
 

บทท่ี 2 

 
ตรวจเอกสาร 

 
2.1 ประวัติไกพื้นเมือง 
 ไกพื้นเมืองถือกําเนิดมาจากไกปาในแถบประเทศเอเชียตะวันออกเฉียงใต โดยมนุษยได
นํามาเปนสัตวเล้ียง เพื่อใชเปนอาหาร เม่ือประมาณ 3,000 ปมาแลว โดยท่ัวไปไกพื้นเมืองถูก
คัดเลือกสภาพธรรมชาติเปนหลัก จึงทําใหมีคุณสมบัติเฉพาะตัว (สุพจน, 2542) สามารถปรับตัวเขา
กับส่ิงแวดลอมไดเปนอยางดี เล้ียงรอดสูง มีสัญชาติญาณในการปองกันตัวเองไดดี ความทนตอ
สภาพดินฟาอากาศ มีความตานทานโรค และมีความสามารถในการฟกไขไดดี (จรัญ, 2526)  

เกษตรกรไทยเล้ียงไกพื้นเมืองมาเปนเวลาชานาน (อภิชัย, 2534) สวนใหญมักเล้ียงแบบ
ปลอยใหไกหากินตามธรรมชาติ โดยขอมูลลักษณะทางการผลิตของไกพื้นเมืองพบวา แมไกสาว
พื้นเมืองออกไขฟองแรกเม่ือมีอายุเฉล่ีย 219.45 ± 32.66 วัน และมีจํานวนไขเฉล่ียเทากับ 16.24 ± 
4.49 ฟองตอชุด (อาวุธ, 2522) ไกพื้นเมืองสามารถออกไขปละ 4 คร้ัง เฉล่ียปละ 60 ฟอง (ชวนิศนดากร 
และคณะ, 2512) และใชเวลาการฟกไขประมาณ 21 วัน (จรัญ, 2526; อาวุธ, 2522) ลูกไกจะอยูกับ
แมไกประมาณ 2-3 เดือน (อภิชัย, 2541) หลังจากนั้นแมไกจึงกลับไปผสมพันธุและวางไขใหมใน
คร้ังตอไป โดยการผสมพันธุของไกพื้นเมืองมักจะเปนการผสมพันธุแบบสุมและคละพันธุกัน 
ประกอบกับการเล้ียงเปนแบบปลอยฝูง จึงทําใหเปนเร่ืองยากท่ีจะระบุไดวาไกพื้นเมืองท่ีเล้ียงอยู
ตามชนบทเปนไกสายพันธุใด 

ในป  พ .ศ .  2545-2553 สํานักงานกองทุนสนับสนุนการวิจัย  (สกว .)  ไดรวมมือกับ           
กรมปศุสัตว เพื่อพัฒนาฝูงไกสายพันธุแท 4 สายพันธุ ไดแก ไกประดูหางดํา ไกเหลืองหางขาว      
ไกแดง และไกชี โดยมีรายละเอียดของแตละพันธุ ดังนี้ 

1. ไกประดูหางดํา พบวาไกตระกูลนี้สรอยจะมีสีแดงหางจะดํา ปากสีดํา ปากอูมใหญ ตาสี
ประดู เปนหงอนหิน มีสรอยคอสีประดูยาวประบา มีปกยาวใหญ สรอยปกสีประดู สรอยหลังสี
ประดู ระยาประกน สวนขนลําตัว ปก หางพัด แขง เล็บ และเดือยมีสีดํา โดยท้ังเพศผูและเพศเมีย  
จะมีลักษณะเหมือนกัน แตตางกันตรงท่ีเพศเมียไมมีสรอย (อภิชัย, 2544) นอกจากนี้ไกประดูหางดํา
ยังมีการบันทึกประวัติศาสตรไทยในพงศาวดาร โดยมีการกลาวถึงความสําคัญของไกประดูหางดํา
วาเปนไกของพระเอกาทศรถ (ยืนยง, 2546) (ภาพ 1a) 



4 
 

2. ไกเหลืองหางขาว มีลักษณะ ของสรอยคอสีเหลือง หรือเหลืองแกมสม แขงมีสีขาว     
อมเหลือง ขนาดเล็ก นิ้วเรียวยาว เดือยงอน ปากขาวอมเหลือง หางขาวยาวเหมือนฟอนขาว             
มีสรอยคอ สรอยหลัง และสรอยปก เปนสีเหลือง หรือเหลืองแกมสม หนามีลักษณะแหลมยาว
เหมือนหนานกยูง ปกมีขนาดใหญยาวมีขนขาวแซมท้ังสองขาง อกมีขนาดใหญ ลําตัวยาว หางรัดชิด 
และมีเสียงขันใหญยาว โดยท้ังเพศผูและเพศเมียจะมีลักษณะเหมือนกัน แตตางกันตรงท่ีเพศเมียไมมี
สรอยหลัง และปก(อภิชัย, 2544) นอกจากนี้ไกเหลืองหางขาวยังมีการบันทึกประวัติศาสตรไทยใน
พงศาวดาร โดยมีการกลาวถึงความสําคัญของไกเหลืองหางขาววาเปนไกของพระนเรศวร (ยืนยง, 
2546) (ภาพ 1b) 

3. ไกแดง เพศผูมีลักษณะรูปรางทะมัดทะแมง ใบหนาแหลมกลมอูมแบบหนานกยูง ปาก
ใหญสีเหลืองอมแดง หงอนสีแดง ปกใหญยาว ขนปกในมีสีแดงเหมือนขนพื้นลําตัว หางปลายมล
กลมสีดํา ขนพื้นบริเวณหนาคอ หนาอก ใตปก ใตทอง มีสีแดง ขนสรอยคอ สรอยปก สรอยหลัง  
ขนปกหูมีสีแดงเปนมัน ขนไชปกขนหางพัด มีสีดํา สวนเพศเมีย มีไหลหนาใหญ ทายกลมมล     
กระรวยหางจะรัด และยาวแบบเพศผู นอกจากนี้ยังพบวาจากนิยายประวัติศาสตรยุพราชดําโดย   
จอมราชันย ไดกลาวถึงความสําคัญของไกแดงวาเปนไกพันธุแทโบราณ สมัยอยุธยา ตอนฉลอง  
กรุงหงสาวดี จากการจัดใหมีการชนไกหนาพระท่ีนั่งพระเจาบุเรงนอง โดยพระเอกาทศรถไดนํา   
ไกแดงมาชนกับไกพมา และเอาชนะ  ไกพมาได (กองบํารุงพันธุสัตว กรมปศุสัตว) (ภาพ 1c) 

4. ไกชี เปนไกชนสีขาวท้ังตัว มีลักษณะสูงใหญ ไหลกวาง ใบหนาแหลม หงอนหินสีแดง 
ปกใหญยาว ขนลําตัว และใตปกส้ันแนน สวนสรอยคอ สรอยปก และสรอยหลัง ละเอียดปลาย
แหลมเล็ก โดยพบทั่วไปบริเวณภาคเหนือตอนลางแถบจังหวัดพิษณุโลก กําแพงเพชร สุโขทัย     
ภาคกลางแถบจังหวัดพระนครศรีอยุธยา อางทอง สิงหบุรี เพชรบุรี และภาคตะวันออกแถบจังหวัด
สมุทรปราการ ฉะเชิงเทรา ระยอง และจันทบุรี นอกจากนี้ยังพบวาไกชียังไมปรากฏวาเปนไกท่ีมี
ความสําคัญของบุคคลใดในประวัติศาสตร (กองบํารุงพันธุสัตว กรมปศุสัตว) (ภาพ 1d) 
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ภาพ 1 พันธุของไกพื้นเมือง a)ไกประดูหางดํา b)ไกเหลืองหางขาว c)ไกแดง และ d)ไกชี          

(ท่ีมา: http://www.rakbankerd.com/agriculture/open.php?id=155&s=tblanimal) 
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2.2 การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของไก 
ไก (Gallus gallus) มีโครโมโซมจํานวน 39 คู (2n=78) (Card and Nesheim, 1972) ซ่ึง

ประกอบดวย โครโมโซมรางกาย (autosome) จํานวน 38 คู และโครโมโซมเพศจํานวน 1 คู โดยไก
เพศผูมีโครโมโซมเพศแบบ homogametic (ZZ) สวนในเพศเมียเปนแบบ heterogametic (ZW) 
(Cheng et al., 2006) นอกจากนี้ยังพบวาโครโมโซมของไกมีการจําแนกออกเปน 2 กลุมใหญ คือ 
macrochromosomes มีจํานวน 9 คู ซ่ึงมีขนาดต้ังแต 30 Mb ถึง 250 Mb ประกอบดวย โครโมโซมคู
ท่ี 1-8 และโครโมโซมเพศกลุม microchromosome มีจํานวน 30 คู (Habermann et al., 2001) โดย
ขอมูล genome ของไกท่ีสมบูรณถูกตีพิมพเปนคร้ังแรกในเดือนมีนาคม ป ค.ศ. 2004 (Wicker et al., 
2005) สวนในปจจุบันมีขอมูลเกี่ยวกับ genome ของไกมากกวา 1.05 Gb และลําดับนิวคลีโอไทด
ของยีนมีประมาณ 95% ซ่ึงถูกระบุตําแหนงท่ีตั้งบนโครโมโซมแลว โดยครอบคลุมโครโมโซมคูท่ี 
1-28, 32 และโครโมโซมเพศ (Burt, 2005)  

แผนท่ียีน (genetic map) ของไกมีประมาณ 2,000 loci ในจํานวนนี้เปน linkage groups 50 
กลุม ซ่ึงครอบคลุมความยาว 4,000 cM (Emara and Kim, 2003) โดยยีนเหลานี้มีความเหมือน 
(homology) กับยีนของมนุษย หรือสัตวเล้ียงลูกดวยนมมีจํานวนมากกวา 235 loci (Masabanda et 
al., 2004) สวนขอมูล protein sequence ของไกมีมากกวา 2,000 sequence ถูกเก็บไวท่ีฐานขอมูล 
SwissProt และ TrEMBL รวมท้ัง expressed sequence tags (ESTs) มีจํานวนมากกวา 600,000 ESTs 
ถูกเก็บไวในฐานขอมูล dbEST (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/dbEST/) นอกจากนี้ขอมูลลําดับ       
นิวคลีโอไทดของ full-length cDNAs ทําใหทราบวาไกมียีนอยูประมาณ 35,000 ยีน (Masabanda    
et al., 2004; Wang et al., 2007) 
 
2.3 การศึกษาพันธุกรรมของไกประดูหางดํา 

ปยมาศ (2542) ไดศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของไกประดูหางดําโดยใช
เคร่ืองหมายโมเลกุลไมโครแซทเทลไลท จํานวน 4 ตําแหนง คือ MCW240, ADL23, LEI73 และ 
MCW87 พบวาคาเฉล่ีย observed heterozygosity มีคาเทากับ 0.72 โดยไกประดูหางดํามีความ
แตกตางทางพันธุกรรมภายใน subspecies มาก แตมีความแตกตางระหวาง subspecies นอย 
นอกจากนี้การประมาณคาพารามิเตอรทางพันธุกรรมของน้ําหนักตัวที่โตเต็มท่ี และอัตราการ
เจริญเติบโตเต็มท่ี ของไกพื้นเมืองพันธุประดูหางดํา ตั้งแตแรกเกิดจนถึงอายุ 1 ป จํานวน 109,153 
บันทึก พบวาคาน้ําหนักตัวโตเต็มวัยมีคาเทากับ 1,333.88 กรัม, 1,943.50 กรัม และ 2,371.07 กรัม 
ตามลําดับ คาอัตราพันธุกรรมน้ําหนักตัวโตเต็มท่ี มีคาเทากับ 0.601, 0.208 และ 0.488 ตามลําดับ    
คาอัตราพันธุกรรมของน้ําหนักโตเต็มวัยมีคาเทากับ 0.466, 0.104 และ 0.384 ตามลําดับ         
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คาอัตราพันธุกรรมของน้ําหนักตัวตั้งแตแรกเกิดจนถึงอายุ 1 ป อัตราการเจริญเติบโตเฉล่ียตอวัน 
และอัตราการเปล่ียนอาหารตั้งแตแรกเกิด ถึง 24 สัปดาห มีคาอยูในชวงเทากับ 0.22-0.69, 0.35-0.53 
และ 0.42-0.43 ตามลําดับ (สุพรรษา, 2548) ในขณะท่ีบัญญัติ และคณะ (2553) รายงานวาลักษณะ
การเจริญเติบโตและความนุมเนื้อในไกลูกผสมท่ีไดจากไกพอพันธุพื้นเมืองไทย (ไกประดูหางดํา,      
ไกเหลืองหางขาว, ไกชี และไกแดง) กับไกแมสายพันธุทางการคา พบวาไกประดูหางดํามีลักษณะ
การเจริญเติบโตสูงกวาไกเหลืองหางขาว, ไกชี และไกแดง ตามลําดับ และลักษณะความนุมเนื้อใน
สวนอกและสะโพกของไกประดูหางดํามีคาสูงสุด สวนไกพอพันธุเหลืองหางขาวมีพันธุกรรมของ
ลักษณะดังกลาวต่ําสุด (P<0.05) ในขณะท่ีสุรฤทธ์ิ (2548) รายงานวาความผันแปรของยีนสีขน 
melanocortin 1 receptor (MC1R) เพื่อตรวจสอบสายพันธุไกพันธุพื้นเมืองไทย (ไกเหลืองหางขาว 
ไกประดูหางดํา ไกนกแดงหางแดง และไกชี) โดยใชเทคนิค PCR-RFLP และตัดดวยเอ็นไซมตัด
จําเพาะ (MscI) พบวา  ไกเหลืองหางขาว ไกประดูหางดํา และไกนกแดงหางแดง ใหแถบดีเอ็นเอ 3 
แถบ ไกชี 2-5 แถบ เม่ือนําไก 3 สายพันธุ (ไกเหลืองหางขาว ไกประดูหางดํา และไกนกแดงหาง
แดง) มาวิเคราะหลําดับเบส และกรดอะมิโน พบวาไกนกแดงหางแดงมีลําดับนิวคลีโอไทด
เปล่ียนแปลงตําแหนงนิวคลีโอไทดท่ี 274 และ 516 เปล่ียนจาก A/G และ C/A ตามลําดับ แตกตางจาก
ไกประดูหางดํา และไกเหลืองหางขาว โดยท่ีตําแหนงลําดับนิวคลีโอไทดท่ี 274 มีผลทําใหกรดอะมิโน
ท่ีตําแหนง 92 เปล่ียนจาก lysine ไปเปน glutamic acid สวนนิวคลีโอไทดท่ีตําแหนง 516 ไมมีผลตอ
การเปล่ียนแปลงของกรดอะมิโน สวนไกเหลืองหางขาว และไกประดูหางดํามีลําดับนิวคลีโอไทดท่ี
ไมแตกตางกัน ซ่ึงสรุปวายีนสีขน MC1R ท่ีลําดับ นิวคลีโอไทด 274 สามารถใชจําแนกไกนกแดง
หางแดงออกจากไกสายพันธุอ่ืนได แตไมสามารถแยกไกประดูหางดําออกจากไกเหลืองหางขาวได 
นอกจากนี้สายสุณีย (2554) รายงานวาไกประดูหางดํามีคาอัตราพันธุกรรมของลักษณะการอยูรอดท่ี
อายุ 0-6 สัปดาห ลักษณะการอยูรอดท่ีอายุ 6-24 สัปดาห ลักษณะการอยูรอดท่ีอายุ 24-77 สัปดาห 
ลักษณะการอยูรอดจนถึงวัยเจริญพันธุ และลักษณะการอยูรอดจนถึงปลด มีคาเทากับ 0.11, 0.18, 
0.25, 0.03 และ 0.08 ตามลําดับ 
 
2.4 การศึกษาเอกลักษณทางพันธุกรรมในส่ิงมีชีวิต 

การตรวจพิสูจนเอกลักษณบุคคลในมนุษย สามารถแบงออกเปน 2 วิธี คือ 1)วิธีท่ีไมเปน
วิทยาศาสตร (non-scientific method) และ 2)วิธีท่ีเปนวิทยาศาสตร (scientific method) โดยวิธีท่ีไม
เปนวิทยาศาสตรเปนการยืนยันตัวบุคคลโดยอาศัยหลักฐานภายนอกประกอบในการพิสูจน เชน การ
พิสูจนบุคคลโดยผูรูจัก เอกสารประจําตัว เชน บัตรประจําตัวประชาชน พาสปอรต หรืออ่ืนๆ ท่ีระบุ
ช่ือของบุคคลนั้น ส่ิงของเคร่ืองใชท่ีติดตัว เชน เส้ือผา หรือเคร่ืองประดับท่ีใส จําพวก แหวน 
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สรอยคอ ตางหู เปนตน รวมถึงลักษณะหรือตําแหนงของไฝ ปาน รอยสัก หรือ แผลเปนตางๆตาม
รางกาย และความผิดปกติ ความพิการของอวัยวะบางสวนหรือการผาตัดบางอยางในรางกาย ซ่ึง
ขอมูลขางตนเปนเพียงการพิจารณาจากลักษณะภายนอกเทานั้น อยางไรก็ตามการจําแนกลักษณะ
จําเพาะตัวของบุคคลโดยการตรวจสอบจากลักษณะปรากฏภายนอก (phenotype) เปนส่ิงท่ีทําไดยาก
มาก ดังนั้น การใชความรูทางนิติวิทยาศาสตร มาชวยตรวจพิสูจนยืนยันเอกลักษณของบุคคล ซ่ึง
เปนวิธีทางวิทยาศาสตร ท่ีสามารถใชยืนยันตัวบุคคลได เชน การตรวจลายพิมพนิ้วมือ(fingerprint), 
การตรวจสภาพฟน (dental status) และการเปรียบเทียบสารพันธุกรรม (DNA identification) (เล้ียง, 
2549) โดยการดูผลจากลายพิมพดีเอ็นเอที่มีความเหมือน หรือแตกตางกัน เพื่อใชพิสูจนเอกลักษณ
บุคคลทํา ซ่ึงนํามาใชประโยชนอยางมากในกระบวนการสืบสวนสอบสวนเพ่ือยืนยันตัวบุคคล
ผูกระทําผิดกฎหมาย หรือใชในการพิสูจนสายสัมพันธทางเครือญาติ ยกตัวอยาง เชน การพิสูจน
ความเปนพอแมลูกโดยการเปรียบเทียบลักษณะเอ็นเอของลูกจากการถายทอดดีเอ็นเอมาจากพอและ
แมคนละคร่ึง ทําใหไดดีเอ็นเอชุดใหมของลูกท่ีมีสวนของดีเอ็นเอที่มีเอกลักษณเฉพาะสวนบุคคล 
หรือในทางกลับกัน การที่ไดดีเอ็นเอ จากศพสามารถนําไปเปรียบเทียบกับดีเอ็นเอของพอแม หรือ
บุตรภรรยาของผูสูญหายได (เล้ียง, 2549) 

สําหรับการตรวจพิสูจนเอกลักษณบุคคล โดยใชขอมูลในระดับโมเลกุลดีเอ็นเอ ดังตัวอยาง 
เชน จากการศึกษาของ ธานินทร (2542) ไดตรวจพิสูจนยืนยันบุคคลโดยใชเคร่ืองหมายโมเลกุล                 
ไมโครแซทเทลไลท จํานวน 2 ตําแหนง คือ 1) HUMVWA31 (vWA) ซ่ึงมีคากําลังการแยกแยะใน
การพิสูจนบุคคลเทากับ 0.933 และ 2) ตําแหนง HUMTH01 มีคากําลังการแยกแยะในการพิสูจน
บุคคล เทากับ 0.872 และพบวาการใชรากผมเดี่ยว (1 ราก) สามารถใหผลตรงตามตัวอยางผลของ
เลือด ในขณะท่ี Han et al. (2000) ไดใชเคร่ืองหมายโมเลกุลไมโครแซทเทลไลท จํานวน 9 ตําแหนง 
(FGA, VWA, D3S1358, D18S51, D21S11, D8S1179, D7S820, D13S317 และ D5S818) เพื่อ
จําแนกเอกลักษณบุคคลของคนเกาหลี ซ่ึงพบวาเคร่ืองหมายโมเลกุลไมโครแซทเทลไลทท้ัง 9 
ตําแหนงมีคากําลังการแยกแยะในการพิสูจนบุคคลไดดวยคา PI เทากับ 2.31 x 10-12 

สําหรับการศึกษาเอกลักษณทางพันธุกรรมในสัตว มีการศึกษากันอยางกวางขวาง โดยมี
รายละเอียดดังนี้ Fumiere et al. (2003) ไดคนหาเคร่ืองหมายทางพันธุกรรม ท่ีเปนเอกลักษณ   
ประจําพันธุของไกสายพันธุท่ีมีเจริญเติบโตรวดเร็ว เปรียบเทียบกับไกสายพันธุที่มีการเจริญเติบโต
ชา ซ่ึงพบวาเคร่ืองหมายทางพันธุกรรมจํานวน 2 เคร่ืองหมาย สามารถใชจําแนกไกท้ัง 2 สายพันธุ
ออกจากกันไดอยางถูกตอง 100 % ในขณะท่ี De Marchi et al. (2003) ไดศึกษาการตรวจสอบ
ยอนกลับ (tranceability) เพื่อพิสูจนเอกลักษณทางพันธุกรรมของไกพื้นเมืองอิตาลีจํานวน 3 สาย
พันธุ คือ Robusta (PRR) จํานวน 54 ตัว พันธุ Pepoi (PPP) จํานวน 33 ตัว และ Padovana (PDD) 
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จํานวน 20 ตัว ดวยวิธีการ AFLP โดยพบวาคา Expected heterozygosity เฉล่ียของไกพันธุ PRR 
และ PPD มีคาเทากับ 29.5% สวนในไกพันธุ PPP มีคาเทากับ 21.3%. และสามารถจําแนกไกแตละ
สายพันธุออกจากกันไดถูกตอง 90-100% 

การตรวจพิสูจนเอกลักษณทางพันธุกรรม ซ่ึงถูกนํามาประยุกตใชกับปศุสัตวในดานตางๆ 
เชน การตรวจสอบคุณภาพผลิตภัณฑเนื้อสัตว (Meyer et al., 1994) การจําแนกชนิด และสายพันธุ
ของสัตว (Rohrer et al., 2007) นอกจากนี้ Heaton et al. (2002)ไดศึกษาการกระจายตัวของ SNP ท่ี
อยูบนออโตโซม และโครโมโซมเพศ จํานวน 32 ตําแหนง ในโคจํานวน 250 ตัว โดยแบงออกเปน 2 
กลุม คือ โคเน้ือสายพันธุแทจาก 17 สายพันธุ จํานวน 96 ตัว และโคเน้ือสายพันธุ Angus จํานวน 
154 ตัว ท่ีไมมีความเก่ียวของทางพันธุกรรมกัน พบวาในกลุมของโคเนื้อสายพันธุแทจาก 17        
สายพันธุสามารถจําแนกโคเนื้อแตละตัวออกจากกัน ดวยคา PI มีคาเทากับ 2.9×10-13 และสามารถ
ตรวจสอบความเปนพอ (Power of Exclusion, PE) ถูกตองเทากับ 99.9 เปอรเซ็นต สวนในกลุมของ
โคเน้ือ   สายพันธุ Angus สามารถจําแนกโคเนื้อแตละตัวออกจากกัน โดยพบวาเคร่ืองหมายโมเลกุล
ดังกลาวสามารถจําแนกโคเนื้อออกจากกันดวยคา PI มีคาเทากับ 1.9×10-10 และสามารถตรวจสอบ
ความเปนพอ PE ถูกตองเทากับ 99.4 เปอรเซ็นต ในขณะท่ี Hara et al. (2010) ไดคนหาเครื่องหมาย
โมเลกุล SNP สําหรับใชจําแนกเอกลักษณทางพันธุกรรมของโคพันธุ Japanese Black พบวา
เคร่ืองหมายโมเลกุล SNP จํานวน 44 เคร่ืองหมาย จากไพรเมอรจํานวน 220 คู สามารถใชจําแนก  
โคพันธุ Japanese Black แตละตัวออกจากกันไดดวยคา PI มีคาเทากับ 2.73x10-12 และยังพบวา
เคร่ืองหมายโมเลกุล SNP จํานวน 13-17 เคร่ืองหมาย มีความเพียงพอตอการใชจําแนกโคแตละตัว
ออกจากกันแลว ไดดวยคา PI เทากับ 1x10-7 - 3x10-6 เชนเดียวกับรายงานของ Herráeza et al. 
(2005) ไดมีการศึกษาโดยการเปรียบเทียบประสิทธิภาพของเคร่ืองหมายโมเลกุลไมโครแซทเทลไลท 
จํานวน 10, 14, 17 ตําแหนง และเคร่ืองหมายโมเลกุล SNP จํานวน 43 ตําแหนง เพ่ือใชจําแนก
เอกลักษณทางพันธุกรรมของโคสายพันธุ Galloway แตละตัวออกจากกัน โดยพบวาเคร่ืองหมาย
โมเลกุลดังกลาวสามารถจําแนกโคแตละตัวออกจากการกันไดดวยคา PI มีคาเทากับ 2.4×10-8, 
2.3×10-11, 1.4×10-13 และ 5.3×10-11 ตามลําดับ นอกจากนี้เคร่ืองหมายโมเลกุลไมโครแซทเทลไลท 
จํานวน 17 ตําแหนง และเคร่ืองหมายโมเลกุล SNP จํานวน 43 ตําแหนง สามารถตรวจสอบความ
เปนพอไดถูกตองเทากับ 99 และ 98 เปอรเซ็นต ตามลําดับ นอกจากนี้ Rohrer et al. (2007) ไดใช
เคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอจํานวน 80 ตําแหนง เพื่อใชจําแนกสุกรพันธุ Duroc (n=40), Hampshire 
(n=21) และ Landrace×Yorkshire (n=35) โดยพบวาเคร่ืองหมายจํานวนดังกลาวท่ีมีความถ่ีของ 
minor allele มากกวา 0.15 มีเพียงจํานวน 60 ตําแหนง เคร่ืองหมายโมเลกุลดังกลาวถูกนําไปใชใน
การจําแนกเอกลักษณทางพันธุกรรมของสุกร โดยพบวาสุกร Duroc, Hampshire และ 
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Landrace×Yorkshire มีคา PI เทากับ 4.42×10-21, 1.29×10-17, 2.60×10-22 และ 4.3×10-14 ตามลําดับ 
และจากการศึกษาของ Werner et al (2003) ในโคพันธุ Holstein, Fleckvieh และ Braunvieh เพื่อ
จําแนกโคแตละตัวออกจากกัน จากเคร่ืองหมายโมเลกุล SNP จํานวน 32 ตําแหนง ท่ีมีคาความถ่ี 
minor allele เทากับ 0.1 โดยพบ 2ใน 3 ของสัตวทดลอง สามารถจําแนกโคแตละตัวออกจากการกัน
ดวยคา PI ประมาณ 10-13 และสามารถตรวจสอบความเปนพอถูกตองเทากับ 99.99 เปอรเซ็นต 
ในขณะท่ี Denise et al. (2003) ไดศึกษาเคร่ืองหมายโมเลกุลไมโครแซทเทลไลท จํานวน 17 
ตําแหนง ในสุนัข จํานวน 9,561 ตัวโดยท่ีเคร่ืองหมายโมเลกุลดีเอ็นเอดังกลาวมีคา PIC เฉล่ียเทากับ 
0.61 สามารถจําแนกสุนัขแตละตัวออกจากดวยคา PI เทากับ 3.2×10-8 

อยางไรก็ตาม เคร่ืองหมายโมเลกุลไมโครแซทเทลไลท มีประสิทธิภาพในการจําแนก
เอกลักษณทางพันธุกรรมในส่ิงมีชีวิตสูงกวาการใชเคร่ืองหมายโมเลกุล SNP เชน Herráeza et al. 
(2005) ไดศึกษาการใชเครื่องหมายโมเลกุลไมโครแซทเทลไลท จํานวน 17 ตําแหนง และ
เคร่ืองหมายโมเลกุล SNP จํานวน 43 ตําแหนง พบวาเคร่ืองหมายโมเลกุลไมโครแซทเทลไลท ท่ีมี
จํานวน 17 เคร่ืองหมาย (PI=1.4×10-13) มีประสิทธิภาพในการจําแนกโคแตละตัวออกจากการกันได
ดวยคา PI มากกวา เคร่ืองหมาย SNP จํานวน 43 ตําแหนง (PI=5.3×10-11) เนื่องจากเครื่องหมาย
โมเลกุลไมโครแซทเทลไลท มีคาความหลากหลายสูงกวาเคร่ืองหมายโมเลกุล SNP แตขอจํากัดของ
เคร่ืองหมายโมเลกุล SNP นี้สามารถแกไขไดโดยการเพิ่มจํานวนของเคร่ืองหมายโมเลกุล SNP ทํา
ใหสามารถเพ่ิมประสิทธิภาพในการจําแนกเอกลักษณทางพันธุกรรมในส่ิงมีชีวิตไดสูงข้ึน (Heaton 
et al., 2002) นอกจากนี้ยังพบวาเคร่ืองหมายโมเลกุล SNP มีลักษณะเดนกวาเครื่องหมายโมเลกุล   
ไมโครแซทเทลไลท คือ เคร่ืองหมายโมเลกุล SNP มีอัตราการกลายพันธุท่ีต่ํา ทําใหมีประสิทธิภาพ
ในการจัดการในหองปฏิบัติการ และวิเคราะหขอมูลมากข้ึน (Krawczak, 1999) จีโนไทปมีความ
หลากหลายท่ีเหมาะสมในการใชงานแบบดิจิทัล (Fries and Durstewitz, 2001; Kruglyak, 1997) 
และสามารถพัฒนาการวิเคราะหจีโนไทปไดหลายตําแหนงไปพรอมกัน มีความไวในการตรวจสอบ
สูง มีจํานวนตําแหนงของเคร่ืองหมายโมเลกุลสูงกวาเครื่องหมายโมเลกุลไมโครแซทเทลไลท     
และประการสําคัญ คือ คาใชจายในการจีโนไทป SNP มีราคาถูกกวาการใชเคร่ืองหมายโมเลกุล              
ไมโครแซทเทลไลท (Heaton et al., 2002; Rohrer et al., 2007) 
 
2.5 เทคนิคตางๆท่ีใชในการตรวจสอบเอกลักษณทางพันธุกรรมในส่ิงมีชีวิต 

ลายพิมพดีเอ็นเอ คือ ลําดับเบสท่ีเปนเอกลักษณในส่ิงมีชีวิตแตละชนิด โดยวิธีตรวจหาลาย
พิมพ DNA มีหลายเทคนิค เชน Amplified fragment length polymorphism (AFLP), Restriction 
Fragment Length Polymorphism (RFLP), Rapid Amplified Polymorphic DNA (RAPD), 
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minisatellite และ microsatellite เปนตน สําหรับเทคนิคเอเอฟแอลพี (AFLP) เปนเทคนิคท่ีไดรับ
ความนิยมอยางสูง ในการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของสิ่งมีชีวิต เทคนิคเอเอฟแอลพี 
จึงถูกพัฒนาข้ึนโดย Zebeau และ Vos นักวิจัยของบริษัท Keygene N.V. ประเทศเนเธอรแลนด ซ่ึง
เปนการคนหาเคร่ืองหมายโมเลกุลแบบหลายตําแหนง (multi-locus marker) ในคราวเดียวกัน       
(ถนอมศักดิ์, 2550) โดยอาศัยหลักการตัด genomic DNA ดวยเอนไซมตัดจําเพาะ 2 ชนิด และ
เช่ือมตอกับ adapter ท่ีเหมาะสม จากนั้นเลือกเพ่ิมปริมาณบางช้ินดวยเทคนิคพีซีอาร (Vos et al., 
1995) โดยใชไพรเมอรท่ีสามารถจับกับ adapter ท่ีตอเขาไป คลอบคลุมถึงชิ้นสวนดีเอ็นเอดังกลาว
ตอดวยลําดับเบสท่ีตําแหนงตัดของเอ็นไซม และเพิ่มเบสอ่ืนๆอีก 1-4 เบส ทางปลาย 3´ โดยในสวน
ของเบสท่ีเพิ่มเขาไป เรียกวา เบสคัดเลือก (selective base) ซ่ึงมีผลใหมีความจําเพาะในการคัดเลือก
มากข้ึน หลังจากนั้นนํามาแยกขนาดดีเอ็นเอดวย polyacrylamide gel electrophoresis จะเห็นแถบ    
ดีเอ็นเอที่ปรากฏหรือไมปรากฏในแตละตัวอยางท่ีทดลอง ซ่ึงเกิดจากการมีหรือไมมีจุดตัดของ
เอนไซม (สุรินทร, 2552; ถนอมศักดิ์, 2550) โดยเทคนิคเอเอฟแอลพีถูกนําไปใชในการศึกษาในส่ิง
มีชิวิตหลายชนิด ท้ังในมนุษย (David et al., 1994; Michal et al., 2001) และสัตว เชน ในไก (Knorr 
et al., 1999), โค (Ajmone-Marsan et al., 1997) และ สุกร (Ovilo et al., 2000) เปนตน  

นอกจากนี้ยังมีการนําเทคนิค AFLP มาใชในการหาเอกลักษณทางพันธุกรรมในส่ิงมีชีวิต 
โดยการหา SNP ท่ีมีประสิทธิภาพในการจําแนกเอกเอกลักษณทางพันธุกรรมในโคสายพันธุตางๆ 
เชน โคพันธุ Japanese black และ โคเน้ือพันธุ Angus (Heaton et al., 2002, Hara et al., 2010)  
 
 


