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บทคัดย่อ
	 ศึกษาโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากร
และประวัติประชากรของปลากระบอก (Liza 
subviridis) ในอ่าวไทยโดยวิเคราะห์จาก 
ความหลากหลายของล�ำดับนิวคลีโอไทด์ใน
ไมโทคอนเดรียบริเวณคอนโทรลรีเจียนเก็บ
ตัวอย่างจาก 7 จังหวัด คือ ปัตตานี สงขลา 
นครศรีธรรมราช เพชรบุรี สมุทรสงคราม 
ระยอง และตราด จ�ำนวนท้ังหมด 147 ตวั พบว่า  
มีจ�ำนวนแฮโพลไทป์ท้ังหมด 38 แฮโพลไทป ์
ประกอบไปด้วย shared haplotye 13  
แฮโพลไทป์ และ rare haplotype 25 แฮโพลไทป์  
การที่มีจ�ำนวน rare haplotype จ�ำนวนมาก
แสดงว่าประชากรปลากระบอกในอ่าวไทย 
มีจ�ำนวนเพศเมียที่มีความสามารถในการ 

ขยายพันธุ ์เป็นจ�ำนวนมาก ค่า haplotype 
diversity และ nucleotide diversity มีค่า 
0.779 และ 0.065 ตามล�ำดับ จากการทดสอบ 
neutrality test พบว่าค่า Tajima’s D และ  
Fu’ Fs มีค่า -1.586 และ -10.031 และ 
มีนัยส�ำคัญทางสถิติซึ่งเบี่ยงเบนไปจากสมดุล 
(neutral population) แสดงว่าประชากร
ปลากระบอกในอ่าวไทยเคยมีการขยายขนาด
มาก่อน โดยจากการทดสอบ mismatch 
distribution พบว่า ประชากรน่าจะมกีารขยาย 
ขนาดมาประมาณ 100,000 - 10,000 ปี 
ที่ผ่านมา ในยุคไพลสโตซีนจนถึงยุคโฮโลซีน 
การทดสอบโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากร
ด้วยวิธี AMOVA พบว่าประชากรปลากระบอก
ในอ่าวไทยมีโครงสร้างทางพันธุกรรมเกิดขึ้น 
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แต่ไม ่ มีความแตกต่างของโครงสร ้างทาง
พนัธกุรรมระหว่างประชากรในอ่าวไทยตอนล่าง 
กับอ่าวไทยตอนบน ผลการศกึษาครัง้นีส้ามารถ
น�ำมาใช้เป็นข้อมูลในการจัดการปลากระบอก
ในอ่าวไทยได้

ค�ำส�ำคญั : ไมโทคอนเดรยีลดเีอน็เอ, คอนโทรล
รีเจียน, ประวัติประชากร, ปลากระบอก

ABSTARCT
	 Population genetic structure and 
demographic history of the Greenback 
Mullet (Liza subviridis) living along the 
Thailand’s Gulf coast was analysed 
based on the variation of the nucleotide 
sequence of mitochondrial DNA control 
region (mtDNA CR). The mtDNA CR 
sequences of 147 individual collecting 
from 7 sampling sites : Pattani, Songkhla, 
Nakorn Si Thammarat, Petchburi, Samut 
Songkram, Rayong and Trat province, 
were analyzed. A total of 38 haplotypes, 
consisting of 13 shared and 25 rare 
haplotypes, were identified. An excess 
of rare haplotypes indicated that the 
female effective population size of L. 
subviridis living in the Gulf of Thailand 
is large. Estimated values of haplotype 

diversity and nucleotide diversity were 
0.779 and 0.065, respectively. The results 
of neutrality tests, both Tajima’s D and 
Fu’s F

S 
statistics, yielded negative values 

(-1.586 and -10.031, respectively) and 
statistically significant deviation from  
the neutrality, indicating that the L. 
subviridis living in the Thailand’s Gulf 
coast had experienced population 
expansion. Mismatch distribution analysis 
indicated that a possible expansion that 
would occur 100,000 - 10,000 years 
ago during Pleistocene to Holocene 
glaciations period. The analysis of 
molecular variance (AMOVA) showed the 
genetic structure of the population living 
in Gulf of Thailand. But genetic structure 
was not differenced between lower 
and upper Gulf of Thailand. This study 
is necessary information contributing 
to efficient strategies to conserve this 
species in Gulf of Thailand.

Key words : mitochondrial DNA, Control 
region, Demographic history, Greenback 
Mullet 
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บทน�ำ
	 ปลากระบอก (Liza subviridis) เป็น
ปลาท่ีอาศัยตามแหล่งน�้ำธรรมชาติท่ีน�้ำทะเล
เข้าถึงเช่นป่าชายเลนและบริเวณแม่น�้ำที่ติดต่อ
กบัทะเลตลอดจนบรเิวณแนวชายฝ่ัง ในฝ่ังทะเล
อ่าวไทยที่มีระยะทางยาวถึง 1,960 กิโลเมตร 
(Yanagi and Takao, 1998) จะพบการแพร่
กระจายของปลากระบอกได้ตลอดแนวชายฝั่ง 
(ปิยะเทพ อาวะกุล, 2553) ปลากระบอกเป็น
ปลาเศรษฐกิจที่นิยมบริโภคสด และแปรรูป 
เน่ืองจากสามารถน�ำมาท�ำเป็นอาหารได้หลาย
ชนดิ จากข้อมลูทางสถิติประมงในปี พ.ศ. 2555  
พบว่า การจับปลากระบอกในประเทศไทย
ในแต่ละปีมีปริมาณมากกว่า 6,000 ตันต่อปี  
(กลุ่มวิจัยและวิเคราะห์สถิติทางการประมง, 
2555) จากการท่ีมีความต้องการบริโภคปลา 
กระบอกเพิ่มมากขึ้นจึงควรมีแนวทางในการ
บริหารจัดการปลากระบอกเพื่อรักษาความ
หลากหลายทางพันธุกรรมและสามารถใช้
ประโยชน์ได้อย่างยั่งยืน ซึ่งการจัดการดังกล่าว 
จ�ำเป ็นต ้องมีข ้อมูลทางพันธุศาสตร ์ เช ่น 
โครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรเพื่อใช้ในการ
จดัการแต่พบว่าข้อมลูดงักล่าวของปลากระบอก
ในอ่าวไทยยังไม่เคยมีมาก่อน 
	 โครงสร้างพนัธศุาสตร์ประชากรเกดิจาก
การเปลี่ยนแปลงทางพันธุกรรมอันเนื่องมาจาก
ปัจจยัตา่ง ๆ  ทีม่ีผลกระทบตอ่การเปลีย่นแปลง
ความถี่ของยีน หรือความหลากหลายทาง
พนัธกุรรมซึง่อาจเกดิจากปัจจยัทางสิง่แวดล้อม 
การอพยพหรือการกลายพันธุ์ (Ayala, 1982; 
Slatkin, 1987) รูปแบบโครงสร้างพันธุศาสตร์

ประชากรจะบ่งบอกถึงความสามารถในการอยู่
รอดที่ส่ิงมีชีวิตสามารถปรับตัวให้เหมาะสมกับ
แหล่งที่อยู่โดยแสดงออกในรูปแบบของความ
หลากหลายทางพันธุกรรมที่เหมาะสมกับกลุ่ม
ประชากร (Tudela et al., 1999) ซึ่งสามารถ
น�ำข้อมลูโครงสร้างทางพันธศุาสตร์ประชากรไป
ใช้ในการวางแผนจดัการทรัพยากรให้เหมาะสม
กบัแหล่งทีอ่ยูไ่ด้ (Roldan et al., 2000) อกีทัง้
ยังสามารถใช้ระบุกลุ่มทางพันธุกรรม (genetic 
stock) ของประชากรในธรรมชาติจากแหล่ง
อาศัยต่าง ๆ เพื่อเป็นฐานข้อมูลในการคัดเลือก
สายพันธ์ุที่เหมาะสมเพื่อใช้ในการเพาะเลี้ยงได้
การศึกษาคร้ังนี้มีวัตถุประสงค ์ เ พ่ือศึกษา
โครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากร และประวัติ
ประชากรของปลากระบอกในทะเลอ่าวไทย 
โดยใช ้ เครื่ อ งหมายพันธุ กรรมคือล� ำดับ 
นิ วคลี โอ ไทด ์ ใน ไม โทคอนเดรี ยบริ เวณ 
คอนโทรลรีเจียน (control region) ซึ่งเป็น
บริเวณที่มีอัตราการกลายพันธุ์ที่สูงมากกว่า
บริเวณอื่นในไมโทคอนเดรีย 5 - 10 เท่า และ
สูงกว่าในยีนในนิวเคลียส 25 - 100 เท่า อีกทั้ง
มีการถ่ายทอดพันธุกรรมทางแม่ท�ำให้ไม่ต้อง
ใช้ตัวอย่างในการศึกษามากเมื่อเทียบกับการใช้
เครื่องหมายพันธุกรรมชนิดอื่น (Boore, 1999) 
จึงเหมาะสมในการน�ำมาศกึษาความแปรปรวน
ทางพันธุกรรมภายในประชากร (Ghivizzani 
et al., 1993 ; Douzery and Randi, 1997 ; 
Guo et al., 2011) ผลการศึกษาครั้งนี้สามารถ
น�ำไปใช้ในการจัดการประชากรปลากระบอก 
ในบริเวณฝั่งอ่าวไทยได้อย่างมีประสิทธิภาพ 
และยังคงไว้ซึ่งความหลากหลายทางพันธุกรรม 
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วิธีการ
	 1.	 การเก็บตั วอย ่ างและการสกัด
ดีเอ็นเอ 
	 เก็บตัวอย่างปลากระบอกจากจังหวัด
ปัตตานี สงขลา นครศรีธรรมราช เพชรบุรี 
สมุทรสงคราม ระยอง และตราด รวมท้ังหมด
จ�ำนวน 147 ตัว (ภาพที่ 1, ตารางที่ 1) จากนั้น
น�ำเน้ือปลา (muscle tissue) น�ำ้หนกัประมาณ 
20–30 มิลลิกรัม มาสกัด total genomic 
DNA ด้วยชุดสกัด Tissue Genomic DNA 
Extraction Mini Kit (FAVORGEN, BIOTECH 
CORP.)

ภาพที่ 1 บริเวณพื้นที่เก็บตัวอย่าง

	 2.	 การเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอเป้าหมาย 
	 เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอเป้าหมายบริเวณ
คอนโทรลรีเจียนด้วยการท�ำปฏิกิริยาพีซีอาร์ 
(PCR) โดยใช้ forward primer LSCR_H1 

5’- TCA ACT CCT ATC TAT AGC TCC  
C 3’ และ reverse primer LSCR_L1 5’- 
GTC CAT CTT AAC ATC TTC AGT GTC 3’  
ในหลอดพีซอีาร์ประกอบด้วย 10X Taq buffer 
5 ไมโครลิตร, 25 mM MgCl

2
 7.5 ไมโครลิตร, 

2 mM dNTPs mix 4 ไมโครลิตร, 10 mM 
primer forward 2 ไมโครลิตร,10 mM 
primer reverse 2 ไมโครลิตร, Taq DNA 
polymerase (RBCbiosciences, USA) 
0.5 ไมโครลิตร (2.5 unit), DNA template  
5 ไมโครลิตร (50 - 100 ng) และ ultrapure 
water 24 ไมโครลิตร เพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอ 

เป้าหมายด้วยเครือ่ง Mastercycler, Eppendorf  
(Germany) เร่ิมต้นโดยการแยกสายดีเอ็นเอ 
(initial denaturation) ที่อุณหภูมิ 94 องศา
เซลเซียส 4 นาที จากนั้นแยกสายดีเอ็นเอ 
(denaturation) ที่อุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส 
40 วินาที, ลดอุณหภูมิเพื่อให้ไพรเมอร์เข้าคู่กับ
ดีเอ็นเอต้นแบบ (annealing) ที่อุณหภูมิ 54 
องศาเซลเซียส 1 นาที และเพ่ิมอุณหภูมิเพื่อ
ต่อสังเคราะห์ดีเอ็นเอ (extension) ที่อุณหภูมิ 
72 องศาเซลเซียส 1 นาทีรวมเป็นจ�ำนวน 35 
รอบ และใช้อุณหภูมิสุดท้ายเพื่อสังเคราะห์ 
สายดีเอ็นเอ (final extension) ที่อุณหภูมิ 
72 องศาเซลเซียส 10 นาที แล้วน�ำผลการท�ำ 
ปฏิกิริยาพีซีอาร ์ไปตรวจสอบด้วยเทคนิค 
agarose gel electrophoresis น�ำผลผลิต
พีซีอาร ์ที่ ได ้ท�ำให ้บริสุทธ์ิด ้วย Gel/PCR 
Purification Mini Kit (FAVORGEN, BIOTECH 
CORP.) จากนั้นส่งดีเอ็นเอบริสุทธิ์ที่ได้ไปหา
ล�ำดับนิวคลีโอไทด์ที่หน่วยบริการ (1ST Base 
Laboratory, Malaysia)
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	 3.	 การจัดการข้อมูลและการวิเคราะห์
ความหลากหลายทางพันธุกรรม
		  3.1	 ก า ร จั ด ก า ร ข ้ อ มู ล ล� ำ ดั บ 
นิวคลีโอไทด์
	 	 เช่ือมต่อข้อมูลชิ้นส่วนล�ำดับนิวคลี-
โอไทด์ด้วยโปรแกรม CAP3 software (Huang 
and Madan, 1999) ท�ำการ alignment  
ด้วยโปรแกรม ClustalW version 2.0.12 
(Larkin et al., 2007) แล้วปรับด้วยสายตา
อีกครั้ง
		  3.2	 การวเิคราะห์ความหลากหลาย
ทางพันธุกรรม
		  วิเคราะห์ความหลากหลายทาง
พันธุกรรมโดยหาค่า nucleotide diversity 
(π; Nei, 1987), haplotype diversity  
(h; Nei, 1987) และค่า mean number of 
nucleotide differences ระหว่างแฮโพลไทป์
ทั้งหมดด้วยโปรแกรม DnaSP version 5.00 
(Librado and Rozas, 2009) 
	 4.	 การวิเคราะห์โครงสร้างพันธุศาสตร์
ประชากร
		  4.1	 โครงสร้างพนัธศุาสตร์ประชากร
		  วิเคราะห์โครงสร้างพันธุศาสตร์
ประชากรด้วยวิธี analysis of molecular 
variance (AMOVA) เพื่อเปรียบเทียบระดับ
ความหลากหลายทางพันธุกรรมภายในและ
ระหว่างประชากรโดยใช้โปรแกรม ARLEQUIN 
version 3.5.1.2 (Excoffier and Lischer, 
2010) ใช้การท�ำซ้ำ 10,000 permutations 
วิเคราะห์ค่า F - statistic ได้แก่ Φ

CT
, Φ

SC 

และ Φ
ST
 ใช้การท�ำซำ้ 10,000 permutations 

การวิเคราะห์แบบแรกแบ่งประชากรเป็น 7 กลุ่ม 

ประชากรตามจังหวัดที่เก็บตัวอย่าง (single 
reg ion)  ได ้แก ่จั งหวัดป ัตตานี  สงขลา 
นครศรธีรรมราช เพชรบรุ ีสมทุรสงคราม ระยอง
และตราด การวิเคราะห์แบบท่ีสองแบ่งกลุ่ม 
ประชากรตามแนวเส้นละติจูด ได้แก่ อ่าวไทย
ตอนล่างประกอบด้วยประชากรจากจังหวัด
ปัตตานี สงขลา และนครศรีธรรมราช และ 
อ่าวไทยตอนบนประกอบด้วยประชากรจาก
จังหวัดเพชรบุรี สมุทรสงคราม ระยอง และ
ตราด 
		  4.2	 ระยะห่างทางพันธุกรรม
		  วิเคราะห์ระยะห่างทางพันธุกรรม
ระหว่างประชากรด้วยวิธี pairwise F

ST
 ใช้ 

การท�ำซ้ำ 10,000 permutations โดยใช้
โปรแกรม ARLEQUIN version 3.5.1.2 
(Excoffier and Lischer, 2010)
	 5.	 การวิเคราะห์ประวัติประชากร
	  	 5.1	 ทดสอบ neutrality test
		  วิเคราะห์ค่า Tajima’s D (Tajima,  
1989) และ Fu’s Fs (Fu, 1997) เพื่อทดสอบ 
การเบี่ยงเบนของประชากรจาก neutral 
popu l a t i o n  ใช ้ ก า รท� ำ ซ้ ำ  10 , 0 0 0 
permutations โดยใช้โปรแกรม ARLEQUIN 
version 3.5.1.2 (Excoffier and Lischer, 
2010) 	 	  	 	
		  5.2	 ท ด ส อ บ  m i s m a t c h 
distribution
		  วิเคราะห์ mismatch distribution 
เพื่อศึกษาการขยายขนาดของประชากรภายใต้
สมมติฐาน sudden expansion model โดย 
ใช้ค่าทดสอบ Harpending Raggedness  
index (Harpending, 1994) และ sum of 
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squared deviations (SSD) เพ่ือทดสอบ 
goodness - of - fit ใช้การท�ำซ้ำ 10,000 
permutations โดยใช้โปรแกรม ARLEQUIN 
version 3.5.1.2 (Excoffier and Lischer, 
2010) ประเมินขนาดของประชากรด ้วย
พารามิเตอร์ θ

0
 และ θ

1
 เมื่อ θ

0
 และ θ

1
 

เท่ากับ 2Nµ เมื่อ N คือค่า effective female 
population size 
 		  5.3	 สร้าง minimum spanning 
tree (MSN)
		  สร้าง minimum spanning tree 
เพื่อศึกษาความสัมพันธ ์ของแต่ละแฮโพล
ไทป์โดยใช้ค่า mean number of pairwise 
dif ferences  ระหว ่างแฮโพลไทป ์ด ้วย 
โปรแกรม ARLEQUIN version 3.5.1.2 
(Excoffier and Lischer, 2010) ใช้การท�ำซ้ำ 
10,000 permutations 	
		  5.4	 หาระยะเวลาในการขยาย
ขนาดประชากร 
		  หาเวลาในการขยายขนาดประชากร 
(t) โดยใช้สตูร t = τ/2μ เมือ่ τ คอื expansion 
time และ 2μ = μ X generation time 
X number of bases เมื่อค่า μ คือค่า  
mutation rate และมีค่าเท่ากับ 20% per 
million year (Bowen and Grant, 1997)

ผลการวิจัยและวิจารณ์
	 1.	 ความหลากหลายทางพันธุกรรม
	 ล�ำดับนิวคลีโอไทด์ของปลากระบอก
แต่ละตัวมีล�ำดับเบสต้ังแต่ 538 - 545 คู่เบส  

มีต�ำแหน ่ง  al ign  s ites  531 ต�ำแหน ่ง  
แบ่งเป็น monomorphic sites 401 ต�ำแหน่ง 
polymorphic sites 130 ต�ำแหน่ง (singleton 
variable site 11 ต�ำแหน่ง และ parsimony 
variable site 119 ต�ำแหน่ง) มีแฮพโพลไทป์
ทั้งหมด 38 แฮพโพลไทป์ ประกอบไปด้วย 
แฮพโพลไทป์ที่ เป ็น shared haplotype 
จ�ำนวน 13 แฮพโพลไทป ์ โดยแบ ่งเป ็น 
แฮพโพลไทป์ที่ เป ็น shared haplotype 
ระหว่างประชากร 11 แฮพโพลไทป์ และ 
shared haplotype ภายในประชากร 2  
แฮพโพลไทป์ โดยแฮพโพลไทป์ LS07 เป็น 
แฮพโพลไทป์เดียวที่มีสมาชิกจากทุกจังหวัด 
(ตารางที่2) โดยทุกกลุ ่มประชากรมี rare 
haplotype รวมจ�ำนวน 25 แฮพโพลไทป์  
โดยจงัหวดัระยองม ีrare haplotype มากทีส่ดุ 
8 แฮพโพลไทป์ รองลงมา คือ จังหวัดปัตตานี  
6 แฮพโพลไทป์ และจงัหวดัสงขลา 5 แฮพโพลไทป์  
ส�ำหรบัค่า haplotype diversity มค่ีาอยูใ่นช่วง  
0.100 - 0.957 ส่วนค่า nucleotide diversity 
มีค ่าอยู ่ ในช ่วง 0.000 - 0.071 โดยค ่า 
haplotype diversity ของประชากรท้ังหมด
มีค่า 0.779 + 0.035 และค่า nucleotide 
diversity ของประชากรทั้งหมดมีค่า 0.065 
+ 0.004 ส�ำหรับค่าความหลากหลายทาง
พันธุกรรมได้แก่ จ�ำนวนแฮพโพลไทป์, จ�ำนวน 
polymorphic sites, haplotype diversity 
(h) และ nucleotide diversity (π) แสดงใน
ตารางที่ 1 
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ตารางที่ 1 ค่าความหลากหลายทางพันธุกรรม

Locality Code No.
No. 

haplotypes

No. 
polymorphic 

sites

Haplotype 
diversity 

(h)

Nucleotide 
diversity 

(π)

Pattani PT 21 15 114 0.957
(0.000)

0.051
(0.045)

Songkhla SK 22 12 116 0.896
(0.002)

0.065
(0.067)

Nakhon Si 
Thammarat

NS 21 5 84 0.424
(0.131)

0.028
(0.012)

Petchburi PB 22 5 4 0.641
(0.070)

0.001
(0.002)

Samut 
Songkram

SM 20 2 1 0.100
(0.088)

0.000
(0.000)

Rayong RY 21 13 83 0.914
(0.049)

0.071
(0.004)

Trat TR 20 6 77 0.737
(0.068)

0.067
(0.041)

Total 147 38 130 0.779
(0.035)

0.065
(0.004)

หมายเหตุ : ค่าในวงเล็บคือค่าเบี่ยงเบนมาตรฐาน 

Phranakhon Rajabhat Research Journal Vol.10 No.1 January - June 2015 163



ตารางที่ 2 การกระจายของแฮโพลไทป์ในแต่ละจังหวัดที่เก็บตัวอย่าง

Haplotype PT SK NS PB SM RY TR Total

LS01 2 1 - - - - - 3

LS02 1 - - - - - - 1

LS03 1 1 - - - - - 2

LS04 1 - - - - - - 1

LS05 1 - - 1 - - - 2

LS06 1 - - - - - - 1

LS07 2 6 16 11 19 6 7 67

LS08 1 4 2 - - - - 7

LS09 2 - - - - - - 2

LS10 1 - 1 8 - - - 10

LS11 1 - - - - 2 8 11

LS12 1 - - - - - - 1

LS13 1 - - - - - - 1

LS14 1 - - - - - - 1

LS15 4 3 - - - - - 7

LS16 - 1 - - - - - 1

LS17 - 1 - - - - - 1

LS18 - 1 - - - - - 1

LS19 - 1 1 - - - - 2

LS20 - 1 - - - - - 1

LS21 - 1 - - - - - 1

LS22 - 1 - - - 2 2 5

LS23 - - 1 - - - - 1

LS24 - - - 1 - - - 1
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ตารางที่ 2 (ต่อ) การกระจายของแฮโพลไทป์ในแต่ละจังหวัดที่เก็บตัวอย่าง

Haplotype PT SK NS PB SM RY TR Total

LS25 - - - 1 - - - 1

LS26 - - - - 1 - - 1

LS27 - - - - - 1 - 1

LS28 - - - - - 1 - 1

LS29 - - - - - 1 - 1

LS30 - - - - - 1 - 1

LS31 - - - - - 1 - 1

LS32 - - - - - 1 - 1

LS33 - - - - - 1 - 1

LS34 - - - - - 1 - 1

LS35 - - - - - 2 - 2

LS36 - - - - - 1 1 2

LS37 - - - - - - 1 1

LS38 - - - - - 1 1

Total 21 22 21 22 20 21 20 147

หมายเหตุ : อักษรย่อ คือ จังหวัดที่เก็บตัวอย่างซึ่งแสดงไว้ในตารางที่ 1
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	 2.	 โครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากร
	 จากการศึกษาโครงสร้างทางพันธุกรรม
ของประชากรเมื่อวิ เคราะห์โดยแบ่งกลุ ่ม
ประชากรออกเป็นประชากร 7 ประชากร 
ตามจังหวัดทีเ่กบ็ตวัอย่างพบว่ามคีวามแตกต่าง 
โดยมีค่า Φ

ST
 =

 
0.417 (p= 0.000) และ

ประชากรมีความแปรปรวนภายใน 58.22 
เปอร์เซ็นต์ (ตารางท่ี 3) เมื่อวิเคราะห์โดยแบ่ง
กลุ่มประชากรเป็น 2 ประชากรคืออ่าวไทย
ตอนล่างและอ่าวไทยตอนบนพบว่าไม่มีความ

แตกต่างโดยมีค่า Φ
CT

 =
 
0.151 ( p= 0.111) 

และประชากรมีความแปรปรวนภายใน 54.45 
เปอร์เซ็นต์ (ตารางที่ 3) ผลการวิเคราะห์ค่า 
pairwise F

ST
 พบว่าประชากรของทุกกลุ ่ม

ประชากรมีความแตกต่างกันยกเว้นประชากร
ระหว่างจังหวัดปัตตานีกับจังหวัดสงขลา, 
จังหวัดเพชรบุรีกับจังหวัดตราด และจังหวัด
สมุทรสงครามกับจังหวัดระยองที่ไม่มีความ 
แตกต่างกัน (ตารางที่ 4)

ตารางที่ 3	 การวิเคราะห์โครงสร้างทางพันธุกรรมด้วยวิธี AMOVA 

Source of variation df Sum of 

squares

Variance 

components

Percentage of 

variation

p - value

1) Single region

Among populations 6 1039.665 7.739 Va 41.78 Φ
ST
 = 0.417*

Within populations 140 1509.968 10.785 Vb 58.22

Total 146 2549.633 18.524 

2) Lower and Upper Gulf of Thailand 

Among groups 1 355.103 3.008 Va 15.19 Φ
CT
= 0.151

Among populations 

within groups

5 684.562 6.013 Vb 30.36 Φ
SC
= 0.357*

Within populations 140 1509.968 10.785 Vc 54.45 Φ
ST
= 0.455*

Total 146 2549.633 19.807

หมายเหตุ :	 * มีความแตกต่างอย่างมีนัยส�ำคัญ (p < 0.05)
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ตารางที่ 4 ค่า pairwise F
ST
 

PT SK NS PB SM RY TR

PT -

SK -0.024 -

NS 0.682* 0.558* -

PB 0.678* 0.552* 0.202* -

SM 0.397* 0.288* 0.438* 0.429* -

RY 0.440* 0.339* 0.579* 0.572* -0.015 -

TR 0.491* 0.364* 0.071* 0.062 0.301* 0.439* -

หมายเหตุ :	 * มีความแตกต่างอย่างมีนัยส�ำคัญ (p < 0.05)
	 	 	 อักษรย่อคือจังหวัดที่เก็บตัวอย่างซึ่งแสดงไว้ในตารางที่ 1

	 3.	 ประวัติประชากร
	 จากการทดสอบการเบ่ียงเบนไปจาก 
neutral population พบว่าค่า D statistic  
มีค่า - 1.586 (p= 0.008) และค่า Fs statistic 
มีค่า - 10.031 (p= 0.009) ซึ่งเบี่ยงเบนไปจาก 
neutral population ส�ำหรับการทดสอบ 
mismatch distribution พบว่าสอดคล้องกับ 
sudden expansion model โดยค่า SSD  
มีค่า 0.065 (p=0.236) และค่า Harpending 
Raggedness index มีค่า 0.036 (p=0.725) 
ค ่าพารามิเตอร์ θ

1
 มีค ่ามากกว่า θ

0
 ใน 

ทุกจังหวัดแสดงว่าประชากรก�ำลังมีการขยาย
ขนาดประชากร (ตารางที่ 5) เมื่อค�ำนวณ
ระยะเวลาในการขยายขนาดประชากรพบว่า 
ประชากรมีการขยายขนาดมาประมาณ 
100,000 - 10,000 ปีทีผ่่านมา จากการวเิคราะห์

ความสัมพันธ์ของแต่ละแฮโพลไทป์พบว่าเป็น
แบบซบัซ้อน (complicated MSN) ไม่สามารถ
แบ่งแยกกลุ่มประชากรตามสภาพภูมิศาสตร์ 
ได้ แต่สามารถแบ่งกลุ่มของแฮโพลไทป์ออกได ้
เป็น 3 กลุ่ม ได้แก่ กลุ่มท่ีหนึ่งมีรูปแบบเป็น  
star - like network โดยมีการเชื่อมต่อของ
แต่ละแฮโพลไทป์เป็นแบบ short genealogy 
โดยมี common haplotype คือ LS07 ซึ่ง
มีสมาชิกมาจากทุกจังหวัดคือจังหวัดปัตตาน ี
สงขลา นครศรธีรรมราช เพชรบรุ ีสมทุรสงคราม 
ระยองและตราด โดยกลุ ่มที่หนึ่งเชื่อมต่อ
กับกลุ ่มที่สองด้วยการกลายพันธุ ์จ�ำนวน 5 
mutation step กลุ ่มที่สองมีลักษณะแบบ  
long genealogy โดยม ีcommon haplotype 
คือ LS08 ซ่ึงมีสมาชิกมาจากจังหวัดในกลุ่ม
ภาคใต ้ คือ จังหวัดปัตตานี สงขลา และ
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นครศรีธรรมราช กลุ ่มที่ 3 มีลักษณะแบบ 
star - like network มีการเช่ือมต่อของ 
แต่ละแฮโพลไทป์เป็นแบบ short genealogy 
โดยมี แฮโพลไทป์ LS22 เป็น common 

haplotype ซึ่งมีสมาชิกมาจากจังหวัดสงขลา 
ระยองและตราด โดยกลุ ่มท่ีสองและกลุ่มท่ี
สามเชื่อมต่อกันด้วยการกลายพันธุ์จ�ำนวน 6 
mutation step (ภาพที่ 2)

ตารางที่ 5 ค่าพารามิเตอร์ในการวิเคราะห์ประวัติประชากร

Locality Tajima’s D Fu’ s FS τ θ
0

θ
1

SSD Raggedness

Expansion 

time

(year ago)

PT -0.523* -1.186* 1.2 3.121 99999.000 0.058 0.037 10,791

SK 0.384 -6.242* 5.7 0.000 61.909 0.065* 0.032* 51,258

NS -1.413* -12.051* 3.2 0.485 0.581 0.046 0.252 28,776

PB -0.658* -1.445* 1.0 0.000 99999.000 0.016 0.152 8,992

SM -1.164* -0.879* 3.0 0.000 0.117 0.000 0.650 26,978

RY -2.674* -4.566* 12.5 0.000 6.874 0.069 0.032 112,410

TR -2.706* -17.510* 11.7 0.000 3.158 0.174* 0.317 105,215

Total -1.586* -10.031* 10.7 0.003 3.809 0.065 0.036 97,726

หมายเหตุ : 	 * มีความแตกต่างอย่างมีนัยส�ำคัญ (p < 0.05)
	 	 	 อักษรย่อคือจังหวัดที่เก็บตัวอย่างซึ่งแสดงไว้ในตารางที่ 1
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ภาพที่ 2 ความสัมพันธ์ระหว่างแฮโพลไทป์ (minimum spanning network)

หมายเหตุ : ขนาดวงกลมแสดงตามสัดส่วนของจ�ำนวนสมาชิกในแต่ละแฮโพลไทป์, รายละเอียด
สมาชิกในแต่ละแฮโพลไทป์แสดงในตารางที่ 2, วงกลมที่แรเงา คือ common haplotype  
ของแต่ละกลุ่ม, หมายเลขในวงกลมคือชื่อแฮโพลไทป์, เส้นที่เชื่อมระหว่าง แฮพโพลไทป์ และ 
เส้นที่ขีดคั่นคือจ�ำนวนครั้งของการเกิด mutation step

จงึท�ำให้มจี�ำนวนแฮพโพลไทป์ทีม่คีวามแตกต่าง 
กันเป ็นจ�ำนวนมาก (Lewont in,  1974)  
สอดคล้องกับการศึกษาความหลากหลาย 
ทางพันธุกรรมในปลากระบอก grey mullet 
(Mugill cephalus) ที่พบว่ามีจ�ำนวน rare 
haplotype เป็นจ�ำนวนมากเช่นเดียวกัน 
(Liu et al., 2009 : Livi et al., 2011) 
และการที่ทุกกลุ ่มประชากรในแต่ละจังหวัด 
มี  rare haplotype เฉพาะท ้องถิ่นนั้น
สามารถใช้ระบุแหล่งท่ีมาของสายพันธ์ุหรือ
แหล่งทางพันธุกรรม (genetic stock) ของ

วิจารณ์ผลการทดลอง
	 1.	 ความหลากหลายทางพันธุกรรม
	 จากแฮพโพลไทป์จ�ำนวน 38 แฮพโพลไทป์ 
พบว่ามี rare haplotype จ�ำนวน 25 แฮพโพลไทป์  
และเป็นแฮพโพลไทป์เฉพาะของแต่ละจังหวัด 
ซึ่งแสดงว่าปลากระบอกในอ่าวไทยยังคงม ี
ความหลากหลายทางพันธุกรรมสูง และจาก 
การทีม่จี�ำนวนของ rare haplotype จ�ำนวนมาก 
ในประชากรแสดงว่าประชากรปลากระบอก 
ในอ่าวไทย มีปลากระบอกเพศเมียที่มีควา 
มสามารถในการขยายพันธุ ์เป็นจ�ำนวนมาก 
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ปลากระบอกได้เนื่องจากจะมีความจ�ำเพาะ
เจาะจงกับแหล่งท่ีอยู ่ (Xu et al., 2009)  
ส�ำหรับค่า haplotype diversity ที่มีค่าสูง
ในขณะที่ค่า nucleotide diversity มีค่าต�่ำ 
แสดงว ่าประชากรก�ำลังมีการขยายขนาด 
(population expansion) โดยสาเหตุเกิด 
จากการท่ีประชากรก�ำลังเริ่มมีการกลายพันธุ์
เรื่อย ๆ ตามระยะเวลาที่ผ่านมา (Avise et al.,  
1984; Rogers,1995) ซึ่งลักษณะแบบนี้
สามารถพบได้ในสัตว ์ทะเลที่อาศัยบริเวณ 
ชายฝั่งทะเล เช่น กุ้ง fleshy shrimp (Kong  
et al., 2010) และปูก้ามดาบ (Uca sindensis) 
(Shih et al., 2015) เป็นต้น 
	 2.	 โครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากร
	 จากการศึกษาโครงสร้างทางพันธุกรรม
พบว่าประชากรปลากระบอกในทะเลอ่าวไทย
มีความแตกต่างทางพันธุกรรม โดยเฉพาะ
ประชากรจากจังหวัดในอ่าวไทยตอนล่างทุก 
จงัหวดัมคีวามแตกต่างกบัประชากรในอ่าวไทย 
ตอนบนทุกจังหวัดซึ่งแสดงให้เห็นว่าปัจจัย
จากระยะทางที่อยู่ห่างกันมากน่าจะส่งผลใน
การขัดขวางการผสมพันธุ ์ระหว่างประชากร
ซึ่งจะเป็นการขัดขวางการแลกเปลี่ยนลักษณะ
ทางพันธุกรรมระหว่างประชากรด้วย ส่วน
ประชากรที่ไม่มีความแตกต่างทางพันธุกรรม
พบว่าเป็นกลุ ่มของประชากรในจังหวัดท่ีมี 
ระยะห่างระหว่างประชากรไม่มาก ได้แก่ อ่าวไทย 
ตอนล่าง คอื จงัหวดัปัตตานกีบัสงขลา อ่าวไทย
ตอนบน ได้แก่ จังหวัดเพชรบุรีกับจังหวัดตราด 
และจังหวัดสมุทรสงครามกับจังหวัดระยอง  
ซึ่งเป็นการยืนยันว่าปัจจัยจากระยะทางน่าจะ 
ส่งผลต่อความแตกต่างทางพันธุกรรมของปลา 

กระบอกในทะเลอ่าวไทย อย่างไรก็ตามเมื่อ
ศึกษาโครงสร้างทางพันธุกรรมโดยการแบ่ง
ประชากรออกเป็นสองกลุ่มจากรวมประชากร
ของทุกจังหวัดในอ่าวไทยตอนล่าง และจังหวัด
ในอ่าวไทยตอนบนเข้าด้วยกันพบว่าไม่มีความ
แตกต่างทางพันธุกรรมซึ่งอาจเป็นเพราะเมื่อ 
มีการรวมกลุ่มของประชากรท�ำให้รูปแบบของ
ความหลากหลายทางพันธกุรรมเปล่ียนไป และ
การทีพ่ืน้ทีท่ีท่�ำการรวมกลุ่มใหม่มขีนาดเพิม่ขึน้ 
ท�ำให้ระยะทางระหว่างสองกลุม่ประชากรลดลง  
อีกทั้งต�ำแหน่งที่ตั้งของถิ่นอาศัยยังอยู่ในเขต 
ทะเลเดียวกันจึงท�ำให ้ไม ่ มีความแตกต่าง 
ทางพันธุกรรมระหว่างประชากรเกิดขึ้น ซึ่ง 
สอดคล้องกับการศึกษาโครงสร้างพันธุศาสตร์
ประชากรของปูแสมก้ามม่วง (Episesarma 
mederi) ในอ่าวไทย (Supmee et al., 2012) 
ซึ่งเป ็นปูที่อาศัยในเขตป่าชายเลน และมี 
รูปแบบของการแพร่กระจายของตัวอ ่อน  
(larva dispersion) แบบเดยีวกบัปลากระบอก
และพบว่าไม่มีความแตกต่างของโครงสร้าง 
พันธุศาสตร์ประชากรระหว่างอ่าวไทยตอนล่าง
และอ่าวไทยตอนบนเช่นเดียวกัน 
	 3.	 ประวัติประชากร
	 จากการทดสอบ neutrality test  
พบว่าค่า Tajima’s D มีค่าเบี่ยงเบนไปจาก  
neutral state โดยมค่ีาติดลบแสดงว่าประชากร 
น่าจะมีการคัดเลือกแบบ purifying selection 
หรืออาจเกิดการขยายขนาดของประชากร 
มาก่อน (Yang, 2006) อีกทั้งพบว่าค่า Fu’s Fs  
ซ่ึงเป ็นพารามิเตอร ์ที่ ใช ้ในการตรวจสอบ 
การขยายขนาดของประชากร (Ramirez - 
Soriano et al., 2008) มีค่าติดลบด้วย เช่น
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กันจึงเป็นการยืนยันว่าประชากรปลากระบอก
น่าจะเคยมีการขยายขนาดประชากรมาก่อน 
สอดคล้องกับผลการทดสอบด้วยการวิเคราะห์
วิธี mismatch distribution ที่สอดคล้อง
กับสมมติฐาน sudden expansion model  
และยังสอดคล้องกับค่า θ

1
 ซึ่งมีค่ามากกว่า θ

0
 

ในทุกกลุ่มประชากรแสดงว่าประชากรก�ำลัง 
มีการขยายขนาดประชากรจากขนาดเล็กสู ่
ขนาดใหญ่ จากการวิเคราะห์ความสัมพันธ์ของ
แฮโพลไทป์พบว่าไม่สามารถแบ่งกลุม่ประชากร
ตามสภาพภูมิศาสตร์ได้อย่างชัดเจนสอดคล้อง
กับผลการวิเคราะห์ด้วยวิธี AMOVA ที่พบว่า 
ไม่เกดิโครงสร้างของประชากรระหว่างอ่าวไทย
ตอนล่างและอ่าวไทยตอนบนแต่พบว่าสามารถ
แบ่งกลุ่มตามแฮโพลไทป์ออกได้เป็น 3 กลุ่ม 
โดยพบว่ากลุ่มที่หนึ่งน่าจะมีการขยายขนาด
ประชากรมาเมื่อไม่นานมานี้เน่ืองจากลักษณะ
ของการเชื่อมต่อระหว่างแฮโพลไทป์เป็นแบบ 
short genealogy และมีรูปร่างเป็นแบบ  
star - like network ส�ำหรับกลุ่มที่สอง และ
กลุ่มที่สามมีการเชื่อมต่อของแฮโพลไทป์เป็น
แบบ long genealogy ซึ่งแสดงว่าประชากร
ในสองกลุ่มนี้น่าจะมีการขยายขนาดประชากร
มานาน สอดคล้องกับค่าพารามิเตอร์ τ ของ
ประชากรจากจงัหวดัระยองและตราดส่วนใหญ่
จะอยู ่ในกลุ ่มที่สามจะมีค่ามากท่ีสุดในขณะ
จังหวัดอื่นมีค่าลดลงเรื่อยๆแสดงว่าประชากร
เริม่มีการขยายขนาดมานานโดยเริม่จากอ่าวไทย 
ตอนบนสู่อ่าวไทยตอนล่าง และเมื่อค�ำนวณ
ระยะเวลาในการขยายขนาดประชากรพบ
ว่ามีการขยายขนาดประชากรเมื่อประมาณ 
100,000 - 10,000 ปีที่ผ่านมาสอดคล้องกับ

รายงานของ Sinsakul (2000) ที่รายงานว่า
ชายฝั่งทะเลในประเทศไทยเริ่มก�ำเนิดในยุค 
ไพลสโตซีน (Pleistocene) ประมาณ 125,000 
ปีท่ีผ ่านมา โดยในช่วงนี้ระดับน�้ำทะเลจะ 
ท่วมสูงเนื่องมาจากมีการละลายของน�้ำแข็ง 
จากข้ัวโลก หลังจากนั้นระดับน�้ำทะเลจะเร่ิม 
ลดระดับลงเร่ือย ๆ จนเข ้าสู ่ยุคโฮโลซีน 
(Holocene) ประมาณ 10,000 ปีที่ผ่านมา 
ซึ่งในช่วงน้ีเร่ิมมีการทับถมของตะกอนเกิดขึ้น 
เป็นพื้นที่ชายฝั่ง และกลายเป็นแหล่งที่อยู่ของ
ปลากระบอก เช่น ป่าชายเลน ดังนั้นอาจกล่าว
ได้ว่าประชากรปลากระบอกในอ่าวไทยน่าจะมี
การขยายขนาดเพิ่มขึ้นตามการเพิ่มของแหล่ง
ที่อยู่
	 4.	 แนวทางในการอนุรักษ์ความหลาก-
หลายทางพันธุกรรม
	 จากการทีม่คีวามแตกต่างของโครงสร้าง
ประชากรปลากระบอกแสดงให้เหน็ว่าประชากร
ในแต่ละจังหวัดมีรูปแบบของความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมที่แตกต่างกันดังนั้นแนวทาง 
ในการอนุรักษ์ความหลากหลายทางพันธุกรรม
สามารถท�ำได้โดยการใช้แม่พนัธุข์องแต่ละพืน้ที ่
ปล่อยปลาลงสู่ธรรมชาติเพ่ือขยายพันธุ์ภายใน
ประชากรเดียวกนัเพ่ือคงไว้ซ่ึงความหลากหลาย 
ทางพันธุกรรมเอาไว้ และจากผลการทดลอง
ท่ีพบว่า ประชากรปลากระบอกในฝั่งอ่าวไทย 
ก�ำลังมีการขยายขนาดประชากรอยู ่นั้นวิธีท่ี 
สามารถจัดการคือการรักษาถิ่นที่อยู ่ตาม
ธรรมชาติเอาไว้โดยการไม่ท�ำลายแหล่งที่อยู่
หรืออาจจัดการโดยการเพิ่มขนาดของแหล่ง 
ที่อยู่ เช่น การเพิ่มพื้นที่ป่าชายเลนให้มากขึ้น
เพื่อรองรับการขยายขนาดประชากร และ

Phranakhon Rajabhat Research Journal Vol.10 No.1 January - June 2015 171



ไม่ควรจับปลาตัวเมียที่ก�ำลังวางไข่เนื่องจาก
เป็นการขัดขวางการขยายขนาดประชากร 
ส�ำหรับการน�ำแม่พันธุ์เพื่อน�ำมาใช้ในการเพาะ
เลี้ยงหรือใช้ในการปรับปรุงพันธุ์ควรใช้แม่พันธุ์ 
จากจังหวัดป ัตตานี  สงขลา และระยอง 
เน่ืองจากมีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูง
ท�ำให้สามารถคัดเลือกแฮโพลไทป์ที่เหมาะสม
เพื่อน�ำมาปรับปรุงพันธุ ์ได้มากที่สุด ส�ำหรับ
จังหวัดสมุทรสงครามซึ่งพบว่ามีภาวะเสี่ยง
เนื่องจากความหลากหลายทางพันธุกรรม 
น้อยที่สุดควรมีการจัดการเพื่อเพิ่มความ
หลากหลายทางพันธุกรรมเช่น การใช้แม่พันธุ ์
จากจังหวัดระยองซึ่ งมีความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมสูงอีกทั้งไม่มีความแตกต่าง
ทางพันธุกรรมกับปลากระบอกในจังหวัด
สมุทรสงครามมาปล่อยในแหล่งน�้ำธรรมชาต ิ
ซึง่จะท�ำให้เพิม่ความหลากหลายทางพนัธกุรรม
ได้
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