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สรุปผลการทดลอง 

 
การคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอมีประสิทธิภาพในการจําแนกเอกลักษณทาง

พันธุกรรมในไกประดูหางดํา แบงออกเปน 2 ข้ันตอนยอย คือ (1) การคัดกรองเคร่ืองหมายโมเลกุล 
AFLP จากตัวอยางดีเอ็นเอท่ีไดจากการรวมตัวอยางดีเอ็นเอไกเขาดวยกัน (pooled) และ (2) การ
คัดเลือเคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอจากไกเปนรายตัว (individual) จากนั้นนําขอมูลลําดับนิวคลีโอไทด
ท่ีไดไปพัฒนาเปนเคร่ืองหมายโมเลกุลอยางงาย (co-dominant marker) ไดจํานวน 27 เคร่ืองหมาย 
คือ AFLP01 ถึง AFLP27 จากนั้นนําเครื่องหมายโมเลกุลดังกลาว ถูกคํานวณคาความถ่ีจีโนไทป 
และความถี่อัลลีล พบวาในการศึกษาคร้ังนี้ความถ่ีจีโนไทปมี 3 รูปแบบ โดยคาความถ่ีจีโนไทป
แบบ AA อยูระหวาง 0.00-0.92 ในขณะท่ีคาความถ่ีจีโนไทปแบบ AB อยูระหวาง 0.02-0.58 และ
คาความถ่ีจีโนไทปแบบ BB อยูระหวาง 0.00-94 ในขณะท่ีคาความถ่ีอัลลีล A อยูระหวาง 0.051-
0.953 และคาความถ่ีอัลลีล B อยูระหวาง 0.047-0.969  

การคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอในการจําแนกเอกลักษณทางพันธุกรรมของ        
ไกประดูหางดํา โดยการใชเคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอ SNP จํานวน 27 เคร่ืองหมาย พบวา
เคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอดังกลาว สามารถจําแนกไกประดูหางดําแตละตัวออกจากกันไดดวยคา 
PI มีคาเทากับ 3.37×10-8 (มีโอกาสตรวจสอบพบไกประดูหางดําท่ีมีจีโนไทปเหมือนกัน ประมาณ    
1 ใน 29 ลานตัว) 

สําหรับผลการคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอจํานวนนอยท่ีสุด ท่ีสามารถจําแนก
เอกลักษณทางพันธุกรรมของไกประดูหางดําถูกพิจารณาจาก 3 วิธีการ คือ  

การคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอที่พิจารณาจากคาของ HWE ถูกแบงออกเปน 2 
สวน โดยพบวาเคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอท่ีอยูใน HWE มีจํานวน 16 เคร่ืองหมาย สามารถจําแนก
ไกประดูหางดําแตละตัวออกจากกันไดดวยคา PI มีคาเทากับ 2.32 ×10-5 (มีโอกาสตรวจสอบพบ         
ไกประดูหางดําท่ีมีจีโนไทปเหมือนกัน ประมาณ 1 ใน 43,111 ตัว) สวนในเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีไม
อยูใน HWE พบวามีจํานวน 11 เคร่ืองหมาย สามารถจําแนกไกประดูหางดําแตละตัวออกจากกันได
ดวยคา PI มีคาเทากับ 1.00×10-3 (มีโอกาสตรวจสอบพบไกประดูหางดําท่ีมีจีโนไทปเหมือนกัน 
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ประมาณ 1 ใน 55 ตัว) เม่ือพิจารณาการคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอท่ีอยูใน HWE พบวามี
ประสิทธิภาพในการจําแนกไกประดูหางดําออกกันไดสูงกวาเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีไมอยูใน HWE  

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 เคร่ืองหมายโมเลกุล AFLP25 
สวนเคร่ืองหมายโมเลกุล PIC ท่ีมีคาความหลากหลายสูงท่ีสุด คือ AFLP4, AFLP5, AFLP6, 
AFLP19 และ AFLP20 สําหรับการคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอดวยคา PIC ถูกแบงออกเปน 
2 สวน พบวาเคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอที่มีคา PIC ท่ีมากกวา 0.3 มีจํานวน 13 เคร่ืองหมาย 
สามารถจําแนกไกประดูหางดําแตละตัวออกจากกันไดดวยคา PI มีคาเทากับ 7.83×10-6 (มีโอกาส
ตรวจสอบพบไกประดูหางดําท่ีมีจีโนไทปเหมือนกัน ประมาณ 1 ใน 127,734 ตัว) สวนเคร่ืองหมาย
โมเลกุลดีเอ็นเอท่ีมีคา PIC นอยกวาหรือเทากับ 0.3 พบวามีจํานวน 14 เคร่ืองหมาย สามารถจําแนก
ไกประดูหางดําแตละตัวออกจากกันไดดวยคา PI มีคาเทากับ 4.30×10-3 (มีโอกาสตรวจสอบพบ                
ไกประดูหางดําท่ีมีจีโนไทปเหมือนกัน ประมาณ 1 ใน 232 ตัว) เม่ือพิจารณาการคัดเลือก
เคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอจากการคํานวณคา PIC พบวาเคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอท่ีมีคา PIC ท่ี
มากกวา 0.3 มีประสิทธิภาพในการจําแนกไกประดูหางดําออกกันไดสูงกวาเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ี
นอยกวาหรือเทากับ 0.3  

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 พบวาเคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอท่ีมีคา PI ท่ีนอยวา 0.5 มีจํานวน 15 เคร่ืองหมาย สามารถ
จําแนกไกประดูหางดําแตละตัวออกจากกันไดดวยคา PI มีคาเทากับ 1.85×10-6 (มีโอกาสตรวจสอบ
พบไกประดูหางดําท่ีมีจีโนไทปเหมือนกัน ประมาณ 1 ใน 541,181 ตัว) สวนเคร่ืองหมายโมเลกุล   
ดีเอ็นเอที่มีคา PI มากกวาหรือเทากับ 0.5 พบวามีจํานวน 12 เคร่ืองหมาย สามารถจําแนกไกประดูหางดํา
แตละตัวออกจากกันไดดวยคา PI มีคาเทากับ 1.80×10-1 (มีโอกาสตรวจสอบพบไกประดูหางดําท่ีมี      
จีโนไทปเหมือนกัน ประมาณ 1 ใน 55 ตัว) เม่ือพิจารณาการคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอจาก
การคํานวณคา PI พบวาเคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอท่ีมีคา PI ท่ีนอยกวา 0.5 มีประสิทธิภาพในการ
จําแนกไกประดูหางดําออกกันไดสูงกวาเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมากกวาหรือเทากับ 0.5 
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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  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 


