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บทคดัย่อ 

วเิคราะหค์วามแปรปรวนทางพนัธุกรรมใน
ประชากรปลายี่สกเทศของไทย ที่มาจากการ
เพาะเลี้ยงและปรบัปรุงพนัธุ์ ได้แก่ ประชากรจาก
ศูนย์วิจัยและพัฒนาประมงน ้ าจืดกาฬสินธุ์ และ
ศูนย์วิจยัและพฒันาพนัธุกรรมสตัว์น ้าอุตรดิตถ์ 4 
ประชากร (P0, F1, F2 และ F3) และประชากรจาก
ธรรมชาต ิไดแ้ก่ แม่น ้ามลู จงัหวดัอุบลราชธานี บงึสี
ไฟ จงัหวดัพจิติร และแม่น ้าเมย จงัหวดัตาก โดยใช้
เทคนิคเครื่องหมายพนัธุกรรมไมโครแซทเทลไลท ์
จ านวน 8 ต าแหน่ง ได้ขอ้มูลความแปรปรวนหรอื
ความหลากหลายทางพนัธุกรรม ซึ่งประกอบด้วย
ค่าเฉลี่ยต่อต าแหน่งของ จ านวนแอลลีลที่ปรากฏ 
(Aa = 2.1250 – 3.2500), effective number of 
alleles (Ae = 1.6342 – 2.2075), allelic richness 
(Ar = 2.0696 – 2.7714), ค่าสงัเกตเฮเทอโรไซโกซิ
ต ี(Ho = 0.3183 – 0.5303) และค่าคาดคะเนเฮเทอ
โรไซโกซติ ี(He = 0.3209 – 0.5031) ปรมิาณความ

 

แปรปรวนทางพันธุกรรมของทุกประชากรอยู่ใน
ระดบัเดยีวกนั หรือไม่แตกต่างกนัในทุกประชากร 
(P>0.05) และทุกประชากรไม่เบี่ยงเบนจากสมดุล
ฮาร์ดี-ไวน์เบิร์ก (PHWE>0.05) ค่า effective 
population size (Ne) ทีป่ระเมนิในแต่ละประชากร
อยู่ระหว่าง 1.5 – 109.5 โดยค่าต ่าสดุอยู่ทีป่ระชากร
จากศูนย์วจิยัและพฒันาประมงน ้าจืดกาฬสนิธุ์ ซึ่ง
สมควรได้รบัการเอาใจใส่ดูแลอย่างเคร่งครดั การ
วิเคราะห์ความแตกต่างระหว่างประชากรระบุว่า 
ประชากรทัง้หมดอยู่ในกลุ่มเดียวกนั โดยมีความ
แตกต่างระหว่างประชากรทีอ่ยู่ภายในกลุ่มเดยีวกนั
นี้ และเมื่อวเิคราะหค์วามแตกต่างในทุกคู่ประชากร 
พบว่า ประชากรจากศูนยว์จิยัและพฒันาประมงน ้า
จดืกาฬสนิธุ์ แม่น ้ามูล บงึสไีฟ และแม่น ้าเมย ไม่มี
ค ว า ม แ ตก ต่ า ง กัน  (PFst>0.000 7 ,  Bonferroni 
correction) และยงัสนับสนุนว่าประชากรเหล่านี้อยู่
ในกลุ่มที่สบืทอดหรอืมคีวามใกล้ชดิกบัประชากรที่
น าเข้าในช่วงปี 2511–2512 นอกจากนี้ จากการ
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วเิคราะหโ์ครงสรา้งความสมัพนัธร์ะหว่างประชากรที่
พบว่า ประชากร P0, F1, F2 และ F3 ในโปรแกรม
การคดัเลอืกปรบัปรุงพนัธุ์ของศูนย์วจิยัและพฒันา
พนัธุกรรมสตัวน์ ้าอุตรดติถ ์มคีวามสมัพนัธท์ีใ่กลช้ดิ
กันมากกว่ากับประชากรอื่น เป็นการยืนยันต้น
ก าเนิดของประชากรดงักล่าวว่ามาจากประชากร
เดยีวกนัที่น าเข้าในช่วงปี 2541 ผลการศึกษาโดย
การเปรียบเทียบระหว่างรุ่นประชากร ด้วยข้อมูล
ทางพันธุกรรมจากการศึกษาครัง้นี้  และข้อมูล
ลกัษณะการเจรญิเตบิโตทีม่กีารรายงานไวก้่อนหน้า
นี้ ระบุว่า การปรับปรุงพนัธุ์ปลายี่สกเทศโดยการ
คดัเลือกแบบหมู่ของ ศพก.อุตรดิตถ์ ตัง้แต่รุ่น P0 
ถงึ F3 มผีลใหป้ลายีส่กเทศรุ่น F2 มกีารเจรญิเตบิโต
เพิ่มขึ้นมากกว่ารุ่นที่ผ่านมา ในขณะที่พันธุกรรม
ของประชากรเริม่มคีวามแตกต่างออกไปจากรุ่นพ่อ
แม่ (P0) ในรุ่น F3 จงึแนะน าว่าควรใหค้วามสนใจใน
เรื่องการบรหิารจดัการพนัธุกรรมของประชากรพ่อ
แม่พนัธุ์ให้มากขึ้นหลงัจากการคดัเลือกผ่านรุ่น F3 
ไปแลว้ 
 

Abstract 
Genetic variation based on 

microsatellite markers was analysed among 
cultured, selectively bred and natural 
populations of rohu, Labeo rohita (Hamilton, 
1822) in Thailand. Eight populations were used 
in the analysis which include a cultured 
population from Kalasin Inland Fisheries 
Research and Development Center, four 
populations (P0, F1, F2 and F3) from a selective 
breeding program of Uttaradit Aquaculture 
Genetics Research and Development Center 
and the other three natural populations from 
Mun River (Ubon Ratchathani Province), Bueng 
Si Fai (Phichit Province) and Moei River (Tak 
Province). With eight microsateliite loci 

screened, the genetic variabilities including per 
locus averages of number of alleles (Aa = 
2.1250 – 3.2500), effective number of alleles 
(Ae = 1.6342 – 2.2075), allelic richness (Ar = 
2.0696 – 2.7714), observed heterozygosity (Ho 
= 0.3183 – 0.5303) and expected 
heterozygosity (He = 0.3209 – 0.5031) were 
obtained, and were not significantly different 
among all the eight populations (P>0.05). 
Significant deviations from Hardy-Weinberg 
equilibrium were not found in any of the 
populations (PHWE>0.05). Estimated effective 
population sizes (Ne) were 1.5 – 109.5, of 
which the Kalasin Inland Fisheries Research 
and Development Center population was of the 
lowest Ne, so, particular attention should be 
paid to this population. Population differences 
analyses implied that the eight populations 
generally were in a single group, with genetic 
differences between the populations within this 
group. It was found from further analyses in 
each pair of populations that the populations of 
Kalasin Center, Mun River, Bueng Si Fai and 
Moei River were not different from each other 
(PFst>0.0007, Bonferroni correction). This finding 
also supported that these populations are 
related to those introduced to Thailand in 1968-
1969. Another relative analysis of genetic 
structure, resulting in a close relationship 
among the P0, F1, F2 and F3 populations of the 
Uttaradit Center, confirmed that the P0, F1, F2 
and F3 populations originated from the 
population introduced to Thailand in 1998. 
Results from the between-generations 
comparisons of P0, F1, F2 and F3 based on the 
population genetic data in this study and growth 
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performance from the previous study showed 
that mass selective breeding by the Uttaradit 
Center could make better growth appear in the 
F2 generation, whereas the population genetic 
differentiation would begin to be affected in the 
F3 generation. Consequently, a recommendation 
is that much attention on genetic management 
should be paid to the brood-stocks after the F3 
selectively bred generation has been achieved. 
 
ค าส าคญั : ปลายี่สกเทศ ความแปรปรวนทาง

พนัธุกรรม ไมโครแซทเทลไลท ์
Key words: Rohu (Labeo rohita), genetic 

variation, microsatellite 

 
บทน า 

ปลายีส่กเทศ หรอืปลาโรฮู่ rohu, Labeo 
rohita (Hamilton, 1822) (ชวลติ และคณะ, 2540; 
Khan and Jhingran, 1975) เป็นปลาน ้าจดืที่มี
แหล่งก าเนิดในลุ่มแม่น ้า Ganges และสาขาย่อย
ต่าง ๆ ทางตอนเหนือของประเทศอนิเดยี รวมถึง
แม่น ้าสายต่างๆ ทีอ่ยู่ในประเทศปากสีถาน บงัคลา
เทศ เนปาล และพม่า ปลายีส่กเทศเป็นหนึ่งในกลุ่ม
ปลา carps สามชนิดหลกัของอนิเดยี (three Indian 
major carps) ซึง่ประกอบดว้ยปลาอกี 2 ชนิด คอื 
ปลากระโห้เทศ catla, Catla catla และปลา
นวลจันทร์ เทศ  mrigal, Cirrhinus mrigala 
(Jhingran and Pullin, 1985) ปลายี่สกเทศถูก
น าเข้าจากประเทศอินเดียตัง้แต่ปี พ.ศ. 2511 – 
2512 จ านวน 266 ตัว (Duangswasdi and 
Pupipat, 1982) เนื่องจากเป็นปลาทีม่ลีกัษณะเด่น 
คอื มีขนาดใหญ่ เจริญเติบโตได้ดทีัง้ในบ่อและใน
แหล่งน ้าขนาดใหญ่ ทนทานต่อการเปลี่ยนแปลง
ของสภาพแวดล้อมได้ดี มอีตัรารอดตายสูง เนื้อมี

รสชาติดใีกล้เคยีงกบัปลายี่สกไทย จึงได้รบัความ
นิยมสูง และอยู่ ในความสนใจของเกษตรกรผู้
เพาะเลี้ยงสตัว์น ้าเป็นอย่างมาก จึงจดัว่าปลายี่สก
เทศเป็นปลาน ้าจดือกีชนิดหนึ่งทีม่บีทบาทส าคญัต่อ
สงัคมและเศรษฐกจิของประเทศ (อภชิาต และคณะ, 
2546) 

หลงัจากการน าเขา้ในช่วงปี พ.ศ. 2511 – 
2512 แล้ว ในปี 2541 สถาบันวิจัยและพัฒนา
พนัธุกรรมสตัว์น ้าได้น าเข้าพนัธุ์ปลายี่สกเทศจาก
ประเทศอินเดียอีกครัง้หนึ่ง ซึ่งไม่สามารถยืนยัน
จ านวนน าเขา้ทีแ่น่นอน แต่เชื่อว่าน่าจะมากกว่า 50 
คู่  หรือ 50 ตัวในแต่ละเพศ โดยน าไปท าการ
เพาะเลีย้ง ณ ศนูยว์จิยัและพฒันาพนัธุกรรมสตัวน์ ้า
อุตรดติถ ์ต่อมาศูนยฯ์ แห่งนี้ไดว้างแผนด าเนินการ
ปรบัปรุงพนัธุป์ลายีส่กเทศโดยการคดัเลอืกแบบหมู่ 
(mass selection) เพื่อให้มกีารเจรญิเติบโตด ีมี
ความแข็งแรง ทนทานต่อการเปลี่ยนแปลงของ
สภาพแวดล้อมมากยิ่งขึ้น ซึ่งจากรายงานเมื่อปี 
2552 ได้ด าเนินการจนได้พันธุ์ปลาที่ผ่านการ
คดัเลอืกมาแลว้ถงึ 3 รุ่น (วศิณุพร และคณะ, 2552) 
อย่างไรกต็าม นอกเหนือจากลกัษณะปรากฏ หรอื
ลกัษณะทีแ่สดงออกภายนอก (trait performance) 
ของพนัธุ์ เช่น การเจรญิเติบโต และความทนทาน
หรืออ่อนแอต่อสภาพแวดล้อม (ซึ่งแสดงออกโดย
อัตรารอด) ดังกล่าวแล้วนัน้ ข้อมูลที่ระบุความ
หลากหลายหรอืความแปรปรวนทางพนัธุกรรมของ
ประชากร (เช่น ค่าเฮเทอโรไซโกซิตี และจ านวน
แอลลลี) และความแตกต่างระหว่างประชากร (เช่น 
ค่าสมัประสทิธิค์วามแตกต่างทางพนัธุกรรม หรือ 
inbreeding coefficients) จะเป็นขอ้มูลอกีดา้นหนึ่ง
ทีร่ะบุคุณภาพของสายพนัธุไ์ดส้มบรูณ์ยิง่ขึน้ เพราะ
ข้อมูลความหลากหลายหรือความแปรปรวนทาง
พนัธุกรรม จะสือ่ถงึศกัยภาพในการววิฒันาการของ
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ประชากร โดยค่าเฮเทอโรไซโกซิตีซึ่งสมัพนัธ์กบั
การตอบสนองต่อการคดัเลอืกทัง้โดยมนุษยแ์ละการ
คัดเลือกตามธรรมชาติ จะมีความส าคัญต่อการ
ปรบัตวัในระยะสัน้ ในขณะทีค่วามหลากหลายของ
แอลลีลจะเกี่ยวข้องกับความอยู่รอดในระยะยาว 
(Allendorf, 1986) โดยเฉพาะอย่างยิง่ในประชากร
ขนาดเลก็อย่างเช่นประชากรโรงเพาะฟกั การลดลง
ของความหลากหลายทางพันธุกรรมอาจส่งผล
กระทบต่อความอยู่รอดของประชากรในอนาคตได ้
(Frankham et al., 2002) ดงันัน้ การประเมนิความ
แปรปรวนทางพนัธุกรรมในประชากรปลายีส่กเทศที่
ผ่านการคดัเลอืกแต่ละรุ่น ซึง่จะท าใหท้ราบว่าความ
หลากหลายทางพนัธุกรรมมกีารเปลี่ยนแปลงจาก
การคัดเลือกปรับปรุงพันธุ์หรือไม่อย่างไรนัน้ จะ
สามารถสือ่ถงึศกัยภาพของประชากรในการอยู่รอด
ไดใ้นอนาคต ทัง้นี้ สมควรด าเนินการในประชากรที่
ไม่ผ่านการปรบัปรุงพนัธุ ์ทัง้ในประชากรเพาะเลีย้ง 
และประชากรธรรมชาติควบคู่ไปด้วยเช่นกนั ด้วย
เพราะว่ามีผลการศึกษาในกุ้งกุลาด าก่อนหน้านี้ 
(พนม และคณะ, 2548) ที่ระบุว่า ประชากรจะมี
คุณภาพทางพนัธุกรรมทีด่ ีและมศีกัยภาพเพยีงพอ
ส าหรับการเป็นประชากรพ่อแม่พันธุ์เริ่มต้นที่ดี
ต่อไปนัน้ จะต้องมีปริมาณความแปรปรวนทาง
พนัธุกรรมสูงพอสมควร โดยอย่างน้อยทีสุ่ดไม่ควร
ต ่ากว่า หรอือยู่ในระดบัเดยีวกนักบัค่าที่ปรากฏใน
ประชากรธรรมชาต ิ

การศึกษาวิเคราะห์เพื่อประเมินความ
หลากหลายหรอืความแปรปรวนทางพนัธุกรรมของ
ประชากร สมควรด า เนินการโดยใช้ เทคนิค
เครื่องหมายพนัธุกรรมไมโครแซทเทลไลท์ เพราะ
ไมโครแซทเทลไลทเ์ป็นเครื่องหมายดเีอน็เอทีม่กีาร
กลายสูงและถ่ายทอดแบบข่มร่วม (co-dominant) 
ท าให้สามารถตรวจวิเคราะห์พันธุกรรม (ไมโคร 

แซทเทลไลท์ดีเอน็เอ) ได้ที่จ านวนหลายต าแหน่ง 
โดยในแต่ละต าแหน่งมคีวามหลากหลายของจ านวน
แอลลลีสูง (Queller et al., 1993) ประกอบกบั
ปจัจุบนัไดม้กีารพฒันาไพรเมอร ์ทีส่ามารถใชศ้กึษา
วิเคราะห์ความหลากรูปแบบทางพันธุกรรม 
(genotypic polymorphism) ของไมโครแซทเทล
ไลทใ์นปลายีส่กเทศไวม้ากกว่า 30 คู่ (Das et al., 
2005; Patel et al., 2009) ซึ่งสามารถน ามา
ประยุกต์ใช้ในการศึกษาวิเคราะห์ข้อมูลความ
แปรปรวนทางพนัธุกรรม ในประชากรปลายีส่กเทศ
ในประเทศไทยได้เป็นอย่างดี เป็นที่ทราบและ
ยอมรับโดยทัว่กันว่าข้อมูลดังกล่าว มีประโยชน์
อย่างยิง่ต่อการบรหิารจดัการสายพนัธุ ์การคดัเลอืก
ปรบัปรุงพนัธุ ์ตลอดจนการใชป้ระโยชน์อย่างยัง่ยนื
ในประชากรธรรมชาต ิ(Norris et al., 1999; Kim et 
al., 2004; Lui and Cordes, 2004) 

ด้วยเหตุผลดังกล่าว สถาบันวิจัยและ
พฒันาพนัธุกรรมสตัว์น ้า โดยกลุ่มวิจยัและพฒันา
พันธุกรรมโมเลกุลสัตว์น ้ า จึงเห็นสมควรศึกษา
วเิคราะหโ์ดยใชเ้ทคนิคเครื่องหมายพนัธุกรรมไมโค
รแซทเทลไลท์ เพื่อประเมินความแปรปรวนทาง
พันธุกรรมในประชากรปลายี่สกเทศ ที่ผ่านการ
คดัเลือกปรบัปรุงพันธุ์ควบคู่ไปกับประชากรที่ไม่
ผ่านการปรับปรุงพันธุ์ และประชากรในแหล่งน ้า
ธรรมชาติ เพื่อให้ได้ข้อมูลที่สามารถน าไปใช้เพื่อ
ระบุคุณภาพและศกัยภาพของประชากรหรือสาย
พนัธุ์ที่สมบูรณ์ สามารถบริหารจดัการพ่อแม่พนัธุ ์
และด ารงรกัษาพนัธุต์ามหลกัพนัธุศาสตรท์ีด่ต่ีอไป 
 

อปุกรณ์และวิธีการ 
ตวัอย่างท่ีใช้ในการศึกษา การเกบ็ตวัอย่าง และ

สกดัดีเอน็เอ 
การศึกษาครัง้นี้ใช้ตัวอย่างปลายี่สกเทศ
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จาก 8 ประชากร เป็นประชากรเพาะเลีย้ง และผ่าน
การปรบัปรุงพันธุ์ 5 ประชากร และประชากรจาก
แหล่งน ้าธรรมชาต ิ3 ประชากร (Table 1) ประชากร
เพาะเลี้ยง 2 ประชากรเป็นปลาจากศูนย์วิจัยและ
พฒันาประมงน ้าจดืกาฬสนิธุ ์(ศพจ.กาฬสนิธุ)์ และ
ประชากรรุ่น P0 (ยังไม่ผ่านการคัดเลือก) ของ
ศูนย์วิจัยและพัฒนาพันธุกรรมสัตว์น ้ าอุตรดิตถ ์
(ศพก.อุตรดติถ)์ ประชากรทีผ่่านการปรบัปรุงพนัธุ ์3 
ประชากร ไดแ้ก่ ประชากรรุ่น F1, F2 และ F3 ซึ่ง
ผ่านการคดัเลอืกแบบหมู่ (mass selection) โดย 
ศพก.อุตรดิตถ์ ส่วนอีก 3 ประชากรจากแหล่งน ้า
ธรรมชาติ ได้แก่ แม่น ้ ามูล โดยซื้อจากตลาดสด 
จังหวัดอุบลราชธานี บึงสีไฟ จังหวัดพิจิตร และ
แม่น ้ าเมย โดยซื้อจากตลาดในอ าเภอแม่สอด 

จงัหวดัตาก ขอ้มูลรายละเอยีดและพนัธุป์ระวตัิของ
แต่ละประชากรตามทีร่ายงานใน Table 1 

เก็บตัวอย่างครีบจากปลายี่สกเทศ 8 
ประชากร (Table 1) แยกใส่ในหลอด (microtube) 
ทีม่ ี95% ethanol บรรจุอยู่ 1 หลอด/ตวัอย่าง ไม่ให้
ปะปนกนั เกบ็รกัษาตวัอย่างไว้ที่อุณหภูมหิ้องเพื่อ
รอการสกดัดเีอน็เอ 

สกัดดี เ อ็น เ อจากตัวอย่ า งครีบ  โดย
ประยุกตจ์ากวธิกีารของ Boom et al. (1990), Höss 
and Pääbo (1993), Höss (1994) และ Kemp et 
al. (2006) โดยใชฟี้นอลคลอโรฟอรม์และใช ้silica 
ร่วมกบั extraction buffer ในการสกดั น าดเีอน็เอที่
สกดัได้ไปผ่านขัน้ตอนการตรวจสอบคุณภาพ และ
วดัปริมาณดีเอ็นเอ ตามวิธีการที่ พนม และคณะ 

 

Table 1 Information of each stock, sources and number of individuals used 
Sample stock/population Stock/population information Source/station No. of inds 
1. The Uttaradit Aquaculture 

Genetics Research and 
Development Center 
cultured stock. The P0 
population in mass-
selective breeding program  

This cultured stock was originally produced by the Uttaradit 
Aquaculture Genetics Research and Development Center 
with a number of fish introduced from India in 1998. After 
growing up the fish stock for a while, the Uttaradit Center 
operated a mass-selective breeding program for the fish 
better growth. This cultured stock was then used as the 
broodstock and became the P0 population of the breeding 
program.  

Uttaradit Aquaculture 
Genetics Research and 
Development Center 

50 

2. The F1 population in mass-
selective breeding program 

This population was the F1 generation in mass-selective 
breeding program which was operated for better growth by 
the Uttaradit Aquaculture Genetics Center. Originally, the F1 
population came from the population introduced from India in 
1998. 

Uttaradit Aquaculture 
Genetics Research and 
Development Center 

50 

3. The F2 population in mass-
selective breeding program 

This population was the F2 generation in the mass-selective 
breeding program of the Uttaradit Center. Originally, the F2 
population came from the population introduced from India in 
1998. 

Uttaradit Aquaculture 
Genetics Research and 
Development Center 

50 

4. The F3 population in mass-
selective breeding program 

This population was the F3 generation in the mass-selective 
breeding program of the Uttaradit Center. Originally, the F3 
population came from the population introduced from India in 
1998. 

Uttaradit Aquaculture 
Genetics Research and 
Development Center 

100 

5. The Kalasin Inland Fisheries 
Research and Development 
Center cultured stock 

This cultured stock was the broodstock of Kalasin Inland 
Fisheries Research and Development Center. Presumably, the 
fish stock should have been originated from the fish introduced  

Kalasin Inland 
Fisheries Research and 
Development Center 

10 
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Table 1 Continued. 
Sample stock/population Stock/population information Source/station No. of inds 
 from India in 1968-1969. This was because the introduced 

population was grown up and distributed to many places by 
the Department of Fisheries (DOF) long time ago. 

  

6. The Mun River natural 
population 

This sample population was the fish caught from the Mun 
River and sold in fish-market in Ubon Ratchathani Province. 
The fish sold in the market were in large sizes but small 
number and not available every day. It was reasonable to 
believe that the Mun River population came from the fish 
introduced from India in 1968-1969. This was because after 
the fish introduction and the population had grown up, the 
DOF released quite number of the fish in some north-east 
reservoirs. A few years later, number of the fish were then 
found in many natural waters. (Duangswasdi and Pupipat, 
1982) 

Fish-market in Ubon 
Ratchathani Province 

8 

7. The Bueng Si Fai natural 
population 

This natural population was originated from the cultured 
stock of Phichit Inland Fisheries Research and Development 
Center. The Phichit Center released the rohu, as well as 
other cultured species, to the Bueng Si Fai many years ago. 
The Center still release some of the fish into this natural 
water, due to some particular occasions. Like the cultured 
stock of the Kalasin Center and the Mun River natural 
population, the rohu population of Bueng Si Fai should, 
reasonably and originally, came from the fish introduced 
from India in 1968-1969. 

Bueng Si Fai, Phichit 
Province 

30 

8. The Moei River (Thailand-
Myanmar border) natural 
population  

This sample population was the fish caught from the Moie 
River and sold in fish-market in Mae Sot, Tak Province. Like 
the Mun River population, the fish sold in the market were in 
large sizes but small number and not available every day. 
Reasonably, the rohu population of Moie River (Thailand-
Myanmar border) should be close to the populations 
introduced from India in 1968-1969. It was realized that both 
natural and manipulated disseminations of rohu from the 
original habitats were found in other countries nearby and 
finding of this fish in Pakistan, India, Nepal, Bangladesh to 
Myanmar was also reported. (Khan and Jhingran, 1975; 
Duangswasdi and Pupipat, 1982; Jhingran and Pullin, 1985) 
Unsurprisingly, the rohu has been found living in the Moie 
River nowadays. 

Market in Mae Sot, Tak 
Province 

14 

 

(2552) ไดร้ายงานไว ้
 

การวิเคราะหต์วัอย่างดีเอน็เอ 
เพิม่ปรมิาณดเีอน็เอดว้ยวธิพีซีอีาร์โดยใช้

ไพรเมอร์ที่ได้มีการพฒันาไว้แล้ว (Das et al.,

 

2005; Patel et al., 2009) ตามทีร่ะบุใน Table 2 
เพื่อวเิคราะหเ์ครื่องหมายพนัธุกรรมไมโครแซทเทล
ไลทจ์ านวน 8 ต าแหน่ง โดยในปฏกิริยิาพซีอีาร ์(10 
µl) ประกอบดว้ย ดเีอน็เอเริม่ต้น 10 ng, ไพรเมอร์
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อย่างละ 0.5 µM, 1x PCR buffer (Promega), 1.5 
mM MgCl2, 0.2 mM dNTPs, 0.2U Taq DNA 
polymerase (Promega) ท าปฏกิริยิาพซีอีาร ์รอบที ่
1 ที่ 94 oC 5 นาท,ี รอบที ่2-30 ที ่94 oC 30 
วนิาท ีที ่TA 

oC (Table 2) 30 วนิาท ีและที ่72 oC 
1 นาท  ีและรอบส ุดท า้ยที  ่ 72  oC 5 นาที น า
ผลิตภัณฑ์พีซีอ าร์ที่ ไ ด้ ไปตรวจสอบด้วยวิธ ี
electrophoresis บน denaturing polyacrylamide 
gel 4.5% ในบฟัเฟอร ์TBE ทีร่ะดบักระแสไฟฟ้า 70 
วตัต์ 1 ชัว่โมง และที่ 40 วตัต์ต่ออีก 3 ชัว่โมง 
หลงัจากนัน้น าเจลมาย้อมดว้ย silver nitrate และ
อ่านผลโดยเทยีบขนาดกบัขนาดดเีอน็เอมาตรฐาน 
M13 sequence ladder 
 

การค านวณและวิเคราะหข์้อมูล 
น าข้อมู ลพันธุ ก ร รมที่ ไ ด้ทั ้ง หมดมา

วเิคราะหค์วามหลากหลายหรอืความแปรปรวนทาง
พนัธุกรรม ในรปูของค่าความผนัแปรทางพนัธุกรรม
ต่างๆ ได้แก่ ค่าเฉลี่ยต่อต าแหน่ง (per locus 
average) ของแอลลีลที่ประกอบด้วย averaged 
number of alleles (Aa), effective number of 
alleles (Ae) และ allelic richness (Ar) และรวมถงึ
ค่าเฮเทอโรไซโกซิตี ทัง้ค่าสงัเกต (observed 
heterozygosity, Ho) และค่าคาดคะเน (expected 
heterozygosity, He) และทดสอบสมดุลฮารด์-ีไวน์
เบริก์ (Hardy-Weinberg equilibrium, HWE) รวม
ทุกต าแหน่งทีส่ ารวจในแต่ละประชากร ดว้ยวธิ ีChi-
square test (Smouse et al., 1983) ตรวจวเิคราะห ์
null allele ในทุกต าแหน่งของทุกประชากร โดย
ปรบัจโีนไทป์ ณ ต าแหน่งและประชากรที่ตรวจพบ 
null allele และทดสอบสมดุลฮาร์ดี-ไวน์เบิร์กทัง้
ก่อนและหลงัการปรบัจโีนไทป์ ค านวณค่าระยะห่าง
ทางพนัธุกรรม (genetic distance) ของ Nei (1978) 
พร้อมทัง้วิเคราะห์โครงสร้างความสัมพันธ์ทาง
พันธุกรรมระหว่างประชากรด้วยวิธี unweighted 

pair-group method with arithmetic averaging 
(UPGMA) โดยใชโ้ปรแกรม FSTAT version 1.2 
(Goudet, 1995) และ POPGENE version 1.31 
(Yeh et al., 1999) ยกเวน้การวเิคราะห ์null allele 
และปรับจีโนไทป์ใช้โปรแกรม Micro-Checker 
version 2.2.3 (Van Oosterhout et al., 2004) 
นอกจากนี้ได้เปรยีบเทยีบปริมาณความแปรปรวน
ทางพนัธุกรรมระหว่างประชากรโดยค่า Aa, Ae, Ar, 
Ho และ He ทีว่เิคราะหไ์ด ้ตามวธิขีอง Sokal and 
Rohlf (1981) และ Ward et al. (1994) โดยใช้
โปรแกรม SPSS (SPSS Inc., 1999) และประเมนิ
ค่า effective population size (Ne) ในแต่ละ
ประชากร โดยใช้โปรแกรม LDNE (Waples and 
Do, 2008) 

 วิเคราะห์ความแตกต่างทางพันธุกรรม
ระหว่างประชากรโดยวธิี analysis of molecular 
variance (AMOVA) โดยตรวจสอบจากค่า F-
statistics (inbreeding coefficients หรอื fixation 
indexes) ซึง่ค านวณจากค่า variance components 
(V) แลว้ทดสอบโดยการวเิคราะหค์่า P ในทุกระดบั 
และทุกคู่ประชากรของการตรวจสอบความแตกต่าง 
ที่ระดบันัยส าคัญของค่า P ที่ 0.02 (Fu, 1997; 
Alonso and Armour, 2001; Excoffier et al., 
2006; Holsinger, 2012) ส าหรบัการศกึษาครัง้นี้ใช้
ตวัอย่างจากประชากรทีท่ราบประวตัิ หรอืมปีระวตัิ
ที่ น่ าจะมาจากประชากรเริ่มต้นเดียวกันห รือ
ใกล้เคยีงกนัมากทีสุ่ด (Table 1) ก าหนดไดเ้ป็น 2 
กลุ่ม คอื (1) กลุ่มประชากรที่น่าจะสบืทอดหรือ
ใกล้เคียงกับประชากรจากการน าเข้าในช่วงแรก 
(2511-2512) ไดแ้ก่ ประชากรจาก ศพจ.กาฬสนิธุ ์
แม่น ้ ามูล บึงสีไฟ และแม่น ้ าเมย และ (2) กลุ่ม
ประชากรที่สบืทอดจากประชากรน าเขา้ในปี 2541 
ไดแ้ก่ ประชากรรุ่น P0, F1, F2 และ F3 ในโปรแกรม
การคัดเลือกปรับปรุงพันธุ์ของ ศพก.อุตรดิตถ ์
ดงันัน้ในขัน้ตอนการวเิคราะห์จงึมกีารก าหนดกลุ่ม
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ประชากรดงักล่าว แลว้ตรวจสอบความแตกต่างใน
ทุกระดับ ได้แก่ ความแตกต่างระหว่าง 2 กลุ่ม
ประชากร (Fct และ Va) ระหว่างประชากรภายใน
กลุ่ม (Fsc และ Vb) ระหว่างประชากรภายใน
ประชากรทัง้หมด (Fst และ Vc) และระหว่าง
ประชากรทุกคู่ โดยใชโ้ปรแกรม Arlequin version 
3.1 (Excoffier et al., 2006) 

 ในกร ณีของการ เปรียบ เทียบความ
แตกต่างเป็นคู่ๆ ซึ่งมกีารวิเคราะห์ซ ้า ด าเนินการ
ภายใต้ระดบันัยส าคัญของค่า P ที่ได้รับการปรับ
โดยใช้ Bonferroni correction เพื่อความถูกต้อง
ส าหรบัการทดสอบแบบ multiple tests (Rice, 
1989) 
 

 

Table 2 Eight microsatellite loci, primers and details used in this study 
Locus 
 

GenBank 
accession no. 

Primer sequences (5'-3') 
 

Annealing temp.  
(TA 

oC) 
Allele size (bp) 

 
No. of alleles 

found 
Lr3 AJ507520 F: ATCTGGCTGCCTATTCACC 

R: CATCGGCGACTGCACTGGA 
58 150-158 3 

Lr10 AJ507523 F: GATCTTCAGCGCCAGCGTG 
R: GAGGACCTGCCCAGCATG 

60 250-252 2 

Lr12 AJ507524 F: CACCGCTGCTGTCCATCA 
R: AGGTCGGCCAGATACACG 

58 159-165 4 

Lr14b AJ831434 F: TCACATGGGAACAACAAACC 
R: CCGCCGCTTACCCATCAC 

58 168-174 3 

Lr20 AJ831435 F: GCCCGCTGCCGTCTGAC 
R: CAATAACTCAGCATGTGGAG 

58 144-146 2 

Lr21 AJ831436 F: GATCAGAGGGTCAATGTGG 
R: CAGCAGAGTACTATGGAAGA 

58 148-166 4 

Lr28 AM231177 F: TTCACGGACAGATTTGACCCAG 
R: AGTCTTTTCAGGAGATTAGCAG 

60 155-175 4 

Lr29 AM231178 F: ACGTAAAGGTCACAAGCTGAAG 
R: AGCACGGTGTTTGTGTGCGAG 

60 168-172 3 

 

ผลการทดลองและวิจารณ์ 
ข้อมูลความความแปรปรวนทางพนัธุกรรม ผล
การเปรียบเทียบปริมาณความแปรปรวน
ระหว่างประชากร ผลการทดสอบสมดุลฮารดี์-
ไวน์เบิรก์ และค่า effective population size (Ne) 
 จากการวิเคราะห์ตัวอย่างด้วยเทคนิค
เครื่องหมายพนัธุกรรมไมโครแซทเทลไลท ์ทีจ่ านวน 
8 ต าแหน่ง ในประชากรปลายี่สกเทศ 8 ประชากร 
(Table 1) ได้ขอ้มูลความแปรปรวนทางพนัธุกรรม
ของทัง้ 8 ประชากร พร้อมทัง้ผลการเปรียบเทียบ
ปริมาณความแปรปรวนทางพันธุกรรมระหว่าง
ประชากร ผลการทดสอบสมดุลฮารด์-ีไวน์เบริก์ และ

 

ค่า effective population size (Ne) ตามทีแ่สดงใน 
Table 3 

ขอ้มูลความแปรปรวนทางพนัธุกรรม ซึ่ง
ประกอบด้วยค่าเฉลี่ยต่อต าแหน่งของ จ านวนแอล
ลลีทีป่รากฏ (Aa), effective number of alleles 
(Ae), allelic richness (Ar), ค่าสงัเกตเฮเทอโรไซโก
ซติ ี (Ho) และค่าคาดคะเนเฮเทอโรไซโกซติี (He) 
ไดแ้ก่ Aa = 2.1250 – 3.2500, Ae = 1.6342 – 
2.2075, Ar = 2.0696 – 2.7714, Ho = 0.3183 – 
0.5303 และ He = 0.3209 – 0.5031 ตามล าดบั ผล
การเปรียบเทียบปริมาณความแปรปรวนทาง
พนัธุกรรมระหว่างประชากรโดยค่าดงักล่าว พบว่า 
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ทุกค่าไม่แสดงนัยส าคญัในความแตกต่างระหว่าง
ประชากร (P>0.05) หรือก ล่าวอีกนัยหนึ่ งคือ 
ปริมาณความแปรปรวนทางพันธุกรรมของทุก
ประชากรอยู่ในระดบัเดยีวกนั หรอืไม่แตกต่างกนัใน
ทุกประชากร ผลการทดสอบสมดุลฮารด์ี-ไวน์เบริ์ก
(ทัง้ก่อนและหลังการปรับจีโนไทป์เนื่องจาก null 
allele) ปรากฏว่า ไม่มกีารเบี่ยงเบนจากสมดุลฮาร์
ด-ีไวน์เบิร์ก (PHWE>0.05) ไม่ว่าที่ประชากรใดๆ 
ทัง้สิน้ ส่วนค่า Ne ทีป่ระเมนิในแต่ละประชากรมคี่า
อยู่ระหว่าง 1.5 – 109.5 ประชากรที่พบว่ามคี่า Ne 

ต ่า ได้แก่ ประชากรเพาะเลี้ยงของ ศพจ.กาฬสนิธุ ์
(Ne = 1.5) และประชากรจากแม่น ้าเมย (Ne = 8.0) 
ส าหรับการศึกษาครัง้นี้  แม้ว่าจะมีข้อจ ากัดด้าน
จ านวนตวัอย่างอยู่บา้งในบางประชากร (8, 10 และ 
14 ตัวอย่าง ในประชากรจากแม่น ้ ามูล ศพจ .

กาฬสินธุ์ และแม่น ้ าเมย ตามล าดับ) แต่ผลการ
ทดสอบสมดุลฮาร์ดี -ไว น์ เบิร์ก  ได้ระบุ ว่ า ทุก
ประชากรไม่มีการเบี่ยงเบนจากสมดุลฮาร์ดี-ไวน์
เบิร์ก ซึ่งนอกจากจะแสดงว่าไม่มีความแตกต่าง
ระหว่าง Ho และ He ในทุกประชากรแล้ว ด้วย
จ านวนตวัอย่างทีม่อียู่ยงัสามารถแสดงถงึคุณสมบตัิ
ของประชากรทีอ่ยู่ในสมดุล (ฮารด์-ีไวน์เบริก์) และ 

แ ส ด ง ถึ ง ค ว า ม เ ป็ น ห นึ่ ง เ ดี ย ว กั น 
(homogeneity) ของตวัอย่างในแต่ละประชากร ซึง่
เป็นคุณสมบัติของการเป็นตัวแทนประชากรที่ด ี
ถงึแมต้วัอย่างจะมจี านวนเพยีง 8-14 ตวัอย่างกต็าม 

 ปรมิาณความแปรปรวนทางพนัธุกรรมใน
ปลายี่สกเทศที่วิเคราะห์ได้ครัง้นี้  นอกจากจะไม่
แตกต่างกันในทุกประชากรแล้ว ยังอยู่ในระดับที่
ใกลเ้คยีงกบัผลการศกึษาของ Alam et al. (2009)

 

Table 3 Per locus averages of genetic variabilities (Aa, Ae, Ar, Ho, He) in each of the 8 populations. P 
values show results of the among populations comparisons of the genetic variation. PHWE values show 
results of Hardy-Weinberg equilibrium (HWE) tests overall of the 8 loci screened and the effective 
population sizes (Ne) estimated in each population. 
Genetic 
variation 

P0 F1 F2 F3 
Kalasin 
center 

Mun River 
Bueng Si 

Fai 
Moei River 

P 
Inds 50 50 50 100 10 8 30 14 
Aa 3.2500 

(0.2500) 
3.1250 

(0.2266) 
3.0000 
(0.2673) 

3.2500 
(0.2500) 

2.3750 
(0.4199) 

2.1250 
(0.3504) 

2.7500 
(0.2500) 

2.5000 
(0.3273) 

0.0660 

Ae 2.1483 
(0.1771) 

2.0551 
(0.2848) 

2.1258 
(0.3357) 

2.2075 
(0.2765) 

1.6342 
(0.2200) 

1.6955 
(0.2147) 

1.8593 
(0.1987) 

1.6809 
(0.2166) 

0.5700 

Ar 2.7714 
(0.2012) 

2.5859 
(0.2687) 

2.5756 
(0.2620) 

2.7609 
(0.2036) 

2.2286 
(0.3797) 

2.0696 
(0.3317) 

2.4583 
(0.2178) 

2.2370 
(0.3208) 

0.5430 

Ho 0.5303 
(0.0692) 

0.4334 
(0.0796) 

0.4675 
(0.0786) 

0.5222 
(0.0630) 

0.3906 
(0.1294) 

0.3423 
(0.1166) 

0.4317 
(0.0835) 

0.3183 
(0.0803) 

0.6950 

He 0.5031 
(0.0507) 

0.4523 
(0.0725) 

0.4603 
(0.0718) 

0.5055 
(0.0544) 

0.3209 
(0.0997) 

0.3496 
(0.1037) 

0.4291 
(0.0605) 

0.3424 
(0.0907) 

0.5580 

PHWE 0.2542 0.1306 0.1375 0.3466 0.2393 0.2937 0.0625 0.2375 - 
Ne 

95% CI 
63.8 

20.2-inf 
109.5 

26.1-inf 
50.3 

17.5-inf 
51.1 

24.6-152.6 
1.5 

0.6-78.8 
60.5 

24.8-inf 
69.0 

11.2-inf 
8.0 

2.1-406 
- 

Values in parentheses are standard errors (±SE)  
Ar values calculated using the smallest individual number of all populations (8) 
P > 0.05 : no significant differences among the amount of population variations (Aa, Ae, Ar, Ho, He) 
PHWE > 0.05 : no significant differences between Ho and He under Hardy-Weinberg equilibrium 
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(Aa = 2.75 – 3.5, Ho = 0.38 – 0.46, He = 0.49 – 
0.50) โดยได้ใช้เครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท์
จ านวน 4 ต าแหน่ง (Lr3, Lr12, Lr14b, Lr21) ทีถู่ก
ใชใ้นการศกึษานี้ดว้ยเช่นกนั (Table 2) มาศกึษาใน
ประชากรปลายี่สกเทศจากแม่น ้าสายหลัก 3 สาย
ของบังคลาเทศ ซึ่งเป็นหนึ่งในกลุ่มประเทศที่เป็น
แหล่งก าเนิดของปลาชนิดน้ี (Khan and Jhingran, 
1975; Jhingran and Pullin, 1985) จากการศกึษา
ของ Alam et al. (2009) พบว่า ความแปรปรวน
ทางพนัธุกรรมของประชากรปลายีส่กเทศในบงัคลา
เทศมปีรมิาณค่อนขา้งต ่าเมื่อเทยีบกบัประชากรใน
อนิเดยี เนื่องจากผลกระทบจากขนาดของประชากร
เริม่ต้น (founder effect) หรอืประชากรพ่อแม่พนัธุ ์
(effective population size, Ne) ทีม่ขีนาดเลก็ลงมาก
โดยทนัท ีจงึท าใหเ้กดิ genetic drift ขึน้ (Allendorf, 
1986) ในการศึกษาครัง้นี้  ผลการประเมินค่า Ne 
ของประชากรจากแม่น ้าเมย (ซึง่เป็นแม่น ้าสายย่อย
ของแม่น ้ าสาละวินในพม่า และเป็นพรมแดน
ธรรมชาติกัน้ระหว่างไทยกับพม่า ที่ จ.ตาก) ระบุ
ขนาดของประชากรพ่อแม่พนัธุท์ีม่จี านวนเพยีง 8 ตวั
เท่านัน้ (Ne = 8.0) จงึน่าจะเป็นการสนับสนุนความ
เป็นไปไดข้องการเกดิ genetic drift ทีอ่าจเกดิกบั
ประชากรแม่น ้า (riverine population) ในประเทศ
พม่า เช่นเดยีวกนักบัทีเ่กดิในประชากรแม่น ้าของบงั
คลาเทศ (Alam et al., 2009) ภายใต้
สภาพแวดล้อมที่คล้ายคลึงกัน ทัง้ ในด้านภูมิ
ประเทศและการเป็นถิ่นก า เนิดของปลาชนิด
เดยีวกนั (Khan and Jhingran, 1975; Jhingran 
and Pullin, 1985)  

ในการเพาะเลี้ยงสตัว์น ้า เป็นที่เขา้ใจดวี่า
ประชากรพ่อแม่พนัธุค์วรมจี านวนมากพอ หรอืมคี่า 
Ne สงูพอสมควร เพื่อป้องกนัและหลกีเลีย่งการผสม
เลอืดชดิ จากความสมัพนัธร์ะหว่าง Ne กบัอตัราการ
เกดิเลอืดชดิทีแ่สดงโดย Tave (1993) ระบุชดัเจน
ว่า หาก Ne เท่ากบั 50 อตัราการเกดิเลอืดชดิเกอืบ

ไม่มเีลย สอดคล้องกบั Kapuscinski and Miller 
(2007) ที่แนะน าว่า ประชากรพ่อแม่พันธุ์ในการ
เพาะเลีย้งสตัวน์ ้าควรมคี่า Ne ไม่ต ่ากว่า 50 ส าหรบั
ผลการประเมินค่า Ne ในประชากรที่เกี่ยวข้องกับ
การเพาะเลีย้งในการศกึษาครัง้นี้ ส่วนใหญ่มคี่า Ne 
มากกว่า 50 ยกเวน้ประชากร ศพจ.กาฬสนิธุ ์ทีม่คี่า 
Ne เพยีง 1.5 เท่านัน้ จากขอ้มูลพนัธุป์ระวตั ิ(Table 
1) ปลายี่สกเทศประชากรนี้มาจากการเพาะเลี้ยง
และกระจายพันธุ์โดยกรมประมงเมื่อนานมาแล้ว 
โดยน่าจะเริม่จากประชากรทีน่ าเขา้จากอนิเดยีตัง้แต่
ในช่วงแรก (พ.ศ. 2511-2512) ดงันัน้จงึเป็นไปได้
อย่างยิง่ทีป่ลายีส่กเทศประชากรนี้จะสบืทอดมาจาก
การเพาะพนัธุโ์ดยใชพ้่อแม่จ านวนน้อยสบืต่อกันมา
หลายรุ่น โดยที่จ านวนพ่อแม่พนัธุ์ได้ลดลงเรื่อยๆ 
ในการเพาะพนัธุแ์ต่ละรุ่น จนอาจเหลอืเพยีงไม่กีต่วั
ทีเ่ป็นพ่อแม่พนัธุข์องประชากรรุ่นปจัจุบนั 

แม้ว่าผลการศึกษาในครัง้นี้ จะระบุว่ า 
ปรมิาณความแปรปรวนทางพนัธุกรรมในประชากร
ปลายีส่กเทศจากโรงเพาะฟกั (ประชากรเพาะเลี้ยง 
และปรบัปรุงพนัธุ)์ ไม่มคีวามแตกต่างจากประชากร
ในธรรมชาติ และยังอยู่ ในระดับ เดียวกับที่มี
การศกึษาไว้ในประชากรธรรมชาติของบงัคลาเทศ 
(Alam et al., 2009) ซึง่ในดา้นหนึ่งอาจสะทอ้นให้
เห็นถึงคุณภาพทางพันธุกรรมในเชิงบวกของ
ประชากรโรงเพาะฟกัในการเป็นพ่อแม่พนัธุ ์(พนม 
และคณะ, 2548) แต่ส าหรับประชากรของ ศพจ.
กาฬสนิธุ์ น่าจะเป็นขอ้ยกเว้นเนื่องจากประเมนิค่า 
Ne ไดต้ ่ามาก และถงึแมว้่าในความเป็นจรงิ Ne ของ
ประชากรในอุดมคติที่ได้จากการประเมินมกัจะต ่า
ก ว่ า ข น า ด ข อ ง ป ร ะ ช า ก ร พ่ อ แ ม่ พั น ธุ์ จ ริ ง 
(Kapuscinski and Miller, 2007) แต่ดว้ยค่า Ne ที่
ต ่ามากเพยีง 1.5 จงึสมควรอย่างยิง่ทีป่ระชากรปลา
ยีส่กเทศของ ศพจ.กาฬสนิธุ ์จะต้องไดร้บัการเอาใจ
ใส่ดูแลภายใต้การบริหารจัดการอย่างเคร่งครัด 
เพราะค่า Ne ที่ต ่ามากเป็นดชันีที่ส าคญัตัวหนึ่งที่
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สะท้อนให้เห็นถึงศักยภาพทางพันธุกรรมของ
ประชากร และประสทิธภิาพในการเป็นพ่อแม่พนัธุ์
ในระยะยาว ซึ่งอาจจะก าลงัตกต ่าลงเนื่องจากการ
ผสมเลอืดชดิ (inbreeding depression) จากการใช้
พ่อแม่พนัธุจ์ านวนน้อยมากในการผลติประชากรพ่อ
แม่พนัธุ์ในรุ่นต่อๆ มา ในกรณีการบริหารจัดการ
ประชากรของ ศพจ.กาฬสนิธุ ์สามารถด าเนินการได้
โดยน า เข้าพ่อแม่พันธุ์ปลายี่สกเทศจากต่าง
ประชากรเขา้มาเพิม่เตมิในโรงเพาะฟกั ซึง่ในทีน่ี้ผล
การวเิคราะห์ด้านความหลากหลายทางพนัธุกรรม
ระบุว่าทุกประชากรมศีกัยภาพทดัเทยีมกนั แต่หาก

พจิารณาเปรยีบเทยีบจากองคป์ระกอบขอ้มูลในแต่
ละประชากรโดยละเอียดแล้ว พบว่าประชากรที่
น่าสนใจมากที่สุดน่าจะได้แก่ประชากร F3 ของ 
ศพก.อุตรดติถ ์เน่ืองจากเป็นประชากรโรงเพาะฟกัที่
ผ่านการปรบัปรุงพนัธุ์แล้ว 3 รุ่น และสบืทอดจาก
ประชากรน าเขา้ทีต่่างกนั (Table 1) โดยปรากฏค่า 
Fst ระหว่างคู่ประชากร (Table 4) และปรมิาณความ
หลากหลายทางพนัธุกรรมโดยค่า Aa, Ae, Ar, Ho, 
He (Table 3) อยู่ในระดบัทีส่งูในภาพรวม แมว้่าผล
การทดสอบทางสถิติจะไม่แสดงนัยส าคญัในความ
แตกต่างกต็าม 

Table 4 Nei (1978)’s genetic distances (below diagonal) and Fst between each two of the 
populations (above diagonal) 

Population P0 F1 F2 F3 
Kalasin 
Center 

Mun River 
Bueng Si 

Fai 
Moei River 

P0  0.0062 0.0124 0.0265 0.0592 0.0174 0.0501 0.0434 
F1 0.0088  0.0073 0.0256 0.0636 0.0166 0.0570 0.0306 
F2 0.0184 0.0128  0.0206 0.0519 0.0168 0.0487 0.0313 
F3 0.0339 0.0319 0.0251  0.0800 0.0346 0.0390 0.0306 

Kalasin Center 0.0712 0.0718 0.0630 0.1027  0.0382 0.0420 0.0853 
Mun River 0.0439 0.0394 0.0436 0.0663 0.0349  0.0513 0.0216 
Bueng Si Fai 0.0559 0.0606 0.0506 0.0538 0.0455 0.0577  0.0206 
Moei River 0.0458 0.0347 0.0356 0.0532 0.0616 0.0343 0.0211  

 
คว ามสัมพัน ธ์  แ ล ะคว ามแตก ต่ า งท า ง
พนัธกุรรมระหว่างประชากร 

Figure 1  เ ป็ น ก า ร แ สด ง โ ค ร ง ส ร้ า ง
ความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมระหว่างประชากรปลา
ยีส่กเทศ 8 ประชากร ทีไ่ดจ้ากการวเิคราะหด์ว้ยวธิ ี
UPGMA โดยใช้ข้อมูลค่าระยะห่างทางพันธุกรรม
ของ Nei (1978) (Table 4, below diagonal) ซึง่
ปรากฏชดัเจนว่า ประชากร P0, F1, F2 และ F3 ได้
เกาะกลุ่มอยู่ด้วยกัน แสดงว่า ประชากรทัง้ 4 มี
ความสัมพันธ์ที่ใกล้ชิดกันภายในกลุ่มมากกว่า
ค ว า ม สั ม พั น ธ์ กั บ ป ร ะ ช า ก ร อื่ น ๆ

 

ภายใต้การก าหนดก ลุ่มประชากรที่ควรจะมี
ความสมัพนัธใ์กลช้ดิกนัแยกเป็น 2 กลุ่ม ไดแ้ก่ กลุ่ม
ประชากรที่น่าจะมาจากการน าเขา้ในช่วงปี 2511-
2512 (ศพจ.กาฬสนิธุ ์แม่น ้ามูล บงึสไีฟ และแม่น ้า
เมย) และกลุ่มประชากรจากการน าเข้าในปี 2541 
(P0, F1, F2 และ F3) แล้ววเิคราะหค์่า variance 
components และความแตกต่างทางพันธุกรรม 3 
ระดบั คอื ความแตกต่างระหว่าง 2 กลุ่มประชากร 
(F c t  และ Va ) ระหว่างประชากรภายในกลุ่ม 
(F s c และ Vb ) และระหว่างประชากรภายใน
ประชากรทั ง้หมด  (Fst และ Vc) ปรากฏผล
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ตามที่แสดงไว้ใน Table 5 ค่า variance 
components ใน Table 5 ระบุว่าปริมาณความ
แตกต่างที่ปรากฏเกอืบทัง้หมดเป็นความแตกต่าง
ระหว่างประชากรภายในประชากรทัง้หมด (Vc = 
95.83%) ซึ่งตรงกับค่า P-values ที่แสดงผลการ
วเิคราะหท์ัง้หมด โดยระบุว่าไม่มนีัยส าคญัในความ
แตกต่างระหว่าง  2  ก ลุ่มประชากรที่ก าหนด 
(PFct>0.02) แต่มนียัส าคญัในความแตกต่างระหว่าง
ประชากรภายในกลุ่มทีก่ าหนด (PFsc<0.02) และใน
ประชากรทัง้หมด (PFst<0.02) แสดงว่า ประชากร

ทัง้หมดอยู่ในกลุ่มเดยีวกนั หรอืไม่แบ่งกลุ่มกนั แต่มี
ความแตกต่างระหว่างประชากรที่อยู่ภายในกลุ่ม
เดียวกันนี้  และ เมื่อวิเคราะห์แต่ละคู่ประชากร 
(Table 6) พบว่าความแตกต่างดังกล่าว มีทัง้
ระหว่างคู่ประชากรที่ได้ก าหนดความสมัพนัธ์ไว้ใน
กลุ่มเดยีวกนั (P0 กบั F3) และต่างกลุ่มกนั (บงึสไีฟ 
กับ P0 และ บึงสีไฟ กับ F1) (PFst<0.0007, 
Bonferroni correction)  
 นอกจากนี้ การวิเคราะห์ความแตกต่าง
โดยค่า Fst ในทุกคู่ประชากร (Table 4, above

 
 

Figure 1 Phylogenetic dendrogram of 8 rohu populations constructed by UPGMA using Nei 
(1978)’s genetic distances. The PFct, PFsc and PFst are the ones shown in Tables 5 and 6. 
(PFct>0.02: no significant differences found among the groups determined, PFsc<0.02: significant 
differences found within the groups determined, and PFst<0.0007: significant differences found 
between two of the populations) 

 
Table 5 Variance components (V: Va, Vb and Vc), F-statistics (Fct, Fsc, and Fst) and the P values 
showing differences among groups (PFct), between populations within groups (PFsc) and within total 
populations (PFst) 

Variance components Va 
0.0444 = 1.97% 

Vb 
0.0494 = 2.20% 

Vc 
2.1575 = 95.83% 

V = Va+Vb+Vc 
2.2513 = 100% 

F-statistics Fct = Va/V 
0.0197 

Fsc = Vb/(Vb+Vc) 
0.0224 

Fst = (Va+Vb)/V 
0.0417 

 

P-values PFct 
0.0273 

PFsc 
0.0008 

PFst 
0.0000 

 

P<0.02: having significant difference (Fu, 1997; Excoffier et al., 2006) 
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diagonal) ซึ่งแสดงผลการวิเคราะห์ (PFst) ตาม 
Table 6 ระบุว่าไม่มคีวามแตกต่างในทุกคู่ประชากร
ของ ศพจ.กาฬสินธุ์ แม่น ้ามูล บึงสไีฟ และแม่น ้า
เมย (PFst>0.0007, Bonferroni correction) ผลการ
วเิคราะหด์งักล่าวสอดคลอ้งและสนับสนุนสมมุตฐิาน
ตามที่ได้ให้ขอ้มูลไว้ (Table 1) ว่าประชากร ศพจ.
กาฬสนิธุ์ แม่น ้ามูล บึงสีไฟ และแม่น ้าเมย อยู่ใน

กลุ่มที่สืบทอดหรือมีความใกล้ชิดกับประชากรที่
น าเขา้ในช่วงปี 2511-2512 และจากผลการศกึษาใน 
Figure 1 ซึ่งระบุความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมอย่าง
ใกล้ชดิระหว่างประชากร P0, F1, F2 และ F3 
มากกว่ากบัประชากรอื่น เป็นการยนืยนัต้นก าเนิด
ของประชากร P0, F1, F2 และ F3 ว่ามาจาก
ประชากรเดยีวกนัทีน่ าเขา้ในช่วงปี 2541 

 
Table 6 Results of the between each pair of population differences shown by the PFst (above 
diagonal) and the symbols ‘+’ or ‘-’ (below diagonal), under Bonferroni correction (PFst = 0.02/28 
tests = 0.0007) 

Population P0 F1 F2 F3 
Kalasin 
Center 

Mun River Bueng Si 
Fai 

Moei River 

P0  0.1771 0.0596 0.0000 0.0147 0.2147 0.0000 0.0188 
F1 −  0.1894 0.0033 0.0204 0.2498 0.0000 0.0735 
F2 − −  0.0074 0.0294 0.2743 0.0025 0.0735 
F3 + − −  0.0114 0.0710 0.0025 0.0367 

Kalasin Center − − − −  0.2596 0.0727 0.0522 
Mun River − − − − −  0.0710 0.3461 
Bueng Si Fai + + − − − −  0.1910 
Moei River − − − − − − −  

PFst<0.0007 and ‘+’ showing significant difference 
PFst>0.0007 and ‘−’ showing non-significant difference 

 
ความแตกต่างระหว่างรุ่นประชากรปลาย่ีสก
เทศในโปรแกรมการคดัเลือกปรบัปรงุพนัธุ์ 

ส าหรบัปลายี่สกเทศเฉพาะประชากรที่อยู่
ในโปรแกรมการคัดเลือกปรบัปรุงพนัธุ์ของ ศพก.
อุตรดติถ์ คอื P0, F1, F2 และ F3 จากผลการ
วิเคราะห์ที่แสดงใน Table 6 พบว่า ระหว่างคู่
ประชากรรุ่น P0 กบั F3 เพียงคู่เดยีวที่ปรากฏว่ามี
ความแตกต่างทางพันธุกรรมอย่างมีนัยส าคัญ 
(PFst<0.0007, Bonferroni correction) ในขณะที่การ
แสดงออกโดยลกัษณะการเจรญิเตบิโตทีร่ายงานโดย 
วิศณุพร และคณะ  (2552) จากการศึกษาใน
ประชากรเดยีวกนั พบว่า การเจรญิเตบิโตทีเ่พิม่ขึน้
ทัง้โดยน ้าหนักและความยาวของประชากรรุ่น F2 
และ F3 แมจ้ะไม่แสดงนยัส าคญัในความแตกต่างซึง่

 

กันและกัน แต่ทัง้สองรุ่นแสดงการเจริญเติบโตที่
เพิม่ขึน้มากกว่ารุ่น P0 และ F1 ทัง้โดยน ้าหนักและ
ความยาว ดังนัน้จึงสามารถกล่าวได้ว่าภายใต้
โปรแกรมการปรบัปรุงพันธุ์ปลายี่สกเทศโดยการ
คดัเลือกแบบหมู่ของ ศพก.อุตรดิตถ์ ตัง้แต่รุ่น P0 
ถึง F3 มีผลให้ปลายี่สกเทศมกีารเจรญิเติบโต
เพิ่มขึ้นทัง้ โดยน ้ าหนักและความยาว ซึ่ง เมื่ อ
เปรียบเทียบระหว่างรุ่นแล้วจะเริ่มปรากฏให้เห็น
ความแตกต่างของการเจริญเติบโตที่เพิ่มขึ้นในรุ่น 
F2 ในขณะทีพ่นัธุกรรมของประชากรเริม่ปรากฏว่ามี
ความแตกต่างออกไปจากรุ่นพ่อแม่ (P0) ในรุ่น F3 
 อย่างไรก็ดี ผลจากการวิเคราะห์การ
เปลีย่นแปลงของความถี่แอลลลีทีทุ่กต าแหน่งในทุก
ประชากร ตัง้แต่รุ่น P0 จนถงึ F3 ไดแ้สดงใหเ้หน็ถงึ
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Figure 2 Changes of allele frequencies at each of the 8 microsatellite loci (Lr3, Lr10, Lr12, Lr14b, 
Lr20, Lr21, Lr28 and Lr29) in the P0, F1, F2, and F3 populations. The numbers shown in a marker-
line box of each subfigure are allelic base pairs. 

 
 

การเปลี่ยนแปลงของความถี่แอลลีลโดยรวมทัง้
ในทางเพิม่ขึน้ และลดลง (Figure 2) และจากการ
ทดสอบ genotypic linkage disequilibrium (ไม่ได้

 

แสดงผล) พบความไม่สมดุลของการเชื่อมโยงจโีน
ไทป์ระหว่างต าแหน่งในทุกประชากร หรืออีกนัย
หน่ึง การกระจายตวัของจโีนไทป์ไม่เป็นอสิระต่อกนั 
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แสดงว่าการคดัเลือกมีผลให้เกิดการเปลี่ยนแปลง
ทางพนัธุกรรมโดยการไปเพิม่ในบางจโีนไทป์ และ
ท าใหบ้างจโีนไทป์ลดลงดว้ยในขณะเดยีวกนั จงึท า
ให้เห็นการเปลี่ยนแปลงความถี่ของบางแอลลีล
ในทางเพิม่ขึน้ และบางแอลลลีในทางลดลง (Figure 
2) อีกทั ้งผลการวิเคราะห์ความแตกต่างทาง
พนัธุกรรมระหว่างคู่ประชากร (Table 6) มีความ
สอดคลอ้งและยนืยนัการเปลี่ยนแปลงดงักล่าว โดย
ได้ปรากฏนัยส าคญัในพนัธุกรรมที่แตกต่างออกมา
ในรุ่น F3 
 

การเปลี่ยนแปลงทางพันธุกรรมจากการ
คดัเลอืกดงักล่าว เกดิขึน้ภายใต้การเพาะพนัธุ์โดย
ใชจ้ านวนพ่อแม่ในแต่ละรุ่นอยู่ระหว่าง 50 – 73 คู่ 
(P0, F1, F2 และ F3 จ านวน 50, 50, 73 และ 50 คู่ 
ตามล าดับ) จ านวนพ่อแม่ซึ่งไม่น้อยกว่า 50 นี้ 
สอดคล้องกบัค่า Ne ที่ประเมินได้ (Table 3) 
ประกอบกบัจากการวเิคราะห์เปรยีบเทยีบปรมิาณ
ความแปรปรวนทางพันธุกรรมระหว่าง รุ่น ไม่
ปรากฏผลให้เห็นว่ามีความแตกต่างกัน หรือมี
ปรมิาณลดลงอย่างมนียัส าคญั จงึแสดงว่าการใชพ้่อ
แม่พนัธุ์ในจ านวนที่ไม่น้อยกว่า 50 ดงักล่าว น่าจะ
ช่วยป้องกันการเกิดเลือดชิด (Tave,1993; 
Kapuscinski and Miller, 2007) ซึ่งเป็นต้นเหตุ
ส าคัญของการสูญเสียความหลากหลายทาง
พนัธุกรรมในประชากรโรงเพาะฟกั ได้ดีในระดับ
หนึ่ง  

 

 อย่างไรก็ตาม ภายใต้โปรแกรมการ
ปรบัปรุงพนัธุ์ดงักล่าว โดยเฉพาะเมื่อการคดัเลอืก
ผ่านรุ่น F3 ไปแลว้ แนะน าว่าควรให้การเอาใจใส่ต่อ
ศกัยภาพทางพนัธุกรรมของประชากรพ่อแม่พนัธุ์
เป็นพเิศษ โดยควรวางแนวทางในการจดัการพ่อแม่
พันธุ์อย่างเคร่งครัด เพื่อป้องกันและรักษาความ
หลากหลายทางพันธุกรรมที่ผ่านการคัดเลือก
ปรบัปรุงพนัธุม์าแลว้ถงึ 3 รุ่นนี้ไวใ้หค้งอยู่นานทีสุ่ด 

ซึ่งในกรณีนี้สามารถด าเนินการได้โดยคงค่า Ne 
หรอืจ านวนพ่อแม่ปลาทีใ่ชใ้นการเพาะพนัธุไ์วใ้หส้งู
ไม่น้อยกว่า 50 คู่ ในอตัราส่วน เพศผู้:เพศเมีย = 
1:1 แยกผสมเป็นคู่และเลี้ยงลูกปลาแยกครอบครวั 
เมื่อตอ้งการเพาะพนัธุใ์หสุ้ม่ปลาจากแต่ละครอบครวั
มาใชเ้ป็นพ่อแม่พนัธุใ์นจ านวนเท่าๆ กนั (อุทยัรตัน์, 
2538; Kapuscinski and Miller, 2007) นอกจากนี้
ควรมีการตรวจวัดปริมาณความหลากหลายทาง
พนัธุกรรมในประชากรพ่อแม่พนัธุร์ุ่นต่อๆ มา พรอ้ม
ทัง้เฝ้าสงัเกตและติดตามเก็บข้อมูลลกัษณะส าคญั
ต่างๆ ที่แสดงออกด้านการเพาะเลี้ยง เช่น การ
เจรญิเตบิโต อตัรารอด ฯลฯ ควบคู่กนัไปดว้ยอย่าง
ใกลช้ดิ 
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ประมงน ้าจดืกาฬสนิธุ ์ทีใ่หค้วามอนุเคราะหต์วัอย่าง
ครีบปลายี่สกเทศ คุณอุดม ติดไชย หัวหน้าด่าน
ตรวจสตัวน์ ้าจงัหวดัตาก และเจา้หน้าทีศ่นูยว์จิยัและ
พฒันาประมงน ้าจดืพิจติร ที่ช่วยเกบ็ตวัอย่างครีบ
ปลายี่สกเทศในภาคสนาม  ขอขอบคุณเจ้าหน้าที่
ของกลุ่มวจิยัและพฒันาพันธุกรรมโมเลกุลสตัวน์ ้า 
สถาบนัวิจยัและพฒันาพนัธุกรรมสตัว์น ้า ที่มีส่วน
ช่วยใหง้านวจิยัครัง้นี้เสรจ็สมบูรณ์  งานวจิยันี้ไดร้บั
งบประมาณสนับสนุนจากกรมประมง ในส่วน
กิจกรรมพัฒนาการเพาะเลี้ยงและปรับปรุงพันธุ ์
ภายใต้โครงการ “เปรยีบเทยีบความแปรปรวนทาง
พนัธุกรรมโดยเครื่องหมายพนัธุกรรมไมโครแซท
เทลไลทใ์นประชากรปลายีส่กเทศรุ่นต่างๆ ทีไ่ดจ้าก
การคดัเลอืกแบบหมู่” รหสัทะเบยีนวจิยัเลขที่ 54-
0600-54063 
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