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บทคัดย่อ
	 ศกึษาโครงสรา้งพนัธศุาสตรป์ระชากรและประวติัประชากรของปลาตะกรับ (Scatophagus 
argus) ในภาคใต้ของประเทศไทย โดยวิเคราะห์จากความหลากหลายของลำ�ดับนิวคลีโอไทด์ใน
ไมโทคอนเดรียบริเวณคอนโทรลรีเจียนขนาด 611 คู่เบส เก็บตัวอย่างจากชายฝั่งทะเลภาคใต้ฝั่ง
ตะวันออกจำ�นวน 3 จังหวัดคือปัตตานี สงขลา และนครศรีธรรมราช และฝั่งตะวันตกจำ�นวน 3 
จงัหวดั คอื จงัหวดัสตลู กระบ่ี และพงังา จำ�นวน 100 ตัว พบว่ามแีฮโพลไทปท์ัง้หมด 56 แฮโพลไทป ์
ประกอบดว้ย shared haplotye 6 แฮโพลไทป ์และ rare haplotype 50 แฮโพลไทป ์คา่ haplotype 
diversity และ nucleotide diversity มีค่า 0.933 และ 0.011 ตามลำ�ดับ จากการทดสอบ 
neutrality test พบว่าค่า Tajima’s D และ Fu’ Fs มีค่า -1.710 และ -25.005 และมีนัยสำ�คัญ
ทางสถิติ ซึ่งเบี่ยงเบนไปจากค่าคาดหวังตาม neutral evolution ในทิศทางที่แสดงว่าประชากร
ปลาตะกรับในภาคใต้เคยมีการขยายขนาดประชากร การทดสอบ mismatch distribution พบว่า
ประชากรน่าจะมีการขยายขนาดมาประมาณ 270,000 ปีที่ผ่านมาในยุคไพลสโตซีน การวิเคราะห์
โครงสร้างทางพันธุกรรมของประชากรพบว่ามีความแตกต่างระหว่างประชากรปลาตะกรับจาก 
ฝั่งทะเลตะวันออกและฝั่งทะเลตะวันตก ซึ่งน่าจะแสดงให้เห็นว่ามีปัจจัยที่ขัดขวางการผสมพันธุ์
ระหว่างถิ่นอาศัย 2 บริเวณดังกล่าวจนทำ�ให้เกิดความแตกต่างทางพันธุกรรมขึ้น ผลการศึกษา
ครั้งนี้สามารถนำ�มาใช้เป็นข้อมูลในการจัดการปลาตะกรับในเขตภาคใต้ได้

คำ�สำ�คัญ : คอนโทรลรีเจียน โครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากร ประวัติประชากร ปลาตะกรับ
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ABSTRACT
	 Population genetic structure and demographic history of the Spotted scat  
(Scatophagus argus) in Southern of Thailand was investigated. Intraspecific variation 
was determined from partial sequences of mtDNA CR with a size of 611 bp. 
Sequences of 100 individuals from Eastern coast (Pattani, Songkhla and Nakhon Si 
Thammarat provinces) and Western coast (Satun, Krabi and Phang Nga province) were 
analyzed. A total of 56 haplotypes, consisting of 6 shared and 50 rare haplotypes, 
were identified. Estimated values of haplotype diversity and nucleotide diversity 
were 0.933 and 0.011, respectively. The results of neutrality tests, both Tajima’s 
D and Fu’s Fs statistics, yielded negative values (-1.710 and -25.005, respectively), 
which were statistically significant deviation from the neutrality, indicating that the 
S. argus in Southern of Thailand had experienced population expansion. Mismatch 
distribution analysis indicated that a possible expansion that may occur 270,000 years 
ago during the Pleistocene glaciations period. The AMOVA analysis also revealed 
genetic differentiation of S. argus between the Eastern and Western coast populations, 
suggesting the existence of a barrier to reproductive strategy between these two 
area. This study are necessary information contributing to efficient strategies to 
conserve this species in Southern of Thailand.

Keywords: Control region, Population genetic structure, Demographic history, 
Spotted scat  

บทนำ�
	 ปลาตะกรับ (Scatophagus argus) 
เป็นปลาน้ํากร่อยท่ีนิยมบริโภคในภาคใต้ โดย
นำ�มาแกงเหลืองหรือแกงส้ม นอกจากน้ัน
ยังสามารถนำ�มาปรับเลี้ยงในน้ําจืดเพื่อเลี้ยง
เป็นปลาสวยงามได้ ปัจจุบันพบว่าปริมาณ
ปลาตะกรับในแหล่งนํ้าธรรมชาติมีแนวโน้ม
ลดลง เนื่องจากการจับจนเกินกำ�ลังการผลิต
และความเสื่อมโทรมของแหล่งนํ้า จึงเร่ิมมี

การตระหนักและมีการศึกษาเก่ียวกับปลา
ตะกรับมากขึ้น เช่น การเพาะพันธุ์ การอนุบาล 
และการเพาะเลี้ยง รวมถึงการรณรงค์ให้มี
การอนุรักษ์แหล่งที่อยู่ของปลาตะกรับ ซ่ึง
จำ�เป็นต้องใช้ความรู้ทางวิชาการหลายสาขา
มาบูรณาการร่วมกัน ข้อมูลทางพันธุกรรม
เป็นข้อมูลที่สำ�คัญในการวางแผนจัดการ โดย
เฉพาะข้อมูลทางพันธุศาสตร์ประชากรและ
ประวัติประชากร แต่พบว่าการศึกษาดังกล่าว
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ในปลาตะกรับยังไม่เคยมีมาก่อน วัตถุประสงค์
ของการวิ จั ยครั้ งนี้ เพื่ อศึกษาโครงสร้ าง
พันธุศาสตร์ประชากรและประวัติประชากร
ของปลาตะกรบัในภาคใตข้องประเทศไทย โดย
ใช้ลำ�ดับนิวคลีโอไทด์ในไมโทคอนเดรียบริเวณ
คอนโทรลรีเจียน ซึ่งเป็นบริเวณที่มีอัตรา
การกลายพันธุ์สูง จึงเหมาะสมในการนำ�มา
ศึกษาความแปรปรวนทางพันธุกรรมภายใน
ประชากร นอกจากน้ันยังมีการถ่ายทอด
พันธุกรรมทางแม่ ซึ่งสามารถใช้ประชากร
จำ�นวนน้อยเพื่อการศึกษาได้ อีกทั้งไม่เกิด
รคีอมบเินชัน ทำ�ใหศึ้กษาแบบแผนการถา่ยทอด
ได้โดยตรง (Boore. 1999) ผลการศึกษา
ครั้งนี้สามารถนำ�ข้อมูลที่ได้ไปเป็นแนวทางใน
การจดัการประชากรปลาตะกรบัในธรรมชาตไิด้
อย่างมีประสิทธิภาพและยังคงไว้ซึ่งความหลาก
หลายทางพันธุกรรม 
 
วิธีการ
	 1. การเก็บตัวอย่างและการสกัดดีเอ็นเอ  
	 เก็บตัวอย่างปลาตะกรับในภาคใต้จาก
ทะเลฝั่งตะวันออก ได้แก่ จังหวัดปัตตานี 
สงขลา และนครศรีธรรมราช และทะเลฝั่ง
ตะวันตก ได้แก่ จังหวัดสตูล กระบี่ และพังงา 
รวมทั้งหมดจำ�นวน 100 ตัว (ภาพที่ 1, ตาราง
ที่ 1) จากนั้นนำ�เนื้อเยื่อน้ําหนักประมาณ 30 
มิลลิกรัม มาสกัด genomic DNA ด้วยชุดสกัด 
Tissue Genomic DNA Extraction Mini Kit 
(FAVORGEN, BIOTECH CORP.) ตามวิธีและ
ขั้นตอนของบริษัท

วิธีการ 

 1. การเก็บตัวอยางและการสกัดดีเอ็นเอ   

 เก็บตัวอยางปลาตะกรับในภาคใตจากทะเลฝงตะวันออก ไดแก จังหวัดปตตานี สงขลา และ

นครศรีธรรมราช และทะเลฝงตะวันตก ไดแก จังหวัดสตูล กระบี่ และพังงา รวมท้ังหมดจํานวน 100 ตัว (ภาพ

ท่ี 1, ตารางท่ี 1) จากนั้นนําเนื้อเยื่อน้ําหนักประมาณ 30 มิลลิกรัม มาสกัด genomic DNA ดวยชุดสกัด 

Tissue Genomic DNA Extraction Mini Kit (FAVORGEN, BIOTECH CORP.) ตามวิธีและข้ันตอนของ

บริษัท 

 

 
 

ภาพท่ี 1 แหลงเก็บตัวอยางปลาตะกรับ ตามแนวชายฝงภาคใต และกลุมพันธุกรรมจากขอมูลไมโทคอน 

เดรียบริเวณคอนโทรลรีเจียน แยกเปนรายจังหวัด 

 

 2. การเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอเปาหมาย  

 ใชไพรเมอรเพ่ือเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอเปาหมายบริเวณคอนโทรลรีเจียน คือ SACR_H1 5’- TCA AAG 

AGA AGG GAT TTT AAC CC 3’ และ SACR_L1 5’- GAC CAA ACT TTT GTG CTT ACG GA 3’ เพ่ิม

ปริมาณดีเอ็นเอเปาหมายในหลอดพีซีอาร ประกอบดวย 10X Taq buffer 5 ไมโครลิตร, 25 mM MgCl2 7.5 

ไมโครลิตร, 2 mM dNTPs mix 4 ไมโครลิตร, 10 µM primer forward 2 ไมโครลิตร, 10 µM primer 

reverse 2 ไมโครลิตร, Taq DNA polymerase (ThermoSCIENTIFIC, USA) 0.5 ไมโครลิตร (2.5 unit), 

DNA template 5 ไมโครลิตร (50-100 ng) และ ultrapure water 24 ไมโครลิตร รวมปริมาตรท้ังหมด 50 

ไมโครลิตร ใชปฏิกิริยาลูกโซพอลิเมอเรสดวยเครื่อง Mastercycler, Eppendorf (Germany) ประกอบดวย 3 

ข้ันตอนคือ (1) บมท่ีอุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส นาน 4 นาที จํานวน 1 รอบ (2) บมท่ีอุณหภูมิ 94 องศา

เซลเซียส นาน 40 วินาที อุณหภูมิ 55 องศาเซลเซียส นาน 1 นาที และอุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส นาน 1 

จํานวน 35 รอบ และ (3) บมท่ีอุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส นาน 10 นาที จํานวน 1 รอบ แลวตรวจสอบ

ผลผลิตท่ีไดดวยเทคนิคอิเล็กโทรโฟรีซิสในเจลอะกาโรส 1 เปอรเซ็นต นําผลผลิตท่ีไดทําใหบริสุทธิ์ดวย 

Gel/PCR Purification Mini Kit (FAVORGEN, BIOTECH CORP.) ตามท่ีบริษัทแนะนํา   แลวนําไปหาลําดับ

นิวคลีโอไทดท่ีหนวยบริการ (1ST Base Laboratory, (Malaysia)) 

3. การจัดการขอมูลและการวิเคราะหความหลากหลายทางพันธุกรรม 

  3.1 การจัดการขอมูลลําดับนิวคลีโอไทด 

ภาพท่ี 1 แหล่งเก็บตัวอย่างปลาตะกรับ ตาม
แนวชายฝั่งภาคใต้ และกลุ่มพันธุกรรมจาก
ข้อมูลไมโทคอนเดรียบริเวณคอนโทรลรีเจียน 
แยกเป็นรายจังหวัด

	 2. การเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอเป้าหมาย 
	 ใช้ไพรเมอร์เพ่ือเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอ
เป้าหมายบริเวณคอนโทรลรีเจียน คือ SACR_
H1 5’- TCA AAG AGA AGG GAT TTT AAC 
CC 3’ และ SACR_L1 5’- GAC CAA ACT TTT 
GTG CTT ACG GA 3’ เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอ
เป้าหมายในหลอดพีซีอาร์ ประกอบด้วย 10X 
Taq buffer 5 ไมโครลิตร, 25 mM MgCl2 7.5 
ไมโครลิตร, 2 mM dNTPs mix 4 ไมโครลิตร, 
10 µM primer forward 2 ไมโครลิตร, 10 
µM primer reverse 2 ไมโครลิตร, Taq DNA 
polymerase (ThermoSCIENTIFIC, USA) 
0.5 ไมโครลิตร (2.5 unit), DNA template 
5 ไมโครลิตร (50-100 ng) และ ultrapure 
water 24 ไมโครลิตร รวมปริมาตรทั้งหมด 50 
ไมโครลิตร ใช้ปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรสด้วย
เครือ่ง Mastercycler, Eppendorf (Germany) 
ประกอบดว้ย 3 ขัน้ตอนคอื (1) บม่ทีอุ่ณหภมู ิ94 
องศาเซลเซียส นาน 4 นาที จำ�นวน 1 รอบ (2) 
บม่ทีอ่ณุหภมู ิ94 องศาเซลเซียส นาน 40 วนิาที 
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อุณหภูมิ 55 องศาเซลเซียส นาน 1 นาที และ
อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส นาน 1 จำ�นวน 35 
รอบ และ (3) บ่มที่อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส 
นาน 10 นาที จำ�นวน 1 รอบ แล้วตรวจสอบ
ผลผลิตที่ได้ด้วยเทคนิคอิเล็กโทรโฟรีซิสใน
เจลอะกาโรส 1 เปอรเ์ซน็ต ์นำ�ผลผลติทีไ่ดท้ำ�ให้
บริสุทธิ์ด้วย Gel/PCR Purification Mini Kit 
(FAVORGEN, BIOTECH CORP.) ตามที่บริษัท
แนะนำ� แลว้นำ�ไปหาลำ�ดบันวิคลโีอไทดท์ีห่นว่ย
บริการ (1ST Base Laboratory, (Malaysia))

	 3.	 การจัดการข้อมูลและการวิเคราะห์
ความหลากหลายทางพันธุกรรม
	 3.1	 ก า ร จั ด ก า ร ข้ อ มู ล ลำ � ดั บ
นิวคลีโอไทด์
	 เชื่ อ ม ต่ อ ข้ อ มู ล ชิ้ น ส่ ว น ลำ � ดั บ
นิวคลโีอไทดส์ว่น 5’ และ 3’ ของแตล่ะตวัอยา่ง
ด้วยโปรแกรม CAP3 software (Huang and 
Madan. 1999) ทำ�การ alignment ด้วย
โปรแกรม ClustalW version 2.0.12 (Larkin 
et al., 2007) แล้วปรับด้วยสายตาอีกครั้ง
	 3.2	 การวิเคราะห์ความหลากหลาย
ทางพันธุกรรม
	 วิ เคราะห์ความหลากหลายทาง
พนัธกุรรมโดยหาค่า nucleotide diversity (π; 
Nei, 1987), haplotype diversity (h; Nei, 
1987) และค่า mean number of nucleotide 
differences ระหว่างแฮโพลไทป์ท้ังหมดด้วย
โปรแกรม DnaSP version 5.00 (Librado and 
Rozas. 2009) 

	 4.	 การวิเคราะห์โครงสร้างพันธุศาสตร์
ประชากร
	 4.1	 โครงสรา้งพนัธศุาสตรป์ระชากร
	 	 วิเคราะห์โครงสร้างพันธุศาสตร์
ประชากรด้วยวิธี analysis of molecular 
variance (AMOVA) เพ่ือเปรียบเทียบระดับ
ความหลากหลายทางพันธุกรรมภายในและ
ระหว่างประชากรโดยใช้โปรแกรม ARLEQUIN 
version 3.5.1.2 (Excoffier and Lischer. 
2010) ใช้การทำ�ซํ้า 10,000 permutations 
วิเคราะห์ค่า F-statistic ได้แก่ ΦCT, ΦSC และ 
ΦST ใชก้ารทำ�ซํา้ 10,000 permutations  การ
วิเคราะห์แบบแรกแบ่งประชากรเป็น 6 กลุ่ม
ตามจังหวัดที่เก็บตัวอย่าง (single region) 
ได้แก่ จังหวัดปัตตานี สงขลา นครศรีธรรมราช 
สตูล กระบี่ และพังงา การวิเคราะห์แบบที่สอง
แบ่งกลุ่มประชากรตามสภาพภูมิศาสตร์ชายฝั่ง
ที่แบ่งแยกด้วยคาบสมุทรมลายู ได้แก่ ทะเลฝั่ง
ตะวันออกประกอบดว้ย จงัหวัดปัตตาน ีสงขลา
และนครศรีธรรมราช และทะเลฝั่งตะวันตก
ประกอบด้วย จังหวัดสตูล กระบี่ และพังงา
	 4.2	 ระยะห่างทางพันธุกรรม
	 	 วิ เ ค ร า ะ ห์ ร ะ ย ะ ห่ า ง ท า ง
พันธุกรรมระหว่างประชากรด้วยวิธี pairwise 
FST ใช้การทำ�ซํ้า 10,000 permutations โดย
ใช้โปรแกรม ARLEQUIN version 3.5.1.2 
(Excoffier and Lischer. 2010)
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	 5. การวิเคราะห์ประวัติประชากร
	 5.1	 ทดสอบ neutrality test
	 	 วิ เคราะห์ ค่า Taj ima’s D 
(Tajima. 1989) และ Fu’s Fs (Fu. 1997) 
เพื่อทดสอบการเบ่ียงเบนของประชากรจาก 
neutral evolution ใช้การทำ�ซํ้า 10,000 
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
สมมตฐิาน sudden expansion model โดยใช้
ค่าทดสอบ Harpending Raggedness index 
(Harpending. 1994) และ sum of squared 
deviations (SSD)   เพื่อทดสอบ goodness-
of-fit ใช้การทำ�ซ้ํา 10,000 permutations 
โดยใช้โปรแกรม ARLEQUIN version 3.5.1.2 
(Excoffier and Lischer. 2010) ประเมนิขนาด
ของประชากรด้วยพารามิเตอร์ θ0 และ θ1 เมื่อ 
θ0 และ θ1 เทา่กบั 2Nµ  เมือ่ N คอืคา่ effective 
female population size 
	 5.3	 สร้าง minimum spanning 
tree (MSN)
	 สรา้ง minimum spanning tree เพือ่
ศกึษาความสมัพนัธข์องแตล่ะแฮโพลไทปโ์ดยใช้
ค่า mean number of pairwise differences 
ระหว่างแฮโพลไทป์ด้วยโปรแกรม ARLEQUIN 
version 3.5.1.2 (Excoffier and Lischer. 
2010) ใช้การทำ�ซํ้า 10,000 permutations  

	 5.4	 ส ร้ า ง ค ว า ม สั ม พั น ธ์ เ ชิ ง
วิวัฒนาการ (phylogeny)
	 สร้างความสัมพันธ์เชิงวิวัฒนาการ 
(phylogeny) ของแต่ละแฮโพลไทป์โดย
ใช้ Neighbor-joining ด้วยวิธี  kimura 
-2-parameter ทำ� 1,000 ครั้ง ด้วยโปรแกรม 
MEGA version 4.0 (Tamura et al., 2007)
	 5.5	 หาระยะเวลาในการขยายขนาด
ประชากร 
	 	 หาเวลาในการขยายขนาด
ประชากร (t) โดยใช้สูตร t = τ /2µ เมื่อ τ คือ 
expansion time และ 2µ = µ × generation 
time × number of bases เมื่อค่า µ คือ
ค่า mutation rate และมีค่าเท่ากับ 3.6% per 
million year (Henriques et al., 2014)

ผลการวิจัยและวิจารณ์
	 1. ความหลากหลายทางพันธุกรรม
	 ลำ�ดับนิวคลีโอไทด์ของปลาตะกรับ
แต่ละตัวมีลำ�ดับเบสตั้งแต่ 587 – 590 คู่เบส 
มีตำ�แหน่ง align sites 531 ตำ�แหน่ง แบ่ง
เป็น monomorphic sites 517 ตำ�แหน่ง 
polymorphic sites 73 ตำ�แหน่ง (singleton 
variable site 31 ตำ�แหน่ง และ parsimony 
variable site 42 ตำ�แหน่ง) มีแฮโพลไทป์
ทั้งหมด 56 แฮโพลไทป์ ประกอบไปด้วย
แฮโพลไทป์ที่เป็น shared haplotype จำ�นวน 
6 แฮโพลไทป์โดยแบ่งเป็นแฮโพลไทป์ที่เป็น 
shared haplotype ระหว่างประชากร 5 
แฮโพลไทป์และ shared haplotype ภายใน
ประชากร 1 แฮโพลไทป์ โดยแฮโพลไทป์ H04 
เป็นแฮโพลไทป์ที่มีสมาชิกจากทุกจังหวัดใน
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ฝั่งทะเลตะวันตก และแฮโพลไทป์ H41 เป็น
แฮโพลไทป์ท่ีมสีมาชกิจากทุกจงัหวดัในฝัง่ทะเล
ตะวนัออก (ตารางที ่2) ทกุกลุม่ประชากรม ีrare 
haplotype รวมจำ�นวน 50 แฮโพลไทป์  โดย
จังหวัดกระบีแ่ละพงังาม ีrare haplotype มาก
ที่สุด 14 แฮโพลไทป์ สำ�หรับค่า haplotype 
diversity มีค่าอยู่ในช่วง 0.100 – 0.717 ส่วน
ค่า nucleotide diversity มีค่าอยู่ในช่วง  

0.007 – 0.013 โดยค่า haplotype diversity 
ของประชากรทั้งหมดมีค่า 0.933 ± 0.017 
และค่า nucleotide diversity ของประชากร
ทั้งหมดมีค่า 0.011 ± 0.000 สำ�หรับค่า
ความหลากหลายทางพันธุกรรมได้แก่ จำ�นวน
แฮโพลไทป์, จำ�นวน polymorphic sites, 
haplotype diversity (h) และ nucleotide 
diversity (π) แสดงในตารางที่ 1 

ตารางที่ 1  ค่าความหลากหลายทางพันธุกรรมของไมโทคอนเดรียบริเวณคอนโทรลรีเจียน ในปลา
ตะกรับที่อาศัยตามตามแนวชายฝั่งภาคใต้

Locality Code No. No. 

haplotypes

No. 

polymorphic 

sites

Haplotype 

diversity (h)

(mean ± SD)

Nucleotide 

diversity (π) 

(mean ± SD)

Satun ST 18 12 21 0.895 ± 0.065 0.007 ± 0.001

Krabi KB 17 17 32 1.000 ± 0.020 0.010 ± 0.000

Phang Nga PN 16 15 28 0.992 ± 0.025 0.008 ± 0.001

Pattani PT 17 10 19 0.794 ± 0.103 0.008 ± 0.001

Songkhla SK 16 6 25 0.717 ± 0.099 0.013 ± 0.004

Nakhon Si 

Thammarat

NS 16 5 25 0.700 ± 0.080 0.010 ± 0.004

Total 100 56 73 0.933 ± 

0.017

0.011 ± 

0.000



วารสารวิจัยราชภัฏพระนคร ปีท่ี 10 ฉบับท่ี 2 กรกฎาคม-ธันวาคม 255844

ตารางที่ 2  การกระจายของรูปแบบไมโทคอนเดรียแฮโพลไทป์ และกลุ่มพันธุกรรม ในปลาตะกรับ
จากแต่ละจังหวัดตลอดแนวชายฝั่งภาคใต้

Haplotype ST KB PN PT SK NS Clade Total

H01 1 - - - - - I 1

H02 1 - - - - - I 1

H03 1 - - - - - II 1

H04 6 1 1 - - - I 8

H05 3 - - - - - II 3

H06 1 - - - - - I 1

H07 1 - - - - - I 1

H08 1 1 - - - - II 2

H09 1 - - - - - I 1

H10 1 - - - - - I 1

H11 1 - - - - - I 1

H12 - 1 - - - - I 1

H13 - 1 - - - - II 1

H14 - 1 - - - - II 1

H15 - 1 2 - - - I 3

H16 - 1 - - - - I 1

H17 - 1 - - - - I 1

H18 - 1 - - - - I 1

H19 - 1 - - - - II 1

H20 - 1 - - - - II 1

H21 - 1 - - - - I 1

H22 - 1 - - - - II 1

H23 - 1 - - - - II 1

H24 - 1 - - - - I 1

H25 - 1 - - - - II 1

H26 - 1 - - - - I 1
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Haplotype ST KB PN PT SK NS Clade Total

H27 - - 1 - - - II 1

H28 - - 1 - - - I 1

H29 - - 1 - - - I 1

H30 - - 1 - - - I 1

H31 - - 1 - - - I 1

H32 - - 1 - - - II 1

H33 - - 1 - - - II 1

H34 - - 1 - - - I 1

H35 - - 1 - - - I 1

H36 - - 1 - - - I 1

H37 - - 1 - - - I 1

H38 - - 1 - - - I 1

H39 - - 1 - - - I 1

H40 - - 1 - - II 1

H41 - - - 8 8 6 II 22

H42 - - - 1 - - II 1

H43 - - - 1 - - II 1

H44 - - - 1 - - II 1

H45 - - - 1 - - II 1

H46 - - - 1 - - II 1

H47 - - - 1 - - II 1

H48 - - - 1 - - II 1

H49 - - - 1 - - II 1

H50 - - - - 1 - II 1

H51 - - - - 4 8 II 12

H52 - - - - 1 - II 1

H53 - - - - 1 - II 1

ตารางที่ 2 (ต่อ)
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Haplotype ST KB PN PT SK NS Clade Total

H54 - - - - 1 - II 1

H55 - - - - - 1 II 1

H56 - - - - - 1 II 1

Total 18 17 17 16 16 16 56

หมายเหตุ : อักษรย่อคือจังหวัดที่เก็บตัวอย่างซึ่งแสดงไว้ในตารางที่ 1

	 2. โครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากร
	 จากการศึกษาโครงสร้างทางพันธุกรรมของประชากรพบว่ามีความแตกต่างของโครงสร้าง
ทางพันธุกรรมเมื่อวิเคราะห์จากประชากรรวมทั้งหมด (single region) โดยมีค่า ΦST = 0.199 
(p = 0.000) ประชากรมีความแปรปรวนภายในกลุ่ม 80.06 เปอร์เซ็นต์ (ตารางที่ 3) เมื่อวิเคราะห์
โดยแบ่งกลุ่มประชากรเป็นฝั่งทะเลตะวันตกและตะวันออกพบว่ามีความแตกต่างกันโดยมีค่า ΦCT 
= 0.261 และมีค่า (p = 0.031) ประชากรมีความแปรปรวนภายใน 71.68 เปอร์เซ็นต์ (ตารางที่ 3)   
ผลการวิเคราะห์ค่า pairwise FST  พบว่าประชากรของทุกกลุ่มประชากรมีความแตกต่างกันยกเว้น
ประชากรระหว่างจังหวัดสตูลกับกระบี่, จังหวัดสตูลกับพังงา, จังหวัดกระบี่กับพังงา และจังหวัด
สงขลากับนครศรีธรรมราช ที่ไม่มีความแตกต่างกัน (ตารางที่ 4)

ตารางที่ 3 ผลการวิเคราะห์โครงสร้างประชากร และค่าความหลากหลายทางพันธุกรรมของกลุ่ม
ปลาตะกรับด้วยวิธี AMOVA 

Source of variation df Sum of 

squares

Variance 

components

Percentage of 

variation

p-value

1) Single region

Among populations 5 71.047 0.687 Va 19.94 ΦST = 0.199*

Within populations 94 259.323 2.758 Vb 80.06

Total 99 330.370 3.446 

2) Gulf of Thailand and Andaman sea

Among groups 1 54.469 1.006 Va 26.16 ΦCT= 0.261*

ตารางที่ 2 (ต่อ)
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Among populations 

within groups

4 16.578 0.083 Vb 2.16 ΦSC = 0.029*

Within populations 94 259.323 2.758 Vc 71.68 ΦST = 0.283*

Total 99 330.370 3.848

หมายเหตุ : * มีความแตกต่างอย่างมีนัยสำ�คัญ (p < 0.05)

ตารางท่ี 4 ความแตกต่างทางพนัธกุรรมระหวา่งกลุม่ของปลาตะกรบั จากขอ้มลูลำ�ดบันวิคลโีอไทด ์
611 คู่เบส ของไมโทคอนเดรียบริเวณคอนโทรลรีเจียน 

ST KB PN PT SK NS

ST -

KB -0.006 -

PN -0.020 0.147 -

PT 0.395* 0.286* 0.404* -

SK 0.269* 0.179* 0.286* 0.089* -

NS 0.269* 0.167* 0.287* 0.095* -0.030 -

หมายเหตุ : * มีความแตกต่างอย่างมีนัยสำ�คัญ (p < 0.05), อักษรย่อคือจังหวัดที่เก็บตัวอย่างตาม
ตารางที่ 1

	 3. ประวัติประชากร
	 จากการทดสอบการเบี่ยงเบนไปจาก 
neutral population พบว่าค่า D statistic มี
ค่า -1.710 (p = 0.011) และค่า Fs statistic มี
ค่า -25.005 (p = 0.000) ซึ่งเบ่ียงเบนไปจาก 
neutral population การทดสอบ mismatch 
distribution พบว่าสอดคล้องกับ sudden 
expansion model โดยมีค่า SSD เท่ากับ 
0.007 (p=0.285) และค่า Harpending 
Raggedness index เท่ากบั 0.018 (p =0.382)  

ค่าพารามิเตอร์ θ1 มีค่ามากกว่า θ0 ในทุก
จงัหวดัแสดงวา่ประชากรกำ�ลงัมกีารขยายขนาด
ประชากร (ตารางที่ 5)  เมื่อคำ�นวณระยะเวลา
ในการขยายขนาดประชากรพบว่ามีการขยาย
ขนาดมาประมาณ 270,000 ปีที่ผ่านมา ความ
สัมพันธ์ของแฮโพลไทป์ (MSN) พบว่าไม่มีการ
แบ่งกลุ่มตามสภาพภูมิศาสตร์อย่างชัดเจน แต่
แบ่งกลุ่มได้ตาม common haplotype เป็น 
2 เคลด ได้แก่ เคลดที่หนึ่งมีลักษณะเป็น star - 
like network มีแฮโพลไทป์ H04 ซึ่งมีสมาชิก
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จากจงัหวดัสตลู กระบ่ี และพงังาเป็น common 
haplotype และมีการเชื่อมต่อกับแฮโพลไทป์
อืน่ทีเ่ปน็สมาชิกจากจงัหวดัในฝ่ังทะเลอันดามนั
ทั้งหมดด้วยการกลายพันธุ์ 1 - 2 step เคลด 
ที่สองมีลักษณะเป็น long genealogy มี
แฮโพลไทป์ H41 ซึ่งมีสมาชิกมาจากจังหวัด
ปัตตานี สงขลา และนครศรีธรรมราชเป็น 

common haplotype และมีการเชื่อมต่อ
กับแฮโพลไทป์อื่นท่ีเป็นสมาชิกจากจังหวัด
ในฝ่ังทะเลอ่าวไทยและทะเลอันดามันด้วย
การกลายพันธุ์หลาย step (ภาพที่ 2, ตารางที่ 
2) การวิเคราะห์ความสัมพันธ์เชิงวิวัฒนาการ 
พบว่าสามารถแบ่งกลุ่มได้เป็นสองเคลดเช่น
เดียวกับแผนผัง MSN (ภาพที่ 3, ตารางที่ 2)

ตารางที่ 5   ค่าพารามิเตอร์ในการวิเคราะห์ประวัติประชากรและการประมาณช่วงเวลาที่เกิด
การขยายขนาดประชากรของปลาตะกรับ ที่อาศัยตลอดแนวชายฝั่งภาคใต้ โดยอาศัยข้อมูล
ไมโทคอนเดรียบริเวณคอนโทรลรีเจียน

 

 

 

 

 

ตารางท่ี  5 คาพารามิเตอรในการวิเคราะหประวัติประชากรและการประมาณชวงเวลาท่ีเกิดการขยายขนาด 

               ประชากรของปลาตะกรับ ท่ีอาศัยตลอดแนวชายฝงภาคใต โดยอาศัยขอมูลไมโทคอนเดรียบริเวณ 

               คอนโทรลรีเจียน 

 

Locality Tajima’s D Fu’ s FS τ θ0 θ1 SSD Raggedness Expansion 

time 

(year ago) 

ST -1.282* -3.469* 5.128 0.117 7.496 0.002 0.011 233,133 

KB -1.417 -12.967* 3.355 3.039 161.250 0.011 0.023 152,527 

PN -1.797* -11.168* 2.953 0.000 99999.000 0.044 0.099 134,251 

PT -0.305 -1.396 6.312 1.077 9.189 0.037 0.083 286,961 

SK -0.480 3.653 20.917 0.000 3.197 0.125 0.239 950,945 

NS -0.634 5.743 4.238 0.001 2.710 0.184 0.476 192,671 

Total -1.710* -25.005* 5.980 0.010 17.214 0.007 0.018 271,867 

หมายเหตุ : * มีความแตกตางอยางมีนัยสําคัญ (p < 0.05), อักษรยอคือจังหวัดท่ีเก็บตัวอยางตามตารางท่ี 1 

 

 

หมายเหตุ : * มีความแตกต่างอย่างมีนัยสำ�คัญ (p < 0.05), อักษรย่อคือจังหวัดที่เก็บตัวอย่างตาม
ตารางที่ 1
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ภาพท่ี  2 แฮโพลไทปเน็ทเวิรคของปลาตะกรับ ท่ีสุมข้ึนมาศึกษาตลอดชายฝงภาคใต สรางข้ึนโดยใชขอมูล 
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	 อภิปรายผลการทดลอง
	 1. ความหลากหลายทางพันธุกรรม
	 จากแฮโพลไทป์จำ�นวน 56 แฮโพลไทป์ 
พบว่า เป็น rare haplotype 50 แฮโพลไทป์ 
แสดงว่าปลาตะกรับในภาคใต้มีความหลาก
หลายทางพันธุกรรมสูงและมีปลาตะกรับเพศ
เมียที่มีความสามารถในการขยายพันธ์ุเป็น
จำ�นวนมากจึงทำ�ให้มีจำ�นวนแฮโพลไทป์ที่มี
ความแตกต่างกันเป็นจำ�นวนมาก (Lewontin.  
1974) และ rare haplotype ท่ีพบ เป็น
แฮโพลไทป์ท่ีพบเฉพาะในจังหวัดซ่ึงเรียกว่า 
private allele โดยสามารถใช้ private allele 
ระบุแหล่งที่มาของสายพันธุ์หรือแหล่งทาง
พันธุกรรมได้ (Xu et al. 2009) การศึกษา
ครั้งนี้สอดคล้องกับหลายงานวิจัยท่ีพบจำ�นวน 
rare haplotype จำ�นวนมากในสัตว์ทะเล 
เช่น กุ้ง whiskered velvet shrimp (Chu et 
al., 2012), เพรียงหิน (Tsang et al. 2008) 
และปลากระบอก (จุฑามาศ ศุภพันธ์. 2558) 
เป็นต้น ทุกประชากรมีความสัมพันธ์ของค่า 
haplotype diversity และ nucleotide 
diversity เหมือนกัน คือมีค่า haplotype 
diversity มากกว่า nucleotide diversity 
สาเหตุเกิดจากการกลายพันธุ์และมีการสะสม
แฮโพลไทป์แบบใหม่อย่างรวดเร็ว ซึ่งรูปแบบ
ดังกล่าวสามารถพบได้ในประชากรที่กำ�ลังมี
การขยายขนาด (Watterson. 1984) และพบ
ได้ในสัตว์ทะเลหลายชนิดเช่น ปู lined shore 
crab (Pachygrapsus crassipes) (Cassone 
and Boulding. 2006), กุ้ง fleshy shrimp 
(Fennneropenaeus chinensis) (Kong et 
al., 2010) และปลา Mugil cephalus (Liu et 

al., 2009) เปน็ต้น ผลการศึกษาคร้ังนีพ้บวา่ของ
ปลาตะกรับจากฝ่ังทะเลอันดามันมีความหลาก
หลายทางพันธุกรรมกรรมสูงกว่าฝั่งอ่าวไทยใน
ทุกจังหวัด ซ่ึงสอดคล้องกับสภาพของแหล่งท่ี
อยู่ที่บริเวณฝ่ังทะเลอันดามันมีความสมบูรณ์
ของแหล่งท่ีอยู่มากกว่าฝ่ังอ่าวไทย (Plathong 
and Plathong. 2008) จึงส่งผลต่อความหลาก
หลายทางพันธุกรรมของปลาตะกรับด้วย 
	 2. โครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากร
	 จากการศึกษาโครงสร้างทางพันธุกรรม
ของประชากรพบว่าประชากรปลาตะกรับใน
ภาคใต้ระหว่างประชากรฝั่งตะวันออกและ
และฝั่งตะวันตกมีความแตกต่างทางพันธุกรรม 
แสดงวา่ปจัจยัทางภมูศิาสตรข์องภาคใตร้ะหวา่ง
ทะเลอ่าวไทยและทะเลอันดามันที่ถูกแบ่งแยก
ด้วยคาบสมุทรมลายู มีผลในการขัดขวางการ
ผสมพันธุ์ระหว่างประชากรซ่ึงเป็นการขัดขวาง
การแลกเปล่ียนลักษณะทางพันธุกรรมระหว่าง
ประชากรทั้งสองฝั่งทะเล ซึ่งความแตกต่างทาง
พนัธกุรรมระหว่างประชากรสตัวน้ํ์าในทะเลอา่ว
ไทยและทะเลอนัดามนัสามารถพบได้ เชน่ ในกุง้ 
shovel-nosed lobster (Thenus indicus) 
(Iamsuwansuk and Denduangboripant. 
2011), หอย Asian moon scallop (Amusium 
pleuronectes) (Mahidol et al., 2007) และ
ม้านํ้า spotted seahorse (Hippocampus 
kuda) (Panithanarak et al., 2010) ผลจาก
การวิเคราะห์ pairwise FST พบว่าความหลาก
หลายทางพันธุกรรมของประชากรในเขตทะเล
อันดามันระหว่างจังหวัดสตูล กระบี่ และพังงา 
ไม่มีความแตกต่างกัน แสดงว่ามีการผสมพันธุ์
กันระหว่างปลาตะกรับจากทั้ง 3 จังหวัด ซึ่ง
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สอดคล้องกับตำ�แหน่งที่ตั้งของถิ่นอาศัยซึ่ง
อยู่ในเขตทะเลเดียวกัน จึงทำ�ให้ไม่มีความ
แตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างประชากร แต่
พบวา่ในฝัง่ทะเลอา่วไทยระหวา่งจงัหวดัสงขลา
และนครศรธีรรมราชซึง่อยูใ่นฝัง่ทะเลเดยีวกนัมี
ความแตกตา่งระหว่างประชากรเกดิข้ึนซึง่นา่จะ
เกิดจากสภาพทางภูมิศาสตร์ของถิ่นอาศัย เช่น
ระยะทางระหว่างถิ่นอาศัย กระแสนํ้าภายใน
และระหว่างถิ่นอาศัย หรืออาจมีปัจจัยอื่นท่ี
ทำ�ให้การผสมพันธุ์ระหว่างประชากรเกิดขึ้น
ได้อย่างจำ�กัดจนทำ�ให้มีความแตกต่างทาง
พันธุกรรมระหว่างประชากรขึ้น
	 3. ประวัติประชากร
	 การศึกษาครั้งนี้พบว่าประชากรปลา
ตะกรับในภาคใต้กำ�ลั งมีการขยายขนาด
ประชากรอย่างรวดเร็ว จากผลการทดสอบ 
neutrality test ทั้งวิธี Tajima’s D test และ 
Fu’s Fs test มีค่าติดลบ แสดงว่าประชากร
มีการเบี่ยงเบนไปจากสมดุล (neutral state) 
ในส่วนของค่า Tajima’s D ที่มีค่าติดลบแสดง
ว่าประชากรน่าจะมีการคัดเลือกโดยการคัด
การกลายพันธุ์ที่ไม่เหมาะสมทิ้งไป (purifying 
selection) หรืออาจเกิดการขยายขนาดของ
ประชากรมาก่อน (Yang. 2006) ส่วนค่า Fu’s 
Fs ซึ่งเป็นพารามิเตอร์ที่ใช้ในการตรวจสอบ
การขยายขนาดของประชากรท่ีเหมาะสมกับ
เครื่องหมายพันธุกรรมที่เป็นนอนรีคอมบิเนชัน  
(non- recombination genetic data) 
(Ramirez-Soriano et al., 2008) มีค่าติดลบ
ด้วยเช่นกันจึงเป็นการยืนยันว่าประชากรปลา
ตะกรับน่าจะเคยมีการขยายขนาดมาก่อน 
สอดคล้องกับค่า SSD ท่ียอมรับสมมติฐาน 

sudden expansion model และยงัสอดคลอ้ง
กบัคา่ θ1 ซึง่มคีา่มากกวา่ θ0 ในทกุกลุม่ประชากร
แสดงว่าประชากรกำ�ลังมีการขยายขนาดจาก
ขนาดเล็กสู่ขนาดใหญ่ โดยมีการขยายขนาด
ประชากรมาประมาณ 270,000 – 130,000 ปี 
ที่ผ่านมา จากแผนผัง MSN พบว่า ไม่สามารถ
แบง่กลุม่ประชากรตามสภาพภมูศิาสตรไ์ดอ้ยา่ง
ชัดเจน แต่สามารถแบ่งกลุ่มตามแฮโพลไทป์ 
เป็น 2 เคลด ได้แก่ เคลดที่หนึ่งที่ประกอบ
ด้วยสมาชิกแฮโพลไทป์ทั้งหมดที่มาจากทะเล
อนัดามนั ซึง่มลีกัษณะเปน็ star - like network 
แสดงวา่ประชากรนา่จะมกีารขยายขนาดมาเมือ่
ไม่นานมาน้ี ส่วนเคลดที่สองประกอบไปด้วย
สมาชิกแฮโพลไทป์ส่วนใหญ่ที่มาจากทั้งทะเล
อันดามันและทะเลอ่าวไทย ซึ่งมีลักษณะเป็น
แบบ long genealogy ซึ่งแสดงว่าประชากร
น่าจะมีการขยายขนาดมานาน สอดคล้อง
กับการคำ�นวณระยะเวลาในการขยายขนาด
ประชากรและค่าพารามิเตอร์ τ (ตารางท่ี 5) 
ที่พบว่าประชากรปลาตะกรับฝั่งทะเลอ่าวไทย
มีการขยายขนาดมานานกว่าทะเลอันดามัน 
เมื่อพิจารณาจากระยะเวลาในการขยาย
ขนาดประชากรพบว่าการขยายขนาดน่าจะ
สัมพันธ์กับการกำ�เนิดชายฝั่งของประเทศไทย
ที่เริ่มกำ�เนิดในยุคไพลสโตซีน (Pleistocene) 
ประมาณ 1,000,000–100,000 ปทีีผ่่านมาโดย
ในช่วงนี้ระดับน้ําทะเลจะท่วมสูงเนื่องมาจากมี
การละลายของน้ําแข็งจากขั้วโลกหลังจากน้ัน
ระดับนํ้าทะเลจะเริ่มลดระดับลงเรื่อย ๆ  จนเข้า
สู่ยุคโฮโลซีน (Holocene) ประมาณ 10,000 
ปีที่ผ่านมา และในช่วงนี้จะเริ่มมีการทับถมของ
ตะกอนเกิดขึ้นเป็นพื้นที่ชายฝั่งและกลายเป็น
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แหล่งที่อยู่ของสัตว์ทะเลชายฝั่ง (Sinsakul. 
2000) ดังนั้นอาจกล่าวได้ว่าประชากรปลา
ตะกรับน่าจะมีการขยายขนาดเพิ่มขึ้นตามการ
เพิ่มของแหล่งที่อยู่ในช่วงเวลาดังกล่าว โดย
มีหลายรายงานที่พบว่ามีการขยายขนาดของ
ประชากรสัตว์ทะเลอีกหลายชนิดและหลาย
พื้นที่ เช่น ปูม้า (Portunus trituberculatus) 
ในชายฝัง่ประเทศจีน (Guo. 2011) และกุง้มงักร 
(Austropotamobius italicus) ในคาบสมุทร
ไอบีเรีย (Pedraza-Lara et al. 2010) เป็นต้น
	 4.	 แนวทา ง ในก า รอนุ รั กษ์ ค ว าม
หลากหลายทางพันธุกรรม
	 จากผลการศกึษาทีพ่บวา่มคีวามแตกตา่ง
ของโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรระหว่าง
ปลาตะกรับในฝั่งทะเลอ่าวไทยและทะเล
อันดามัน ดังนั้นแนวทางในการอนุรักษ์ความ
หลากหลายทางพันธกุรรมทำ�ได้โดยการวางแผน
การจดัการแยกระหวา่งฝัง่ทะเล เชน่ การปลอ่ย
พันธุ์สู่ธรรมชาติโดยการใช้พ่อแม่พันธุ์ในฝั่ง
ทะเลเดียวกันปล่อยลงสู่แหล่งน้ําเพื่อคงไว้ซึ่ง
ความหลากหลายทางพันธุกรรมและหลีกเลี่ยง
การปนเปื้อนทางพันธุกรรม นอกจากนั้นควร
รักษาถิ่นที่อยู่ตามธรรมชาติโดยการไม่ทำ�ลาย
อีกทั้งยังต้องมีมาตรการในการเพิ่มขนาดของ
แหล่งที่อยู่ และไม่ควรจับปลาตัวเมียที่กำ�ลัง
วางไข่เนือ่งจากเป็นการขัดขวางการเพิม่จำ�นวน
ประชากร หากมกีารเพาะเลีย้งหรอืการปรบัปรงุ
สายพนัธุ ์ควรมกีารสรา้งประชากรพอ่แมพ่นัธุใ์ห้
มคีวามแปรปรวนทางพนัธกุรรมใกลเ้คยีงกับใน
ธรรมชาติโดยอาจมีการผสมระหว่างประชากร
หรือนำ�ประชากรจากธรรมชาติเข้ามาผสม
เพื่อให้ได้ประชากรพ่อแม่พันธุ์ที่มีคุณภาพทาง

พันธุกรรมที่สมบูรณ์และมีศักยภาพที่ยั่งยืน
ในการเป็นพ่อแม่พันธุ์ที่ดี การศึกษาครั้งนี้พบ
ว่าประชากรปลาตะกรับในฝ่ังทะเลอ่าวไทย
มีความหลากหลายทางพันธุกรรมน้อยกว่า
ฝ่ังทะเลอันดามัน ดังนั้นจึงควรมีมาตรการ
จัดการที่เข้มข้นมากกว่า อย่างไรก็ตามในการ
พิจารณาแนวทางในการอนุรักษ์ความหลาก
หลายทางพันธุกรรมควรมีการใช้ข้อมูลจากการ
ใช้เครื่องหมายโมเลกุลอื่น ๆ  เช่น เครื่องหมาย
ไมโครแซทเทลไลท์ ซึ่งมีอัตราการกลายสูงกว่า 
เพื่อทราบถึงสถานะปัจจุบันของประชากร ว่า
มแีนวโนม้เพิม่หรอืลดขนาดของประชากรควบคู่
กันไปด้วย

สรุป
	 1. มีความแตกต่างของโครงสร้างทาง
พันธุกรรมของปลาตะกรับในภาคใต้ของ
ประเทศไทยระหว่างทะเลอ่าวไทยและทะเล
อันดามัน
	 2. ประชากรปลาตะกรับในภาคใต้ของ
ประเทศไทยกำ�ลังมีการขยายขนาดประชากร
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