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บทคดัย่อ 
 

การศกึษาครั ÊงนีÊมีวตัถุประสงค์เพืÉอจําแนกชนิดปลาทีÉรวบรวมได้จากแหล่งนํÊาในพืÊนทีÉปกปักพนัธุกรรมพืช 
มหาวทิยาลยัพะเยาโดยใช้ดเีอน็เอบาร์โค้ดหรอืลําดบันิวคลโีอไทดข์องยนีไซโตโครมซอีอกซเิดสหน่วยย่อยทีÉ 1 (ยนี 
COI) พบว่า ดเีอน็เอบารโ์คด้สามารถจําแนกชนิดปลาจํานวน 11 ชนิดทีÉรวบรวมไดอ้ย่างถูกต้อง โดยมคีวามยาวเฉลีÉย
ของลําดบันิวคลโีอไทดป์ระมาณ 625 คู่เบส อยู่ในช่วง 591-639 คู่เบส และปลาชนิดเดยีวกนัมลีาํดบันิวคลโีอไทดข์อง
ยนี COI เพยีง 1 รปูแบบเท่านั Êน ในการศกึษาความสมัพนัธเ์ชงิววิฒันาการของลาํดบันิวคลโีอไทดข์องยนี COI ทั Êงหมด
ในปลาทั Êง 11 ชนิด พบว่า สามารถแบ่งกลุ่มของปลาไดเ้ป็น 3 กลุ่มใหญ่ๆ ตามระบบอนุกรมวธิาน คอื กลุ่มของปลาใน
อนัดบัเพอรซ์ฟิอรเ์มส ไซพรนิิฟอรเ์มส และซลิูรฟิอรเ์มส ซึÉงขอ้มูลทีÉไดจ้ากการศกึษาครั ÊงนีÊรวบรวมไวเ้ป็นฐานขอ้มูลดี
เอน็เอบารโ์คด้ของปลาในพืÊนทีÉปกปักพนัธุกรรมพชื มหาวทิยาลยัพะเยาต่อไป 
 

คาํสาํคญั: ดเีอน็เอบารโ์คด้, ยนีไซโตโครมซอีอกซเิดสหน่วยย่อยทีÉ 1, การจาํแนกชนิด, ปลา, มหาวทิยาลยัพะเยา 
 

Abstract 
 

The objective of this investigation was to identify the species of fish collected from water sources in plant 

genetic conservation area, University of Phayao by using DNA barcodes or the partial of COI nucleotide 

sequences. A total of 11 fish species were correctly identified through DNA barcoding. The average of COI 

sequence length was 625 bp, ranging from 591 to 639 bp. Fish of the same species revealed only one haplotype 

of COI sequence. Systematics and phylogenetics studies of nucleotide sequence in COI gene among 11 fish 

species indicated that the nodes of phylogenetic tree were typically divided fishes into 3 separated groups; 

Perciformes, Cypriniformes and Siluriformes. Collective data was conducted to store in database containing DNA 

barcodes for all fish in water sources in the plant genetic conservation area of the University of Phayao. 
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บทนํา 
 

มหาวทิยาลยัพะเยาตั Êงอยู่ทีÉตําบลแม่กา อําเภอ
เมือง จังหวัดพะเยา มีเนืÊอทีÉประมาณ 5,727 ไร่ ในปี 
พ.ศ. 2550 มหาวทิยาลยัพะเยาไดร้่วมสนองพระราชดาํริ
ในการดําเนินงานกบัโครงการอนุรกัษ์พนัธุกรรมพืชอนั
เนืÉองมาจากพระราชดาํรฯิ สมเดจ็พระเทพรตันราชสุดาฯ 
สยามบรมราชกุมาร ี(อพ.สธ.) โดยพืÊนทีÉปกปักพนัธุกรรม
พชื มหาวทิยาลยัพะเยาครอบคลุมแหล่งนํÊามากมาย ทั Êง
แหล่งนํÊาธรรมชาต ิไดแ้ก่ ห้วยทบัชา้ง ห้วยนาปอย และ
หว้ยหลวง เป็นต้น และทีÉมนุษย์สร้างขึÊน ได้แก่ อ่างเกบ็
นํÊาต่างๆ โดยแหล่งนํÊ าเหล่านีÊ เป็นแหล่งนํÊาใช้ภายใน
มหาวทิยาลยัพะเยา ซึÉงมคีวามหลากหลายของชนิดปลา
ค่อนขา้งสูง ศริลิกัษณ์ และสทิธศิกัดิ Í [5] ได้ศกึษาความ
หลากหลายของชนิดปลาในพืÊนทีÉปกปักพันธุกรรมพืช 
มหาวิทยาลัยพะเยา ในช่วงเดือนมีนาคมถึงเดือน
กนัยายน 2555 พบปลาทั Êงหมด 12 วงศ์ 26 สกุล 31 ชนิด 
โดยปลาในวงศ ์Cyprinidae พบมากทีÉสดุถงึ 14 ชนิด 

การจําแนกชนิดปลาจากลักษณะภายนอก
บางครั Êงอาจประสบกบัปัญหาตวัอย่างปลาทีÉได้มานั Êนไม่
สมบรูณ์ หรอือาจอยู่ในระยะพฒันาการต่างๆ เช่น ไข ่ลูก
ปลาวยัอ่อน หรอืวยัรุ่น เป็นต้น หรอืเป็นปลาทีÉมลีกัษณะ
ภายนอกใกล้เคียงกันมากๆ โดยเฉพาะปลาในวงศ ์
Cyprinidae ทีÉหลายชนิดมีลักษณะคล้ายคลึงกันมาก 
จําเป็นต้องอาศยันักอนุกรมวธิานปลาโดยเฉพาะในการ
จาํแนกชนิดปลา ปัจจุบนัมกีารนําเทคนิคทางอณูชวีวทิยา
มาใช้ร่วมด้วยในการจําแนกชนิดปลา ได้แก่ ดีเอ็นเอ
บาร์โค้ด (DNA barcoding) ซึÉงเป็นเครืÉองมอืทีÉใช้ในการ
จําแนกชนิดของสิÉงมชีวีติ โดยใช้ลําดบันิวคลโีอไทด์สาย
สั Êนๆ ของยนีบางชนิดทีÉอยู่บนไมโตคอนเดรยี ได้แก่ ยนี 
cytochrome C oxidase I (COI) [7] ทีÉมคีวามเป็นเอกลกัษณ์ 

เฉพาะตัวของสิÉงมีชีวิตแต่ละชนิด โดยมีความแตกต่าง
ภายในชนิดตํÉามาก สามารถใชใ้นการจําแนกชนิดปลาได ้
โดยดุจฤด ีและศริลิกัษณ์ [3] ศกึษาการจําแนกชนิดปลา
โดยใชด้เีอน็เอบารโ์คด้ในปลาจาํนวน 10 ชนิด ทีÉรวบรวม
ได้จากอ่างหลวง และอ่างเก็บนํÊ า 2 ในพืÊนทีÉปกปัก
พันธุกรรมพืช มหาวิทยาลัยพะเยา  พบว่า ดีเอ็นเอ

บาร์โค้ดสามารถจําแนกชนิดปลาทั Êง 10 ชนิดได้อย่าง
ถู ก ต้ อ ง  และจัด แบ่ งก ลุ่ ม ข อ งป ลาได้ ต าม ห ลัก
อนุกรมวิธาน นอกจากนีÊดีเอ็นเอบาร์โค้ดยังสามารถ
จําแนกชนิดปลาอืÉนๆ ได้อีกด้วย เช่น ปลาเสือตอ [1]     

ปลาซวิ [2] ปลาการต์ูน [12] เป็นตน้ 
ดังนั Êนการศึกษาครั ÊงนีÊจึงมีวัตถุประสงค์เพืÉอ

ศกึษาการใชด้เีอน็เอบารโ์คด้หรอืลําดบันิวคลโีอไทดข์อง
ยนี COI ในการจําแนกชนิดปลาทีÉรวบรวมได้จากแหล่ง
นํÊา 2 แหล่ง ในพืÊนทีÉปกปักพนัธุกรรมพืช มหาวทิยาลยั
พะเยา ได้แก่ อ่างนํÊาหน้าโรงเรียนสาธิตมหาวิทยาลัย
พะเยา และห้วยทับช้าง และศึกษาความสมัพันธ์เชิง
ววิฒันาการของปลาทีÉรวบรวมได้ ซึÉงขอ้มูลทีÉได้นีÊจะเกบ็
ไว้เป็นฐานขอ้มูลดเีอน็เอบารโ์ค้ดของปลาในพืÊนทีÉปกปัก
พนัธุกรรมพืชต่อไป โดยงานวิจยันีÊจดัทําขึÊนเพืÉอสนอง
พระราชดําริในโครงการอนุรักษ์พันธุกรรมพืชอัน
เนืÉองมาจากพระราชดาํรฯิ 
 

วสัดอุปุกรณ์และวิธีการศึกษา 
 

รวบรวมตวัอย่างปลาในพืÊนทีÉปกปักพนัธุกรรม
พชื มหาวทิยาลยัพะเยา จากแหล่งนํÊา 2 แหล่ง คอื อ่าง
นํÊาหน้าโรงเรยีนสาธติมหาวทิยาลยัพะเยา และห้วยทบั
ช้าง โดยใช้เครืÉองมอืประมงต่างๆ ได้แก่ อวน ข่าย แห 
และสวิง จากนั Êนทําการจําแนกชนิดปลาจากลักษณะ
ภายนอกด้วยคู่มือวิเคราะห์พันธุ์ปลาของ Nelson [9] 

และ Rainboth [10] แลว้ตดัครบีปลาทั Êงหมดไปแช่ในขวด
พลาสติกทีÉมเีอทานอลบรสิุทธิ Í เก็บไว้ทีÉอุณหภูมหิ้องทํา
การสกัดดีเอ็นเอด้วยวิธี phenol-chloroform extraction 

[11] และตรวจสอบคุณภาพโดยวิธี 1% agarose gel 

electrophoresis จากนั Êน นําดีเอ็นเอทีÉสกัดได้ไปเพิÉม
ปรมิาณยนี COI ด้วยปฏกิริยิา PCR โดยมปีรมิาตรรวม
ทั Êงหมด 25 ไมโครลิตร ประกอบด้วย dH2O ปริมาตร 
18.75 ไม โค รลิต ร , 10x Taq buffer ป ริม าต ร  2.25 

ไมโครลิตร, 50 mM MgCl2 ปริมาตร 1.25 ไมโครลิตร, 
0.01 mM COI primers ปริมาตร 1 ไมโครลิตร , 0.05 

mM dNTPs ปริมาตร 0.5 ไมโครลิตร, 0.625 unit Taq 

DNA Polymerase และดเีอน็เอทีÉสกดัได้ ปรมิาตร 0.5-2 
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พลาสตกิทีม่เีอทานอลบรสิทุธิ ์เกบ็ไวท้ีอุ่ณหภมูหิอ้ง ทาํ



 

ไมโครลติร [15] และมสีภาวะการควบคุมอุณหภูมจิาํนวน 
35 รอบ ดงันีÊ อุณหภูม ิ94 องศาเซลเซยีส เป็นเวลา 30 
วนิาที, 45 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 30 วินาที และ 72 
องศาเซลเซยีส เป็นเวลา 1 นาท ีซึÉงลําดบันิวคลีโอไทด์
ของไพรเมอรท์ีÉใชใ้นการศกึษาครั ÊงนีÊไดจ้ากการศกึษาของ 
Ward et al. [15] โดยใชใ้นอตัราสว่นทีÉเท่ากนั ดงันีÊ 
 

FishF1  5’-TCAACCAACCACAAAGACATTGGCAC-3’ 

FishF2  5’-TCGACTAATCATAAAGATATCGGCAC-3’ 

FishR1  5’-TAGACTTCTGGGTGGCCAAAGAATCA-3’ 

FishR2  5’-ACTTCAGGGTGACCGAAGAATCAGAA-3’ 
 

จากนั Êนนําผลผลิต PCR ทีÉได้มาทําให้บริสุทธิ Í
ด้วย  HiYield™ Gel/PCR DNA Fragments Extraction 

kit (RBC Bioscience Corp., Taiwan) และตรวจสอบ
คุณภาพด้วยวิธี 1% agarose gel electrophoresis นํา
ผลผลติ PCR ทีÉบรสิุทธิ Íไปตรวจหาลําดบั นิวคลีโอไทด์
ของยนี COI ทางดา้นปลาย 5’ โดยใช ้Thermo Sequence 

Fluorescent Labeled Primer Cycle Sequencing kit 

(Amersham Pharmacia Biotech, USA) จากนั Êนนําลําดับ
นิวคลโีอไทดท์ีÉไดไ้ปเปรยีบเทยีบความคลา้ยคลงึกบัลาํดบั 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

นิวคลีโอไทด์ของสิÉงมีชีวิตต่างๆ ในฐานข้อมูล GenBank    

ด้ วยโป รแกรม  blastn (http://www.ncbi.nlm.nih.gov) [6] 

และ BOLD (http://www.boldsystems.org) ศึกษารูปแบบ
ของลําดบันิวคลีโอไทด์ของยีน COI ในปลาแต่ละชนิด
ดว้ยโปรแกรม ClustalW [14] และนําลําดบันิวคลโีอไทด์
ของยีน COI ในช่วงบรเิวณเดียวกนัมาศึกษาความสมัพนัธ์
เชิงววิฒันาการโดยสร้าง phylogenetic tree ด้วยโปรแกรม 
MEGA version 4.0 [13] วิธี  Unweighted Pair Group 

Method with Arithmetic Mean (UPGMA) โดยกําหนดค่า 
Bootstrap ทีÉ 1000 replicates 

 

ผลการศึกษา 
 

จากการรวบรวมชนิดปลาจากแหล่งนํÊาทั Êงสอง
แหล่ง คอื อ่างนํÊาหน้าโรงเรยีนสาธติมหาวทิยาลยัพะเยา 
พบปลาทั Êงหมด 2 อนัดบั 2 วงศ ์3 ชนิด และหว้ยทบัชา้ง 
พบปลาทั Êงหมด 3 อนัดบั 6 วงศ ์8 ชนิด โดยพบปลาทีÉมี
สถานภาพมแีนวโน้มใกล้สูญพนัธุ์ (vulnerable) 1 ชนิด 
คอื ปลาดุกดา้น (Clarias batrachus) (ตารางทีÉ 1) 
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ผลผลติ PCR ทีบ่รสิุทธิไ์ปตรวจหาลําดบันิวคลโีอไทด์



 

ตารางทีÉ  1 ชนิดปลาทีÉรวบรวมได้จากอ่างนํÊาหน้าโรงเรยีนสาธิตมหาวิทยาลยัพะเยา และห้วยทับช้าง ในพืÊนทีÉปกปัก
พนัธุกรรมพชื มหาวทิยาลยัพะเยา 

อนัดบั วงศ ์ ชืÉอวิทยาศาสตร ์ ชืÉอไทย 
อ่างนํÊาหน้าโรงเรียน
สาธิตมหาวิทยาลยั

พะเยา (ตวั) 

ห้วยทบั
ช้าง (ตวั) 

1. Cypriniformes Cyprinidae Labeo rohita ปลายีÉสกเทศ 2 - 

  Barbonymus altus ปลาตะเพยีนทอง 1 - 

  Barbonymus gonionotus ปลาตะเพยีนขาว - 2 

2. Siluriformes Clariidae Clarias batrachus ปลาดุกดา้น - 2 

3. Perciformes Cichlidae Oreochromis niloticus ปลานิล 1 - 

  Oreochromis aureus ปลาหมอเทศขา้งลาย - 1 

  Oreochromis mossambicus ปลาหมอเทศ - 1 

 Channidae Channa gachua ปลากา้ง - 2 

  Channa striata ปลาช่อน - 2 

 Osphronemidae Trichopodus trichopterus ปลากระดีÉหมอ้ - 1 

 Ambassidae Parambassis sp. ปลาแป้นแกว้ - 2 
 

 

ตารางทีÉ  2 การเปรยีบเทียบความคล้ายคลึงของลําดับนิวคลีโอไทด์ของยีน COI ในปลาทีÉรวบรวมได้จากพืÊนทีÉปกปัก
พนัธุกรรมพชื มหาวทิยาลยัพะเยา บนฐานขอ้มลู GenBank และ BOLD (ขอ้มลู ณ เดอืนมถุินายน 2557) 
หมายเลข 
ตวัอย่าง ชนิดปลา 

ความยาวของลาํดบั 
นิวคลีโอไทด ์(คู่เบส) 

การจาํแนกชนิดบนฐานข้อมลู (% Similarity) 
GenBank BOLD 

อ่างนํÊาหน้าโรงเรียนสาธิตมหาวิทยาลยัพะเยา 
UP053001 Labeo rohita 627 L. rohita (99%) L. rohita (100%) 
UP053101 Barbonymus altus 630 B. altus (99%) B. altus (100%) 
UP053301 Oreochromis niloticus 630 O. niloticus (100%) O. niloticus (100%) 
ห้วยทบัช้าง 
UP056501 Barbonymus gonionotus 630 B. gonionotus (100%) B. gonionotus (100%) 
UP056901 Clarias batrachus 627 C. batrachus (100%) C. batrachus (100%) 
UP057201 Oreochromis aureus 630 O. aureus (99%) O. aureus (100%) 
UP057202 Oreochromis mossambicus 630 O. mossambicus (100%) O. mossambicus (100%) 
UP057001 Channa gachua 630 C. gachua (95%) C. gachua (100%) 
UP057101 Channa striata 630 C. striata (99%) C. striata (100%) 
UP056601 Trichopodus trichopterus 639 T. trichopterus (100%) T. trichopterus (100%) 
UP056701 Parambassis sp. 591 Pseudambassis ranga (93%) - 
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จากการเพิÉมปริมาณยีน COI ด้วยปฏิกิริยา 
PCR พบว่าสามารถเพิÉมปรมิาณยนีไดใ้นปลาทุกตวัอย่าง 
และเมืÉอตรวจสอบลําดับนิวคลีโอไทด์ทีÉได้ พบว่าปลา   

แต่ละชนิดมีความยาวของลําดับนิวคลีโอไทด์ของยีน 
COI ต่างๆ กนั (ตารางทีÉ 2) โดยมคีวามยาวเฉลีÉยประมาณ 
625 คู่เบส อยู่ในช่วง 591-639 คู่เบส และลําดบันิวคลโีอ
ไทด์ของยีน COI ของปลาชนิดเดียวกันจะไม่มีความ
แตกต่างกนั หรอืมเีพยีง 1 haplotype เท่านั Êน 

จากการเปรยีบเทยีบความคลา้ยคลงึของลําดบั
นิวคลโีอไทด์ของยนี COI ของปลาทุกชนิดกบัสิÉงมชีวีิต
ต่างๆ ในฐานข้อมูล พบว่า ทั Êงในฐานข้อมูล GenBank 

และ BOLD ยังไม่มีการรายงานลําดับนิวคลีโอไทด์     
ของยนี COI ในปลาเพยีง 1 ชนิดเท่านั Êน คอื ปลาแป้นแกว้ 
(Parambassis sp.) (ตารางทีÉ 2) ซึÉงเป็นคนละชนิดกับ   
ทีÉรายงานโดยดุจฤดี และศิริลักษณ์  [3] ทีÉ เป็นชนิด 

Parambassis siamensis เนืÉองจากมลีําดบันิวคลโีอไทด์
ของยีน  COI แตกต่ างกัน  76 คู่ เบส  คิด เป็น  12.9 

เปอรเ์ซน็ต ์จงึทาํใหส้ามารถเพิÉมขอ้มลูของลาํดบันิวคลโีอ
ไทดข์องยนี COI ในฐานขอ้มลูทั ÊงสองนีÊได ้

เมืÉอนําลําดบันิวคลโีอไทด์ของยนี COI ในช่วง
บรเิวณเดยีวกนัของปลาทั ÊงหมดทีÉรวบรวมไดจ้ากทั Êงสอง
แหล่งนํÊามาศกึษาความสมัพนัธ์เชงิววิฒันาการโดยการ
สร้าง Phylogenetic tree พบว่า ลําดบันิวคลโีอไทด์ของยีน 
COI สามารถแบ่งปลาทั Êง 11 ชนิดออกเป็น 3 กลุ่มใหญ่  ๆไดแ้ก่ 
กลุ่มของปลาในอันดับ Perciformes (ปลานิล ปลาหมอเทศ  
ปลาหมอเทศขา้งลาย ปลากระดีÉหม้อ ปลาแป้นแก้ว ปลาก้าง 
และปลาช่อน) Cypriniformes (ปลาตะเพียนขาว ปลาตะเพียนทอง 
และปลายีÉสกเทศ) และ Siluriformes (ปลาดุกด้าน) ซึÉง
สอดคลอ้งกบัการจาํแนกชนิดปลาตามระบบอนุกรมวธิาน
ของ Nelson [9] (ภาพทีÉ 1) 

 

 

 
 

ภาพทีÉ  1 Phylogenetic tree ของลําดับนิวคลีโอไทด์ของยีน COI จากปลาจํานวน 11 ชนิดทีÉรวบรวมจากพืÊนทีÉปกปัก
พนัธุกรรมพชื มหาวทิยาลยัพะเยา 
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วิจารณ์และสรปุผล 
 

จากการศกึษาความยาวของลาํดบันิวคลโีอไทด์
ของยีน COI ของปลาทั Êง 11 ชนิด พบว่า มีความยาว
เฉลีÉยประมาณ 625 คู่เบส ซึÉงมีความยาวใกล้เคียงกับ
การศึกษาในปลาเสือตอ [1] ปลาเศรษฐกิจ 5 ชนิดใน 
แม่นํÊ าปิง [4] ทีÉทําการตรวจหาลําดับนิวคลีโอไทด์ของ
ผลผลติ PCR เพยีงทศิทางเดยีวเท่านั Êน คอื ทศิทางดา้น
ปลาย 5’ ซึÉงแตกต่างจากการศกึษาของ Ward et al. [15]   
ทีÉเป็นการตรวจหาลําดบันิวคลโีอไทด์ของผลผลติ PCR 

ทั Êงดา้นปลาย 5’ และ 3’ โดยลําดบันิวคลโีอไทดท์ีÉมคีวาม
ยาวมากกว่า 250 คู่ เบส ก็เพียงพอแล้วทีÉจะประสบ
ความสาํเรจ็ในการจาํแนกชนิดไดม้ากกว่า 95 เปอรเ์ซน็ต ์[8] 

นอกจากนีÊลําดบันิวคลีโอไทด์ของยีน COI ใน
ปลาชนิดเดียวกันจะไม่มีความแตกต่างกัน เนืÉองจาก     
ดีเอ็นเอบาร์โค้ดเป็นลกัษณะเฉพาะของสิÉงมีชีวิตแต่ละ
ชนิด โดยมีความแตกต่างภายในชนิดตํÉามาก Ward et 

al. [15] ศกึษาลําดบันิวคลโีอไทดข์องยนี COI หรอืดเีอน็
เอบาร์โค้ดในปลาทะเลจํานวน 207 ชนิด พบว่า ปลา
ชนิดเดียวกันมีความแตกต่างภายในชนิดเพียง 0.39 

เปอรเ์ซน็ตเ์ท่านั Êน 

เมืÉอศกึษาความสมัพนัธเ์ชงิววิฒันาการโดยการ
สร้าง phylogenetic tree จากลําดับนิวคลีโอไทด์ช่วง
บริเวณเดียวกันของยีน COI ทีÉมีความยาว 535 คู่เบส
จากปลาทั Êง 11 ชนิดทีÉไดจ้ากการทาํ Multiple Sequence 

Alignment ด้วยโปรแกรม ClustalW พบว่า สามารถจดั 
แบ่งปลาออกเป็น 3 กลุ่มใหญ่ๆ ตามระบบอนุกรมวธิาน 
ซึÉงจากภาพทีÉ 1 จะเหน็ได้ว่าปลาในอนัดบั Cypriniformes 
มีความใกล้ชิดกับปลาในอันดบั Siluriformes มากกว่า
ปลาในอันดับ  Perciformes เนืÉ องจากปลาในอันดับ 
Cypriniformes แ ล ะ  Siluriformes ถู ก จั ด ใ ห้ อ ยู่ ใ น 
Supercohort Clupeocephala เหมือนกัน เนืÉ องจากมี
ลักษณะร่วมคือการมีข้อกระดูกสันหลังข้อแรกๆ 
เปลีÉยนเป็นอวยัวะช่วยในการฟังเสยีง เรยีกว่า weberian 

apparatus ในขณะทีÉปลาในอนัดับ Perciformes ถูกจัด
อยู่ใน Supercohort Neoteleostei นั Éนเอง [9] 

นอกจากนีÊลําดบันิวคลโีอไทด์ของยีน COI ยงั
สามารถจําแนกกลุ่มของปลาได้ถึงระดบัครอบครวัและ
สกุลได้อกีด้วย โดยปลานิล ปลาหมอเทศ และปลาหมอ
เทศข้างลายถูกจดัให้อยู่ในกลุ่มเดียวกนั เนืÉองจากเป็น
ปลาทีÉอยู่ในครอบครวั Cichlidae และสกุล Oreochromis 
เดยีวกนั 

ดงันั Êนจะเห็นได้ว่า ลําดบันิวคลีโอไทด์ของยีน 
COI หรอืดเีอน็เอบารโ์คด้ เป็นเครืÉองมอืทีÉมปีระสทิธภิาพ
สงูในการจําแนกชนิดปลา และการจดัแบ่งกลุ่มของปลา
ไดอ้ย่างถูกต้องตามหลกัอนุกรมวธิาน ซึÉงขอ้มูลทีÉไดจ้าก
การศึกษานีÊจะถูกรวบรวมไว้เป็นฐานข้อมูลดีเอ็นเอ
บ าร์ โค้ ด ข อ งป ลาในพืÊ น ทีÉ ป ก ปั กพั น ธุ ก รรมพื ช 
มหาวทิยาลยัพะเยาต่อไป 
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