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บทคดัย่อ 

วเิคราะหค์วามแปรปรวนทางพนัธุกรรมใน
ประชากรปลากะพงขาวจากแหล่งเพาะพนัธุ์ 5 
ประชากร คือ ประชากรพ่อแม่พนัธุ์ของศูนย์วิจัย
แ ล ะ พั ฒ น า ป ร ะ ม ง ช า ย ฝ ั ่ง ก ร ะ บี่  ต รั ง 
นครศรธีรรมราช ระยอง และประชากรลูกพนัธุ ์โดย
ใชเ้ทคนิคเครื่องหมายพนัธุกรรมไมโครแซทเทลไลท ์
จ านวน 12 ต าแหน่งพบความหลากหลายของแอลลี
ลสูงสุด 13 แอลลีล ที่ต าแหน่ง LcaM27F 

 

 

(AF404089) และพบ monomorphism ทีต่ าแหน่ง 
LcaM06 (AF404075) ขอ้มูลความผนัแปรทาง
พนัธุกรรม ซึง่ประกอบดว้ยค่าเฉลีย่ต่อต าแหน่งของ 
averaged number of alleles (Na), effective 
number of alleles (Ae), allelic richness (R) และ
เฮเทอโรไซโกซิตี ในรูปค่าสังเกต (Ho) และค่า
คาดคะเน (He) มคี่า Na = 4.0000–4.5000, Ae = 
2.5567–3.0091, R = 3.4510–3.8841, Ho = 0.5627– 
0.6278 และ He = 0.5391–0.6092 ตามล าดบั ผล
การวิเคราะห์รวมทุกต าแหน่งระบุว่า ประชากร



167   Thai J. Genet. 2012, 5(2) : 166-182                                                                    พนม กระจา่งพจน์ สอดศขุ และคณะ 

ระยองและประชากรลูกพันธุ์ มีการเบี่ยงเบนจาก
สมดุลฮาร์ดีไวน์เบิร์ก (PHWE>0.05) ปริมาณความ
แปรปรวนทางพนัธุกรรมทีว่เิคราะห์ได้ อยู่ในระดบั
เดยีวกนัทัง้ 5 ประชากร และอยู่ในระดบัต ่ากว่าที่
เคยมีการศึกษาในปลากะพงขาวของไทย ทัง้ใน
ประชากรธรรมชาติ และประชากรเพาะเลี้ยง การ
วิเคราะห์โครงสร้างความสมัพันธ์ทางพันธุกรรม 
และผลการวเิคราะหค์วามแตกต่างระหว่างประชากร
ระบุว่า ทัง้ 5 ประชากรมีพันธุกรรมอยู่ในกลุ่ม
เดียวกัน แต่มีความแตกต่างทางพันธุกรรมของ
ประชากรภายในกลุ่มเดยีว จากการวเิคราะหค์วาม
แตกต่างในทุกคู่ประชากร ผนวกกับข้อมูลพันธุ์
ประวัติของแต่ละประชากร ท าให้ทราบความ
แตกต่างระหว่างประชากรโดยละเอยีด และเขา้ใจถงึ
ส า เ ห ตุ ที่ ป ร ะ ช า ก ร มี ก า ร เ ป ลี่ ย น แ ป ล ง ใ น
องคป์ระกอบทางพนัธุกรรม จากผลการศกึษาที่ระบุ
ว่าความหลากหลายทางพนัธุกรรมในประชากรปลา
กะพงขาวจากแหล่งเพาะพันธุ์ 5 ประชากร มี
ปริมาณต ่ากว่าในประชากรธรรมชาติ จึงสมควร
สร้างประชากรพ่อแม่พันธุ์ เพื่อยกระดับความ
หลากหลายทางพนัธุกรรมให้สูงขึน้ และมคีุณภาพ
ทางพนัธุกรรมที่สมบูรณ์ส าหรับการเพาะเลี้ยงใน
ประเทศไทย 
 
ABSTRACT 

Genetic variation based on 
microsatellite markers was comparatively 
analysed among 5 hatchery populations of 
Asian seabass, Lates calcarifer (BLOCH, 1790). 
Four populations were from the broodstocks of 
Krabi, Trang, Nakhon Si Thammarat and 
Rayong Coastal Fisheries Research and 
Development Center, and one population is the 

progeny. From the 12 microsatellite loci 
screened, LcaM27F (AF404089) was found to 
be the most polymorphic locus with 13 variant 
alleles, whereas LcaM06 (AF404075) was 
found to be the only monomorphic. Genetic 
variabilities per locus including averages 
number of alleles (Na), effective number of 
alleles (Ae), allelic richness (R), observed 
heterozygosity (Ho) and expected heterozygousity 
(He) were Na = 4.0000–4.5000, Ae = 2.5567–
3.0091, R = 3.4510–3.8841, Ho = 0.5627–
0.6278 and He = 0.5391–0.6092, respectively. 
When all loci were analysed, the population 
from Rayong and the progeny were found to 
deviate from Hardy-Weinberg equilibrium 
(PHWE>0.05). However, the levels of genetic 
variation observed in all 5 populations were 
similar, and were lower than the level of wild 
and hatchery populations in Thailand reported 
by previous studies. Analyses of genetic 
structure and differences among populations 
showed that the 5 populations can be 
genetically classified as a single group, with 
genetic differences between populations within 
the group. Results from the analyses of each 
pair of populations together with each 
populations’ pedigree revealed differences of 
the populations in details and reasons leading 
to their changes in their genetic composition. 
Due to low genetic diversity level in the 5 
hatchery populations of Asian seabass 
compared to that of wild populations, a 
recommendation is that founding populations of 
Asian seabass broodstock should have higher 
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level of genetic diversity to obtain good quality 
and high potential broodstock for Thai 
aquaculture. 
 
ค าส าคญั: ปลากะพงขาว, Lates calcarifer, ความ
แปรปรวนทางพนัธุกรรม, ไมโครแซทเทลไลท ์
Keywords: Asian seabass, Lates calcarifer, 
genetic variation, microsatellite 
 

บทน า 
ปลากะพงขาว หรอื Asian seabass มชีื่อ

ระบุตาม FAO ว่า Barramundi, Lates calcarifer 
(Bloch, 1790) (Rainboth, 1996; Larson, 1999) 
เป็นปลาขนาดใหญ่ ที่จ ัดว่ามีความส าคัญทาง
เศรษฐกจิอกีชนิดหนึ่งของไทย เนื่องจากเป็นปลาที่
เลีย้งง่าย โตเรว็ เนื้อมรีสชาตดิ ีสามารถอาศยัอยู่ได้
ทัง้ในน ้าจดื น ้ากร่อย และน ้าเคม็ จงึเป็นทีน่ิยมเลีย้ง
กันอย่างแพร่หลาย โดยเฉพาะในเขตจังหวัด
ชายทะเลของประเทศ ปจัจุบันประเทศไทยมี
ความสามารถในการเพาะพนัธุ์ปลากะพงขาว เพื่อ
เลี้ยงในประเทศและส่งขายยังต่างประเทศได้เป็น
จ านวนมาก จากสถิติการประมงแห่งประเทศไทย 
พ.ศ. 2552 (ศูนย์สารสนเทศ กรมประมง, 2554) 
ระบุว่า  ปริมาณผลผลิตปลากะพงในปี 2552 
ทัง้หมดมีประมาณ 14,900 ตัน มีมูลค่า 1,708.3 
ล้านบาท ซึ่งในจ านวนนี้อาจกล่าวได้ว่า เกือบ
ทัง้หมดเป็นผลผลิตจากการเพาะเลี้ยง เพราะใน
ปรมิาณและมลูค่าดงักล่าว มาจากผลผลติทีเ่ป็นการ
จบัจากทะเลเพยีง 78 ตนั เท่านัน้ 

ในการเพาะเลี้ยงสตัวน์ ้านัน้ เป็นที่ทราบดี
ว่าการให้ความสนใจดูแลในเรื่องของการบริหาร
จดัการพ่อแม่พันธุ์ (broodstock management) 
และการด ารงรกัษาพนัธุ์ตามหลกัวชิาการทางพนัธุ
ศาสตร์ เ ป็นสิ่งจ า เ ป็น ซึ่งต้องใช้ทัง้พื้นที่และ

 

ค่าใช้จ่ายในการด าเนินงานสูง ประกอบกับปลา
กะพงขาวมพีฤติกรรมในการเปลี่ยนเพศจากเพศผู้
เป็นเพศเมีย จึงเพิ่มความยุ่งยากในการดูแลเก็บ
รกัษาและจัดการพ่อแม่พนัธุ์มากยิ่งขึ้นไปอีก แต่
ดว้ยเหตุที่ปลากะพงขาว ยงัสามารถขายได้ราคาดี
และเป็นทีต่อ้งการของตลาด จงึท าใหผู้ผ้ลติลูกพนัธุ์
ปลากะพงขาวส่วนใหญ่ สนใจแต่เพยีงการผลติลูก
ปลาให้เพียงพอต่อความต้องการของผู้เลี้ยง โดย
มไิดค้ านึงถงึเรื่องพนัธุกรรมของประชากร หรอืสาย
พนัธุท์ีใ่ชเ้ป็นพ่อแม่พนัธุ ์หรอืการบรหิารจดัการพ่อ
แม่พันธุ์ และการด ารงรักษาพันธุ์ตามหลักพันธุ
ศาสตรท์ีด่ ีทัง้ทีก่ารด าเนินงานดงักล่าวเป็นปจัจยัที่
ส าคญัยิง่ต่อความยัง่ยืนของการเพาะเลี้ยงสตัว์น ้า
ทุกชนิด 
 

การด าเนินงานเพื่อการบรหิารจดัการดา้น
พนัธุกรรม ของประชากรพ่อแม่พนัธุท์ีเ่หมาะสมและ
ถูกตอ้ง สมควรเริม่ตน้ดว้ยการประเมนิคุณภาพหรอื
ศกัยภาพทางพนัธุกรรม ของประชากรหรอืสายพนัธุ์
จากข้อมูลที่ระบุความหลากหลาย หรอืความ
แปรปรวนทางพนัธุกรรม เพราะความหลากหลาย
หรือความแปรปรวนทางพันธุกรรมคือแหล่ง
ทรพัยากรพนัธุกรรมพื้นฐาน ที่เป็นปจัจยัส าคญัยิง่
ต่อความส าเร็จในการเพาะเลี้ยงและปรบัปรุงพนัธุ์
ส ัตว์น ้ า  เ ป็นที่ทราบดีว่ าภายใต้กิจกรรมการ
เพาะเลีย้งและปรบัปรุงพนัธุส์ตัวน์ ้านัน้ องคป์ระกอบ
ทางพนัธุกรรมของประชากรจะเปลี่ยนไป เมื่อการ
เพาะพนัธุม์กีารคดัเลอืก (selective breeding) เขา้
ไปเกี่ยวขอ้ง โดยจะมีปรมิาณลดลงทุกครัง้ที่มีการ
เพาะพนัธุแ์ต่ละรุ่น (Allendorf and Ryman, 1987) 
ดงันัน้ปริมาณความแปรปรวนทางพนัธุกรรม หรือ
ทรพัยากรพนัธุกรรมพื้นฐานที่ส าคญัยิง่นี้ สามารถ
ลดลงและสูญเสียไปได้ตลอดเวลา ถ้าไม่มีการ
บริหารจดัการที่ถูกต้องและเหมาะสม โดยเฉพาะ
อย่างยิง่ในปลากะพงขาว ซึง่เป็นปลาทีม่คีวามดกไข่
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สงูและใชว้ธิผีสมพนัธุห์มู่ (mass spawning) ในการ
เพาะพันธุ์  จึง เป็นไปได้สูงที่องค์ประกอบทาง
พนัธุกรรมจะเสื่อมโทรมลงในปลารุ่นถดัไป ถ้าไม่มี
การจดัการพ่อแม่พนัธุแ์ละการผสมพนัธุท์ีเ่หมาะสม
หรอืดพีอ จากรายงานของ Lewis et al. (2006) 
ระบุว่า ประชากรปลากะพงขาวจากโรงเพาะฟกั 2 
แห่ ง ในประเทศออสเตรเลียซึ่ งมีค่ า  effective 
population size ต ่า มพีนัธุกรรมระหว่างพ่อแม่ที่
ถ่ายทอดสู่รุ่นลูกในสัดส่วนที่แตกต่างกัน รวมถึง
อัตรารอดของลูกปลา และการคัดขนาดลูกปลา
ส าหรบัเลีย้งเป็นพ่อแม่พนัธุใ์นรุ่นถดัไป ลว้นมผีลท า
ใหค้วามแปรปรวนทางพนัธุกรรมในประชากรลดลง
ทัง้สิน้ 

การประเมินศกัยภาพทางพนัธุกรรมของ
ประชากร จากขอ้มูลทีร่ะบุปรมิาณความแปรปรวน
ทางพนัธุกรรม สามารถศกึษาวเิคราะหไ์ดโ้ดยใช้
เทคนิคเครื่องหมายพนัธุกรรมไมโครแซทเทลไลท ์
(microsatellite genetic marker) ปจัจุบนัไดม้กีาร
พัฒนาและรายงานไพรเมอร์ส าหรับการศึกษา
วเิคราะห ์ดว้ยเทคนิคเครื่องหมายพนัธุกรรมไมโคร 
แซทเทลไลท ์ในปลากะพงขาวไวม้ากกว่า 80 คู่ไพร
เมอร ์ (Yue et al., 2002; Zhu et al., 2006) ซึง่
สามารถใช้วเิคราะห์ไมโครแซทเทลไลท์ ที่มีความ
หลากรูปแบบทางพันธุกรรม  (genotypic 
polymorphism) ในปลากะพงขาวได้เป็นอย่างด ี
และท าใหท้ราบถงึขอ้มลูความหลากหลายหรอืความ
แปรปรวนทางพนัธุกรรม ที่มปีระโยชน์อย่างยิง่ต่อ
การบริหารจดัการสายพนัธุ์ การคดัเลือกปรบัปรุง
พนัธุ์ และการใช้ประโยชน์อย่างยัง่ยนืในประชากร
ธรรมชาต ิ(Norris et al., 1999; Kim et al., 2004; 
Lui and Cordes, 2004) 

ด้วยเหตุผลดงักล่าว จึงสมควรวิเคราะห์
ความแปรปรวนทางพันธุกรรม ในประชากรปลา
กะพงขาวจากแหล่งเพาะพนัธุ์ โดยใช้เครื่องหมาย

พนัธุกรรมไมโครแซทเทลไลท์ เพื่อให้ได้ข้อมูลที่
สามารถระบุคุณภาพ หรอืศกัยภาพของประชากร 
หรอืสายพนัธุท์ีใ่ชเ้ป็นพ่อแม่พนัธุ ์ในการเพาะเลีย้ง
และปรบัปรุงพนัธุ์ รวมทัง้การบรหิารจดัการพ่อแม่
พันธุ์  และการด ารงรักษาพันธุ์ที่ถู กต้องและ
เหมาะสมต่อไป 
 

อปุกรณ์และวิธีการ 
ตวัอย่างท่ีใช้ในการศึกษา การเกบ็ตวัอย่าง และ
สกดัดีเอน็เอ 

การศกึษาครัง้นี้ใช้ตัวอย่างปลากะพงขาว
จาก 5 ประชากร (Table 1) ตัวอย่าง 3 ประชากร 
เป็นปลาจากประชากรพ่อแม่พนัธุ ์ของศูนยว์จิยัและ
พั ฒ น า ป ร ะ ม ง ช า ย ฝ ั ง่ ก ร ะ บี่  ต รั ง  แ ล ะ
นครศรธีรรมราช ปลาเหล่าน้ีเลีย้งรวมกนัอยู่ทีศู่นยฯ์ 
กระบี ่โดยปลาแต่ละตวัติดเครื่องหมาย PIT Tag 
ตวัอย่างจากประชากรพ่อแม่พนัธุ์อีก 1 ประชากร 
เป็นพ่อแม่พันธุ์ของศูนย์วิจัยและพัฒนาประมง
ชายฝ ัง่ระยอง ซึ่งเลี้ยงอยู่ที่ศูนย์ฯ ระยอง สุดท้าย
ได้แก่ตัวอย่างจากประชากรลูกพันธุ์ที่ผลิตโดย
ศนูยฯ์ กระบี ่

เกบ็ตวัอย่างเลือดและครีบจากปลากะพง
ขาว 5 ประชากร (Table 1 )  แยกใส่ ในหลอด 
(microtube) 1 หลอด/ตวัอย่าง ไม่ใหป้ะปนกนั เตมิ 
heparin ลงไปในหลอดตวัอย่างเลอืดเพื่อป้องกนั
เลือดแขง็ตัว และเริ่มขัน้ตอนการสกดัดีเอ็นเอโดย
ทนัทีเมื่อเดินทางถึงห้องปฏิบตัิการ ส่วนตัวอย่าง
ครบีเกบ็ในหลอดที่ม ี95% ethanol บรรจุอยู่ โดย
เกบ็รกัษาไวท้ีอุ่ณหภูมหิอ้งเพื่อรอการสกดัดเีอน็เอ 

สกัดดีเอ็นเอจากตัวอย่างเลือด และครีบ 
โดยประยุกต์จากวธิกีารของ Boom et al. (1990), 
Höss and Pääbo (1993), Höss (1994) และ 
Kemp et al. (2006) โดยใชฟี้นอลคลอโรฟอรม์และ
ใช ้silica ร่วมกบั extraction buffer ในการสกดั น า
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ดีเอ็นเอที่สกัดได้ไปผ่านขัน้ตอนการตรวจสอบ
คุณภาพ และวดัปรมิาณดเีอน็เอ ตามวธิกีารที ่พนม 

และคณะ (2552) ไดร้ายงานไว ้
 

 
Table 1 Information of each stock, sources and sample size. 

Sample/stock Stock/population information Source/station 
Sample 

size 
Krabi Coastal Fisheries 
Research and Development 
Center 

The Krabi broodstock was produced for few 
generations from fish originally from the wild 
area of Satun province. The original wild 
fish were collected and reared in cage by 
Satun local people. 

Krabi Coastal 
Fisheries Research 
and Development 
Center 

30 

Trang Coastal Fisheries 
Research and Development 
Center 

The Trang broodstock was produced for 
many generations from fish with unclear 
original. There might be an introduction of 
some fish into the stock from Nakhon Si 
Thammarat and Satun Coastal Fisheries 
Research and Development Centers. Some 
original and introduced fish might have 
been collected from the wild. 

Krabi Coastal 
Fisheries Research 
and Development 
Center 

16 

Nakhon Si Thammarat 
Coastal Fisheries Research 
and Development Center 

The Nakhon Si Thammarat broodstock was 
produced for many generations from fish 
collected both from the wild and private 
cage-culture. Introduction of some fish from 
the East Coast was likely possible. 

Krabi Coastal 
Fisheries Research 
and Development 
Center 

11 

Rayong Coastal Fisheries 
Research and Development 
Center 

The Rayong broodstock was produced for 
6-7 generations from fish collected both 
from the wild and private cage-culture in the 
East Coast area. There was an introduction 
of some fish from the Nakhon Si 
Thammarat Center into the stock 

Rayong Coastal 
Fisheries Research 
and Development 
Center 

45 

The progeny produced by 
Krabi Coastal Fisheries 
Research and Development 
Center  

These progeny were produced from the 
Krabi, Trang and Nakhon Si Thammarat 
broodstocks by mass spawning 

Krabi Coastal 
Fisheries Research 
and Development 
Center 

55 
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การวิเคราะหต์วัอย่างดีเอน็เอ 
วเิคราะหต์วัอย่างดเีอน็เอ โดยเพิม่ปรมิาณ

ดเีอน็เอด้วยปฏกิรยิาลูกโซ่พอลเิมอเรสหรอืพซีอีาร ์
(PCR) โดยใชไ้พรเมอรต์ามทีร่ะบุใน Table 2 เพื่อ
วเิคราะหเ์ครื่องหมายพนัธุกรรมไมโครแซทเทลไลท์
จ านวน 12 ต าแหน่ง โดยในปฏกิริยิาพซีอีาร ์(10 µl) 
ประกอบดว้ย ดเีอน็เอเริม่ตน้ 10 ng, ไพรเมอรอ์ย่าง
ละ 0.5 µM, 1x PCR buffer (Promega), 1.5-2.5 
mM MgCl2, 0.2 mM dNTPs, 0.2U Taq DNA 
polymerase (Promega) ท าปฏกิริยิาพซีอีารร์อบที ่

 

1 ที ่94 oC 3 นาท ีรอบที ่2-35 ที ่94 oC 30 วนิาท,ี 
ทีอุ่ณหภูมติาม Table 2 30 วนิาท ีและที ่72 oC 1 
นาท ีและรอบสดุทา้ยที ่72 oC 5 นาท ีน าผลติภณัฑ์
พีซีอาร์ที่ได้ไปตรวจสอบด้วยวิธี electrophoresis 
บน denaturing polyacrylamide gel 6% ใน TBE 
buffer ทีร่ะดบักระแสไฟฟ้า 70 วตัต์ 1 ชัว่โมง และ
ที่ 40 วตัต์ต่ออีก 3 ชัว่โมง หลงัจากนัน้น าเจลมา
ยอ้มดว้ย silver nitrate และอ่านผลโดยเทยีบขนาด
กบัดเีอน็เอมาตรฐาน M13 sequence ladder 

 
Table 2 Twelve microsatellite loci and their primers for the Asian seabass analyses used in this study. 

Locus GenBank accession no. References Annealing temp. (oC) Allelic size (bp) 
LcaM06 AF404075 Yue et al. (2002) 57 160 
LcaM08F AF404076 Yue et al. (2002) 65 256-262 
LcaM16F AF404080 Yue et al. (2002) 63 246-288 
LcaM18F AF404081 Yue et al. (2002) 65 149-155 
LcaM20F AF404082 Yue et al. (2002) 60 120-130 
LcaM24F AF404086 Yue et al. (2002) 57 275-285 
LcaM27F AF404089 Yue et al. (2002) 65 211-329 
LcaM40F AF404099 Yue et al. (2002) 65 123-139 
Lca58 AY998850 Zhu et al. (2006) 68 398-432 
Lca64 AY998856 Zhu et al. (2006) 60 272-290 
Lca69 AY998859 Zhu et al. (2006) 60 346-354 
Lca70 AY998860 Zhu et al. (2006) 68 297-306 

 

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

วเิคราะหค์วามหลากหลาย หรอืความแปรปรวนทาง
พนัธุกรรม ในรปูของค่าความผนัแปรทางพนัธุกรรม
ต่างๆ ได้แก่ ค่าเฉลี่ยต่อต าแหน่ง (per locus 
average) ของแอลลีลที่ประกอบด้วย averaged 

 

number of alleles (Na), effective number of 
alleles (Ae) และ allelic richness (R) และรวมถงึ
ค่า เฮเทอโรไซโกซิตี  ทัง้ค่ าสัง เกต (observed 
heterozygosity, Ho) และค่าคาดคะเน (expected 
heterozygosity, He) และทดสอบสมดุลฮารด์ี-ไวน์
เบริก์ (Hardy-Weinberg equilibrium, HWE) ในแต่
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ละประชากร โดยการวเิคราะห ์ณ แต่ละต าแหน่งทีม่ี
ความหลากรูปแบบทางพนัธุกรรม (polymorphic 
locus) ดว้ยวธิ ีlikelihood ratio test (Yeh et al., 
1999) และวเิคราะหร์วมทุกต าแหน่งทีส่ ารวจดว้ยวธิ ี
Chi-square test (Smouse et al., 1983) ตรวจ
วิเคราะห์ null allele ในทุกต าแหน่งของทุก
ประชากร โดยจะปรับจีโนไทป์และทดสอบสมดุล
ฮาร์ดี-ไวน์เบิร์กใหม่ ณ ต าแหน่งและประชากรที่
ตรวจพบ null allele ค านวณค่าระยะห่างทาง
พนัธุกรรม (genetic distance) ของ Nei (1978) 
พร้อมทัง้วิเคราะห์โครงสร้างความสัมพันธ์ทาง
พนัธุกรรมระหว่างประชากร (dendrogram) ดว้ยวธิ ี
unweighted pair-group method with arithmetic 
averaging (UPGMA) โดยใช้โปรแกรม FSTAT 
version 1.2 (Goudet, 1995) และ POPGENE 
version 1.31 (Yeh et al., 1999) ยกเวน้การ
วเิคราะห ์null allele และปรบัจโีนไทป์ใชโ้ปรแกรม 
Micro-Checker version 2.2.3 (Van Oosterhout et 
al., 2004) 

วิเคราะห์ความแตกต่างทางพันธุกรรม
ระหว่างประชากรโดยวธิี analysis of molecular 
variance (AMOVA) โดยระบุกลุ่มประชากรตามที่
ปรากฏในโครงสรา้งความสมัพนัธท์ีว่เิคราะหไ์ด ้เพื่อ
ตรวจสอบความแตกต่างให้ครอบคลุมทุกระดับที่
ปรากฏในโครงสร้าง โดยตรวจสอบจากค่า F-
statistics (inbreeding coefficients หรอื fixation 
indexes) ซึง่ค านวณจากค่า variance components 
แลว้ทดสอบโดยการวเิคราะหค์่า P ในทุกระดบั และ
ทุกคู่ประชากร ของการตรวจสอบความแตกต่างที่
ระดบันยัส าคญัของค่า P ที ่0.02 (Fu, 1997; Alonso 
and Armour, 2001; Excoffier et al., 2006; 
Holsinger, 2012) การตรวจสอบความแตกต่าง
ระหว่างคู่ประชากรทุกคู่ ใช้การวเิคราะห์ค่า P ของ 

Fst ระหว่างคู่ประชากร (PFst) และวิธี exact test 
(Pexact) ภายใต้ระดบันัยส าคญัของค่า P ทีไ่ด้รบัการ
ปรบัโดยใช ้Bonferroni correction เพื่อความถูกต้อง
ส าหรบัการทดสอบแบบ multiple tests (Rice, 1989) 
และวิเคราะห์ข้อมูลโดยใช้โปรแกรม Arlequin 
version 3.1 (Excoffier et al., 2006) 
 

ผลการศึกษาและวิจารณ์ 
ข้อมูลความความแปรปรวนทางพนัธกุรรม และ
ผลการทดสอบสมดลุฮารดี์-ไวน์เบิรก์ 

จากการวิเคราะห์ตัวอย่างด้วยเทคนิค
เครื่องหมายพนัธุกรรมไมโครแซทเทลไลท ์ทีจ่ านวน 
12 ต าแหน่ง ในประชากรปลากะพงขาวจากแหล่ง
เพาะพนัธุ ์5 ประชากร (กระบี ่ตรงั นครศรธีรรมราช 
ระยอง และลูกพนัธุ)์ พบ 1 ต าแหน่ง (LcaM06) ที่
ไม่มีความหลากหลาย (monomorphism) คือ 
ปรากฏเพยีง 1 แอลลลี (Table 3) และเป็นแอลลีล
เดียวกันที่แสดงรูปแบบพันธุกรรมโฮโมไซกัส 
เหมือนกันหมด ในทุ กป ร ะช าก ร  พบคว าม
หลากหลายของยีนแอลลีลสูงสุด 13 แอลลีล ที่
ต าแหน่ง LcaM27F ขอ้มูลความแปรปรวนทาง
พันธุกรรมของทัง้  5 ประชากร มีค่า เฉลี่ย ต่อ
ต าแหน่งต่อประชากร คอื Na = 4.0000–4.5000, Ae 
= 2.5567–3.0091, R = 3.4510–3.8841, Ho = 
0.5627–0.6278 และ He = 0.5391–0.6092 ตามล าดบั 
(Table 3) 

ผลการวเิคราะห ์null allele ในทุกต าแหน่ง
ของทุกประชากรระบุว่า ทีต่ าแหน่ง LcaM27F และ 
Lca58 ของประชากรกระบีม่ ีnull allele เกดิขึน้ แต่
หลงัจากปรบัจโีนไทป์ และค านวณค่าเฮเทอโรไซโก
ซติ ีพรอ้มทัง้ทดสอบสมดุลฮารด์ี-ไวน์เบริก์ใหม่ ไม่
ท าให้ผลการทดสอบสมดุลฮาร์ดี-ไวน์เบริ์ก (แสดง
โดยค่า PHWE) ของประชากรเปลีย่นไป (Table 3) 
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Table 3 Genetic variabilities (Na, Ae, R, Ho and He) and the PHWE values showing results of Hardy-
Weinberg equilibrium (HWE) tests at each of the 12 microsatellite loci of 5 populations of Asian 
seabass (broodstocks of Krabi, Trang, Nakhon Si Thammarat, and Rayong and the progeny stock). 

Locus 
Genetic 
variabilities 

Krabi Trang 
Nakhon Si 
Thammarat 

Rayong Progeny  

LcaM06 Na 
Ae 
R 
Ho 
He 
PHWE 

1 
1.0000 
1.0000 
0.0000 
0.0000 

- 

1 
1.0000 
1.0000 
0.0000 
0.0000 

- 

1 
1.0000 
1.0000 
0.0000 
0.0000 

- 

1 
1.0000 
1.0000 
0.0000 
0.0000 

- 

1 
1.0000 
1.0000 
0.0000 
0.0000 

- 
LcaM08F Na 

Ae 
R 
Ho 
He 
PHWE 

3 
1.8565 
2.7820 
0.5172 
0.4694 
0.9152 

2 
1.9321 
2.0000 
0.4375 
0.4980 
0.6149 

3 
1.9675 
2.8180 
0.4545 
0.5152 
0.5324 

3 
1.7536 
2.8360 
0.4091* 
0.4347 
0.0016* 

2 
1.3931 
1.9760 
0.3400 
0.2851 
0.1617 

LcaM16F Na 
Ae 
R 
Ho 
He 
PHWE 

7 
3.3439 
5.0560 
0.8276 
0.7132 
0.8085 

4 
3.7926 
3.9900 
0.8750 
0.7601 
0.4308 

6 
3.6667 
5.7840 
1.0000 
0.7619 
0.4091 

7 
4.3493 
5.3580 
0.9024 
0.7796 
0.3158 

6 
3.0470 
4.6270 
0.9815* 
0.6781* 
0.0000* 

LcaM18F Na 
Ae 
R 
Ho 
He 
PHWE 

4 
1.7062 
2.8090 
0.5333 
0.4209 
0.7201 

3 
1.9310 
2.6430 
0.7143 
0.5000 
0.2812 

3 
1.5152 
2.9890 
0.4000 
0.3579 
0.9297 

3 
1.6582 
2.3650 
0.4773 
0.4015 
0.5041 

3 
1.5235 
2.7150 
0.3704 
0.3468 
0.6134 

LcaM20F Na 
Ae 
R 
Ho 
He 
PHWE 

3 
2.5655 
2.9910 
0.6538 
0.6222 
0.1047 

4 
2.4348 
3.5240 
0.5714 
0.6111 
0.9420 

4 
3.1765 
4.0000 
0.6667 
0.7255 
0.1775 

4 
2.1138 
3.2940 
0.5952 
0.5333 
0.1903 

4 
2.4546 
3.1610 
0.7000 
0.5986 
0.2141 
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Table 3 (Continued). 

Locus 
Genetic 
variabilities 

Krabi Trang 
Nakhon Si 
Thammarat 

Rayong Progeny  

LcaM27F Na 
Ae 
R 
Ho 
 
He 
 
PHWE 

8 
5.5410 
6.7840 
0.6154* 
0.7308* 
0.8356 
0.8620 
0.0010* 
0.0153* 

8 
7.1111 
7.5520 
0.7500 

 
0.8871 

 
0.0592 

8 
6.9143 
7.7560 
0.9091 

 
0.8961 

 
0.3122 

11 
4.3118 
7.0100 
0.8409 

 
0.7769 

 
0.7894 

11 
4.2847 
7.0800 
0.8545 

 
0.7736 

 
0.4418 

LcaM40F Na 
Ae 
R 
Ho 
He 
PHWE 

4 
2.1925 
3.5060 
0.6667 
0.5542 
0.4793 

6 
3.2667 
5.1300 
0.5714 
0.7196 
0.5023 

5 
3.5217 
5.0000 
0.8889 
0.7582 
0.5119 

6 
3.6441 
4.6710 
0.8438 
0.7371 
0.2703 

4 
3.0750 
3.8820 
0.7358 
0.6812 
0.4409 

Lca58 Na 
Ae 
R 
Ho 
 
He 
 
PHWE 

6 
3.7545 
4.6210 
0.5517 
0.7586 
0.7465 
0.7937 
0.0682 
0.1920 

6 
3.9690 
5.3020 
0.6875 

 
0.7722 

 
0.5279 

6 
4.0333 
5.6310 
0.7273 

 
0.7879 

 
0.1719 

5 
2.9082 
4.1900 
0.8205 

 
0.6647 

 
0.2914 

6 
3.6765 
4.9600 
0.7800* 

 
0.7354 

 
0.0009* 

Lca64 Na 
Ae 
R 
Ho 
He 
PHWE 

4 
2.5601 
3.4660 
0.6552 
0.6201 
0.9676 

4 
2.8132 
3.5530 
0.6875 
0.6653 
0.8862 

3 
1.9675 
2.8180 
0.3636 
0.5152 
0.5324 

4 
2.5912 
3.6080 
0.6000 
0.6210 
0.2314 

3 
1.9570 
2.3070 
0.5926 
0.4936 
0.3124 

Lca69 Na 
Ay 
R 
Ho 
He 
PHWE 

3 
2.2400 
2.7990 
0.7500 
0.5636 
0.1757 

4 
2.4381 
3.4890 
0.5000 
0.6089 
0.8550 

2 
1.9360 
2.0000 
0.4545 
0.5065 
0.7203 

4 
2.3226 
3.5840 
0.4762 
0.5763 
0.4704 

4 
2.9555 
3.7620 
0.8000 
0.6677 
0.2252 
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Table 3 (Continued). 

Locus 
Genetic 
variabilities 

Krabi Trang 
Nakhon Si 
Thammarat 

Rayong Progeny  

Lca70 Na 
Ae 
R 
Ho 
He 
PHWE 

4 
3.1173 
3.6910 
0.7143 
0.6916 
0.5264 

4 
3.1034 
3.6000 
0.8667 
0.7011 
0.3948 

4 
3.3333 
3.9950 
0.8000 
0.7368 
0.8967 

4 
3.9320 
3.9840 
0.8667 
0.7541 
0.2935 

4 
3.3155 
3.9420 
0.8148 
0.7049 
0.4673 

Per locus 
average 

Na 
Ae 
R 
Ho 
 
He 
 
PHWE 

4.1667 
2.6223 
3.5009 
0.5627 
0.5895 
0.5512 
0.5574 
0.2859 
0.5395 

4.0833 
3.0091 
3.7258 
0.6228 

 
0.6092 

 
0.7474 

4.0000 
2.9250 
3.8841 
0.6084 

 
0.5919 

 
0.0798 

4.5000 
2.7090 
3.6583 
0.6212* 

 
0.5637 

 
0.0019* 

4.1667 
2.5567 
3.4510 
0.6278* 

 
0.5391 

 
0.0000* 

 

Sample size of each population as shown in Table 1 
PHWE<0.05: Ho and He are significantly different under Hardy-Weinberg equilibrium (*) 
New values of Ho, He and PHWE adjusted due to null alleles detected are shown in ‘italic’ (LcaM27F, Lca58 and per 
locus average of Krabi). 
 

ผลการทดสอบสมดุลฮาร์ดี -ไวน์ เบิร์ก 
(PHWE) ที่แต่ละต าแหน่ง ที่มคีวามหลากรูปแบบทาง
พนัธุกรรม (11 ต าแหน่ง) ในแต่ละประชากร (Table 
3) พบว่า มนีัยส าคญัในการเบีย่งเบนจากสมดุลฮาร์
ด-ีไวน์เบริก์ (PHWE<0.05) ทีต่ าแหน่ง LcaM27F ใน
ประชากรกระบี ่LcaM08F ในประชากรระยอง และ 
LcaM16F กบั Lca58 ในประชากรลูกพนัธุ ์แต่เมื่อ
วเิคราะห์รวมทุกต าแหน่งของแต่ละประชากร พบ
ก า ร เ บี่ ย ง เ บ น จ า ก สม ดุ ล ฮ า ร์ ดี -ไ ว น์ เ บิ ร์ ก 
(PHWE<0.05) ในประชากรระยอง และลูกพนัธุ์ ซึ่ง
เป็นการเบี่ยงเบนในแบบที่มีเฮเทอโรไซโกตมาก
กว่าทีค่วรจะเป็น (heterozygote excess, Ho>He) 
การเบีย่งเบนในลกัษณะน้ีมกัมสีาเหตุจากการปะปน
ระหว่างต่างประชากร (Allendorf and Ryman, 
1987) โดยเฉพาะประชากรโรงเพาะฟกั (พนม และ

คณะ, 2553; Chareontawee et al., 2007) ซึ่ง
มกัจะมกีารน าเขา้หรอืขนยา้ยแลกเปลี่ยนประชากร 
ระหว่างต่างโรงเพาะฟกัอยู่ตลอดเวลา และเมื่อ
พจิารณาจากพนัธุป์ระวตัขิองประชากรระยอง และ
ประชากรลูกพนัธุ์ (Table 1) กป็รากฏว่ามคีวาม
สอดคลอ้งและเป็นไปไดอ้ย่างยิง่ที ่2 ประชากรนี้ จะ
มีการเปลี่ยนแปลงองค์ประกอบพันธุกรรมใน
ลกัษณะดงักล่าว  

ปริมาณความแปรปรวนทางพนัธุกรรมที่
วเิคราะห์ได้จากการศกึษาครัง้นี้ จดัว่าอยู่ในระดบั
เดียวกันทัง้ 5 ประชากร และเมื่อเทียบเคียงกับ
ขอ้มูล (ค่าเฉลีย่ต่อต าแหน่งต่อประชากร) ทีไ่ดจ้าก
การศกึษาในประชากรปลากะพงขาวของไทยก่อน
หน้านี้ (ฟารดีะ และคณะ, 2551; Yue et al., 2009; 
Sonkaew et al., 2011; Wansuk Senanan, 
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unpublished data) ปรากฏว่ามีทัง้ที่อยู่ในระดบั
เดยีวกนั (Na = 4.00, He = 0.65; ฟารดีะ และคณะ, 
2551) และต ่ากว่าที่เคยมีการศึกษาไว้ ทัง้ใน
ประชากรธรรมชาต ิ[Na = 10.71, R = 8.50, Ho = 
0.73, He = 0.78 (Yue et al., 2009); Na = 7.90, R 
= 7.21, Ho = 0.75, He = 0.72 (Sonkaewet al., 
2011)] และประชากรโรงเพาะฟกั (Na = 9.73, R = 
9.17, Ho = 0.79, He = 0.76; Wansuk Senanan, 
unpublished data) เมื่อพจิารณาจากขอ้มูลพนัธุ์
ประวตัิในภาพรวมของประชากรที่ใช้ในการศกึษา
ครัง้นี้  (Table 1) และจากการสอบถามข้อมูล
เกีย่วกบัวธิกีารเพาะพนัธุจ์ากเจา้หน้าทีท่ีร่บัผดิชอบ 
ท าใหเ้ชื่อได้ว่ามกีารน าเขา้หรอืขนย้ายพ่อแม่พนัธุ์
ปลากะพงขาว ระหว่างศูนยว์จิยัและพฒันาประมง
ชายฝ ัง่แต่ละแห่ง ทัง้ภายในพืน้ทีภ่าคเดยีวกนัและ
ต่างภาคกัน เกิดการผสมระหว่างต่างประชากร 
รวมทัง้อาจมีการผลิตพ่อแม่พนัธุ์รุ่นใหม่ขึ้นมาอีก 
จากการใช้พ่อแม่จ านวนน้อยหรือเพียงไม่กี่คู่ จึง
เป็นเหตุให้ประชากรเปลี่ยนแปลงไปจากเดิม ซึ่ง
รวมถึงการเปลี่ยนแปลงในองค์ประกอบทาง
พันธุกรรมของประชากรด้วยเช่นกัน โดยอาจ
เปลีย่นไปไดท้ัง้ในทางเพิม่ขึน้หรอืลดลง (Allendorf 
and Ryman, 1987) ดงัเช่นทีป่รากฏในการศกึษา
ของ ฟารดีะ และคณะ (2551), Wansuk Senanan 
(unpublished data) และการศกึษาครัง้นี้ ซึง่มกีาร
ด าเนินการในช่วงเวลาที่ต่างกนั (2-3 ปี หรืออาจ
มากกว่า) และมีผลการวิเคราะห์ปริมาณความ
แปรปรวนทางพนัธุกรรมต่างกนั โดยปรากฏผลการ
วิเคราะห์ทัง้ในระดบัที่สูง (Wansuk Senanan, 
unpublished data) และต ่า (ฟารีดะ และคณะ, 
2551; การศกึษาครัง้นี้) ถงึแมจ้ะเป็นการวเิคราะห์
ในประชากรทีม่าจากแหล่ง/ศนูย ์เดยีวกนักต็าม 
 
 

ความสมัพนัธแ์ละความแตกต่างทางพนัธุกรรม
ระหว่างประชากร 

ค่าระยะห่างทางพนัธุกรรม (Nei, 1978) 
ระหว่างประชากรปลากะพงขาวทุกคู่ประชากร (ใช้
ในการวิเคราะห์โครงสร้างความสัมพันธ์ทาง
พันธุกรรม) พร้อมทัง้ค่า Pexact ซึ่งระบุผลการ
วเิคราะหค์วามแตกต่างระหว่างประชากรทุกคู่ จาก
การวเิคราะหด์ว้ยวธิ ีexact test (Fisher’s method) 
ไดแ้สดงไวใ้น Table 4 

Figure 1 แสดงโครงสร้างความสัมพันธ์
ทางพนัธุกรรม ระหว่างประชากรปลากะพงขาวจาก
แหล่งเพาะพนัธุ ์5 ประชากร จากการวเิคราะหด์ว้ย
วิ ธี  UPGMA โ ดย ใ ช้ ข้ อ มู ล ค่ า ร ะ ย ะห่ า งท า ง
พนัธุกรรมของ Nei (1978) (Table 4, above 
diagonal) ซึ่งปรากฏว่าได้แสดงความสัมพันธ์
ออกมาเป็น 2 กลุ่มประชากร คอื กลุ่มประชากรจาก
กระบี ่ตรงั และนครศรธีรรมราช และกลุ่มประชากร
ระยองและลูกพันธุ์ ดังนัน้ในการวิเคราะห์ความ
แตกต่างระหว่างประชากรโดย AMOVA จงึไดร้ะบุ
ก ลุ่มประชากรตามที่ปรากฏใน Figure 1 เพื่อ
ตรวจสอบความแตกต่างให้ครอบคลุม 3 ระดบั คอื 
(1) ความแตกต่างระหว่าง 2 กลุ่มประชากรที่
ปรากฏ (2) ความแตกต่างระหว่างประชากรภายใน
กลุ่มของ 2 กลุ่มประชากรที่ปรากฏ และ (3) ความ
แตกต่างระหว่างประชากรภายในประชากรทัง้หมด 

ความแตกต่างทางพันธุกรรมโดยค่า F-
statistics (inbreeding coefficients, fixation 
indexes) 3 ระดบั ประกอบด้วยค่าที่แสดงความ
แตกต่างระหว่างกลุ่มประชากร (Fct) ระหว่าง
ประชากรภายในกลุ่ม (Fsc) และระหว่างประชากร
ทั ้ง ห ม ด  ( Fst)  ซึ่ ง ค า น วณ จ า ก ค่ า  variance 
components (Va ค่าระหว่างกลุ่ม, Vb ค่าระหว่าง
ประชากรภายในกลุ่ม, Vc ค่าภายในประชากร
ทัง้หมด, และ V ค่ารวม) พรอ้มทัง้ผลการวเิคราะห์
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ความแตกต่างโดยค่า P (PFct, PFsc และ PFst) ได้
แสดงไวใ้น Table 5 

นอกจากนี้ ผลการวเิคราะหค์่า Fst และ PFst 

ระหว่างประชากรทุกคู่ เพื่อตรวจสอบความแตกต่าง
ในทุกคู่ประชากรไดแ้สดงไวใ้น Table 6 
 
 

Table 4 Nei (1978)’s genetic distances between each pair of populations (above diagonal), and 
Pexact values from the analyses using exact test (below diagonal) (Pexact<0.005: significant 
difference under Bonferroni correction, 0.05/10 tests = 0.005). 

Population Krabi Trang 
Nakhon Si 
Thammarat 

Rayong 
Progeny of 

Krabi 
Krabi - 0.0903 0.0747 0.0998 0.1183 
Trang 0.2892 - 0.0330 0.0867 0.1217 
Nakhon Si 
Thammarat 

0.3445 1.0000 - 0.0937 0.0799 

Rayong 0.0099 0.0668 0.1251 - 0.0511 
Progeny of Krabi  0.0000 0.0005 0.0051 0.0000 - 
 
 

 
 

Figure 1  Phylogenetic dendrogram of 5 Asian 
seabass populations constructed by UPGMA 
using Nei (1978)’s genetic distances. The PFct, 
PFsc and PFst values are the ones shown in 
Tables 5 and 6. 
 
 การตรวจสอบความแตกต่างโดยระบุเป็น 
2 กลุ่มประชากรตามที่ปรากฏใน Figure 1 พบว่า 
ความแตกต่างระหว่างกลุ่มประชากร (Va และ Fct) 
และระหว่างประชากรภายในกลุ่ม (Vb และ Fsc) มี
น้อยมากและอยู่ในระดบัทีใ่กลเ้คยีงกนั โดยคดิเป็น
เพียง 2.43% และ 3.36% ของปริมาณทัง้หมด
ตามล าดบั (Table 5) ปริมาณความแตกต่างเกอืบ

ทัง้หมดไปอยู่ที่ ความแตกต่างระหว่างประชากร
ทัง้หมด (Vc และ Fst) ซึง่มถีงึ 94.21% อย่างไรก็
ตาม จากผลการทดสอบโดยค่า PFct, PFsc และ PFst 
(Table 5) ระบุว่าไม่มนีัยส าคญัในความแตกต่าง
ระหว่างกลุ่มประชากร (PFct>0.02) แต่มนียัส าคญัใน
ความแตกต่างระหว่างประชากรภายในกลุ่ม 
(PFsc<0.02) และในประชากรทัง้หมด (PFst<0.02) 
แสดงว่าประชากรทัง้หมดอยู่ในกลุ่มเดยีวกนัหรอืไม่
แบ่งกลุ่มกนั แต่มคีวามแตกต่างระหว่างประชากรที่
อยู่ภายในกลุ่มเดยีวกนัน้ี 

ผลการวิเคราะห์ความแตกต่างระหว่าง
ประชากรทุกคู่โดยวธิ ีexact test (PExact) และ Fst 
(PFst) (Tables 4 and 6, below diagonal) ทีร่ะดบั
นัยส าคญัภายใต้ Bonferroni correction ปรากฏว่า
ไม่มนียัส าคญัในความแตกต่างในทุกคู่ประชากรของ
กลุ่มกระบี ่ตรงั และนครศรธีรรมราช (PExact>0.005, 
PFst>0.002) แสดงว่ า  ความแตกต่างระหว่ า ง
ประชากรภายในกลุ่มตามทีร่ะบุขา้งต้น (Vb 3.36%, 
PFsc<0.02) อยู่ที่คู่ของประชากรระยองและลูกพนัธุ ์
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ซึง่แสดงผลตรงกนัทัง้จากการวเิคราะหโ์ดย exact 
test และ Fst ทีร่ะบุว่ามนีัยส าคญัในความแตกต่าง

ซึง่กนัและกนั (PExact<0.005, PFst<0.002) 
 
 

Table 5 Variance components (Va, Vb, Vc and V), F-statistics (Fct, Fsc and Fst) and the P values 
showing differences between groups (PFct), between populations within groups (PFsc) and within 
total populations (PFst) (P<0.02, having significant difference; Fu, 1997; Excoffier et al., 2006). 
Variance 
components 

Va 
0.0915 = 2.43% 

Vb 
0.1269 = 3.36% 

Vc 
3.5540 = 94.21% 

V = Va+Vb+Vc 
3.7724 = 100% 

F-statistics Fct = Va/V 
0.0243 

Fsc = Vb/(Vb+Vc) 
0.0345 

Fst = (Va+Vb)/V 
0.0579 

 

P-values PFct 
0.0948 

PFsc 
0.0000 

PFst 
0.0000 

 

 
Table 6 Fst (above diagonal) and PFst (below diagonal) between each pair of populations 
(PFst<0.002: significant difference under Bonferroni correction = 0.02/10 tests = 0.002). 

Population Krabi Trang 
Nakhon Si 
Thammarat 

Rayong Progeny of Krabi 

Krabi - 0.0476 0.0366 0.0564 0.0704 
Trang 0.0270 - 0.0008 0.0448 0.0697 
Nakhon Si 
Thammarat 

0.0451 0.4505 - 0.0437 0.0422 

Rayong 0.0000 0.0000 0.0180 - 0.0335 
Progeny of 
Krabi  

0.0000 0.0000 0.0270 0.0000 - 

 
ผลการวิเคราะห์ความแตกต่างระหว่าง

ประชากรทุกคู่โดยวธิ ีexact test (PExact) และ Fst 
(PFst) (Tables 4 and 6, below diagonal) ทีร่ะดบั
นัยส าคญัภายใต้ Bonferroni correction ปรากฏว่า
ไม่มนียัส าคญัในความแตกต่างในทุกคู่ประชากรของ
กลุ่มกระบี ่ตรงั และนครศรธีรรมราช (PExact>0.005, 
PFst>0.002) แสดงว่ า  ความแตกต่างระหว่ า ง
ประชากรภายในกลุ่มตามทีร่ะบุขา้งต้น (Vb 3.36%, 
PFsc<0.02) อยู่ที่คู่ของประชากรระยองและลูกพนัธุ ์
ซึง่แสดงผลตรงกนัทัง้จากการวเิคราะหโ์ดย exact 
test และ Fst ทีร่ะบุว่ามนีัยส าคญัในความแตกต่าง
ซึง่กนัและกนั (PExact<0.005, PFst<0.002) 

ส่ วนผลการวิ เคราะห์ ร ะหว่ า งคู่ ของ
ประชากรระยองกบัอกี 3 ประชากร (กระบี ่ตรงั และ
นครศรธีรรมราช) ปรากฏว่าการวเิคราะหโ์ดย exact 
test ไม่ ระบุนัยส าคัญในความแตกต่าง 
(PExact>0.005) ในขณะที่ค่า Fst ระบุว่าประชากร
ระยองมนีัยส าคญัแตกต่างจากประชากรกระบี ่และ
ตรัง (PFst<0.002) โดยไม่แตกต่างจากประชากร
นครศรีธรรมราช (PFst>0.002) ซึ่งสอดคล้องกับ
สภาพทางภูมิศาสตร์ ในกรณีที่พ่อแม่พนัธุ์เริ่มต้น
ของแต่ละประชากรมาจากธรรมชาติในฝ ัง่ทะเล
เดยีวกนั (ฝ ัง่อนัดามนั, กระบี ่และ ตรงั; ฝ ัง่อ่าวไทย 
ระยอง และ นครศรีธรรมราช) หรือต่างฝ ัง่กัน 
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(กระบี/่ตรงั และ ระยอง) แต่เมื่อพจิารณาจากพนัธุ์
ประวตัขิองประชากรเหล่านี้ ทีถู่กน าเขา้หรอืขนยา้ย
ระหว่างต่างโรงเพาะฟกั (Table 1) ท าใหเ้ชื่อไดว้่า
น่าจะมีการปะปนกนัของประชากรเหล่านี้ในระดบั
หนึ่ง ซึง่สอดคลอ้งกบัผลการวเิคราะหค์วามแตกต่าง 
ที่ไม่ระบุนัยส าคัญในความแตกต่าง ถึงแม้จะเป็น
ประชากรที่อยู่คนละฝ ัง่ทะเลกันก็ตาม ทัง้การ
วเิคราะห์โดยวิธ ีexact test (นครศรีธรรมราช/
ระยอง และ ตรงั/กระบี,่ PExact>0.005) และโดยค่า 
Fst (นครศรธีรรมราช และ ตรงั/กระบี,่ PFst>0.002) 

สุดท้ายประชากรลูกพันธุ์ แสดงผลการ
วิเคราะห์ทัง้โดยวิธี exact test และ Fst ว่ามี
นัยส าคัญแตกต่างจากประชากรกระบี่ ตรัง และ
ระยอง (PExact<0.005, PFst<0.002) แต่ไม่แตกต่าง
จากประชากรนครศรีธรรมราช (PExact>0.005, 
PFst>0.00 2)  ที่ เ ป็ น เ ช่ นนี้ ก็ เ พ ร า ะ ว่ า ลู กพัน ธุ์
ประชากรนี้มาจากการเพาะพนัธุโ์ดยน าพ่อแม่พนัธุ์
ต่างประชากร (กระบี่ ตรงั และนครศรีธรรมราช) 
จ านวนหนึ่งปล่อยลงบ่อผสมพรอ้มกนัในคราวเดยีว 
(Table 1) เป็นเหตุให้ประชากรลูกพันธุ์ที่เกิดขึ้น 
เป็นแหล่งรวมพันธุกรรมของพ่อแม่ที่มาจากต่าง
ประชากร และมีความแตกต่างออกไปมากเมื่อ
เปรียบเทียบกับประชากรอื่นๆ ถึงแม้จะเ ป็น
ประชากรพ่อแม่กต็าม แต่ภายใต้วิธีการผสมพนัธุ์
แบบหมู่ (mass spawning) เช่นนี้ เป็นไปไดท้ีพ่่อ
แม่พนัธุจ์ากประชากรนครศรธีรรมราช อาจสามารถ
ผสมพนัธุ์วางไข่ได้มากกว่าประชากรอื่น จงึท าให้
ประชากรใหม่ที่เกดิขึน้มพีนัธุกรรมไม่แตกต่างจาก
ประชากรนครศรธีรรมราช 
 
ประโยชน์ของข้อมูลความแปรปรวนทาง
พนัธกุรรม 

ข้ อ มู ล ค ว า ม แ ป ร ป ร ว นห รื อ ค ว า ม
หลากหลายทางพนัธุกรรม โดยเฉพาะค่าเฮเทอโร
ไซโกซติีและจ านวนแอลลลีต่อต าแหน่ง เป็นขอ้มูล

อกีดา้นหนึ่งที่ระบุคุณภาพของสายพนัธุไ์ดส้มบูรณ์
ยิ่งขึ้น  เพราะสามารถสื่อถึงศักยภาพในการ
ววิฒันาการของประชากรได้ โดยค่าเฮเทอโรไซโก 
ซิตีซึ่งมีความสัมพันธ์กับการตอบสนองต่อการ
คัดเลือก ทัง้ โดยมนุษย์และการคัดเลือกตาม
ธรรมชาติ จะมคีวามส าคญัต่อการปรบัตัวในระยะ
สัน้ ขณะที่ความหลากหลายของแอลลีล (จ านวน
แอลลลีต่อต าแหน่ง) จะเกีย่วขอ้งกบัความอยู่รอดใน
ระยะยาว (Allendorf, 1986) โดยเฉพาะในประชากร
ขนาดเล็ก (อย่างเช่นประชากรโรงเพาะฟกั) การ
ลดลงของความหลากหลายทางพันธุกรรม อาจ
ส่งผลกระทบต่อความอยู่รอดของประชากรใน
อนาคตได ้(Frankham et al., 2002) ดว้ยเหตุนี้
ความแปรปรวนหรือความหลากหลายทาง
พนัธุกรรม จึงเป็นแหล่งทรัพยากรทางพนัธุกรรม
พืน้ฐาน ที่จ าเป็นอย่างยิง่ส าหรบัการเพาะเลีย้งและ
ปรบัปรุงพนัธุ์สตัว์น ้า ซึง่จะประสบผลส าเรจ็หรอืไม่
เพยีงใดขึน้กบัแหล่งทรพัยากรนี้เป็นส าคญั แต่ดว้ย
เหตุที่กิจกรรมการเพาะเลี้ยงหรือปรับปรุงพันธุ ์
สามารถท าใหอ้งคป์ระกอบพนัธุกรรมของประชากร
พืน้ฐาน (base population) เปลีย่นไปด้วยเช่นกนั 
โดยจะมปีรมิาณลดลงทุกครัง้ทีม่กีารเพาะพนัธุแ์ต่ละ
รุ่น (Allendorf and Ryman, 1987) ดงันัน้การ
ด าเนินงานจงึจ าเป็นตอ้งเริม่ตน้จากประชากรพ่อแม่
พันธุ์  (ประชากรพื้นฐาน )  ที่มีปริมาณความ
แปรปรวนทางพันธุกรรมสูงพอสมควร ซึ่งจาก
การศกึษาในกุง้กุลาด า (พนม และคณะ, 2548) ระบุ
ว่าปริมาณความแปรปรวนทางพันธุกรรมของ
ประชากรเริ่มต้น อย่างน้อยที่สุดไม่ควรจะต ่ากว่า
หรอือยู่ในระดบัเดยีวกนั เมื่อเทียบกบัค่าที่ปรากฏ
ในประชากรธรรมชาต ิแต่ภายใตค้่าทีว่เิคราะหไ์ดใ้น
ปลากะพงขาวจากแหล่งเพาะพนัธุใ์นครัง้นี้ ปรากฏ
ว่ามีปริมาณต ่ ากว่าประชากรธรรมชาติที่เคยมี
การศึกษาไว้แล้วค่อนข้างมาก จึงควรมีการสร้าง
ประชากรพ่อแม่พนัธุ ์เพื่อยกระดบัความหลากหลาย
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ทางพนัธุกรรมใหส้งูขึน้ (โดยอาจมกีารผสมระหว่าง
ต่างประชากร หรือน าประชากรธรรมชาติเข้ามา
ผสม) ประชากรที่มีอยู่ทัง้หมดควรได้รับการ
ตรวจสอบ โดยเฉพาะประชากรที่ไม่มใีนการศกึษา
ครัง้นี้  ในกระบวนการสร้างประชากรพ่อแม่พันธุ ์
ควรมีการตรวจเช็คขอ้มูลปริมาณความแปรปรวน
ทางพนัธุกรรม พรอ้มกบัทดสอบลกัษณะแสดงออก
ดา้นการเพาะเลี้ยงควบคู่กนัไป เพื่อให้ไดป้ระชากร
ที่มีคุณภาพทางพันธุ กรรมที่ สมบู ร ณ์  และมี
ศกัยภาพทีย่ ัง่ยนืในการเป็นพ่อแม่พนัธุท์ีด่ ี
 

กิตติกรรมประกาศ 
ขอขอบคุณศูนย์วิจัยและพัฒนาประมง

ชายฝ ัง่ระยอง และกระบี่ และเจ้าหน้าที่ศูนย์ฯ ทุก
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