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บทคดัย่อ 

วเิคราะหค์วามแปรปรวนทางพนัธุกรรมใน
ประชากรพนัธุป์ลาช่อนจาก 3 แหล่งเพาะเลี้ยง คอื 
ฟารม์เอกชนจงัหวดัสพุรรณบุร ีฟารม์เอกชนจงัหวดั
นครราชสีมา และศูนย์วิจัยและพัฒนาพันธุกรรม
สตัวน์ ้าบุรรีมัย ์โดยใชเ้ทคนิคเครื่องหมายพนัธุกรรม
อลัโลไซม ์วเิคราะหท์ี ่22 ต าแหน่ง พบ 7 ต าแหน่ง
มคีวามหลากรปูแบบทางพนัธุกรรม และไดข้อ้มลูค่า
ความแปรปรวนทางพันธุกรรม ประกอบด้วยค่า 
average number of alleles (Na), effective 
number of alleles (Ae), allelic richness (R) และ
เฮเทอโรไซโกซิตีทัง้ในรูปค่าสงัเกต (Ho) และค่า
คาดคะเน (He) ดงันี้คอื Na = 1.242 (1.136–

 

1.318), Ae = 1.032 (1.019–1.049), R = 1.235 
(1.136–1.308), Ho = 0.024 (0.012–0.037) และ 
He = 0.026 (0.017–0.038) ตามล าดบั ประชากรทัง้ 
3 แหล่งไม่แสดงนยัส าคญัในการเบีย่งเบนจากสมดุล
ฮารด์ไีวน์เบริก์ (PHWE>0.05) เมื่อวเิคราะห์รวมทุก
ต าแหน่ง (22 ต าแหน่ง) และขอ้มูลค่า Na, Ho และ 
He ที่ได้ อยู่ในระดับเดียวกับค่าที่ปรากฏใน
ประชากรธรรมชาติ ผลการวเิคราะหค์วามแตกต่าง
ระหว่างประชากรปลาช่อนทัง้ 3 แหล่งเพาะเลีย้งไม่
แสดงนัยส าคญัในความแตกต่างทางพนัธุกรรมซึ่ง
กนัและกนั (P>0.02) ผลการศกึษาทัง้หมดระบุว่า 
ประชากรปลาช่อนทั ้ง  3  แห ล่ง เพาะเลี้ย งมี
พันธุกรรมที่ไม่แตกต่างกัน โดยแต่ละแหล่งมี
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ศกัยภาพเพียงพอ และทดัเทียมกนัส าหรบัใช้เป็น
ประชากรพ่อแม่พันธุ์เริ่มต้นในการเพาะเลี้ยงและ
ปรบัปรุงพนัธุ์ ผลการศกึษาโดยขอ้มูลพนัธุกรรมใน
ครั ้งนี้  ผนวกกับผลการศึกษาโดยข้อมูลการ
เจรญิเตบิโตทีไ่ดม้กีารรายงานไวก้่อนหน้านี้ ระบุว่า
ประชากรพนัธุป์ลาช่อนของศูนย์ฯ บุรรีมัย์ มคีวาม
เหมาะสมที่สุดที่จะน ามาใช้ส าหรับการพัฒนา
ปรับปรุงพันธุ์ เพื่อให้ได้พันธุ์ปลาช่อนที่มีความ
เหมาะสมส าหรับการเพาะเลี้ยง ในพื้นที่ภาค
ตะวนัออกเฉียงเหนือต่อไป 
 
ABSTRACT 

Genetic variation based on allozyme 
markers was analysed and compared among 
three cultured stocks (Suphan Buri, Nakhon 
Ratchasima and Buri Ram) of snakehead fish, 
Channa striata (BLOCH, 1797). Out of 22 
allozyme loci screened, 7 polymorphic loci were 
found. Genetic variabilities including average 
number of alleles (Na), effective number of 
alleles (Ae), allelic richness (R), observed 
heterozygosity (Ho) and  expected heterozygosity 
(He) were 1.242 (1.136–1.318), 1.032 (1.019–
1.049), 1.235 (1.136–1.308), 0.024 (0.012–
0.037) and 0.026 (0.017–0.038), respectively. 
All three cultured stocks did not exhibit 
significant deviations from Hardy-Weinberg 
equilibrium (PHWE>0.05) when all 22 loci were 
analysed. In addition, the Na, Ho and He values 
of these cultured stocks were comparable to 
those from the wild population. Moreover, 
genetic differentiation analysis revealed that 
these cultured stocks are not genetically 
different (P>0.02). Altogether, the results 

suggested that the three cultured stocks have 
equally good potential for using as a 
broodstock population and selective breeding. 
Genetic data from this study combined with 
growth performance data from the previous 
study, suggest that the Buri Ram stock, which 
is specifically from the Buri Ram Aquaculture 
Genetics Research and Development Center, is 
the most suitable one to be used in selective 
breeding program of snakehead fish, in order to 
have the most suitable strain for the 
Norhteastern region. 
 
ค าส าคญั: ความแปรปรวนทางพนัธุกรรม อลัโล
ไซม ์ปลาช่อน (Channa striata) 
Key words: genetic variation, allozyme, snake 
head fish (Channa striata) 
 

บทน า 
ปลาช่อน หรอื snakehead fish, Channa 

striata (BLOCH, 1797) (ชวลติ และคณะ, 2540) 
เป็นสตัวน์ ้าเศรษฐกจิอกีชนิดหนึ่งของไทยทีต่ลาดมี
ความตอ้งการสงู ไม่ว่าจะเป็นในรปูของปลาสด หรอื
แปรรปูเป็นปลารา้หรอืปลาแหง้ ปจัจุบนัผลผลติปลา
ช่อนจากธรรมชาตมิปีรมิาณลดลง และมแีนวโน้มที่
จะลดลงอย่างต่อเนื่อง การเพาะเลี้ยงปลาช่อนจงึมี
บทบาทส าคญั ในการช่วยเพิ่มผลผลติปลาช่อนให้
เพยีงพอต่อความตอ้งการบรโิภค การเลีย้งปลาช่อน
ของเกษตรกรแต่เดิม ท าโดยการซื้อลูกพันธุ์ที่
รวบรวมจากธรรมชาตมิาอนุบาลและเลีย้งต่อ ซึง่ไม่
มคีวามแน่นอนทัง้ในด้านปรมิาณและคุณภาพของ
ลูกปลา จนกระทัง่ในปี พ.ศ. 2544 สถานีประมงน ้า
จืดสิงห์บุรี ประสบผลส าเร็จในการเพาะพันธุ์ปลา
ช่อนจากพ่อแม่พันธุ์ที่ เลี้ยงในบ่อซีเมนต์ และ
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สามารถอนุบาลลูกปลาในบ่อดินได้ในปรมิาณมาก 
จึงท าให้การผลิตลูกพันธุ์ปลาช่อนจากแหล่ง
เพาะเลีย้งทัง้ของภาครฐัและเอกชนไดแ้พร่หลายขึน้
นบัแต่นัน้เป็นตน้มา ซึง่นอกจากจะช่วยทดแทนการ
ใช้ลูกพันธุ์จากธรรมชาติโดยตรงแล้ว ยังช่วยให้
เกษตรกรมแีหล่งลูกพนัธุ์ส าหรบัน าไปเลี้ยงต่อที่มี
ความแน่นอนยิง่ขึน้ 

การเลี้ยงปลาช่อนอยู่ในความสนใจของ
เกษตรกรในภาคตะวนัออกเฉียงเหนือด้วยเช่นกนั 
ซึง่นอกจากการใช้ลูกพนัธุจ์ากแหล่งธรรมชาติแล้ว 
เกษตรกรนิยมซื้อลูกพนัธุ์จากแหล่งเพาะเลี้ยงหรอื
ฟารม์เอกชนทัง้จากจงัหวดัสพุรรณบุรแีละสงิหบ์ุรใีน
ภาคกลาง และนครราชสมีาในภาคตะวนัออกเฉียง 
เหนือ รวมทัง้จากหน่วยงานของกรมประมงเองดว้ย 
และด้วยเหตุนี้ ศูนย์วจิยัและพฒันาพนัธุกรรมสตัว์
น ้ าบุ รี รัมย์  ในสัง กัดสถาบันวิจัยและพัฒนา
พนัธุกรรมสตัวน์ ้า จงึไดเ้ปรยีบเทยีบลกัษณะส าคญั
เชงิเพาะเลี้ยง (aquacultural trait performance) 
เช่น การเจรญิเตบิโต และความทนทานหรอือ่อนแอ
ต่อสภาพแวดล้อม (ซึ่งแสดงออกโดยอัตรารอด) 
ของพันธุ์ปลาช่อนจากแหล่งต่างๆ ที่มีการน ามา
เลี้ยงในภาคตะวนัออกเฉียงเหนือ ได้แก่ พนัธุ์จาก
ฟาร์มเอกชนจงัหวดันครราชสมีา พนัธุ์จากฟาร์ม
เอกชนจังหวัดสุพรรณบุรี และพันธุ์ของศูนย์ฯ 
บุรรีมัย์เอง  ภายใต้สภาพการเพาะเลี้ยงของศูนย์ฯ 
เพื่อให้ได้พันธุ์ปลาช่อนที่มีความเหมาะสมที่สุด
ส าหรบัการเพาะเลี้ยงในภาคตะวนัออกเฉียงเหนือ 
(ประชุม และคณะ, 2553) 

 

อย่างไรก็ตาม นอกจากการทดสอบโดย
เลีย้งเปรยีบเทยีบเพื่อใหไ้ดข้อ้มลูของลกัษณะส าคญั
เชงิเพาะเลีย้งทีป่รากฏใหเ้หน็ภายนอกแลว้ สมควร
วิเคราะห์ข้อมูลความหลากหลายหรือความ
แปรปรวนทางพันธุกรรมของประชากรพันธุ์ปลา
ช่อนนั ้นควบคู่ กันไปด้วย   เพราะข้อมูลความ
หลากหลายหรอืความแปรปรวนทางพนัธุกรรม เป็น

ข้อมูลที่สื่อถึงศักยภาพในการวิวัฒนาการของ
ประชากร (Allendorf, 1986) ดงันัน้การวเิคราะห์
ความหลากหลายทางพนัธุกรรม จงึท าใหไ้ดข้อ้มูลที่
ระบุคุณภาพของสายพันธุ์  และศักยภาพของ
ประชากรที่สมบูรณ์ยิง่ขึ้น  ส าหรบัในปลาช่อนของ
ไทยนัน้ ได้มกีารศกึษาขอ้มูลความหลากหลายทาง
พนัธุกรรมในประชากรจากแหล่งธรรมชาตต่ิางๆ ทัง้
ภาคเหนือ ภาคกลาง และภาคตะวนัออกเฉียงเหนือ
ไวแ้ลว้โดย Hara et al. (1998) ซึง่ไดศ้กึษาโดยใช้
เทคนิคเครื่องหมายพนัธุกรรมอลัโลไซม ์และไดผ้ล
การศึกษาที่สามารถใช้เ ป็นข้อมูลพื้นฐานเพื่อ
เทยีบเคยีงกบัผลการศกึษาทีจ่ะไดจ้ากการศกึษาใน
ประชากรปลาช่อนจากแหล่งเพาะเลีย้งไดเ้ป็นอย่าง
ด ี

งานวิจัยนี้ จึงต้องการวิเคราะห์ความ
แปรปรวนทางพันธุกรรม โดยใช้เครื่องหมาย
พนัธุกรรมอลัโลไซม์ในพนัธุ์ปลาช่อนจาก 3 แหล่ง
เพาะเลี้ยง ควบคู่ไปกับการเปรียบเทียบลักษณะ
ส าคัญเชิง เพาะเลี้ยงของศูนย์วิจัยและพัฒนา
พันธุกรรมสัตว์น ้ าบุรีรัมย์ เพื่อให้ได้ข้อมูลของ
ประชากรพนัธุ์ปลาช่อนที่สมบูรณ์ และได้พนัธุ์ปลา
ช่อนทีม่คีวามเหมาะสมทีส่ดุส าหรบัศนูยว์จิยัฯ แห่งนี้ 
ที่จะน าไปใช้เป็นพ่อแม่พนัธุ์เริม่ต้นของการพฒันา
ปรบัปรุงพนัธุต่์อไป 
 

อปุกรณ์และวิธีการ 
ตวัอย่างท่ีใช้ในการศึกษา การเกบ็ตวัอย่าง และ
การวิเคราะหต์วัอย่าง 

ตัวอย่างปลาช่อนที่ใช้ในการศึกษาครัง้นี้ 
เป็นตัวอย่างจากประชากรเดียวกันกับที่อยู่ ใน
การศกึษาเปรยีบเทยีบลกัษณะส าคญัเชงิเพาะเลีย้ง
ของศูนย์วิจยัและพฒันาพนัธุกรรมสตัว์น ้าบุรีรมัย์ 
(ประชุม และคณะ, 2553) ซึง่ประกอบดว้ยพนัธุป์ลา
ช่อนจาก 3 แหล่งเพาะเลี้ยง ได้แก่ ฟาร์มเอกชน
จงัหวดันครราชสมีา ฟารม์เอกชนจงัหวดัสุพรรณบุร ี



พนม กระจา่งพจน์ สอดศขุ และคณะ                       Thai J. Genet. 2012, 5(2) : 183-193    186 

และศูนย์วิจยัและพฒันาพนัธุกรรมสตัว์น ้าบุรีรมัย์ 
ส าหรับพนัธุ์ของศูนย์ฯ บุรีรมัย์ เป็นพนัธุ์ที่น าเข้า
จากสถานีประมงน ้าจืดจังหวัดสงิห์บุรีเมื่อปี พ.ศ. 
2547 โดยน าลูกปลาขนาด 2-3 เซนตเิมตรมาเลีย้ง 
และไดผ้ลติเป็นพ่อแม่พนัธุแ์ลว้ 2 รุ่น ส าหรบัปลาที่
ใชใ้นการศกึษาทดลอง เป็นลูกพนัธุข์องพ่อแม่รุ่นที ่
2 (ประชุม และคณะ, 2553) 

 

เกบ็ตวัอย่างปลาช่อน 30 ตวัจากประชากร
ของแต่ละแหล่งเพาะเลี้ยง น ามาตัดชิ้นเนื้อจาก
อวัยวะส่วนต่างๆ (ครีบ กล้ามเนื้อ ตับ ไต หัวใจ 
มา้ม ฯลฯ) แยกใส่ใน microtube 1 หลอด/ชิน้เนื้อ/
ตวัอย่าง แลว้น าไปเกบ็รกัษาในตู้แช่แขง็ ที ่–70C 
วเิคราะหต์วัอย่างดว้ยเทคนิคเครื่องหมายพนัธุกรรม
อลัโลไซม ์ทีจ่ านวนอลัโลไซมโ์ลไซ (allozyme loci) 
22 ต าแหน่ง ตามวิธีการของ พนม (2532) และ 
Sodsuk (1993) 
 
การค านวณและวิเคราะหข์้อมูล 

รวบรวมข้อมูลพันธุกรรมที่ได้จากการ
วเิคราะหใ์นหอ้งปฏบิตักิารทัง้หมด มาค านวณและ
ตรวจวดัค่าความแปรปรวนทางพนัธุกรรม (genetic 
variabilities) ต่างๆ ไดแ้ก่ ค่า average number of 
alleles (Na), ค่า effective number of alleles (Ae), 
ค่า allelic richness (R), ค่าเฮเทอโรไซโกซติี ทัง้ใน
รูปค่าสงัเกต  (observed heterozygosity, Ho) และ
ค่าคาดคะเน (expected heterozygosity, He) แลว้
ทดสอบสมดุลฮาร์ดี-ไวน์เบิร์ก (Hardy-Weinberg 
equilibrium, HWE) โดยการวิเคราะห์ ณ แต่ละ
ต าแหน่งที่มีความหลากรูปแบบทางพันธุกรรม 
(polymorphic locus) ดว้ยวธิ ีlikelihood ratio test 
(Yeh et al., 1999) และวเิคราะหร์วมทัง้ 22 ต าแหน่ง 
ดว้ยวธิ ีChi-square test (Smouse et al., 1983) 
ค านวณค่ าระยะห่ างทางพันธุกรรม (genetic 
distance) ของ Nei (1972) พร้อมทัง้วิเคราะห์

โครงสร้างความสมัพนัธ์ระหว่างประชากรด้วยวิธ ี
unweighted pair-group method with arithmetic 
averaging (UPGMA) โดยใช้โปรแกรม FSTAT 
version 1.2 (Goudet, 1995) และ POPGENE 
version 1.31 (Yeh et al., 1999) 

 

วิเคราะห์ความแตกต่างทางพันธุกรรม
ระหว่างประชากรโดย analysis of molecular 
variance (AMOVA) โดยค านวณค่า  fixation index 
หรอื  Fst จากค่า variance components ทีป่ระกอบ 
ดว้ยค่าระหว่างประชากร (Va) ค่าภายในประชากร 
(Vb) และค่าทัง้หมด (V) และโดยการเฉลี่ยจากค่า 
Fst ทีค่ านวณเฉพาะของแต่ละประชากร (population 
specific Fst) แล้วทดสอบโดยการวเิคราะห์ค่า  P 
ของ Fst เพื่อตรวจสอบความแตกต่างระหว่าง
ประชากรทัง้หมดในทุกคู่ประชากร โดยใช้ค่า P  ที่
ระดบั 0.02 (Fu, 1997; Excoffier et al., 2006) ใน
การพิจารณาผลการตรวจสอบว่ามีหรือไม่มีความ
แตกต่างอย่างมนียัส าคญั การวเิคราะหข์อ้มลูในสว่น
นี้ใชโ้ปรแกรม  Arlequin ver 3.1 (Excoffier et al., 
2006) 
 

ผลการทดลองและวิจารณ์ 
ข้อมูลความความแปรปรวนทางพนัธกุรรม และ
ผลการทดสอบสมดลุฮารดี์-ไวน์เบิรก์  

จากการวิเคราะห์ตัวอย่างด้วยเทคนิค
เครื่องหมายพนัธุกรรมอลัโลไซม์ ในประชากรพนัธุ์
ปลาช่อนจาก 3 แหล่งเพาะเลี้ยง (สุพรรณบุร ี
นครราชสมีา และศูนย์ฯ บุรรีมัย์) พบต าแหน่งของ
ยีนที่มีความหลากรูปแบบทางพันธุกรรม หรือมี
ความหลากหลายของแอลลีล จ านวน 7 ต าแหน่ง 
จาก 22 ต าแหน่ง ข้อมูลความแปรปรวนทาง
พนัธุกรรมของพนัธุ์ปลาช่อนทัง้ 3 แหล่งเพาะเลี้ยง 
มคี่าเฉลี่ยต่อโลกสัต่อประชากร คอื Na = 1.242 
(1.136–1.318), Ae = 1.032 (1.019–1.049), R = 
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1.235 (1.136–1.308), Ho = 0.024 (0.012–0.037) 
และ He = 0.026 (0.017–0.038) ตามล าดบั (Table 
1) 

ผลการทดสอบสมดุลฮาร์ดี-ไวน์เบิร์ก 

(PHWE) ที่แต่ละต าแหน่งของ 7 ต าแหน่งที่มีความ
หลากรูปแบบทางพันธุกรรม (Table 1) แสดงให้
เหน็ว่า ส่วนใหญ่ไม่มนีัยส าคญัในการเบีย่งเบนจาก
สมดุลฮารด์-ีไวน์เบริก์ (PHWE>0.05) หรอืกล่าวอกี 

Table 1 Genetic variabilities (Na, Ae, R, Ho and He) and the P-values of Hardy-Weinberg equilibrium 
tests (PHWE) of the 7 polymorphic loci from 3 cultured stocks of snakehead fish (Suphan Buri, 
Nakhon Ratchasima and Buri Ram), out of 22 allozyme loci analysed. 

Allozyme 
locus 

Genetic 
variabilities & 

PHWE 
Suphan Buri 

Nakhon 
Ratchasima 

Buri Ram Average 

ACP* 
 
 
 
 
 

Na 
Ae 
R 
Ho 
He 

PHWE 

2.000 
1.034 
1.233 
0.033 
0.033 
1.000 

3.000 
1.070 
2.867 
0.067 
0.066 
0.998 

1.000 
1.000 
1.000 
0 
0 
- 

2.000 
1.035 
1.233 
0.033 
0.033 

- 
ADH* 

 
 
 
 
 

Na 
Ae 
R 
Ho 
He 

PHWE 

2.000 
1.427 
2.000 
0.367 
0.305 
0.132 

2.000 
1.220 
2.000 
0.067 
0.183 
0.005 

2.000 
1.342 
2.000 
0.300 
0.252 
0.233 

2.000 
1.330 
2.000 
0.245 
0.242 

- 
GPI-3* 

 
 
 
 
 

Na 
Ae 
R 
Ho 
He 

PHWE 

2.000 
1.415 
2.000 
0.214 
0.222 
0.155 

2.000 
1.034 
1.933 
0.033 
0.033 
1.000 

2.000 
1.124 
2.000 
0.107 
0.166 
0.117 

2.000 
1.214 
1.278 
0.118 
0.166 

- 
MEP-3* 

 
 
 
 
 

Na 
Ae 
R 
Ho 
He 

PHWE 

2.000 
1.062 
1.997 
0.067 
0.066 
0.852 

2.000 
1.034 
1.933 
0.033 
0.033 
1.000 

2.000 
1.105 
2.000 
0.100 
0.027 
0.746 

2.000 
1.062 
1.277 
0.067 
0.065 

- 
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Table 1 (continued). 

Allozyme 
locus 

Genetic 
variabilities & 

PHWE 
Suphan Buri 

Nakhon 
Ratchasima 

Buri Ram Average 

MPI-2* 
 
 
 
 
 

Na 
Ae 
R 
Ho 
He 

PHWE 

2.000 
1.034 
1.233 
0.033 
0.033 
1.000 

1.000 
1.000 
1.000 
0 
0 
- 

1.000 
1.000 
1.000 
0 
0 
- 

1.333 
1.011 
1.311 
0.011 
0.011 

- 
PGDH-2* 

 
 
 
 
 

Na 
Ae 
R 
Ho 
He 

PHWE 

2.000 
1.069 
1.997 
0.067 
0.066 
0.853 

2.000 
1.062 
1.997 
0.067 
0.066 
0.853 

1.000 
1.000 
1.000 
0 
0 
- 

1.667 
1.046 
1.665 
0.045 
0.044 

- 
PGM* 

 
 
 
 
 

Na 
Ae 
R 
Ho 
He 

PHWE 

2.000 
1.034 
1.233 
0.033 
0.033 
1.000 

1.000 
1.000 
1.000 
0 
0 
- 

1.000 
1.000 
1.000 
0 
0 
- 

1.333 
1.011 
1.311 
0.011 
0.011 

- 
Per locus 
averaged 

overall 22 loci 
 
 
 

Na 
Ae 
R 
Ho 
He 

PHWE 

1.318 
1.049 
1.308 
0.037 
0.038 
1.000 

1.273 
1.012 
1.260 
0.012 
0.017 
1.000 

1.136 
1.022 
1.136 
0.023 
0.024 
1.000 

1.242 
1.032 
1.235 
0.024 
0.026 

- 
PHWE>0.05: The difference between the observed Ho and the expected He is not significant, 

under the HWE theory 
 
นัยหนึ่งคอื ไม่มนีัยส าคญัในความแตกต่างระหว่าง
ค่าสงัเกต Ho และค่าคาดคะเน He ซึง่ถูกคาดคะเน
ภายใต้สมดุลฮาร์ดี-ไวน์เบิร์ก ยกเว้นที่ประชากร
แหล่งเพาะเลีย้งจงัหวดันครราชสมีาประชากรเดยีว 
ทีพ่บว่ามนียัส าคญัในการเบีย่งเบนจากสมดุลฮารด์ี-

ไวน์เบริก์ (PHWE<0.05) อยู่ที ่ADH* เพยีงต าแหน่ง
เดยีว โดยผลทีแ่สดงออกมาเป็นแบบทีม่เีฮเทอโรไซ
โกตปรากฏในประชากรน้อยกว่าที่ควรจะเป็น 
(heterozygote deficiency, Ho<He) ซึง่เป็นปรากฏ 
การณ์ที่พบได้เสมอในประชากรโรงเพาะฟกั 
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(hatchery stock) หรอืประชากรจากแหล่งเพาะเลีย้ง 
(พนม และคณะ, 2553; Chareontawee et al., 
2007) เพราะเป็นประชากรทีม่กัจะมกีารคดัเลอืกเขา้
ไปเกี่ยวข้องทัง้โดยตรงและโดยอ้อม หรือมีการ
เพาะพนัธุโ์ดยใช้พ่อแม่พนัธุจ์ านวนน้อย หรอืมกีาร
น าประชากรจากต่างโรงเพาะฟกัเข้ามาปะปนกัน 
(Allendorf and Ryman, 1987) อย่างหลกีเลีย่ง
ไม่ได้ อย่างไรก็ตามผลการวิเคราะห์รวมทัง้ 22 
ต าแหน่ง (Table 1) ดว้ยวธิขีอง Smouse et al. 
(1983) ไม่แสดงนยัส าคญัในการเบีย่งเบนจากสมดุล
ฮารด์ไีวน์เบริก์ (PHWE>0.05) ในทุกประชากร 

Hara et al. (1998) ไดใ้ช้เทคนิคเครื่อง 
หมายพนัธุกรรมอลัโลไซม์ ศึกษาความแปรปรวน
ทางพันธุกรรมในประชากรปลาช่อนจากแหล่ง
ธรรมชาติของไทยไว้ก่อนหน้านี้  เมื่อน าผลการ 

 

ศึกษานี้ไปเปรียบเทียบจะเห็นได้ว่า ข้อมูลความ
แปรปรวนทางพนัธุกรรมจากทัง้สองการศกึษาอยู่ใน
ระดบัทีใ่กล้เคยีงหรอืคาบเกีย่วกนั (Table 2) แมว้่า
การศกึษาในครัง้นี้จะเป็นการศกึษาในประชากรจาก
แหล่งเพาะเลี้ยง และมีจ านวนต าแหน่งของยีนที่
ศึกษามากกว่าก็ตาม (22 ต าแหน่ง)  ซึ่งหาก
เปรยีบเทยีบทีจ่ านวนต าแหน่งเท่ากนั (17 ต าแหน่ง)  
 

จะไดข้อ้มูลความแปรปรวนทางพนัธุกรรม (Na, Ho, 
He) ในรูปค่าเฉลี่ยต่อต าแหน่งในประชากรแหล่ง
เพาะเลีย้งของการศกึษาครัง้นี้ คอื Na = 1.3 (1.2–
1.4), Ho = 0.031 (0.016–0.048) และ He = 0.034 
(0.022–0.049) ซึ่งมีความใกล้เคียงกับค่าใน
ประชากรธรรมชาตขิอง Hara et al. (1998) มาก
ยิง่ขึน้ไปอกี หรอือาจกล่าวไดว้่าอยู่ในระดบัเดยีวกนั 
 

 
Table 2 Genetic information data of Thai wild snakehead fish population by Hara et al. (1998), 
compared with data from the present study. 

Study 
No. of loci 
screened 

No. of 
polymorphic 
loci found 

Per locus averages 

Na Ho He 
Hara et al. 
(1998) 

17 6 1.3 
(1.2–1.5) 

0.032 
(0.023–0.052) 

0.037 
(0.022–0.052) 

The present 
study 

22 7 1.2 
(1.1–1.3) 

0.024 
(0.012–0.037) 

0.026 
(0.017–0.038) 

  Per locus averages in the table were shown as ‘averaged value (minimum – maximum)’. 
 

ข้อมู ล ค ว ามหลากหลายห รือ ค ว าม
แปรปรวนทางพนัธุกรรม โดยเฉพาะค่าเฮเทอโรไซ
โกซติแีละจ านวนแอลลลีต่อโลกสั เป็นขอ้มูลอกีดา้น
หนึ่งที่ระบุคุณภาพของสายพนัธุ์ได้สมบูรณ์ยิ่งขึ้น 
เพราะสามารถสื่อถึงศักยภาพในการวิวฒันาการ
ของประชากรได้ โดยค่าเฮเทอโรไซโกซิตี ซึ่งมี
ความสมัพนัธ์กบัการตอบสนองต่อการคดัเลอืกทัง้
โดยมนุษย์และการคัดเลือกตามธรรมชาติ จะมี

ความส าคญัต่อการปรบัตวัในระยะสัน้ ขณะทีค่วาม
หลากหลายของแอลลลี (จ านวนแอลลลีต่อโลกสั) จะ
เกี่ยวข้องกบัความอยู่รอดในระยะยาว  (Allendorf, 
1986) โดยเฉพาะในประชากรขนาดเลก็ (อย่างเช่น
ประชากรโรงเพาะฟ ัก)  การลดลงของความ
หลากหลายทางพันธุกรรม อาจส่งผลกระทบต่อ
ความอยู่รอดของประชากรในอนาคตได ้(Frankham 
et al., 2002) ด้วยเหตุนี้ความหลากหลายทาง
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พันธุกรรมจึงเป็นแหล่งทรัพยากรทางพันธุกรรม
พืน้ฐาน ที่จ าเป็นอย่างยิง่ส าหรบัการเพาะเลีย้งและ
ปรบัปรุงพนัธุ์สตัว์น ้า  ซึง่จะประสบผลส าเรจ็หรอืไม่
เพยีงใดขึน้กบัแหล่งทรพัยากรนี้เป็นส าคญั  แต่การ
คดัเลอืกปรบัปรุงพนัธุก์ส็ามารถท าใหอ้งค์ประกอบ
พนัธุกรรมของประชากรพืน้ฐาน (base population) 
เปลีย่นไปดว้ยเช่นกนั โดยจะมปีรมิาณลดลงทุกครัง้
ทีม่กีารเพาะพนัธุแ์ต่ละรุ่น  (Allendorf and Ryman, 
1987)  ดังนัน้การด าเนินงานจึงจ าเป็นต้องเริ่มต้น
จากประชากรพ่อแม่พนัธุ์ (ประชากรพื้นฐาน) ที่มี
ปรมิาณความแปรปรวนทางพนัธุกรรมสงูพอสมควร 
ซึ่งจากการศึกษาในกุ้งกุลาด า (พนม  และคณะ, 
2548) ระบุว่า ปริมาณความแปรปรวนทาง
พนัธุกรรมของประชากรเริ่มต้น อย่างน้อยที่สุดไม่
ควรจะต ่ากว่า หรอือยู่ในระดบัเดยีวกบัค่าที่ปรากฏ
ในประชากรธรรมชาติ จากการศกึษาในประชากร
ปลาช่อน 3 แหล่งเพาะเลีย้งในครัง้นี้ ไดผ้ลทีร่ะบุว่า
ปรมิาณความแปรปรวนทางพนัธุกรรมโดยรวม ยงั
ไม่ลดลงจากค่าทีค่วรจะเป็นตามทฤษฎสีมดุลฮารด์ี-
ไวน์เบริก์ (PHWE>0.05, Table 1) และยงัอยู่ในระดบั
เดียวกันกับค่าที่ปรากฏในประชากรธรรมชาต ิ

(Hara et al., 1998; Table 2) แมว้่าจะผ่านการ
เพาะพนัธุม์าแลว้ไม่ต ่ากว่า 2 รุ่น (ประชุม และคณะ, 
2553) จงึกล่าวไดว้่าประชากรปลาช่อนทัง้ 3 แหล่ง
เพาะเลี้ยง มีศักยภาพเพียงพอส าหรับใช้เ ป็น
ประชากรพ่อแม่พันธุ์เริ่มต้นในการเพาะเลี้ยงและ
ปรับปรุงพันธุ์ ภายใต้ข้อมูลความแปรปรวนทาง
พนัธุกรรมทีป่รากฏจากการศกึษาในครัง้นี้ 
 
ความแตกต่างและโครงสร้างความสมัพนัธ์ทาง
พนัธกุรรมระหว่างประชากร 

ข้อมูลแสดงความแตกต่าง หรือความ
ใกลช้ดิหรอืห่างกนัทางพนัธุกรรมระหว่างประชากร 
จากการศกึษาครัง้นี้ ได้แก่ Fst ซึ่งมคี่า = 0.0213 
(0.0142–0.0272) (Table 3) ค่าระยะห่างทาง
พันธุกรรมระหว่างคู่ประชากร ซึ่งมีค่า 0.0005–
0015 (Table 4, below diagonal) และโครงสรา้ง
ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมระหว่างประชากรที่
สรา้งจากขอ้มูลระยะห่างทางพนัธุกรรม (Figure 1) 
ทัง้หมดล้วนแสดงถึงความแตกต่างทางพนัธุกรรม
ระหว่างประชากรทีม่น้ีอยมาก หรอืแทบไม่มเีลย 

 

Table 3 Variance components (Va, Vb and V), population specific Fst and Fst P-value of the analysis 
of population difference among populations. 

Variance 
component 

Va Vb V = Va + Vb Fst = Va/V Fst P-value 
0.00700 0.32166 0.32866 0.02130 0.07527 

Population 
specific Fst 

Suphan Buri Nakhon Ratchasima Buri Ram Averaged Fst 
0.01423 0.02794 0.02172 0.02130 

 

Table 4 Fst P-values of the analysis of population difference from each pair of populations (above 
diagonal), and genetic distances of Nei (1972) (below diagonal). 
Population/stock Suphan Buri Nakhon Ratchasima Buri Ram 
Suphan Buri --- 0.0270 0.5676 
Nakhon Ratchasima 0.0015 --- 0.1261 
Buri Ram 0.0005 0.0005 --- 
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Figure 1 Population genetic structure (dendrogram) 
of the 3 cultured stocks constructed by UPGMA 
method and Nei (1972) genetic distance. The 
Fst P-values of the difference analyses among 
populations (Table 3) and within each pair of 
populations (Table 4, above diagonal) were 
also shown in the figure; P>0.02, differences 
among and/or between populations were not 
significant (Fu, 1997; Excoffier et al., 2006). 
 

โดยปกติแล้ว Fst จะมีค่าน้อยที่สุดตาม
ทฤษฎเีป็น 0 และมากทีส่ดุตามทฤษฎเีท่ากบั 1 แต่
ในความเป็นจรงิมกัพบเสมอว่า Fst ทีส่งูทีส่ดุนัน้กย็งั
มคี่าต ่ากว่า 1 มาก (Hartl, 1988) Wright (1978) 
ไดใ้หแ้นวทางในการตคีวามหมายค่า Fst ระดบัต ่าไว้
ว่า ค่า Fst ระหว่าง 0 ถึง 0.05 แสดงถึงความ
แตกต่างทางพนัธุกรรมทีม่น้ีอยมาก ซึง่สอดคลอ้ง
กบัค่า Fst ทีไ่ดจ้ากการศกึษาครัง้นี้ 

ผลการวิเคราะห์ความแตก ต่างทาง
พนัธุกรรมที่แสดงโดยค่า P ของ Fst (ภายใต้การ
พจิารณาว่ามนียัส าคญัในความแตกต่างเมื่อ P มคี่า
ต ่ากว่า 0.02; Fu, 1997; Excoffier et al., 2006) 
ระบุว่าไม่มนีัยส าคญัในความแตกต่างทัง้ในระหว่าง
ประชากรทัง้หมด (Table 3, P = 0.075) และใน
ร ะห ว่ า ง คู่ ป ร ะ ช าก รทุ ก คู่  ( Table 4 ,  above 
diagonal, P = 0.027–0.567) ซึง่แสดงว่า ประชากร
ปลาช่อนจาก 3 แหล่งเพาะเลี้ยง (สุพรรณบุร ี
นครราชสีมา และศูนย์ฯ บุรีรัมย์ ) มีพันธุกรรม       
ที่ยัง ไม่ปรากฏว่ า  มีความแตกต่างกันอย่ า ง          
มนีัยส าคญั (P>0.02, ภายใต้ข้อมูลที่ได้จากการ

วเิคราะหต์วัอย่างดว้ยเทคนิคเครื่องหมายพนัธุกรรม
อลัโลไซม)์ 

จากรายงานของ Hara et al. (1998) ใน
ดา้นความแตกต่างทางพนัธุกรรมระหว่างประชากร
ปลาช่ อน  (ภายใต้กา รศึกษา โดยใช้ เทคนิ ค
เครื่องหมายพันธุกรรมอัลโลไซม์เช่นเดียวกับ
การศกึษาครัง้นี้) สรุปได้ว่า ประชากรปลาช่อนใน
แหล่งธรรมชาติของภาคเหนือ ภาคกลาง และภาค
ตะวันออกเฉียงเหนือของไทยนัน้ มีการแบ่งแยก
โดยพนัธุกรรมที่แตกต่างกนัออกเป็น 2 กลุ่มใหญ่ 
คือ ก ลุ่มประชากรภาคเหนือ -กลาง และกลุ่ม
ประชากรภาคตะวันออกเฉียงเหนือ ตามการ
แบ่งแยกของระบบแม่น ้า (river systems) 2 ระบบ
ใหญ่ในพื้นที่ของแต่ละกลุ่มประชากรนัน้ คอื ระบบ
แม่น ้าเจา้พระยา และระบบแม่น ้าโขง ตามล าดบั ซึง่
แสดงว่าปลาช่อนที่อยู่ในกลุ่มประชากรใหญ่คนละ
ก ลุ่มกันจะมีพันธุกรรมที่แตกต่ างกัน  แ ต่ผล
การศึกษาครัง้นี้ ระบุว่าไม่มีความแตกต่างทาง
พนัธุกรรมระหว่างประชากรปลาช่อนจากจงัหวัด
สุพรรณบุร ี(ภาคกลาง) กบัประชากรปลาช่อนจาก
จังหวัดนครราชสีมาและบุรีรัมย์ (ภาคตะวันออก 
เฉียงเหนือ) ทีเ่ป็นเช่นนี้กเ็พราะประชากรปลาช่อน
ทัง้ 3 แห่งเป็นประชากรจากแหล่งเพาะเลี้ยง ซึ่ง
เป็นไปไดอ้ย่างยิง่ที่ฟาร์มเพาะเลี้ยงจะมกีารน าเขา้
พันธุ์จากต่างพื้นที่ เพื่อใช้เป็นประชากรเริ่มต้น
ส าหรับการเพาะเลี้ยงของแต่ละฟาร์ม ดังเช่น
ประชากรปลาช่อนของศูนย์ฯ บุรรีมัย์ ซึ่งมีประวตัิ
การน าเข้าพันธุ์เริ่มต้นจากจงัหวัดสิงห์บุรีในภาค
กลาง (ประชุม และคณะ, 2553) ดังนัน้จึงไม่น่า
แปลกใจที่จะพบว่าประชากรปลาช่อนจากแหล่ง
เพาะเลีย้งทัง้ 3 แหล่งในการศกึษาครัง้นี้ แมจ้ะอยู่ใน
ต่างพื้นที่แ ต่ก็ไม่แสดงความแตกต่างกันทาง
พนัธุกรรม 

ผลการวิ เคราะห์ เปรียบ เทียบความ
แปรปรวนทางพนัธุกรรมจากการศกึษาครัง้นี้ ระบุ
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ว่าไม่มีความแตกต่างทางพนัธุกรรมระหว่างปลา
ช่อนทัง้  3 แหล่งเพาะเลี้ยง โดยแต่ละแหล่งมี
ศกัยภาพเพียงพอ และทดัเทียมกนัส าหรบัใช้เป็น
ประชากรพ่อแม่พันธุ์เริ่มต้นในการเพาะเลี้ยงและ
ปรับปรุงพันธุ์  แต่จากการศึกษาเปรียบเทียบ
ลกัษณะส าคญัเชงิเพาะเลี้ยงระหว่างประชากรปลา
ช่อน 3 แหล่งเพาะเลี้ยง โดย ประชุม และคณะ 
(2553) ซึ่งเป็นการศึกษาในประชากรเดียวกันกับ
การศึกษาครัง้นี้ ปรากฏว่าไม่พบความแตกต่าง
อย่างมีนัยส าคญัของการเจรญิเติบโตระหว่างปลา
ช่อนของศนูยฯ์ บุรรีมัยก์บันครราชสมีา และระหว่าง
นครราชสมีากบัสุพรรณบุร ีแต่กลบัพบว่าปลาช่อน
ของศูนย์ฯ บุรีรัมย์มีการเจริญเติบโตที่ดีกว่าปลา
ช่อนจากสุพรรณบุรีอย่างมีนัยส าคัญ ดังนัน้ด้วย
ข้อมูลทางพนัธุกรรมที่ไม่แตกต่างและมีศกัยภาพ
ทัดเทียมกัน แต่มีข้อมูลการแสดงออกซึ่งการ
เจริญเติบโตที่ดีกว่า จึงสมควรที่ศูนย์ฯ บุรีรมัย์จะ
เลอืกประชากรปลาช่อนของศนูยฯ์ มาเป็นประชากร
พืน้ฐานของการพฒันาปรบัปรุงพนัธุ ์เพื่อใหไ้ดพ้นัธุ์
ปลาช่อนที่มีความเหมาะสมที่สุดส าหรับการ
เพาะเลีย้งในภาคตะวนัออกเฉียงเหนือต่อไป 
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