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บทคัดยอ 
 

 การศึกษาดานพันธุศาสตรโมเลกุลนับเปนเทคโนโลยีที่มีความกาวหนาที่สุดในงานดานการ

ปรับปรุงพันธุปลาที่มีความสำคัญทางเศรษฐกิจ ทั้งปลาที่เลี้ยงเพื่อการบริโภค และปลาที่เลี้ยงเพื่อความ

สวยงาม การศึกษาความใกลชิดทางพันธุกรรมของสัตวน้ำ นับเปนเรื่องสำคัญอันดับแรกเพื่อใหการ

ถายทอดทางพันธุกรรมจากที่เกิดขึ้นเปนลักษณะที่ตองการมากที่สุดและสมบูรณที่สุด และสายพันธุปลา

ที่นำมาเปนพอแมพันธุตองไมมาจากสายเลือดเดียวกัน  

 ดังนั้นวัตถุประสงคของงานวิจัยนี้เพื่อศึกษาความสัมพันธทางพันธุกรรมของปลาหางนกยูงที่มี

การเลี้ยงทางการคาโดยใชเครื่องหมายดีเอ็นเอ AFLP จำนวน 20 คูไพรเมอร ในสายพันธุปลาหางนกยูงที่

ใชศึกษาจำนวน 8 สายพันธุ คือ Mosaic, Tuxedo, Glass, Snake skin, Solid, Ribbon fin, Swallow fin 

และ Red-albino โดยผลการศึกษาพบวามีเครื่องหมายดีเอ็นเอ AFLP 16 คู ไพรเมอรที่ใหผลชัดเจนที่

ขนาด 100-500 คูเบสในอกาโรส เจล และหลังจากนำไปวิเคราะหดวย 5% denaturing polyacrylamide 

gel electrophoresis (PAGE) และยอมสดีวยซลิเวอรไนเตรท พบแถบดเีอน็เอมจีำนวนตัง้แต 41-82 แถบดเีอน็เอ
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ตอคูไพรเมอร และมีจำนวนแถบดีเอ็นเอที่แสดงความแตกตาง (polymorphism band) จำนวน 18-50 แถบ 

ซึ่งคิดเปนเปอรเซ็นต polymorphism อยูระหวาง 25-69 เปอรเซ็นต เมื่อวิเคราะหความสัมพันธทาง

พันธุกรรมโดยวิธี UPGMA ดวยโปรแกรม NTSYSpc-V.1.8 พบวาประชากรปลาหางนกยูงทั้ง 8 สาย

พันธุ มีความสัมพันธทางพันธุกรรมที่ใกลชิดกันมาก โดยมีคาระหวาง 78-88 เปอรเซ็นต และเมื่อจัดกลุม

ความสัมพันธทางพันธุกรรมสามารถแบงเปน 2 กลุม คือ กลุมที่ 1 ประกอบดวยสายพันธุ Glass, Red 

albino, Solid, Ribbon fin และสายพันธุ Snake skin และกลุมที่ 2 ประกอบดวยสายพันธุ Mosaic, 

Swallow fin และสายพันธุ Tuxedo ผลการศึกษานี้ยังแสดงใหเห็นวาในความใกลชิดทางพันธุกรรมใน

ปลาหางนกยูงทั้ง 8 สายพันธุ พบปลาหางนกยูงสายพันธุ Ribbon fin และสายพันธุ snake skin (cobra) มี

ความใกลชิดทางพันธุกรรมมากที่สุด 

 

คำสำคัญ: ปลาหางนกยูง, ความสัมพันธทางพันธุกรรม, เครื่องหมายดีเอ็น AFLP 

 

ABSTRACT 
 

 Molecular genetics, one of the most advanced technology involved for economic and consumer 

fish breeding as well as ornamental fish breeding. Genetic Closeness in fish investigated, was 

considered first priority topic to yield the most desirable characteristics and fish varieties to be 

investigated must not belong to the same inbred. The objective of this study aimed to investigate 

genetic relationship of guppy (Poecilia reticulata) was analyzed using 20 AFLP primer combinations 

in 8 strains consisting of Mosaic, Tuxedo, Glass, Snake skin, Solid, Ribbon fin, swallow fin and Red 

albino. Only between 100-500 base pair of 16 AFLP primer combinations were showed distinct results 

in agarose gel. And found polymorphic phylogenetic dendrogram by UPGMA using NTSYSpc 

program were Constructed. Average genetic similarity among strains varied from 78–88%. 

Phylogenetic analysis shows that the eighth strains could be divided into two major clades consisting 

of a group of Grass, Red albino, Solid, Ribbon fin, Cobra and a group of Mosaic, Swallow fin and 

Tuxedo. However, low genetic variation was found under numbers of markers used. This study also 

established AFLP technology as a feasible approach in trait identification of guppy. 

 

Key words: Guppy, genetic relationship, AFLP markers  
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บทนำ 
 ปลาสวยงามเปนสัตวน้ำเศรษฐกิจที่สำคัญ

อยางหนึ่งของประเทศไทย ปจจุบันประเทศไทย

สงออกปลาสวยงามเปนอันดับที่ 7 ของโลก ใน

ชวงสองทศวรรษที่ผานมามูลคาการซื้อขายปลา

สวยงามในตลาดโลกมีอัตราการขยายตัวอยูใน

เกณฑสงูขึน้ โดยมลูคาปลาสวยงามเพิม่ขึน้จาก 40 

ลานดอลลารสหรัฐฯในป 2523 เปนประมาณ 340 

ลานดอลลารสหรัฐฯในป 2551 มีผูเลี้ยงปลา

สวยงามในประเทศประมาณ 350,000 คน ในสวน

ของรานคาปลาสวยงามทั่วประเทศมีอยูประมาณ 

500 ราน ซึ่งรอยละ 50 อยูในกรุงเทพฯและ

ปริมณฑล ที่เหลือกระจายอยูในตามจังหวัดตาง ๆ 

เชน ราชบรุ ีเชยีงใหม ภเูกต็ นครราชสมีา ขอนแกน 

และอุดรธานี การขยายตัวของตลาดปลาสวยงาม

ทำใหเกิดอาชีพการเพาะเลี้ยงปลาสวยงามรายยอย

กระจายอยูทั่วประเทศ (ศูนยวิจัยกสิกรไทย, 2551) 

 ในกลุมปลาสวยงามนั้นปลาหางนกยูงเปน

ปลาที่นิยมเลี้ยงชนิดหนึ่ง โดยเฉพาะในจังหวัด

กรุงเทพฯ นครปฐม ราชบุรี และสมุทรสาคร  

(Ponpornpisit et al., 2003) ปลาเหลานี้สวนหนึ่ง

จำหนายที่ตลาดกลางปลาสวยงามที่ตลาดจัตุจักร

หรือที่ตลาดปลาอื่นๆ เชน สหกรณปลาสวยงาม

บานโปง จังหวัดราชบุรี เปนตน อีกสวนหนึ่งสง

ออกไปขายตางประเทศ ประเทศที่สั่งซื้อปลา

หางนกยูงจากประเทศไทย ไดแก สหรัฐอเมริกา 

ประเทศในทวีปยุโรปและญี่ปุน  

 ปลาหางนกยูง เปนปลาน้ำจืดขนาดเล็ก  

มลีกัษณะเดนคอื ลำตวั และครบีมลีวดลาย และสสีนั

หลากหลายรูปแบบ สวยสดสะดุดตา ครีบหางมี

ขนาดใหญมาก โดยเฉพาะในปลาหางนกยูงเพศผู 

ซึง่นอกจากจะมคีรบีหางทีย่าวเปนพวง พริว้แผกวาง

สวยงามขณะวายน้ำ แลวยังมีลักษณะรูปรางของ

ครีบหางที่แตกตางกันออกไปหลายรูปแบบ  

ในประเทศไทยไดมีการนำเขามาตั้งแตสมัย

รัชกาลที่ 5 เปนปลาที่เลี้ยงงาย โดยสามารถเลี้ยง

รวมกันเปนฝูงได และการเลี้ยงไมจำเปนตองใช

เครื่องใหออกซิเจนเหมือนปลาชนิดอื่นๆ อีกทั้งมี

การแพรขยายพนัธุไดงาย เนือ่งจากเปนปลาทีป่ฏสินธิ

ภายในตัว และออกลูกเปนตัว ปลาหางนกยูงที่มี

ความสวยงามจากประเทศเวเนซูเอลา บารบาโดส  

ทรินิแดด บราซิล  และกิอานา  ไดมีการเขาไป

ดำเนินการเพาะพันธุและมีการคัดพันธุจนไดปลา

หางนกยู งที่มีความสวยงามหลายสายพันธุ 

ลักษณะเดนที่ใชในการปรับปรุงพันธุเพื่อใหได

สายพนัธุใหมๆ  คอืลกัษณะสแีละลวดลายบนลำตวั

และลวดลายบนครีบหางและรูปรางของครีบหาง 

ซึ่งในการเรียกสายพันธุตางๆ จะถูกตั้งชื่อตาม

ลักษณะดังกลาว เชน round tail, pin tail, spear 

tail, หรือ lace tail, sword tail, flag tail, lye tail, 

fan tail, triangle tail หรือ Delta tail, Veil tail 

นอกจากนีส้สีนัและลวดลายกน็บัเปนจดุเดนเชนกนั 

ซึ่งมักจะใชเปนชื่อเรียกปลาสายพันธุนั้น เชน บลู 

เยลโล โดยดูจากสีที่เดนชัดที่สุด สวนลายบนลำ

ตัวและครีบ ปลาที่มีลวดลายตางๆ จะใชลายเปน

ชื่อและตามดวยลักษณะหาง หรืออาจใชลักษณะ

ครีบหางเปนชื่อก็ไดแลวแตความนิยมของผูเลี้ยง 

ถาหากสทีีป่รากฏไมเหน็เปนลวดลาย กจ็ะใหสทีีเ่ดน

สะดุดตาที่สุดบนตัวปลากับลักษณะครีบหางเปน

ชือ่เรยีกปลาแตละสายพนัธุ เชน yellow snake-skin 

fan tail หมายถึงสายพันธุปลาหางนกยูงที่มีลำตัว

และครีบหางเหลืองเปนพื้นเดนที่สุดในขณะ

เดียวกันจะมีลวดลายบนลำตัวและครีบลักษณะ

คลายหนังงูและมีครีบหางแบบรูปพัด red –lower 

sword tail หมายถึงปลาหางนกยูงที่มีสีเดนบน 

ลำตัวและครีบหางเปนสีแดงและหางมีแบบกาน
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ครบียืน่ยาวทีข่อบลางของครบีหาง เปนตน ลกัษณะ

เหลานี้จัดเปนลักษณะทาง พันธุกรรมที่ไดรับการ

ถายทอดมาจากรุนพอแมสูรุนลูก ทั้งนั้นขึ้นอยูกับ

ลักษณะใดเดนกวา ซึ่งอาจถูกขมอีกลักษณะเอาไว 

หรือปรากฏออกมาเทาๆ กัน (ขมไมสมบูรณ)  

(ธีรวุฒิ, 2549) 

 ปจจุบันมีการนำเทคนิคทางพันธุศาสตร

ระดับโมเลกุลมาใชศึกษา และพัฒนาเครื่องหมาย

พันธุกรรมเพื่อศึกษาความสัมพันธกับลักษณะทาง

ฟโนไทป เครือ่งหมายโมเลกลุ AFLP เปนเครือ่งหมาย

โมเลกุลที่ไดรับความนิยมมากเครื่องหมายหนึ่ง 

เนื่องจากสามารถทำใหเกิด Polymorphism ได

จำนวนมาก เหมาะสำหรบัการศกึษาความหลากหลาย

ทางพนัธกุรรม เพือ่ศกึษาความสมัพนัธทางววิฒันาการ 

การศึกษาเอกลักษณของสิ่งมีชีวิต เพื่อบอกความ

แตกตางของสิง่มชีวีติแตละตวัอยาง การจดทะเบยีน

พนัธุ การตรวจสอบความเปนลกูผสม การตดิตาม

ยีนและการทำแผนที่จีโนม เปนตน 

 ในการศึกษาความสัมพันธทางพันธุกรรม

ปลาหางนกยูงโดยใชเครื่องหมายโมเลกุล AFLP 

ของงานวิจัยนี้ เพื่อการตรวจสอบความสัมพันธ

ทางพันธุกรรมในปลาหางนกยูง ซึ่งจะเปนขอมูล

เบื้ อ งตนที่ จะช วยคั ด เลื อกพอแมพันธุ ปลา

หางนกยูงที่ไมเปนปลาสายเลือดชิด ซึ่งจะชวย

ใหการถายทอดทางพันธุกรรมไปในลักษณะที่ดี

และสมบูรณที่สุด 

 

วิธีดำเนินการวิจัย 
วิธีการวิจัย 

 1.1 การเตรียมตัวอยาง 

 คัดเลือกตัวอยางปลาหางนกยูงจากตลาด

คาปลาสวยงามในกรุงเทพมหานคร จำนวน 8 

สายพันธุ คือ Moscow full black, blue ribbon fin, 

Japan blue swallow, RREA full red, blue tuxedo, 

red grass, Spanish dancer, lace king cobra โดยใช

สายพันธุละ 10 ตัวจากนั้นบันทึกลักษณะทาง

สณัฐานวทิยา ตามหลกัเกณฑการกำหนดมาตรฐาน

สายพันธุ และเกณฑการตัดสินปลาหางนกยูงใน

ประเทศไทยของกรมประมง (2550) 

 

1.2 การสกัดดีเอ็นเอ 

 สกัดดีเอ็นเอจากลำตัวของปลาหางนกยูง 

ตามวิธีการของ Wuthisuthimethavee (1999) โดย

มีขั้นตอนคือ บดเนื้อเยื่อในสารละลาย Extraction 

buffer และ Proteinase K จากนั้นบมตัวอยางในตู 

Hot air oven ที่อุณหภูมิ 50-55 องศาเซลเซียส เปน

เวลา 2 ชั่วโมง จากนั้นนำไปปนเหวี่ยง  

(centrifuge) แลวใชสวนใสมาทำใหดเีอน็เอบรสิทุธิ์

ดวยการเติมสวนผสมของ Trapping Buffer ทิ้งให

ตกตะกอน นำไปปนเหวี่ยง จากนั้นดูดสวนใสทิ้ง 

นำตะกอนที่ไดเติมดวย washing buffer และทำ

ตะกอนใหแตกละลายกบันำ้ จากนัน้นำไปปนเหวีย่ง 

และเทสวนใสทิ้ งให เหลือแตตะกอนสีขาว  

จากนั้นทำการลางตะกอนดวย 95% Ethanol นำ

ไปปนเหวีย่ง เทสวนใสทิง้ใหเหลอืไวเพยีงตะกอน

ดีเอ็นเอที่อยูที่กนหลอด ทิ้งตะกอนดีเอ็นเอใหแหง 

จากนั้นละลายดีเอ็นเอดวย TE buffer ดีดเบาๆ 

เพื่อใหตะกอนดีเอ็นละลาย แลวนำไปปนเหวี่ยง  

(centrifuge) และดูดสวนใสเก็บไวที่อุณหภูมิ -80 

องศาเซลเซียส  

 

1.3 การตรวจสอบปริมาณและคุณภาพดีเอ็นเอ 

 ตรวจสอบปริมาณและคุณภาพดีเอ็นเอดวย

วธิอีเิลคโตรโฟรซีสิบนอกาโรสเจล 1 % เปรยีบเทยีบ

กับดีเอ็นเอมาตรฐาน ( DNA) ปริมาณ 100, 300. 

500 และ 700 นาโนกรัมตอไมโครลิตร จากนั้น 
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pool DNA (รวม DNA) ของแตละสายพันธุ

จำนวน 5 ตัวเขาดวยกันเปน 1 ตัวอยาง ดังนั้นจะมี

ตัวอยางดีเอ็นเอที่จะนำไปวิเคราะหสายพันธุละ 2 

ตัวอยาง รวมทั้งสิ้น 16 ตัวอยาง จากนั้นนำมา

ทดสอบกับเครื่องหมายดีเอ็นเอ AFLP จำนวน 20 

คูไพรเมอร 

 

1.4 การวิเคราะหเครื่องหมาย AFLP  

 การวิเคราะหเครื่องหมาย AFLP โดย

ดัดแปลงวิธีการของ Vos et al. (1995) โดยนำดี

เอ็นเอที่จะทำการวิเคราะห (pool DNA) มาตัดดี

เอ็นเอดวยเอ็นไซมตัดจำเพาะ EcoRI และ MseI 

และเชือ่มตอดเีอน็เอกบั EcoRI และ MseI adapters 

จากนั้นนำผลผลิตที่ไดมาเพิ่มปริมาณ ดีเอ็นเอใน

ขั้นแรก (pre-amplification) ใชไพรเมอรที่มีลำดับ

เบสเหมือนกับลำดับเบสของ adapter ตอดวย

ลำดับเบสบริเวณจดจำหรือบริเวณตัดจำเพาะของ

เอ็นไซมดวยปฏิกิริยาทางพีซีอาร เมื่อสิ้นสุด

ปฏิกิริยา ผลผลิตที่ไดจะเปนดีเอ็นเอแมแบบใน

การเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอในขั้นคัดเลือกเพิ่มปริมาณ

ดีเอ็นเอ (selective amplification) โดยใชไพรเมอร

ที่เหมือนกับลำดับเบสของ adapter ตอดวยลำดับ

เบสบริเวณจดจำหรือบริเวณตัดจำเพาะของเอ็น

ไซมและเพิ่มเบสเขาไปที่ปลาย 3’ จำนวน 20 คู

ไพรเมอร คือ EcoRI- CAG/ MseI-AGA, EcoRI- 

CAG/ MseI-ACT, EcoRI- CAG/ MseI-AGT, 

EcoRI- CAG/ MseI-AGC, EcoRI- CAA/ 

MseI-AGA, EcoRI- CAA/ MseI-ACT, EcoRI- 

CAA/ MseI-AGT, EcoRI- CAA/ MseI-AGC, 

EcoRI- CAA/ MseI-ACG, EcoRI- CAA/ 

MseI-ACC, EcoRI- CAC/ MseI-AGA, EcoRI- 

CAC/ MseI-ACT, EcoRI- CAC/ MseI-AGT, 

EcoRI- CAC/ MseI-AGC, EcoRI- CTA/ 

MseI-AGT, EcoRI- CTA/ MseI-AGC, EcoRI- 

CTA/ MseI-AGA, EcoRI- CTA/ MseI-ACT, 

EcoRI- CTA/ MseI-ACG, EcoRI- CTA/ 

MseI-ACC  

 1.5 เมื่อสิ้นสุดการคัดเลือกเพิ่มปริมาณ 

ดีเอ็นเอ (selective amplification) นำตัวอยางที่ได

มาตรวจสอบดวย 1% agarose gel ยอมดวย 

ethidium bromide straining และตัวอยางที่เหลือ

ผสม loading buffer นำไปวิเคราะหดวย 5% 

denaturing polyacrylamide gel electrophoresis  

(PAGE) และยอมสีดวยซิลเวอรไนเตรท 

 

การเก็บขอมูลและการวิเคราะห 

 นำแถบดเีอน็เอ AFLP ทีไ่ดจากการวเิคราะห

ซึ่งอยูในรูปของแถบดีเอ็นเอมาแปลงใหอยูในรูป

ทีจ่ะนำไปวเิคราะห โดยใหแถบดเีอน็ทีป่รากฏแถบ

เปน ‘1’ และที่ไมปรากฏแถบเปน ‘0’ ของแตละคู

ไพรเมอร จากนั้นนำมาคำนวณคาระยะหางทาง

พันธุกรรม โดยวิธี UPGMA (unweighted pair 

group method with arithmetic average) ดวย

โปรแกรม NTSYSpc V. 1.8 (Rohlf, 1995) โดย

ใชสูตรของ Jaccard (1900) หลังจากวิเคราะหผล

แลวจะแสดงผลในรูปของ phylogenetic tree ซึ่ง

เปนการแสดงคาความสัมพันธทางพันธุกรรม 

 

ผลการทดลองและวิจารณผล 
1. ความแตกตางทางสณัฐานวทิยาของปลาหางนกยงู 

 การจำแนกปลาหางนกยูงทั้ง 8 สายพันธุ

ตามหลกัเกณฑการกำหนดมาตรฐานสายพนัธุ และ

เกณฑการตัดสินปลาหางนกยูงในประเทศไทย

ของกรมประมง (2550) (ตารางที่ 1) 
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ตารางที่  1     ลักษณะทางสัณฐานวิทยาของสายพันธุปลาหางนกยูงที่ใชในการทดลอง  

 

ชื่อสายพันธุ มาตรฐานสายพันธุ  

(กรมประมง, 2550) 

สายพันธุที่ใชในการ

ทดลอง 

1. Solid  

   (Moscow full    

   black)   

-ลําตัวจะมีสีน้ําเงินอมดําตามสายพันธุตลอดลาํตัว  

-ครีบหางไมมีจุดหรือลวดลาย  

-ครีบหลังมีสีน้ําเงินอมดําสอดคลองกับลําตัว 

 

 

 

2. Ribbon fin  

   (blue ribbon fin)  

 

-ลําตัวจะมีสีน้ําเงินเขม 

-ครีบทุกครีบยาว 

-ครีบหางยาวกวาลําตัว 

 

 

3.  Swallow fin 

    (Japan blue   

    swallow) 

 

-ลําตัวมีสีฟาออน 

-ครีบหางมีลวดลายตามสายพันธุ  

-ครีบหางมีลักษณะเปนเสน มองดูคลายครีบกรอน  

 เสนของครีบหางมีตั้งแต 3, 4, 5, หรือ 6 เสน 

 

 

 

4. Red albino  

   (RREA full red     

   high  dorsal) 

-ลําตัวมีสีแดงปกคลุมตลอดลําตัว 

-ตามีสีแดง 

-ครีบหางกวาง และมีขนาดยาวกวาลําตัว 

 

 

5. Tuxedo  

    (blue tuxedo)    

       

 

-ลําตัวจากบริเวณกึ่งกลางลําตัวไปสุดโคนหาง 

 มีสีดําอมน้ําเงิน  

-ครีบหางไมมีลวดลาย 

-ครีบหลังไมมีลวดลาย 

 

 

6. Glass  

   (red grass) 

 

-ลําตัวมีลวดลายหลายสี เชนเขียว น้ําเงิน เหลอืง 

แดง ซึ่งเปนลักษณะที่ปรับปรุงพันธุมาจากสายพันธุ

ธรรมชาติ 

-พี้นครีบหางมีสีออน มีจุดหรอืแตมขนาดเล็ก 

กระจายทั่วหาง มีสีแดง    มากกวาสีอื่น ตรงตาม

สายพันธุ 
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ชื่อสายพันธุ มาตรฐานสายพันธุ  

(กรมประมง, 2550) 

สายพันธุที่ใชในการ

ทดลอง 

7. Mosaic 

   (Spanish dancer) 

 

-ลําตัวมีลวดลายหลายสี ไดแก ดํา แดง เหลือง  

 และเขียว  

-ครีบหางมีลวดลายแบบโมเสค 

โดยลวดลายจะมีลักษณะเปนแตมใหญ สวนใหญ

เปนสีแดง เหลือง และน้ําเงิน  

-ครีบหลังม ีสี และลวดลายสอดคลองกับลําตัวและ

ครีบหาง 

 

 

 

8. snake skin  

    (cobra)  

   (lace king  

   cobra) 

-ลําตัวมีจุดคลายหนังงู มีเหลืองปนเขียวตรงตาม

สายพันธุ 

-ครีบหาง และครีบหลังมีลวดลายสอดคลองกับ

ลําตัว และครีบหลังมีขนาดเล็กกวาสายพันธุอื่น 

 

 

ตารางที่  1     ลักษณะทางสัณฐานวิทยาของสายพันธุปลาหางนกยูงที่ใชในการทดลอง  

2. การสกัดดีเอ็นเอ 

  ในการทดลองครั้งนี้ไดสกัดดี เอ็นปลา

หางนกยูงจากสวนเนื้อเยื่อของลำตัวของปลา

หางนกยูง และตรวจสอบคุณภาพและปริมาณดี

เอ็นเอที่สกัดไดดวยเทคนิคอิเล็กโตรโฟเรซีส 

เทียบกับดีเอ็นเอมาตรฐาน ( DNA) ที่มีความ

เขมขน 100, 300, 500 และ 700 นาโนกรัมตอ

ไมโครลิตร (ภาพที่ 1)  

  

3. การวิเคราะหเครื่องหมายดีเอ็นเอ AFLP  

  การศึ กษ าคว ามหลากหลายทา ง

พันธุกรรมของรูปแบบหางในปลาหางนกยูง

จำนวน 8 สายพันธุ ดวยเทคนิค AFLP ซึ่งทำการ

คัดเลือกเครื่องหมาย (screen primers) จำนวน 20 

คู ไพรเมอร พบเครื่องหมายที่ใหผลชัดเจนที่ขนาด

ระหวาง 100-500 คูเบสในอกาโรส เจล ทั้งหมด 

16 คูไพรเมอร และหลงัจากนำไปวเิคราะหดวย 5% 

ภาพที่  1 pool DNA ของปลาหางนกยูง ทั้ง 8 สายพันธุ จากการตรวจคุณภาพ และปริมาณดวย agarose 

gel เปรียบเทียบกับ ดีเอ็นเอมาตรฐาน ( DNA) ที่มีความเขมขน 100, 300, 500 และ 700  

นาโนกรัมตอไมโครลิตร (1-16 = ปลาหางนกยูงแตละสายพันธุที่ใชในการทดลอง)                   
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denaturing polyacrylamide gel electrophoresis  

(PAGE) และยอมสดีวยซลิเวอรไนเตรท ทำการนบั

จำนวนแถบดเีอน็เอทีม่ขีนาดระหวาง 100-500 คูเบส 

(ภาพที่ 2) พบจำนวนแถบดีเอ็นเอตอคูไพรเมอร 

อยูระหวาง 41-84 แถบ และมีจำนวนแถบดีเอ็นเอ

ทีแ่สดงความแตกตาง (polymorphism) อยูระหวาง 

18-50 แถบ ซึง่คดิเปนคาเปอรเซน็ต polymorphism 

อยูระหวาง 25-69 เปอรเซ็นต (ตารางที่ 2) ซึ่ง

สอดคลองกับรายงานของ Shen et al. (2007) ซึ่ง

วิเคราะหเครื่องหมาย AFLP สำหรับสรางแผนที่

พันธุกรรมของปลาหางนกยูง ซึ่งพบวาเกิดแถบ 

ดเีอน็เอประมาณ 50 - 60 ตอคูไพรเมอร 

 

ตารางที่ 2  สรุปผลการวิเคราะหเครื่องหมายดีเอ็นเอ AFLP จำนวน 16 คูไพรเมอร 

 AFLP primers จำนวนแถบดีเอ็น  จำนวนแถบ เปอรเซ็นต  

  ที่นับได polymorphism polymorphism  

EcoRI- CAG/ MseI-AGA 82 50 61.0 

EcoRI- CAG/ MseI-ACT 61 33 54.0 

EcoRI- CAG/ MseI-AGT 58 40 69.0 

EcoRI- CAA/ MseI-AGA 67 35 52.2 

EcoRI- CAA/ MseI-ACT 74 40 54.1 

EcoRI- CAA/ MseI-AGT 53 29 54.7 

EcoRI- CAA/ MseI-AGC 41 18 43.9 

EcoRI- CAA/ MseI-ACG 49 43 87.8 

EcoRI- CAA/ MseI-ACC 78 48 61.5 

EcoRI- CAC/ MseI-AGA 60 23 38.3 

EcoRI- CAC/ MseI-ACT 59 20 33.9 

EcoRI- CAC/ MseI-AGT 84 22 26.2 

EcoRI- CAC/ MseI-AGC  76 36 47.4 

EcoRI- CAC/ MseI-ACC  55 22 40.0 

EcoRI- CTA/ MseI-AGT  73 18 24.7 

EcoRI- CTA/ MseI-AGC  76 47 61.9 

 Total  994.4 460.3 45.1 
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ภาพที่ 2 ตัวอยางแถบดีเอ็นเอ AFLP ของปลาหางนกยูงที่ใช E-CAC/M-AGT และ ER-CAC/M-ACC  

(1-16 = ตัวอยางปลาหางนกยูงที่ใชในการทดลอง  M = molecular weight markers) 

ภาพที่ 3 แผนผังความสัมพันธทางพันธุกรรมปลาหางนกยูง 8 ชนิดที่สรางดวยวิธี UPGMA 

4. แผนภูมิความสัมพันธทางพันธุกรรม 

  จากการนำขอมูลแถบดีเอ็นเอมาคำนวณคา

ความสมัพนัธทางพนัธกุรรมโดยวธิ ี UPGMA ดวย

โปรแกรม NTSYSpc V. 1.80 (Rohlf, 1995) พบ

วาเมือ่จดักลุมความสมัพนัธทางพนัธกุรรมสามารถ

แบงเปน 2 กลุม คือ กลุมที่ 1 ประกอบดวยสาย

พันธุ Glass, Red albino, Solid, Ribbon fin และ

สายพันธุ Snake skin และกลุมที่ 2 ประกอบดวย

สายพันธุ Mosaic, Swallow fin และสายพันธุ 

Tuxedo ผลการศกึษานีย้งัแสดงใหเหน็วาปลาหางนกยงู

ทั้ง 8 สายพันธุ มีความใกลชิดทางพันธุกรรม โดย

ปลาหางนกยูงสายพันธุ Ribbon fin และสายพันธุ 

snake skin (cobra) มีความใกลชิดทางพันธุกรรม

มากที่สุด (ภาพที่ 3) สวนคาเฉลี่ยของดัชนีความ

เหมือน (S value) ของปลาหางนกยูงทั้ง 8 ชนิด 

อยูระหวาง 75 % (สายพันธุ Ribbon fin และสาย

พันธุ Snake skin) ถึง 88% (สายพันธุ Glass และ

สายพันธุ Tuxedo) (ตารางที่ 3)  
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 จากขอมลูทีไ่ดพบวาเครือ่งหมาย AFLP มคีวาม

สามารถตรวจสอบความหลากหลายทางพนัธกุรรม

ในระดบัโมเลกลุได ซึง่จะสมัพนัธโดยตรงกบัจำนวน 

polymorphism ทีต่รวจพบ ในขณะทีจ่ำนวนโครโมโซม

ของปลาหางนกยูงทั้งหมด 23 คู (Winge, 1922) 

ไมสามารถบอกความหลากหลายไดโดยตรง

เทากับระดับโมเลกุล (Srisamoot et al., 2007) การ

ศึกษาครั้งนี้เปนงานวิจัยแรกที่มีการศึกษาความ

สมัพนัธทางพนัธกุรรมของปลาหางนกยงูในระดบั

สายพันธุ (strain) ซึ่งเครื่องหมายดีเอ็นเอ AFLP 

สามารถบอกความสัมพันธไดอยางชัดเจน ในงาน

วจิยันีแ้สดงใหเหน็วาปลาหางนกยงูทัง้ 8 สายพนัธุ 

มคีวามใกลชดิทางพนัธกุรรมกนัมาก แมวาจะเลอืก

ใชเครื่องหมายดีเอ็นเอ AFLP ซึ่งมีประสิทธิภาพ

สูงในการแยกความแตกตางในระดับสายพันธุ

แลวก็ตาม (Vos et al., 1995) อยางไรก็ตาม Shen 

et al. (2007) กลาววาหากมีการใชเครื่องหมาย 

ดีเอ็นเอ Microsatellites ในปลาหางนกยูงจะให

ความแตกตางทางพันธุกรรมสูงกวา AFLP  

  

สรุป 
 จากการวเิคราะหเครือ่งหมายโมเลกลุ AFLP 

เพื่อการตรวจสอบความสัมพันธทางพันธุกรรมใน

ปลาหางนกยูง จำนวน 20 คูไพรเมอร พบ 16 คู

ไพรเมอรที่ขนาดดีเอ็นเอ 100-500 คูเบส โดยมี

จำนวนแถบดเีอน็เอระหวาง 41-82 แถบตอคูไพรเมอร 

และมี แถบดี เ อ็ น เ อที่ แ สดงคว ามแตกต า ง  

(polymorphism) ระหวาง 18-50 แถบ คดิเปนเปอรเซน็ต 

polymorphism อยูระหวาง 25-69 เปอรเซน็ต เมือ่

วิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรมโดยวิธี 

UPGMA ดวยโปรแกรม NTSYSpc-V.1.8 (Rohlf, 

1995) พบวาประชากรปลาหางนกยงูทัง้ 8 สายพนัธุ 

มีความสัมพันธทางพันธุกรรมที่ใกลชิดกันมาก 

โดยมีคาระหวาง 78-88 เปอรเซ็นต และเมื่อจัด

กลุมความสัมพันธทางพันธุกรรมสามารถแบงเปน 

2 กลุม คอื กลุมที ่1 ประกอบดวยสายพนัธุ Glass, Red 

albino, Solid, Ribbon fin และสายพันธุ Snake 

skin และกลุมที่ 2 ประกอบดวยสายพันธุ Mosaic, 

Swallow fin และสายพนัธุ Tuxedo ผลการศึกษานี้

ยงัแสดงใหเหน็วาในความใกลชดิทางพนัธกุรรมของ

ปลาหางนกยูงทั้ง 8 สายพันธุ พบปลาหางนกยูง

สายพันธุ Ribbon fin และสายพันธุ snake skin  

(cobra) มคีวามใกลชดิทางพนัธกุรรมมากทีส่ดุ  

 

ตารางที่ 3 คาเฉลี่ยของดัชนีความเหมือนทางพันธุกรรมของปลาหางนกยูง 8 สายพันธุที่วิเคราะหดวย

เครื่องหมาย AFLP จำนวน 16 คูไพรเมอร 

  Glass Mosaic Swallow Tuxedo Red Solid Ribbon Snake  

   fin albino  fin   skin  

Glass 1.0000000 

Mosaic 0.7915870 1.0000000 

Swallow fin 0.7734226 0.7982792 1.0000000 

Tuxedo 0.7543021 0.7848948 0.7629063 1.0000000 

Red albino 0.7982792 0.7925430 0.7934990 0.8049713 1.0000000 

Solid 0.7829828 0.7753346 0.7724665 0.7782027 0.8565966 1.0000000 

Ribbon fin 0.8154876 0.8001912 0.8030593 0.7743786 0.8489484 0.8757170 1.0000000 

Snake skin 0.7906310 0.8173996 0.8011472 0.7782027 0.8489484 0.8393881 0.8814532 1.000000 
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