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บทคัดย่อ: การศึกษาในครั้งน้ีมีวัตถุประสงค์เพ่ือศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของไก่พ้ืนเมืองในพ้ืนที่
จังหวัดอุตรดิตถ์ ด้วยการใช้ลําดับนิวคลีโอไทด์ของไมโตคอนเดรียดีเอ็นเอบริเวณไซโตโครมบี โดยทําการสุ่ม
เก็บตัวอย่างเลือดจากไก่พ้ืนเมืองจํานวนทั้งหมด 22 ตัว จากน้ันทําการสกัดดีเอ็นเอและเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอ
บริเวณไซโตโครมบี ด้วยเทคนิค PCR พบว่า ลําดับนิวคลีโอไทด์ของไมโตคอนเดรียดีเอ็นเอบริเวณไซโตโครมบี
ของไก่พ้ืนเมืองมีความยาวประมาณ 560 คู่เบส และทําการวิเคราะห์ความสัมพันธ์โดยการสร้าง Phylogenetic 
tree พบว่ามีความหลากหลายทางพันธุกรรมของไก่พ้ืนเมืองในพ้ืนที่จังหวัดอุตรดิตถ์เมื่อเทียบกับข้อมูลไก่
พ้ืนเมืองจากแหล่งอ่ืน โดยแยกออกได้เป็น 2 กลุ่มย่อย คือ กลุ่มย่อยที่ 1 มีความสัมพันธ์ใกล้ชิดกับ G. gallus 
gallus และ G. gallus spadiceus  และกลุ่มย่อยที่ 2 มีความสัมพันธ์ใกล้ชิดกับ G. gallus gallus, G. gallus 
spadiceusและ G.  gallus murghi การศึกษาในครั้งน้ีเป็นการศึกษาแรกเกี่ยวกับข้อมูลทางด้านดีเอ็นเอของ
ไก่พ้ืนเมืองในพ้ืนที่จังหวัดอุตรดิตถ์ เพ่ือเป็นข้อมูลพ้ืนฐานทางพันธุกรรมที่สามารถนําไปใช้ประโยชน์ในการวาง
แผนการอนุรักษ์ และปรับปรุงพันธ์ุไก่พ้ืนเมืองของจังหวัดอุตรดิตถ์ต่อไป 
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Abstract: This study was to investigate genetic diversity of native chicken in Uttaradit Province 
by using mitochondrial DNA (mtDNA) cytochrome b sequences. A total of 22 native chicken of 
9 amphoe in Uttaradit province represented. The 560 bases of mtDNA (cytochrome b) were 
sequenced and compared to native chicken reported in GenBank, and the phylogenetic tree 
for the native chickens were constructed based on the cytochrome b sequences. Phylogenetic 
analyses revealed that Thai native chickens were divided into two lineages. The first lineage 
was closely related to G. gallus gallus andG. gallus spadiceus. The second lineage was closely 
related to G. gallus gallus, G. gallus spadiceus and G.  gallus murghi.This is the first molecular 
data report of native chicken in Uttaradit Province. The information generated by this study 
will greatly aid in the establishment of effective breeding programs and conservation genetics 
of native chicken in Uttaradit. 
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บทนํา 

ไก่พ้ืนเมือง เป็นมรดกวัฒนธรรมและเป็นแหล่ง
ชีวภาพที่หลากหลาย สร้างอาหารและความมั่นคงใน
การดํารงชีวิตของเกษตรกรมานานนับร้อยปี เป็น
ทรัพย์สินภูมิ ปัญญาอย่างหน่ึงของชาวบ้าน  ไ ก่
พ้ืนเมืองแต่ละสายพันธ์ุมีจุดเด่นที่ เป็นคุณสมบัติ
เฉพาะตัว เช่น ความต้านทานโรคและแมลง ทนต่อ
สภาพแวดล้อม ในประเทศไทยมีการเลี้ยงไก่ประจํา
ถิ่นกันอยู่แล้วในแต่ละภูมิภาค ส่วนใหญ่เลี้ยงเป็น

อาชีพเสริมอีกทั้งราคาไก่พ้ืนเมืองแพงกว่าราคาไก่
พันธ์ุเน้ือ จึงให้ผลตอบแทนทางเศรษฐกิจสูงกว่า 
ขณะที่ต้นทุนการผลิตตํ่ามากหรือเกือบไม่มีเลย ในแง่
การบริ โภคเ น้ือมี รสชาติ ดีก ว่าไ ก่ พัน ธ์ุ เ น้ือจาก
ต่างประเทศ และยังเป็นแหล่งอาหารโปรตีนที่ดีที่สุด
อย่างหน่ึงสําหรับเกษตรกร ถ้าหากเกษตรกรรู้จักการ
ปรับปรุงการเลี้ยงดู พยายามศึกษาการป้องกันโรค
ระบาด รายได้จากไก่พ้ืนเมืองที่ควรจะได้รับจริงย่อม
เพ่ิมขึ้นอย่างแน่นอน (เจนรงค์ และคณะ, 2559) แต่
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ในปัจจุบันการที่จะหาพันธ์ุแท้ของไก่พ้ืนเมืองสาย
พันธ์ุต่างๆเป็นเร่ืองยากข้ึนทุกที เพราะเกษตรกรส่วน
ใหญ่ในชนบทที่เลี้ยงไก่พ้ืนเมืองจะเลี้ยงปล่อย และ
ผสมพันธ์ุตามธรรมชาติ ไม่สนใจแยกสายพันธ์ุ หรือผู้
เลี้ยงไก่ที่ชนเก่งไม่ค่อยสนใจลักษณะภายนอก มีการ
เอาไก่พม่าและเวียดนามมาผสมกับไก่พ้ืนเมืองไทย 
เ พ่ือประโยชน์ ในการชน  ทําใ ห้สายพัน ธ์ุไ ก่ พ้ืน
เมืองไทยค่อยๆหายไป หากไม่มีการรวบรวมพันธ์ุ 
และการอนุรักษ์ให้เป็นระบบอย่างต่อเน่ืองแล้ว อาจ
ทําให้สายพันธ์ุไก่พ้ืนเมืองประจําถิ่นของไทยสูญ
หายไปได้ 

จากการสํารวจของกรมปศุสัตว์ในปีพ.ศ. 2558 
พบว่าประเทศไทยมีเกษตรกรผู้เลี้ยงไก่พ้ืนเมือง
จํานวน 2,359,645 ครัวเรือน มีประชากรไก่พ้ืนเมือง 
72,412,376 ตั ว  ส่ ว น ใ ห ญ่ อ ยู่ ใ น พ้ื น ที่ ภ า ค
ตะวันออกเฉียงเหนือจํานวน 30,609,198 ตัว และ
ภาคเหนือจํานวน 21,257,134 ตัว (ศูนย์เทคโนโลยี
สารสนเทศและการ สื่อสาร กรมปศุสัตว์, 2558) 
เน่ืองจากความแตกต่างของฝูงไก่ ภูมิประเทศ วิธีการ
ผสม คัดเลือก และปรับปรุงพันธ์ุ ทําให้เกิดความ
หลากหลายโดยเฉพาะสีขน ซึ่งใช้จําแนกพันธ์ุไก่
พ้ืนเมือง มีไก่พ้ืนเมืองหลายๆสายพันธ์ที่มีศักยภาพใน
การพัฒนาปรับปรุงพันธ์ุให้เป็นไก่พ้ืนเมืองพันธ์ุแท้ 
และใช้ประโยชน์พันธ์ุในอนาคต การศึกษาความ
หลากหลายของแหล่งประชากรไก่พ้ืนเมืองจึงเป็นสิ่ง
สําคัญ (เจนรงค์ และคณะ, 2559)  

ในพ้ืนที่จังหวัดอุตรดิตถ์ พบว่าในปีพ.ศ. 2554 
จํานวนไก่พ้ืนเมืองทั้งจังหวัดมีอยู่ 842,880 ตัว จาก
เกษตรกรผู้เลี้ยง 28,160 ราย (ศูนย์สารสนเทศ กรม
ปศุสัตว์, 2554) ต่อมาในปี 2558 พบว่าจํานวนไก่
พ้ืนเมืองลดลงเหลือ 704,310 ตัว จากเกษตรกรผู้
เลี้ยง 27,028 ครัวเรือน (กลุ่มสารสนเทศและข้อมูล

สถิติ ศูนย์เทคโนโลยีสารสนเทศและการสื่อสาร, 
2558) ซึ่งถือว่าลดลงเป็นจํานวนมาก จากปัญหาการ
ลดลงของปริมาณการเลี้ยงไก่พ้ืนเมืองดังกล่าว จึง
นํามาซึ่งความสนใจศึกษาความหลากหลายทาง
พันธุกรรมของไก่พ้ืนเมืองในจังหวัดอุตรดิตถ์ เพ่ือดู
ศั ก ยภ าพขอ งก า ร เ ป ล่ี ยนแปล ง วิ วัฒนาก า ร 
(Evolution potential) ของประชากรน้ันๆว่าเป็น
อย่างไร การที่ประชากรไก่พ้ืนเมืองมีจํานวนน้อยลง
น้ัน ย่อมส่งผลทําให้ความหลากหลายทางพันธุกรรม
ของไก่ พ้ืนเมืองลดลงไปได้  จึงต้องศึกษาความ
หลากหลายทางพันธุกรรมของไก่พ้ืนเมืองที่ยังคงมี
ชีวิตอยู่เพ่ือเป็นแนวทางในการบริหารจัดการความ
หลากหลายทางชีวภาพ  เ พ่ือสามารถนําไปใ ช้
ประโยชน์อย่างย่ังยืนต่อไปในอนาคต  

การศึกษาเ ชิงวงศ์วานวิ วัฒนาการระดับ
โ ม เ ล กุ ล  ( molecular phylogenetics) ข อ ง ไ ก่
พ้ืนเมืองมีความจําเป็นต่อการวางแผนการจัดการที่
เหมาะสม เพ่ือที่จะอนุรักษ์และปรับปรุงสายพันธ์ุไก่
พ้ืนเมืองที่มีอยู่ ปัจจุบันการเปรียบเทียบลําดับเบสใน
ดีเอ็นเอเป็นเคร่ืองมือมาตรฐานสําหรับการศึกษาเชิง
วงศ์วานวิวัฒนาการของสิ่งมีชีวิต (Peters et al., 
2005) โดยสามารถวิเคราะห์จากจีโนมหรือบางส่วน
ของดีเอ็นเอ เพ่ือจัดจําแนกสิ่งมีชีวิตออกเป็นกลุ่มตาม
ระดับความสัมพันธ์ที่เหมือนหรือแตกต่างกัน ไมโต
คอนเดรียดีเอ็นเอ (mitochondrial DNA, mtDNA) 
บริเวณไซโตโครมบี (cytochrome b) จึงเป็นบริเวณ
หน่ึงที่นิยมนํามาใช้เพ่ือศึกษาเชิงวงศ์วานวิวัฒนาการ
ระดับโมเลกุลของสิ่ งมี ชี วิตหลายชนิด  เ ช่น  โค 
(Mannen et al., 2004) สุกร (Giuffra et al., 2000) 
แกะ (Hiendleder et al., 2002) แพะ (Odahara et 
al., 2006) ม้า (Vila et al., 2001) และไก่ (Liu et 
al., 2006; Lee et al., 2007; Pramual et al., 



สิริวดี พรหมน้อย และสกุณา พัฒนกุลอนันต์ / สัตวแพทย์มหานครสาร. 2560. 12(2): 67-77. 

70 

2013; สิริวดี และสมเกียรติ, 2559)  ดังน้ันการศึกษา
ในครั้งน้ีจึงมีวัตถุประสงค์เพ่ือสร้างฐานองค์ความรู้ใน
เ ชิ งลึ กที่ เ ก่ี ยวข้อง กับ ดี เ อ็น เอในแ ง่ของความ
หลากหลายทางพันธุกรรมของไก่พ้ืนเมืองในพ้ืนที่
จังหวัดอุตรดิตถ์ โดยอาศัยการเปรียบเทียบลําดับ    
นิวคลีโอไทด์ในไมโตคอนเดรียดีเอ็นเอบริเวณไซโต
โครมบี เพ่ือใช้เป็นข้อมูลพ้ืนฐานในการพิจารณา
แนวทางในการอนุรักษ์และพัฒนาการใช้ประโยชน์
จากไก่พ้ืนเมืองของจังหวัดอุตรดิตถ์ และประเทศไทย
ต่อไป 

 
วัสดุอุปกรณ์และวิธีดําเนินการวิจัย 

ตัวอย่างสัตว์ที่ใช้ในการศึกษาและการเก็บตัวอย่าง 
สุ่มเก็บตัวอย่างไก่พ้ืนเมือง โดยคัดเลือกจากไก่

พ้ืนเมืองของเกษตรกรที่ขึ้นทะเบียนกับสํานักงานปศุ
สัตว์จังหวัดอุตรดิตถ์ ทั้ง 9 อําเภอ เป็นไก่พ้ืนเมืองที่มี
ลักษณะภายนอกที่สมบูรณ์ (พ่อพันธ์ุ อายุมากกว่า 6 
เดือน, แม่พันธ์ุ อายุมากกว่า 7 เดือน, ไก่รุ่น อายุ 2 – 
7 เดือน) (ตารางที่ 1) จากน้ันทําการคัดเลือก แล้วทํา
การเจาะเลือดจากเส้นเลือดดําบริเวณโคนปีก (ulnar 
vein) จํานวน 1 มิลลิลิตรใส่ในหลอดเก็บเลือดที่มีสาร
ป้องกันการแข็งตัวของเลือด (EDTA) เพ่ือป้องกันการ
แข็งตัวของเลือดเก็บในถังใส่นํ้าแข็ง แล้วเก็บไว้ที่
อุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียส เพ่ือรอการสกัดดีเอ็นเอ
และเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอในขั้นตอนต่อไป 
การตรวจสอบดีเอ็นเอจากเทคนิค PCR 

ทําการสกัดดีเอ็นเอจากตัวอย่างเลือดโดยใช้ 
FavorPrepTM Blood/Culture Cell Genomic 
DNA Extraction Mini Kit (FAVORGEN®,Taiwan) 
จากน้ันทําการเพ่ิมจํานวนดีเอ็นเอและตรวจสอบ
รูปแบบจีโนไทป์ของไก่พ้ืนเมืองด้วยวิธีPCR ตามวิธี
ข อ ง  Niu et al. (2002)  โ ด ย ใ ช้ ไ พ ร เ ม อ ร์  

Forward(cyt b) : 5’AGG ACT ACG GCT TGA AAA 
GC 3 ’ และ  Reverse (cyt b): 5 ’ATG TGC CTG 
ACC GAG GAA CCA G 3’ การเพ่ิมปริมาณ ดีเอ็นเอ
จ ะ ใ ช้  DreamTaq Green PCR Master Mix (2 X) 
(Thermo Scientific) จ า ก น้ั น นํ า  PCR mixture 
ดังกล่าว เข้าเคร่ืองปรับเปลี่ยนอุณหภูมิ (Thermal 
Cycler) โ ด ย ต้ั ง อุ ณ ห ภู มิ ใ น แ ต่ ล ะ ร อ บ ดั ง น้ี  
Denaturation  94°C นาน  30 วินาที  Annealing 
55°C นาน 30 วินาที และ Extension 72°C นาน 30 
วินาที รวมทั้งสิ้น 35 รอบ และตรวจสอบผลผลิต 
PCR โ ด ย ทํ า ก า ร แ ย ก แ ถบ ดี เ อ็ น เ อ โ ด ย ผ่ า น
ก ร ะ แ ส ไ ฟ ฟ้ า บ น เ จ ล  (agarose gel 
electrophoresis) และจากน้ันทําผลผลิต PCR ให้
บริสุทธ์ิโดยใช้ FavorPrepTMGel/PCR Purification 
Mini kit (Favorgen, Taiwan) แ ล ะ ทํ า ก า ร ส่ ง
วิเคราะห์หาลําดับเบสทางพันธุกรรมของไก่พ้ืนเมืองที่
บริษัท First Base Laboratories SDN BH ประเทศ
มาเลเซีย 
การวิเคราะห์ข้อมูล 

ลําดับนิวคลีโอไทด์ของไมโตคอนเดรียดีเอ็นเอ
บริเวณไซโตโครมบีจากตัวอย่างไก่พ้ืนเมืองได้รับการ
วิเคราะห์ด้วยโปรแกรม Blastn (http://www.ncbi. 
nlm.nih.gov/blantn) และเรียงลําดับนิวคลีโอไทด์
แบบขนาน (multiple alignment) ด้วยโปรแกรม 
ClustalW เพ่ือเปรียบเทียบความเหมือนและแตกต่าง
ของการจัดเรียงลําดับนิวคลีโอไทด์บริเวณไซโตโครมบี
ระหว่างประชากรไก่พ้ืนเมืองในคร้ังน้ีและไก่พ้ืนเมือง
อ่ืนที่ อ ยู่ ในสกุล  Gallus ตามข้อมูลที่ รายงานใน 
GenBank (ต า ร า ง ท่ี  2) โ ด ย มี  Gallus varius 
Indonesia (D82912) เ ป็ น  outgroup และจั ดทํ า
แผนภูมิต้นไม้เชิงวงศ์วานวิวัฒนาการ (phylogenetic 
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ตารางที่ 1 ไก่พ้ืนเมืองที่ได้จากการคัดเลือกเพ่ือเป็นประชากรตัวอย่างในการศึกษา จํานวน 22 ตัวอย่าง  
ลําดับที ่ รหัส เพศ พื้นทีเ่ก็บตัวอย่าง 

1 NCF01 เพศเมีย อําเภอเมือง 
2 NCM03 เพศผู้ อําเภอเมือง 
3 
4 
5 
6 
7 
8 
9 
10 
11 
12 
13 
14 
15 
16 
17 
18 
19 
20 
21 
22 

NCF04 
NCM05 
NCF06 
NCM07 
NCF08 
NCM09 
NCM10 
NCF11 
NCM12 
NCF13 
NCF14 
NCM15 
NCF16 
NCM17 
NCM18 
NCM19 
NCM20 
NCM21 
NCF22 
NCF23 

เพศเมีย 
เพศผู้ 

เพศเมีย 
เพศผู้ 

เพศเมีย 
เพศผู้ 
เพศผู้ 

เพศเมีย 
เพศผู้ 

เพศเมีย 
เพศเมีย 
เพศผู้ 

เพศเมีย 
เพศผู้ 
เพศผู้ 
เพศผู้ 
เพศผู้ 
เพศผู้ 

เพศเมีย 
เพศเมีย 

อําเภอเมือง 
อําเภอเมือง 

อําเภอทองแสนขัน 
อําเภอทองแสนขัน 

อําเภอท่าปลา 
อําเภอท่าปลา 
อําเภอฟากท่า 
อําเภอฟากท่า 
อําเภอฟากท่า 
อําเภอบ้านโคก 
อําเภอบ้านโคก 
อําเภอนํ้าปาด 
อําเภอนํ้าปาด 
อําเภอตรอน 
อําเภอตรอน 
อําเภอตรอน 
อําเภอพิชัย 
อําเภอพิชัย 
อําเภอพิชัย 
อําเภอพิชัย 

 
tree) ด้ ว ย วิ ธี  Neighbor – Joining (NJ) โ ด ย ใ ช้
โปรแกรม  Mega6 ทดสอบความเ ช่ือมั่น ด้วยค่ า 
bootstrap จํ า น วน  1,000 ซ้ํ า  เ พ่ื อ ศึ ก ษ า ส า ย
วิวัฒนาการและความหลากหลายทางพันธุกรรมของ
ไก่พ้ืนเมืองในพ้ืนที่จังหวัดอุตรดิตถ์ 

 
 

ผลการวิจัย 
การตรวจสอบดีเอ็นเอจากเทคนิค PCR 

จากการสุ่มเก็บตัวอย่างไก่พ้ืนเมืองในพ้ืนที่
จังหวัดอุตรดิตถ์ ได้จํานวน 22ตัวอย่าง ได้แก่ ตัวผู้ 13 
ตัว และตัวเมีย 9 ตัว จากผลการสกัดดีเอ็นเอของเลือด
ไก่พ้ืนเมือง พบว่า ลําดับของนิวคลีโอไทด์ของดีเอ็นเอ
ในไมโตคอนเดรียล บริ เวณ Cytochrome b ใน 
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                       M  1   2   3   4   5   6   7   8  9  10  11  12  13  14  15 16 17  18 19  20  21 22 

  
ภาพที่ 1 แถบดีเอ็นเอที่ได้จากการเพ่ิมปริมาณยีน cytochrome b ด้วยเทคนิค PCR Lane M คือ marker 
ขนาด 100 kbLane ที่ 1-21 แสดงผลแถบดีเอ็นเอของยีน cytochrome b ที่ได้จากเลือดไก่พ้ืนเมืองจาก
อําเภอต่างๆในจังหวัดอุตรดิตถ์ 

 
ไก่พ้ืนเมืองมีความยาวประมาณ 560 คู่เบสดังแสดง
ในภาพที่ 1  
 
ผลการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของ
ไก่พื้นเมือง 

เ มื่ อ ส ร้ า ง  phylogenetic tree ด้ ว ย วิ ธี  
Neighbor- Joining (NJ) ของไก่พ้ืนเมืองที่ได้จากพ้ืนที่
จังหวัดอุตรดิตถ์ จํานวน 22 ตัว และไก่พ้ืนเมืองจาก
ฐานข้อมูล GenBank พบว่า สามารถจําแนกกลุ่มทาง
พันธุกรรมได้เป็น 2 กลุ่มใหญ่ (clade) ที่เป็นตระกูลไก่
ป่า (Gallus gallus) ซึ่งถือเป็นต้นกําเนิดสายพันธ์ุของ
ไก่เลี้ยงทั้งหมดคือ กลุ่มที่ 1 ไก่ที่เป็น G. g. gallus, G. 
gallus spadiceusและ G.  gallus murghiและกลุ่มที่ 
2 ไก่ที่ เป็น G. gallus bankivaประเทศอินโดนีเซีย 
โดยกลุ่ มที่  1 ยั งแ บ่ งออกเป็น  2 กลุ่ ม ย่อย  คื อ 
subclade 1-1 เ ป็ น ไ ก่  G. g. gallus และG. gallus 
spadiceusและ subclade 1-2 เป็นไก่ G. g. gallus, 
G. gallus spadiceusและ  G.  gallus murghi ซึ่ ง
ตัวอย่างเลือดไก่พ้ืนเมืองที่ได้จากการศึกษาในครั้งน้ีจัด
อ ยู่ ใน  subclade ที่  1 เท่ า น้ั น  โดย จัดอ ยู่ ในทั้ ง 

subclade 1-1 และ 1-2 โดยจําแนกได้ดังน้ี subclade 
1-1 จํานวน 18 ตัวอย่าง (NCF01, NCF06, NCF08, 
NCM09, NCM10, NCF11, NCM12, NCF13, NCF15, 
NCM15, NCM16, NCM17, NCM18, NCM19, 
NCM20, NCM21, NCF22 แ ล ะ  NCF23) มี
ความสัมพันธ์ใกล้ชิดกับไก่พ้ืนเมืองในประเทศจีน 
( AF512154) (Liu et al., 2006) แล ะ เ วี ย ดน าม 
(HM462088 และ  HM462085) (Ramadam et al., 
2011) และใน subclade 1-2 พบจํานวน 4 ตัวอย่าง 
(NCM03, NCF04, NCM05 แ ล ะ  NCM07) ที่ มี
ความสัมพันธ์ใกล้ชิดกับไก่พ้ืนเมืองที่มาจากประเทศจีน 
(AF512327: Liu et al., 2006) อินเดีย (GU902237: 
Singh and Kumar (unpublished) (EU847798: 
Kanginakudru et al., 2008) อี ยิ ปส์  ( EF586879: 
Singh and Kumar (unpublished) ญี่ ปุ่น (D82902: 
Fumihito et al., 1996) ลาว (AB007721: Nishibori 
et al., 2005) และประ เทศไทย  (D82907 และ 
D82900 : Fumihito et al., 1996) และแยกจาก 
outgroup ที่ เ ป็ น  Gallus varius (Fumihito et al., 
1996) ที่เป็นตระกูลของไก่ป่าชวาดังแสดงในภาพที่ 2  

560 bp 500 bp 
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ภาพที่ 2 Phylogenetic tree แสดงความหลากหลายทางพันธุกรรมของไก่พ้ืนเมือง ด้วยโปรแกรม Mega 6 ทํา
การวิเคราะห์ด้วยวิธี Neighbor - joining (NJ) และทดสอบความเช่ือมั่นด้วย Bootstrap จํานวน 1,000 ซ้ํา 
 

อภิปรายผลการวิจัยและข้อเสนอแนะ 
ความหลากหลายทางพันธุกรรม เป็นสิ่งสําคัญ

สําหรับการพัฒนาการทางด้านวิวัฒนาการของ
สิ่งมีชีวิต เป็นสิ่งจําเป็นสําหรับการปรับปรุงและ

คัดเลือกสายพันธ์ุ ไก่พ้ืนเมืองที่มีในปัจจุบันจัดอยู่ใน
ส กุ ล  Gallus ว ง ศ์  Phasianidae (Smith, 1 9 9 8)
และอลงกลด (2542) ได้รายงานไว้ว่า ต้นตระกูลของ
ไก่พ้ืนเมืองน้ันอยู่ในทวีปเอเชียตะวันออกเฉียงใต้ 

 NCM20

 NCM21

 NCM19

 NCM18

 NCM16

 NCM15

 NCF14

 NCF13

 NCF06

 AF512154 G. g. spadiceus China

 NCM17

 HM462088 G. g. gallus Vietnam

 NCF23

 HM462085 G. g. gallus Vietnam

 NCM02

 NCF22

 NCF08

 NCM09

 NCM10

 NCF11

 NCM12

 NCF01

 AF512327 G. g. gallus China

 GU902237 G. g. gallus India

 EF586879 G. g. gallus Egypt

 D82907 G. g. spadiceus Thailand 

 AB007721 G. g. spadiceus Lao

 NCM03

 D82902 G. g. gallus Japan

 D82900 G. g. gallus Thailand

 EU847798 G. g. murghi India

 NCM07

 NCF04

 NCM05

 D82897 G. g. bankiva Indonesia

 D82912 Gallus varius Indonesia 

99

74
39
32

59

69

70

35

55

31 

23 

97 

26 

99

63
62

91

62

0.01 

Clade 2 

Subclade 1-1 

Clade 1 

Subclade 1-2 
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ประกอบไปด้วยไก่ป่า 4 ชนิดได้แก่ ไก่ป่าสีแดง 
(Gallus gallus) ไก่ป่าซีลอน (Gallus lafayettii) ไก่
ป่าสีเทา (Gallus sonnerati) และไก่ป่าชวา (Gallus 
varius) สําหรับไก่ป่าสีแดง (Gallus gallus) แบ่ง
ออกได้เป็นชนิดย่อย 5 ชนิดคือ G. g. gallus, G. g. 
spadiceus, G. g. bankiva, G. g. marghi และ  G. 
g. jabouillei โ ด ยส่ ว น ใ หญ่  G. gallus พบกา ร
กระจายตัวอยู่ในประเทศจีน เวียดนาม และอินเดีย 
จัดเป็นไก่สายพันธ์ุด้ังเดิมและเป็นต้นตระกูลของไก่
บ้ านที่ เ ลี้ ย ง กัน เ ป็นสั ต ว์ เ ศ รษฐ กิจ ใน ปัจจุ บั น 
(Pramual et al., 2013)  

จากการศึกษาในครั้งน้ีพบว่า ไก่พ้ืนเมืองใน
พ้ืนที่จังหวัดอุตรดิตถ์ จัดอยู่ในไก่ป่าสีแดง ซึ่งเป็น
กลุ่มของ G. gallus ทั้งหมด ใกล้เคียงกับ G. gallus  
3 ชนิดย่อยคือ G. g. spadiceus (ของประเทศจีน 
ลาว และประเทศไทย) G. g. gallus (ของประเทศ
เวียดนาม จีน อินเดีย ญี่ปุ่น และอียิปต์) และ G. g. 
marghi (ของประเทศอินเดีย )  ซึ่ งสอดคล้องกับ
รายงานของ Pramual et al. (2013) ที่รายงานว่าไก่
พ้ืนเมืองส่วนใหญ่ เ ป็นสายพัน ธ์ุ  G. gallus และ
สอดคล้องกับการทดลองของ Liu et al. (2006) ที่
รายงานว่า ไก่พ้ืนเมืองน่าจะมีต้นกําเนิดมาจากจีน 
เวียดนาม พม่า ไทย และอินเดีย จาก phylogenetic 
tree (ภาพที่ 2) แสดงให้เห็นว่า ไก่พ้ืนเมืองที่พบใน
การศึกษาในครั้งน้ี และไก่พ้ืนเมืองจากประเทศไทยที่
ศึกษาโดย Fumihito et al. (1996) (D82907 และ 
D82900) มีความใกล้ชิดกันทางพันธุกรรมกับ G. g. 
spadiceusและ G. g. marghiและสอดคล้องกับการ
ทดลองของ Pramual et al. (2013) ที่รายงานว่าไก่
พ้ืนเมืองจากภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศ
ไทยมีความใกล้ชิดทางพันธุกรรมกับ G. gallus3 ชนิด
ย่ อ ย  (G. g. spadiceus, G. g. gallusและ  G. g. 

marghi) และแตกต่างจาก G. g. bankiva ประเทศ
อินโดนีเซีย 

จากการตรวจสอบสายวิวัฒนาการของไก่
พ้ืนเมืองที่ทําการศึกษาในครั้งน้ีสรุปได้ว่า จัดอยู่ใน
กลุ่ ม เ ดียว กัน  คือ  G. gallus แต่พบว่า  มีความ
หลากหลายทางพันธุกรรม เน่ืองจากในกลุ่มเดียวกัน
ยังสามารถแยกออกเป็น 2 กลุ่มย่อย โดยกลุ่มย่อยที่ 
1 เป็นไก่พ้ืนเมืองที่อยู่ในบริเวณอําเภอรอบนอกของ
จังหวัดอุตรดิตถ์ (ทองแสนขัน, อําเภอท่าปลา, อําเภอ
ฟากท่า, อําเภอบ้านโคก, อําเภอนํ้าปาด , อําเภอ 
ตรอน, อําเภอพิชัย) ส่วนในกลุ่มย่อยที่ 2 เป็นไก่
พ้ืนเมืองที่อยู่ในอําเภอเมือง การแยกเป็น 2 กลุ่มย่อย
น้ีแสดงให้ เห็นเป็นนัยถึงความหลากหลายของ
ประชากรไก่พ้ืนเมืองของจังหวัด อาจมีสาเหตุมาจาก
ความแตกต่างของพ้ืนที่ กลุ่มย่อยที่ 1 เป็นพ้ืนที่ห่าง
จากเมือง บางพ้ืนที่เป็นที่สูงและเป็นภูเขา ทําให้เรื่อง
ของการคมนาคมที่มีผลต่อการเคลื่อนย้ายไก่มีน้อย มี
การผสมเลือดชิด ส่วนกลุ่มย่อยที่ 2 พ้ืนที่อําเภอเมือง
ที่มีการคมนาคมสะดวก อาจเป็นสาเหตุให้มีการ
เคลื่อนย้ายไก่จากพ้ืนที่อ่ืนๆเข้ามาปะปน จึงมีความ
แตกต่างจากอําเภออ่ืนๆในจังหวัด รวมไปถึงความ
แตกต่างของการเลี้ยงในแต่ละพ้ืนที่ ซึ่งสอดคล้องกับ
การศึกษาของเฉลิมชัย (2546) ศึกษาการจําแนกสาย
พันธุ์ไก่พ้ืนเมืองในภาคตะวันออกเฉียงเหนือ พบว่า 
ความแตกต่างระหว่างไก่พ้ืนเมืองจังหวัดนครราชสีมา
และจังหวัดยโสธร กับจังหวัดเลย อาจมีสาเหตุมาจาก
ความแตกต่างของพ้ืนที่  

นอกจากน้ีผลการวิจัยที่ได้ยังสอดคล้องกับการ
ทดลองของ Berthouly-Salazar et al. (2010) ที่พบ
ความหลากหลายของไก่พ้ืนเมืองเวียดนามที่จัดอยู่ใน 
G. gallus แต่แยกออกได้เป็นหลายกลุ่มย่อยเช่นกัน 
และไก่พ้ืนเมืองเหล่าน้ีน่าจะมีแหล่งกําเนิดมาจาก
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ประเทศในแถบเอเ ชียตะวันออกเฉียงใ ต้  จาก 
Phylogenetic tree แ ส ด ง ใ ห้ เ ห็ น ว่ า  G. g. 
spadiceus, G. g. gallus และ G. g. marghi มีความ
ใกล้ชิดกันทางวิวัฒนาการกับไก่พ้ืนเมืองของประเทศ
ไทย แต่ไก่พ้ืนเมืองจากอินโดนีเซีย G. g. bankiva มี
สายวิวัฒนาการแยกออกไป แสดงให้เห็นว่า อาจไม่มี
ความเก่ียวข้องกันทางวิวัฒนาการกับไก่พ้ืนเมืองของ
ประเทศไทย (Fumihito et al., 1996; Liu et al., 
2006; Kanginakudru et al., 2008; Pramual et 
al., 2013)  

ผลการศึกษาครั้งน้ีเป็นงานแรกที่ วิเคราะห์
ความหลากหลายระดับดีเอ็นเอของไก่พ้ืนเมืองทั้ง 9 
อําเภอของจังหวัดอุตรดิตถ์ เพ่ือเป็นการสร้างฐานองค์
ความรู้ ในเ ชิงลึกที่ เ ก่ียวข้องกับดีเ อ็นเอในการ
ประยุกต์ใช้ประโยชน์ในการบริหารจัดการความ
หลากหลายทางชีวภาพในเชิงการพัฒนา  การ
ปรับปรุงสายพันธ์ุ และการอนุรักษ์พันธุกรรมของไก่
พ้ืนเมืองในระดับท้องถิ่น ยังต้องมีการเพ่ิมกลุ่ม
ประชากรในการศึกษา เพ่ือให้ทราบที่มาของสาย
วิวัฒนาการและข้อมูลความหลากหลายที่เกิดจาก
ความแตกต่างของแหล่งที่อยู่อาศัยว่ามีพันธุกรรม
เริ่มต้นมาเหมือนหรือแตกต่างกันในแต่ละแหล่งที่อยู่
เพ่ือบอกถึงลักษณะของไก่พ้ืนเมืองที่เป็นสัตว์ประจํา
ถิ่นได้ และเป็นข้อมูลพ้ืนฐานที่สําคัญในการวาง
แผนการปรับปรุงพันธ์ุ ซึ่งจะเป็นประโยชน์จาก
ทรัพยากรพันธุกรรมของไก่พ้ืนเมืองอย่างย่ังยืนต่อไป 

 
กิตติกรรมประกาศ 

งานวิจัยน้ีได้รับการสนับสนุนการวิจัยจาก 
สถาบันวิจัยและพัฒนา มหาวิทยาลัยราชภัฎอุตรดิตถ์
ขอขอบพระคุณสํานักงานปศุสัตว์จังหวัดอุตรดิตถ์ที่
ช่วยอํานวยความสะดวกในการติดต่อประสานงาน 

คณะสัตวแพทยศาสตร์ มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร์ 
วิทยาเขตกําแพงแสน ที่ เ อ้ืออํานวยสถานที่และ
อุปกรณ์ในการศึกษาด้านดีเอ็นเอ และเกษตรกรผู้
เลี้ยงไก่พ้ืนเมืองในจังหวัดอุตรดิตถ์ทุกท่านที่ให้ความ
ร่วมมือในการให้ข้อมูลและตัวอย่างเลือดไก่พ้ืนเมืองที่
ใช้ในการทําวิจัยในครั้งน้ี 
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