ลําดับนิวคลีโอไทดทั้งหมดที่ไดจากการหาลําดับนิวคลีโอไทดแตละครั้งจะถูกตรวจสอบ

ความถูกตองซ้ําโดยการตรวจสอบกับลําดับนิวคลีโอไทดในฐานขอมลู GenBank โดยการใชโปรแกรม 
Blastn (http://www.ncbi.nlm.nih.gov)  เพื่อใหแนใจวาเปนลําดับนวิคลีโอไทดเปาหมายอยางแทจริง 
จากนั้นจะทําการเชื่อมตอลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดจากการหาลําดับนิวคลีโอไทดจากแตละไพรเมอรของ
ปูแตละตวั เพือ่สรางเปนลําดับนิวคลีโอไทดที่สมบูรณของชิ้นดีเอ็นเอเปาหมาย โดยใชโปรแกรม CAP3  
(Huang and Madan, 1999) ลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดจะยาวกวาลําดับนิวคลีโอไทดเปาหมายอยูเล็กนอย
เนื่องจากจะมลํีาดับนิวคลีโอไทดของยีน Cytb และ 16S rRNA ซ่ึงเปนยีนที่เปนตําแหนงจับของไพรเมอร
รวมอยูดวย จึงทําการหาตําแหนงของนวิคลีโอไทดสวนเกิน โดยการเทยีบเคียงตําแหนงของยีนตางๆ ใน
ช้ินดีเอ็นเอทีห่าลําดับนิวคลีโอไทดไดในการศึกษาครั้งนี้กบัลําดับนิวคลีโอไทดบริเวณ tRNASer(UCN)-
ND1-tRNALeu(CUN) ของปูมา Portunus trituberculatus ซ่ึงการเทียบเคยีงตําแหนงจะใชการทํา alignment 
ดวยโปรแกรม ClustalW (http://www.ebi.ac.uk/clustalw/index.html) อยางไรก็ตาม การดําเนินการ
ดังกลาวกย็ังไมสามารถระบุตําแหนงทีแ่นนอนของชิ้นดเีอ็นเอเปาหมายได เนื่องจากบริเวณปลาย 5′ 
และ 3′ ของชิ้นดีเอ็นเอเปาหมาย tRNASer(UCN)-ND1-tRNALeu(CUN) เปนยีนกําหนดรหัสของ tRNA ดังนั้น
การเทียบเคยีงตําแหนงของนิวคลีโอไทดแตเพยีงอยางเดียวจึงยังใหผลไมแนนอน เพราะอาจเกิดการ
กลายพันธุแบบ addition/deletion ขึ้นภายในโครงสรางที่เปน loop ของยีน tRNA แลวทําใหขนาดของ
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ยีนเปลี่ยนไป ดังนั้นเพื่อใหสามารถระบุตําแหนงนิวคลีโอไทดเร่ิมตนและสิ้นสุดของชิ้นดีเอ็นเอ
เปาหมายของปูแตละตวัที่แนนอนจึงตองมีการจัดโครงสรางทุติยภูม ิ (secondary structure) ของยีน 
tRNA ทั้ง 2 ยีนของปูตัวอยางทุกตัว แลวใชขอมูลจากลําดับนิวคลีโอไทดของโครงสรางทุติยภูมิมาระบุ
ตําแหนง ซ่ึงจะทําใหไดตําแหนงเริ่มตนและสิ้นสุดของชิ้นดีเอ็นเอเปาหมายทีแ่นนอน จากนัน้จึงกําจดั  
นิวคลีโอไทดสวนเกนิออกจากชิ้นดีเอน็เอที่หาลําดับนวิคลีโอไทดมาได เมื่อกําจัดนวิคลีโอไทดสวนเกิน
ออกไปแลวกจ็ะได   นวิคลีโอไทดจากบรเิวณเปาหมายที่ครบสมบูรณของปูแตละตวั การจัดเรียงตัวของ
ยีนและองคประกอบนวิคลีโอไทดของปูทะเลและปูมาจะเปรียบเทยีบกับสิ่งมีชีวิตจากไฟลั่ม Arthropod  
(ตารางที่ 6) 

 
4.5   การวิเคราะหความสัมพันธเชงิวิวัฒนาการของปูทะเล 

 
4.5.1   การทํา alignment ช้ินดเีอ็นเอเปาหมาย tRNASer(UCN)-ND1-tRNALeu(CUN) 

 
 นําลําดับนิวคลีโอไทดของชิ้นดีเอ็นเอเปาหมายปูตัวอยางทั้งหมดซึ่งประกอบดวย ปู
ทะเล 4 กลุม และปูมามา alignment ดวยโปรแกรม ClustalW1.83 (Chenna et al., 2003) ที่ทํางานไดดวย
ระบบปฏิบัติการ WindowsXP ในขั้นตอนนี้จะไมใชโปรแกรมที่ใหบริการผาน internet แตจะใช
โปรแกรมที่ติดตั้งในเครื่องคอมพิวเตอรทีใ่ชวิเคราะหผล เนื่องจากจดุประสงคในการทํา alignment ไม
ตองการแตเพยีงผลการเปรียบเทียบตําแหนงของนิวคลีโอไทดเทานัน้ แตยังตองการผลในรูปของไฟลที่
มีการจัดรูปแบบตางๆ (โดยเฉพาะ *.phy, *.fasta และ *.nxs) เพื่อใชในการวิเคราะหขอมูลในขั้นตอๆ 
ไป 

 
4.5.2   การหาปริมาณการกลายพันธุแบบการแทนที่เบส 

 
 ปริมาณการกลายพันธุแบบการแทนที่เบสอันประกอบดวยจาํนวนการกลายพันธุ

แบบ Transition (TS) การกลายพันธุแบบ Transversion (TV) การกลายพันธุทั้งหมด (TS + TV) และ
สัดสวนการกลายพันธุแบบ TS ตอ TV (TS/TV) จะคํานวณโดยโปรแกรม MEGA 3.1 (Kumar, et al,. 
2004) ขอมูลการกลายพันธุในรูปแบบตางๆ ที่คํานวณไดจะใชเปนขอมูลสําหรับทดสอบการอิ่มตัวของ
การแทนที่เบส (substitution saturation test) ตอไป 
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ตารางที่ 6   แสดงสิ่งมีชีวติที่ใชในการเปรียบเทียบการจัดเรียงตวัของยีนและองคประกอบนวิคลีโอไทด
ของไมโตคอนเดรียจีโนมกบัปูทะเลและปูมา 

 
ช่ือสิ่งมีชีวิต ซับไฟลั่ม 

(Subphylum) 
ช่ือสามัญ 

(common name) 
Accession No. 
ใน GenBank 

เอกสารอางอิง 

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 

 
 การทดสอบการอิ่มตัวของการแทนที่เบสใชประโยชนในการตรวจสอบการเกิดการ

กลายพันธุซํ้า (multiple hit) ของนิวคลีโอไทดที่เคยเกิดการกลายพนัธุไปแลวในลําดับนิวคลีโอไทดที่
ศึกษา ซ่ึงมักจะเกดิกับการกลายพันธุแบบ transition ถาลําดับนิวคลีโอไทดที่ใชในการศึกษามกีารอิ่มตัว
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ของการแทนที่เบสแลวลําดบันิวคลีโอไทดดังกลาวจะไมสามารถใหขอมูลใดๆ เกี่ยวกับความสมัพันธ
เชิงวิวฒันาการของกลุมสิ่งมีชีวิตตัวอยาง (Xia et al., 2003) เนื่องจากมขีอมูลบางสวนหายไปจากผลของ
การเกิด multiple hit การทดสอบการอิ่มตัวของการกลายพันธุของนิวคลีโอไทด ดําเนินการโดยแยก
พิจารณาการกลายพันธุออกเปน 3 รูปแบบ คือ การกลายพันธุแบบ transition (TS) การกลายพันธุแบบ 
transversion (TV) และการกลายพันธุทั้งหมด (TS + TV) โดยวิธีการเขียนกราฟระหวางจํานวนการ
กลายพันธุแตละรูปแบบ (แกน Y) กับระยะหางทางพันธุกรรมระหวางแตละคูตวัอยาง (pariwise 
distance) ที่คํานวณจากแบบจําลองการกลายพันธุที่เหมาะสม  (แกน X) โดยเปรียบเทียบระหวางขอมูล
ทั้ง 2 ประเภทจากปแูตละคู ผลที่ไดจากกราฟจะแสดงใหเห็นความสัมพันธระหวางปริมาณการกลาย
พันธุกับระยะหางทางพันธุกรรม (Miya et al., 2002) ถาความสัมพันธของการกลายพันธุสอดคลองกับ
ระยะหางพนัธุกรรม นั้นคือ เมื่อระยะหางทางพันธุกรรมเพิ่มขึ้นก็มกีารกลายพันธุเพิม่ขึ้น แสดงวาการ
กลายพันธุในรูปแบบนั้นยังไมอ่ิมตัว ซ่ึงแสดงวาลําดับนิวคลีโอไทดที่ทดสอบใหขอมูลความสัมพันธ
เชิงวิวฒันาการของกลุมสิ่งมีชีวิตที่ศึกษา แตถาผลจากกราฟแสดงวาเมื่อระยะหางทางพันธุกรรมเพิ่มขึ้น
แลวจํานวนการกลายพันธุในรูปแบบใดรูปแบบหนึ่งกลับคงที่แสดงวาในกลุมตัวอยางที่ศึกษาเกิดการอิ่ม 
ตัวของการแทนที่เบสในรูปแบบนั้น ซ่ึงแสดงใหเห็นวาขอมูลความสัมพันธเชิงวิวฒันาการจากลาํดับ    
นิวคลีโอไทดดังกลาวจะไมสะทอนความสัมพันธเชิงวิวฒันาการของสิ่งมีชีวิตเปาหมายอยางแทจริง 

 
4.5.4  การหาแบบจําลองการแทนที่เบสที่เหมาะสม 

 
 แบบจําลองการแทนที่เบสที่เหมาะสมเพื่อใชในการคํานวณระยะหางทางพันธุกรรม

และการสราง phylogenetic tree ดวยวิธี maximum likelihood ใชการวิเคราะหดวยโปรแกรม 
MODELTEST (Posada and Crandall, 1998)  

 
4.5.5  การคํานวณคา nucleotide divergence และระยะหางทางพันธุกรรม 

 
 คา nucleotide divergence เปนคาที่แสดงความแตกตางทางพันธุกรรมระหวาง

ส่ิงมีชีวิต 2 ประชากรหรือ 2 ชนิดที่มคีวามใกลชิดกนัทางววิัฒนาการ โดยใชขอมูลจากจํานวนการ
แทนที่เบสที่พบเมื่อเปรียบเทยีบลําดับนวิคลีโอไทดจากกลุมสิ่งมีชีวิตตัวอยาง ซ่ึงจะมีการนําสภาวะ
หลากรูปแบบ (polymorphism) ภายในแตละประชากรหรือแตละชนิดมารวมพิจารณาดวย โดย Nei and 
Kumur (2000) ไดแสดงคา nucleotide divergence ในรปูของคาการแทนที่นิวคลีโอไทดสุทธิระหวาง 2 
ประชากร (the number of net nucleotide substitution between the two population หรือ dA) ซ่ึงคํานวณ
ไดจาก 
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  dA = dXY – (dX + dY)/2 
 
 เมื่อ dXY คือ คาเฉลี่ยของจํานวนการแทนทีร่ะหวางประชากร X และ Y 
        dX   คือ คาเฉลี่ยของจํานวนการแทนที่เบสที่พบในประชากร X 
                                       (หรือเรียกวา Nucleotide diversity ของประชากร X) 
                           dY  คือ  คาเฉลี่ยของจํานวนการแทนทีเ่บสที่พบในประชากร Y 
                                        (หรือเรียกวา Nucleotide diversity ของประชากร Y) 
 
 คา dA จะมแีนวโนมต่ํากวาการแทนที่เบสจริง (underestimate) ที่เกิดขึน้ถาวิเคราะห

ขอมูลจากกลุมสิ่งมีชีวิตตัวอยางที่มีการแยกสายวิวัฒนาการมายาวนาน เนื่องจากชวงเวลาที่ยาวนาน
ดังกลาวมีโอกาสเกิดการแทนที่เบสซ้ําขึ้นในบริเวณดเีอน็เอที่ศึกษา ทาํใหจํานวนการแทนที่เบสทีน่ับได
จากการเปรยีบเทียบลําดับนวิคลีโอไทดนอยกวาจํานวนการกลายพันธุทีเ่กิดขึ้นจริง แตความคลาด
เคลื่อนดังกลาวนี้จะมีนอยมากหรือไมมีเลยเมื่อทําการศกึษาในระดบัประชากรหรือชนิดที่มีชวงเวลาการ
แยกสายววิัฒนาการเกดิขึ้นไมนาน โดยคา dA จะคํานวณดวยโปรแกรม DnaSP (Rozas et al., 2003) 

 
 การคํานวณระยะหางทางพันธุกรรม (genetic distance) เปนการคาํนวณความ

แตกตางระหวางลําดับนิวคลีโอไทดของสิ่งมีชีวิตตัวอยางที่ศึกษา โดยใชขอมูลการแทนที่เบสที่ไดจาก
การเปรียบเทยีบลําดับนิวคลีโอไทดของสิ่งมีชีวิตตัวอยางที่ศึกษาเชนเดยีวกับการคํานวณคา genetic 
divergence แตการคํานวณระยะหางทางพันธุกรรมจะกระทําภายใตแบบจําลองทางคณิตศาสตรที่
เหมาะสมของการแทนที่เบสซึ่งพบในลําดบันิวคลีโอไทดของสิ่งมีชีวติตัวอยางที่ศกึษา ซ่ึงแบบจําลอง
ทางคณิตศาสตรของการแทนที่เบสมีนักวทิยาศาสตรเสนอไวเปนจํานวนมาก โดยแบบจําลองเหลานี้มี
จุดประสงคตรงกันก็เพื่อปองกันการประเมนิจํานวนการแทนที่เบสที่นอยกวาความเปนจริง (Nei and 
Kumur, 2000) โดยแบบจาํลองการแทนที่เบสจะมีขอกาํหนดเกี่ยวกับคาทางสถิติตางๆ ที่เกี่ยวของกับ
การแทนที่เบส ซ่ึง Posada and Buckley (2004) ไดสรุปไว 4 ประการ คือ 1. ความถี่ของเบสแตละชนิด 
(base frequencies; π) 2. ตําแหนงทีไ่มมีการเปลี่ยนแปลงของนิวคลีโอไทด (Invariable site; I) 3.   อัตรา
การแทนที่ระหวางนวิคลีโอไทดแตละชนดิ (substitution rate among nucleotide; Φ) และ 4. ความ
แตกตางของอตัราการแทนทีเ่บสระหวางเบสที่มีตําแหนงแตกตางกันในสายลําดับนิวคลีโอไทด (Rate 
heterogeneity; Γ) 

 
 โดยในการศึกษาครั้งนี้ระยะหางทางพันธุกรรมระหวางปตูัวอยางแตละคู (pairwise) 

จะคํานวณโดยใชโปรแกรม PAUPv.4.0b (Swofford, 1998) โดยใชแบบจําลองการแทนที่เบสที่เลือก
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โดยโปรแกรม MODELTEST (Posada and Crandall, 1998) ซ่ึงระยะหางทางพันธุกรรมที่คํานวณไดจะ
ใชเปนขอมูลในการวิเคราะหขอมูลใน 2 แนวทางคือ แนวทางที่ 1 ระยะหางทางพันธุกรรมจะถูกเฉลี่ยให
อยูในรูปของระยะหางทางพนัธุกรรมภายในและระหวางกลุมปูตัวอยาง เพื่อใชแสดงถึงความแตกตาง
ทางพันธุกรรมระหวางกลุมปูตัวอยาง แนวทางที่ 2 ขอมูลซ่ึงอยูในรูประยะหางทางพันธุกรรมระหวางปู
แตละคู (pairwise distance) จะใชในการสราง phylogenetic tree ของปูทั้งหมด (ปูทะเล 74 ตัว และปูมา 
10 ตัว) 

 
4.5.6   การสราง phylogenetic tree ดวยวิธี Neighbor-Joining (NJ) 

 
 ผลการคํานวณระยะหางทางพันธุกรรมระหวางปูตวัอยางแตละคู (pairwise genetic 

distance) จะใชในการสราง phylogenetic tree ดวยวิธี NJ ดวยโปรแกรม PAUP* v 4.0 beta (Swofford, 
1998) ทดสอบความเชื่อมั่นของ tree ที่ไดดวยการทดสอบ bootstrap จํานวน 1,000 ซํ้า แลวสราง 
consensus tree ดวย วิธี 50% majority rule ซ่ึงจะแสดง branch ใดๆ ใน concensus tree ก็ตอเมื่อ branch 
นั้นปรากฏใน tree ที่ไดจากการทดสอบ bootstrap มากกวาครึ่งหนึ่ง (50%) ของ tree ทั้งหมด 

 
4.5.7   การสราง phylogenetic tree ดวยวิธี Maximum Parsimony (MP) 

 
 Phylogenetic tree ที่สรางโดยวิธี MP ดําเนินการโดยใชโปรแกรม PAUP* v 4.0 

beta10 (Swofford, 1998) กําหนดใหหาสัณฐานทีด่ทีี่สุดโดย heuristic search ใชขอมูลเฉพาะ 
parisimony informative site กําหนดใหตําแหนง gap เปนขอมูลสูญหาย (missing data) สราง 
provisional MP tree ดวยวิธี Stepwise addition algorithm ลําดับการใชขอมูลเปนไปโดยสุม การทํา 
branch swapping ใชวิธี tree-bisection-reconnection (TBR) rearrangement ไมกําหนดจํานวนสงูของ
สัณฐาน (topology) ที่ทดสอบ ความเชื่อมั่นของ phylogenetic tree ใชการทดสอบ bootstrap จํานวน 
1,000 ซํ้า แตละซ้ํานําขอมูลเขาสูการวิเคราะห 10 รอบ  

 
4.5.8   การสราง Phylogenetic tree ดวยวิธี Maximum likelihood (ML) 

 
 Phylogenetic tree สรางโดยวิธี ML โดยกําหนดแบบจําลองและคาทางสถิติที่

เกี่ยวของตามผลการทดสอบของโปรแกรม MODELTEST (Posada and Crandall, 1998) กําหนดใหหา
สัณฐานที่ดีที่สุดโดย heuristic search โดยใช Branch-swapping algorithm สราง provisional MP tree 
ดวยวิธี Stepwise addition algorithm ลําดับการใชขอมูลเปนไปโดยสุม การทํา branch swapping ใชวิธี 
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tree-bisection-reconnection (TBR) rearrangement ไมกําหนดจํานวนสูงของสัณฐานที่ทดสอบ 
กําหนดใหนําขอมูลเขาสูการวิเคราะห 10 รอบ 
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ผลและวิจารณผลการทดลอง 
 

1.  ผลการจําแนกชนดิปูทะเลโดยใชลักษณะภายนอก (external morphology classification) 
 
 พิจารณาจําแนกปูทะเลแตละกลุมจากมีลักษณะภายนอกในลักษณะดังนี้ สีของกระดอง จํานวน
หนาม รูปทรงของหนาม และการปรากฏของลายรางแห สามารถจําแนกปูทะเลตัวอยางออกไดเปน 4 
กลุม โดยปูแตละกลุมมีลักษณะดังตอไปนี ้
 

1.1 ปูดํา (ภาพที่ 5) มีลักษณะดังนี้ 
 
 1.   หนามระหวางตาสั้นโคงมน ความสูงอยูในระดับเสมอกันหรือเกือบเสมอกันทุกอัน  
 
 2.   กระดองสีดําหรือเขียว 
 
 3.  กามปลองกลาง (carpus) บริเวณขอบนอก (margin) ของมีหนามแหลม 1 อัน บริเวณที่

เหลือเรียบ ทั้ง 2 กาม  
 
 4.   บริเวณดานบนของกาม (ฝามือหรือ palm) หลังตําแหนงที่นิ้ว (dactyl) สอดเขาในฝามือ

มีหนามแหลม 1 อันอยูดานใน สวนดานนอกหนามอาจลดรูปจนเรียบ หรืออาจมีปุมปลายปานมน หรือ
ปุมปลายแหลม 1 อัน โดยหนามอันในขนาดใหญกวาอันนอก  

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

ของหนามขอบกระดองโคงชัดเจน  
 
 6.  ระยะทางระหวางปลายหนามคูที่ 9 (วัดจากปลายหนามดายซายจนถึงปลายหนาม

ดานขวา) ส้ันกวาระยะทางระหวางปลายหนามคูที่ 8  
 
 7.  ขาวายน้ําและขาเดินไมมีลายรางแห กามไมมีลายรางแห ดานนอกสีโทนแดง 

โดยเฉพาะบริเวณปลายนิ้ว  
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ภาพที่ 5  ปูดํา 
 
  1.2 ปูขาว (ภาพที่ 6) มีลักษณะดงันี้ 

 
  1.  หนามระหวางตายาวแหลมคม หนาม 2 อันกลางยาวกวาหนาม 2 อันดานขาง  
 
  2.  กระดองโทนสีเขียว  
 
  3.  กามปลองกลางบริเวณขอบนอกมีหนามแหลมคม 2 อัน หรือ หนามแหลม 1 อันกับ

ปุมหรือรอยนูนอีก 1 อัน กามซายและขวาอาจมีรูปทรงหนามของกามปลองกลางตางกัน  
 
  4.  บริเวณดานบนของกามหลังตําแหนงที่นิ้วสอดเขาในฝามือมีหนามแหลมคม 2 อัน 

อันในใหญกวาอันนอก  
 
  5.  หนามขอบกระดองมีขนาดใหญ ขอบนอกของหนามขอบกระดองเกือบทุกอันเปน

เสนตรง  
 
  6.  ระยะทางระหวางปลายหนามคูที่ 9 ยาวกวาหรือเทากับระยะทางระหวางปลาย

หนามคูที่ 8  
 
  7.  ขาวายน้ํามีลายรางแหที่มีชองขนาดเล็ก กามดานนอกสีพื้นสีเขียวอมเหลือง มีจุด

หรือเสนสีเขียวเขมหรือน้ําตาลกระจายไมเปนระเบียบ  
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ภาพที่ 6  ปูขาว 
 

 1.3 ปูเขียว  (ภาพที่ 7) มีลักษณะดังตอไปนี ้
 
  1.  หนามระหวางตายาวเรียว  หนาม 2 อันกลางยาวกวาหนาม 2 อันดานขาง  
 
  2.  กระดองโทนสีเขียว สวนใหญสีเขียวมะกอก  
 
  3. กามปลองกลางบริเวณขอบนอกมีหนามยาวแหลมคม 2 อัน ทั้ง 2 กาม  
 
  4.  บริเวณดานบนของกามหลังตําแหนงที่นิ้วสอดเขาในฝามือมีหนามยาวแหลมคม 2 

อัน อันในใหญกวาอันนอก  
 
  5.  หนามขอบกระดองมีขนาดเล็กเรียว ขอบนอกของหนามขอบกระดองเปนเสนตรง

หรือโคงเล็กนอย  
 
  6.  ระยะทางระหวางปลายหนามคูที่ 9 ยาวกวาหรือเทากับระยะทางระหวางปลาย

หนามคูที่ 8  
 
  7. ขาวายน้ําและขาเดินทุกขามีลายรางแหที่มีชองขนาดใหญเห็นไดชัดเจน กามมีสีพื้น

เปนสีเขียวมีลายรางแหที่มีชองขนาดใหญเห็นไดชัดเจน 



39

 

 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพที่ 7  ปูเขียว  
 
 1.4 ปูมวง (ภาพที่ 8) มีลักษณะดังนี ้

 
  1.  หนามระหวางตายาวโคงมน ความสูงอยูในระดับเสมอกันหรือเกือบเสมอกันทุกอัน  
 
  2.  กระดองโทนสีเขียว  
 
  3.  กามปลองกลางบริเวณขอบนอกมีหนามยาวแหลมคม 2 อัน ทั้ง 2 กาม  
 
  4.  บริเวณดานบนของกามหลังตําแหนงที่นิ้วสอดเขาในฝามือมีหนามยาวแหลมคม 2 

อัน อันในใหญกวาอันนอก  
 
  5.  หนามขอบกระดองโคง  
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  6.  ระยะทางระหวางปลายหนามคูที่ 9 ยาวกวาหรือเทากับระยะทางระหวางปลาย
หนามคูที่ 8  

 
  7.  ขาวายน้ํามีลายรางแหที่มีชองขนาดใหญ กามไมมีลายรางแห ดานนอกสีโทนแดง

หรือมวง  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ภาพที่ 8  ปูมวง  
 
  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 



41

 

1.5 ขอเสนอแนะวธีิการจําแนกชนิดปูทะเลโดยวิธีตัดสินจาก external morphology 
 
 จากการศึกษาปูทะเลทั้ง 4 กลุมสามารถสังเกตความแตกตางๆ ไดจากลักษณะภายนอก

หลายๆ ลักษณะ รวมกัน โดยจากการศกึษาไมพบวามีลักษณะหนึ่งลักษณะใดที่สามารถจําแนกปูทั้ง 4 
กลุมออกจากกนัไดอยางชดัเจน จากการเปรียบเทียบลักษณะภายนอกของปูทะเลทั้ง 4 กลุมที่รวบรวมได
พบวามีลักษณะภายนอกที่สําคัญที่สามารถนํามาใชจําแนกปูแตละกลุมออกจากกนัไดดังนี ้

 
 ลักษณะสําคัญที่ใชในการจําแนก 

 -  ลายรางแห (polygonal pattern) บนขาวายน้ําและขาเดิน (ภาพที่ 9) 
 -  รูปรางของหนามระหวางตา (ภาพที่ 10) 
 -  สีบริเวณดานนอกของกาม (ภาพที่ 11) 
 
 ขอเสนอแนะวธีิการจําแนกชนิดปูทะเลสกุล Scylla ทั้ง 4 กลุมดวยลักษณะภายนอก 
 1.  ไมมีลายรางแหบนขาวายน้ํา 

 1.1  กระดองสีดําหรือเขียว หนามระหวางตาสั้นและโคงมน บริเวณดานนอกกามมีสีโทน
แดงและไมปรากฏลายรางแห ขอบนอกของกามปลองกลาง มีหนามแหลมเพียง 1 อัน......................ปูดํา 
  2.  มีลายรางแหบนขาวายน้ํา 

 2.1  หนามระหวางตายาว แหลมคม มีรูปรางสามเหลี่ยม 
 กระดองสีเขียวออน บริเวณดานนอกกามมีสีพื้นเปนสีเหลืองอมเขียว และมีจุดสีเขยีวเขมหรือ

น้ําตาลปรากฏกระจัดกระจาย ขอบนอกของกามปลองกลางมีหนามแหลม 2 อัน หรือ หนามแหลม 1 อัน 
รอยนูน 1 อัน.....................................................................................................................................ปูขาว 
 2.2   หนามระหวางตาโคงมนหรือเรียวยาว 

2.2.1  สีบริเวณดานนอกของกามเปนสีโทนมวง ไมมีลายรางแห  
 กระดองสีเขียวมะกอก หนามระหวางตายาวโคงมน บริเวณดานนอกกามมีสีออกโทนมวงไม

ปรากฏลายรางแห อาจปรากฏลายรางแหบนขาเดินคูที่ 3 ขอบนอกของกามปลองกลางมีหนาม 2 อัน 
..........................................................................................................................................................ปูมวง 
 2.2.2  สีบริเวณดานนอกของกามมีสีพื้นเปนสีเขียว มีลายรางแหชัดเจน 

กระดองสีเขียวมะกอก หนามระหวางตาเรยีวยาว บริเวณดานนอกกามมีสีพื้นสีเขียวมีลาย
รางแหเหน็ไดชัดเจนและปรากฏลายรางแหบนขาเดนิทกุขา ขอบนอกของกามปลองกลางมีหนาม 2 อัน 
.................................………………................................................................................................ปูเขียว 
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ภาพที่ 9 แสดงรูปแบบของลายรางแหบนขาวายน้ําและขาเดนิของ (ก) ปูดํา ไมปรากฏลายรางแห   (ข) 

ปูขาว ปรากฏลายรางแหทีม่ีชองตาขายขนาดเล็กบนขาวายน้ําและขาเดินคูที่ 3 (ค) ปูมวง 
ปรากฏลายรางแหที่มีชองตาขายขนาดใหญบนขาวายน้าํและขาเดนิทกุขา  และ  (ง) ปูเขยีว 
ปรากฏลายรางแหที่มีชองตาขายขนาดใหญบนขาวายน้าํและขาเดนิคูที่ 3 

   (ก) 

   (ง) 

   (ค) 

   (ข) 
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ภาพที่ 10 แสดงหนามระหวางชองตาของ (ก) ปูดํา หนามสั้นโคงมน (ข) ปูขาว หนามยาวแหลม มี

สัณฐานเปนสามเหลี่ยม (ค) ปูเขียว หนามยาวเรยีว หนามคูกลางยาวกวาคูดานนอก และ (ง) ปู
มวง หนามยาวโคงมน ความสูงใกลเคียงกัน 

 
 
 
 

   (ก) 

   (ง) 

   (ค) 

   (ข) 
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ภาพที่ 11 แสดงกามของ (ก) ปูดํา  มีสีโทนแดง ไมปรากฏลายรางแห (ข) ปูขาว มีสีพื้นเปนสีเหลือง 

ปรากฏจุดสีน้ําตาลหรือสีเขียวเขมกระจัดกระจายไมเปนระเบียบ  (ค) ปูเขียว  สีพื้นเปนสี
เขียวปรากฏลายรางแหที่ชองตาขายขนาดใหญ และ (ง) ปูมวง มีสีพื้นเปนสีมวงและไม
ปรากฏลายรางแห  

 
 

   (ก) 

   (ค) 

   (ข) 

   (ง) 
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2.  ผลการวิเคราะหความแตกตางของลักษณะ morphometric 
 

 คาเฉลี่ย คาเบี่ยงเบนมาตรฐาน คาสูงสุดและคาต่ําสุดของลักษณะ morphometric ทั้ง 51 ลักษณะ 
(ตารางที่ 7) ตวัอยางจากปูทะเลทั้ง 4 กลุมจํานวน 183 ตวั ประกอบดวย ปูดํา 80 ตวั ปูเขียว 9 ตวั ปูมวง 
36 ตัว และปขูาว 58 ตัว จากแหลงเก็บตวัอยาง 5 แหลง ผลจากการวิเคราะห CVA โดยใชโปรแกรม 
SPSS (SPSS Inc., Chicago) แสดงใหเห็นวามีความแตกตางกันอยางมีนัยสําคัญทางสถิติของลักษณะ 
morphometric ระหวางปูดํา ปูเขียว ปูมวงและปูขาว (Wilk’s Lambda = 0.016; F(39, 495.271) = 38.143; P < 
0.001) และแสดงใหเห็นวาจากลักษณะทีว่ดัทั้งหมด 51 ลักษณะมีลักษณะทีใ่หขอมูลเพื่อการจําแนกกลุม 
(informative character) ระหวางปูทั้ง 4 กลุมจํานวน 13 ลักษณะ ประกอบดวยลักษณะที่วดัจากกระดอง 
6 ลักษณะ (FMSH, DFMS, DLPFS, ECW, CW1 และ FM) ลักษณะที่วัดจากกาม 4 ลักษณะ (RPoW, 
RCL, RCW และ RDL) ลักษณะทีว่ัดจากขาวายน้ํา 2 ลักษณะ (LoPL และ UpPL) และ ลักษณะความ
หนาของลําตัว (BD) โดยไมพบวาลักษณะที่วดัจากขาเดินคูที่ 3 ขางขวาเกีย่วของกับการจําแนกกลุม 
ตารางที่ 8 แสดงคาสัมประสิทธิ์ของตัวแปร canonical ซ่ึงประกอบดวยคาสัมประสิทธิ์ของ 3 สมการ 
โดยสมการที่ 1 และ 2 เขียนไดดังนี ้

 
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   แสดงคาเฉลี่ย คาเบี่ยงเบนมาตรฐาน และคาสูงสุด-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  (ตอ) 
 

     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  (ตอ) 
 

     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  (ตอ) 
 

     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  (ตอ) 
 

     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  คือลักษณะที่ใหขอมูลเพื่อการจําแนกกลุมปทูี่แบงตามลักษณะภายนอกโดยไมคํานึงถึงแหลง

เก็บตัวอยาง  
                 b  คือลักษณะที่ใหขอมูลเพื่อการจําแนกกลุมปทูี่แบงตามลักษณะภายนอกและแหลงเก็บตัวอยาง 

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 เพื่อการจําแนกกลุมปูทะเลจาํนวน 4 กลุม (ปูดํา ปู
เขียว ปูมวง และปูขาว) ทีแ่บงตามลักษณะภายนอกโดยไมคํานึงถึงแหลงเก็บตวัอยางซึ่งมี
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) 

 
ผลการเขียนกราฟระหวางตวัแปร CVA1 และตัวแปร CVA2 แสดงไวในภาพที่ 12 (ก.) ซ่ึงตัว

แปร CVA1 และ CVA2 อธิบายความแปรปรวนของขอมูลได 61.7% และ 35.5% ตามลําดับ ผลที่ได
แสดงใหเห็นวา ปูดํา ปูมวง และปูขาว ถูกแยกออกจากกนัอยางชัดเจน เห็นไดจากตําแหนงของกลุมปูแต
ละกลุมดังกลาวมีตําแหนงทีแ่ยกกันอยางเด็ดขาด โดยไมพบบริเวณที่เชื่อมตอหรือเหล่ือมซอนกัน
ระหวางกลุม สําหรับปูเขียวพบวา ถึงแม CVA จะแสดงใหเห็นความแตกตางกับปูดําอยางชัดเจน แต
กลุมปูเขียวมีตาํแหนงอยูระหวางปูขาวกับปมูวง โดยตําแหนงใกลกบัตําแหนงของกลุมปูมวงมากกวา
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และมีบริเวณที่เหล่ือมซอนกันระหวางปูเขียวกับปูขาวและปูมวง ซ่ึงเมื่อพิจารณาจากคาเฉลี่ยของ 
informative character ที่ใหขอมูลเพื่อการจําแนกกลุมปูที่แบงตามลักษณะภายนอกที่ไมคํานึงถึงแหลง
เก็บตัวอยาง (ตารางที่ 7) จะพบวามี 5 ลักษณะประกอบดวย BD, DFMS, RpoW, RCL และ LoPL ที่
ความยาวของลักษณะที่วดัไดดังกลาวจากปูเขียวใกลเคียงกับความยาวของลักษณะทีว่ัดไดจากปูมวงมาก
ที่สุด อยางไรก็ตามเมื่อพิจารณาจากขอบเขตของกลุมที่เกิดขึ้นยังคงพบวา ปูขาว ปเูขียว และปูมวง มี
ตําแหนงของสมาชิกที่แสดงความเปนกลุมของตัวเอง จากขอมูลที่ไดนี้แสดงใหเหน็วา ปแูตละกลุมมี
ลักษณะ morphometric ที่แตกตางกัน  

 
ตารางที่ 9 แสดงสัมประสิทธิ์ของตัวแปร canonical เพื่อการจําแนกกลุมปูทะเล 10 กลุมที่แบงตาม

ลักษณะภายนอกและแหลงเก็บตัวอยางซึ่งมีทั้งหมด 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 จากขอมูล morphometric จากป ู 10 กลุมที่แบงตามความแตกตางของ

ลักษณะภายนอกและแหลงเก็บตัวอยาง พบวามีความแตกตางอยางมีนัยสําคัญทางสถิติระหวางกลุมปู 
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(Wilk’s Lambda = 0.008; F(90, 1122.561) = 12.998; P < 0.001) โดยมี informative character ทั้งหมด 10 
ลักษณะ ประกอบดวยประกอบดวยลักษณะทีว่ัดจากกระดอง 5 ลักษณะ (FMSH, DFMS, ECW, CW1 
และ FM) ลักษณะที่วดัจากกาม 3 ลักษณะ (RCL,RDL และRMW) ลักษณะทีว่ัดจากขาวายน้ํา 1 ลักษณะ 
(UpPL) และ ลักษณะความหนาของลําตัว (BD) ตารางที่ 9 แสดงคาสัมประสิทธิ์ของตัวแปร canonical 
ซ่ึงประกอบดวยคาสัมประสทิธิ์ของ 9 สมการ โดยสมการที่ 1 และ 2 เขยีนไดดังนี ้

 
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 
 

ผลการเขียนกราฟระหวางตวัแปร CVA1 และตัวแปร CVA2 แสดงไวในภาพที่ 12 (ข.) ซ่ึงตัว
แปร CVA1 และ CVA2 อธิบายความแปรปรวนของขอมูลได 60.1% และ 29.0% ตามลําดับ ผลที่ได
แสดงใหเห็นกลุมหลัก 4 กลุมคือ กลุมปูดํา ปูเขียว ปูมวง และปูขาว โดยในกลุมปูที่มีแหลงเก็บตวัอยาง
มากกวา 1 บริเวณนั้น พบวามีการรวมกลุมของปูที่มีลักษณะภายนอกเหมือนกันจากแหลงเก็บตัวอยาง
ตางกันเขาเปนกลุมอยางชัดเจน โดยกลุมปูดําประกอบขึ้นจากกลุมปูดําที่เก็บตวัอยางจากจังหวดัตราด 
ระนอง สุราษฎรธานี และประเทศพมา กลุมปูขาวประกอบขึ้นจากกลุมปูขาวที่เกบ็ตัวอยางจากจังหวดั
ตราด ระนอง และสุราษฎรธานี และกลุมปูมวงประกอบขึ้นจากกลุมปูมวงที่เกบ็ตัวอยางจากจังหวดั
ตราด และระนอง ขอมลูที่ไดนี้ยนืยันผลการวิเคราะห CVA ในรูปแบบที่แบงกลุมปูตามลักษณะ
ภายนอกโดยไมคํานึงถึงแหลงเกบ็ตัวอยาง โดยผลที่ไดยังคงแสดงความแตกตางระหวางปกูลุมหลัก 4 
กลุมเชนเดยีวกัน  

 
นอกจากนี้เมื่อพิจารณาเฉพาะปูดําจากจังหวัดสุราษฎรธานี ซ่ึงเคยถูกแสดงใหเห็นวาอาจจะเปน

สายพันธุ (variant) หนึ่งของปูขาว เนื่องจากผลการวิเคราะห CVA ของลักษณะ meristic แสดงใหเหน็วา 
ปูดําจากจังหวดัสุราษฎรธานีถูกจัดอยูในกลุมเดียวกับปูขาวจากจังหวัดสุราษฎรธานี และประเทศเวียต 
นาม ขณะที่การวิเคราะห CVA ของลักษณะ morphometric แยกปูดําออกจากปตูวัอยางกลุมอื่นๆ ซ่ึงจาก
ผลดังกลาวนี ้ Overton et al. (1997) ไดช้ีแนะวาควรจะมีการรวบรวมตัวอยางปูที่รวบรวมจากบรเิวณ
ตางๆ ของชายฝงทะเลฝงตะวันออกของประเทศไทย ซ่ึงจากผลการวิเคราะหในการศกึษาครั้งนี้แสดงให
เห็นวาเมื่อวเิคราะห CVA ลักษณะ morphometric ของปูดําจากจังหวดัสุราษฎรธานีรวมกับปูดํา และปู
อ่ืนๆ จากแหลงเก็บตัวอยางทั้งฝงทะเลอาวไทยและฝงทะเลอันดามัน พบวาปูดําจากจังหวดัสุราษฎรธานี
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มีตําแหนงอยูในกลุมปูดํารวมกับปูดําจากจงัหวัดตราด ระนอง และประเทศพมา และยงัแยกกันอยาง
เด็ดขาดจากปขูาวที่เก็บตวัอยางจากจังหวดัตราด ระนอง หรือแมแตปขูาวจากจังหวดัสุราษฎรธานีเอง 
 

Informative character เพือ่การจําแนกกลุมของกลุมปูที่แบงตามลักษณะภายนอกเทากับ 13 
ลักษณะ และ Informative character เพื่อการจําแนกกลุมของกลุมปูที่แบงตามลักษณะภายนอกและ
แหลงเก็บตวัอยางเทากับ 10 ลักษณะ แตพบวาเปนลักษณะซ้ํากัน 9 ลักษณะคือ FMSH, DFMS, ECW, 
RCL, RDL, UpPL, BD, FM และ CW1 โดย DLPFS, RPoW, RCW และ LoPL เปนลักษณะที่เกีย่วของ
เฉพาะกับการจําแนกกลุมปทูี่แบงตามลักษณะภายนอก สวน RMW เกี่ยวของเฉพาะกับการจําแนกกลุม
ระหวางกลุมปทูี่แบงตามลักษณะภายนอกและแหลงเก็บตัวอยาง เมื่อพิจารณา Informative character ที่
วัดจากกามทั้งเพื่อการจําแนกกลุมปูที่แบงตามลักษณะภายนอก หรือเพื่อการจําแนกกลุมปูที่แบงตาม
ลักษณะภายนอกและแหลงเก็บตัวอยาง จะพบวา Informative character จากลักษณะของกามทัง้หมด
เปนขอมูลที่ไดจากกามขวา (RPoW, RCL, RCW, RDL และ RMW) นอกจากนี้ลักษณะทีว่ัดจากกามขวา
เกือบทุกลักษณะจะยาวกวาลักษณะเดยีวกนัที่วัดจากกามซายเสมอ ยกเวนเพยีงลักษณะเดียวที่พบในปูดํา
คือ right dactyl length (RDL) ยาวเฉลี่ยเทากับ 35.58 มลิลิเมตร ซ่ึงสั้นกวา left dactyl length (LDL) ที่
ยาวเฉลี่ยเทากบั 35.62 มิลลิเมตรอยูเล็กนอย จากขอมูลที่ไดนี้ช้ีวาปูทะเลมีรางกายทีไ่มสมมาตร 
(bilateral asymmetry) ความแตกตางของขนาดกามนี้อาจเกี่ยวของกับพฤติกรรมความชอบในการใชกาม
ใดกามหนึ่งมากกวาอกีกามหนึ่ง (handedness) (Palmer, 2004) ซ่ึงจากการศึกษาของ Overton et al. 
(1997) ก็รายงานวา ปูขาว (“white” morph) มีรางกายทีไ่มสมมาตร แตไมพบลักษณะดังกลาวในปูดาํ 
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ภาพที่ 12 ผลการวิเคราะห CVA จากขอมูลลักษณะ morphometric (ก.) ผลการวิเคราะหระหวางกลุมปูที่

แบงตามลักษณะภายนอกโดยไมคํานึงถึงแหลงเก็บตวัอยาง และ (ข.) ระหวางกลุมปทูี่แบง
ตามลักษณะภายนอกและแหลงเก็บตัวอยาง 

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.  ผลการวิเคราะหความแตกตางของลําดบันิวคลีโอไทด (nucleotide divergence) 
 

3.1 ผลการหาลําดับนิวคลีโอไทดของชิ้นดีเอ็นเอเปาหมาย tRNASer(UCN)-ND1-tRNALeu(CUN) 
 
 ลําดับนิวคลีโอไทดของชิ้นดีเอ็นเอเปาหมาย tRNASer(UCN)-ND1-tRNALeu(CUN) ของปูดํา ปู

เขียว ปูมวง ปขูาว และปูมาแสดงในภาคผนวก โดยปูดํากับปูเขียวมีขนาดเทากันคือ 1,122 นิวคลีโอไทด 
ในปูมวงมีขนาด 1,121 นิวคลีโอไทด สวนในปูขาวและปูมา พบวามคีวามแตกตางของจํานวนนิวคลีโอ
ไทดในชิน้ดีเอน็เอเปาหมายของปูแตละกลุม คือ ปูขาวมีขนาดของชิ้นดีเอ็นเอเปาหมาย 3 ขนาดคือ 
1,122 , 1,123 และ 1,124 นิวคลีโอไทด ซ่ึงเกิดจากการกลายพันธุแบบ addition/deletion ในบริเวณ 
TψC loop ของยีน tRNASer(UCN) (ตารางที ่ 11) สวนปูมามีขนาดของชิน้ดีเอ็นเอเปาหมาย 2 ขนาดคือ 
1,128 และ 1,129 นิวคลีโอไทด ความแตกตางของจํานวนนวิคลีโอไทดดังกลาวนี้เกิดจากการกลายพันธุ
แบบ addition /deletion ในบริเวณ DHU loop ของยีน tRNASer(UCN) (ตารางที่ 11) สําหรับความแตกตาง
ของขนาดดีเอน็เอเปาหมายระหวางปูทะเลกับปูมาโดยเฉลี่ยประมาณ 5 นิวคลีโอไทดนั้น เกิดจากการ
กลายพันธุแบบ addition/deletion ใน 2 บริเวณคือ บริเวณยีน tRNA และ บริเวณ intergenic spacer 
ระหวาง tRNASer(UCN) กับยนี ND1 (ตารางที่ 13) 

 
3.2   คุณสมบัติของยีนเปาหมาย tRNASer(UCN)-ND1-tRNALeu(CUN) 

 
3.2.1  การจัดเรียงตัวและขนาดของชิ้นดีเอ็นเอเปาหมาย tRNASer(UCN)-ND1-tRNALeu(CUN) 

 
 ปูตัวอยางทั้ง 5 กลุมอันประกอบดวยปูดํา ปูเขียว ปูมวง ปูขาวและปูมา มีการจัดเรียงตัวของยีน
เปาหมายเหมอืนกันคือ tRNASer(UCN)-ND1-tRNALeu(CUN) โดยยนี tRNASer(UCN) กําหนดรหัสบนดีเอ็นเอสาย 
H-strand สวน ND1 และ tRNALeu(CUN) กําหนดรหัสดวย L-strand พบลําดับนิวคลีโอไทดที่ไมไดกําหนด
รหัสพันธุกรรมที่แทรกอยูระหวางยนี (intergenic spacer) 2 ตําแหนง คอื ระหวางยีน tRNASer(UCN) กับ ยีน 
ND1 และระหวางยนี ND1 กับ ยีน tRNALeu(CUN) โดย intergenic spacer ตําแหนงแรกยาวกวาตําแหนงที่
สอง ซ่ึงการจัดเรียงตวัของยีนที่พบในกลุมปูตัวอยางเมื่อเปรียบเทียบกับลําดับนิวคลีโอไทดในบริเวณ
เดียวกันของสิง่มีชีวิตอื่นๆ ในไฟลั่ม Arthropoda (ดงัแสดงชื่อวิทยาศาสตร ซับไฟลั่มของสิ่งมีชีวิต
ตัวอยาง ช่ือสามัญ Accession number และเอกสารอางองิไวแลวในตารางที่ 6) พบวาการจัดเรียงตวัของ
ยีนที่มีลําดับดงักลาวสามารถพบไดในสมาชิกสวนใหญของซับไฟลั่ม Crustacea แตในกุง Panulirus 
japonicus (Yamauchi et al., 2002) นั้นพบลําดับของยีน tRNASer(UCN)-ND1-tRNALeu(CUN) เชนกัน แตยีน 
tRNALeu(CUN) กลับกําหนดรหัสดวยสายดีเอ็นเอ H-strand อยางไรกต็าม ลําดับยนี tRNASer(UCN)-ND1-
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tRNALeu(CUN) ดังกลาวนีไ้มพบในสมาชิก 2 ชนิดของซับไฟลั่ม Crustacea คือ ปู Eriocheir japonica 
sinensis (Sun et al., 2005) และปู Pagurus longicarpus (Hickerson and Cunningham, 2000) นอกจากนี้
ยังพบวาในซบัไฟลั่มอื่นๆ ของไฟลั่ม Arthropoda ก็พบลําดับยีน tRNASer(UCN)-ND1-tRNALeu(CUN) ได
เชนกัน 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)} พบวาในบริเวณยีน ND1 มีการจัดเรียงตัวของ
ยีนเปนดังนี้ tRNASer(UCN)-ND1-tRNALeu(UUR) โดยในบริเวณ 3′ ของยีน ND1 จะเปนยีน tRNALeu(UUR) แทนที่
ยีน tRNALeu(CUN) (ภาพที่ 13) 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ภาพที่ 13 แสดงการจัดเรียงตัวของยีนในบริเวณเปาหมาย tRNASer(UCN)-ND1-tRNALeu(CUN) โดยการ

จัดเรียงตวัรูปแบบ (ก.) พบในซับไฟลั่ม Crustacea  (ปูดํา ปูเขียว ปูมวง ปูขาว ปูมา 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.) มีลําดับของยีนเปนดังนี้ 
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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 เมื่อพิจารณาตาํแหนงและขนาดของ intergenic spacer พบวาในซับไฟล่ัม Crustacea 
และ Hexapoda จะมีลักษณะคลายคลึงกันคือ มี intergenic spacer ระหวาง tRNASer(UCN) กับ ND1 ยาวกวา 
intergenic spacer ระหวาง ND1 กับ tRNALeu(CUN) โดย intergenic spacer ตําแหนงแรกจะมีขนาดประมาณ 
20 – 30 นิวคลีโอไทด ยกเวนใน Artemia franciscana (Perez et al., 1994) และใน Geothelphusa 
dehaani  (Segawa and Aotsuka, 2005) ที่มีขนาดตางออกไปอยางชดัเจนคือมีขนาด 7 และ 170 นิวคลีโอ
ไทดตามลําดับ โดย intergenic spacer ระหวาง tRNASer(UCN) กับ ND1 พบไดเฉพาะในซับไฟล่ัม 
Crustacea และ Hexapoda (Apis mellifera, B. mori และ D. melanogaster) แตจะไมพบในซับไฟล่ัม 
Chelicerata และ Myriapoda เนื่องจากซบัไฟลั่มทั้งสองนี้จะมยีีน tRNASer(UCN) เหล่ือมซอนกับยีน ND1 
สวน intergenic spacer ตําแหนงที่สองจะมีขนาดเล็กคือ โดยประมาณจะไมเกิน 10 นิวคลีโอไทด ยกเวน
ใน Callinectes sapidus (Place et al., 2005) และ G. dehaani ที่มีขนาด 23 และ 27 นวิคลีโอไทดตามลําดับ  

 
3.2.2  องคประกอบนิวคลีโอไทด (base composition) ของชิ้นดีเอ็นเอเปาหมาย 

 
 องคประกอบของนิวคลีโอไทดในบริเวณ 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% ปูมวง A = 45%, T = 30%, C = 17% และ G = 8% และของปูขาว A = 44%, T = 30%, C = 17% 
และ G = 9% แสดงใหเห็นวาในบริเวณเปาหมายของปูทะเลทั้ง 4 กลุมมีลักษณะเปน A+T bias คือจะพบ 
นิวคลีโอไทด A มากที่สุด ประมาณ 45%  และพบนวิคลีโอไทด T ประมาณ 30%, นิวคลีโอไทด C 
ประมาณ 17% และ นวิคลีโอไทด G  ประมาณ 9% พบวาองคประกอบนวิคลีโอไทดในปูทะเลแตละ
กลุมไมแตกตางกัน (χ2 = 0.432; df = 9; P > 0.999) แตพบวาองคประกอบของนิวคลีโอไทดของปูทะเล
ในบริเวณดังกลาวมีการใชนวิคลีโอไทดแตละชนิด (A, T, C และ G) ไมเทากัน โดยผลการทดสอบ χ2 
ระหวางปริมาณนวิคลีโอไทดแตละชนิดทีพ่บในบริเวณเปาหมายกบัปริมาณนิวคลีโอไทด ในกรณีที่มี
การใชเทากนัซึ่งจะปรากฏนวิคลีโอไทดแตละชนิดเทากบั 25% ปรากฏวาผลทดสอบในปูทุกกลุมแสดง
ความแตกตางอยางมีนัยสําคญัทางสถิติระหวางปริมาณนิวคลีโอไทดที่ปรากฏกับปริมาณนิวคลีโอไทดที่
ควรจะเปนในกรณีที่มีการใชนิวคลีโอไทดแตละชนิดเทากัน นอกจากในกลุมปูทะเลแลวความลําเอียง
ดังกลาวนีย้ังพบในปูมา (A = 42%, T = 27%, C = 20% และ G = 11%) รวมทั้งสมาชิกของไฟลั่ม 
Arthropoda อ่ืนๆ ทุกชนดิ (ดังแสดงชื่อวิทยาศาสตร ซับไฟลั่มของสิ่งมีชีวิตตัวอยาง ช่ือสามัญ 
Accession number และเอกสารอางอิงไวแลวในตารางที่ 6) ผลการเปรียบเทียบองคประกอบนวิคลีโอ
ไทดในบริเวณ tRNASer(UCN)-ND1-tRNALeu(CUN) ของปูทะเล 4 กลุมกับสมาชิกของซับไฟลั่ม Crustacea 
ชนิดอื่นๆ พบวา ไมมีความแตกตางอยางมีนัยสําคัญทางสถิติ (χ2 = 13.593; df = 24; P = 0.955) จาก
ขอมูลที่ไดแสดงใหเห็นวาการใชนิวคลีโอไทดแตละชนดิ (A, C, G และ T) ในบริเวณ tRNASer(UCN)-
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ND1-tRNALeu(CUN) ไมเทากนั แตเมื่อเปรียบองคประกอบของนิวคลีโอไทดระหวางชนิดของสิ่งมีชีวิตกับ
พบวาไมมีความแตกตางกัน (ตารางที่ 10) ซ่ึงการเกิด A+T bias ที่พบจากการวิเคราะหองคประกอบ      
นิวคลีโอไทดเฉพาะบริเวณยนี ND1 ในการศึกษาครั้งนี้สอดคลองกับการเกิด A+T bias เมื่อวิเคราะหจาก
ขอมูลลําดับนิวคลีโอไทดทัง้หมดในไมโมโตคอนเดรียจีโนมซึ่งก็มีลักษณะเปน A+T bias เชนกัน 
(Wilson et al., 2000) 

 
ตารางที่ 10   แสดงองคประกอบของนิวคลีโอไทดแตละชนิดของสิ่งมีชีวิตชนิดตางๆ 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 ของปูตัวอยางทั้ง 5 กลุม (ปูทะเล 4 กลุม และปูมา) ที่ศึกษาประกอบดวย 957      

นิวคลีโอไทด กําหนดรหัสบน L-strand เหมือนกันในทุกตัวอยาง มีรหสัเริ่มตน (start codon) คือ ATT 
รหัสหยุดคือ TAA แปลเปนกรดอะมิโนได 318 ตัว ซ่ึงจํานวนกรดอะมโินของยีน ND1 ดังกลาวเทากับที่
พบใน Portunus trituberculatus และยังใกลเคียงกับ Arthropod อ่ืนๆ ซ่ึงจากรายงานพบวา Narceus 
annularus (Lavrov et al., 2002) มีจํานวนกรดอะมิโนของ ND1 นอยที่สุดคือ 296 ตัว และ C. capensis มี
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กรดอะมิโนมากที่สุดคือ 325 ตัว ถาพจิารณาเฉพาะซับไฟล่ัม Crustacea จะพบวา A. franciscana มี
จํานวนกรดอะมิโนของ ND1 นอยที่สุดเทากับ 298 ตัว ขณะที่สมาชิกชนิดอื่นๆ จะมีกรดอะมิโนอยู
ในชวง 312 – 321 ตัว ขณะทีก่ลุมแมลงจะมีจํานวนกรดอะมิโนนอยกวาคือ 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 ปูมวงมีขนาด 67 bp ปู

ขาวมี 2 ขนาดคือ 67 และ 68 bp ในปูมากม็ี 2 ขนาดเชนกัน คือ 67 และ 68 bp จากผลการ alignment 
แสดงใหเห็นวาขนาดที่แตกตางกันเกิดจากการกลายพันธุแบบ addition/deletion ในบริเวณ DHU loop 
และ TψC loop โดยเฉพาะ TψC loop พบวามีบริเวณของการเปรียบเทียบทั้งหมดเพียง 9 ตําแหนง แต
เปน polymorphic site ถึง 7 ตําแหนง โดยใน 7 ตําแหนงดังกลาวนีเ้ปนการกลายพนัธุแบบ 
addition/deletion ถึง 2 ตําแหนง (ตารางที่ 11) 

 
 โครงสรางทุติยภูมิของ tRNASer(UCN) (ภาพที่ 14) แสดงใหเห็นลําดับนิวคลีโอไทด

ของ anticodon คือ TGA ซ่ึงจดจํารหัสพนัธุกรรมที่กําหนดรหัสของกรดอะมิโน Serine คือ UCN 
 
 ยีน tRNASer(UCN) ของปูทะเลและปูมาตัวอยางประกอบดวย 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 พบเฉพาะในปูมวง DS06, DS07, DS08 และ 
DS09 พบเฉพาะในปูขาว สวน ES10 และ  ES11 พบเฉพาะในปูมา 
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ตารางที่ 11  ผลการ alignment ลําดับนิวคลีโอไทดของยนี tRNASer(UCN) โดยอางอิงตําแหนงของโครงสรางทุติยภูมจิาก 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  (ตอ) 
 

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 . 
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ตารางที่ 11  (ตอ) 
 

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 .  

 
 
 
 
 

 



64

 

 
ภาพที่ 14   แสดงโครงสรางทุติยภูมิของ tRNASer(UCN)  จํานวน 11 haplotypes ลูกศร (     ) แสดงตําแหนง

ที่เกิดการกลายพันธุแบบ addition/deletion จากผลการ alignment ที่ใชลําดับนิวคลีโอไทด
ของปูดําพมา MB01 ซ่ึงเปนตัวอยางแรก (เรียงตามลําดับอักษร) ของ haplotype แรกของยีน 
tRNASer(UCN) คือ haplotype AS01 จากผลการวิเคราะหของโปรแกรม DnaSP (Rozas et al., 
2003) ดังตารางที่ 11 เปนลําดับนิวคลีโอไทดอางอิง 
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3.3.2  ยีน tRNALeu(CUN) 
 

 ยีน tRNALeu(CUN) ของปูทะเลทั้งหมดพบวามีขนาด 68 bp และในปูมามี 69 bp 
ขนาดที่แตกตางกัน 1 bp นี้ เกิดจากการกลายพันธุในบริเวณ TψC loop ซ่ึงในบริเวณดังกลาวนี้พบวามี
การกลายพันธุมากที่สุด นั้นคือ มีการกลายพันธุแบบ addition/deletion 1 ตําแหนง และมีการกลายพันธุ
แบบแทนทีเ่บส 1 ตําแหนง แตมีเบสที่เกีย่วของในการแทนที่เบสถึง 3 ชนิดคือ G, A และ T (ตารางที่ 
12) 
 
 โครงสรางทุติยภูมิของ ยีน tRNALeu(CUN) (ภาพที่ 15) แสดงใหเห็นลําดับนิวคลีโอ
ไทดของ anticodon ของยีนยีน tRNALeu(CUN) คือ TAG ซ่ึงจะจดจาํ codon ที่มีลําดับนิวคลีโอไทดเปน 
CUN บน mRNA 
 ยีน tRNALeu(CUN) ของปูทะเลและปูมาตัวอยางในการศึกษาครั้งนี ้ พบวา
ประกอบดวย 7 haplotype คือ AL01, AL02, AL03, AL04, AL05, AL06 และ AL07 โดย AL01 พบทั้ง
ในปูดําและปูเขียว สวน AL02 และ AL03 พบเฉพาะในปดูํา AL04 พบเฉพาะในปูมวง DL05 และ DL06 
พบเฉพาะในปขูาว และ EL07 พบเฉพาะในปูมา 

 
ผลการวิเคราะหลําดับนิวคลีโอไทดของยนี tRNA ทั้ง 2 ยีน คอื tRNASer(UCN) และ 

tRNALeu(CUN) ของปูทะเลและปูมาพบวามขีนาดใกลเคยีงกัน ความแตกตางของขนาดเกิดจากการกลาย
พันธุแบบ addition/deletion ในบริเวณ DHU loop หรือ TψC loop นอกจากนีย้ังพบวาในบริเวณ TψC 
loop ของยีน tRNA ทั้ง 2 ยนี เปนบริเวณที่มีการกลายพนัธุสูงที่สุด โดยเกดิทั้งการกลายพันธุแบบแทนที่
เบสและการกลายพันธุแบบ addition/deletion อยางไรกต็าม ยีน tRNA ทั้ง 2 ยีนสามารถจัดโครงสราง
ทุติยภูมิเปน coverleaf structure ที่ประกอบดวย amino acid acceptor arm, DHU arm, anticodon arm, 
variable arm และ TψC arm  ซ่ึงโครงสรางดังกลาวนีพ้บไดใน Arthropod สวนใหญ ยกเวนในแมงมุม 
(Habronattus oregonensis) ซ่ึงพบวาลําดับนิวคลีโอไทดของยีน tRNALeu(CUN)  มีโครงสรางทุติยภมูิที่มี
รูปรางคลายโครงสราง cloverleaf แตไมม ี TψC arm (Masta, 2000) ซ่ึงการหายไปของ TψC arm ยัง
สามารถพบไดในหนอนตวักลม Ascaris suum (Wolstenholme et al., 1987) และ หอย (Yamazaki et al, 
1997) เมื่อพิจารณาความหลากหลายของยนี tRNA ทั้ง 2 ยีนโดยพจิารณาจากจํานวน haplotype จะพบวา 
ปูขาวมีความหลากหลายสูงทีสุ่ดคือ ประกอบดวย 6 haplotype สวนปูดํา ปูมา ปูเขียว และปูมวงมีจํานวน 
haplotype เทากับ 5, 3, 3 และ 2 haplotype ตามลําดับ 
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ตารางที่ 12   แสดงผลการ alignment ลําดับนิวคลีโอไทดของยีน tRNALeu(CUN) โดยอางอิงตําแหนงของโครงสรางทุติยภูมจิาก 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  (ตอ) 
 
 
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  (ตอ) 
 
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   แสดงโครงสรางทุติยภูมิของ tRNALeu(CUN)  จํานวน 7 haplotypes ลูกศร (     ) แสดงตําแหนง

ที่เกิดการกลายพันธุแบบ addition/deletion จากผลการ alignment ที่ใชลําดับนิวคลีโอไทด
ของปูดําพมา MB01ซ่ึงเปนตัวอยางแรก (เรียงตามลําดับอักษร) ของ haplotype แรกของยีน 
tRNALeu คือ haplotype AL01 จากผลการวิเคราะหของโปรแกรม DnaSP (Rozas et al., 2003) 
(haplotype AL01) ดังตารางที่ 12 เปนลําดบันิวคลีโอไทดอางอิง 
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ตารางที่ 13  แสดง haplotype ของปูแตละตัวและตําแหนงที่มีนิวคลีโอไทดแตกตางกันของชิ้นดเีอ็นเอ 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  (ตอ) 
 
 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  (ตอ) 
 
  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  (ตอ) 
 

 

  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  (ตอ) 
 

 

  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  (ตอ) 
 
  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  (ตอ) 
 
 

  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  (ตอ) 
 

  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  (ตอ) 
 

  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  (ตอ) 
 
 

  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  (ตอ) 
 
  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  (ตอ) 
 
  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  (ตอ) 
 
 

 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  (ตอ) 
 

 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  (ตอ) 
 

 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   ตําแหนงที่มีความแตกตางของลําดับนิวคลีโอไทด (polymorphic site) ในดีเอน็เอเปาหมาย 
 
 ผลการ alignment แสดงใหเห็นวาเมื่อเปรียบเทียบลําดับนิวคลีโอไทดของปูตัวอยาง

ทั้งหมด (ปูทะเล 4 กลุม และ ปูมา 1 กลุม) จะมีตําแหนงของการเปรียบเทียบทั้งหมด 1,131 ตําแหนง 
เปนตําแหนงทีม่ีชองวาง (gap) ซ่ึงเกิดจากการกลายพันธุแบบ addition/deletion ทั้งหมด 11 ตําแหนง 
เปนตําแหนงทีม่ีการกลายพันธุแบบแทนที่เบส 320 ตําแหนง ซ่ึงแบงไดเปน parsimony-informative site 
313 ตําแหนง และ singleton variable site 7 ตําแหนง โดยเปนตาํแหนงทีไ่มมกีารกลายพันธุ 800 
ตําแหนง เมื่อพิจารณาตําแหนงของการกลายพันธุทั้งหมด {(addition/deletion) + substitution} ที่เกิดขึ้น
ทั้ง 331 ตําแหนง (ตารางที่ 13) เปรียบเทียบกับตําแหนงของยีนจะพบวาเกดิการกลายพันธุในบริเวณ ยีน 
tRNASer(UCN) จํานวน 20 ตําแหนง เกิดในบริเวณ intergenic spacer ระหวาง tRNASer(UCN)กับยีน ND1 
จํานวน 13 ตําแหนง เกิดในยีน ND1 จํานวน 287 ตําแหนง เกิดใน intergenic spacer ระหวางยีน ND1 
กับ tRNALeu(CUN) จํานวน 3 ตาํแหนง และเกดิในยีน tRNALeu(CUN) 8 ตําแหนง โดยการกลายพันธุที่เกดิขึ้น
ใน tRNA ทั้ง 2 ยีนจะอยูในบริเวณ TΨC arm ซ่ึงเปนบริเวณที่มีความเขมงวดของการคัดเลือกนอยมาก 
ดังจะเห็นไดจากในสิ่งมีชีวิตบางชนิดยนี tRNALeu(CUN) ไมมีแขน TΨC arm สวนในยีน ND1 พบวาจาก   
นิวคลีโอไทดทั้งหมด 957 นิวคลีโอไทดซ่ึงเทากันในปทูะเลทั้ง 4 กลุมและปูมา ซ่ึงพบวามีตําแหนงที ่   
นิวคลีโอไทดแตกตางกัน 287 ตําแหนงนั้น แบงไดเปน parsimony-informative site จํานวน 280 
ตําแหนง และเปน singleton variable site จํานวน 7 ตําแหนง เปนการกลายพนัธุที่รหัสพันธุกรรม
ตําแหนงที่ 1 2 และ 3 เทากบั 53 11 และ 233 ตําแหนง ดังจะเห็นไดวา รหัสพันธุกรรมตําแหนงที่ 3 จะ
เกิดเกิดการแทนที่เบสสูงที่สุด รองลงมาคือ รหัสพันธุกรรมตําแหนงที่ 1 และรหัสพันธุกรรมตําแหนงที ่
2 เปนตําแหนงที่มีการอนรัุกษสูงที่สุด ซ่ึงคุณสมบัติของการกลายพนัธุที่เกิดขึ้นในลักษณะดังกลาวพบ
ไดเชนกันในสัตวเล้ียงลูกดวยนม (Xia, 1998; Nei and Kumar, 2000) เหตุที่เปนเชนนั้นเนื่องจากการ
กลายพันธุของนิวคลีโอไทดในตําแหนงที ่ 2 ของรหสัพันธุกรรม จะทําใหเกดิการเปลี่ยนแปลงกรด      
อะมิโน (non-sysnonymous substitution) มากกวาการกลายพันธุที่เกดิในตําแหนงที่ 1 และตําแหนงที่ 3 
ดังนั้น  นิวคลีโอไทดของรหัสพันธุกรรมในตําแหนงที่ 2 จึงอยูภายใตการคัดเลือกอยางเขมงวดกวา       
นิวคลีโอไทดตําแหนงที ่ 1 และ 3 ในรหัสพันธุกรรม ซ่ึงผลที่เห็นไดคือ นวิคลีโอไทดของรหัส
พันธุกรรมตําแหนงที่ 3 และ 1 จะมีอัตราการแทนที่เร็วกวาตําแหนงที ่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) และการแทนที่ทั้งหมดกับระยะหางทางพันธุกรรมในรูปของแผนภูมิแสดงใหเหน็วา 
การเพิ่มขึ้นของทั้ง TS และ TV สอดคลองกับการเพิม่ขึ้นของระยะหางทางพันธุกรรม นั้นคือ เมื่อ
ระยะหางทางพันธุกรรมเพิม่ขึ้นการแทนที่ทั้ง 2 รูปแบบก็เพิ่มขึ้น (ภาพที่ 16) ขอมูลที่ไดนี้บงชี้วา ทั้งการ
แทนที่เบสแบบ TS และ TV ยังไมถึงจดุอิ่มตัว และตําแหนงที่มกีารแทนที่ดังกลาวเปนตําแหนงที่ให
ขอมูลที่ดีสําหรับใชศึกษาความสัมพันธเชิงวิวัฒนาการของกลุมตัวอยาง (Miya et al., 2002) 

 
3.5.2 แบบจําลองการแทนที่เบสที่เหมาะสมของชิ้นดีเอ็นเอเปาหมาย 

 
 ผลการทดสอบแบบจําลองการแทนที่เบสที่เหมาะสมสําหรับชิ้นดีเอ็นเอ tRNASer(UCN) 
-ND1-tRNALeu(CUN) ดวยโปรแกรม MODELTEST (Posada and Crandall, 1998) ผลปรากฏวาแบบจําลอง
ที่ดีที่สุดที่เลือกจากวิธี hLRTs (hierarchical Likelihood Ratio tests) คือ TIM+G (Transition Model + G)  
ซ่ึง Transition model มีขอกําหนดคือ ความถี่เบสแตละชนิดไมเทากัน (Variable base frequencies; πA ≠ 

πC ≠ πG ≠ πT) อัตราการแทนที่เบสแบบ Transition แตละรูปแบบมีความถี่ไมเทากัน (variable transitions) 
แตการแทนที่เบสแบบ Transversion เทากัน (transversions equal) ช้ินดีเอ็นเอ tRNASer(UCN)-ND1-
tRNALeu(CUN) มีความถี่เบสแตละชนิดคือ πA =  0.44680, πC =  0.16580, πG =  0.08420 และ  πT   = 
0.30320 และกาํหนด substitution rate matrix ดังตอไปนี ้
 
                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          - 

 
และพบวาเบสแตละตําแหนงในสายนวิคลีโอไทดมีอัตราการแทนที่เบสไมเทากัน (Rate heterogeneity) 
โดยกําหนดคา   Shape parameter (α)   = 0.1543 ซ่ึงแบบจําลอง TIM+G มีการกําหนดคาใหกับ
รูปแบบการแทนที่เบส 6 แบบ  (ΦA-C, ΦA-G, ΦA-T, ΦC-G, ΦC-T ΦG-T ; nst = 6) ซ่ึงเทากับคาที่กําหนดใน
แบบจําลอง GTR (General Time Reversible) จึงกลาวไดวาแบบจําลอง TIM คือรูปแบบเฉพาะของ 
GTR  (Tavare, 1986) ที่มีความการแทนที่เบสแบบ Transversion เทากันนั้นเอง ซ่ึงเมื่อใชขอมูลจาก 
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TIM ไปใชคํานวณดวย PAUP* v.4.0b (Swofford, 1998) ก็จะไดรับรายงานวาคํานวณดวยแบบจาํลอง 
GTR   

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ภาพที่ 16   แสดงความสมัพันธของจํานวนการแทนที่เบสแบบ ก.) Transition (TS), ข.) Tranversion 

(TV) และ ค.) การแทนที่เบสทั้งหมด (TS+TV) ที่พบเมือ่เปรียบเทียบลําดับนิวคลีโอไทด
ระหวางปูคูใดๆ (แกน Y) กบัระยะหางทางพันธุกรรมของปูคูนั้นๆ (แกน X) โดยจุด 1 จุด
ที่ปรากฏแสดงผลการเปรียบ เทียบของปตูัวอยาง 1 คู 
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3.5.3  nucleotide divergence และระยะหางทางพนัธุกรรมระหวางกลุมปูตัวอยาง 
 

 ผลการวิเคราะห nucleotide divergence ระหวางกลุมตวัอยาง (ตารางที่ 14) ดวย
โปรแกรม DnaSP ผลปรากฏวา ความแตกตางของนิวคลีโอไทดเนื่องจากการแทนที่เบสภายในปทูะเล
แตละกลุม (nucleotide diversity) มีคาอยูในระดับต่ําคือ มีคาอยูในชวง 0.001 ถึง 0.003 และของปมูามีคา
เทากับ 0.006 ในขณะที่ความแตกตางของนิวคลีโอไทดสุทธิระหวางกลุมปูทะเลเนื่องการแทนที่เบส (dA) 
มีคาสูงกวาอยางชัดเจน คือ มีคาอยูในชวง 0.079 ถึง 0.141 และระหวางปูมากับปูทะเลมีคาอยูในชวง 
0.180 ถึง 0.195 โดยมีจํานวนนิวคลีโอไทดที่แตกตางกันในกลุมปูทะเลโดยเฉลี่ยอยูในชวง 77.6 ถึง 
136.8 นิวคลีโอไทด สวนคาเฉลี่ยของระยะหางทางพนัธุกรรมระหวางปูดํา ปูเขียว ปมูวง ปูขาว และปูมา 
ซ่ึงคํานวณดวยแบบจําลองการแทนที่เบส GTR+G ตามผลการทดสอบของโปรแกรม MODELTEST 
(ตารางที่ 15) พบวาคาเฉลี่ยของระยะหางทางพันธุกรรมระหวางปูภายในกลุมเดยีวกันของปูดํา ปเูขียว ปู
มวง ปูขาว และปูมา มีคาเทากับ 0.003, 0.001, 0.001, 0.002 และ 0.005 ตามลําดับ และคาเฉลี่ยระหวางปู
ตางกลุมแตอยูในสกุลเดยีวกนั (Scylla) จะมีคาระหวาง 0.110 – 0.226 ในขณะที่ผลเปรียบเทียบระหวาง
ปูตางสกุล คือ Scylla  กับ Portunus จะมีคาระยะหางทางพันธุกรรมระหวาง 0.312 – 0.360 จากขอมูลที่
ไดแสดงใหเหน็วา มคีวามแตกตางทางพันธุกรรมนอยมากเมื่อเปรียบเทียบระหวางปูกลุมเดียวกัน 
ในขณะที่ถาเปรียบเทียบระหวางกลุมปูแลวจะมีความแตกตางทางพันธุกรรมที่สูงกวาอยางชัดเจน เมื่อ
เปรียบเทียบผลการคํานวณที่ไดจากกลุมปูตัวอยางกับผลการศึกษาที่ใชขอมูลจากบริเวณยีน ND1 ที่เคยมี
รายงานมากอนหนานี้ บงชีใ้นเบื้องตนวา ปูทะเลแตละกลุมควรถูกจดัใหมีสถานะเปนชนิด ดังเห็นได
จากรายงานของ Ruedi and Meyer (2001) ที่รายงานวาในคางคาว Myotis มีความแตกตางของนิวคลีโอ
ไทดภายในชนิดนอยกวา 1% และความแตกตางระหวางชนิดสูงกวา 10% ซ่ึงสอดคลองกับรายงานของ 
Taglino et al. (2000) ที่รายงานวาในลิงสกุล Callithrix มีความแตกตางทางพันธกุรรมภายในชนิด 
0.00% ถึง 1.83% และความแตกตางระหวางชนิดจะมีอยูในชวงประมาณ 10% ถึง 11% อยางไรกต็าม 
การจะประเมนิวาปูแตละกลุมมีสถานะเปนชนิดหรือไมนั้นจะพิจารณาอยางละเอียดอีกครั้ง โดยอาศัย
การพิจารณาจาก species concept ในหัวขอ “การประเมนิสถานะความเปนชนิดของปูทะเลแตละกลุมที่
พบในประเทศไทย” 
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ตารางที่ 14 แสดงคา nucleotide divergence ระหวางภายในและระหวางปูดํา ปูเขียว ปูมวง ปูขาว และ
ปูมา 

 
 ปูดํา ปูเขียว ปูมวง ปูขาว ปูมา 

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) 
ปูมวง 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) 
ปูมา 0.194 0.195 0.180 0.195 0.006 (20) 

 
หมายเหตุ   ขอมูลในแนวเสนทแยงมุม   ตัวเลขนอกวงเล็บ คือ คา nucleotide diversity ของปูแตละ

กลุม 
   ตัวเลขในวงเลบ็ คือ จํานวน polymorphic site ภายในกลุม 
 ขอมูลเหนือแนวเสนทแยงมมุ  ตัวเลขนอกวงเล็บ คือ คา dXY ระหวางกลุมปูตัวอยาง 
  ตัวเลขในวงเลบ็ คือ จํานวนนิวคลีโอไทดที่แตกตางกนัโดย

เฉลี่ยระหวางกลุม 
 ขอมูลใตแนวเสนทแยงมุม  คือ คา nucleotide divergence ระหวางปแูตละกลุม 
 
ตารางที่ 15 แสดงคาเฉลี่ยของระยะหางทางพันธุกรรม (genetic distance) ภายในและระหวางปูดาํ ปู

เขียว ปูมวง ปขูาว และปูมา 
 

 ปูดํา ปูเขียว ปูมวง ปูขาว ปูมา 
ปูดํา 0.003     
ปูเขียว 0.222 0.001    
ปูมวง 0.199 0.119 0.001   
ปูขาว 0.226 0.110 0.117 0.002  
ปูมา 0.338 0.360 0.312 0.360 0.005 
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3.6  ความสัมพันธเชิงวิวัฒนาการของปูทะเล 
 

3.6.1  Phylogenetic tree ที่สรางจากวิธี Neighbor-Joining (NJ) 
 

 ผลการสราง phylogenetic tree ของปูทะเล 4 กลุมโดยใชปูมาเปน outgroup ดวยวิธี 
NJ (ภาพที ่ 17) ที่ใชขอมูลระยะหางพนัธุกรรมที่คํานวณแบบจาํลองการแทนที่เบสแบบ GTR + G 
ทดสอบ bootstrap จํานวน 1,000 ซํ้า สราง consensus tree ดวยวิธี 50% majority-rule ผลที่ได 
phylogenetic tree ที่ประกอบดวย 25 interior branch แตละ interior  branch มีคา bootstrap แตกตางกัน
ตั้งแต 50 – 100% โดยมี 6 interior branch ที่มีคา bootstrap สูงถึง 100% คือ interior branch ที่เชื่อมไปยัง 
node รวมของกลุมปูแตละกลุมทั้ง 5 กลุม (1.ปูดํา 2.ปูเขียว 3.ปูมวง 4.ปูขาว และ 5.ปูมา) สวนอกี 1 
interior branch คือ branch ที่เชื่อมไปยัง node รวมของกลุมปูขาว-เขียว-มวง  

 
3.6.2   Phylogenetic tree ที่สรางจากวิธี Maximum Parsimony (MP) 

 
 phylogenetic tree ที่สรางดวยวิธี MP (ภาพที่ 18) ทดสอบ bootstrap จํานวน 1000 

ซํ้า โดยมี parsimony-informative site จํานวน 314 ตําแหนง พบวา phylogenetic tree ที่ไดประกอบดวย 
23 interior branch โดยมีผลการการทดสอบ bootstrap อยูระหวาง 51 – 100% โดยมี 6 interior branch ที่
มีคา bootstrap สูงถึง 100% ซ่ึง interior branch ดังกลาวนี้คือ interior branch เดียวกับที่พบวามีคา 
bootstrap สูงถึง 100% ของ phylogenetic tree ที่สรางดวยวิธี NJ 

 
 

3.6.3 Phylogenetic tree ที่สรางจากวิธี Maximum likelihood (ML) 
 

 Phylogenetic tree ที่สรางดวยวิธี ML (ภาพที่ 19) ไมสามารถทดสอบ bootstrap ได
เนื่องจากความสามารถที่จํากัดของคอมพิวเตอรที่ใชทําใหใชเวลาในการคํานวณนานมาก โดยผลการ
คํานวณ ML โดยใชแบบจําลอง GTR + G พบวา ได phylogenetic tree ที่มีคา –Ln likelihood = 
3465.2758 ใชเวลาคํานวณ 9 ช่ัวโมง 41 นาที phylogenetic ที่ไดมีสัณฐานสอดคลองกับ phylogenetic 
tree ที่สรางโดยวิธี NJ และ MP 

 
 ผลที่ไดจากการสราง phylogenetic tree ดวย 3 วิธี คือ NJ MP และ ML แสดงใหเหน็ tree 

ที่มีสัณฐานคลายคลึงกันมาก โดยความแตกตางระหวาง phylogenetic tree ที่สรางจากแตละวิธีจะเปน
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ความแตกตางของความสัมพันธภายในกลุมปูตัวอยางแตละกลุม โดยเหน็ไดจากความแตกตางทีเ่กิดขึ้น
ทั้งหมดจะเกีย่วเนื่องจากการเกิดขึ้นหรือหายไปของ peripheral node ทั้งสิ้น ในขณะที่ phylogenetic tree 
ที่สรางจากทั้ง 3 วิธีดังกลาวยืนยนัวาปูทะเลแตละกลุมรวมทั้งปูมามีสายวิวัฒนาการแยกกันชดัเจน ดงัจะ
เห็นไดจาก สมาชิกของปูกลุมหนึ่งๆ จะมีตําแหนงใน phylogenetic tree เปนกลุมกอนชัดเจนไมปะปน
กับสมาชิกของปูกลุมอื่นๆ และ interior branch ระหวางปูแตละกลุมกับบรรพบุรุษรวมของปูกลุมนั้นๆ 
ใหคาผลการทดสอบ bootstrap สูงที่สุดเทาที่จะเปนไปได นั้นคือเทากับ 100% ซ่ึงยืนยนัการมีอยูของ
กลุมปูแตละกลุมไดเปนอยางดี นอกจากนี้ phylogenetic tree ที่ไดแสดงใหเห็นวาในสกุล Scylla มี
วิวัฒนาการแบบ monophyletic group โดยสายวิวฒันาการของปูดําววิัฒนาการมายาวนานทีสุ่ดเมื่อ
เปรียบเทียบกบัปูทะเลชนิดอื่นๆ ดังจะเห็นไดจากคาความแตกตางของลําดับนิวคลีโอไทดเนื่องจากการ
แทนที่เบสภายในกลุม (nucleotide diversity) ซ่ึงมีคาสูงที่สุดคือเทากับ 0.003 ขณะทีปู่เขียว ปูมวง และปู
ขาวมีคา nucleotide diversity เทากับ 0.001 0.001 และ 0.002 ตามลําดับ (ตารางที่ 13) เชนเดยีวกับ
คาเฉลี่ยของระยะหางทางพันธุกรรมภายในกลุมของปูดําที่มีคาสูงที่สุดดวยเชนกนั การที่มีคา nucleotide 
diversity หรือระยะหางทางพันธุกรรมภายในกลุมสูงที่สุดแสดงวาปูดํามีการกลายพันธุสะสมภายใน
กลุมมากที่สุด ซ่ึงสะทอนถึงชวงเวลาของวิวัฒนาการวามีชวงเวลายาวนานที่สุดดวยเชนกัน นอกจากนี้
ผลที่ไดจาก phylogenetic tree ที่สรางขึ้นจากทั้ง 3 วิธีคอื NJ MP และ ML แสดงผลตรงกันวา node ซ่ึง
เปนตําแหนงของบรรพบุรุษรวมของปูดําเชื่อมตอกับ node ซ่ึงเปนบรรพบุรุษรวมของปูในสกุล Scylla  
โดยตรงและความยาวของ branch ที่เชื่อมตอระหวาง 2 node ดังกลาวก็มีความยาวมากที่สุด ซ่ึงผลที่ได
จากสัณฐานของ phylogenetic tree และความแตกตางทางพันธุกรรมเคยถูกใชในการระบุจุดกําเนดิของ
มนุษย (human origin) วามกีําเนิดมาจากทวีฟแอฟริกา เนื่องจากมนษุยประชากรแอฟริกามีววิัฒนาการ
มายาวนานที่สุด ดังเหน็ไดจาก phylogenetic tree และการเปรียบเทยีบความแตกตางทางพันธุกรรม
ภายในแตละประชากรมนุษยที่วิเคราะหได (Cann et al., 1987) 
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ภาพที่ 17 แสดง phylogenetic tree ที่สรางดวยวิธี NJ ระหวางปูดํา ปูเขียว ปูมวง และปูขาว โดยใชปูมา

เปน outgroup จากขอมูลระยะหางทางพันธุกรรมที่คํานวณดวยแบบจําลองการแทนที่เบส 
GTR+G ของชิ้น    ดีเอน็เอ tRNASer(UCN)-ND1-tRNALeu(CUN) ดวยวธีิ Neighbour-joining 
ทดสอบ bootstrap 1,000 รอบ สราง consensus tree ดวย 50% majority-rule  
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ภาพที่ 18 แสดง phylogenetic tree ของปูดํา ปูเขียว ปูมวง และปขูาว โดยใชปมูาเปน outgroup จาก

ขอมูลการกลายพันธุแบบแทนที่เบสของชิ้นดีเอ็นเอ tRNASer(UCN)-ND1-tRNALeu(CUN) ดวยวิธี 
Maximum Parsimony ซ่ึงมี parsimony informative site ทั้งหมด 314 ตําแหนง ทดสอบ 
bootstrap 1,000 รอบ สราง consensus tree ดวย 50% majority-rule  
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ภาพที่ 19 แสดง phylogenetic tree ของปูดํา ปูเขียว ปูมวง และปขูาว โดยใชปมูาเปน outgroup จาก

ขอมูลการกลายพันธุแบบแทนที่เบสของชิ้นดีเอ็นเอ tRNASer(UCN)-ND1-tRNALeu(CUN) ดวยวิธี 
Maximum likelihood ใชแบบจําลองการแทนที่เบส GTR+G คา –Ln likelihood = 
3465.2758  
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ความสัมพันธเชิงวิวัฒนาการของปูทะเลที่กลาวไปแลว เมื่อเปรยีบเทียบกับผลที่ไดจากการ
การศึกษาจากขอมูลยีน 16S rRNA (483 bp) และ COI (599 bp) และสราง phylogenetic tree ดวยวธีิ 
UPGMA (Keenan et al., 1998) พบวา มีความสอดคลองกันในประเด็นทีว่า ความสัมพนัธเชิง
วิวัฒนาการของปูสกุล Scylla เปนแบบ monophyletic group แตมีความแตกตางในเรื่องความสมัพันธ
ของกลุมปูที่มีวิวัฒนาการมาภายหลัง โดยพบวา ขอมูลจาก 16S rRNA และ COI แสดงใหเหน็วา S. 
paramamosain (ปูขาว) และ S. tranquebarica (ปมูวง) มีความใกลชิดกนัมากที่สุดในสกุล Scylla 
(หลักฐานและเหตุผลในการการระบุช่ือวิทยาศาสตรของปูดํา เขียว มวงและขาว จะกลาวถึงตอไป) แต
จากการศึกษาครั้งนี้กลับพบวา ปูขาวและปูเขียวเปนปทูี่มีความใกลชิดกันที่สุด ซ่ึงความสัมพันธใน
รูปแบบดังกลาวนี้เคยมีรายงานจากผลของการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมภายในและระหวาง
ชนิดของปูในสกุล Scylla โดยใชขอมูลจาก Restriction Fragment Length Polymorphism (RFLP) โดย
ใชเอนไซมตัดจําเพาะ 8 ชนิด ผลการศึกษาแสดงใหเห็นวา ปูขาวและปูเขียวเปนปูที่มีความสมัพันธ
ใกลชิดกนัที่สุดในปูสกุล Scylla  (Imai and Numachi, 2002) แตเมื่อพจิารณาความสมัพันธของทั้งสกุล
กับพบวามีความสัมพันธกับแบบ paraphyletic group ซ่ึงแตกตางไปจากผลการศึกษาครั้งนี้และ Keenan 
et al. (1998) นอกจากนีย้ังมีผลการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของปูทะเลในสกุล Scylla 
จํานวน 3 ชนดิ ปูดํา, ปูมวง และปูขาว โดยใชขอมูลจากการวิเคราะห allozyme พบวาไดขอมูลที่แตกตาง
ออกไปอยางสิน้เชิงจากผลการศึกษาที่กลาวมาทั้งหมด นั้นคือแสดงใหเห็นวา ปูดํา กับปูมวงมี
ความสัมพันธเชิงวิวัฒนาการใกลชิดกนัที่สุด ขณะที่ปเูขียวแตกตางออกไปอยางชดัเจนจากปู 2 ชนิด
ดังกลาว จากขอมูลที่กลาวมาแลวจะเหน็ไดวาความรูเกี่ยวกับความสัมพันธเชิงววิฒันาการของปูสกุล 
Scylla ยังคงไมชัดเจนในเรื่องรูปแบบของความสัมพันธภายในสกลุ แตทุกผลการศึกษากอนหนานี้
ยืนยนัตรงกันวาปูดํา ปูเขยีว ปูมวง และปูขาว เปนปูทะเลตางชนิดกนั 

 
4.  การประเมินสถานะความเปนชนดิของปูทะเลแตละกลุมท่ีพบในประเทศไทย 

 
จุดประสงคในการศึกษาครั้งนี้คือ การพิจารณาความแตกตางของนวิคลีโอไทดในไมโตคอน   

เดรียดีเอน็เอและความแตกตางของลักษณะ morphometric เพื่อนําขอมูลที่ไดไปใชประโยชนในการ
จําแนกชนิดของปูทะเลในสกุล Scylla ของประเทศไทย โดยกอนทําการศึกษาขอมูลทั้ง 2 ชนิดดังกลาว
ไดทําการเปรียบเทียบลักษณะภายนอกของปูตัวอยางแตละกลุมเปนขอมูลเบื้องตนดวย ดังนั้นขอมูล
ทั้งหมดในจําแนกชนิดปูทะเลจะประกอบดวย 1. ความแตกตางของลกัษณะภายนอก 2. ความแตกตาง
ของลักษณะ morphometric และ 3. ความแตกตางของลําดับนิวคลีโอไทดของชิ้นดีเอ็นเอเปาหมาย 
tRNASer(UCN)-ND1-tRNALeu(CUN) ดังนั้นเพือ่ประเมินสถานะความเปนชนิดของปูแตละกลุมจากขอมลูที่มี
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ทั้ง 3 ชนิดกับ species concept ที่เคยมีการเสนอไวและสามารถใชขอมูลที่มีอยูในการพิจารณาได
ดังตอไปนี ้

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

with the same or similar morphological characters.”) เมื่อเปรียบเทียบลักษณะภายนอกของปูแตละกลุม
พบวา ปแูตละกลุมจะมีลักษณะภายนอกที่เปนเอกลักษณของกลุมและลักษณะที่เปนเอกลักษณเหลานั้น
จะแตกตางจะลักษณะที่เปนเอกลักษณของปูกลุมอื่น ดังนี้  

 
ปูดําจะไมมีลายรางแหบนขาวายน้ํา บริเวณขอมือมีหนามเพียง 1 อัน และหนามระหวางตาสั้น

และโคงมน  
 
ปูขาวมลีายรางแหบนขาวายน้ํา โดยลายรางแหจะมีชองขนาดเล็ก หนามระหวางตายาวแหลม

คม และจะมีรูปรางเปนรูปสามเหลี่ยม  
 
ปูมวงมีสีบริเวณดานนอกของกามเปนสีมวงอยางเดนชดั และบริเวณดังกลาวนีจ้ะไมมีลาย

รางแหหรือจดุ และจะพบลายรางแหที่มีชองขนาดใหญเฉพาะบนขาวายน้ําหรืออาจพบบนขาเดินคูที่ 3 
ดวย แตจะไมพบบนขาเดินคูอ่ืนและไมพบบริเวณกาม    

 
ปูเขียวจะมีลายรางแหที่มีชองขนาดใหญบนขาเดินทกุขารวมทั้งบนขาวายน้ําและกาม หนาม

ระหวางตาของปูเขียวจะเรยีวยาว 
 
ลักษณะที่เปนเอกลักษณดังกลาวของปูแตละกลุมอาจคลายกันเชน ปูมวงกับปูเขียวมีลายรางแห

ที่มีชองขนาดใหญคลายกัน แตเมื่อพิจารณาตําแหนงทีป่รากฏของลายรางแหจะพบวามีความแตกตางกัน
อยางชัดเจน หรือปูเขียวกับปูขาวจะหนามระหวางตายาวอยางเหน็ไดชัดเหมือนกัน แตหนามระหวางตา
ของปูทั้ง 2 กลุมดังกลาวจะมีรูปรางที่แตกตางกัน โดยหนามระหวางตาของปูขาวจะมีรูปรางเปน
สามเหลี่ยม ในขณะที่ปเูขียวจะมีหนามระหวางตาเรยีวยาว ซ่ึงลักษณะที่เปนเอกลักษณของปูตัวอยางแต
ละกลุมในการศึกษาครั้งนี้ซ่ึงประกอบดวยลายรางแหบริเวณขาวายน้ํา รูปรางของหนามระหวางตาและ
สีบริเวณดานหนาของกามไดเคยถูกกลาวถึงไวในเกณฑการจําแนกของ Estampador (1949) และ 
Keenan et al. (1998)  
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โดย Estampador (1949) ไดรายงานถึงการมีลายรางแหบนขาเดิน ขาวายน้ํา และกาม ในปูชนิด 
S. oceanica และการมีลายรางแหเฉพาะขาวายน้ําในปูชนดิ S. tranquebarica สวนปอีูก 2 กลุมที่มีการ
จําแนกไวคือ ชนิด S. serrata และสายพันธุ S. serrata var. paramamosain ไมไดมีการรายงานถึง
ลักษณะของลายรางแหไว สวนสีบริเวณดานหนาของกามนั้นมีรายงานไวเพยีง 2 ชนดิเชนกนั คือ ในปู S. 
oceanica มีลายรางแห และในปู S. tranquebarica มีแดงหรือมวง สวน S. serrata และ S. serrata var. 
paramamosain ไมไดมีการกลาวถึงไว และในปูทุกชนดิที่ Estampador (1949) จําแนกไวก็ไมมีการ
กลาวถึงรูปรางของหนามระหวางตา มีเพยีงการรายงานวาหนามระหวางตาคูกลางของ S. serrata var. 
paramamosain ยาวกวาหนาม 2 อันดานขาง อยางไรก็ตามลักษณะรองคลายตัว H (H-like) บนกระดอง
ซ่ึง Estampador (1949) กลาววามีความแตกตางระหวางระหวางกลุม S. oceanica และ S. tranquebarica 
ที่มีรองดังกลาวคอนขางลึกกบักลุมปู S. serrata และ S. serrata var. paramamosain ที่มีรองตื้นกวา แต
จากผลการศึกษาครั้งนี้ไมสามารถจําแนกปอูอกเปนกลุมไดดวยลักษณะของรองคลายตัว H ดังนั้นจาก
ผลการศึกษาครั้งนี้จึงสรุปวา ลักษณะรองคลายตัว H บนกระดองไมเปนลักษณะที่เปนเอกลักษณของปู
กลุมใดเลย 

 
เมื่อเปรียบเทียบลักษณะที่เปนเอกลักษณจากตัวอยางปูทะเลในการศึกษาครั้งนี้กับรายงานของ 

Keenan (1998) พบวาไดมกีารรายงานถึงลายรางแหวาปู S. serrata มีลายรางแหบนขาเดินทุกขา ขาวาย
น้ํา และกาม ป ูS. tranquebarica พบอยางชดัเจนเฉพาะขาวายน้ํากับขาเดนิคูที่ 3 ป ูS. paramamosain พบ
ลายรางแหจางๆ บนขาเดินและกาม และปู S. olivacea ไมพบลายรางแหอยางชัดเจนบนกามและขา สวน
ลักษณะของหนามระหวางตา Keenan (1998) ไดมกีารเสนอสัดสวนของความสูงของหนามระหวางตาคู
กลางตอความกวางของ frontal lobe ในปูทั้ง 4 ชนิดที่มีการจัดจําแนกไว แตมีการกลาวถึงรูปรางของ
หนามระหวางตาไวอยางชัดเจนเพยีง 1 ชนิดคือ S. paramamosain ที่พบวามีหนามระหวางตามีรูปราง
เปนสามเหลี่ยม โดย Keenan (1989) ไมไดรายงานลกัษณะของสีบริเวณหนากามของปูแตละชนิดไว
อยางชัดเจนแตไดกลาวถึงการมีหรือไมมีลายรางแหในบริเวณดังกลาว ซ่ึงมีเพียงปู S. serrata เทานั้นที่มี
ลายรางแหปรากฏอยางชัดเจน นอกจากนีใ้นเกณฑการจําแนกของ Keenan (1998) ไดใหความสําคัญกับ
การมีหนาม 1 อันหรือ 2 อันบริเวณขอบดานนอกของกามปลองกลาง โดยถาปูตวัอยางมีหนามบรเิวณ
ดังกลาว 2 อัน จะถูกจัดจําแนกเปน S. serrata หรือ S. tranquebarica แตถามีหนามบริเวณดังกลาว 1 อัน 
จะถูกจดัจําแนกเปน S. paramamosain หรือ S. olivacea แตจากลักษณะของปูขาวที่ในบริเวณดังกลาวมี
ทั้งปรากฏหนาม 1 อัน หนาม 2 อัน หรือกามขางหนึ่งมหีนาม 1 อันสวนกามอกีขางหนึ่งมีหนาม 2 อัน 
จึงทําใหมีความยุงยากในการจัดจําแนก และสรุปไดวาหนามบริเวณกามปลองกลางไมใชลักษณะที่เปน
เอกลักษณของปูขาว 
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นอกจากนี้จากผลการวิเคราะหความแตกตางของลักษณะ morphometric พบวาสามารถจําแนก
ปูทะเลออกไดเปน 4 กลุม คือ กลุมปูดํา กลุมปูเขียว กลุมปูขาว และกลุมปูมวง ซ่ึงสอดคลองกับการจัด
จําแนกโดยใชลักษณะภายนอก ถึงแมวากลุมปูเขียวจะมบีริเวณเหลื่อมซอนกับกลุมปูมวง แตปูทั้ง 2 กลุม
ก็ยังแสดงความเปนกลุมของตัวอยางอยางชดัเจน ดังนัน้จะเห็นวาปูตวัอยางแตละกลุมมีลักษณะ 
morphometric ที่แตกตางจากปูกลุมอื่น ซ่ึงความแตกตางในลักษณะ morphometric เปนขอมูลชนดิหนึ่ง
ที่ถูกใชในการจําแนกชนิดของสิ่งมีชีวิตชนิดตางๆ ไดอยางมีประสิทธิภาพ เชน ปลา 2 ชนิดคือ Atherina 
boyeri และ A. presbyter ซ่ึงมีความเขาใจกันวาเปนปลาชนิดเดยีวกันและชื่อวิทยาศาสตรทั้ง 2 ช่ือเปน
ช่ือที่พองกัน (synonymous species) แตจากการวิเคราะห CVA ของลักษณะ morphometric ของปลาทั้ง 
2 ชนิดดงักลาว และพบวาปลาทั้ง 2 ชนิดมีลักษณะ morphometric ที่แตกตางกันอยางชัดเจน โดยเห็นได
จากผลการเขียนกราฟระหวางตัวแปร CVA1 และ CVA2 ซ่ึงแสดงใหเห็นการแยกกลุม (grouping) 
ออกเปน 2 กลุม คือ กลุมที่ 1 ประกอบดวยตัวอยางจาก A. boyeri และกลุมที่ 2 ประกอบดวยตัวอยางจาก 
A. presbyter โดยในแตละกลุมจะไมมกีารปะปนกนัของตวัอยางจากปลาตางกลุม ซ่ึงเปนการยืนยันวา A. 
boyeri และ A. presbyter เปนปลาตางชนดิกัน (Creech, 1992) หรือแมแตในปลาทีม่ีการวิวฒันาการอยาง
รวดเร็วและหลากหลายรูปแบบเชน ปลาหมอสีสกุล Amphilophus การวิเคราะห CVA ก็สามารถจําแนก
ความแตกตางระหวางชนิดภายในสกุลดังกลาวได (Klingenberg et al., 2003) นอกจากนี้ ยังมีรายงานวา
ในสัตวเล้ียงลูกดวยนมก็สามารถจําแนกชนิดไดจากขอมูลจากการวเิคราะห CVA ของลักษณะ 
morphometric โดยมีการจาํแนกชนิดใหมของคางคาวในสกุล Nyctophilus คือชนิด Nyctophilus 
nebulosus โดยอาศัยขอมูลการวิเคราะห CVA จากลักษณะ morphometic เพื่อแสดงความแตกตางจาก
คางคาวในสกลุเดียวกนัอีก 2 ชนิดคือ N. bifax และ N. gouldi (Parnaby, 2002) ดังนั้นผลจากการ
วิเคราะห CVA ของปูทะเลจากขอมูล morphometric ซ่ึงแสดงใหเห็นการรวมกลุมของตัวอยางออกเปน 
4 กลุม ซ่ึงสะทอนใหเห็นความแตกตางของลักษณะ morphometric ระหวางกลุมปดูํา ปูเขียว ปมูวง ปู
ขาว  

 
ดังนั้น ถาพิจารณาความเปนชนิดของปูทะเลแตละกลุมทัง้ 4 กลุมจากลักษณะภายนอกทั้งจาก

ขอมูลที่ไดจาก external morphology และการวิเคราะหลักษณะ morphometric จะพบวาปูทุกกลุมจะมี
ลักษณะภายนอกที่เปนเอกลกัษณของตวัเอง และลักษณะที่เปนเอกลักษณดังกลาวกแ็ตกตางจากลกัษณะ
ที่เปนเอกลักษณของปูกลุมอื่น ดังนั้นเมื่อประเมินสถานะความเปนชนดิตาม morphological concept 
ของปูดํา ปูเขียว ปูมวง และปขูาว พบวา ปแูตละกลุมควรมีสถานะเปนชนิด 

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

Bradley and Baker (2001) ไดเสนอวาสามารถใชความแตกตางทางพันธุกรรมของยีน Cytb ในรูปของ
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คาระยะหางทางพันธุกรรมในการประเมนิสถานะความเปนชนิดของสิง่มีชีวิตได โดยแสดงใหเห็นวา
ความแตกตางภายในชนดิจะนอยกวา 2% ความแตกตางระหวางประชากรภายในชนิดเดยีวกันมคีาอยู
ระหวาง 2% ถึง 11% และความแตกตางระหวางชนดิจะมคีามากกวา 11% อยางไรก็ตาม ถึงแมการศกึษา
คร้ังนี้จะใชขอมูลของบริเวณยีน ND1 เปนขอมูลในการวเิคราะหในขณะที่ Bradley and Baker (2001) 
ใชยีน Cytb เปนขอมูลพื้นฐาน แตจากรายงานของ Ruedi and Mayer (2001) แสดงใหเห็นวาการแทนที่
เบสที่เกิดขึ้นในยีน Cytb กับยีน ND1 ไมมีความแตกตางกัน ดังนั้นผลความแตกตางของลําดับนิวคลีโอ
ไทดที่ไดจากการศึกษาครั่งนีจ้ึงสามารถเทียบเคียงการประเมินสถานะความเปนชนิดไดจากของเสนอ
ของ Bradley and Baker (2001) ซ่ึงในการศึกษาครั้งทําการคํานวณความแตกตางทางพันธุกรรมระหวาง
ปูแตละกลุมทัง้ในรูปของคา genetic divergence และคาระยะหางทางพันธุกรรมซึ่งปรากฏวา คา 
nucleotide divergence ระหวางปูทะเลแตละกลุมอยูในชวง 0.0841 (8.41%) ถึง 0.141 (14.1%) ซ่ึง
สอดคลองกับคาระยะหางทางพันธุกรรมที่มีคาอยูในชวง 0.110 (11%) ถึง 0.226 (22.6%) ในขณะที่
ความแตกตางทางพันธุกรรมภายในชนดิจะมีคาอยูในชวง 0.001 (0.1%) ถึง 0.003 (0.3%) ดังนั้นจาก
ระดับความแตกตางทางพันธกุรรมที่พบระหวางปแูตละกลุมแสดงใหเหน็วาปูทั้ง 4 กลุมควรถูกจัดใหมี
สถานะเปนชนิดตามเกณฑการจําแนกชนดิบนพื้นฐานของ genetic species concept และภายในปแูตละ
กลุมตัวอยางในการศึกษาครัง้นี้ไมมีการแบงประชากรตามแหลงเก็บตวัอยาง ตามขอกําหนดที่เสนอไว
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
เปนชนิดตาม biological species concept จะพิจารณาจากการเกดิ “interbreeding” ของสิ่งมีชีวิตชนิด
เดียวกันและการเกิด “reproductive isolate” ของสิ่งมีชีวิตตางชนิดกนั จากผลการวิเคราะหความสัมพันธ
เชิงวิวฒันาการของปูทะเลทั้ง 4 กลุมโดยใชขอมูลจากชิ้นดีเอน็เอ  tRNASer(UCN)-ND1-tRNALeu(CUN) 
สามารถประเมินสถานะความเปนชนิดของปูทะเลแตละกลุมได 2 แนวทางดังนี้ คือ  

 
แนวทางที่ 1 พิจารณาจากระยะหางทางพันธุกรรม (genetic distance) จะเห็นไดวา ความ

แตกตางทางพนัธุกรรมภายในกลุมปูทะเลแตละกลุมจะมีคาอยูในชวง 0.001 – 0.003 และความแตกตาง
ระหวางกลุมจะมีคาอยูในชวง 0.110 – 0.226 ซ่ึงความแตกตางทางพันธกุรรมของยีน ND1 ขนาด 953 bp 
ของลิงใน subfamily Callitrichinae อันประกอบดวยลิงจากสกุล Squinus, Leontopithecus, Callimica 
และ Callethria พบวาโดยเฉลี่ยยีน ND1 ในลิงกลุมดังกลาวมคีวามแตกตางของลําดับนิวคลีโอไทดของ
ยีน ND1 เมื่อเปรียบเทียบภายในชนิดประมาณ 1% และเมื่อเปรียบเทียบระหวางชนิดจะมีความแตกตาง
ประมาณ 10% แตเปนที่นาสังเกตวา Callethria  pygmaea มีความแตกตางของลําดับนิวคลีโอไทด
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ภายในชนดิสูงถึง 7.4% ซ่ึงความแตกตางในระดับดังกลาวนี้ทําใหมีการเสนอวา อยางนอยควรมกีารแยก
ลิงชนิดดังกลาวออกเปน 2 subspecies หรืออาจแยกออกเปนลิง 2 ชนิด (Tagliaro et al., 2000) ซ่ึงผลใน
ลักษณะเดยีวกนัยังพบในการศึกษาความแตกตางของลําดับนิวคลีโอไทดของยีน Cytb (1,140 bp) และ 
ND1 (800 bp) ในคางคาวสกลุ Myotis พบวาความแตกตางภายในชนดิของลําดับนิวคลีโอไทดที่ศึกษาต่ํา
มาก คือ นอยกวา 1% แตเมื่อเปรียบเทยีบระหวางชนิดจะมีคาความแตกตางอยูที่ประมาณ 15% (Ruedi 
and Mayer, 2001) 

 
ผลที่ไดจากการศึกษาโดยใชขอมูลของยีน ND1 สอดคลองกับผลการศึกษาที่ใชขอมูลจากยีน

อ่ืนๆ ในไมโตคอนเดรียดีเอ็นเอเพื่อการจาํแนกชนิดของสิ่งมีชีวิต ดังเชนการวิเคราะหความแตกตางทาง
พันธุกรรมของยีน 16S rRNA ระหวางกุง F. subtilis กับ F. subtilis morphotype II ซ่ึงผลที่ไดแสดงให
เห็นวากุงทั้ง 2 กลุมเปนกุงตางชนิดกนั (Maggioni et al., 2001) และการจําแนกปลา coelacanth ที่มีถ่ิน
อยูในทวีปแอฟริกากับปลา coelacanth ที่มีถ่ินอาศัยในเขตประเทศอินโดนีเซียออกเปน 2 ชนิดคือ 
Latimeria chalumnae เปนชนิดที่อาศัยแอฟริกา และ L. menadoensis เปนชนดิที่อาศัยในเขตนานน้ํา
ประเทศอินโดนีเซีย โดยอาศยัขอมูลจากชิน้ดีเอ็นเอที่ครอบคลุมตั้งแต Cytb ถึง 16S rRNA ในไมโตคอน
เดรียจีโนม (Holder et al., 1999) 

 
เมื่อพิจารณาผลการศึกษาในครั้งนี้พบวา ความแตกตางทางพันธุกรรมโดยพิจารณาจาก

ระยะหางทางพันธุกรรมของยีน ND1 ภายในกลุมปูทะเลซึ่งมคีาระหวาง 0.001 – 0.003 (ไมถึง 1%) 
เปรียบเทียบความแตกตางทางพันธุกรรมระหวางกลุมซึ่งมีคาระหวาง 0.110 – 0.226 (11% - 22.6%) ซ่ึง
ช้ีใหเห็นความแตกตางอยางชัดเจนระหวางความแตกตางทางพันธุกรรมภายในกลุมปูทะเลกับความแตก 
ตางทางพันธุกรรมระหวางกลุม ความแตกตางทางพันธุกรรมที่ไมตอเนื่องดังกลาวนี้ (ความแตกตาง
โดยประมาณมากกวา 100 เทา) แสดงใหเห็นวาปูแตละกลุมเปนสิ่งมีชีวิตที่ไมไดอยูใน reproductive 
community เดียวกัน หรือกลาวไดวาปูแตละกลุมไมมกีารผสมพันธุกันระหวางกลุมนั้นเอง และเมื่อ
พิจารณาเฉพาะความแตกตางระหวางกลุมจะสามารถสรุปไดวา ความแตกตางดังกลาวเปนความ
แตกตางในระดับของความแตกตางระหวางชนิด และไมใชความแตกตางระหวางสกุลเพราะความ
แตกตางในระดับสกุลระหวางสกุล Scylla และ Portunus จะมีคาระยะหางทางพนัธุกรรมสูงขึ้นไปอีก 
คือ 0.312 – 0.360 ดังนั้นขอมูลจากระยะหางทางพันธุกรรมบงชี้วา ปูทะเลแตละกลุมอันประกอบดวย ปู
ดํา ปูเขียว ปูมวง และปูขาวเปนปูตางชนิดกัน 

 
แนวทางที่ 2 ประเมินสถานะความเปนชนดิจากการเกิด gene flow ระหวางกลุมปูตัวอยางโดย

พิจารณาจากการปรากฏหรือไมปรากฏ haplotypep รวมกนั ผลปรากฏวา ปูทะเลทั้งหมด 74 ตัวพบวาชิ้น
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ดีเอ็นเอ tRNASer(UCN)-ND1-tRNALeu(CUN) ประกอบดวย haplotype ทั้งหมดเทากับ 34 haplotype โดยปูดํา
ประกอบดวย 12 haplotype (A01 – A12) ปูเขียวประกอบดวย 7 haplotype (B13 – B19)  ปูมวง
ประกอบดวย 7 haplotype (C20 – C26) และ ปูขาวประกอบดวย 8 haplotype (C20 – C26) โดย 
haplotype ที่ปรากฏในปกูลุมใดกลุมหนึ่งแลวจะไมมปีรากฏในปูกลุมอื่นอีกเลยนอกจากจะปรากฏใน
สมาชิกตัวอ่ืนของปูกลุมเดียวกันเทานั้น ซ่ึงแสดงใหเห็นวาปูแตละกลุมไมมี gene flow ระหวางกันและ
บงชี้ตอไปวาไมมีการผสมพันธุกันระหวางปูตางกลุม 

 
ดังนั้นถึงแมวธีิการศึกษาและผลการศึกษาที่ไดในครั้งนี ้ไมสามารถพิสูจนไดโดยตรงวา สมาชิก

ของปูทะเลแตละกลุมมีการผสมพันธุกันและสมาชิกของปูตางกลุมไมมีการผสมพันธุกัน รวมทั้งไม
สามารถแสดงใหเห็นไดเชนกันวาถาไมมกีารผสมพันธุกันระหวางกลุมแลว ส่ิงใดทําหนาที่ขดัขวาง
ไมใหมกีารผสมพันธุกัน (reproductive barriers) แตผลที่ไดจากความแตกตางทางพันธุกรรมและการ
แลกเปลี่ยนทางพันธุกรรมทําใหสรุปไดวา ปูดํา ปูเขียว ปูมวง และปูขาว ควรถูกจัดเปนสิ่งมีชีวติตาง
ชนิดกันตาม biological species concept 

 
The phylogenetic species concept (Cracraft, 1983 อางโดย Cracraft, 1992; Avise and 

Wollenberg, 1997) (“the smallest diagnosable cluster of individual organisms within which there is a 
parental pattern of ancestry and descent”)  การประเมินความเปนชนิดของสิ่งมีชีวิตตามแนวคดินี้จะ
พิจารณาจากความสัมพันธภายในกลุมตัวอยาง โดยอาศัยขอมูลจากลาํดับนิวคลีโอไทดของชิ้นดีเอน็เอ 
tRNASer(UCN)-ND1-tRNALeu(CUN) โดยกลุมที่ถูกจัดเปนชนิดจะตองเปนกลุมที่มีความสัมพันธภายในกลุม
เปนแบบ monophyletic group เทานั้น จากผลการสราง phylogenetic tree ของปูทะเลตัวอยางทั้ง 4 กลุม 
โดยใชปูมาเปน outgroup ดวยวิธีการสราง 3 วิธีคือ neighbor-Joining (distance method), maximum 
Parsimony และ maximum likelihood แสดงใหเห็นวา ปูดํา ปูเขียว ปูมวง และปูขาว มีสายวิวฒันาการที่
แตกตางกันอยางชัดเจน และความสัมพันธภายในปูทะเลแตละกลุมเปนแบบ monophyletic group ซ่ึง 
interior branch ของบรรพบุรุษรวมของปูแตละกลุมมีคาความเชื่อมั่นจากการทดสอบ bootstrap เทากับ 
100% จากความสัมพันธเชิงวิวัฒนาการของปูทะเลดังกลาวดังกลาวทั้งภายในและระหวางกลุมปทูะเล
แสดงใหเห็นวาปูทะเลแตละกลุมควรจัดเปนสิ่งมีชีวิตตางชนิดกัน 

 
ดังนั้นผลการประเมินความเปนชนิดของปทูะเลทั้ง 4 กลุมอันประกอบดวย ปูดํา ปเูขียว ปูมวง 

และปูขาว ตามคําจํากัดความของคําวาชนดิคือ 1. The morphological species concept 2. The genetic 
species concept 3. The biological species concept และ 4. The phylogenetic species concept ผลปรากฏ
วาปูทั้ง 4 กลุม คือ ปูดํา ปูเขียว ปูมวง และปขูาว ควรจัดจําแนกเปนปูตางชนิดกัน 
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5.  การกําหนดชื่อวิทยาศาสตรของปูทะเลท่ีพบในประเทศไทย 
 

รายงานการจําแนกชนิดของปูทะเลที่ไดรับการยอมรับอยางกวางขวางและถูกใชอางองิใน
การศึกษาปูทะเลจากอดีตถึงปจจุบันมีอยู 2 ช้ินคือ Estampador (1949) และ Keenan et al. (1998) โดย 
Estampador (1949) จําแนกปทูะเลที่เก็บตวัอยางจากประเทศฟลิปปนส โดยอาศยัขอมูลจาก 
gametogenesis และลักษณะภายนอก พบวาสามารถจําแนกปูทะเลออกเปน 3 ชนิดกบัอีก 1 สายพันธุ คือ 
S. serrata, S. oceanica, S. tranquebarica และ S. serrata var. paramamosain ซ่ึง Estampador (1949) 
เปนรายงานทีใ่ชอางองิเพื่อการจําแนกชนิดปูทะเลในประเทศไทยจํานวนมาก (ชูชาติและบูรณ, 2522; 
บรรจง และ บญุรัตน, 2545; อนวัช บุญญภกัดี, 2542; Klinbunga et al. 2000) สวน Keenan et al. (1998) 
ไดแกไขการจดัจําแนกชนดิปูทะเลสกุล Scylla โดยใชขอมูลจากลักษณะภายนอก ความแตกตางของ
ลักษณะ morphometric และ ความแตกตางทางพันธุกรรมของยีน 16S rRNA และยนี COI โดยไดจัด
จําแนกปูทะเลออกเปน 4 ชนิดคือ S. serrata, S. olivacea, S. tranquebarica และ S. paramamosain 
อยางไรก็ตามถงึแมจะมีช่ือบางสวนพองกันในการจัดจาํแนกตาม Estampador (1949) และ Keenan et al. 
(1998) แตก็เปนเพียงการพองของชื่อเทานั้น เพราะชือ่ที่กําหนดไวเหลานั้นจะหมายถึงปูทะเลตางชนิด
กัน 

 
ดังนั้นเพื่อกําหนดชื่อทางวิทยาศาสตรใหแกปูทะเลทั้ง 4 กลุมที่พบในการศึกษาครั้งนีต้ามเกณฑ

การจําแนกที่เคยถูกเสนอไวโดย Estampador (1949) และ Keenan et al. (1998) จึงไดทําการเปรียบเทียบ
ปูทะเลจากการศึกษาครั้งนี้เกณฑการจําแนกที่รายงานทัง้สองฉบับกําหนดไว 

 
5.1   การกําหนดชื่อตามเกณฑการจําแนก Estampador (1949) 
 
 Estampador (1949) ไดเสนอเกณฑการจําแนกชนิดปูทะเลโดยพิจารณาจากลักษณะ

ภายนอกตางๆ จากตวัรางกายของปูทะเล โดยสรุปจะประกอบดวย 1.) สีของกระดอง กาม และขา 2.) 
หนามบริเวณฐานของนิ้ว และ 3.) บริเวณที่ปรากฏลายรางแห (polygonal pattern areas) เมื่อเปรียบเทียบ
ลักษณะภายนอกของปูแตละกลุมตามที่กลาวไวในผลการศึกษาลักษณะภายนอกกบัลักษณะที่ใชในการ
จําแนกของ Estampador (1949) จะพบวา 
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  ปูดํา  คือ  S. serrata 
  ปูเขียว คือ  S. oceanica 
  ปูมวง คือ  S. tranquebarica 
  ปูขาว คือ  S. serrata var. paramamosain 
 
 ซ่ึงการกําหนดชื่อวิทยาศาสตรของปูดําและปูมวงสอดคลองกับชื่อวิทยาศาสตรของปูทั้ง 2 

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

 
 แตในกรณีช่ือวิทยาศาสตรของปูขาวซ่ึงชูชาติและบูรณ (2522) บรรจง และ บุญรัตน (2545) 

อนวัช บุญญภกัดี (2542) และ  Klinbunga et al. (2000) กําหนดใหเปน S. oceanica จะแตกตางจาก
ขอเสนอของการศึกษาครั้งนีซ่ึ้งกําหนดใหปูขาวเปน S. serrata var. paramamosain โดยเหตุทีก่ารศึกษา
คร้ังนี้ไมสามารถกําหนดใหปูขาวเปน S. oceanica ไดนั้น เนื่องจาก Estampador (1949) ไดกลาวไววา S. 
oceanica มีลายรางแหปรากฏบนขาเดินทกุขารวมทั้งกาม (“…large polygonal pigment area present on 
all legs, including chelipeds,…”) ซ่ึงไมพบลักษณะดังกลาวนี้ในปูขาว ประกอบกบั S. serrata var. 
paramamosain มีลักษณะที่สอดคลองกับลักษณะของปูขาวมากกวาโดยเฉพาะเมือ่พิจารณาจากหนาม
ระหวางตาที่หนามคูกลางยาวกวาหนามดานขาง ดังนัน้จึงกําหนดใหปูขาวมีช่ือวทิยาศาสตรวา S. 
serrata var. paramamosain โดยลักษณะของ S. oceanica นั้นสอดคลองกับปูเขียวทีเ่ห็นไดจากลักษณะ
ของลายรางแหที่ปรากฏบนขาเดินทุกขา ขาวายน้ํา และกาม ตามที่ Estampador  (1949) ไดกลาวไว จึง
กําหนดใหปูเขยีวมีช่ือวิทยาศาสตรวา S. oceanica 

 
5.2   การกําหนดชื่อตามเกณฑการจําแนก Keenan et al. (1998) 
 
 Keenen et al. (1998) ไดเสนอเกณฑการจําแนกชนิดปูทะเลโดยใชลักษณะภายนอกและ

สัดสวนความยาวของลักษณะภายนอก โดยเกณฑการจําแนกดวยลักษณะภายนอกของ Keenan et al. 
(1998) ไดมุงเนนที่จะใชการจําแนกจากอวัยวะที่มีโครงสรางแข็ง โดยพิจารณาจากการปรากฏหรือไม
ปรากฏของหนาม และรูปทรงของหนาม ซ่ึงพบวาทําใหเกิดปญหาการจัดจําแนกในกรณีปูขาว ซ่ึงอาจมี
หนามหรือไมมีหนามบริเวณขอมือ (wrist หรือ carpus) ทําใหยุงยากในการจัดจําแนก  

 
อยางไรก็ตาม Keenan et al. (1998) ยังไดเสนอเกณฑการจัดจําแนกปทูะเลโดยใชสัดสวนความ

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
การศึกษาครั้งนี้มีขอมูลเปรียบเทียบไดจํานวน 2 สัดสวนคือ FMSH/FW และ FW/ICW เนื่องจาก 
ICS/OCS เปนลักษณะทีว่ัดไดยากมากเพราะปูบางกลุมไมมีหนาม ICS หรือถึงแมจะเปนปูที่มหีนาม 
ICS ก็ยังยุงยากในการวัด เนื่องจากหนาม ICS และ OCS เปนหนามสั้นและการกําหนดตําแหนงโคน
ของหนามก็ทาํไดยาก ดังนัน้ผลที่ไดจาก ICS และ OCS นาจะมีความคลาดเคลื่อนของขอมูลสูง จึงทํา
การเปรียบเทยีบเพยีง 2 สัดสวนคือ  FMSH/FW และ FW/ICW 

 
อยางไรก็ตาม การจัดจําแนกปูทะเลตวัอยางตาม Keenan et al. (1998) นอกจากใชขอมูลจาก

สัดสวนดังกลาวแลว ยังพิจารณารวมกับลักษณะภายนอกอันประกอบดวย 1.) หนามบริเวณดานนอก
ของกามปลองกลางซึ่งใหความชัดเจนมากในกรณีของปูดํา ปูเขียว และปูมวง แตใหผลไมชัดเจนใน
กรณีปูขาว 2.) ตําแหนงปรากฏของลายรางแห 3.) การปรากฏของหนามบริเวณดานบนของกาม 4.)  
ลักษณะของหนามขอบกระดอง และ 5.) รูปรางของหนามระหวางตา โดยเฉพาะอยางยิ่งหนามระหวาง
ตาซึ่งเปนลักษณะที่สามารถแสดงความแตกตางระหวางปูทะเลแตละชนิดไดคอนขางชัดเจน ซ่ึงรายละ 
เอียดไดบรรยายไวแลวในหวัขอ “ผลการจําแนกชนิดปูทะเลโดยใชลักษณะภายนอก” 

 
ตารางที่ 16  แสดงผลการเปรียบเทียบสัดสวน FMSH/FW และ FW/ICW จากของปูดํา ขาว มวง และ

เขียว กับสัดสวน FMSH/FW และ FW/ICW  ที่ใชในการจําแนกชนดิของ Keenan et al. 
(1998) โดยจํานวนปูตวัอยางที่ใชทั้งในการศึกษาครั้งนี้และในการศึกษาของ Keenan et al. 
(1998) แทนดวยอักษร 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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 ผลการเปรียบเทียบลักษณะภายนอกและสดัสวนของความยาว FMSH/FW และ FW/ICW 
(ตารางที่ 15) และลักษณะภายนอกตามขอเสนอของ Keenan et al. (1998) พบวา  

 
  ปูดํา  คือ S. olivacea 
  ปูเขียว คือ  S. serrata 
  ปูมวง คือ  S. tranquebarica 
  ปูขาว คือ  S. paramamosain 
 
 ซ่ึงเกณฑการจาํแนกของ Keenan et al. (1998) เคยถูกนํามาใชในประเทศไทยโดย นวลมณี 

และคณะ (2547) ซ่ึงไดจําแนก ปูดําเปน S. olivacea ปูขาว เปน S. paramamosain ซ่ึงสอดคลองกันกับ
ผลการจําแนกที่เสนอในการศึกษาครั้งนี ้
 
ตารางที่ 17  ช่ือพื้นเมือง (บรรจง และ บญุรัตน, 2545) และชื่อวิทยาศาสตรตามขอเสนอแนะของ 

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 
ปูมวง ปูทองโหลง      S. tranquebarica    S. tranquebarica 
ปูเขียว -      S. oceanica  S. serrata 

 
 ช่ือวิทยาศาสตรของปูดํา ปูเขียว ปูมวง และปูขาว ที่เสนอในการศกึษาครั้งนี้โดยใชเกณฑ

การจําแนกของ Estampador (1949) และ Keenan et al. (1998)  ไดนําเสนอในตารางที่ 17 อยางไรก็ตาม
การจัดจําแนกดังกลาวมีความแตกตางจากรายงานการจําแนกชนิดปูทะเลฉบับอื่นๆ ที่รวบรวมไดในบาง
ประเด็น โดยพบวา Joel and Raj (1980) ไดจําแนกชนดิปูทะเลจากทะเลสาบ Pulicat (Pulicat lake) ใน
ประเทศอินเดยี พบวาจําแนกปูได 2 ชนดิ คือ S. serrata และ S. tranquebarica ซ่ึงเมื่อพิจารณาลกัษณะ
ภายนอกของปูตัวอยางที่ Joel and Raj (1980) รายงานไวพบวาลักษณะของ S. serrata  สอดคลองกับ
ลักษณะของปดูํา ดังนั้นการใชช่ือ S. serrata ก็สอดคลองกับชื่อวิทยาศาสตรที่เสนอไวโดย Estampador 
(1949) แตเมื่อพิจารณาลักษณะของ S. tranquebarica ตามรายงานของ Joel and Raj (1980) กลับพบวา
สอดคลองกับลักษณะของปขูาว โดยเหน็ไดจากหนามระหวางตาซึ่งมีลักษณะแหลมและหนามคูกลาง
ยาวกวาหนามดานขาง และสีของบริเวณปลายกาม ดังนั้นปู S. tranquebarica ตามรายงานดังกลาวนาจะ
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หมายถึงปูขาว ซ่ึงควรจะเรยีกวา S. serrata var. paramamosain ตามเกณฑการจัดจําแนกของ 
Estampador (1949)  
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สรุป 
 
1. ปูทะเลที่รวบรวมจากจังหวัดตราด ระนอง และสุราษฎรธานี และประเทศพมา สามารถ

จําแนกดวยลักษณะภายนอกไดเปน 4 กลุม คือ ปูดํา ปเูขียว ปูมวงและปูขาว โดยปูดํามีลักษณะสําคัญ
ดังนี้ ไมมีลายรางแหที่ขาวายน้ํา หนามระหวางตาสั้นโคงมน บริเวณดานหนาของกามไมมีลายรางแหมีสี
พื้นเปนสีโทนแดง ปเูขียวมลัีกษณะสําคัญดังนี้ มีลายรางแหที่มีชองขนาดใหญที่ขาวายน้ํา ขาเดนิทุกขา
และกาม หนามระหวางตายาวเรียว บริเวณขอมือ (wrist หรือ carpus) มีหนามยาวแหลมคม 2 อันชัดเจน 
ปูมวงมีลักษณะสําคัญดังนี้ มลีายรางแหที่มชีองขนาดใหญที่ขาวายน้ําและขาเดินคูสุดทาย หนามระหวาง
ตายาวโคงมน บริเวณดานหนาของกามไมมีลายรางแหมสีีโทนมวง บริเวณขอมือ (wrist หรือ carpus) มี
หนามยาวแหลมคม 2 อันชดัเจน และปูขาวมีลักษณะสาํคัญดังนี้ มีลายรางแหที่มีชองขนาดเล็กที่ขาดวาย
น้ําและขาเดินคูสุดทาย หนามระหวางตามีสัณฐานเปนรูปสามเหลี่ยมยาวและแหลมคม อาจมีหรือไมมี
หนามบริเวณขอมือ หรือมีเฉพาะกามใดกามหนึ่ง บริเวณดานหนาของกามมีสีเขียวอมเหลือง มีจุดหรือ
เสนสีเขียวเขมหรือน้ําตาลกระจายไมเปนระเบียบแตจะไมมีลายรางแห 

 
2. ปูดําสามารถพบไดในทกุแหลงเก็บตัวอยางในประเทศไทย (ตราด ระนอง และสุราษฎร

ธานี) และปูจากประเทศพมาทั้งหมดที่รวบรวมไดก็เปนปูดํา ปูขาวพบไดทุกแหลงเก็บตัวอยาง
เชนเดยีวกับปดูํา แตพบไดยากในแหลงระนอง โดยพบไดชุกชุมกวาในแหลงเก็บตัวอยางฝงอาวไทย ปู
มวงพบไดจากแหลงระนองและตราด ไมพบตัวอยางปมูวงจากแหลงสุราษฎรธานี สวนปูเขียวเพราะ
เฉพาะแหลงระนองเทานัน้ 

 
3. การวิเคราะหความแตกตางของลักษณะ morphometric จํานวน 51 ลักษณะดวยวิธี 

Canonical Variate Analysis (CVA) stance ใหผลสอดคลองกับผลการจาํแนกกลุมโดยใชลักษณะ
ภายนอก โดย CVA สามารถแบงกลุมปูแตละกลุมออกจากกนัไดเปน 4 กลุม (cluster) คือ กลุมปูดํา ปู
เขียว ปูมวง และปูเขียว  

 
4. คา nucleotide divergence ระหวางภายในกลุมปูดํา ปูเขียว ปูมวง ปขูาว และปูมา มีคา

ระหวาง 0.001 – 0.003 และระหวางกลุมมคีาระหวาง 0.079 – 0.195 ในขณะที่คาเฉลี่ยของระยะหางทาง
พันธุกรรม (genetic distance) ภายในกลุมปูดํา ปูเขียว ปมูวง ปูขาว และปูมา มีคาระหวาง 0.001 – 0.005 
ในขณะที่คาเฉลี่ยระหวางกลุมมีคา 0.110 – 0.226 แตถาเปนการเปรียบเทียบระหวางปูตางสกุล คือ 
Scylla  กับ Portunus จะมีคาระหวาง 0.312 – 0.360 แสดงใหเห็นความแตกตางอยางชัดเจนวาระหวาง
ความแตกตางภายในกลุมกบัความแตกตางระหวางกลุมของปูตัวอยาง ซ่ึงชี้ใหเหน็วามีการจํากัดการเกิด 
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gene flow ระหวางกลุมปูทะเล และความแตกตางทางพนัธุกรรมในระดับดังกลาวเปนความแตกตางทาง
พันธุกรรมในระดับชนิดเมื่อเปรียบเทียบกบัสิ่งมีชีวิตชนดิอื่น 

 
5. ผลที่ไดจากการสราง phylogenetic tree ดวย 3 วิธี คือ NJ MP และ ML แสดงใหเหน็ tree 

ที่มีสัณฐานคลายคลึงกันมาก โดยแสดงใหเห็นวาปูทะเลแตละกลุมแยกสายวิวัฒนาการกันอยางชดัเจน 
และแสดงใหเห็นวาความสมัพันธภายในสกุล Scylla  เปน แบบ monophylatic group 

 
6.  ขอมูลที่ไดจากความแตกตางของลักษณะภายนอก ความแตกตางของลักษณะ 

morphometric และความแตกตางของลําดับนิวคลีโอไทด รวมกับการพิจารณาสถานะความเปนชนิด
ของปูทะเลแตละกลุมตามคําจํากัดความของคําวา “ชนิด” หรือ species concept พบวา ปูดํา ปูเขียว ปมูวง 
และปูขาว ควรถูกจัดเปนปูตางชนิดกนั 

 
7. การกําหนดชื่อวิทยาศาสตรใหแกปแูตละกลุมโดยเปรียบเทียบลักษณะของปูแตละกลุมกับ

ขอมูลจากรายงานการจัดจําแนกปูของ Estampador (1949) ซ่ึงพิจารณาจากลักษระภายนอกคือ สี 
ตําแหนงลายรางแห และหนามระหวางตา และ Keenan et al. (1998) ซ่ึงพิจารณาจากลักษณะภายนอก
คือ หนามบริเวณขอมือ หนามระหวางตา และรูปทรงของหนาม รวมกบัสัดสวนของลักษณะ 
morphometric คือ FMSH/FW (frontal median spine height/frontal width) และ FW/ICW (carpace 
frontal width/internal carapace width) ผลปรากฏวา เมื่อกําหนดชื่อวิทยาศาสตรตาม Estampador (1949)
จะไดวา ปูดํา ปูเขียว ปูมวง และปูขาว คือ S. serrata, S. oceanica, S. tranquebarica and S. serrata var. 
paramamosain ตามลําดับ และเมื่อกําหนดชื่อตาม Keenan et al. (1998) จะไดวา ปูดํา ปูเขียว ปูมวง และ
ปูขาว คือ S. olivacea, S. serrata, S. tranquebarica and S. paramamosain ตามลําดับ 
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 ลําดับนิวคลีโอไทดของชิ้นดีเอ็นเอ tRNASer(UCN)-ND1-tRNALeu(CUN) ของปูดําจากพมา (MB) 
ระนอง (RB) สุราษฎรธานี (SB) และ ตราด (TB) ปูเขียวจากระนอง (RG และ RW07g)  ปูมวงจาก
ระนอง (RV) และ ตราด (TV) และ ปูขาวจากระนอง (RW) สุราษฎรธานี (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



 

126
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



 

134
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 
 
 
 
 


