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บทคดัย่อ: ไมโทคอนเดรยีลดเีอน็เอเป็นสารพนัธกุรรมทีไ่ด้รบัการถ่ายทอดมาจากแม่เท่าน้ัน จึงน�ำมาใช้ศกึษาววิฒันาการ
และความหลากหลายทางพันธุกรรมสายแม่ของคนและสัตว์ ในการศึกษานี้เพื่อหาความหลากหลายทางพันธุกรรมสาย
แม่และวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมในโคขาวล�ำพูน 30 ตัว โคลาน 35 ตัว โคชนใต้ 15 ตัว โคอีสาน 18 ตัวและ
โคลูกผสมแองกัสxพื้นเมืองไทย 7 ตัว รวมทั้งสิ้น 105 ตัว ด้วยการวิเคราะห์ล�ำดับเบสของไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอบริเวณ 
D-loop ท่ีมีความผันแปรสูงจ�ำนวน 297 คู่เบส เปรียบเทียบกับล�ำดับเบสของโคสายพันธุ์ต่างๆ พบว่ามีต�ำแหน่งคู่เบสที่
แตกต่างกันจ�ำนวน 50 ต�ำแหน่ง สามารถจ�ำแนกได้ 21 Haplotype ซึ่ง Haplotype10 พบมากที่สุด โคขาวล�ำพูน โคลาน 
โคชนใต้ โคอีสานและโคลูกผสมแองกัสxพื้นเมืองไทย มี 8, 11, 6, 4 และ 4 Haplotype ตามล�ำดับ ความหลากหลายของ 
Haplotype เท่ากบั 1.5599 ความหลากหลายทางพนัธกุรรมรวมและภายในแต่ละสายพนัธุโ์ดยมค่ีา Nucleotide diversity 
เท่ากับ 0.3997 และ 0.4351 ตามล�ำดับ ส่วนค่าสัมประสิทธิ์ของความแตกต่างพันธุกรรมมีค่าเท่ากับ -0.0885 แสดงว่าโค
พื้นเมืองไทยมีความหลากหลายของ Haplotype ความหลากหลายทางพันธุกรรมสายแม่สูงมาก และมีพันธุกรรมสายแม่
ไม่แตกต่างกนั ผลการวเิคราะห์ความสมัพนัธ์ทางพนัธกุรรมพบว่าโคพืน้เมอืงไทยส่วนใหญ่มพีนัธกุรรมสายแม่จดัอยูใ่นกลุม่ 
Bos indicus จากการศกึษาทางววิฒันาการพบว่า โคลานทีอ่ยูใ่น Haplotype22 เป็นต้นก�ำเนดิส่วนใหญ่ของโคพืน้เมอืงไทย
รวมทัง้โค Red Chittagong, Tharparkar, Hariana และ Sahiwal ในประเทศบงัคลาเทศ ปากสีถาน และอนิเดยี ตามล�ำดบั
ค�ำส�ำคัญ: โคพื้นเมืองไทย, ความหลากหลายทางพันธุกรรม, ไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอ, สายแม่	

ABSTRACT: Mitochondrial DNA which inherited only from maternal lineages had been used in evolution and 
genetic diversity study in human and animals. The objective of this study was to verify genetic diversity and phylo-
genetic tree based on mitochondrial DNA (mtDNA) of Thai-native cattle and Thai-native crossbred cattle. A total of 
105 animals including 30 Khao Lamphun (KLP) cattle, 35 racing cattle (LAN), 15 Southern fighting cattle (CHON),  
18 Northeastern cattle (E-SAN) and 7 Angus x Thai-native crossbred (AgxTNT) cattle were used in this study. D-loop 
mtDNA of high variable region (297 bp) was aligned with different cattle breeds. The result revealed that 50 single 
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บทน�ำ

ประเทศไทยเป็นภาคีอนุสัญญาว่าด้วยความ
หลากหลายทางชีวภาพ (Convention on Biological 
Diversity) ตั้งแต่ปีพ.ศ. 2547 ประเทศที่เป็นภาคีจะ
ต้องด�ำเนนิการในมาตรา 7-10 คอื การจ�ำแนกระบุและ
การตดิตามตรวจสอบ การอนรุกัษ์ในถ่ินทีอ่ยูอ่าศัยตาม
ธรรมชาต ิการอนรุกัษ์นอกถิน่ทีอ่ยูอ่าศยัตามธรรมชาติ
และการใช้ประโยชน์อย่างยั่งยืน โคเป็นสัตว์เลี้ยงท่ี
ส�ำคัญทางเศรษฐกิจของประเทศไทย โคพื้นเมืองไทย
จดัแบ่งออกได้เป็น 4 ประเภท ตามรปูร่างลกัษณะ และ
ถิน่ทีอ่ยูอ่าศยั และการใช้ประโยชน์ โคพืน้เมอืงของไทย 
ประกอบด้วย โคขาวล�ำพนู โคลาน โคชน และโคอสีาน 
(กองบ�ำรุงพันธุ์สัตว์, 2547) การใช้ประโยชน์อย่าง
ยั่งยืนของโคขาวล�ำพูน คือ น�ำมาใช้เป็นพระโคในพิธี
จรดพระนังคัลแรกนาขวัญ โคลานใช้ในประเพณีวิ่ง
ลานในเขตภาคกลาง โคชนใช้เป็นกีฬาพื้นเมืองอย่าง
หนึ่งทางภาคใต้ ส่วนโคอีสานยังไม่มีการใช้ประโยชน์
ตามประเพณ ีแต่ใช้เป็นแม่พนัธุพ์ืน้ฐานในการปรบัปรงุ
พันธุ์โดยการผสมพันธุ์ด้วยพ่อพันธุ์จากต่างประเทศ 
เพือ่ให้ได้ผลผลติตามต้องการโดยอาศยัพนัธกุรรมสาย
พ่อ แต่การถ่ายทอดพันธุกรรมสายแม่ในโคเนื้อยังม ี
ผู้ท�ำการศึกษาน้อยมาก มีแต่การศึกษาการถ่ายทอด
พันธุกรรมสายแม่ในโคนมเท่านั้น มีการศึกษาการ
ถ่ายทอดพันธุกรรมสายแม่ (Maternal lineages) ใน 
โคนมโฮลสไตน์ในประเทศเยอรมัน พบว่ามีผลต่อ
เปอร์เซน็ต์ไขมนัในน�ำ้นม (Schutz et al., 1992) ต่อมา
ได้มกีารศกึษาการถ่ายทอดพนัธกุรรมสายแม่ในโคนม
โฮลสไตน์ในประเทศสหรัฐอเมริกาพบว่า มีผลต่อ
เปอร์เซ็นต์ไขมันในน�้ำนมเช่นเดียวกัน (Boettcher  
et al., 1996) ซึ่งเป็นเครื่องบ่งชี้ถึงการถ่ายทอด

พันธุ กรรมทางไซโตพลาสซึม  (Cy top lasmic 
inheritance) นอกเหนือจากการถ่ายทอดทางพนัธกุรรม
ทางนิวเคลยีรดีเอน็เอ (Nuclear DNA) ไมโทคอนเดรยีล 
ดีเอ็นเอ (Mitochondrial DNA) ซึ่งเป็นสารพันธุกรรมที่
ได้รบัการถ่ายทอดมาจากแม่เท่านัน้ (Cummins, 2002; 
Giles et al., 1980) ซึ่งคุณสมบัติเหล่านี้ส่งผลให้บุคคล
ท่ีมีสายเลือดแม่ หรือยายคนเดียวกันจะมีลักษณะ 
พันธุกรรมไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอเหมือนกันทุกคน 
กระบวนการการคัดเลือกไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอเกิด
จากกระบวนการปฏิสนธิ ในขณะที่มีการปฏิสนธินั้น 
ตัวอสุจิจะแทรกเฉพาะส่วนหัวเข้าไปในไข่ท่ีสุกและ
ท�ำการปฏิสนธิ ซึ่งขั้นตอนนี้เองเป็นด่านแรกในการ
ป้องกันไม่ให้ไมโทคอนเดรียของเพศผู้เข้าไปในไข่ได้  
เพราะไมโทคอนเดรียของตัวอสุจิจะสามารถพบได้ใน
ส่วนคอของตัวอสุจิเป็นส่วนใหญ่ แม้ว่าอาจมีบางส่วน
ของไมโทคอนเดรยีของตวัอสจุเิข้าไปในไข่ได้ ไม่ว่ากรณี
ใดก็ตามก็จะมีกระบวนการท่ีก�ำจัดทิ้งหรือท�ำให้ไม่
สามารถท�ำงานได้ กระบวนการก�ำจดัไมโทคอนเดรยีของ
ตัวอสุจิที่ผลัดหลงเข้าไปในไข่นั้นจะมีกระบวนการการ
ก�ำจัดแต่ยังไม่เป็นที่ทราบแน่ชัด 

ไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอ มีส่วน D-loop เป็นส่วน
ควบคุมรหัสท่ีส�ำคัญในการแสดงออกของยีนต่างๆ  
ในไมโทคอนเดรยีของเซลล์ ซึง่มอีตัราการเปลีย่นแปลง
นิวคลีโอไทด์สูงกว่าดีเอ็นเอที่อยู่ในนิวเคลียส 5 ถึง  
10 เท่า (Brown et al., 1979) ดังนั้นการวิเคราะห์การ
เรียงล�ำดับดีเอ็นเอส่วน D-loop จะเป็นประโยชน์มาก
ในการศึกษาจุดก�ำเนิด ประวัติการเคล่ือนย้าย และ
ความหลากหลายทางพันธุกรรมสายแม่ของประชากร
โคในปัจจุบันได้ (Loftus et al., 1994; Bradley et al., 
1998; Troy et al., 2001) ดังนั้นการศึกษาความหลาก
หลายพันธุกรรมสายแม่ด้วยไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอ

nucleotide polymorphisms (SNPs) was found and classified into 21 haplotypes. Haplotype10 was found in high 
frequency. The numbers of haplotype in KLP, LAN, CHON, E-SAN and AgxTNT were 8, 11, 6, 4 and 4 haplotypes 
respectively. Haplotype diversity of cattle in this study was 1.5599. Nucleotide diversity of entire population and 
within population were 0.3997 and 0.4351 respectively. Coefficient of differentiation among animals in this study 
was -0.0885. The result indicated that haplotype and nucleotide diversity were very high in Thai-native cattle and 
Angus x Thai-native crossbred cattle, whereas maternal lineages was closely related among them. Phylogenetic tree 
revealed most of Thai-native cattle located in Bos indicus clade. Evolution study based on D-loop mtDNA revealed 
that the Haplotype22 of LAN cattle was origin of the most Thai-native cattle as well as Red Chittagong, Tharparkar, 
Hariana and Sahiwal cattle in Bungaladesh, Pakistan and India, respectively.
Keywords: Thai-native cattle, genetic diversity, mitochondrial DNA, maternal lineages
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ส่วน D-loop ในโคพื้นเมืองไทยและโคลูกผสมแองกัส 
x พืน้เมอืงไทย จงึมีวตัถปุระสงค์เพือ่จ�ำแนกและศกึษา
เส้นทางวิวัฒนาการพันธุกรรมสายแม่ หวังว่าผลการ
ศึกษานี้จะให้ข ้อมูลซึ่งจะมีประโยชน์ส�ำหรับการ
วางแผนการอนุรักษ์และวางแผนการใช้ประโยชน์ของ
โคพื้นเมืองไทยในการศึกษาผลของพันธุกรรมสายแม่
ต่อผลผลิตในโคเนื้อต่อไป 

วิธีการศึกษา

ตวัอย่างทีท่�ำการศกึษาเป็นโคพืน้เมอืงไทยท่ีหน่วย
ราชการ และเอกชนได้อนรุกัษ์ไว้เพือ่ท�ำการศกึษาและ
ใช้ประโยชน์ ดังนี้ โคขาวล�ำพูนจ�ำนวนรวม 30 ตัว จาก
ศนูย์ย้ายฝากตวัอ่อน ส�ำนกัเทคโนโลยชีวีภาพการผลติ
ปศุสัตว์จ�ำนวน 8 ตัว สถานีวิจัยและทดสอบพันธุ์สัตว์
จังหวัดแพร่จ�ำนวน 18 ตัว และเป็นพระโคที่ใช้ในพิธี
จรดพระนงัคลัแรกนาขวญัจ�ำนวน 4 ตวั โคลานจ�ำนวน
รวม 35 ตัว จากกลุ ่มผู ้ เลี้ยงและแข่งขันจังหวัด
สมุทรสงครามและราชบุรี โคชนใต้จ�ำนวน 15 ตัว จาก
ฟาร์มเพาะขยายพนัธุ ์ล. สวุรรณรกัษ์จงัหวัดเพชรบรูณ์ 
โคอสีานจ�ำนวน 18 ตวั จากสถานวิีจัยและทดสอบพนัธุ์
สัตว์อุบลราชธานี และโคลูกผสมแองกัสxพื้นเมือง
จ�ำนวน 7 ตัว จากส�ำนักเทคโนโลยีชีวภาพการผลิต
ปศุสัตว์ รวมทั้งสิ้น 105 ตัวอย่าง การด�ำเนินเก็บ
ตวัอย่างเลอืดในระหว่างปีพ.ศ. 2558 สกดัดเีอน็เอจาก

ตัวอย่างเลือดด้วยชุดสกัดดีเอ็นเอส�ำเร็จรูป QIAprep. 
Spin Miniprep Kit (Qiagen, USA) และรวบรวมเก็บ
ไว้ทีอุ่ณหภูม ิ-20 0C. จนกว่าน�ำไปทดสอบวเิคราะห์ใน
เดือนมกราคม พ.ศ. 2560

ส�ำหรับ Figure 1 แสดงการออกแบบไพรเมอร์ 
(oligonucleotide) จากฐานข้อมูล Bos taurus 
complete mitochondrial genome (GenBank 
accession V00654) ด้วยโปรแกรม Primer 3 ที่
ระหว่างต�ำแหน่ง 15855 ถึง 16878 คือ Fw primer: 
5’-CCAATAACTCAACACAGAATTTGC-3’ และ ที่
ระหว่างต�ำแหน่ง 16348 ถึง 16368 คือ Rv primer: 
5’- TAAGAGGAAAGAATGGACCGTTT-3’ ในส่วน
ผสมปฏกิริยิาลกูโซ่โพลเีมอเรส จ�ำนวน 50 μl ประกอบ
ด้วย 100 ng ของตัวอย่างดีเอ็นเอ 1. PCR buffer (50 
mM KCl, 10 mM Tris-HCl (pH 8.3), 1.5 mM MgCl

2
, 

200 μM dNTPs 0.4 pM of each primer และ 1 U 
Taq polymerase (Ampli Taq GoldTM, Applied 
Biosystems, USA) ตวัอย่างดเีอน็เอทีแ่ยกได้ถกูน�ำไป
ท�ำให้บริสุทธิ์ด้วยชุดน�้ำยา DNA Purification Kit 
(NucleoSpin, Macherey-Nagel, Germany) และหา
การเรียงล�ำดับเบสด้วยชุดน�้ำยา Big Dye Terminator 
Cycle Sequencing Ready Reaction Kit (v3.0, 
Applied Biosystems, CA, USA) และท�ำการวเิคราะห์
ด้วยเครื่อง 3010 DNA sequencer (Applied 
Biosystems, CA, USA)

Nucleotide position

4 
 

primer และ 1 U Taq polymerase (Ampli Taq GoldTM, Applied Biosystems, USA) ตัวอย่างดีเอ็นเอที่แยกได้ถูกน าไปท าให้
บริสุทธิ์ด้วยชุดน้ ายา DNA Purification Kit (NucleoSpin, Macherey-Nagel, Germany) และหาการเรียงล าดับเบสด้วยชุดน้ ายา  
Big Dye Terminator Cycle Sequencing Ready Reaction Kit (v3.0, Applied Biosystems, CA, USA) และท าการวิเคราะห์
ด้วยเครื่อง 3010 DNA sequencer (Applied Biosystems, CA, USA) 
Nucleotide position 
                                       1                             
                                       5                       
                                       8                       
                                       5                       

                    5                      
TATTAAATTTATCAAAAATCCCAATAACTCAACACAGAATTTGCACCCTAACCAAATATT  

 ACAAACACCACTAGCTAACATAACACGCCCATACACAGACCACAGAATGAATTACCTACG 
 CAAGGGGTAATGTACATAACATTAATGTAATAAAGACATAATATGTATATAGTACATTAA 
 ATTATATGCCCCATGCATATAAGCAAGTACATGACCTCTATAGCAGTACATAATACATAT 
 AATTATTGACTGTACATAGTACATTATGTCAAATTCATTCTTGATAGTATATCTATTATA 
 TATTCCTTACCATTAGATCACGAGCTTAATTACCATGCCGCGTGAAACCAGCAACCCGCT 
 AGGCAG-GGATCCCTCTTCTCGCTCCGGGCCCATAAACCGTGGGGGTCGCTATCCAATGA 
 ATTTTACCAGGCATCTGGTTCTTTCTTCAGGGCCATCTCATCTAAAACGGTCCATTCTTT  
 CCTCTTAAATAAGACATCTCGATGGACTAATGGCTAATCAGCCCATGCTCACACATAACT 

 
Figure 1 Specific primers (underline letters) were designed to amplify mtDNA D-loop region at the nucleotide position 
15855 of GenBank accession V00654. DNA fragment size of 297 bp (bold italic letters) was performed sequence 
alignment. 

ข้อมูลล าดับเบสของตัวอย่างจ านวน 105 ตัวอย่าง น าไปเปรียบเทียบกับล าดับเบสจ านวน 297 เบสกับล าดับเบส mtDNA 
D-loop ของโคสายพันธุ์ต่างๆ  วิเคราะห์หาต าแหน่งความผันแปร จ าแนก Haplotype ระยะห่างทางพันธุกรรม วิเคราะห์
ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม (Phylogenetic trees) หาความหลากหลาย (Nucleotide diversity) และสัมประสิทธิ์ความแตกต่าง 
(Coefficient of differentiation) ของสายพันธุ์ด้วยโปรแกรม MEGA version 6.0 (Tamura et al., 2013) ค านวณความหลากหลาย 

(Haplotype diversity) จากสูตร         (Nei and Tajima, 1981)  ในการศึกษาความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมสายแม่
และการศึกษาวิวัฒนาการของโคพื้นเมืองไทยกับสายพันธุ์โคอื่นๆ ด้วยโปรแกรม Network version 5 (Bandelt et al., 1999)   
ล าดับเบสของโคสายพันธุ์อื่น  ได้จากข้อมูลใน  GenBank (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/) ได้แก่ โคขาวล าพูน 
(GenBank accession HM173342-HM173351) โคสายพันธุ์อินเดีย (Zebu) เช่น Red Chittagong, Tharparkar, Hariana, 
Sahiwal (GenBank accession : DQ985396, L27736, L27722, L27732) โคสายพันธุ์ยุโรป (Taurine) เช่น Angus, Charolais, 
Freisian, Jersey, Simmental, Hanwoo, Japanese Black (GenBank accession : L27712, L27716, L27718, L27726, 
L27734, AF499252, AB003793) และโคสายพันธุ์อาฟริกา  เช่น  White Fulani, N’Dama, Kenana, Butana (GenBank 
accession : L27720, L27730, L27728, L27714) 

ผลการศึกษาและวิจารณ์ 
การผันแปรของไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอส่วน D-loop 

Figure 1 Specific primers (underline letters) were designed to amplify mtDNA D-loop region at the nucleotide 

position 15855 of GenBank accession V00654. DNA fragment size of 297 bp (bold italic letters) was performed 

sequence alignment.
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ข้อมลูล�ำดบัเบสของตัวอย่างจ�ำนวน 105 ตวัอย่าง 

น�ำไปเปรียบเทียบกับล�ำดับเบสจ�ำนวน 297 เบสกับ

ล�ำดับเบส mtDNA D-loop ของโคสายพันธุ ์ต่างๆ 

วเิคราะห์หาต�ำแหน่งความผนัแปร จ�ำแนก Haplotype 

ระยะห่างทางพันธุกรรม วิเคราะห์ความสัมพันธ์ทาง

พนัธกุรรม (Phylogenetic trees) หาความหลากหลาย 

(Nucleotide diversity) และสมัประสทิธิค์วามแตกต่าง 

(Coefficient of differentiation) ของสายพันธุ์ด้วย

โปรแกรม MEGA version 6.0 (Tamura et al., 2013) 

ค�ำนวณความหลากหลาย (Haplotype diversity) จาก

สตูร 

4 
 

primer และ 1 U Taq polymerase (Ampli Taq GoldTM, Applied Biosystems, USA) ตัวอย่างดีเอ็นเอที่แยกได้ถูกน าไปท าให้
บริสุทธิ์ด้วยชุดน้ ายา DNA Purification Kit (NucleoSpin, Macherey-Nagel, Germany) และหาการเรียงล าดับเบสด้วยชุดน้ ายา  
Big Dye Terminator Cycle Sequencing Ready Reaction Kit (v3.0, Applied Biosystems, CA, USA) และท าการวิเคราะห์
ด้วยเครื่อง 3010 DNA sequencer (Applied Biosystems, CA, USA) 
Nucleotide position 
                                       1                             
                                       5                       
                                       8                       
                                       5                       

                    5                      
TATTAAATTTATCAAAAATCCCAATAACTCAACACAGAATTTGCACCCTAACCAAATATT  

 ACAAACACCACTAGCTAACATAACACGCCCATACACAGACCACAGAATGAATTACCTACG 
 CAAGGGGTAATGTACATAACATTAATGTAATAAAGACATAATATGTATATAGTACATTAA 
 ATTATATGCCCCATGCATATAAGCAAGTACATGACCTCTATAGCAGTACATAATACATAT 
 AATTATTGACTGTACATAGTACATTATGTCAAATTCATTCTTGATAGTATATCTATTATA 
 TATTCCTTACCATTAGATCACGAGCTTAATTACCATGCCGCGTGAAACCAGCAACCCGCT 
 AGGCAG-GGATCCCTCTTCTCGCTCCGGGCCCATAAACCGTGGGGGTCGCTATCCAATGA 
 ATTTTACCAGGCATCTGGTTCTTTCTTCAGGGCCATCTCATCTAAAACGGTCCATTCTTT  
 CCTCTTAAATAAGACATCTCGATGGACTAATGGCTAATCAGCCCATGCTCACACATAACT 

 
Figure 1 Specific primers (underline letters) were designed to amplify mtDNA D-loop region at the nucleotide position 
15855 of GenBank accession V00654. DNA fragment size of 297 bp (bold italic letters) was performed sequence 
alignment. 

ข้อมูลล าดับเบสของตัวอย่างจ านวน 105 ตัวอย่าง น าไปเปรียบเทียบกับล าดับเบสจ านวน 297 เบสกับล าดับเบส mtDNA 
D-loop ของโคสายพันธุ์ต่างๆ  วิเคราะห์หาต าแหน่งความผันแปร จ าแนก Haplotype ระยะห่างทางพันธุกรรม วิเคราะห์
ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม (Phylogenetic trees) หาความหลากหลาย (Nucleotide diversity) และสัมประสิทธิ์ความแตกต่าง 
(Coefficient of differentiation) ของสายพันธุ์ด้วยโปรแกรม MEGA version 6.0 (Tamura et al., 2013) ค านวณความหลากหลาย 

(Haplotype diversity) จากสูตร         (Nei and Tajima, 1981)  ในการศึกษาความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมสายแม่
และการศึกษาวิวัฒนาการของโคพื้นเมืองไทยกับสายพันธุ์โคอื่นๆ ด้วยโปรแกรม Network version 5 (Bandelt et al., 1999)   
ล าดับเบสของโคสายพันธุ์อื่น  ได้จากข้อมูลใน  GenBank (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/) ได้แก่ โคขาวล าพูน 
(GenBank accession HM173342-HM173351) โคสายพันธุ์อินเดีย (Zebu) เช่น Red Chittagong, Tharparkar, Hariana, 
Sahiwal (GenBank accession : DQ985396, L27736, L27722, L27732) โคสายพันธุ์ยุโรป (Taurine) เช่น Angus, Charolais, 
Freisian, Jersey, Simmental, Hanwoo, Japanese Black (GenBank accession : L27712, L27716, L27718, L27726, 
L27734, AF499252, AB003793) และโคสายพันธุ์อาฟริกา  เช่น  White Fulani, N’Dama, Kenana, Butana (GenBank 
accession : L27720, L27730, L27728, L27714) 

ผลการศึกษาและวิจารณ์ 
การผันแปรของไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอส่วน D-loop 

 (Nei and Tajima, 1981) ในการ

ศึกษาความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมสายแม่และการ

ศึกษาวิวัฒนาการของโคพื้นเมืองไทยกับสายพันธุ์โค

อื่นๆ ด้วยโปรแกรม Network version 5 (Bandelt  

et al., 1999) ล�ำดับเบสของโคสายพันธุ์อื่น ได้จาก

ข้อมลูใน GenBank (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/

nucleotide/) ได ้แก ่  โคขาวล�ำพูน (GenBank 

accession HM173342-HM173351) โคสายพันธุ์

อินเดีย (Zebu) เช่น Red Chittagong, Tharparkar, 

Hariana, Sahiwal (GenBank accession : 

DQ985396, L27736, L27722, L27732) โคสายพันธุ์

ยุโรป (Taurine) เช่น Angus, Charolais, Freisian, 

Jersey, Simmental, Hanwoo, Japanese Black 

(GenBank accession : L27712, L27716, L27718, 

L27726, L27734, AF499252, AB003793) และ 

โคสายพันธุ์อาฟริกา เช่น White Fulani, N’Dama, 

Kenana, Butana (GenBank accession : L27720, 

L27730, L27728, L27714)

ผลการศึกษาและวิจารณ์

การผันแปรของไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอส่วน  

D-loop

ส�ำหรับ Figure 2 แสดงการเพิ่มปริมาณชิ้นส่วน

ไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอส่วน D-loop ด้วยปฏิกิริยา

ลูกโซ่โพลีเมอเรส และแยกชิ้นส่วนดีเอ็นเอแต่ละ

ตวัอย่างด้วยกระแสไฟฟ้าบนวุน้อะกาโรส หลงัจากการ

ย้อมสีด้วยเอธิเดียมโบรไมด์ได้ชิ้นส่วนดีเอ็นเอขนาด 

467 คู่เบส 

5 
 

ส าหรับ Figure 2 แสดงการเพิ่มปริมาณชิ้นส่วนไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอส่วน  D-loop ด้วยปฏิกิริยาลูกโซ่โพลีเมอเรส  และ
แยกชิ้นส่วนดีเอ็นเอแต่ละตัวอย่างด้วยกระแสไฟฟ้าบนวุ้นอะกาโรส หลังจากการย้อมสีด้วยเอธิเดียมโบรไมด์ได้ชิ้นส่วนดีเอ็นเอ
ขนาด 467 คู่เบส   

 

                   
Figure 2 DNA fragment size of 467 bp obtained from PCR ( M= 100 bp DNA ladder) 

ส าหรับ Figure 3 แสดงเมื่อน าชิ้นส่วนตัวอย่างดีเอ็นเอที่ได้มาท าให้บริสุทธิ์และน าไปหาการเรียงล าดับเบสได้  414 คู่เบส  
เมื่อน าล าดับเบสที่มีความผันแปรสูงจ านวน 297 คู่เบส มาเปรียบเทียบกับล าดับเบสของ D-loop ของโคสายพันธุ์ต่างๆ พบว่ามี
ต าแหน่งคู่เบสที่แตกต่างกันจ านวน  50 ต าแหน่ง คือ  ตั้งแต่ต าแหน่งนิวคลีโอไทด์ที่ 16019 ถึง 16303 อ้างอิงตาม GenBank 
accession number V00654  บางต าแหน่งเป็น deletion และ Insertion ของเบส  เช่นที่ต าแหน่ง 16143  โค Bos indicus มี 
deletion ของเบส A และที่ต าแหน่ง 16201 โค Bos taurus มี deletion ของเบส A  ต าแหน่งที่แตกต่างกัน 50 ต าแหน่งนี้สามารถ
จ าแนกเป็น  deletion/insertion 2 ต าแหน่ง ที่เหลือ 48 ต าแหน่งเป็น Transition (32 T>C, 16G>A)  เมื่อน าข้อมูลล าดับเบสของ 
D-loop โคพื้นเมืองไทยมาจ าแนกกับสายพันธุ์โคอื่นๆ สามารถจ าแนกได้ 21 Haplotypes  

 
 

Figure 2 DNA fragment size of 467 bp obtained from PCR (M= 100 bp DNA ladder)

ส�ำหรับ Figure 3 แสดงเม่ือน�ำช้ินส่วนตัวอย่าง

ดีเอ็นเอที่ได้มาท�ำให้บริสุทธิ์และน�ำไปหาการเรียง

ล�ำดับเบสได้ 414 คู่เบส เมื่อน�ำล�ำดับเบสที่มีความ

ผนัแปรสงูจ�ำนวน 297 คูเ่บส มาเปรยีบเทยีบกบัล�ำดบั

เบสของ D-loop ของโคสายพนัธุต่์างๆ พบว่ามตี�ำแหน่ง

คู่เบสท่ีแตกต่างกันจ�ำนวน 50 ต�ำแหน่ง คือ ตั้งแต่ 

ต�ำแหน่งนิวคลีโอไทด์ที่ 16019 ถึง 16303 อ้างอิงตาม 

GenBank accession number V00654 บางต�ำแหน่ง

เป็น deletion และ Insertion ของเบส เช่นที่ต�ำแหน่ง 

16143 โค Bos indicus มี deletion ของเบส A และที่

ต�ำแหน่ง 16201 โค Bos taurus มี deletion ของเบส 

A ต�ำแหน่งท่ีแตกต่างกนั 50 ต�ำแหน่งนีส้ามารถจ�ำแนก

เป็น deletion/insertion 2 ต�ำแหน่ง ท่ีเหลือ 48 

ต�ำแหน่งเป็น Transition (32 T>C, 16G>A) เมื่อน�ำ

ข้อมลูล�ำดบัเบสของ D-loop โคพืน้เมอืงไทยมาจ�ำแนก

กบัสายพนัธุโ์คอืน่ๆ สามารถจ�ำแนกได้ 21 Haplotypes 
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ความหลากหลายทางพันธุกรรมสายแม่

	 ส�ำหรับ Table 1 แสดงความถ่ีของ Haplotype  

ในโคขาวล�ำพูน โคลาน โคชน โคอีสาน และโคลูกผสม

แองกัสxพื้นเมืองไทย พบว ่า  โคลานมีจ�ำนวน 

Haplotype มากที่สุด คือ 11 Haplotypes รองลงมา

เป็นโคขาวล�ำพนู มจี�ำนวน 8 Haplotypes และโคชนมี

จ�ำนวน 6 Haplotypes ส่วนโคอีสานและโคลูกผสม 

แองกสัxพืน้เมอืงมจี�ำนวน 4 Haplotypes แสดงให้เหน็

ว่า โคลานมคีวามหลากหลายทางพนัธกุรรมสายแม่สงู

กว่าโคขาวล�ำพูน โคชน โคอีสาน อาจเป็นได้ว ่า 

ประชากรโคลานที่ท�ำการศึกษามาจากกลุ่มผู้อนุรักษ์

เล้ียงเพาะพันธุ ์ (จังหวัดสมุทรสงคราม) และกลุ ่ม 

ผูค้ดัเลอืกรวบมาเพือ่การแข่งขนั (จงัหวัดราชบรุ)ี ซึง่จดั

เป็นฝูงเปิด (Open herd) จึงท�ำให้มีความหลากหลาย

ทางพันธุกรรมสายแม่ต่างจากโคขาวล�ำพูน โคอีสาน 

โคชนใต้ และโคลูกผสมแองกัสxพื้นเมือง ที่มาจาก

สถานีวิจัยและทดสอบพันธุ์สัตว์ของกรมปศุสัตว์ และ

ฟาร์มเพาะพันธุ์โคชนใต้ของเอกชน ซึ่งจัดเป็นฝูงปิด 

(Close herd) 

Haplotype 10 มีความถี่สูงสุด (0.5714) ซึ่งเป็น

โค 60 (57.1%) ตัวประกอบด้วยโคขาวล�ำพูน โคลาน 

โคชนใต้ โคอีสานและโคลูกผสมแองกัสxพื้นเมืองไทย 

จ�ำนวน 20 (66.6%), 17(48.6%), 5(33.3%), 

14(77.8%) และ 4(57.1%) ตัว ตามล�ำดับ แสดงให้

เห็นว่าพันธกุรรมสายแม่ Haplotype10 เป็นพนัธกุรรม

สายแม่หลักของโคพื้นเมืองในประเทศไทย ส่วน 

Haplotype อื่นๆ มีจ�ำนวนน้อยกว่าซึ่งเกิดจากการ 

กลายพันธุกรรมในเวลาต่อมา 

6 
 

                       
Figure  3  Fifty polymorphic sites beginning at nucleotide position 16019 to 16202 of GenBabk accession V00654 
were multiple alignment  among 106 samples and reference sequences. The similar bases to reference V00654 were 
expressed in dots (.) and (-) in deletion of bases 
ความหลากหลายทางพันธุกรรมสายแม่ 
 ส าหรับ Table 1 แสดงความถี่ของ Haplotype ในโคขาวล าพูน โคลาน โคชน โคอีสาน และโคลูกผสมแองกัส xพื้น
เมืองไทย พบว่า โคลานมีจ านวน Haplotype มากที่สุด คือ 11 Haplotypes รองลงมาเป็นโคขาวล าพูน มีจ านวน 8 Haplotypes  
และโคชนมีจ านวน 6 Haplotypes ส่วนโคอีสานและโคลูกผสมแองกัส xพื้นเมืองมีจ านวน 4 Haplotypes แสดงให้เห็นว่า โคลานมี
ความหลากหลายทางพันธุกรรมสายแม่สูงกว่าโคขาวล าพูน โคชน โคอีสาน อาจเป็นได้ว่า ประชากรโคลานที่ท าการศึกษามาจาก
กลุ่มผู้อนุรักษ์เลี้ยงเพาะพันธุ์ (จังหวัดสมุทรสงคราม ) และกลุ่มผู้คัดเลือกรวบมาเพื่ อการแข่งขัน (จังหวัดราชบุรี ) ซึ่งจัดเป็นฝูงเปิด 
(Open herd) จึงท าให้มีความหลากหลายทางพันธุกรรมสายแม่ต่างจากโคขาวล าพูน โคอีสาน โคชนใต้ และโคลูกผสมแองกัส x
พื้นเมือง ที่มาจากสถานีวิจัยและทดสอบพันธุ์สัตว์ของกรมปศุสัตว์ และฟาร์มเพาะพันธุ์โคชนใต้ของเอกชน ซึ่งจัดเป็นฝูงปิด (Close 
herd)  

Haplotype 10 มีความถี่สูงสุด (0.5714) ซึ่งเป็นโค 60 (57.1%) ตัวประกอบด้วยโคขาวล าพูน  โคลาน โคชนใต้ โคอีสาน
และโคลูกผสมแองกัสxพื้นเมืองไทย จ านวน 20 (66.6%), 17(48.6%), 5(33.3%), 14(77.8%) และ 4(57.1%) ตัว ตามล าดับ  

Figure 3 Fifty polymorphic sites beginning at nucleotide position 16019 to 16202 of GenBabk accession V00654 

were multiple alignment among 106 samples and reference sequences. The similar bases to reference V00654 

were expressed in dots (.) and (-) in deletion of bases
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Table 1 	Number of haplotype and haplotype frequencies in 105 of Thai-native cattle and Angus x Thai-native 
crossbred cattle (AgxTNT)

Haplotype (H) n Frequencies KLP LAN CHON E-SAN AgxTNT
1 2 0.0190 2 0 0 0 0
2 4 0.0381 0 1 0 2 1
3 1 0.0095 1 0 0 0 0
4 0 0.0000 0 0 0 0 0
5 1 0.0095 1 0 0 0 0
6 3 0.0286 1 1 0 0 1
7 0 0.0000 0 0 0 0 0
8 1 0.0095 1 0 0 0 0
9 0 0.0000 0 0 0 0 0

10 60 0.5714 20 17 5 14 4
11 1 0.0095 0 1 0 0 0
12 1 0.0095 0 1 0 0 0
13 1 0.0095 0 1 0 0 0
14 1 0.0095 0 1 0 0 0
15 3 0.0286 3 0 0 0 0
16 1 0.0095 0 0 0 1 0
17 1 0.0095 0 0 1 0 0
18 3 0.0286 0 0 3 0 0
19 12 0.1143 1 6 4 1 0
20 1 0.0095 0 0 1 0 0
21 1 0.0095 0 0 1 0 0
22 2 0.0190 0 2 0 0 0
23 4 0.0381 0 3 0 0 1
24 1 0.0095 0 1 0 0 0

Total number 105 1.0000 30 35 15 18 7
Total Haplotype     8 11 6 4 4

* KLP = Kkao Lumphun cattle, LAN = Racing cattle, CHON = Southern fighting cattle, E-SAN = Northeastern 

cattle, and AgxTNT = Angus x Thai-native cattle 	

ส�ำหรับ Table 2 แสดงจ�ำนวนและชนิด Haplo-

type พบว่าโคขาวล�ำพนู โคลาน โคชนใต้ โคอสีานและ

โคโคลูกผสมแองกัสxพื้นเมืองไทย มี 8, 11, 6, 4 และ 

4 Haplotypes ตามล�ำดับ แสดงว่าในการศึกษาครั้งนี้

โคลานมจี�ำนวน Haplotype มากทีส่ดุ รองลงมาเป็นโค

ขาวล�ำพูน โคชนใต้ และโคอีสาน

Table 2 Number of haplotype (H) in Thai-native and Angus x Thai-native crossbred cattle (AgxTNT)	

Cattle type Number of haplotype Haplotype (H)
KLP 8 1, 3, 5, 6, 8, 10, 15, 19
 LAN 11 2, 6, 10, 11, 12, 13, 14, 19, 22, 23, 24
CHON 6 10, 17, 18, 19, 20, 21
E-SAN 4 2, 10, 16, 19
AgxTNT 4 2, 6, 10, 23

* KLP = Kkao Lumphun cattle, LAN = Racing cattle, CHON = Southern fighting cattle, E-SAN = Northeastern 

cattle, and AgxTNT = Angus x Thai-native cattle
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ความหลากหลายทางพันธุกรรมรวมและภายใน

แต่ละสายพันธุ์โดยมีค่า Nucleotide diversity (ntd) 

เท่ากับ 0.3997 และ 0.4351 ตามล�ำดับ ซ่ึงมีความ

หลากหลายทางพันธุกรรมสายแม่สูง ในขณะที่โค 

พืน้เมอืงบังคลาเทศชือ่ Red Chittagong ทีด่เีอน็เอส่วน 

D-loop มตี�ำแหน่งคูเ่บสแตกต่างกนั 44 ต�ำแหน่ง ม ี25 

Haplotype และมีค่า ntd เท่ากับ 0.0055 (Bhuiyan  

et al., 2007) เช่นเดียวกับการศึกษาของ Lai et al. 

(2006) ในโคสายพันธุ์อินเดีย จ�ำนวน 13 สายพันธุ์  

พบว่ามีค่า ntd เท่ากับ 0.0042 ถึง 0.0063 และ 

การศึกษาของ Jia et al. (2007) ในโคของจีน 12 สาย

พันธุ์ จ�ำนวน 123 ตัว พบว่ามีค่า ntd เท่ากับ 0.0251 

และมค่ีา Haplotype diversity เท่ากบั 0.888 ซ่ึงจดัว่า

มีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูง 

ในการศึ กษาครั้ งนี้  โคพื้ น เมื อ ง ไทยมีค ่ า 

Haplotype diversity (h) เท่ากับ 1.5599 ซึ่ง มีค่าสูง

ใกล้เคียงกับการศึกษาของ Henkes et al. (2005) ใน

โคพันธุ์ Nellore มีค่า h เท่ากับ 1.0027 อาจเป็นได้ว่า

ต�ำแหน่งนิวคลีโอไทด์ของส่วน D-loop ที่ท�ำการศึกษา

มีขนาดและอยู่ใกล้เคียงกัน ดังนี้คือ โคพื้นเมืองไทย

ศึกษาจ�ำนวน 297 นิวคลีโอไทด์ที่ต�ำแหน่ง 16017-

16314 ส่วนโคพันธุ์ Nellore จ�ำนวน 277 นิวคลีโอไทด์

ที่ต�ำแหน่ง 15964-16240 ดังนั้นแสดงว่า โคพื้นเมือง

ไทยมีความหลากหลายทางพันธุกรรมสายแม่สูงมาก 

ค่าสัมประสิทธิ์ของความแตกต่างพันธุกรรม 

(Coefficient of differentiation, F
ST

) มีค่าเท่ากับ 

-0.0885 ซึ่งค่า F
ST 

มากกว่า 0.1 หมายถึง มีความ 

แตกต่างทางพนัธกุรรมสงู (Corte’s et al., 2008) แสดง

ว่าโคพื้นเมืองไทยไม่มีความแตกต่างทางพันธุกรรม

สายแม่ ดังนั้นโคเหล่าน้ีน่าจะมีพันธุกรรมมาจาก 

สายแม่เดียวกัน

ระยะห่างทางพันธุกรรม

ส�ำหรับ Table 3 แสดงระยะห่างทางพันธุกรรม

ของตัวอย่างเป็นคู่ด้วยโมเดลของพารามเิตอร์คิมลูาใน

โคพื้นเมืองไทยและโคลูกผสมแองกัสxพื้นเมืองไทย  

พบว่าในกลุ่มตัวอย่างท่ีศึกษาโคขาวล�ำพูน โคลาน  

โคชน โคอีสาน และโคลูกผสมแองกัสxพ้ืนเมืองไทย  

มรีะยะห่างทางพนัธกุรรมภายในแต่ละสายพนัธุเ์ท่ากบั 

0.0000-0.0442, 0.0000-0.9699, 0.0000-0.0162, 

0.0000-0.0162 และ 0.0000-0.9464 ตามล�ำดับ  

จะเห็นได้ว่า โคขาวล�ำพูน โคชน โคอีสาน มีระยะห่าง

ทางพนัธกุรรมน้อยกว่า 0.5 แสดงว่าโคแต่ละสายพนัธุ์

มีพันธุกรรมสายแม่ใกล้ชิดกัน เช่นเดียวกับ Sari et al. 

(2016) ได้ศกึษาวเิคราะห์ไมโทคอนเดรยีลดเีอน็เอส่วน 

D-loop ในโคพื้นเมืองของอินโดนีเซียที่มีชื่อว่า Aceh 

cattle มีระยะห่างทางพันธุกรรมเท่ากับ 0.0040-

0.1500 และมีระยะห่างทางพันธุกรรมกับโคอินเดีย

เท่ากับ 0.0193

ส่วนโคลานและโคลูกผสมแองกัสxพื้นเมืองไทย

บางตัวท่ีมีระยะห่างทางพันธุกรรมสูง เนื่องจากมีโค

ลาน 4 ตัว ได้แก่หมายเลข COLAN406, COLAN407 

และ COLAN-TB1533 โคลกูผสมแองกสัxพืน้เมอืงไทย 

หมายเลข TB1660 จัดอยู่ในกลุ่ม (Clade) โค Bos 

taurus ซึ่งอยู่คนละกลุ่มกับโคพื้นเมืองไทยส่วนใหญ่

ของโคขาวล�ำพูน โคลาน โคชนใต้ และโคอีสาน

Table 3 	 The genetic distance of 3 Thai-native cattle and Angus x Thai-native crossbred cattle (AgxTNT) based 
on 2 parameter Kimura methods

  KLP LAN CHON E-SAN AgxTNT
KLP 0.0000-0.0442
LAN 0.0000-0.9464 0.0000-0.9699
CHON 0.0000-0.0384 0.0000-0.9121 0.0000-0.0162
E-SAN 0.0000-0.0440 0.0000-0.8547 0.0000-0.0162 0.0000-0.0162
AgxTNT 0.0000-0.9464 0.0000-0.9464 0.0000-0.8773 0.0000-0.8547  0.0000-0.9464

* KLP = Kkao Lumphun cattle, LAN = Racing cattle, CHON = Southern fighting cattle, E-SAN = Northeastern 

cattle, and AgxTNT = Angus x Thai-native cattle
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การวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม

ส�ำหรับ Figure 4 แสดงผลการวิเคราะห์ความ

สัมพันธ์ทางพันธุกรรม (Phylogenetic analysis) โดย

วิธี UPGMA (Figure 4A) และ Maximum likelihood 

(Figure 4B) จากข้อมูลที่ได้จากการศึกษาน้ีและจาก

ฐานข้อมลูใน GenBank พบว่าโคม ี2 สายแม่ (Clades) 

คือ Bos indicus (Z) และ Bos taurus (T) โคสาย  

B. indicus จ�ำแนกได้เป็น 2 clusters (Z1 และ Z2) 

จากการศึกษาในครั้งนี้ จ�ำแนกเป็น 2 clusters คือ 

Cluster Z1 ประกอบด้วย 4 Haplotype ได้แก่โค 

พื้นเมืองไทย Haplotype 4, 5, 6, 8, 11, และ12  

รวมทั้งโค Sahiwal ใน Cluster Z2 ประกอบด้วย 

Haplotype 1, 2, 3, 7, 9, 10, 13-22 และโค Red 

Chittagong, Tharparkar, Hariana ส่วน Haplotype23 

และ24 จัดอยู ่ในกลุ ่ม Bos taurus (Clade T) 

Haplotype23 เป็นโคลาน หมายเลข COLAN-TB1533 

และโคลูกผสมแองกัสxพื้นเมืองไทย หมายเลข 

TB1660 ส่วน Haplotype24 เป็นโคลาน 3 ตัวได้แก่

หมายเลข COLAN406-408 

ส่วนโคขาวล�ำพนูทีเ่ป็นพระโคจ�ำนวน 4 ตวั จดัอยู่

ในHaplotype 10 จ�ำนวน 3 ตัว ซึ่งพันธุกรรมสายแม่ 

Haplotype10 เป็นพันธุกรรมสายแม่หลักของโค 

พื้นเมืองในประเทศไทย และHaplotype 15 หนึ่งตัว 

 

10 
 

รวมทั้งโค Sahiwal   ใน Cluster Z2 ประกอบด้วย Haplotype 1, 2, 3, 7, 9, 10, 13-22   และโค Red Chittagong, Tharparkar, 
Hariana    ส่วน Haplotype23 และ24 จัดอยู่ในกลุ่ม Bos taurus  (Clade T) Haplotype23 เป็นโคลาน หมายเลข COLAN-
TB1533 และโคลูกผสมแองกัส xพื้นเมืองไทย หมายเลข TB1660   ส่วน Haplotype24 เป็นโคลาน 3 ตัวได้แก่หมายเลข 
COLAN406-408  

ส่วนโคขาวล าพูนที่เป็นพระโคจ านวน 4 ตัว จั ดอยู่ในHaplotype 10 จ านวน 3 ตัว ซึ่งพันธุกรรมสายแม่ Haplotype10  
เป็นพันธุกรรมสายแม่หลักของโคพื้นเมืองในประเทศไทย และHaplotype 15 หนึ่งตัว   

                
 

Figure 4 UPGMA tree [A] and Maximum likelihood tree [B] based on 297 bp of mtDNA D-loop from 105 samples 
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ส�ำหรับ Figure 5A แสดงผลการวิเคราะห์ความ

สัมพันธ์ทางพันธุกรรม (Phylogenetic analysis) โดย

วิธี Median joining network พบว่าโคมี 2 สายแม่ 

(Clades) คือ Bos indicus และ Bos taurus (T) โค

สาย B. indicus และแสดงจ�ำนวน ต�ำแหน่งล�ำดับเบส

ของ D-loop (CH) ที่มีการกลายพันธุกรรม จะเห็นได้

ว่าระหว่างโคกลุ่ม Bos indicus และ Bos taurus มี

วิวัฒนาการโดยมีการกลายพันธุกรรมจ�ำนวน 20 

ต�ำแหน่ง ส�ำหรับ Figure 5B แสดงวิวัฒนาการโดย

การกลายพันธุกรรมที่ต�ำแหน่งต่างๆ ของ D-loop 

ในกลุ่มโค Bos indicus 

11 
 

Figure 4 UPGMA tree [A] and Maximum likelihood tree [B]  based on 297 bp of mtDNA D-loop from 105 samples  
 ส าหรับ Figure 5A แสดงผลการวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม  (Phylogenetic analysis) โดยวิธี Median joining 

network พบว่าโคมี 2 สายแม่ (Clades) คือ Bos indicus และ Bos taurus (T)  โคสาย B. indicus และแสดงจ านวน ต าแหน่ง
ล าดับเบสของ D-loop (CH) ที่มีการกลายพันธุกรรม  จะเห็นได้ว่าระหว่างโคกลุ่ม Bos indicus และ Bos taurus มีวิวัฒนาการโดย
มีการกลายพันธุกรรมจ านวน 20 ต าแหน่ง   ส าหรับ Figure 5B แสดงวิวัฒนาการโดยการกลายพันธุกรรมที่ต าแหน่งต่างๆของ D-
loop ในกลุ่มโค Bos indicus    

 
Figure 5 Median joining network of 24 haplotypes from 105 samples and reference sequences showing Bos indicus 
and Bos taurus clade (A) and  mutation positions (CH) of D-loop sequences (297 bp)  

Figure 5 Median joining network of 24 haplotypes from 105 samples and reference sequences showing Bos 

indicus and Bos taurus clade (A) and mutation positions (CH) of D-loop sequences (297 bp) 
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ส�ำหรับ Figure 6A แสดง Haplotype22 เป็นโค

ลาน 2 ตัว หมายเลข COLAN-TB1528, COLAN-

TB1518 ชื่อลูกเสียบ กับมดแดง จากจังหวัดราชบุรี

เป็นต้นก�ำเนิดของโคพื้นเมืองไทย Haplotype10  

ดังจะเห็นได้จากเส้นทางวิวัฒนาการโดยมีการกลาย

พันธุกรรมจ�ำนวน 4 ต�ำแหน ่ง  จากจุดก�ำ เนิด 

(Ancestral node) คือ Haplotype22

ส�ำหรบั Figure 6B แสดงโค Tharparkar ประเทศ

ปากีสถาน มีเส ้นทางวิวัฒนาการมาจากโคลาน 

Hap lo type22  เช ่น กัน  ผ ่ านโคพื้ น เ มืองไทย 

Haplotype10 และโค Red Chittagong ประเทศบัง

คลาเทศ ซึ่งมีการกลายพันธุกรรมจ�ำนวน 7 ต�ำแหน่ง

ส�ำหรับ Figure 6C แสดงโค Hariana ประเทศ

อิน เดีย  มี เส ้นทางวิ วัฒนาการมาจากโคลาน 

Haplotype22 เช่นกัน ผ่านโคพื้นเมืองไทย Haplo-

type13 ซึ่งมีการกลายพันธุกรรมจ�ำนวน 7 ต�ำแหน่ง

ส�ำหรับ Figure 6D แสดงโค Sahiwal ประเทศ

อิน เดีย  มี เส ้นทางวิ วัฒนาการมาจากโคลาน 

Haplotype22 เช่นกัน ผ่านโคพื้นเมืองไทย Haplo-

type12 และ 5 ซึ่งมีการกลายพันธุกรรมจ�ำนวน 10 

ต�ำแหน่ง
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ส าหรับ Figure 6A  แสดง Haplotype22 เป็นโคลาน 2 ตัว หมายเลข COLAN-TB1528, COLAN-TB1518 ชื่อลูกเสียบ 
กับมดแดง จากจังหวัดราชบุรีเป็นต้นก าเนิดของโคพื้นเมืองไทย Haplotype10   ดังจะเห็นได้จากเส้นทางวิวัฒนาการโดยมีการ
กลายพันธุกรรมจ านวน  4 ต าแหน่ง จากจุดก าเนิด (Ancestral node) คือ Haplotype22 

ส าหรับ Figure 6B แสดงโค Tharparkar ประเทศปากีสถาน มีเส้นทางวิวัฒนาการมาจากโคลาน Haplotype22 เช่นกัน 
ผ่านโคพื้นเมืองไทย Haplotype10 และโค Red Chittagong ประเทศบังคลาเทศ ซ่ึงมีการกลายพันธุกรรมจ านวน 7 ต าแหน่ง 
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สรุปและข้อเสนอแนะ

โคพื้นเมืองไทย (โคขาวล�ำพูน โคลาน โคชนใต้) 

ส่วนใหญ ่จัดอยู่ในกลุ่มโค Bos indicus โดยพบว่า มี

ความหลากหลายของ Haplotype สูง แต่มีค ่า

สัมประสิทธิ์ความแตกต่างพันธุกรรมของประชากรต�่ำ

แสดงให้เห็นว่าโคทั้ง 4 สายพันธุ์ มีวิวัฒนาการมาจาก

แหล่งก�ำเนิดเดียวกัน คือ โคลาน Haplotype 22 ซึ่ง

เป็นต้นก�ำเนดิของโคขาวล�ำพนู โคอสีาน โคชนใต้ ซึง่มี

การกระจายตัวไปตามถิ่นที่อยู ่อาศัยต่างๆ และมี

ลักษณะภายนอกที่เปลี่ยนแปลงไป ดังนั้นการอนุรักษ์

สัตว์ประจ�ำถิ่นเหล่านี้จึงเป็นสิ่งจ�ำเป็นเพื่อคงความ

หลากหลายของโคพื้นเมืองไทยและสามารถใช ้

ประโยชน์ส�ำหรบัการวางแผนการอนรุกัษ์ และวางแผน

การใช้ประโยชน์ของโคพื้นเมืองไทยในการศึกษาผล

ของพันธุกรรมสายแม่ต่อผลผลิตในโคเนื้อต่อไป 

ค�ำขอบคุณ

ขอขอบคุณเจ้าของสัตว์กลุ่มผู้เลี้ยงโคลานอ�ำเภอ

อัมพวา จังหวัดสมุทรสงคราม เจ้าของฟาร์มคุณชาญ

ยุทธ์ ปิดตานัง อ�ำเภอจอมบึง จังหวัดราชบุรี และ

เจ้าของฟาร์มโคชน คุณสมพงษ์ สุวรรณรักษ์ อ�ำเภอ

เมือง จังหวัดเพชรบูรณ์ ที่ให้ความอนุเคราะห์ในการ

เก็บตัวอย่างที่น�ำมาศึกษาครั้งนี้ 
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