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บทควำมวิจัย

บทคัดยอ 

 ต้นประ (Elateriospermum tapos) เป็นพรรณไม้ป่าและเป็นต้นไม้ที่พบมากในอ�าเภอนบพิต�า จังหวัด

นครศรธีรรมราช ปัจจบุนัต้นประมจี�านวนลดลงเนือ่งจากการตดัไม้ท�าลายป่า ดงันัน้จงึควรมข้ีอมลูทางพนัธกุรรมเพือ่ใช้

ในการวางแผนการจัดการ การวิจัยครั้งนี้มีวัตถุประสงค์ (1) เพื่อวิเคราะห์ความหลากหลายความหลากหลายทาง

พันธุกรรมของต้นประ (2) เพื่อวิเคราะห์โครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรของต้นประ และ (3) เพื่อวิเคราะห์ประวัติ

ประชากรของต้นประในอ�าเภอนบพิต�า จังหวัดนครศรีธรรมราช โดยเก็บตัวอย่างใบประจากป่าธรรมชาติ ได้แก่ 

ป่าธรรมชาติบ้านห้วยเลข ป่าธรรมชาติน�้าตกหินท่อ ป่าปลูกน�้าตกหินท่อ ป่าปลูกน�้าตกสุนันทา น�ามาสกัดดีเอ็นเอ

และวิเคราะห์ล�าดับนิวคลีโอไทด์จากยีน ribulose-bisphosphate carboxylase (rbcL) ในคลอโรพลาสต์ดีเอ็นเอ 

และใช้ล�าดับนิวคลีโอไทด์จากต้นประในประเทศมาเลเซียและบรูไนจาก National Center for Biotechnology 

Information (GenBank) เพือ่ท�าการวเิคราะห์ร่วมกนั รวมทัง้หมด 121 ล�าดบันวิคลโีอไทด์ ผลการศกึษาพบแฮโพลไทป์

ทั้งหมด 3 แฮโพลไทป์ โดยมีค่า haplotype diversity อยู่ในช่วง 0.000-0.667 และค่า nucleotide diversity 

อยูใ่นช่วง 0.00000-0.00103 ผลการศกึษาโครงสร้างพนัธศุาสตร์ประชากรพบการแบ่งกลุ่มประชากรออกเป็นสองกลุ่ม 

คอืกลุม่ประชากรต้นประในอ�าเภอนบพติ�าและกลุม่ประชากรต้นประจากประเทศมาเลเซยีและบรไูน ผลการศกึษาประวตัิ

ประชากรพบว่าประชากรต้นประในอ�าเภอนบพิต�าไม่มีการขยายขนาดประชากร 
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ABSTARCT

	 The parah tree (Elateriospermum tapos) is a species of forest and tree found in the 

Noppitum district, Nakhon Si Thammarat Province. At present, the number of trees has decreased 

due to deforestation. Therefore, genetic information should be available for use in management 

planning. The objectives of this research were (1) to analyze the genetic diversity of the parah trees, 

(2) to analyze the population genetic structure of the parah trees, and (3) to analyze the demographic 

history of the parah trees in the Noppitum district, Nakhon Si Thammarat Province. Leave samples 

were collected from four localities in the Noppitum district (natural forest: Huay lek, Hin Tor Waterfall, 

planted forest: Hin Tor Waterfall, Sunantha Waterfall). DNA was extracted and nucleotide sequences 

were analyzed from gene ribulose-bisphosphate carboxylase (rbcL) in chloroplast DNA. To analyze data, 

nucleotide sequences of parah trees from Malaysia and Brunei in National Center for Biotechnology 

Information (GenBank) were used for analysis. The total nucleotide sequence was 121 sequences. 

The result showed 3 haplotypes. The haplotype diversity was in the range of 0.000-0.667 and the 

nucleotide diversity was in the range of 0.00000-0.00103. The result of the study of population 

genetic structure shows that dividing the population into two groups (Noppitum group and Malay-

Brunei group). Results of the demographic history study found that the parah tree population in the 

Noppitum district has not expanded the population size. 

Keywords: parah tree, genetic diversity, Nakhon Si Thammarat 

บทน�ำ

	 ต้นประ (Elateriospermum tapos) เป็นพืชในวงศ์ Euphorbiaceace จัดเป็นพืชชนิดเดียวในสกุล 

Elateriospermum ทีแ่พร่กระจายในเอเชยีตะวนัออกเฉยีงใต้ พบมากในประเทศมาเลเซยีและประเทศในแถบหมูเ่กาะ

สมุาตรา(Jaroensutasinee, 2008) ในภาคใต้ของประเทศไทย มพีืน้ทีป่่าประผนืใหญ่โดยมเีนือ้ทีป่่าประมาณ 5,000 ไร่ 

ซึ่งอยู่ในอ�ำเภอนบพิต�ำ จังหวัดนครศรีธรรมราช (Baimai & Tanthalekha, 2007) ต้นประสามารถน�ำมาใช้ประโยชน์

ได้หลายอย่าง โดยเฉพาะลูกประสามารถน�ำมาปรุงเป็นอาหารได้หลายชนิดเช่น ลูกประดอง หรือลูกประทอด เป็นต้น  

จัดเป็นพืชเศรษฐกิจท่ีส�ำคัญของชุมชนในท้องถิ่นของอ�ำเภอนบพิต�ำ จากการศึกษาข้อมูลทางชีววิทยาของต้นประ 

ในอ�ำเภอนบพติ�ำ พบว่าเคยมกีารศกึษาเมือ่ปี พ.ศ. 2551 โดยชดุโครงการพฒันาองค์ความรูแ้ละศกึษานโยบายการจดัการ

ทรัพยากรชีวภาพในประเทศไทย (Biodiversity Research and Training Program-BRT) (Jaroensutasinee, 2008) 

ซึง่ข้อมลูดงักล่าวมกีารศกึษาเมือ่ประมาณสบิปีทีผ่่านมา ปัจจบุนัพบว่าต้นประในอ�ำเภอนบพติ�ำ จงัหวดันครศรธีรรมราช

มีจ�ำนวนลดลงและหาได้ยาก เน่ืองจากการบุกรุกป่าเพื่อการท�ำเกษตรกรรมซึ่งเส่ียงต่อการหายไปในพื้นที่ จึงได้มีการ

อนุรักษ์โดยการน�ำต้นประจากแหล่งอื่นมาปลูกในพื้นท่ีท�ำให้มีการผสมกับต้นพันธุ์ดั้งเดิม ดังนั้นจึงควรมีข้อมูลทาง

พันธุกรรมของต้นประในอ�ำเภอนบพิต�ำ เช่น ข้อมูลล�ำดับนิวคลีโอไทด์ในคลอโรพลาสต์ดีเอ็นเอ แต่พบว่าการศึกษา 
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ล�าดบันวิคลโีอไทด์ในคลอโรพลาสต์ดเีอน็ของต้นประทีม่ปีรากฏอยูใ่นฐานข้อมลู National Center for Biotechnology 

Information (GenBank) เป็นข้อมูลของต้นประในประเทศมาเลเซีย และประเทศบรูไน ซึ่งไม่ปรากฏข้อมูลดังกล่าว

ของต้นประในประเทศไทย ดังนั้นการศึกษาครั้งนี้จึงมีวัตถุประสงค์ (1) เพื่อวิเคราะห์ความหลากหลายทางพันธุกรรม

ของล�าดับนิวคลีโอไทด์จากยีน ribulose-bisphosphate carboxylase (rbcL) ในคลอโรพลาสต์ดีเอ็นเอของต้นประ 

(2) เพื่อวิเคราะห์โครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรของต้นประ และ (3) เพื่อวิเคราะห์ประวัติประชากรของต้นประ

ในอ�าเภอนบพิต�า ข้อมูลดังกล่าวสามารถน�าไปใช้ในการจัดการวางแผนอนุรักษ์ต้นประในอ�าเภอนบพิต�า ในจังหวัด

นครศรีธรรมราชได้

วิธีกำร

 1. ตัวอย่างต้นประ

  เก็บตัวอย่างใบสดของต้นประจากบริเวณอุทยานแห่งชาติเขานัน โดยเก็บตัวอย่างใบสดของต้นประ

จากป่าธรรมชาติ ได้แก่ ป่าธรรมชาติบริเวณบ้านห้วยเลข ป่าธรรมชาติบริเวณน�้าตกหินท่อ ป่าปลูกบริเวณน�้าตกหินท่อ 

และป่าปลูกบริเวณน�้าตกสุนันทา รวมทั้งหมด 118 ต้น (รูปที่ 1) จากนั้นส่งตัวอย่างเข้าห้องปฏิบัติการเพื่อท�าการสกัด

ดีเอ็นเอ

ภำพที่ 1 สถานที่เก็บตัวอย่างต้นประในแต่ละพี้นที่ในอ�าเภอนบพิต�า
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	 2.	 การสกัดดีเอ็นเอ

		  ตดัใบสดขนาด 1×1 มลิลเิมตร น�ำมาสกดัดเีอน็เอด้วยชดุสกดั Thermo Scientific Phire Plant Direct 

PCR Kit ตามวิธีการที่บริษัทแนะน�ำ

	 3.	 การออกแบบไพรเมอร์

		  ออกแบบไพรเมอร์เพื่อเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอจากยีน rbcL ของต้นประ โดยใช้ข้อมูลล�ำดับนิวคลีโอไทด ์

จากฐานข้อมูล GenBank รหัส assession number AY794873.1 เป็นต้นแบบ ซึ่งได้ไพรเมอร์ดังนี้ ET_rbcL_F 5’- 

GGG CAC TAC TGC TAC AAA GT -3’ และ ET_rbcL_R 5’- CCC CTC ATC TAA ACA TCT TCT -3’

	 4.	 การเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอ

		  เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอเป้าหมายด้วยการท�ำปฏิกิริยาลูกโซ่ (PCR) โดยใช้ไพรเมอร์ที่ได้จากการออกแบบ  

ในหลอดพีซีอาร์ซึ่งประกอบด้วย Water, nuclease- free 19.5 ไมโครลิตร, 2x Phire Plant Direct PCR Master Mix 

25 ไมโครลิตร, forward primer 2 ไมโครลิตร และ reverse primer 2 ไมโครลิตร หลังจากนั้นเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอ 

เป้าหมายด้วยเครื่อง PCR MS Major Science Major cycler เริ่มต้นการแยกสายดีเอ็นเอ (initial denaturation)  

ที่อุณหภูมิ 98 องศาเซลเซียส 5 นาที จากนั้นแยกสายดีเอ็นเอ (denaturation) ที่อุณหภูมิ 98 องศาเซลเซียส 5 วินาที  

ลดอุณหภูมิเพื่อให้ไพรเมอร์เข้าคู่กับดีเอ็นเอต้นแบบ (annealing) ที่อุณหภูมิ 58 องศาเซลเซียส 5 วินาที และเพิ่ม

อุณหภูมิเพื่อต่อสังเคราะห์ดีเอ็นเอ (extension) ที่อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส 20 วินาที รวมเป็น 40 รอบ และ 

ใช้อุณหภูมิสุดท้ายเพื่อสังเคราะห์สายดีเอ็นเอ (final extension) ที่อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส 1 นาที

	 5.	 การหาล�ำดับนิวคลีโอไทด์

		  น�ำผลการท�ำปฏิกิริยาพีซีอาร์ไปตรวจสอบด้วยเทคนิค agarose gel electrophoresis แล้วน�ำผลผลิต

พีซีอาร์ที่ได้ท�ำให้บริสุทธิ์ด้วย Gel/PCR Purification Mini Kit (FAVORGEN, BIOTECHCORP.) จากนั้นส่งดีเอ็นเอ

บริสุทธิ์ไปหาล�ำดับนิวคลีโอไทด์ที่หน่วยบริการ (1st Base Laboratory, Malaysia)

	 6.	 การจัดการข้อมูลและวิเคราะห์ความหลากหลายทางพันธุกรรม

		  6.1	 การจัดการข้อมูลล�ำดับนิวคลีโอไทด์

 	  		  เมื่อได้ผลล�ำดับนิวคลีโอไทด์ท�ำการตรวจสอบความถูกต้องของล�ำดับนิวคลีโอไทด์ที่ได้ โดยน�ำไป 

เปรียบเทียบกับล�ำดับนิวคลีโอไทด์จากฐานข้อมูล GenBank ซึ่งในการศึกษาครั้งนี้มีการน�ำข้อมูลล�ำดับนิวคลีโอไทด ์

จากฐานข้อมูลใน GenBank (Accession: AB267940.1, MF435456.1, AY794873.1) มาวิเคราะห์ร่วมด้วย จากนั้น

น�ำล�ำดับนิวคลีโอไทด์มาเรียงล�ำดับ (alignment) ด้วยโปรแกรม ClustalW version 2.0.12 (Larkin et al., 2007) 

แล้วตรวจสอบความถูกต้องด้วยสายตาอีกครั้ง 

		  6.2	 การวิเคราะห์ความหลากหลายทางพันธุกรรม

	  		  วเิคราะห์ความหลากหลายทางพนัธกุรรมได้แก่ nucleotide diversity (π; Nei, 1987), haplotype 

diversity (h; Nei, 1987) และค่า polymorphic site ด้วยโปรแกรม DnaSP version 5 (Librado & Rozas, 2009)

		  6.3	 การวิเคราะห์ความสัมพันธ์เชิงวิวัฒนาการ (phylogenetic tree)

	  		  สร้างต้นไม้วิวัฒนาการจากล�ำดับนิวคลีโอไทด์ของแต่ละตัวอย่างโดยใช้ล�ำดับนิวคลีโอไทด์ของต้น 

Duchesnea indica เป็น outgroup ใช้วิธี Neighbor-joining ตามโมเดลของ kimura -2-parameter โดยใช้ค่า 

bootstrap 1,000 ครั้ง ด้วยโปรแกรม MEGA version 4 (Tamura et al., 2007) 
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		  6.4	 การวิเคราะห์โครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากร

		   	 วิเคราะห์โครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรด้วยวิธี analysis of molecular variance (AMOVA)  

เพื่อเปรียบเทียบระดับความหลากหลายทางพันธุกรรมภายในและระหว่างประชากรโดยใช้โปรแกรม ARLEQUIN 

version 3.5.1.2 (Excoffier & Lischer, 2010) ใช้การท�ำซ�้ำ 10,000 permutations 

		  6.5	 การวิเคราะห์ระยะห่างทางพันธุกรรม

			   วิเคราะห์ระยะห่างทางพันธุกรรมระหว่างประชากรด้วยวิธี pairwise F
ST

 ใช้การท�ำซ�้ำ 10,000 

permutations โดยใช้โปรแกรม ARLEQUIN version 3.5.1.2 (Excoffier & Lischer, 2010)

		  6.6	 การวิเคราะห์ประวัติประชากร

	  	  	 6.6.1	 ทดสอบ neutrality test

		   		  วิเคราะห์ค่า Tajima’s D (Tajima, 1989) และ Fu’s Fs (Fu, 1997) เพื่อทดสอบการ 

เบี่ยงเบนของประชากรจาก neutral evolution ใช้การท�ำซ�้ำ 10,000 permutations โดยใช้โปรแกรม ARLEQUIN 

version 3.5.1.2 (Excoffier & Lischer, 2010) 		   		

		   	 6.6.2	 ทดสอบ mismatch distribution

				    วเิคราะห์ mismatch distribution เพือ่ศกึษาการขยายขนาดของประชากรภายใต้สมมตฐิาน 

sudden expansion model โดยใช้ค่าทดสอบ Harpending Raggedness index (Harpending, 1994) และ  

sum of squared deviations (SSD) เพื่อทดสอบ goodness-of-fit ใช้การท�ำซ�้ำ 10,000 permutations โดยใช้

โปรแกรม ARLEQUIN version 3.5.1.2 (Excoffier & Lischer, 2010) 

ผลการทดลองและวิจารณ์

	 1.	 ความหลากหลายทางพันธุกรรม

		  ล�ำดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rbcL ที่น�ำมาวิเคราะห์มีล�ำดับเบส 647 คู่เบส มีต�ำแหน่ง align sites 

647ต�ำแหน่ง แบ่งเป็น monomorphic sites 645 ต�ำแหน่ง polymorphic sites 2 ต�ำแหน่ง มีแฮโพลไทป์ทั้งหมด 

3 แฮโพลไทป์ ประกอบไปด้วยแฮโพลไทป์ที่เป็น shared haplotype จ�ำนวน 2 แฮโพลไทป์โดยแบ่งเป็นแฮโพลไทป์

ที่เป็น shared haplotype ระหว่างประชากร 2 แฮโพลไทป์ โดยแฮโพลไทป์ H01 เป็นแฮโพลไทป์ที่มีสมาชิกจาก 

ทุกแหล่งตัวอย่างในอ�ำเภอนบพิต�ำ และแฮโพลไทป์ H02 เป็นแฮโพลไทป์ที่มีสมาชิกจากป่าธรรมชาติน�้ำตกหินท่อ  

ป่าปลกูน�ำ้ตกสนุนัทา และจากกลุม่ประเทศมาเลเซยีและบรไูน โดยแฮโพลไทป์ H03 เป็น rare haplotype ซึง่มสีมาชกิ 

มาจากกลุ่มประเทศมาเลเซียและบรูไน (ตารางที่ 2) ส�ำหรับค่า haplotype diversity มีค่าอยู่ในช่วง 0.000-0.667  

ส่วนค่า nucleotide diversity มีค่าอยู่ในช่วง 0.00000-0.00103 โดยค่า haplotype diversity ของประชากร 

ทั้งหมดมีค่า 0.154+0.016 และค่า nucleotide diversity ของประชากรทั้งหมดมีค่า 0.00003+0.00003 ส�ำหรับ 

ค่าความหลากหลายทางพันธุกรรมได้แก่ จ�ำนวนแฮโพลไทป์, จ�ำนวน polymorphic sites, haplotype diversity (h)  

และ nucleotide diversity (π) แสดงในตารางที่ 1 จากผลการทดลองในครั้งนี้ที่พบว่าค่า haplotype diversity  

มีค่าสูงในขณะที่ค่า nucleotide diversity มีค่าต�่ำในทุกกลุ่มประชากรเป็นการบ่งบอกว่าประชากรต้นประก�ำลัง 

เริ่มมีการสะสมรูปแบบการกลายพันธุ์มาเรื่อย ๆ ตามระยะเวลาที่ผ่านมา (Avise et al., 1984; Rogers, 1992) 

ลักษณะรูปแบบดังกล่าวสามารถพบได้ในพืชหลายชนิด เช่น ต้น roundleaf chastetree (Vitex rotundifolia)  

(Sun et al., 2019), ต้น magnolia  (Michelia shiluensis) (Deng et al., 2020) และต้น lacy tree fern (Alsophila 
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podophylla) (Su et al., 2005) เป็นต้น และจากล�ำดบันวิคลโีอไทด์ทีท่�ำการวเิคราะห์ พบต�ำแหน่ง polymorphic site  

เพียง 2 ต�ำแหน่ง ซึ่งแบ่งแฮโพลไทป์ออกเป็นจ�ำนวน 3 แฮโพลไทป์ และเป็น rare haplotype เพียง 1 แฮโพลไทป์  

ซึ่งเป็นแฮโพลไทป์จากกลุ่มประเทศมาเลเซียและบรูไน แสดงว่าต้นประในอ�ำเภอนบพิต�ำมีความหลากหลายทาง

พันธุกรรมต�่ำ เมื่อเปรียบเทียบกับต้นประจากกลุ่มประเทศมาเลเซียและบรูไน (Tokuoka, 2007) ซึ่งสาเหตุที่กลุ่ม 

ต้นประในอ�ำเภอนบพิต�ำมีความหลากหลายทางพันธุกรรมต�่ำอาจเป็นผลมาจากการถูกบุกรุกท�ำลายมาเป็นเวลานาน  

ซึง่มหีลกัฐานในพืชหลายชนดิทีเ่ป็นพชืในกลุม่ใกล้สญูพนัธุแ์ละพบว่ามคีวามหลากหลายทางพนัธกุรรมต�ำ่ เช่น ต้น China 

sunflower (Leucomeris decora) (Zhao & Gong, 2012) และ ต้น trunkless cycad (Cycas simplicipinna) 

(Feng et al., 2014) ดังนั้นจึงควรมีการจัดการในการเพิ่มความหลากหลายทางพันธุกรรม เช่น การน�ำต้นประจาก 

แหล่งอื่นที่มีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูงกว่าแต่ไม่มีความแตกต่างทางพันธุกรรมกับต้นพันธุ์ในพื้นที่น�ำมาปลูก

ทดแทนเพื่อเพิ่มความหลากหลายทางพันธุกรรม

ตารางที่ 1 ค่าความหลากหลายทางพันธุกรรม

Collecting
localities

Haplotype Huay lek
 (A)

Hin Tor 
(B)

Hin Tor 
(C)

Sunantha
(D)

Malay-
Brunei

Total

Huay lek (A)
Hin Tor (B)
Hin Tor (C)
Sunantha (D)
Malay-Brunei

Total

HAP 1
HAP 2
HAP 3

Total

40
-
-

40

34
6
-

40

28
-
-

28

9
1
-

10

-
2
1

3

111
9
1

121

40
40
28
10
3

121

0
1
0
1
1

2

1
2
1
2
2

3

0.000 ± 0.000
0.010 ± 0.311
0.000 ± 0.000
0.040 ± 0.231
0.667 ± 0.314

0.154 ± 0.016

0.00000 ± 0.00000
0.00002 ± 0.00001
0.00000 ± 0.00000
0.00012 ± 0.00040
0.00103 ± 0.00048

0.00003 ± 0.00003

N No.
polymorphic sites

No.
haplotypes

Haplotype 
diversity (h)
(mean±SD)

Nucleotide diversity 
(π)

(mean±SD)

ตารางที่ 2 การกระจายของแฮโพลไทป์ในแต่ละพื้นที่เก็บตัวอย่าง
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	 2.	 โครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากร

		  จากการศึกษาโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากร พบว่ามีความแตกต่างของโครงสร้างทางพันธุกรรมเมื่อ

วิเคราะห์จากประชากรรวมทั้งหมด (single region) โดยมีค่า φ
ST
 =

 
0.39484 (p= 0.000) ประชากรมีความแปรปรวน

ภายในกลุ่ม 60.52 เปอร์เซ็นต์ (ตารางที่ 3) ผลการวิเคราะห์ค่า pairwise F
ST
 พบว่ามีความแตกต่างของกลุ่มประชากร

ระหว่างป่าธรรมชาติบ้านห้วยเลขกับป่าธรรมชาติน�้ำตกหินท่อ, และมีความแตกต่างระหว่างจุดเก็บตัวอย่างในอ�ำเภอ 

นบพิต�ำทุกจุดกับกลุ่มต้นประจากประเทศมาเลเซียและบรูไน (ตารางที่ 4) การวิเคราะห์ความสัมพันธ์เชิงวิวัฒนาการ 

พบว่าสามารถแบ่งกลุ่มได้เป็นสองกลุ่ม (ภาพที่ 2) โดยกลุ่มที่ 1 ประกอบด้วยต้นประจากกลุ่มต้นประในอ�ำเภอนบพิต�ำ  

(HAP 1) ส่วนกลุ่มที่ 2 ประกอบด้วยต้นประจากกลุ่มประเทศมาเลเซียและบรูไนรวมถึงกลุ่มต้นประบางส่วนจาก 

ป่าธรรมชาติน�้ำตกหินท่อและป่าปลูกน�้ำตกสุนันทา (HAP 2, HAP 3) (รูปที่ 2) 

	 รปูแบบโครงสร้างทางพนัธศุาสตร์ประชากรบ่งบอกถงึความสามารถในการอยูร่อดทีส่ิ่งมชีวีติสามารถปรบัตวั 

ให้เหมาะสมกับแหล่งท่ีอยู่น้ัน ๆ โดยแสดงออกในรูปแบบของความหลากหลายทางพันธุกรรมที่เหมาะสมกับกลุ่ม

ประชากร โดยการเกดิโครงสร้างพนัธศุาสตร์ประชากรเกดิจากการทีม่กีารขดัขวางความสามารถในการส่งถ่ายยนีในกลุม่

ประชากรเช่น การขัดขวางการเกิดการถ่ายเทยีนอันเนื่องมาจากปัจจัยต่างๆ เช่น ปัจจัยทางสิ่งกีดขวางทางภูมิศาสตร์ 

หรือระยะทางที่ห่างไกลซึ่งส่งผลต่อความสามารถในการเคลื่อนที่เพื่อสืบพันธุ์ (Ayala, 1982; Slatkin, 1987) ซึ่งจาก 

ผลการวเิคราะห์ความแตกต่างทางพนัธกุรรมในการศกึษาครัง้นีท้ีพ่บว่ากลุ่มประชากรต้นประในภาคใต้กบักลุ่มประชากร 

ต้นประในประเทศมาเลเซียและบรูไนมีความแตกต่างทางพันธุกรรมซึ่งน่าจะเกิดจากปัจจัยปัจจัยทางภูมิศาสตร์และ 

ระยะทางที่ห่างกันมีผลในการขัดขวางการแลกเปลี่ยนลักษณะทางพันธุกรรมระหว่างประชากรทั้งสองพื้นที่ อีกทั้ง 

ผลจากการวิเคราะห์ pairwise F
ST

 พบว่ามีความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างป่าธรรมชาติบ้านห้วยเลขและ 

ป่าธรรมชาติน�้ำตกหินท่อ ซึ่งทั้งสองพื้นที่ถูกขวางกั้นด้วยสองฝั่งของภูเขาจึงน่าจะเป็นสาเหตุให้มีการขัดขวางการ 

ผสมพนัธุร์ะหว่างประชากรและส่งผลให้เกดิความแตกต่างทางพนัธกุรรมได้เช่นเดยีวกนั ในประชากรพชืพบว่ามหีลายชนดิ 

ที่มีความแตกต่างทางพันธุกรรมเน่ืองมาจากการขัดขวางการถ่ายเทยีนจากสภาพภูมิศาสตร์และระยะทางที่ห่างกัน 

เช่น swamp weeds (Hygrophila pogonocalyx) ที่อยู่ระหว่างฝ่ังตะวันออกและฝ่ังตะวันตกของประเทศไต้หวัน 

(Huang et al., 2005) ซึ่งถูกขวางกั้นด้วยแผ่นดินระหว่างสองฝั่งทะเล ต้น elephant foot yam (Amorphophallus 

paeoniifolius) ในพืน้ทีภ่าคกลางของประเทศจนีทีถ่กูขวางกัน้ด้วยพืน้ทีร่าบสูงทางตอนกลางของประเทศ (Gao et al., 

2017) และ ต้น parrot-flower (Psittacanthus sonorae) ที่อยู่ในแผ่นดินใหญ่และบริเวณปลายแหลมแคลิฟอร์เนีย 

ประเทศสหรัฐอเมริกา (Ornelas et al., 2019) เป็นต้น
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ตำรำงที่ 3 การวิเคราะห์โครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรด้วยวิธี Analysis of Molecular Variance (AMOVA)

Source of variation

Huay lek (A) Hin Tor (B) Hin Tor (C) Sunantha (D) Malay-Brunei

df Sum of 
squares

Variance 
components

Percentage of 
variation

p-value

Among populations

Within populations

Total

4

116

120

3.499

6.667

10.165

0.03750 Va

0.05747 Vb

0.09497

39.48

60.52

φ
ST
  = 0.39484*

(p=0.000)

ตำรำงที่ 4 การวิเคราะห์ความแตกต่างทางพันธุกรรมด้วยวิธี pairwise F
ST

*significant differentiation (p< 0.05)

Huay lek (A)

Hin Tor (B)

Hin Tor (C)

Sunantha (D)

Malay-Brunei

-

0.12821*

0.00000

0.16955

0.97142*

-

0.10332

-0.05541

0.73575*

-

0.11672

0.95997*

-

0.75106* -

ภำพที่ 2 การวิเคราะห์ความสัมพันธ์เชิงวิวัฒนาการ
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	 3.	 ประวัติประชากร

		  การศกึษาประวตัปิระชากรเป็นการศกึษาถงึรปูแบบการเปลีย่นแปลงของ effective population size 

ในช่วงระยะเวลาที่ผ่านมา การใช้ล�ำดับนิวคลีโอไทด์ในการวิเคราะห์สามารถที่จะน�ำมาสร้างเป็นโมเดลของรูปแบบ 

ของการกลายพันธุ์เพื่อใช้คาดคะเนการเปลี่ยนแปลงที่ผ่านมาได้เช่น การตรวจสอบการขยายขนาดของประชากร 

โดยการศึกษาย้อนกลับด้วยวิธีการทาง coalescent เพื่อคาดคะเนประชากรก่อนและหลังการขยายตัว (Tajima, 

1989 ; Rogers and Harpending, 1992) ซึ่งจากการวิเคราะห์ประวัติประชากรด้วยวิธีการทดสอบ 3 วิธี ในการศึกษา

ครั้งนี้สรุปได้ว่าประชากรต้นประในอ�ำเภอนบพิต�ำไม่มีการขยายขนาดประชากร โดยวิธีที่ 1 การทดสอบการเบี่ยงเบน 

ไปจาก neutral population พบว่าค่า D statistic มีค่า 0.000 (p= 0.000) และค่า Fs statistic มีค่า 0.000  

(p= 0.000) ซึ่งจากผลการทดสอบ neutrality test ทั้งวิธี Tajima’s D test และ Fu’s Fs test มีค่าเท่ากับศูนย์ 

แสดงว่าประชากรไม่มีการเบี่ยงเบนไปจากสมดุล และไม่มีการขยายขนาดประชากรเพิ่มเติม (Yang, 2006) ส�ำหรับ

ค่า Fu’s Fs ซึ่งเป็นพารามิเตอร์ที่มีประสิทธิภาพสูงและนิยมใช้ในการตรวจสอบการขยายขนาดของประชากรที่ 

เหมาะสมกบัเครือ่งหมายพนัธกุรรมทีเ่ป็นนอนรคีอมบเินชนั (non- recombination genetic data) (Ramirez-Soriano  

et al., 2008) มีค่าเท่ากับศูนย์ด้วยเช่นกัน จึงเป็นการยืนยันว่าประชากรต้นประในอ�ำเภอนบพิต�ำอยู่ในสภาวะสมดุล 

ทางพันธุกรรมและไม่มีการขยายขนาดประชากรเพิ่มเติม วิธีที่ 2 การทดสอบ mismatch distribution พบว่า 

ไม่สอดคล้องกับ sudden expansion model โดยมีค่า SSD เท่ากับ 0.13788 (p=0.100) และค่า Harpending 

Raggedness index เท่ากับ 0.25028 (p=0.100) (ตารางที่ 5) ซึ่งสรุปได้ว่าประชากรต้นประไม่มีการขยายขนาด

ประชากร และวิธีท่ี 3 การทดสอบค่าพารามิเตอร์เพื่อแสดงขนาดของประชากรก่อน (�
0
)และหลัง (�

1
) การขยาย 

ขนาดประชากร พบว่าค่า �
1
 มีค่ามากกว่าค่า �

0
 ในค่าของประชากรรวม, กลุ่มต้นประบางส่วนจากป่าธรรมชาติน�้ำตก

หินท่อและป่าปลูกน�้ำตกสุนันทาเล็กน้อย (ตารางที่ 5) ซึ่งแสดงว่าประชากรต้นประมีการขยายขนาดประชากรเพียง

เล็กน้อยเท่านั้น ผลการศึกษาประวัติประชากรในครั้งนี้สอดคล้องกับรูปแบบประวัติประชากรพืชหลายชนิดที่อยู่ใน

สภาวะใกล้สูญพันธุ์ ซึ่งพบว่าประชากรอยู่ในสภาวะสมดุลและไม่มีการขยายขนาดประชากรเพิ่มเติม ได้แก่ ต้น China 

sunflower (Leucomeris decora) ในประเทศจีน (Zhao & Gong, 2012) และ ต้น trunkless cycad (Cycas 

simplicipinna) ในประเทศจีนตอนใต้และในประเทศเมียนมาร์ (Feng et al., 2014) ดังนั้นในการจัดการอนุรักษ์พันธุ์ 

ต้นประในพื้นที่อ�ำเภอนบพิต�ำ จังหวัดนครศรีธรรมราชจึงควรมีมาตรการในการฟื้นฟูและอนุรักษ์พันธุ์ต้นประอย่าง 

เข้มข้นเพื่อให้มีแหล่งต้นพันธุ์เพิ่มมากขึ้นและคงความหลากหลายทางพันธุกรรมไว้
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สรุป

	 จากผลการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของประชากรต้นประในอ�ำเภอนบพิต�ำพบว่ามีความ 

หลากหลายทางพันธุกรรมต�่ำ และมีความแตกต่างของโครงสร้างทางพันธุกรรมระหว่างประชากรต้นประในอ�ำเภอ 

นบพิต�ำกับประชากรต้นประในกลุ่มประเทศมาเลเซียและบรูไน และยังพบว่าประชากรต้นประในอ�ำเภอนบพิต�ำไม่ม ี

การขยายขนาดประชากรและอยู่ในสภาวะสมดุล
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