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บทคัดย่อ 

 
 การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของพ่อแม่พันธุ์กุ้งขาว (Litopenaeus vannamei Boone, 
1931) 6 ประชากรจากโรงเพาะฟักของกรมประมงและโรงเพาะฟักของเอกชนในประเทศไทย โดยใช้
เครื่องหมายพันธุกรรมไมโครแซทเทลไลท์ ซึ่งเก็บตัวอย่างกุ้งขาวทั้งหมด 488 ตัว ท้าการวิเคราะห์ด้วย
เครื่องหมายพันธุกรรมไมโครแซทเทลไลท์ 7 ต้าแหน่ง คือ CNM-MG339, CNM-MG479, Lvan0014, 
Lvan0016, Lvan0017, Lvan0022 และ TUMXLv.9.93 จากผลการศึกษาที่ได้จากโปรแกรม POPGENE 
เวอร์ชั่น 1.32 พบว่าความหลากหลายทางพันธุกรรมต่อประชากรต่อต้าแหน่งประกอบด้วย จ้านวนอัลลิลเฉลี่ย
ที่พบต่อต้าแหน่ง (na)  2.5714 – 11.0000 จ้านวนอัลลิลเฉลี่ยต่อต้าแหน่งที่ถ่วงด้วยความถ่ีอัลลิล (ne) 2.4170 
– 6.2857 ค่าสังเกตเฮตเทอโรไซโกซิตี (Ho) 0.5259 – 0.7757 ค่าคาดหมายเฮตเทอโรไซโกซิตี (He) 0.5174 – 
0.8454 และค่าความหลากหลายของยีน (I) 0.8379 – 1.9983 และพบว่าประชากรทั้งหมดมีการเบี่ยงเบนจาก
สมดุลฮาร์ดี-ไวน์เบิร์ก อย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติ (PHWE<0.05) ส่วนความหลากหลายทางพันธุกรรมระหว่าง
ประชากรมีค่าสูง (Fst = 0.0877 - 0.2549) แผนผังความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมโดยวิธี UPGMA แบ่งประชากร
ออกเป็น 2 กลุ่ม กลุ่มที่ 1 ประกอบด้วยประชากรจากโรงเพาะฟักของกรมประมง 1 (WH01) และกลุ่มที่ 2 
ประกอบด้วยประชากรจากโรงเพาะฟักของกรมประมง 2 3 6 และโรงเพาะฟักของเอกชน 4 5 (WH02, 
WH03, WH04, WH05 และ WH06) ซึ่งความรู้เกี่ยวกับความหลากหลายทางพันธุกรรมที่ได้จากการศึกษาใน
ครั้งนี้มีความส้าคัญต่อการเริ่มต้นโปรแกรมปรับปรุงพันธุ์กุ้งขาว การจัดการพ่อแม่พันธุ์ที่เหมาะสมและการ
รักษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของกุ้งขาวต่อไปในอนาคต 
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Abstract 

 
In the present study, we evaluated the genetic diversity of white shrimp (Litopenaeus 

vannamei Boone, 1931)  broodstock from 6 populations of DOF hatcheries and Private 
hatcheries in Thailand by using microsatellite DNA markers. A total of 488 individuals shrimp 
was investigated using seven microsatellite loci: CNM-MG339, CNM-MG479, Lvan0014, 
Lvan0016, Lvan0017, Lvan0022 and TUMXLv.9.93. The results from POPGENE version 1.32 
presented the genetic diversity per populations per locus including average observed number 
of alleles (na) 2.5714 – 11.0000, average effective number of alleles (ne) 2.4170 – 6.2857, 
observed heterozygosity (Ho) 0.5259 – 0.7757, expected heterozygosity (He) 0.5174 – 0.8454 
and gene diversity (I) 0.8379 – 1.9983. Significant deviation from Hardy-Weinberg equilibrium 
were found in all populations (PHWE<0.05).  Genetic diversity among spatial populations was 
high (Fst = 0.0877 - 0.2549). The UPGMA dendrogram separated the populations into two groups. 
The first group consisted of DOF hatchery 1 (WH01) and the second group consisted of DOF 
hatchery 2, 3, 6 and Private hatchery 4, 5 (WH02, WH03, WH04, WH05 and WH06). The 
knowledge of genetic diversity in this study will be important for the initiation of white shrimp 
genetic improvement program, the optimal broodstock management and preservation of the 
white shrimp genetic diversity in the future. 
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ค าน า 
 

กุ้งขาว กุ้งขาวแวนนาไม หรือกุ้งขาวแปซิฟิก มีชื่อวิทยาศาสตร์ว่า Litopenaeus vannamei มีชื่อ
สามัญตาม Food and Agriculture Organization (FAO) ว่า White leg shrimp เป็นกุ้งพ้ืนเมืองที่เลี้ยงกัน
แพร่หลายในเขตทวีปอเมริกาใต้ ตั้งแต่ปี พ.ศ. 2545 เป็นต้นมา กรมประมงได้อนุญาตให้น้าเข้าพ่อแม่พันธุ์กุ้ง
ขาวมาเพาะเลี้ยงในประเทศ (ทรงทรัพย์ , 2552) เนื่องจากเป็นกุ้งที่ เลี้ยงง่ายและมีความทนทานต่อ
สภาพแวดล้อมได้ดี จึงได้รับความนิยมเลี้ยงจากเกษตรกรผู้เลี้ยงกุ้งทะเลเป็นอย่างมาก จนในปัจจุบันการเลี้ยง
กุ้งทะเลของประเทศไทยส่วนใหญ่นิยมเลี้ยงกุ้งขาวเป็นสัตว์น้้าชายฝั่งอันดับหนึ่งทดแทนการเลี้ยงกุ้งกุลาด้าและ
กุ้งแชบ๊วยในทุกพ้ืนที่ทั่วประเทศ แต่ในปัจจุบันการเลี้ยงกุ้งขาวประสบกับปัญหาต่างๆ มากมายจึงท้าให้ผลผลิต
กุ้งขาวลดต่้าลง จากสถิติการประมงแห่งประเทศไทย พ.ศ. 2556 พบว่าปริมาณผลผลิตกุ้งขาวในปี พ.ศ. 2556 
ทั้งหมดมีปริมาณ 310,700 ตัน คิดเป็นมูลค่า 55,781.90 ล้านบาท ซึ่งลดลงจากปี พ.ศ. 2555 ถึง 277,500 ตัน 
คิดเป็นมูลค่าที่ลดลงถึง 17,007.20 ล้านบาท (ศูนย์เทคโนโลยีสารสนเทศและการสื่อสาร กรมประมง, 2558) 
ซึ่งผลผลิตกุ้งขาวที่ลดต่้าลงมีหลายสาเหตุประกอบกัน อาทิเช่น ปัญหาความเสื่อมโทรมของบ่อเลี้ยงและการ
จัดการในการเลี้ยง ที่ส้าคัญที่สุดคือปัญหาการระบาดของโรคตายด่วน หรือโรค EMS (Early Mortality 
Syndrome) และปัญหากุ้งโตช้า ซึ่งเกษตรกรส่วนใหญ่เข้าใจว่าเป็นผลมาจากการผสมเลือดชิด (Inbreeding) 
ของสายพันธุ์ที่ใช้เลี้ยง ท้าให้เกิดความเสื่อมทางพันธุกรรม (กัณฑรีย์ และคณะ, 2550) และจากการเพาะเลี้ยง
กุ้งขาวที่อาศัยการคัดเลือกเฉพาะกุ้งขาวตัวที่โตดีมาเป็นพ่อแม่พันธุ์ มีผลให้กุ้งเจริญพันธุ์เร็ว ตลอดจนขาด
การศึกษาเรื่องพันธุกรรมของประชากร ขาดการบริหารจัดการพ่อแม่พันธุ์และการด้ารงรักษาพันธุ์ตามหลักพันธุ
ศาสตร์ที่ดี ทั้งที่การด้าเนินงานดังกล่าวเป็นปัจจัยที่ส้าคัญยิ่งต่อความยั่งยืนของการเพาะเลี้ยงสัตว์น้้าทุกชนิด 
(พนม และคณะ, 2555) 

ความหลากหลายทางพันธุกรรม (Genetic Diversity) หมายถึง ความผันแปรของยีนหรือหน่วย
พันธุกรรมของสิ่งมีชีวิตชนิดใดชนิดหนึ่ง (ศรีจรรยา, 2546) ความหลากหลายทางพันธุกรรมสามารถบ่งบอกได้
ในสองระดับ คือ ความหลากหลายทางพันธุกรรมภายในประชากรและความหลากหลายทางพันธุกรรม
ระหว่างประชากร (วรางคณา, 2552) ซึ่งการสืบพันธุ์แบบอาศัยเพศจะมีบทบาทส้าคัญท้าให้สิ่งมีชีวิตมีความ
หลากหลายทางพันธุกรรมภายในประชากรมากขึ้น  โดยอาศัยกลไกการจัด เรียงตัว ใหม่ของยีน 
(Recombination) ในระหว่างการแบ่งเซลล์แบบไมโอซิส (Meiosis) ส่วนความหลากหลายทางพันธุกรรม
ระหว่างประชากรเกิดเมื่อสมาชิกของประชากรมีการแยกตัวออกจากประชากรเดิม  และลดการถ่ายเทยีน 
(Gene flow) ระหว่างประชากร ท้าให้เกิดการเปลี่ยนแปลงของสมดุลยีน และความถี่ อัลลิล (Allele) 
เปลี่ยนแปลงไป และต่อมาประชากรที่แยกจากกันจะมีลักษณะของวิวัฒนาการที่แตกต่างออกไป เพ่ือปรับตัวให้
เข้ากับสภาพแวดล้อมที่เปลี่ยนแปลง (Hedrick, 1985) ส้าหรับการตรวจวัดปริมาณความหลากหลายทาง
พันธุกรรม การวิเคราะห์ความแตกต่างระหว่างประชากร สามารถด้าเนินการได้โดยใช้เทคโนโลยีชีวภาพระดับ
โมเลกุล (Molecular biotechnology) ในเรื่องของเครื่องหมายพันธุกรรม (Genetic marker) (พนม และ
คณะ, 2552)  
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เครื่องหมายพันธุกรรม (Genetic marker) หมายถึงสิ่งบอกต้าแหน่งบนจีโนม (Genome) ซึ่งอาจเป็น
ยีนที่ก้าหนดโปรตีนเกิดเป็นฟีโนไทพ์ที่สังเกตได้จากการมองเห็นหรือโดยการตรวจทางเคมี เป็นยีนที่มีคุณสมบัติ
ให้โปรตีนในรูปแบบที่จ้าแนกความแตกต่างได้ หรือเป็นดีเอ็นเอ (DNA) ที่ไม่ใช่ยีน เป็นชิ้นส่วนดีเอ็นเอในจีโนมที่
มีสภาวะหลากรูปแบบ (Polymorphism) และสามารถจ้าแนกรูปแบบที่แตกต่างกันได้จากเทคนิคทางโมเลกุล 
ซึ่งเครื่องหมายพันธุกรรมที่ดีควรมีความผันแปรสูง มีรูปแบบการถ่ายทอดทางพันธุกรรมแบบง่ายๆ เช่นการ
ถ่ายทอดยีนแบบเดี่ยว และเป็นลักษณะหรือดีเอ็นเอท่ีถูกตรวจหาและติดตามได้ง่าย (อมรา, 2542) 

การศึกษาครั้งนี้คณะผู้วิจัยเลือกใช้เครื่องหมายพันธุกรรมที่มีชื่อว่า ไมโครแซทเทลไลท์ดีเอ็นเอ 
(Microsatellite DNA) ซึ่ ง เป็นล้าดับนิวคลีโอไทด์  (Nucleotide) ที่ซ้้ ากันช่วงสั้นๆ (Simple sequence 
repeats, SSRs) ขนาดประมาณ 1 - 6 นิวคลีโอไทด์ มีจ้านวนซ้้าตั้งแต ่2 ซ้้าขึ้นไปไม่เกิน 100 ซ้้า และแต่ละชุด
ซ้้าเรียงต่อกันอยู่ในทิศทางเดียวกันตลอด (Tandem repeat) พบกระจายทั่วไปในจีโนม  และมีต้าแหน่งอยู่ใน
ส่วนของ Noncoding region ซึ่งความหลากหลายเกิดขึ้นจากการเปลี่ยนแปลงของจ้านวนซ้้า  และมีรายงาน
พบว่าสูงถึง 10-2 ต่อรุ่น (Weber and Wong, 2003) ซึ่งเครื่องหมายพันธุกรรมไมโครแซทเทลไลท์ เป็น
เครื่องหมายพันธุกรรมที่มีความหลากหลายสูง การแสดงออกเป็นแบบข่มร่วม (Co-dominant) สามารถศึกษา
ได้โดยใช้เทคนิคพีซีอาร์  (Polymerase Chain Reaction, PCR) ซึ่งต้องการปริมาณดีเอ็นเอเริ่มต้นเพียง
เล็กน้อย ผลที่ได้สามารถน้าไปวิเคราะห์ได้ และสามารถท้าซ้้าโดยผลที่ได้ไม่เปลี่ยนแปลง พบกระจายทั่วไปใน  
จีโนมทั้งในระหว่างยีนและภายในยีน (ทักขิณา, 2552) นอกจากนี้ไมโครแซทเทลไลท์ดีเอ็นเอยังมีจุดเด่นที่
ส้าคัญอีกประการหนึ่ง คือ สามารถพัฒนาไพรเมอร์ส้าหรับไมโครแซทเทลไลท์ในสัตว์น้้าข้ามชนิดที่อยู่ในสกุล
เดียวกันได้ (Cross-species amplification) เช่น ปลาดุกอุย-ปลาดุกยักษ์-ปลาเทโพ ปลาดุกอุย-ปลาสวาย 
และปลาท-ูปลาลัง เป็นต้น (สุภาวดี, 2559) 
 ด้วยเหตุนี้การประยุกต์ใช้เครื่องหมายพันธุกรรมไมโครแซทเทลไลท์ในการประเมินความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมของกุ้งขาวจัดเป็นแนวทางที่มีความจ้าเป็นอย่างยิ่ง เพ่ือให้ได้ข้อมูลความหลากหลายทาง
พันธุกรรมที่ถูกต้องและเชื่อถือได้ ซึ่งข้อมูลเหล่านี้จะถูกน้าใช้เพ่ือการคัดเลือกสายพันธุ์ที่เหมาะสมส้าหรับการ
เพาะเลี้ยงและพัฒนาการปรับปรุงพันธุ์กุ้งขาวของประเทศไทยในอนาคต 

 
วัตถุประสงค์ 

 

เพ่ือประเมินความหลากหลายทางพันธุกรรมของประชากรกุ้งขาวจากโรงเพาะฟักของกรมประมง และ
โรงเพาะฟักของเอกชนในประเทศไทย 
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วิธีด าเนินการ 
 

1.การเก็บตัวอย่าง 
เก็บตัวอย่างขาว่ายน้้ากุ้งขาวโรงเพาะฟักของกรมประมงและโรงเพาะฟักของเอกชน จ้านวน 6 

ประชากร (ตารางที่ 1) โดยเก็บตัวอย่างขาว่ายน้้าในสารละลายเอทานอล 95 เปอร์เซ็นต์ แล้วเก็บรักษาไว้ที่
อุณหภูมิห้อง 

ตารางที่ 1 รายละเอียดเก็บตัวอย่างกุ้งขาว 6 ประชากร  
รหัสประชากร แหล่งตัวอย่าง จ านวนตัวอย่าง 

WH01 โรงเพาะฟักของกรมประมง จ.สงขลา   127 
WH02 โรงเพาะฟักของกรมประมง จ.สงขลา  116 
WH03 โรงเพาะฟักของกรมประมง จ.สงขลา  76 
WH04 โรงเพาะฟักเอกชน จ.ปัตตานี 90 
WH05 โรงเพาะฟักเอกชน จ.ตราด  40 
WH06 โรงเพาะฟักของกรมประมง จ.นครศรีธรรมราช 62 

 
2.การสกัดดีเอ็นเอ 

สกัดดีเอ็นเอจากขาว่ายน้้ากุ้งขาว โดยวิธี Proteinase K/Phenol-Chloroform ดัดแปลงจากวิธีของ 
Taggart et. al. (1992) จากนั้นตรวจสอบคุณภาพและความเข้มข้นของดีเอ็นเอที่สกัดได้ โดยการวัดค่าการ
ดู ด กลื น แส งขอ งส า รล ะล าย ดี เ อ็ น เ อ  ด้ ว ย เ ค รื่ อ ง วั ด ก า รดู ด กลื น แส งชนิ ดน า โ น  (NanoDrop 
Spectrophotometer) ที่ความยาวคลื่น 260 และ 280 นาโนเมตร 
 
3.การวิเคราะห์ตัวอย่างดีเอ็นเอ 

เพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอ ด้วยปฏิกิริยา Polymerase Chain Reaction หรือ PCR โดยใช้เครื่องหมาย
พันธุกรรมไมโครแซทเทลไลท์ (Microsatellite DNA Marker) จ้านวน 7 ต้าแหน่ง คือ CNM-MG-339, CNM-
MG-479, Lvan0014, Lvan0016, Lvan0017, Lvan0022 และ TUMXLv.9.93 รายละเอียดตามตารางที่ 2 
และมีส่วนผสมของสารละลายในการท้าปฏิกิริยา PCR (Schuelke, 2000) ดังแสดงไว้ในตารางที่ 3 
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ตารางที่ 2 เครื่องหมายพันธุกรรมไมโครแซทเทลไลท์ 7 ต้าแหน่ง 

Locus 
GenBank  
Accession 

No. 
Repeat motif 

Forward Primer 
(5’ - 3’) 

Reverse Primer 
(5’ - 3’) 

CNM-MG-339 - (ACAAA)4 AAACAACATATTGCAGTTC AAGCGTCAGATTCCAG 
CNM-MG-479 - T16 GTGAAGTTGGGATTATAG CTGCCAGTTTAGCGAC 
Lvan0014 EU419945 (AGAC)3…(ACAG)5 GTGGGTGTCTGTGGTACTTGAG ATGGTTGTTCTCTGGCTCTTCT 
Lvan0016 EU419946 (GA)5C(AGAC)4…(CAGG)5 TGTCACCCGAAAGATATGAGAG CATGGCTTCCCTTTGTTTATC 
Lvan0017 EU419947 (CT)10 GTAACATGCCCTCACTCACTCA TGTCGCTGAGAGTTTATCATGG 
Lvan0022 EU419950 (CAGA)6 GTGTGCCTATTTCTTATCTTAACGC CTCTCGCTCTCGCTCTGTCTAT 
TUMXLv.9.93 AF360115 (AG)9 GGTGTGTGTTTTGGTGATTTTG CATTGATGCGTTTTCTTTAGGG 

 
ตารางที่ 3 ส่วนผสมของสารละลายที่ใช้ในการท้าปฏิกิริยา PCR (Schuelke, 2000) 

ส่วนผสมของสารละลาย ปริมาตร (ไมโครลิตร) 
Distilled water 2.69 
10x Buffer 1.00 
dNTP mix 0.80 
Bovine Serum Albumin (BSA) 0.10 
Forward Primer + M13 Sequence 0.04 
Reverse Primer 0.16 
M13 Sequence + Fluorescence labeled 0.16 
Taq DNA Polymerase 0.05 
DNA Template 5.00 
ปริมาตรรวม (ไมโครลิตร) 10.00 

 
และสภาวะของปฏิกิริยา PCR (Schuelke, 2000) เป็นดังนี้ 
  อุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 2  นาที 
  อุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 30 วินาที 
  อุณหภูมิ 56 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 30 วินาที 27 รอบ 
  อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 30 วินาที 
  อุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 30 วินาที 
  อุณหภูมิ 53 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 30 วินาที 8 รอบ 
  อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 30 วินาที 
  อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 10 นาท ี
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น้าผลผลิต PCR (PCR Product) ที่ได้มาแยกด้วยเทคนิค 6% Denaturing polyacrylamide gel 
electrophoresis จากนั้นถ่ายภาพแถบอัลลิล (Allele) ด้วยเครื่อง Gel documentation และอ่านผลแถบอัล
ลิลที่ได ้
 
4.การวิเคราะห์ข้อมูล 

วิเคราะห์ความหลากหลายทางพันธุกรรมภายในประชากร โดยใช้โปรแกรม POPGENE version 1.32 
ค้านวณความถี่ของอัลลิล (Alleles frequency) จ้านวนอัลลิลเฉลี่ยต่อต้าแหน่ง (Number of Alleles per 
locus) ค่าเฮตเทอโรไซโกซิตีเฉลี่ยทั้งค่าสังเกตและค่าคาดหมาย (Observed and Expected heterozygosity) 
และทดสอบสมดุลฮาร์ดี-ไวน์เบิร์ก (Hardy-Weinberg equilibrium, HWE) ในแต่ละประชากร โดยการ
วิเคราะห์ ณ ต้าแหน่งที่มีความหลากรูปแบบทางพันธุกรรม (Polymorphic locus) ด้วยวิธี Likelihood ratio 
test และวิเคราะห์รวมทุกต้าแหน่งที่ส้ารวจด้วยวิธี Chi-square test  

วิเคราะห์ความหลากหลายทางพันธุกรรมระหว่างประชากร โดยการค้านวณค่าสัมประสิทธิ์ F (F-
Statistics) ด้ วย โปรแกรม POPGENE version 1.32 และสร้ า งแผนผั งความสัม พันธ์ทาง พันธุกรรม 
(Phylogenetic tree) ด้วยวิธี UPGMA จากโปรแกรม POPTREEW web version (Takezaki et. al., 2014)   

 
ผลการศึกษา 

 

1.การวิเคราะห์ความหลากหลายทางพันธุกรรมภายในประชากร 
 ผลการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมภายในประชากร (ตารางที่ 4) พบว่าประชากรที่มี
จ้านวนอัลลิลเฉลี่ยที่พบต่อต้าแหน่ง (Averages observed number of alleles = na)  สูงสุดคือ WH04, 
WH05, WH03, WH02, WH06 และ  WH01 โ ดยมี ค่ า เ ท่ า กั บ  11.00±2.83, 10.29±2.36, 7.57±1.51, 
4.86±1.35, 4.71±1.38 และ 2.57±0.98 ตามล้าดับ และจ้านวน  อัลลิลเฉลี่ยต่อต้าแหน่งที่ถ่วงด้วยความถี่   
อัลลิล (Averages effective number of alleles = ne) มีค่าสูงสุดในประชากร WH04, WH05, WH03, 
WH02, WH06 และ WH01 โดยมีค่าเท่ากับ 6.29±1.86, 6.16±0.93, 4.42±0.60, 3.47±0.91, 3.27±0.86 
และ 2.42±0.92 ตามล้าดับ  

ส้าหรับประชากรที่มีค่าสังเกตเฮตเทอโรไซโกซิตี (Observed heterozygosity = Ho) มีค่าสูงสุดคือ 
WH05, WH02, WH04, WH03, WH01 และ WH06 ซึ่ งมีค่ า เท่ ากับ 0.78±0.14, 0.77±0.14, 0.71±0.16, 
0.68±0.21, 0.54±0.34 และ 0.53±0.14 ตามล้าดับ ส่วนค่าคาดหมายเฮตเทอโรไซโกซิตี  (Expected 
heterozygosity = He) มีค่าสูงสุดในประชากร WH05, WH04, WH03, WH02, WH06 และ WH01 มีค่า 
0.85±0.03, 0.83±0.06, 0.78±0.03, 0.70±0.08, 0.68±0.09 และ 0.52±0.25 ตามล้าดับ 

ค่าความหลากหลายของยีน (Gene diversity = I) มีค่าสูงสุดในประชากร WH04, WH05, WH03, 
WH02, WH06 และ WH01 ซึ่งมีค่าเท่ากับ 2.00±0.28, 1.99±0.17, 1.68±0.08, 1.33±0.25, 1.30±0.27 และ 
0.84±0.44 ตามล้าดับ 
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เมื่อท้าการทดสอบสมดุลฮาร์ดี-ไวน์เบิร์ก (Hardy-Weinberg Equilibrium) พบว่าประชากรทั้งหมดมี
การเบี่ยงเบนจากสมดุลฮาร์ดี-ไวน์เบิร์กอย่างมีนัยส้าคัญทางสถิติ (PHWE<0.05) 
 
ตารางที่ 4 ค่าความหลากหลายทางพันธุกรรมในประชากรกุ้งขาว 6 ประชากร (N=จ้านวนตัวอย่างในแต่ละ
ประชากร na=จ้านวนอัลลิลเฉลี่ยที่พบต่อต้าแหน่ง ne=จ้านวนอัลลิลเฉลี่ยต่อต้าแหน่งที่ถ่วงด้วยความถี่อัลลิล 
Ho=ค่าสังเกตเฮตเทอโรไซโกซิตี He=ค่าคาดหมายเฮตเทอโรไซโกซิตี และ I=ค่าความหลากหลายของยีน) 

ต าแหน่ง 
 ประชากร 

ค่าเฉลี่ย  WH01 WH02 WH03 WH04 WH05 WH06 
CNM-MG339 N 111 111 64 83 38 53  

 na 4 5 6 9 12 3 7.57±3.39 
 ne 3.96 4.12 4.80 6.44 7.18 2.91 5.44±1.62 
 Ho 0.95 0.85 0.75 0.82 0.84 0.45 0.78±0.17 
 He 0.75 0.76 0.80 0.85 0.87 0.66 0.80±0.08 
 I 1.38 1.49 1.68 1.98 2.15 1.08 1.72±0.39 

CNM-MG479 N 124 116 76 78 40 62  
 na 2 6 9 10 8 5 7.43±2.94 
 ne 2.00 3.52 4.45 5.72 6.58 3.45 4.62±1.67 
 Ho 0.58 0.93 0.75 0.85 0.77 0.50 0.74±0.16 
 He 0.50 0.72 0.78 0.83 0.86 0.71 0.75±0.13 
 I 0.69 1.40 1.78 1.92 1.96 1.39 1.60±0.48 

Lvan0014 N 124 115 70 90 40 60  
 na 2 3 6 9 8 3 5.86±2.93 
 ne 1.95 2.63 4.82 3.58 4.95 2.85 3.53±1.22 
 Ho 0.63 0.56 0.86 0.64 0.87 0.80 0.72±0.13 
 He 0.49 0.62 0.80 0.72 0.81 0.65 0.69±0.12 
 I 0.68 1.03 1.66 1.56 1.74 1.07 1.33±0.43 

Lvan0016 N 110 111 75 87 40 56  
 na 3 6 7 17 14 6 10.43±5.42 
 ne 2.78 4.91 3.76 9.29 5.91 4.66 6.08±2.26 
 Ho 0.18 0.86 0.48 0.55 0.62 0.50 0.53±0.22 
 He 0.64 0.80 0.74 0.90 0.84 0.79 0.80±0.09 
 I 1.06 1.68 1.54 2.43 2.11 1.66 1.87±0.48 
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ตารางที่ 4 (ต่อ) 

ต าแหน่ง 
 ประชากร 

ค่าเฉลี่ย 
 WH01 WH02 WH03 WH04 WH05 WH06 

Lvan0017 N 127 115 76 85 40 62  
 na 3 5 10 10 9 4 8.00±3.19 
 ne 2.44 3.92 3.75 5.81 5.54 2.08 4.31±1.54 
 Ho 0.70 0.76 0.75 0.80 0.87 0.37 0.71±0.18 
 He 0.59 0.75 0.74 0.83 0.83 0.52 0.73±0.13 
 I 0.99 1.46 1.64 1.95 1.91 0.96 1.58±0.43 

Lvan0022 N 119 113 75 90 39 60  
 na 3 6 8 12 12 6 9.00±3.60 
 ne 2.79 2.69 4.01 7.94 7.45 2.87 4.65±2.43 
 Ho 0.76 0.85 0.69 0.84 0.90 0.60 0.77±0.11 
 He 0.64 0.63 0.76 0.88 0.88 0.66 0.75±0.12 
 I 1.06 1.20 1.66 2.26 2.19 1.38 1.69±0.51 

TUMXLv9.93 N 121 115 68 66 37 59  
 na 1 3 7 10 9 6 7.29±3.46 
 ne 1.00 2.51 5.31 5.22 5.52 4.04 4.05±1.83 
 Ho 0.00 0.61 0.32 0.44 0.54 0.46 0.39±0.22 
 He 0.00 0.60 0.82 0.81 0.83 0.76 0.66±0.32 
 I 0.00 1.00 1.79 1.87 1.87 1.55 1.43±0.74 

ค่าเฉลี่ย N 119.5 113.5 72 84 39 59 139.21 
 na 2.57±0.98 4.86±1.35 7.57±1.51 11.00±2.83 10.29±2.36 4.71±1.38 7.94±3.36 
 ne 2.42±0.92 3.47±0.91 4.42±0.60 6.29±1.86 6.16±0.93 3.27±0.86 4.67±1.60 
 Ho 0.54±0.34 0.77±0.14 0.68±0.21 0.71±0.16 0.78±0.14 0.53±0.14 0.67±0.11 
 He 0.52±0.25 0.70±0.08 0.78±0.03 0.83±0.06 0.85±0.03 0.68±0.09 0.74±0.12 
 I 0.84±0.44 1.33±0.25 1.68±0.08 2.00±0.28 1.99±0.17 1.30±0.27 1.60±0.45 

 
2.การวิเคราะห์ความหลากหลายทางพันธุกรรมระหว่างประชากร 
 ค่าสัมประสิทธิ์ F (F-Statistics) เป็นค่าที่แสดงความสัมพันธ์ของอัลลิลภายในประชากร ซึ่งสามารถ
บอกได้ว่าประชากรนั้นมีการแบ่งออกเป็นประชากรย่อยหรือไม่ (Nei, 1977) จากการศึกษาความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมระหว่างประชากร โดยการวิเคราะห์ค่าสัมประสิทธิ์ F (F-Statistics) พบว่าความแตกต่างทาง
พันธุกรรมระหว่างประชากรกุ้งขาวทั้ง 6 ประชากร (Fst) มีค่าระหว่าง 0.0877 – 0.2549 โดยมีค่า Fst เฉลี่ย
เท่ากับ +0.1501 ส่วนการประเมินการผสมเลือดชิดวิเคราะห์จากค่า Fixation index (Fis) พบว่ามี 2 ต้าแหน่ง
จาก 7 ต้าแหน่ง (Lvan0016 และ TUMXLv9.93) ที่มีค่าเป็นบวก (Fis = +0.3154 และ +0.3753) หมายความ
ว่า ค่าเฮทเทอโรไซโกตน้อยกว่าที่ควรจะเป็น เกิดขึ้นเนื่องจากมีการผสมเลือดชิด หรือมีการรวมกันของ
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ประชากรที่มีความถี่อัลลิลต่างกัน (Wahlinds’ effect) เป็นต้น  ส่วนในต้าแหน่ง CNM-MG479, CNM-
MG339, Lvan0014, Lvan0017 และ Lvan0022 มีค่าเป็นลบ หมายความว่าค่าเฮทเทอโรไซโกตมากกว่าที่
ควรจะเป็น ดังแสดงในตารางที่ 5 
 
ตารางที่ 5 ค่าสัมประสิทธิ์ F (F-Statistics) ในแต่ละต้าแหน่งของประชากร (Fst=ค่าที่วัดความแตกต่างทาง
พันธุกรรมระหว่างประชากรต่างๆ Fis=ค่าท่ีบอกระดับการเบี่ยงเบนจากสมดุลฮาร์ดี-ไวน์เบิร์กของประชากรย่อย 
และ Fit=ค่าท่ีบอกระดับการเบี่ยงเบนจากสมดุลฮาร์ดี-ไวน์เบิร์กของประชากรทั้งหมด) 

ต าแหน่ง Fis Fit Fst 
CNM-MG339 -0.0015 +0.1263 +0.1276 
CNM-MG479 -0.0363 +0.1161 +0.1470 
Lvan0014 -0.0746 +0.0595 +0.1248 
Lvan0016 +0.3154 +0.4200 +0.1528 
Lvan0017 -0.0045 +0.1529 +0.1567 
Lvan0022 -0.0517 +0.0406 +0.0877 
TUMXLv9.93 +0.3753 +0.5346 +0.2549 
ค่าเฉลี่ย +0.0702 +0.2098 +0.1501 

 
3.แผนผังความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม (Phylogenetic tree) 
 ผลการวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของประชากรกุ้งขาวทั้งหมด 6 ประชากร ด้วยวิธี 
UPGMA ดังภาพที่ 1 แสดงให้เห็นว่าประชากรแบ่งออกเป็น 2 กลุ่ม โดยกลุ่มที่ 1 ประกอบด้วยประชากรกุ้งขาว
จากโรงเพาะฟักของกรมประมงในจังหวัดสงขลา (WH01) และกลุ่มที่ 2 ประกอบด้วยประชากรกุ้งขาวจากโรง
เพาะฟักของกรมประมงในจังหวัดสงขลา (WH02, WH03) โรงเพาะฟักของกรมประมงในจั งหวัด
นครศรีธรรมราช (WH06) โรงเพาะฟักของเอกชนในจังหวัดปัตตานี (WH04)  และโรงเพาะฟักของเอกชนใน
จังหวัดตราด (WH05) ซึ่งภายในกลุ่มที่ 2 นี้มีการแบ่งย่อยประชากรกุ้งขาวออกเป็นอีกหลายๆ กลุ่ม แต่ค่าการ
ซ้้าส่วนใหญ่มีค่าอยู่ระหว่าง 44-51 เปอร์เซ็นต์ มีเพียงจุดแยกระหว่างกลุ่ม WH05 กับ WH02, WH03, WH04 
และ WH06 เท่านั้นที่มีความการซ้้าสูงถึง 100 เปอร์เซ็นต์ 

 
ภาพที่ 1 แผนผังความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม (Phylogenetic tree)  
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สรุปและวิจารณ์ผล 
 ผลการศึกษาในครั้งนี้พบว่าประชากรกุ้งขาวจากโรงเพาะฟักเอกชนในจังหวัดปัตตานี (WH04) มีความ
หลากหลายทางพันธุกรรมภายในประชากรมากที่สุด รองลงมาคือประชากรกุ้งขาวจากโรงเพาะฟักของเอกชน
ในจังหวัดตราด (WH05) และประชากรกุ้งขาวจากโรงเพาะฟักของกรมประมงในจังหวัดสงขลา (WH03)  โดยมี
จ้านวนอัลลิลเฉลี่ยที่พบต่อต้าแหน่ง (na) อัลลิลเฉลี่ยต่อต้าแหน่งที่ถ่วงน้้าหนักด้วยความถี่อัลลิล (ne) ค่าสังเกต
เฮตเทอโรไซโกซิตี (Ho) และค่าความหลากหลายของยีน (I) เท่ากับ 11.00±2.83 10.29±2.36 7.57±1.51, 
6 .29±1.86 6.16±0.93 4.42±0.60, 0.71±0.16 0.78±0.14 0.68±0.21 และ 2 .00±0.28 1.99±0.17 
1.68±0.08 ตามล้าดับ ซึ่งจ้านวนอัลลิลเฉลี่ยที่พบต่อต้าแหน่งและค่าสังเกตเฮตเทอโรไซโกซิตีจากการศึกษาใน
ครั้งนี้มีค่าสูงกว่าการศึกษาของ Valles-Jimenez et. al. (2005) ที่ท้าการศึกษาโครงสร้างพันธุศาสตร์
ประชากรของกุ้งขาวจากประเทศเม็กซิโกถึงประเทศปานามาด้วยความแปรปรวนของไมโครแซทเทลไลท์ดีเอ็น
เอ โดยมีค่าเท่ากับ 7.4–8.6 และ 0.241–0.388 ตามล้าดับ และมีค่าสูงกว่าการศึกษาของ Perez-Enriquez 
et. al. (2009) ที่ท้าการศึกษาสถานะความหลากหลายทางพันธุกรรมของพ่อแม่พันธุ์กุ้งขาวในประเทศเม็กซิโก 
โดยมีจ้านวนอัลลิลเฉลี่ยที่พบต่อต้าแหน่งและค่าสังเกตเฮตเทอโรไซโกซิตี เท่ากับ 8.98 และ 0.57 ตามล้าดับ 
นอกจากนี้ยังมีค่าสังเกตเฮตเทอโรไซโกซิตีสูงกว่าการศึกษาความแปรปรวนทางพันธุกรรมต่้าในกุ้งขาว 5 
ประชากรในประเทศคิวบาโดยใช้เครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท์ที่มีค่าเท่ากับ 0.27 (Artiles et. al., 2011) แต่
มีค่าสังเกตเฮตเทอโรไซโกซิตีต่้ากว่าจากการศึกษาของจารุวรรณ และคณะ (2556) ที่ศึกษาความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมและการระบุพ่อแม่ลูกของประชากรกุ้งขาวปลอดเชื้อโรคในโรงเพาะฟัก โดยมีค่าสังเกตเฮตเทอโร
ไซโกซิตีรุ่นพ่อแม่และรุ่นลูก เท่ากับ 0.891 และ 0.813 ตามล้าดับ 
 การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมระหว่างประชากรกุ้งขาวทั้ง 6 ประชากรมีค่าสูง (Fst = 
0.0877–0.2549) แสดงให้เห็นว่าประชากรกุ้งขาวทั้ง 6 ประชากรมีความแตกต่างทางพันธุกรรมมาก ซึ่ง
แตกต่างจากการศึกษาความแปรปรวนทางพันธุกรรมของกุ้งขาว 3 รุ่น (F5, F6 และ F7) ที่มีค่าความแตกต่าง
ทางพันธุกรรมต่้า (Fst = -0.004) ซึ่งแสดงให้เห็นว่าประชากรกุ้งขาวทั้ง 3 รุ่นมี Homogeneity สูง (Luvesuto 
et. al., 2007) เช่นเดียวกับการศึกษาของ Perez-Enriquez et. al. (2009) ที่มีค่า Fst เพียง 0.015  

จากแผนผังความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม พบว่าประชากรกุ้งขาวแบ่งออกเป็น 2 กลุ่มอย่างชัดเจน โดย
กลุ่มท่ี 1 ประกอบด้วยประชากรกุ้งขาวจากโรงเพาะฟักของกรมประมงในจังหวัดสงขลา (WH01) และกลุ่มที่ 2 
ประกอบด้วยประชากรกุ้งขาวจากโรงเพาะฟักของกรมประมงในจังหวัดสงขลา (WH02, WH03) โรงเพาะฟัก
ของกรมประมงในจังหวัดนครศรีธรรมราช (WH06) โรงเพาะฟักของเอกชนในจังหวัดปัตตานี (WH04)  และโรง
เพาะฟักของเอกชนในจังหวัดตราด (WH05) โดยประชากรกุ้งขาวภายในกลุ่มที่ 2 มีพันธุกรรมที่ใกล้ชิดกัน แต่
แตกต่างจากประชากรกุ้งขาวในกลุ่มที่ 1 ที่เป็นเช่นนี้อาจเนื่องมาจากประชากรกุ้งขาวในกลุ่มที่ 2 เกิดจากการ
น้าพ่อแม่พันธุ์จากแหล่งเดียวกันมาผสมข้ามกับพ่อแม่พันธุ์ที่มีอยู่ภายในโรงเพาะฟักนั้นๆ จึงท้าให้ประชากรกุ้ง
ขาวในกลุ่มท่ี 2 ทั้ง 5 ประชากรมีพันธุกรรมที่ใกล้ชิดกัน 

ความหลากหลายทางพันธุกรรมของประชากรกุ้งขาวทั้ง 6 ประชากรที่ท้าการศึกษาในครั้งนี้อยู่ใน
เกณฑด์ี มีความแตกต่างทางพันธุกรรมปานกลางถึงมากที่สุด (พิจารณาจากค่า Fst=0.0877–0.2549 เทียบเคียง
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กับ Wright (1978) โดยค่า Fst=0.00-0.05 แสดงว่ามีความแตกต่างทางพันธุกรรมน้อย ค่า Fst=0.05-0.15 
แสดงว่ามีความแตกต่างทางพันธุกรรมปานกลาง ค่า Fst=0.15-0.25 แสดงว่ามีความแตกต่างทางพันธุกรรมมาก 
และค่า Fst>0.25 แสดงว่ามีความแตกต่างทางพันธุกรรมมากที่สุด) มีศักยภาพที่จะน้าไปใช้เป็นพ่อแม่พันธุ์ใน
การเพาะเลี้ยงและปรับปรุงพันธุ์ได้ ซึ่งข้อมูลที่ได้จากการศึกษานี้สะท้อนให้เห็นว่าประชากรกุ้งขาวในประเทศ
ไทยยังมีความหลากทางพันธุกรรมที่ค่อนข้างสูง ปัญหากุ้งอ่อนแอเกิดโรคง่ายและปัญหากุ้งโตช้าที่เกษตรกรส่วน
ใหญ่เข้าใจว่าเป็นผลมาจากการผสมเลือดชิดของสายพันธุ์ที่ใช้เลี้ยงนั้น น่าจะมีสาเหตุอ่ืนที่ไม่ใช่พันธุกรรมของ
กุ้ง เช่น การจัดการบ่อที่ไม่เหมาะสมท้าให้บ่อเลี้ยงและแหล่งน้้าเสื่อมโทรม เป็นต้น แม้กระนั้นเกษตรกรก็ควรที่
จะท้าการตรวจสอบและเฝ้าระวังการเปลี่ยนแปลงความหลากหลายทางพันธุกรรมในประชากรพ่อแม่พันธุ์กุ้ง
ขาวก่อนที่จะน้ามาเพาะขยายพันธุ์ทุกครั้ง เพ่ือลดการเกิดปัญหาการผสมเลือดชิดและเพ่ิมแหล่งพ่อแม่พันธุ์กุ้ง
ขาวที่มีคุณภาพของไทยให้มีศักยภาพด้านการผลิตเพ่ิมสูงขึ้นและมีความยั่งยืนต่อไปในอนาคต 

 
ค าขอบคุณ 

 คณะผู้วิจัยขอขอบคุณ เจ้าหน้าที่ทุกท่านของศูนย์วิจัยและพัฒนาการเพาะเลี้ยงสัตว์น้้าชายฝั่งเขต ๖ 
(สงขลา) ศูนย์วิจัยและพัฒนาพันธุกรรมสัตว์น้้านครศรีธรรมราช โรงเพาะฟักเอกชนในจังหวัดตราดและจังหวัด
ปัตตานี ที่ให้ความช่วยเหลือในการเก็บตัวอย่าง และโดยเฉพาะอย่างยิ่ง คุณซาโตชิ คูโบตะ และเจ้าหน้าที่ของ
ศูนย์วิจัยและพัฒนาการเพาะเลี้ยงสัตว์น้้าชายฝั่งเขต ๔ (กระบี่) ทุกท่านที่อ้านวยความสะดวก ให้ความ
อนุเคราะห์เครื่องมือและอุปกรณ์ในระหว่างการด้าเนินการทดลอง ซึ่งการศึกษาวิจัยครั้งนี้ได้รับการสนับสนุน
จากโครงการความร่วมมือทางวิชาการระหว่างไทย–ญี่ปุ่น โครงการ “การพัฒนาเทคโนโลยีด้านการเพาะเลี้ยง
สัตว์น้้าเพ่ือความมั่นคงและความปลอดภัยทางอาหารเพ่ือศตวรรษหน้า” (Development of Aquaculture 
Technology for Food Security and Food Safety in the Next Generation) 
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