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บทคัดย่อ 

ศกึษาโครงสร้างพนัธุศาสตร์ประชากรของปลากระบอก (Liza subviridis) ตลอดชายฝ่ังทะเลอนัดามนั
วิเคราะห์จากความหลากหลายของล าดบันิวคลีโอไทด์ในไมโทคอนเดรียลดีเอน็เอบริเวณคอนโทรลรีเจียนขนาด 
596 - 606 คู่เบส เก็บตวัอย่างจาก 6 จังหวดั คือ จังหวดัสตูล จังหวดัตรัง จังหวดักระบ่ี จังหวดัภูเก็ต จังหวดั
พังงา และจังหวดัระนอง จ านวนทัง้หมด 115 ตวั พบว่า มีแฮโพลไทป์ทัง้หมด 89 แฮโพลไทป์ ประกอบด้วย 
shared haplotype 15 แฮโพลไทป์  และ rare haplotype 74 แฮโพลไทป์  ค่า  haplotype diversity และ 
nucleotide diversity มีค่า 0.990 และ 0.032 ตามล าดับ ทดสอบ neutrality test พบว่าค่า Tajima’s D และ 
Fu’ Fs มีค่า -1.595 และ -23.941 และมีนัยส าคัญทางสถิติซึ่งเบ่ียงเบนไปจากค่าคาดหวังตาม  neutral 
evolution ในทิศทางท่ีแสดงว่าประชากรปลากระบอกในทะเลอันดามันเคยมีการขยายขนาดมาก่อน การ
ทดสอบ mismatch distribution พบว่า ประชากรน่าจะมีการขยายขนาดมาประมาณ 110,000 ปีท่ีผ่านมาใน
ยุคไพลสโตซีน การทดสอบโครงสร้างพนัธุศาสตร์ประชากรด้วยวิธี  AMOVA พบว่า ประชากรปลากระบอกใน
ทะเลอนัดามนัมีโครงสร้างทางพนัธุกรรม โดยแบ่งเป็นกลุม่ประชากรอนัดามนัตอนลา่งและกลุม่ประชากรอนัดา
มนัตอนบน ผลการศกึษาครัง้นีส้ามารถน าข้อมลูมาใช้เป็นแนวทางในการพิจารณาจดัการปลากระบอกในทะเล
อนัดามนัได้ 
ค าส าคัญ :คอนโทรลรีเจียน ความหลากหลายทางพนัธุกรรม ประวตัิประชากร อนรัุกษ์ 
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Abstract 
 Population genetic structure of the Greenback Mullet (Liza subviridis)  along the Andaman 
Sea coast of Thailand was analyzed based on the variations of the nucleotide sequences of the 
mitochondrial DNA control region (mtDNA CR) with a size of 596 – 606 bp. The mtDNA CR sequences 
of 115 individuals collected from 6  sampling sites :  Satun, Trang, Krabi, Phuket, Phang Nga and 
Ranong province, were analyzed.  A total of 89 haplotypes, consisting of 15 shared and 74 rare 
haplotypes, were identified.  Estimated values of haplotype diversity and nucleotide diversity were 
0.990 and 0.032, respectively.  The results of neutrality tests, both Tajima's D and Fu’s Fs statistics, 
yielded negative values ( - 1. 595 and - 23. 941, respectively) , which were statistically significant 
deviation from the neutrality, indicating that the L.  subviridis along the Andaman Sea coast had 
experienced population expansion.  Mismatch distribution analysis indicated that a possible 
expansion that may occur 110,000 years ago during the Pleistocene glaciations period. The AMOVA 
analysis also revealed genetic differentiation of L.  subviridis between the lower and upper coast of 
Andaman Sea populations. This study gave necessary information contributing to efficient strategies 
to conserve this species along the Andaman Sea coast. 
Key words: control region, genetic variation, demographic history, conservation 

 
บทน า 

ปลากระบอก (Liza subviridis) เป็นปลาท่ีอาศยัตามชายฝ่ังบริเวณป่าชายเลน พฤติกรรมการสืบพนัธุ์
ของปลากระบอกจะมีการอพยพจากป่าชายเลนสู่แนวชายฝ่ังเพ่ือวางไข่ (Chang et al., 2004) หลงัจากวางไข่
ตัวอ่อนจะอยู่ในระยะแพลงก์ตอนและอาศัยอยู่ใกล้กับชายฝ่ังโดยอาศยัการเคลื่อนท่ีตามกระแสน า้บริเวณ
ชายฝ่ังจนเข้าสูร่ะยะวยัรุ่น (juvenile) จงึวา่ยน า้กลบัสูป่่าชายเลนและเจริญเป็นตวัเตม็วยั (adult) (Chang and 
Tzeng, 2000) จากความสามารถในการแพร่กระจายของตวัอ่อนท่ีเคลื่อนท่ีได้ในระยะทางจ ากัดท าให้มีการ
แลกเปลี่ยนสารพนัธุกรรมระหว่างประชากรได้น้อย จึงท าให้มีโอกาสเกิดการแบ่งแยกโครงสร้างทางพนัธุกรรม
ระหว่างประชากรได้สงู โดยเฉพาะตลอดแนวชายฝ่ังทะเลอนัดามนัซึง่มีพืน้ท่ีป่าชายเลนท่ีมีขนาดใหญ่ท่ีสดุใน
ประเทศไทย (Juntarashote, 2003) รวมระยะทางประมาณ 900 กิโลเมตร ครอบคลุมพืน้ท่ี 1,764.86 ตาราง
กิโลเมตรตัง้แต่จังหวัดสตูลถึงจังหวัดระนองซึ่งมีพืน้ท่ีแยกย่อยหลายพืน้ท่ี (Aungtonya, 2000) อาจเป็นอีก
ปัจจยัหนึง่ท่ีก่อให้เกิดโครงสร้างทางพนัธุกรรมของประชากรปลากระบอกได้  

ปลากระบอกเป็นปลาเศรษฐกิจท่ีนิยมบริโภคเน่ืองจากสามารถน ามาท าเป็นอาหารได้หลายชนิด จาก
ข้อมลูทางสถิติประมงในปี พ.ศ. 2553 พบวา่ปลากระบอกท่ีจบัได้มีปริมาณลดลง (Fishery Statistics Analysis 
and Research Group, 2010) ดงันัน้การบริหารจดัการปลากระบอกเพ่ือให้ใช้ประโยชน์ได้อย่างยัง่ยืนจึงเป็น
สิ่งส าคญั ซึง่จ าเป็นต้องมีข้อมลูทางพนัธุกรรมเพ่ือเป็นแนวทางในการจัดการ วตัถุประสงค์ของการวิจยัครัง้นี ้
เพ่ือศกึษาโครงสร้างพนัธุศาสตร์ประชากรและประวตัิประชากรของปลากระบอกท่ีอาศยัตามแนวชายฝ่ังทะเล
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อนัดามนั โดยใช้ล าดบันิวคลีโอไทด์ในไมโทคอนเดรียลดีเอน็เอบริเวณคอนโทรลรีเจียน (control region) ซึง่เป็น
บริเวณท่ีมีอัตราการกลายพันธุ์สูง จึงเหมาะสมในการน ามาศึกษาความแปรปรวนทางพันธุกรรมภายใน
ประชากร นอกจากนัน้ยงัมีการถ่ายทอดพนัธุกรรมทางแม่ จึงมีลกัษณะเป็นแฮพลอยด์ ซึง่สามารถใช้ประชากร
เพ่ือศกึษาในจ านวนน้อยกว่าการใช้เคร่ืองหมายพนัธุกรรมอื่นจากจีโนมในนิวเคลียสได้ (Boore, 1999) อีกทัง้
ไม่เกิดรีคอมบิเนชัน ดงันัน้ลูกจึงมีจีโนมเหมือนกับแม่ ท าให้สามารถศึกษาแบบแผนการถ่ายทอดได้โดยตรง 
(Avise, 1984) ผลการศึกษาครัง้นีส้ามารถน าข้อมูลท่ีได้เป็นแนวทางในการ พิจารณาจัดการประชากร
ปลากระบอกในธรรมชาติได้อย่างมีประสิทธิภาพและคงไว้ซึง่ความหลากหลายทางพนัธุกรรม  

 
อุปกรณ์และวิธีการ 

1. การเกบ็ตัวอย่าง 
เก็บตัวอย่างปลากระบอกตลอดชายฝ่ังทะเลอันดามันจากจังหวัดสตูล จังหวัดตรัง จังหวัดกระบ่ี 

จงัหวดัภูเก็ต จงัหวดัพงังา และจงัหวดัระนอง รวมทัง้หมดจ านวน 115 ตวั (Figure 1, Table1) แช่ตวัอย่างใน
น า้แข็งแล้วน าสง่ห้องปฏิบตัิการเพ่ือเก็บรักษาท่ีอณุหภมูิ -20 องศาเซลเซียสเพ่ือท าการวิเคราะห์ตอ่ไป 

 
Figure 1 The collecting localities for L. subviridis along the Andaman Sea coast  
 
2. การสกัดดีเอน็เอ การเพิ่มปริมาณดีเอน็เอเป้าหมายและการหาล าดับนิวคลีโอไทด์ 

สกัดดีเอ็นเอจากเนือ้ปลาโดยใช้ชุดสกัด Tissue Genomic DNA Extraction Mini Kit (FAVORGEN, 
BIOTECH CORP.) ตามวิธีและขัน้ตอนท่ีแนบมากบัชุดสกดัเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอเป้าหมายบริเวณคอนโทรลรี
เจียนด้วยการท าปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรสโดยใช้  forward primer LSCR_H1 5’- TCA ACT CCT ATC TAT 
AGC TCC C 3’ และ reverse primer LSCR_L1 5’- GTC CAT CTT AAC ATC TTC AGT GTC 3’ (Suppapan, 
2015) เพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอเป้าหมายในหลอดพีซีอาร์ ประกอบด้วย  10X Taq buffer 5 ไมโครลิตร, 25 mM 

MgCl2 7.5 ไมโครลิตร, 2 mMdNTPs mix 4 ไมโครลิตร, 10 M primer forward 2 ไมโครลิตร,10 M primer 
reverse 2 ไมโครลิตร , Taq DNA polymerase (RBCbiosciences, USA) 0.5 ไมโครลิตร (2.5 unit), DNA 
template 5 ไมโครลิตร (50-100 ng) และ ultrapure water 24 ไมโครลิตร รวมปริมาตรทัง้หมด 50 ไมโครลิตร 
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ใช้ปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรสด้วยเคร่ือง Mastercycler, Eppendorf (Germany) ประกอบด้วย 3 ขัน้ตอนคือ 
(1) บ่มท่ีอณุหภูมิ 94 องศาเซลเซียส นาน 4 นาที จ านวน 1 รอบ (2) บ่มท่ีอณุหภูมิ 94 องศาเซลเซียส นาน 40 
วินาที อณุหภูมิ 54 องศาเซลเซียส นาน 1 นาที และอณุหภูมิ 72 องศาเซลเซียส นาน 1 นาที จ านวน 35 รอบ 
และ (3) บ่มท่ีอณุหภมูิ 72 องศาเซลเซียส นาน 10 นาที จ านวน 1 รอบ แล้วตรวจสอบผลผลิตท่ีได้ด้วยเทคนิคอิ
เล็กโทรโฟรีซิสในเจลอะกาโรส 1 เปอร์เซ็นต์ น าผลผลิตท่ีได้ท าให้บริสทุธ์ิด้วย Gel/PCR Purification Mini Kit 
(FAVORGEN, BIOTECH CORP.) ตามท่ีวิธีและขัน้ตอนท่ีแนบมากบัชุดท าผลผลิตให้บริสุทธ์ิ จากนัน้ส่งดีเอน็
เอบริสทุธ์ิท่ีได้ไปหาล าดบันิวคลีโอไทด์ท่ีหน่วยบริการ 1ST Base Laboratory ประเทศมาเลเซีย 
3. การจัดการข้อมูลและการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม 
 3.1 การวิเคราะห์ความหลากหลายทางพันธุกรรม  
 เช่ือมต่อข้อมูลชิน้ส่วนล าดับนิวคลีโอไทด์ส่วน 5’ และ 3’ ของแต่ละตัวอย่างด้วยโปรแกรม CAP3 
software (Huang and Madan, 1999)  ท า  multiple alignment ด้วยโปรแกรม ClustalW version 2.0.12 
(Larkin et al., 2007) แล้วตรวจสอบความถกูต้องด้วยสายตาอีกครัง้ วิเคราะห์ความหลากหลายทางพนัธุกรรม
โดยหาคา่ nucleotide diversity (π) (Nei, 1987), haplotype diversity (h) (Nei, 1987) และคา่ mean number 
of nucleotide differences ระหว่างแฮโพลไทป์ทัง้หมดด้วยโปรแกรม DnaSP version 5.00 (Librado and 
Rozas, 2009) 
 3.2 การวิเคราะห์โครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากร 
 วิเคราะห์โครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรด้วยวิธี  Analysis of Molecular Variance (AMOVA) เพ่ือ
เปรียบเทียบระดบัความหลากหลายทางพนัธุกรรมภายในและระหว่างประชากรโดยใช้โปรแกรม ARLEQUIN 
version 3.5.1.2 (Excoffier and Lischer, 2010) โดยวิเคราะห์คา่ F-statistic ได้แก่ ΦCT, ΦSC และ ΦST ใช้การ
ท าซ า้ 10,000 permutations แบ่งการวิเคราะห์เป็น 2 แบบ โดยการวิเคราะห์แบบแรก แบ่งประชากรเป็น 6 
กลุ่มตามจังหวัดท่ีเก็บตัวอย่าง (single region) ได้แก่ จังหวัดสตูล จังหวัดตรัง จังหวัดกระบ่ี จังหวัดภูเก็ต
จังหวดัพังงา และจังหวดัระนอง การวิเคราะห์แบบท่ีสองแบ่งกลุ่มประชากรตามแนวเส้นละติจูด ได้แก่ กลุ่ม
ประชากรในทะเลอนัดามนัตอนลา่ง ประกอบด้วยจงัหวดัสตลู จงัหวดัตรัง จงัหวดักระบ่ี และจงัหวดัภูเก็ต และ
กลุ่มประชากรในทะเลอนัดามนัตอนบน ประกอบด้วยจงัหวดัพงังา และจงัหวดัระนอง วิเคราะห์ระยะห่างทาง
พันธุกรรมระหว่างประชากรด้วยวิธี  pairwise FST ใช้การท าซ า้  10,000 permutations โดยใช้โปรแกรม 
ARLEQUIN version 3.5.1.2 (Excoffier and Lischer, 2010) 
 3.3 การวิเคราะห์ประวัตปิระชากร 
 วิเคราะห์ประวัติประชากรโดยใช้การทดสอบ 4 วิธีได้แก่ (1) ทดสอบ selective neutrality โดย
วิเคราะห์คา่ Tajima’s D (Tajima, 1989) และ Fu’s Fs (Fu, 1997) เพ่ือทดสอบการเบ่ียงเบนของประชากรจาก 
neutral evolution (2) วิเคราะห์  mismatch distribution เพ่ือศึกษาการขยายขนาดของประชากรภายใต้
สมมติฐาน sudden expansion model โดยใช้ค่าทดสอบ Harpending Raggedness index (Harpending, 
1994) เพ่ือทดสอบการเข้ากนัได้ของค่าทดสอบกบัค่าคาดหวงั และ sum of squared deviations (SSD) เพ่ือ
ทดสอบ goodness-of-fit ทุกวิธีการวิเคราะห์ใช้การท าซ า้ 10,000 permutations โดยใช้โปรแกรม ARLEQUIN 
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version 3.5.1.2 (Excoffier and Lischer, 2010) (3) ประเมินขนาดของประชากรด้วยพารามิเตอร์ θ0 และ θ1

เมื่อ θ0 และ θ1 เท่ากับ 2N เมื่อ N คือค่า effective female population size (4) ค านวณเวลาในการขยาย

ขนาดประชากร (t) โดยใช้สูตร t = τ/2 เมื่อ τ คือ expansion time และ 2 =   generation time  

number of bases เมื่อค่า  คือค่า mutation rate และมีค่าเท่ากับ 3.6 % per million year (Henriques et 
al., 2014) 

 

ผลการวิจัย 
1. ความหลากหลายทางพันธุกรรม 

ล าดับนิวคลีโอไทด์ของปลากระบอกแต่ละตัวมีล าดับเบสตัง้แต่ 596 - 606 คู่เบส มีต าแหน่ง align 
sites 585 ต าแหน่ง แบ่งเป็น monomorphic sites 390 ต าแหน่งและ  polymorphic sites 195 ต าแหน่ง 
(singleton variable site 91 ต าแหน่ง และ parsimony variable site 104 ต าแหน่ง) ประกอบไปด้วย 89         
แฮโพลไทป์ โดยเป็นแฮโพลไทป์ชนิด shared haplotype จ านวน 15 แฮโพลไทป์ แบ่งเป็น shared haplotype 
ภายในประชากร 9 แฮโพลไทป์ และ shared haplotype ระหว่างประชากร 6 แฮโพลไทป์ โดยแฮโพลไทป์ H41
มีสมาชิกจากแต่ละจงัหวดัมากท่ีสดุคือ 3 จงัหวดั ได้แก่จงัหวดักระบ่ี จงัหวดัพงังา และจงัหวดัระนอง ส่วนแฮ
โพลไทป์ท่ีมีสมาชิกจากจงัหวดั 2 จงัหวดั มีจ านวน 5 แฮโพลไทป์ ได้แก่ H02, H14, H15, H20 และ H25 (Table 
2)  พบแฮโพลไทป์ท่ีเป็น rare haplotype จ านวนทัง้หมด 74 แฮโพลไทป์ แบ่งเป็น จงัหวดัสตลู 15 แฮโพลไทป์ 
(H01, H03, H04, H05, H06, H07, H08 ,H09, H10, H11, H12, H13, H16, H17, H18)  จั งหวัดต รั ง  13          
แฮโพลไทป์  (H21, H22, H23, H24, H26, H27, H29, H30, H31, H32, H33, H34, H35) จังหวัดกระบ่ี13      
แฮโพลไทป์ (H36, H37, H38, H40, H43, H44, H45, H46, H47, H48, H49, H50, H51) จังหวัดภูเก็ต 13      
แฮโพลไทป์  (H61, H62, H63, H64, H65, H66, H67, H68, H69, H70, H71, H72, H73)  จังหวัดพังงา  7         
แฮโพลไทป์ (H52, H54, H55, H57, H58, H59, H60) และจังหวัดระนอง13 แฮโพลไทป์ (H75, H76, H77, 
H79, H80, H81, H82, H84, H85, H86, H87, H88, H89)  ค่า  haplotype diversity มีค่าอยู่ ในช่วง 0.784-
1.000 โดยมีค่าของประชากรรวมคือ 0.990+0.004 ส่วนค่า nucleotide diversity มีค่าอยู่ในช่วง 0.020-0.037 
โดยมีค่าของประชากรรวมคือ 0.032+0.001 ค่าความหลากหลายทางพันธุกรรมได้แก่ จ านวนแฮโพลไทป์, 
จ านวน polymorphic sites, haplotype diversity (h) และ nucleotide diversity (π) แสดงใน Table1 
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Table 1  Collecting localities, number of  individuals per sampling locality (N) and summary statistics 
of genetic variability for L. subviridis along the  Andaman Sea coast  

Locality N No.  
haplotypes 

No.  
polymorphic sites 

Haplotype 
 diversity (h) 
(mean + SD) 

Nucleotide diversity (π) 
(mean + SD) 

Satun 18 18 85 1.000+0.019 0.034+0.001 
Trang 20 17 80 0.979+0.024 0.033+0.001 
Krabi 19 17 71 0.988+0.021 0.031+0.002 
Phuket 19 18 96 0.994+0.019 0.037+0.003 
Phang Nga 19 10 119 0.784+0.098 0.035+0.009 
Ranong 20 16 53 0.974+0.025 0.020+0.003 

Total 115 89 195 0.990+0.004 0.032+0.001 
 
 
Table 2 Share haplotype distributions of L. subviridis from 6 localities along the Andaman Sea coast 

Haplotype Satun Trang Krabi Phuket Phang Nga Ranong Total 
H02 1 - - 1 - - 2 
H14 1 - - 1 - - 2 
H15 1 - 1 - - - 2 
H19 - 2 - - - - 2 
H20 - 1 - 1 - - 2 
H25 - 1 - 1 - - 2 
H28 - 3 - - - - 3 
H39 - - 2 - - - 2 
H41 - - 2 - 1 3 6 
H42 - - 2 - - - 2 
H53 - - - - 9 - 9 
H56 - - - - 2 - 2 
H74 - - - 2 - - 2 
H78 - - - - - 2 2 
H83 - - - - - 2 2 

 
 
 
 



104 
 

วารสารวิจยัเทคโนโลยีการประมง ปีที่ 11 ฉบบัท่ี 2 กรกฎาคม - ธนัวาคม 2560 

 

2. โครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากร 
จากการศึกษาโครงสร้างพนัธุศาสตร์ประชากรของปลากระบอกในทะเลอนัดามนั เมื่อวิเคราะห์โดย

แบ่งประชากรเป็น 6 กลุ่มตามจังหวัดท่ีเก็บตัวอย่าง พบว่ามีโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากร โดยมีค่า ΦST 
เท่ากบั 0.032 (p= 0.004)(Table3)  เมื่อวิเคราะห์โดยแบ่งกลุ่มประชากรเป็นกลุ่มประชากรในทะเลอนัดามนั
ตอนล่าง และกลุ่มประชากรในทะเลอนัดามนัตอนบน พบว่ามีโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากร โดยมีค่า ΦCT 
เท่ากับ 0.047 (p= 0.036)(Table3) ผลการวิเคราะห์ค่า pairwise FST  พบว่ามีความแตกต่างทางพันธุกรรม
อย่างมีนัยส าคญัระหว่างประชากรจังหวดัสตูลกับจังหวดัพังงา, จังหวดัสตูลกับจงัหวดัระนอง,จังหวดัตรังกบั
จังหวัดพังงา, จังหวัดตรังกับจังหวัดระนอง, จังหวัดกระบ่ีกับจังหวัดระนอง, จังหวัดภูเก็ตกับจังหวัดพังงา, 
จงัหวดัภเูก็ตกบัจงัหวดัระนอง และจงัหวดัพงังากบัจงัหวดัระนอง (Table4) 
 

Table 3 Hierarchical analysis of molecular variance (AMOVA) of  L. subviridis 
Source of variation df Sum of 

squares 
Variance 

components 
Percentage of 

variation 
p-value 

1) Single region 
Among populations 5 75.801 0.309Va 3.24 ΦST = 0.032* 

Within populations 109 1006.938 9.237Vb 96.76  
Total 114 1082.739 9.547   
2) Lower and Upper of Andaman Sea  
Among groups 1 34.489 0.468Va 4.80 ΦCT= 0.047* 
Among populations 
within groups 

4 41.312 0.057Vb 0.58 ΦSC= 0.006  
 

Within populations 109 1006.938 9.237Vc 94.62 ΦST= 0.053* 
Total 114 1082.739 9.763   

*significant differentiation (p<0.05) 

 
Table 4. Population pairwise FST  values of  L. subviridis in Andaman Sea 

 Satun Trang Krabi Phuket Phang Nga Ranong 
Satun -      
Trang 0.007 -     
Krabi 0.001 0.012 -    

Phuket 0.031 0.001 0.002 -   
Phang Nga 0.050* 0.044* 0.017 0.042* -  

Ranong 0.086* 0.105* 0.085* 0.061* 0.049* - 
*significant differentiation (p<0.05) 
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3. ประวัตปิระชากร 
จากการทดสอบประวตัิประชากรได้ผลดงันี ้(1) การทดสอบ selective neutrality ด้วยวิธี neutrality 

test พบว่าค่า Tajima’ s D มีค่าติดลบในทุกจงัหวดั โดยมีค่าของประชากรรวม คือ  - 1.595 (p= 0.025) และ
คา่ Fu’ Fs มีคา่ติดลบในทกุจงัหวดัโดยมีคา่ของประชากรรวมคือ - 23.941(p= 0.013)(Table5) (2) การทดสอบ 
mismatch distribution พบว่าค่า SSD ของประชากรรวม มีค่า 0.002 (p=0.458) และค่า Harpending 
Raggedness index ของประชากรรวมมีค่า 0.002 (p=0.771) (Table5) (3) ค่าพารามิเตอร์ θ0 ของประชากร
รวมมีค่า 0.005 และค่า θ1 ของประชากรรวมค่า 70.619 โดยในทุกจังหวดัมีค่า θ1 มากกว่า θ0 (Table5) (4) 
ค านวณระยะเวลาในการขยายขนาดประชากรพบว่ามีการขยายขนาดมาเป็นระยะเวลา 116,125 ปีท่ีผ่านมา 
(Table5) 
 

Table 5  Parameter indices of mismatch distribution analysis, neutrality test and expansion time of    
L. subviridis 

Locality Tajima’s 
D 

Fu’ s Fs τ θ0 θ1 SSD Rag Expansion 
time 

(year ago) 
Satun -0.753* -6.058* 6.787 0.021 405.517 0.007 0.017 301,162 
Trang -0.595* -2.331* 6.125 0.000 99999.000 0.015 0.023 271,787 
Krabi -0.431* -3.379* 6.640 0.000 264.462 0.023 0.019 294,639 

Phuket -0.848* -4.141* 2.000 2.932 138.110 0.009 0.013 88,746 
Phang Nga -1.619* -4.255* 1.001 0.000 99999.000 0.657 0.073 44,417 

Ranong -0.659* -2.907* 1.816 15.960 99999.000 0.046 0.062 80,582 
Total -1.595* -23.941* 2.617 0.005 70.619 0.002 0.002 116,125 

*significant differentiation (p<0.05) 
τ = time in number of generation 

θ0= preexpansion population size (θ0=2N0) 

θ1= postexpansion population size (θ1=2N1) 
SSD = sum of squared deviations 

Rag = Harpending Raggedness index 

 

วิจารณ์ผลการวิจัย 
1. ความหลากหลายทางพันธุกรรม 
  จากผลการศกึษาพบว่าประชากรปลากระบอกในทะเลอนัดามนัมีความหลากหลายทางพนัธุกรรมสงู
โดยมีความแปรปรวนทางพนัธุกรรมภายในประชากรมากกว่า 90 เปอร์เซ็นต์ และพบว่าในทุกประชากรมีแบบ
แผนความสัมพันธ์ของค่า haplotype diversity และ nucleotide diversity เหมือนกัน คือมีค่า haplotype 
diversity มากกว่า nucleotide diversity ในทุกจังหวัด ซึ่งพบได้ในประชากรท่ีก าลังมีการขยายขนาด 
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(Watterson,1984) โดยสาเหตเุกิดจากมีการกลายพนัธุ์และมีการสะสมของแฮโพลไทป์แบบใหม่อย่างรวดเร็ว 
สอดคล้องกบัผลการค านวณระยะเวลาในการขยายขนาดประชากร ท่ีพบว่าประชากรปลากระบอกในทะเลอนั
ดามันเคยมีการขยายขนาดมาเมื่อประมาณ 110,000 ปีท่ีผ่านมา โดยแบบแผนดังกล่าวพบได้ในสตัว์ทะเล
หลายชนิดเช่น ปูม้า (Xu et al., 2009) ปลากระบอก (Liu et al., 2009), ปลาตะกรับ (Supmee, 2015) และ
หอยชกัตีน (Suppapan and Supmee, 2016) เป็นต้น ผลการศกึษาพบว่าจากจ านวนแฮโพลไทป์ทัง้หมด 89 
แฮโพลไทป์ เป็น rare haplotype จ านวน 74 แฮโพลไทป์ แสดงว่ามีจ านวนแฮโพลไทป์ท่ีมีความแตกต่างกัน
เป็นจ านวนมาก (Lewont in,  1974 ) บ่งบอกว่าปลากระบอกในชายฝ่ังทะเลอนัดามนัมีความหลากหลาย
ทางพนัธุกรรมสงูและมีปลากระบอกเพศเมียท่ีมีความสามารถในการขยายพนัธุ์เป็นจ านวนมาก และยงัพบว่ามี 
private allele ซึ่งเป็นแฮโพลไทป์ท่ีพบเฉพาะในแต่ละจังหวดัจ านวน 83 แฮโพลไทป์ โดยสามารถใช้ private 
allele ระบแุหลง่ท่ีมาของสายพนัธุ์หรือแหลง่ทางพนัธุกรรม (genetic stock) ได้ (Xu et al., 2009) 
2. โครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากร 
  ผลการศกึษาโครงสร้างพนัธุศาสตร์ประชากรด้วยวิธี AMOVA พบว่าปลากระบอกในทะเลอนัดามนัมี
โครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรแบ่งเป็นสองกลุ่มประชากร โดยแบ่งเป็นประชากรในทะเลอนัดามนัตอนล่าง
ประกอบด้วยประชากรจากจงัหวดัสตลู  จงัหวดัตรัง จงัหวดักระบ่ี และจงัหวดัภเูก็ต และกลุม่ประชากรในทะเล
อันดามันตอนบน ประกอบด้วยประชากรจากจังหวัดพังงา และจังหวัดระนอง และเมื่อเปรียบเทียบความ
แตกตา่งทางพนัธุกรรมเป็นรายจงัหวดัด้วยวิธี pairwise FST พบวา่ความแตกตา่งทางพนัธุกรรมสว่นใหญ่เกิดขึน้
ระหว่างประชากรในกลุ่มจงัหวดัทะเลอนัดามนัตอนล่างและกลุ่มจังหวดัทะเลอนัดามนัตอนบน ซึง่สอดคล้อง
กบัผลการทดสอบโครงสร้างพนัธุศาสตร์ประชากรด้วยวิธี AMOVA สาเหตท่ีุเกิดโครงสร้างพนัธุศาสตร์ประชากร
เป็นสองกลุ่มประชากร น่าจะเกิดจากรูปแบบการสืบพนัธุ์ของปลากระบอกท่ีมีการผสมพนัธุ์โดยการวางไข่ใกล้
บริเวณชายฝ่ังท่ีเป็นแหลง่ท่ีอยู่เดิม และเมื่อตวัอ่อนเจริญเติบโตจะว่ายน า้เข้ามาหากินและอาศยัในป่าชายเลน
ท่ีเคยอาศยัเพ่ือท าการรวมฝูง (Lee, 1992) จึงท าให้มีการแพร่กระจายอยู่ในบริเวณท่ีจ ากัด เมื่อประกอบกับ
ระยะทางแนวของชายฝ่ังท่ีเป็นป่าชายเลนซึง่เป็นแหล่งท่ีอยู่ของปลากระบอกในเขตทะเลอนัดามนัมีระยะทาง
ยาวประมาณ 900 กิโลเมตร จึงน่าจะเป็นอีกปัจจัยในการขัดขวางการผสมพันธุ์และการแลกเปลี่ยนสาร
พนัธุกรรมระหว่างประชากรท าให้มีการแบ่งแยกโครงสร้างทางพนัธุกรรมของประชากรเป็นสองกลุ่มประชากร 
การเกิดโครงสร้างทางพนัธุกรรมของปลากระบอกในการศกึษาครัง้นีม้ีผลแบบเดียวกบัการเกิดโครงสร้างทาง
พันธุกรรมของปลากระบอก (Mugil cephalus) ระหว่างชายฝ่ังทะเลตอนล่างและชายฝ่ังทะเลตอนบนของ
ประเทศจีน (Liu et al., 2009) เป็นการยืนยันว่าลกัษณะการด ารงชีวิต พฤติกรรมการสืบพันธุ์  และระยะทาง
ของแหล่งท่ีอยู่ของปลากระบอกน่าจะเป็นปัจจัยส าคญัท่ีส่งผลให้เกิดโครงสร้างทางพันธุกรรมของประชากร
ปลากระบอกในทะเลอนัดามนั 
3. ประวัตปิระชากร 

ผลการศึกษาประวตัิประชากร พบว่าประชากรปลากระบอกในทะเลอนัดามนัเคยมีการขยายขนาด
ประชากรมาก่อน โดยสอดคล้องกบัผลการทดสอบดงันี ้(1) การทดสอบ neutrality test ทัง้วิธี Tajima’s D test 
และ Fu’s Fs test พบว่ามีค่าติดลบซึ่งแสดงว่าประชากรมีการเบ่ียงเบนไปจากสมดุล (neutral state) ในส่วน
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ของค่า Tajima’s D ท่ีมีค่าติดลบ แสดงว่า ประชากรน่าจะมีการคัดเลือกโดยการคัดการกลายพันธุ์ ท่ีไม่
เหมาะสมทิง้ไป (purifying selection) หรืออาจเกิดการขยายขนาดของประชากรมาก่อน (Yang, 2006) ส่วน
ค่า Fu’s Fs ซึง่เป็นพารามิเตอร์ท่ีใช้ในการตรวจสอบการขยายขนาดของประชากรท่ีเหมาะสมกบัเคร่ืองหมาย
พนัธุกรรมท่ีเป็นนอนรีคอมบิเนชนั (non- recombination genetic data)(Ramirez-Soriano et al., 2008) มีคา่
ติดลบด้วยเช่นกัน ดงันัน้จึงเป็นการยืนยันว่าประชากรปลากระบอกน่าจะเคยมีการขยายขนาดประชากรมา
ก่อน (2) การทดสอบ mismatch distribution พบวา่คา่ Harpending Raggedness index ยอมรับการกระจาย
ตัวแบบ unimodal และค่า SSD ยอมรับสมมติฐาน sudden expansion model  (3) การประเมินขนาดของ
ประชากรด้วยพารามิเตอร์ θ1 พบว่ามีค่ามากกว่า θ0 ในทุกกลุ่มประชากรแสดงว่าประชากรเคยมีการขยาย
ขนาดจากขนาดเล็กสู่ขนาดใหญ่ (4) การค านวณเวลาในการขยายขนาดประชากรพบว่าประชากรเคยมีการ
ขยายขนาดมาประมาณ 110,000 ปีท่ีผ่านมา โดยเมื่อพิจารณาค่าพารามิเตอร์ τ พบว่า จงัหวดักลุ่มอนัดามนั
ตอนล่างมีค่ามากกว่าจังหวัดกลุ่มอันดามันตอนบน (Table5) บ่งบอกว่าการขยายขนาดประชากรของ
ปลากระบอกในกลุ่มอนัดามนัตอนล่างมีการขยายขนาดของประชากรมานานกว่ากลุ่มอนัดามนัตอนบน  การ
ขยายขนาดประชากรของปลากระบอกในทะเลอนัดามนัน่าจะมีความสมัพนัธ์กบัการเปลี่ยนแปลงสภาพทาง
ภูมิศาสตร์ในยุคไพลสโตซีน (Pleistocene) เมื่อประมาณ 275,000 - 11,500 ปีท่ีผ่านมา โดยในช่วงเวลา
ดงักล่าวบริเวณคาบสมุทรอินโดจีนจะถูกปกคลุมไปด้วยน า้ทะเลเน่ืองจากการละลายของน า้แข็งจากขัว้โลก
หลงัจากนัน้ระดบัน า้ทะเลจะเร่ิมลดระดบัลงเร่ือยๆจนเข้าสู่ยุคโฮโลซีน (Holocene) ประมาณ 10,000 ปีท่ีผ่าน
มา (Gradstein et al., 2004) แต่แผ่นดินยังคงมีระดับน า้ทะเลท่วมสูงและคงระดับไว้จนถึงยุคโฮโลซีนตอน
กลาง และจะเร่ิมลดระดบัลงจนเข้าสู่ยุคโฮโลซีนตอนปลาย (Horton et al., 2005) หลงัจากนัน้บริเวณชายฝ่ัง
ของทะเลอนัดามนัจะเร่ิมมีการทบัถมของตะกอนเกิดเป็นพืน้ท่ีชายฝ่ังและเร่ิมมีการขยายพืน้ท่ีของป่าชายเลน 
(Rhodes et al.,2011) ดงันัน้อาจกล่าวได้ว่าการขยายขนาดประชากรของปลากระบอกในฝ่ังอนัดามนัน่าจะ
สมัพนัธ์กบัการเพ่ิมขึน้ของแหล่งท่ีอยู่ ซึง่ในช่วงระยะเวลาดงักล่าวนีม้ีหลายรายงาน พบว่า มีการขยายขนาด
ของประชากรในสตัว์ทะเลอีกหลายชนิดและในหลายพืน้ท่ี เช่น ปลากระบอกในอ่าวไทย (Suppapan, 2015) 
และปูทะเล (mud crab) ในชายฝ่ังของประเทศจีน (He et al., 2010) นอกจากนัน้ยังพบว่าการขยายขนาด
ประชากรในครัง้นีอ้ยู่ในช่วงเวลาท่ีใกล้เคียงกบัการขยายขนาดประชากรของปูแสมก้ามขาวในเขตทะเลอนัดา
มนัด้วย (Supmee et al., 2012) 
4. แนวทางในการอนุรักษ์ความหลากหลายทางพันธุกรรม 
  จากผลการศกึษาท่ีพบว่ามีโครงสร้างทางพนัธุกรรมระหว่างประชากรปลากระบอกในทะเลอนัดามนั
ตอนล่างและทะเลอนัดามนัตอนบน  ดงันัน้แนวทางในการอนุรักษ์ความหลากหลายทางพนัธุกรรมควรมีการ
จัดการโดยแยกเป็นเป็นสองกลุ่มประชากรตามโครงสร้างทางพันธุกรรม เช่น การปล่อยพันธุ์ปลาสู่แหล่งน า้
ธรรมชาติควรใช้พ่อแม่พันธุ์จากหลายพืน้ท่ีในกลุ่มประชากรท่ีมีโครงสร้างทางพันธุกรรมเดียวกันปล่อยลงสู่
แหล่งน า้เพ่ือเพ่ิมความหลากหลายทางพนัธุกรรม และควรมีการจดัการด้วยวิธีอื่นเพ่ิมเติม เช่น การรักษาถ่ินท่ี
อยู่ตามธรรมชาติ โดยการไม่ท าลายแหล่งท่ีอยู่หรือการเพ่ิมขนาดของแหล่งท่ีอยู่ เช่น การเพ่ิมพืน้ท่ีป่าชายเลน
เพ่ือรองรับการขยายขนาดประชากรและไม่ควรจบัปลาตวัเมียท่ีก าลงัวางไข่  เน่ืองจากเป็นการขดัขวางการเพ่ิม
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จ านวนประชากร ส าหรับการเพาะเลีย้งหรือการปรับปรุงสายพนัธุ์ปลากระบอก ควรสร้างประชากรพ่อแม่พนัธุ์
ให้มีความแปรปรวนทางพันธุกรรมใกล้เคียงกับในธรรมชาติโดยอาจมีการผสมระหว่างประชากรหรือน า
ประชากรจากธรรมชาติเข้ามาผสมเพ่ือให้ได้ประชากรพ่อแม่พันธุ์ ท่ีมีคุณภาพทางพันธุกรรมท่ีสมบูรณ์และมี
ศักยภาพท่ียั่งยืนในการเป็นพ่อแม่พันธุ์ ท่ีดี อย่างไรก็ตามในการพิจารณาแนวทางในการอนุรักษ์ความ
หลากหลายทางพนัธุกรรมควรมีการใช้ข้อมลูจากการใช้เคร่ืองหมายโมเลกุลอื่น เช่น เคร่ืองหมายพนัธุกรรมไม
โครแซทเทลไลท์ ซึง่มีอตัราการกลายพนัธุ์สงู ในการพิจารณาหาแนวทางในการจดัการปลากระบอกในทะเลอนั
ดามนัควบคูก่นัไปด้วย 
 

สรุปผลการวิจัย 
 การศึกษาโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรและประวตัิประชากรปลากระบอกในทะเลอนัดามนั โดย
วิเคราะห์จากล าดบันิวคลีโอไทด์ในไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอบริเวณคอนโทรลรีเจียนขนาด  596 – 606 คู่เบส  
พบวา่ มีการแบ่งโครงสร้างทางพนัธุกรรมเป็นสองกลุม่ประชากร ได้แก่ กลุม่ประชากรในทะเลอนัดามนัตอนลา่ง 
ประกอบด้วยประชากรปลากระบอกจากจังหวัดสตูล  จังหวดัตรัง จังหวดักระบ่ี และจังหวดัภูเก็ต และกลุ่ม
ประชากรในทะเลอนัดามนัตอนบน ประกอบด้วยประชากรปลากระบอกจากจงัหวดัพังงา และจังหวดัระนอง 
เม่ือวิเคราะห์ประวตัิประชากร พบวา่ปลากระบอกในทะเลอนัดามนัเคยมีการขยายขนาดมาประมาณ 110,000 
ปีท่ีผ่านมา และพบว่าประชากรปลากระบอกจากกลุ่มอนัดามนัตอนล่างมีการขยายขนาดมานานกว่ากลุ่มอนั
ดามนัตอนบน 
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