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คํานํา 
 

 ชางเปนสัตวชนิดหนึ่งที่เสี่ยงตอการสูญพันธเนื่องจากตองการแหลงที่อยูอาศัยเปนบริเวณ
กวางและตองการอาหารในปริมาณมาก ซ่ึงเปนขอจํากัดในภาวะปจจุบนั ทั้งนี้จํานวนชางใน
ประเทศไทยไดลดจํานวนลงอยางตอเนื่อง  โดยในชวงสามสิบปที่ผานมาชางเลี้ยงมีจํานวนลดลง
จากหนึ่งหมื่นกวาเชือกเหลือเพียงประมาณ 2,500 เชือกโดยประมาณในปจจุบันหรือมีอัตราลดลง
เฉลี่ยประมาณ 3 % ตอป (สิทธิเดช, 2542) เนื่องจากชางเลี้ยงมีโอกาสที่จะผสมพันธุและเกดิลูก
นอยลง ปวยและตายเพิ่มขึน้ ชางเพศผูที่มีความสามารถในการผสมตามธรรมชาติก็มีจํานวนนอย
เพราะถูกพาไปเรรอนหากินไมมีเวลาในการฝกชางใหรูจกัการผสมพันธุตามธรรมชาติ การเจ็บปวย
เนื่องจากสุขภาพทรุดโทรมเพราะไดรับอาหารที่ไมเพยีงพอ การลักลอบตัดงาที่ผิดวิธีทําใหเกิดการ
อักเสบของโพรงงา ติดเชื้อแทรกซอนจนบาดเจ็บลมตาย ทําใหลักษณะพันธุกรรมที่ดหีายไป ในปาง
ชางเพื่อธุรกิจการทองเที่ยว จะตองการชางที่เชื่องและควบคุมงาย  จึงใชแตชางเพศเมียเปนสวนใหญ 
โดยมีชางเพศผูไมกี่เชือกที่ถูกใชเปนพอพนัธุ อีกทั้งชางและลูกชางทีเ่กิดในปางชางเหลานี้ยังมกีาร
เคลื่อนยายอยูตลอดเวลา  ทําใหการจดัทาํฐานขอมูลเพือ่วางแผนการผสมพันธุทําไดยาก ชางกลุมนี้
สวนใหญก็จะผสมพันธุกันเองในกลุม  และยังมีรายงานที่พบวาคณุภาพน้ําเชื้อของชางไทยที่รีดเก็บ
ดวยวิธี manual collection มีคุณภาพต่าํมาก (นิกร และคณะ, 2546)  ทําใหความหลากหลายทาง
พันธุกรรมที่เกดิจากการผสมพันธุตามธรรมชาติดวยชางเพียงกลุมเดยีวมีโอกาสทําใหความ
หลากหลายต่ําดวย ซ่ึงจะเหน็ไดวาสถานการณของชางเลี้ยงในปจจุบัน นอกจากจะมีจํานวนลดลง
แลว ยังเกิดการสูญเสียความหลากหลายทางพันธุกรรมรวมดวย ในสวนของชางปาปจจุบันคาดวาจะ
มีชางปารวมกนัทุกผืนปาไมเกิน 3000 ตัว (มัทนา, 2548) ซ่ึงมีแนวโนมที่จะเกดิสูญเสียความ
หลากหลายทางพันธุกรรมเพิม่มากขึ้น เนือ่งจากพื้นที่ปาที่อยูอาศัยลดลง ปาถูกตัดขาดออกจากกนั
กลายเปนพืน้ที่ที่ไมติดตอกนั  ชางที่อยูอาศัยภายในผนืปาตางๆไมสามารถอพยพระหวางปาได  การ
ผสมพันธุจึงเกดิขึ้นแตภายในกลุมทําใหความหลากหลายทางพันธุกรรมลดลง  ประกอบกับใน
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ปจจุบันขอมูลการประเมินจาํนวนชางปาโดยอาศัยหลักการประเมินทางออมพบวาไมมีผืนปาใดทีม่ี
จํานวนชางมากกวา 500 ตัว  ซ่ึงตามหลักในการอนุรักษบนพื้นฐานของการคงความหลากหลายทาง
พันธุกรรม  ในผืนปาแตละพื้นที่ควรมีจํานวนชางอยางนอย 500 ตัว จึงจะทําใหเกดิการผสมพันธุ
และคงลักษณะทางพันธุกรรมที่ดีไวได (Santiapillai and Jackson, 1990)  
  

ในปจจุบนัความรูทางดานเทคโนโลยีชีวภาพระดับโมเลกุลมีความกาวหนาอยางรวดเร็ว  
หลายๆประเทศสามารถนําความรูดังกลาวมาประยุกตใชในการในแงของการสํารวจประชากรและ
ความหลากหลายทางพันธุกรรมแลวนําขอมูลมาใชวางแผนในการอนุรักษชาง เทคนิคทางดานชวี
โมเลกุลที่มีการนํามาใชัในการศึกษาทางความหลากหลายทางพันธุกรรม จะสามารถบอกลักษณะ
ของ heterozygosity, ระยะหางของพันธกุรรม (genetic distance) และยังมีประโยชนในการศึกษา
วิวัฒนาการ (evolution) ของสิ่งมีชีวิต การนําดีเอ็นเอจากไมโตคอนเดรยี (Mitochondria) มาศึกษา 
เนื่องจากดีเอ็นเอจากไมโตคอนเดรียมจีํานวน copy มากกวาใน nuclear DNA และมีอัตราการเกดิ
วิวัฒนาการสูงกวาใน nuclear DNA เนื่องจากไมโตคอนเดรียไดรับการถายทอดลักษณะพนัธุกรรม
จากเพศเมยี (maternal inheritance) (Alberts et al., 1983) เทานั้นทําใหสามารถยอนศึกษากลับไปที่
ตนกําเนดิสายแมได  มีการนาํเทคนิคทางดานชีวโมเลกุลมาใชัในการศกึษาทางความหลากหลายทาง
พันธุกรรม เชน ควาย (Kikkawa et al., 1997), สัตวตระกูลกวาง (มนตชัย และคณะ, 2549; 
Balakrishnan et  al., 2003; Pang et  al., 2003)  ในชางไดมีการใชลําดับเบสบริเวณ cytochrome b 
มาชางแยกชางเอเชีย, ชางแอฟริกาและชางแมมมอท (Thomas et  al., 2000) 

 
ในประเทศไทยไดมกีารศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมในชางไทยจํานวน 82 เชือก 

โดยการหาลําดับเบสในสวนยีน cytochrome b ความยาวประมาณ 300 bp ของไมโตคอนเดรียล- 
ดีเอ็นเอ (Mitochondrial DNA) สามารถแบงชางไทยได 8 haplotypes (A-H) จากความแตกตางของ
ลําดับเบส 12 ตําแหนง และจากตวัอยางชางปาจํานวน 2 ตัว พบลําดับเบสที่มีการเรียงตัวแบบ 
haplotype B แสดงใหเห็นวาชางปาและชางเลี้ยงมีความสัมพันธกันในเครือญาติ (ปรีดา และคณะ, 
2546) ในการศึกษาการวิจยัในครั้งนี้จะศึกษาลําดับเบสในสวน displacement loop (d-loop) เพิ่มขึ้น 
โดยคาดวาจะทําใหพบกลุมของชาง (haplotype) เพิ่มมากขึ้น นอกจากนี้จะทาํการศึกษาการจัดเรียง
ตัวของลําดับเบสของไมโตคอนเดรียลดีเอ็นเอทั้งหมด เพื่อเปนประโยชนในการศึกษาความ
หลากหลายทางพันธุกรรมของชางในอนาคตตอไป 

 


