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บทน า 

ไก่จดัเป็นสตัว์ปีกชนิดหนึง่ ท่ีมีความหลากหลายและแตกตา่งทางพนัธุกรรมมาก โดยสามารถพบไก่
บางชนิดหนกัเพียง 400 กรัมในขณะท่ีอีกบางชนิดหนกัถงึ 7,000 กรัม เช่นเดียวกบัลกัษณะปริมาณการให้ไข ่
ซึง่ไก่บางชนิดให้ไข่ปีละประมาณ 20-30 ฟองในขณะท่ีอีกบางชนิดสามารถให้ไข่ปีละประมาณ 300 ฟอง ไก่มี
โครโมโซม 39 คู ่ ท่ีมีขนาดแตกตา่งกนั สามารถแบ่งได้เป็น 2 กลุม่คือโครโมโซมขนาดใหญ่ และโครโมโซม
ขนาดเลก็ ยีโนมไก่จะประกอบด้วยเบสประมาณ 2.4 x 109 bps  ผลผลิตท่ีได้จากไก่สามารถใช้เป็นอาหาร
บริโภคได้ในคนทกุเชือ้ชาติ ศาสนาโดยไมม่ีข้อจ ากดั ดงันัน้ไก่จงึมีคณุคา่ควรแก่การให้ความสนใจ โดยเฉพาะ
ด้านการปรับปรุงพนัธุ์ไกซ่ึง่จ าเป็นต้องอาศยัพืน้ฐานทางพนัธศุาสตร์ ดงันัน้พนัธุศาสตร์จงึเป็นปัจจยัหลกัท่ีใช้
ส าหรับการปรับปรุงพนัธุ์ ท่ีให้ผลอย่างยัง่ยืนถาวร และยงัเป็นการเพ่ิมมลูคา่ให้กบัตวัสตัว์ การปรับปรุงพนัธุ์ไก่
มีตัง้แตก่ารใช้ลกัษณะภายนอกลงลกึไปถงึการใช้ประโยชน์จากระดบัโมเลกลุ  ซึง่การใช้หลกัพนัธุศาสตร์
โมเลกลุเพ่ือการปรับปรุงพนัธุ์จะได้ประโยชน์ในหลายด้าน เช่นประหยดัพืน้ท่ีเลีย้งสตัว์ ประหยดัคา่อาหาร และ
สามารถใช้คดัเลือกลกัษณะท่ีไมแ่สดงออกในบางเพศได้ ฯลฯ  

จากการประชมุ International chicken polymorphism map consortium (2004) รายงานวา่มี SNP 
ประมาณ 2.8 ล้านท่ีกระจายอยู่ใน genome ไก่ หรือจะพบประมาณ 1 SNP ในทกุ ๆ 400 bps ซึง่จดัเป็นแผน
ท่ี SNP ท่ีมีคา่ ดงันัน้ความหลากหลายของ SNP เหลา่นีจ้งึเป็นท่ีสนใจของนกัปรับปรุงพนัธุ์สตัว์ ท่ีจะน ามาใช้
เป็นเคร่ืองหมายพนัธุกรรมส าหรับการคดัเลือกลกัษณะ ผลงานวิจยับางสว่นท่ีเก่ียวข้องกบัการใช้ SNP จะได้
เสนอในเนือ้หาตอ่ไป 
 
การปรับปรุงพันธ์ุสัตว์ปีกในประเทศไทย 

ในประเทศไทยมีการน าหลกัพนัธุศาสตร์มาปรับใช้กบัการปรับปรุงพนัธุ์ไก่ใน 3 มิติหลกั ๆ ดงันี ้
มิตทิีห่น่ึง เป็นการคดัเลือกปรับปรุงพนัธุ์ลกัษณะคณุภาพ ซึง่เป็นลกัษณะท่ีถกูควบคมุด้วยยีนเพียง 

1-2 คู ่ และสภาพแวดล้อมไมม่ีผลตอ่การแสดงออกของลกัษณะ โดยการใช้กฏของ Mendel มาช่วยในการ
คดัเลือก เช่นลกัษณะสีขน และสีแข้ง ซึง่จดัเป็นลกัษณะท่ีสามารถใช้บ่งบอกถงึเอกลกัษณ์ประจ าพนัธุ์ภายนอก
ของไก่ เพ่ือสร้างความน่าเช่ือถือให้กบัสายพนัธุ์ไก่ท่ีได้คดัเลือกปรับปรุงพนัธุ์ เปรียบเหมือนกบัสินค้าแตล่ะชนิด
ท่ีต้องมีรูปแบบของสินค้าท่ีต้องการให้ผู้ซือ้จดจ าได้ ยีนท่ีควบคมุลกัษณะสีขนในไก่มีมากกวา่ 40 ต าแหน่ง 
ต าแหน่งท่ีเดน่ท่ีสดุคือต าแหน่ง Extension black (E) ท่ีเป็นต าแหน่งแบบ multiple alleles ซึง่ Siripholvat  
et al. (2005) ได้น าเสนอยีนบางชนิดท่ีเก่ียวข้องกบัการแสดงออกของสีขนไก่พืน้เมืองไทยในจงัหวดัเชียงราย 
ซึง่ประกอบด้วยยีนต าแหน่ง E,  Co (columbian), Db (dark brown), Mh (mahogany), S (silver) และ  
I (dominant  white) และยงัพบยีนท่ีควบคมุลกัษณะคอไมม่ีขนหรือคอเปลือยท่ีควบคมุด้วยยีน Na (naked 
neck) ใน 2 หมูบ้่านของจงัหวดัเชียงราย โดยยีน Na แสดงอิทธิพลแบบข่มไมส่มบรูณ์ ลกัษณะคอเปลือยถกู
จดัเป็นเคร่ืองหมายภายนอก (phenotypic maker) ท่ีจะเก่ียวก้อยอยู่กบัลกัษณะทนร้อนของไก่  ห้าปีตอ่มา 
Siripholvat and Homwong (2010) ได้ใช้ยีน 5 ต าแหน่งมาระบ ุgenotype ของไก่พืน้เมืองท่ีสุม่เลือกมาจาก  
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13 จังหวัดของประเทศ พบไก่สีขนแบบ birchen มีจ านวนมากที่สุด ในขณะท่ี อาทิตย์ ใหญ่ลา และคณะ (2551) 
ได้ศึกษาลักษณะสีขนแบบเหลืองหางขาว และรายงานว่าถ้าจะผลิตลูกไก่เมื่อโตขึ้นมีสีขนเหลืองหางขาวได้นั้น 
จ าเป็นต้องใช้แม่ไก่ที่มีขนด าและขนในบริเวณส่วนหัวและท้ายทอยของไก่ต้องมีสีขาวปน นอกจากนั้น 
Siripholvat และ Homwong (2010) ได้ศึกษาลักษณะสีแข้งของไก่พื้นเมืองไทยด้วยการใช้ยีน 3 ต าแหน่งและ
สามารถระบ ุ genotype ของไก่แข้งเหลือง แข้งขาว แข้งด า แข้งเขียว และ แข้งเทาน้ าเงิน การที่สามารถระบุ 
genotype ได้ยอ่มมีผลตอ่การสร้างเอกลักษณ์ประจ าพันธุ์ของไกไ่ด้ไม่ยาก  
 ลักษณะคุณภาพที่ได้ถูกน ามาใช้ให้เกิดประโยชน์กับการปรบัปรุงพันธุ์ไก ่ คือลักษณะแข้งส้ันที่จัดเป็น
ลักษณะเพิ่มมูลค่าให้กับตัวไก่ เป็นลักษณะที่พบในไก่แจ้และถูกควบคุมด้วยยีน Creeper (Cp) โดยยีนมี
อิทธิพลการแสดงออกเป็นแบบ semi-lethal  ดังน้ันไก่แจ้จะไม่สามารถ breed true และประมาณ 25% ของตวั
อ่อนในไข่ฟักทีไ่ด้จากการผสมระหว่างพ่อแม่พันธุ์ไก่แจจ้ะตายในระหว่างการฟักไข่ ราคาลูกไก่แจ้ในระยะพ้น
การอนุบาลจะตกตัวละประมาณ 300-500 บาท ขึ้นอยู่กับความสวยงามของสีขนและรูปทรงของพ่อแม่พันธุ์ 
ลักษณะคุณภาพอีกชนิดหนึ่งทีม่ีประโยชน์อยา่งมาก คือลักษณะที่ถูกควบคุมด้วยยีนที่มีต าแหน่งอยูบ่นโครโมโซม
เพศ ที่นักปรับปรุงพันธุ์สัตว์ปีกใช้ส าหรับการคัดแยกเพศลูกไก่แรกเกิด ก่อให้กิดประโยชน์อย่างมากต่อ
อุตสาหกรรมโรงฟักลูกไก่ โดยนอกจากจะช่วยลดค่าใช้จ่าย ยังช่วยลดแรงงาน ลดพื้นท่ีเลี้ยงและความบอบช้ า
ของลูกไก ่ ต าแหน่งยีนที่ได้รับความสนใจใช้ในการคัดแยกเพศลูกไกไ่ข่แรกเกิดมากที่สุดคือต าแหน่งที่ควบคมุ
ลักษณะสีขน silver (S) โดยประกอบด้วย allele S และ s+ ลูกไก่เพศผู้ที่ได้จะจ าหน่ายในราคาถูกและน าไป
เล้ียงเพื่อท าเป็นไก่ย่าง มีบางส่วนที่จะน าไปย้อมสีจ าหน่ายให้กับเกษตรกร และผู้ที่สนใจ 
 มิติที่สอง เปน็การน าวิชาการด้านพันธุศาสตร์ผสมผสานกับวิชาการด้าน Biometry มาศึกษาใน
ลักษณะปริมาณ (Quantitative traits) ซึ่งเป็นลักษณะที่ถูกควบคุมด้วยยีนจ านวนมากคู่ แต่ละคู่จะมีอิทธิพล
ต่อลักษณะเล็กๆ น้อยๆ และสภาพแวดล้อมจะมีผลต่อการแสดงออกของลักษณะ ขอ้ก าหนดของการคัดเลือก
ปรับปรุงพันธุ์ในลักษณะปริมาณ คอืต้องท าในสภาพแวดล้อมที่คงที่และดี ถ้าใช้เฉพาะหลกัวิชาการ Quantitative 
genetics การที่จะระบุต าแหน่งยีนที่มีผลต่อการแสดงออกของลักษณะเหล่านี้ย่อมเป็นไปไม่ได้  ปัจจุบัน
หลังจากมีการน าความรู้ด้านพันธุศาสตร์โมเลกุลมาใช้เพือ่ค้นหาต าแหน่ง QTL การระบุต าแหน่งยีนเหล่านี้ก็
ไม่ได้เป็นปัญหาต่อไป  ซึ่งลกัษณะปริมาณท่ีนักปรับปรุงพนัธุ์ให้ความส าคัญในอันดับต้นๆ ของการปรับปรุง
พันธุ์ไก่คือ ลักษณะปริมาณไข่ น้ าหนักไข่ น้ าหนักตัว ฯลฯ  วรวิทย์ สิริพลวัฒน์ และ คณะ (2538) ได้รายงานค่า
อัตราพันธุกรรมของลักษณะน้ าหนักตัว ที่ประมาณค่ามาจากประชากรไก่เนื้อลูกผสม ที่ผ่านการคัดเลือก
ปรับปรุงพันธุ์มาเป็นระยะเวลา 5 ชั่ว ตอ่มา วรศิลป์ มาลัยทอง (2542) ได้น าเสนอวิธีการใช้ แอนิมัลโมเดล 
(Animal model) ในการท านายคุณค่าการผสมพันธุ์ของลักษณะน้ าหนักตัวไก่เนื้อลูกผสมด้วยวิธ ี Best linear 
unbiased prediction (BLUP) เพื่อคัดเลือกเก็บไว้เป็นพ่อแม่พันธุ์ 
 นอกจากการศกึษาปรับปรุงพนัธุ์ในไก่เนื้อแล้ว Siripholvat and Sanguanpan (1994) ใชว้ิธี ANOVA 
(Analysis of variances) ประมาณค่าอัตราพันธุกรรม และค่าสหสัมพันธ์ทางพันธกุรรมระหว่างลักษณะ
เศรษฐกิจต่าง ๆ ในไก่ลูกผสมโรดแดงกับเซี่ยงไฮ้ มากกวา่นั้น วรวิทย์ สิรพิลวัฒน์ และ คณะ (2539) ได้ใช้
วิธีการผสมแบบไดอัลลิลระหว่างสายพันธุ์ไกไ่ข่ต่าง ๆ เพื่อประมาณค่า General combining ability ซึ่งเป็น
อิทธิพลของยีนแบบบวกสะสม (additive effect) และ Specific combining ability ซึ่งเป็นอิทธิพลของยีนแบบ 
dominance และ epistasis ในลักษณะน้ าหนักตัว 4 และ 8 สัปดาห์ และในปีต่อมา 2540 วรวิทย์ และ ภูพาน 
ได้รายงานลักษณะผ่าเหล่าของลักษณะเศรษฐกิจในไก่ไข ่ ที่เป็นผลมาจากการผสมแบบไดอัลลิล เมื่อไก่ไข่
ลูกผสมได้ถูกคัดเลือกเป็นพ่อแม่พันธุ์ ลักษณะเศรษฐกิจในรุ่นลูกได้ถูกน ามาประมาณค่าพารามิเตอรเ์พื่อใช้
ส าหรับการวางแผนคัดเลือก (วรวิทย์ สิริพลวัฒน์a  2542) และได้ถูกน ามาประมาณค่าอัตราพันธุกรรมของ
ลักษณะเศรษฐกิจด้วยวิธี REML (สาธิต อยู่ยืน  2542) และในปีเดียวกันนั้น  วรวิทย์ สิริพลวัฒน์b (2542) ได้ใช้
วิธีประมาณค่า 2 วิธีคือ ANOVA และ REML (Restriction maximum likelihood) มาใชป้ระมาณ
ค่าพารามิเตอรล์ักษณะน้ าหนักตัวในไก่พื้นเมือง ซึ่งทั้ง 2 วิธีให้ผลของค่าประมาณที่แตกต่างกัน 
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 มิติที่สาม เมือ่วิชาการด้านพนัธุศาสตร์โมเลกุลมีความก้าวหน้า ประกอบกับความส าเร็จของการสร้าง
เครื่องมือเพิ่มปริมาณสารดีเอนเอได้ภายในไม่กี่ชั่วโมง เป็นผลให้การเพิ่มปริมาณสารดีเอนเอไม่ได้เป็นงาน
ยากและไม่ต้องอดหลับอดนอน จึงมีการศึกษาพันธุศาสตร์ในระดับโมเลกุลอย่างแพร่หลาย ผลดังกล่าวได้
น ามาสู่การน าความรู้ทางพันธุศาสตร์โมเลกุลมาใช้กับงานด้านปรับปรุงพันธุ์สัตว์ การใช้หลักพันธุศาสตร์
โมเลกุลมาช่วยงานปรับปรุงพนัธุ์ไก่เน้ือในประเทศไทยได้เริ่มเมื่อประมาณปี 2538 และผู้ที่ได้ผลักดันและช่วย
ให้เกิดโครงการขึ้น ก็ต้องขอมอบเครดิตให้กับ ดร.สมวงษ์ ตระกูลรุ่ง โดยโครงการได้ใช้วิธี positional gene 
ของต าแหน่งไมโครแซทเทลไลท์ตรวจหาต าแหน่ง QTL ของลักษณะน้ าหนักในฝูงไก่เน้ืออ้างอิง ที่ได้จากการ
ผสมระหว่างไก่เนื้อน้ าหนักมากกับไก่เนื้อน้ าหนักน้อย ผลไม่พบต าแหนง่ใดๆ ของไมโครแซทเทลไลท์ที่เก่ียว
ก้อยกับต าแหนง่ QTL และจากการใช้เทคนิค AFLP ตรวจหาความหลากหลายของแถบดีเอนเอ เปรียบเทียบ
ระหว่างกลุ่มไก่น้ าหนักมากสุดกับกลุ่มไก่น้ าหนักน้อยสุด สามารถพบแถบดีเอนเอ 1 แถบที่เจาะจงกบักลุ่ม
น้ าหนักแต่ยังไม่ได้ระบุต าแหน่งบนโครโมโซม (วรวิทย์ สิริพลวัฒน์ และ คณะ 2542) และจากแนวคิดท่ีว่า 
ไข่แดงในรังไข่ของแม่ไก่ต้องไดร้ับอาหารโปรตีนที่สังเคราะห์จากตับ และถูกล าเลียงมาสะสมใน follicle  ยีนที่
ควบคุมการสังเคราะห์โปรตีนจึงน่าจะเกี่ยวข้องกับลักษณะการไข่มากและไข่น้อย กุลสุดา ซมวิศรุตกุล และ
คณะ (2550) จึงได้ใช้เทคนิคพีซีอาร์ เอสเอสซีพีในการหาความหลากหลายของแถบดีเอนเอที่เกิดจาก point 
mutation หรือ single base substitution ของต าแหน่งยีนไวเทลโลเจนนินทู และคาร์เทปซินดี ซึ่งน่าจะเป็น 
candidate gene ผลของแถบดีเอนเอที่ได้ไม่สามารถใช้จ าแนกไก่ไข่มากและไข่น้อยได้ ในขณะที่ Sheng et al. 
(2013) ใช้เทคนิคเดียวกันและใช้ความหลากหลายของ SNP ศึกษายีนดาร์เทปซินดี และสรุปว่ายีนคาร์เทปซิน
ดีจะเกี่ยวข้องกบัลักษณะขนาดของไข่แดง ในขณะที่ วิโรจน์ ลิขิตตระกูลวงศ์ และ คณะ (2550) ใช้วธิีพีซอีาร์ 
เอสเอสซีพีตรวจสอบยีนความหนาแน่นต่ ามากไลโพโปรตีน และยีนไวเทลโลจีนินรีเซฟเตอร์ก็ไม่พบความ
แตกต่างระหว่างไก่ไข่มากกับไก่ไข่น้อยเช่นกัน  

จากการใช้ไพร์เมอร์ไมโครแซทเทลไลท์ ตรวจจ าแนกความแตกต่างของแถบดีเอนเอในไก่พื้นเมืองสีขน
ชนิดต่าง ๆ ไก่เบตงและไก่เนื้อ วรวิทย์ สิริพลวัฒน์ และ คณะ (2546) พบไพร์เมอร์อย่างนอ้ย 2 ชนิดที่ให้แถบดี
เอนเอที่จ าเพาะเจาะจงในไก่เนื้อ และพบไพร์เมอร์ 1 ชนิดที่จ าเพาะเจาะจงในไก่เบตง และจากการใชแ้ถบดี
เอนเอที่ได้น ามาหาเปอร์เซนต์ความเหมือนระหว่างไก่พื้นเมืองต่างสีขน พบว่ามีเปอร์เซนต์ความเหมือนสูงต่ า
แตกต่างกัน ขึ้นอยู่กับชนิดของสีขนไก่ (Siripholvat, 1999) ลักษณะการฟักไข่เป็นลักษณะที่มีประโยชนอ์ย่าง
มากในไก่พื้นเมอืง แต่จะไมม่ีประโยชนใ์นไก่ทางการค้า วรวิทย์ สิริพลวัฒน์ และ คณะ (2546) ได้ใช้ไพร์เมอร์
ไมโครแซทเทลไลท์ตรวจหาต าแหน่ง QTL ที่เก่ียวก้อยกับลักษณะการฟักไข่ ผลไม่พบแถบดีเอนเอใดที่แสดง
การเกี่ยวก้อยอย่างมีนัยส าคัญทางสถิติ และในงานวิจัยเดียวกันนั้น ยังใช้ยีน prolactin ที่น่าจะเป็น 
candidate gene มาตรวจหาด้วยวิธีพีซีอาร์ เอสเอสซีพีในฝูงประชากรไก่อ้างอิงในรุ่น F2 ระหว่างไก่ที่มีนิสัยฟัก
ไข่กับไม่มีนิสัยฟักไข่ ผลไม่พบความหลากหลายของแถบดีเอนเอที่ได้ ไก่พื้นเมืองนอกจากจะเป็นแหล่งอาหาร
โปรตีนราคาถูกส าหรับเกษตรกรชนบท ยังจัดเป็นแหล่งที่สร้างความบันเทิงในรูปกีฬาให้กับเกษตรกรบางกลุ่ม 
ไก่พื้นเมืองที่มีเชิงกีฬาดีจะมีราคาซื้อขายที่สูงมาก ดังน้ัน ศิริวัฒน์ ไทยสนธิ และ คณะ (2553) ได้ใชเ้ทคนิค 
AFLP ตรวจหาความหลากหลายแถบดีเอนเอในไก ่ 2 กลุ่มคือ เชิงกีฬาดีและไม่ดีที่มาจากครอบครัวเดียวกัน 
พบว่ามีแถบดีเอนเอ 1แถบที่น่าจะเกี่ยวข้องกบัลักษณะเชิงกฬีา 

เป็นที่เชื่อกันว่าไก่เลี้ยงเกือบทั่วโลกมีวิวัฒนาการปรับตัวมาจากไก่ป่าขนสีแดง และมีรายงานการพบ 
Avian leucosis virus group E (ALVE) หรือ endogenous viruses (ev) ในไก่ป่าขนสีแดง และไก่พันธุ์แท้เล็ก
ฮอร์นขาว ซึ่ง ALVE สามารถถ่ายทอดทางพันธุกรรม จึงเป็นเหตุให้ Siripholvat et al. (2006 และ 2007) 
ต้องการที่จะตรวจสอบว่าไก่พื้นเมืองจังหวัดเชียงรายมีบรรพบุรุษเป็นไก่ป่าขนสีแดงจริง  จึงใช้ไพรเ์มอร์ที่
เจาะจงกับส่วนของ LTR ของ provirus ในต าแหน่ง ev จ านวน 3 ต าแหน่งและต าแหน่ง ALVE จ านวน 5 
ต าแหน่ง มาตรวจหาแถบดีเอนเอที่เจาะจงกับบริเวณ LTR ในไก่ป่าขนสแีดง ไก่ต่อ และไก่พื้นเมืองเชียงราย 
ผลการตรวจไม่พบแถบดีเอนเอที่เป็นส่วนของ LTR ของ ev ทั้ง 3 ต าแหน่ง และของ ALVE 3 ต าแหน่ง ส่วนไพร์
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เมอร์ ALVE อีก 2 ต าแหน่งจะไม่ให้แถบดีเอนเอในไก่ทุกชนิดที่ศึกษา จึงสรุปว่า ev หรือ ALVE จะเข้าสู ่germ 
lines ของไก่หลังการเกิดวิวัฒนาการมาเปน็ไก่เล้ียง และภูมิภาคที่เชื้อไวรัสเข้าสู่ไก่น่าจะเป็นบริเวณแถบเมดิ
เตอร์เรเนียน ซึ่งเป็นบริเวณต้นก าเนิดของไก่พันธุ์แท้เล็กฮอร์นขาว เมื่อประมาณ 10 ปีที่ผ่านมาประเทศไทยได้
เกิดโรคระบาดหวัดนกที่เกิดจากเชื้อ Orthomyxoviruses เป็นเหตุให้ไก่ตายจ านวนมาก และพันธุกรรมไก่
พื้นเมืองที่อาจต้านทานต่อโรคก็ถูกท าลายไปด้วย วรวิทย์ และ นิติพงศ์ (2553) ได้ใชไพร์เมอร์ 7 คู่ (Li et al., 
2007)  ทีเ่จาะจงกับบริเวณตา่ง ๆ ของยีนเอมเอกซ์จีทีพีเอส และไพร์เมอร์ 4 คู่ที่ออกแบบเองและให้เจาะจงกับ
บริเวณ regulatory region ของยีน พบไพร์เมอร ์3 คู่ของ Li et al. ให้ความหลากหลายของแถบดีเอนเอในไก่
พื้นเมือง แต่มีเพียง 1 คู่ ที่ให้ความหลากหลายของแถบดีเอนเอในไก่ไข่  และไม่พบไพรเ์มอร์ใดที่จะให้ความ
หลากหลายของแถบดีเอนเอในไก่เน้ือ ส่วนไพร์เมอร์ที่ออกแบบเองไมใ่ห้ความหลากหลายของแถบดีเอนเอใน
ไก่ทุกกลุ่ม 
 
การปรับปรุงพันธุ์สัตว์ปกีในประเทศอาเซียน 

ไก่พื้นเมืองในประเทศอาเซียนจัดเป็นทรัพยากรที่ทรงคุณค่าของแต่ละประเทศ จึงมีการศึกษาหา
ความหลากหลายทางพันธุกรรม เพื่อใช้หาความสัมพันธ์ระหว่างสายพันธุ์ไก่พื้นเมืองต่างๆ ของแต่ละประเทศ
โดย Yap and Kumaran (2011) ใช้ไพร์เมอร์อาร์เอพีดี ประมาณค่าความแตกต่างระหว่างไก่พื้นเมืองมาเลเซีย 
พบว่าสามารถแบ่งไก่ได้เป็น 6 กลุ่มสอดคล้องกับความแตกต่างของพื้นที่ ในขณะที่ Berthouly et al. (2009) 
ใชไพร์เมอร์ไมโครแซทเทลไลท์ ตรวจหาความหลากหลายของไก่พื้นเมืองในเมือง Ha Giang ของเวียตนาม พบ
ค่า expected heterozygosity มีค่า >0.60 และสรุปว่ายีนส่วนมากของไก่ป่าขนสีแดงจะถ่ายทอดให้กับไก่
พื้นเมือง เช่นเดียวกับ Pham et al. (2013) ใช้ไพร์เมอร์ไมโครแซทเทลไลท์ศึกษาความหลากหลายทาง
พันธุกรรมของไก่พื้นเมืองเวียตนาม ไกป่่าขนสีแดง และไก่พื้นเมืองที่มีก าเนิดจากประเทศจีนพบ allele ที่
จ าเพาะกบัไก่พืน้เมืองเวียตนาม 7 ต าแหน่ง และพบไก่พื้นเมืองเวียตนามมีค่า expected heterozygosity ค่า
สูงกว่าค่า observed heterozygosity ซึ่งสอดคล้องกับการรายงานของ Riztyan et al. (2011) ที่ใชค้วาม
หลากหลายของ SNP markers ศึกษาในไก่พื้นเมืองอินโดนีเซียพบค่า expected heterozygosity มีค่าสูงกว่า
ค่า observed heterozygosity เช่นกัน และพบค่า polymorphic loci อยู่ในช่วงระหว่าง 0.765-0.878 

นอกจากการใช ้ Nuclear DNA แล้ว Sulandari et al. (2008) ยังใช้ล าดับเบสของ mitochondrial 
DNA D-loop ศึกษาความหลากหลายในไก่พื้นเมืองอินโดนีเซีย เช่นเดียวกับ Bondoc and Santiago (2012) 
ได้ใช ้ DNA barcodes ที่ได้จากยีน cytochrome c oxidase subunit 1 (CO1) ใน mt-DNA พบวา่ DNA 
barcodes สามารถจ าแนกความแตกต่างระหว่างสายพันธุ์ไก่พื้นเมืองของประเทศฟิลิปปินส์ แต่ไมสามารถ
จ าแนกความแตกต่างของสายพันธุ์ไก่ทางการค้า ในขณะที่ Sartika et al. (2011) ได้ใช้เทคนิคพีซีอาร์-อาร์เอฟ
แอลพีตรวจหายีน Mx พบ allele Mx+ ที่มีรายงานการต้านทานต่อเชื้อไวรัสหวัดนกประมาณ 65% ในแม่ไก่
พื้นเมืองและ 60% ในไก่พ่อพนัธุ์ 
 
การใช ้SNP เพื่อการปรับปรุงพันธุ์ไก่ในต่างประเทศ   

การตรวจหาความหลากหลายของ SNP ที่เรียกว่า SNP array เป็นวิธีหนึ่งของ DNA micro-array ที่
ต้องประกอบด้วย 3 ปัจจัยหลักคือ 1. ล าดับเบสของ DNA เป้าหมายที่ถูกตรึงอยู่บนแผ่นสไลด์หรือที่รองรับ 2. 
สาย Oligonucleotide ของต าแหน่ง allele ที่เจาะจงและติดฉลากด้วย probes และ 3. เครื่องตรวจวัดสัญญาณ 
probes เพื่อบนัทึกผล ซึ่ง Siang Ng et al. (2012) ได้ใช้ genotype ของ  SNP ตรวจสอบพันธุป์ระวัติไก่ที่ได้
จากพอ่พันธุ์ไกข่นย้อน (Frizzle feather) แบบ heterozygous ผสมกับแม่พันธุ์ปกติ พบ SNP 2 ชนิดที่มี
ต าแหน่งอยู่ใน linkage group E22C19W28 และ E50C23 เกี่ยวก้อยอยู่กับลักษณะขนยอ้นอย่างมีนัยส าคัญ
ทางสถิติ และบริเวณใกล้เคียงดังกล่าวจะเป็นต าแหน่งของกลุ่มยีน keratin หลังการตรวจสอบยีน keratin ทั้ง 
14 ชนิด พบ 1 ชนิดที่จะเป็นสาเหตุที่ก่อให้เกิดลักษณะขนย้อนคือยีน KRT75 โดยพบว่าล าดับเบสของยีน 
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KRT75 จะขาดหายไป 69 bps ในบริเวณรอยต่อระหว่าง exon 5 กับ intron 5  ส่วน  Wells et al. (2012) ใช ้
SNP array ตรวจหาความบกพร่องของยีน scaleless (sc) โดยใช้วธิ ีpooled DNA จากไกที่มี genotype แบบ 
sc/sc และ sc/+ พบว่า allele sc มีต าแหน่งอยู่บนโครโมโซมคู่ที ่ 4 ของไก่ และสาเหตุที่ท าให้ไก่มีลักษณะ 
scaleless หรือลักษณะไม่มขีนและเกร็ดหน้าแข้งจะเกิดจากการเกิด substitution แบบ nonsense ของยีน 
FGF20 (Fibroblast growth factor 20) และในป ี 2010 Wang et al. ใช้เทคนิค  DNA microarray ศึกษา 
gene differential expressed ในไก่เนื้ออายุ 1, 4 และ 7 สัปดาห์ในไก่ 2 สายพันธุ์คือ สายพันธุ์ไขมันต่ าและ
ไขมันสูงที่ถูกคัดเลือกแบบ divergent มาเป็นระยะเวลา 8 ชั่ว พบว่ามีจ านวนยีนที่แสดงออกในไกอ่ายุ 1, 4 
และ 7 สัปดาหเ์ท่ากับ 81, 966 และ 610 ชนิด จ านวนยีนที่แสดงออกทั้งในอายุ 4 และ 7 สัปดาห ์มีประมาณ 
30 ชนิด ซึ่งหลายยีนท่ีแสดงออกในชว่งอายดุังกล่าวจะเกี่ยวข้องกับขบวนการ glyco-metabolism  
 
สรุป 

ถึงแม้ว่าหลักการทางพันธุศาสตร์โมเลกุลจะมีความกา้วหน้าไปมากเพียงใดก็ตาม โดยเฉพาะมีการ
สร้างแผนที่ SNP ของยีโนมไก่ แต่การปรบัปรุงพันธุ์ยังคงต้องอาศัยวิธกีารจากทั้ง 3 มิติดังกล่าวขา้งต้น ซึ่ง
ยังคงมีความส าคัญต่อการปรบัปรุงพันธุ์สัตวเ์สมอ โดยเฉพาะเมื่อต้องการคัดเลือกปรับปรุงพันธุ์ลักษณะ
ปริมาณ จ าเป็นอย่างยิ่งที่ต้องใช้วิธีทาง Biometry มาช่วยในการประเมินผลอย่างหลีกเลี่ยงไม่ได้ ยีนที่ควรให้
ความสนใจศึกษาในไก ่ คือยีนที่เก่ียวข้องกับการสร้างอาหารในไข่แดง ยนีที่เกี่ยวข้องกับการสร้างไข่ขาว ยีนที่
เกีย่วข้องกับเอนไซม์ที่ใช้การสังเคราะห์ไขมัน ซึ่งไขมันในไก่เน้ืออุตสาหกรรมได้เป็นปัญหาให้กับการผลิตมาก 
เพราะนอกจากจะท าให้ความสมบูรณ์พันธุ์ลดต่ าแล้ว ยังเป็นเหตุของการอ่อนแอตอ่โรค และยีนอีกประเภทที่
ควรให้ความสนใจศึกษาอย่างมากคือยีนที่ต้านทานต่อเชื้อโรคต่าง ๆ โดยเฉพาะเชื้อไวรัส 
 
ค าขอบคุณ 

ผู้เขียนต้องขอขอบคุณภาควชิาสัตวบาล มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร์ ก าแพงแสน ซึ่งเป็นภาควิชาที่
ผู้เขียนเคยท างานและได้สั่งสมความรู้ทั้งทางด้านปฏิบัติในฟาร์มสัตว์ปีกและทฤษฎีมาอยา่งต่อเนื่องตลอดช่วง
ระยะเวลาที่ได้ท างานมาประมาณ 33 ปี และถ้าหากเนื้อหาที่เรียบเรียงเขียนนี้มีส่วนดีและเป็นประโยชน์อยู่บ้าง 
ก็ขอมอบความดีเหล่านี้ให้กับภาควิชาสัตวบาล ก าแพงแสน 
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