
 

บทท่ี 5 

 
วิจารณผลการทดลอง 

 
5.1 คาความถีจี่โนไทป และความถ่ีอัลลีลของเคร่ืองหมายโมเลกุล AFLP 

การคนหาเคร่ืองหมายโมเลกุล AFLP สําหรับบงช้ีลักษณะไกประดูหางดํา ถูกพัฒนาเปน
เคร่ืองหมายโมเลกุลอยางงาย (co-dominant marker) เพื่อใชในการจําแนกเอกลักษณทางพันธุกรรม
ในไกประดูหางได จํานวน 27 เคร่ืองหมาย คือ AFLP01 ถึง AFLP27 ซ่ึงแสดงความผันแปรทาง
พันธุกรรม (polymorphism) โดยสามารถตรวจสอบไดดวยเอนไซมตัดจําเพาะ TaqI, EcoRI, AluI, 
BsuRI, MspI, Hin6I, MboI และ Hsp92IIโดยเคร่ืองหมายโมเลกุลดังกลาวมาตรวจสอบความผัน
แปรทางพันธุกรรมของเคร่ืองหมายโมเลกุล คํานวณคาความถ่ีจีโนไทป และคาความถ่ีอัลลีลใน    
ไกประดูหางดําจํานวน 100 ตัว พบวาเคร่ืองหมายโมเลกุล AFLP01 ถึง AFLP 27 ของไกประดูหางดํา
มีคาความถ่ีจีโนไทป 3 แบบ โดยคาความถ่ีจีโนไทปแบบ AA อยูระหวาง 0.00-0.92 ซ่ึงเคร่ืองหมาย
โมเลกุล AFLP14, AFLP25 มีคาความถ่ีจีโนไทปต่ําสุด สวนเคร่ืองหมายโมเลกุล AFLP02 มี
คาความถ่ีจีโนไทปสูงสุด ในขณะที่คาความถ่ีจีโนไทปแบบ AB อยูระหวาง 0.02-0.58 ซ่ึง
เคร่ืองหมายโมเลกุล AFLP02 มีคาความถ่ีจีโนไทปต่ําสุด สวนเคร่ืองหมายโมเลกุล AFLP08 มี
คาความถ่ี จีโนไทปสูงสุด และคาความถี่จีโนไทปแบบ BB อยูระหวาง 0.00-0.94 ซ่ึงเครื่องหมาย
โมเลกุล AFLP09 และ AFLP10 มีคาความถ่ีจีโนไทปต่ําสุด สวนเคร่ืองหมายโมเลกุล AFLP25 มี
คาความถ่ีจีโนไทปสูงสุด นอกจากนี้คาความถ่ีอัลลีล A อยูระหวาง 0.03-0.95 โดยเคร่ืองหมายท่ีมี
คาความถ่ีอัลลีล A นอยท่ีสุด คือ เคร่ืองหมาย AFLP25 สวนเคร่ืองหมายท่ีมีคาความถ่ีอัลลีล A มาก
ท่ีสุด คือ เคร่ืองหมาย AFLP9 และ AFLP10 สวนคาความถ่ีอัลลีล B อยูระหวาง 0.05-0.97 โดย
เคร่ืองหมายท่ีมีคาความถ่ีอัลลีล B นอยท่ีสุด คือ เคร่ืองหมาย AFLP9 และ AFLP10 และเคร่ืองหมาย
ท่ีมีคาความถ่ีอัลลีล B มากท่ีสุด คือ เคร่ืองหมาย AFLP25 

 
5.2 การคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอในการจําแนกเอกลักษณทางพันธุกรรมในไกประดูหางดํา 

การคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอในการจําแนกเอกลักษณทางพันธุกรรมของไก
ประดูหางดํา โดยการใชเคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอ SNP จํานวน 27 เคร่ืองหมาย พบวาเคร่ืองหมาย
โมเลกุลดีเอ็นเอดังกลาว สามารถจําแนกไกประดูหางดําแตละตัวออกจากกันไดดวยคา PI มีคา
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เทากับ 3.37×10-8 หรือกลาวอีกนัยหนึ่งไดวาเคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอดังกลาวมีโอกาสตรวจสอบ
พบไกประดูหางดําท่ีมีจีโนไทปเหมือนกัน ประมาณ 1 ใน 29 ลานตัว ซ่ึงสอดคลองกันรายงานของ 
Heaton et al. (2005) โดยพบวาเคร่ืองหมายโมเลกุล SNP จํานวน 20 ตําแหนง สามารถจําแนกโค 
แตละตัวออกจากกันไดดวยคา PI มีคาเทากับ 4.3×10-8 หรือมีโอกาสตรวจสอบพบโคท่ีมีจีโนไทป
เหมือนกันประมาณ 1 ใน 23 ลานตัว  

สําหรับผลการคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอจํานวนนอยท่ีสุด ท่ีสามารถจําแนก
เอกลักษณทางพันธุกรรมของไกประดูหางดําถูกพิจารณาจาก 3 วิธีการ คือ 1) การคัดเลือก
เคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอโดยใชคา HWE, 2) การคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอโดยใชคา 
PIC และ 3) การคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอโดยใชคา PI  

 
5.2.1 การคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอดวยคา HWE 

การคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอที่พิจารณาจากคาของ HWE ถูกแบงออกเปน 2 
สวน คือ 1) เคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอท่ีอยูใน HWE และ 2) สวนของเคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอ
ท่ีไมอยูใน HWE โดยพบวาเคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอท่ีอยูใน HWE มีจํานวน 16 เคร่ืองหมาย 
สามารถจําแนกไกประดูหางดําแตละตัวออกจากกันไดดวยคา PI มีคาเทากับ 2.32 ×10-5 (มีโอกาส
ตรวจสอบพบไกประดูหางดําท่ีมีจีโนไทปเหมือนกัน ประมาณ 1 ใน 43,111 ตัว) สวนใน
เคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีไมอยูใน HWE พบวามีจํานวน 11 เคร่ืองหมาย สามารถจําแนกไกประดูหางดํา
แตละตัวออกจากกันไดดวยคา PI มีคาเทากับ 1.00×10-3 (มีโอกาสตรวจสอบพบไกประดูหางดําท่ีมี   
จีโนไทปเหมือนกัน ประมาณ 1 ใน 688 ตัว) การศึกษาคร้ังนี้พบวาการคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุล
ดีเอ็นเอท่ีอยูใน HWE มีประสิทธิภาพในการจําแนกไกประดูหางดําออกกันไดสูงกวาเคร่ืองหมาย
โมเลกุลท่ีไมอยูใน HWE ซ่ึงสอดคลองกับรายงานของ Lee et al. (2005) ท่ีใชเคร่ืองหมายโมเลกุล 
SNP ทุกตําแหนงอยูใน HWE ท่ีใชในการจําแนกประชาชนในประเทศเกาหลีแตละบุคคลออกจาก
การกัน จํานวน 22 เคร่ืองหมาย ไดดวยคา PI มีคาเทากับ 1.905×10-10 ในขณะท่ี Denise et al. (2003) 
รายงานวาเคร่ืองหมายโมเลกุล SNP สวนใหญท่ีอยู HWE จํานวน 44 เคร่ืองหมาย สามารถจําแนก
สุนัขแตละตัวออกจากการกันไดดวยคา PI มีคาเทากับ 3.2×10-8 

 
5.2.2 การคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอดวยคา PIC 

การคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอจากคา PIC ซ่ึงเปนคาท่ีแสดงความหลากหลายของ
เคร่ืองหมายโมเลกุล ในการศึกษาคร้ังนี้ พบวาคา PIC มีคาอยูระหวาง 0.06-0.37 ซ่ึงมีคาอยูในระดับ
ปานกลางถึงคอนขางต่ํา โดย PIC ท่ีมีคาความหลากหลายตํ่าท่ีสุด คือ เครื่องหมายโมเลกุล AFLP25 
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สวนเคร่ืองหมายโมเลกุล PIC ท่ีมีคาความหลากหลายสูงท่ีสุด คือ AFLP04, AFLP05, AFLP06, 
AFLP19 และ AFLP20 สําหรับการคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอดวยคา PIC ในการจําแนก
เอกลักษณทางพันธุกรรมของไกประดูหางดํา โดยเคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอถูกแบงออกเปน 2 
สวน คือ 1) เคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอท่ีมีคา PIC ท่ีมากกวา 0.3 และ 2) เคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็น
เอท่ีมีคา PIC ท่ีนอยกวาหรือเทากับ 0.3 ท้ังนี้เคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอท่ีมีคา PIC ท่ีมากกวา 0.3 มี
จํานวน 13 เคร่ืองหมาย สามารถจําแนกไกประดูหางดําแตละตัวออกจากกันไดดวยคา PI มีคาเทากับ 
7.83×10-6 (มีโอกาสตรวจสอบพบไกประดูหางดําท่ีมีจีโนไทปเหมือนกัน ประมาณ 1 ใน 127,734 ตัว) 
สวนเคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอท่ีมีคา PIC นอยกวาหรือเทากับ 0.3 พบวามีจํานวน 14 เคร่ืองหมาย 
สามารถจําแนกไกประดูหางดําแตละตัวออกจากกันไดดวยคา PI มีคาเทากับ 4.30×10-3 (มีโอกาส
ตรวจสอบพบไกประดูหางดําท่ีมีจีโนไทปเหมือนกัน ประมาณ 1 ใน 232 ตัว) เม่ือพิจารณาการ
คัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอจากการคํานวณคา PIC พบวาเคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอท่ีมีคา 
PIC ท่ีมากกวา 0.3 มีประสิทธิภาพในการจําแนกไกประดูหางดําออกกันไดสูงกวาเครื่องหมาย
โมเลกุลท่ีนอยกวาหรือเทากับ 0.3 ซ่ึงสอดคลองกับรายงานของ Denise et al. (2003) ท่ีใช
เคร่ืองหมายโมเลกุล SNP ท่ีมีคา PIC เฉล่ียท่ี 0.53 และ 0.61 พบคาเฉล่ีย PIC ท่ี 0.61 สามารถจําแนก
สุนัขแตละออกจากกันดวยคา PI สูงกวาคาคาเฉล่ีย PIC ท่ี 0.53 มีคาเทากับ 3.6×10-5 และ 3.2×10-8 
ตามลําดับ 

 
5.2.3 การคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอดวยคา PI 

การคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอจากคา PI โดยเปนคาท่ีบงบอกถึงโอกาสท่ีสัตวแต
ละตัวจะมีลักษณะทางพันธุกรรมเหมือนกัน ในการศึกษาคร้ังนี้พบวา PI มีคาอยูระหวาง 0.357-
0.883 โดย PI ท่ีมีคาตํ่าสุด คือ เคร่ืองหมายโมเลกุล AFLP05 สวนเคร่ืองหมายโมเลกุล PI ท่ีมี
คาสูงสุด คือ AFLP25 สําหรับการคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอดวยคา PI ในการจําแนก
เอกลักษณทางพันธุกรรมของไกประดูหางดํา โดยเคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอถูกแบงออกเปน 2 
สวน คือ 1) เคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอท่ีมีคา PI ท่ีนอยกวา 0.5 และ 2) เคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอ
ท่ีมีคา PI ท่ีมากกวาหรือเทากับ 0.5 พบวาเคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอท่ีมีคา PI ท่ีนอยวา 0.5 มี
จํานวน 15 เคร่ืองหมาย สามารถจําแนกไกประดูหางดําแตละตัวออกจากกันไดดวยคา PI มีคาเทากับ 
1.85×10-6 (มีโอกาสตรวจสอบพบไกประดูหางดําท่ีมีจีโนไทปเหมือนกัน ประมาณ 1 ใน 541,181 
ตัว) สวนเคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอที่มีคา PI มากกวาหรือเทากับ 0.5 พบวามีจํานวน 12 
เคร่ืองหมาย สามารถจําแนกไกประดูหางดําแตละตัวออกจากกันไดดวยคา PI มีคาเทากับ 1.80×10-1     
(มีโอกาสตรวจสอบพบไกประดูหางดําท่ีมีจีโนไทปเหมือนกัน ประมาณ 1 ใน 55 ตัว) เม่ือพิจารณา
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การคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอจากการคํานวณคา PI พบวาเคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอท่ีมี
คา PI ท่ีนอยกวา 0.5 มีประสิทธิภาพในการจําแนกไกประดูหางดําออกกันไดสูงกวาเคร่ืองหมาย
โมเลกุลท่ีมากกวาหรือเทากับ 0.5 

จากการคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอโดยพิจารณาจากคา HWE, PIC และ PI 
ดังกลาวขางตน เพื่อจําแนกเอกลักษณทางพันธุกรรมของไกประดูหางดํา พบวาเคร่ืองหมายโมเลกุล
ดีเอ็นเอท่ีคัดเลือกจากคา PI (1.85×10-6) มีประสิทธิภาพในการจําแนกไกประดูหางดําแตละตัวออก
ไดสูงกวาเคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอท่ีคัดเลือกจากคา PIC (7.83×10-6) และ HWE (2.32 ×10-5) 
ตามลําดับ  

นอกจากนี้ยังมีการศึกษาการใชเคร่ืองหมายโมเลกุล SNP ในสัตวอ่ืนๆ เชน รายงานของ 
Herráeza et al. (2005) โดยใชเคร่ืองหมายโมเลกุล SNP จํานวน 43 ตําแหนง เพื่อจําแนกเอกลักษณ
ทางพันธุกรรมของโคสายพันธุ Galloway ออกจากกัน ซ่ึงพบวาเคร่ืองหมายหมายเหลานี้สามารถ
จําแนกโคออกจากการกันไดดวยคา PI มีคาเทากับ 5.3×10-11 ในขณะท่ี Rohrer et al. (2007) คัดเลือก
เคร่ืองหมายโมเลกุล SNP จํานวน 60 ตําแหนง โดยพิจารณาความถ่ีอัลลีลท่ีมากกวา 0.15 ซ่ึงสามารถ
จําแนกสุกรแตละตัวออกจากกันไดดวยคา PI มีคาเทากับ 4.3×10-14 

อยางไรก็ตามคุณสมบัติท่ีใชในการคัดเลือกเครื่องหมายโมเลกุลดีเอ็นเอที่ใชในการจําแนก
เอกลักษณทางพันธุกรรมในส่ิงมีชีวิตควรมีคา PI ท่ีต่ํา มีคา PIC ท่ีสูง และควรอยูใน HWE (Denise 
et al., 2003) นอกจากนี้ยังพบวาจํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอท่ีใชยังมีอิทธิพลตอการ
ตรวจสอบความแมนยําในการจําแนกเอกลักษณทางพันธุกรรมในส่ิงมีชีวิต โดยหากมีการเพิ่ม
จํานวนเคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอท่ีมากข้ึน สงผลทําใหเพิ่มประสิทธิภาพในการจําแนกเอกลักษณ
ทางพันธุกรรมในส่ิงมีชีวิติไดสูงข้ึน (Heaton et al., 2002) ซ่ึงการศึกษาการใชเคร่ืองโมเลกุลดีเอ็นเอ
ในการจําแนกสัตวแตละตัวออกจากกันโดยการใชเคร่ืองหมายโมเลกุล SNP มีการศึกษาในสัตวอ่ืน 
เชน โค (Herráeza et al., 2005) และสุกร (Rohrer et al., 2007) และมนุษย (Lee et al., 2005) เปนตน 
แตยังไมพบวามีการศึกษาในไกประดูหางดํา ดังน้ันการศึกษาคร้ังนี้จึงเปนขอมูลใหมท่ีเกิดข้ึน ทําให
มีประโยชนในการใชเปนเคร่ืองมือในการจําแนกไกประดูหางดําออกจากกันเปนรายตัว ซ่ึงนับวา
เคร่ืองหมายโมเลกุลดังกลาว จํานวนท้ัง 27 เคร่ืองหมาย มีความถูกตองสูงโดยมีคาความผิดพลาด
ประมาณ 3.37×10-8 ดังนั้นเคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอท่ีไดจากการศึกษาคร้ังนี้หากนําไปใชในทาง
ปฏิบัติถือวามีความเหมาะสมในการนําไปใชประโยชน แตหากมีการศึกษาเพ่ิมเติมโดยการเพิ่มการ
ใชเคร่ืองหมายโมเลกุลเพิ่มมากข้ึน สงทําใหโอกาสความผิดพลาดลดลง เพื่อใชเปนการยืนยันผลให
มีความแมนยํายิ่งข้ึน  


