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ค่าระยะห่างทางพันธุกรรมค่อนข้างต่ าโดยมีค่าอยู่ระหว่าง 0-0.035 มีค่าเฉลี่ยที่ 0.014 ซึ่งพบว่ากุ้ง
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ABSTRACT 

  
The objective of this study were to determine genetic variation of M. 

lanchesteri collecting total of 1,771 individuals from 16 provinces in northeastern 
Thailand. The morphological showed rostrum were slender and length, rostral teeth 
7-3/2-4, total length 1.5-4.5 cm. The morphometric that mean length M. lanchesteri 
of female was higher than male in all 16 provinces. M. lanchesteri from Nongkhai 
seem to be larger than other while Buri Ram and Kalasin that mostly comprised of 
the smallest size Whereas, the genetic diversity was determined using PCR-RFLP 
technique with 5 restriction enzyme (Dde I, Alu I, Hinf I, Bgl II and Hae III). The results 
of these samples showed 2 composite haplotypes as AAAAA and BBBBB. The UPGMA 
Dendrogram of restriction pattern was analyzed using NTSYSpc version 2.10p. The M. 
lanchesteri were divided into 2 group as group1 consisted of M. lanchesteri and 
group2 consised of M. rosenbergii. The similarity coefficient between 2 groups was 
1.0. genetic distance between different haplotypes of M. lanchesteri ranged from 0 - 
0.035 showed a low rate of genetic variability. Water quality analyzed showed water 
including water temperature ranged 25 - 33 ºC, pH ranged 6 - 9, water hardness 
ranged 64 - 101 mg/L and dissolved oxygen ranged 4 to 7.5 mg/L. Water quality was 
found appropriate for aquatic life. 
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บทที่ 1 
 

บทน า 
 

1.1  หลักการและเหตุผล 
 
 กุ้งฝอย (Macrobrachium lanchesteri (De Man, 1911) จัดอยู่ในวงศ์ Paleamonidae 
สกุล Macrobrachium (Bate,1868) กุ้งฝอยเป็นสัตว์น้้าจืดขนาดเล็ก ล้าตัวมีสีใส มีลักษณะเด่นคือมี
กรีลักษณะตรง มักพบได้ทั่วไปในแหล่งน้้าจืด หนองน้้า บึง และอ่างเก็บน้้า หรือบริเวณแหล่งน้้าที่มี
กระแสน้้าไหลเฉื่อยๆ (Jongyotha, 2004) M. lanchesteri คือ1 ใน 5 ของชนิดพันธุ์ที่มีความส้าคัญ
ทางเศรษฐกิจของประเทศไทย โดยมีการกระจายอย่างกว้างขวางในทวีปเอเชีย ได้แก่ ไทย มาเลเซีย 
สิงคโปร์ ลาว บรูไน และสาธารณรัฐสังคมนิยมเวียดนาม (Degrave et al., 2013) โดยเฉพาะในภาค
ตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทยกุ้งฝอยสามารถพบได้ในเกือบทุกจังหวัด  M. lanchesteri 
เนื่องจากประชาชนส่วนใหญ่จะน้ามาประกอบอาหาร กุ้งฝอยยังมีความส้าคัญต่อห่วงโซ่อาหารใน
ระบบนิเวศโดยเป็นอาหารสัตว์น้้าที่มีคุณค่าทางเศรษฐกิจ เช่น ปลาช่อน ปลาบู่ ปลาเนื้ออ่อนและปลา
กราย (Hoa and Yi, 2007) เป็นต้น อีกทั้งยังเป็นอาหารพ้ืนเมืองของคนไทย สามารถน้ามาประกอบ
อาหารได้หลายรูปแบบ เช่น ทอดมันกุ้ง ไข่เจียวกุ้ง ก้อยกุ้ง กุ้งจ่อม กุ้งเต้น และกุ้งจ่อมยังเป็นอาหารที่
มีชื่อเสียงทางภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทย สร้างรายได้ให้แก่ผู้ประกอบการกุ้งจ่อม
ประมาณเดือนละ 20,000 บาท (อร่าม รัตนประดับ, 2556) อีกทั้งสามารถแปรรูปเป็นกะปิและท้า
เป็นกุ้งแห้งได้ปัจจุบันการน้ากุ้งมาท้าการแปรรูปส่วนใหญ่ได้จากแหล่งน้้าธรรมชาติยังไม่ได้มีกา ร
เพาะเลี้ยงอย่างแพร่หลายท้าให้เกิดการขาดแคลนกุ้งฝอยมาใช้เป็นวัตถุดิบ ในการเพาะเลี้ยงกุ้งฝอย
จ้าเป็นต้องคัดเลือกพ่อแม่พันธุ์ การใช้ลักษณะทางสัณฐานวิทยาภายนอกเพียงอย่างเดียวอาจท้าให้
เกิดการคลาดเคลื่อนได้จึงต้องหาเทคนิคในการช่วยจ้าแนกลักษณะทางพันธุกรรมเพ่ือเพ่ิมความ
เชื่อมั่นให้ถูกต้องจึงควรมีการศึกษาลักษณะทางพันธุกรรมของกุ้งฝอยเพ่ือจะได้เป็นประโยชน์ในการ
คัดเลือกพ่อแม่พันธุ์ อีกท้ังในปัจจุบันสภาพของแหล่งน้้ามีการเปลี่ยนแปลง อาจเนื่องมาจากการปล่อย
น้้าเสียจากครัวเรือน การปล่อยของเสียจากการผลิตของโรงงาน และน้้าเสียจากบ่อบ้าบัดน้้าเสีย เป็น
ต้น อีกทั้งยังมีการกระจายทางภูมิศาสตร์ที่กว้างขึ้น ซึ่งการเปลี่ยนแปลงเหล่านี้น่าจะมีผลต่อการ
เปลี่ยนแปลงทางพันธุกรรมของกุ้งฝอยในแม่น้้าทางภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทย และ
การศึกษาข้อมูลทางพันธุกรรมของกุ้งฝอยในภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทย ยังมีการศึกษา
น้อยมาก และยังไม่มีข้อมูลทางพันธุศาสตร์ประชากรกุ้งฝอยในภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศ
ไทย จึงต้องมีการศึกษาลายพิมพ์ดีเอ็นเอเพ่ือใช้ตรวจสอบความหลากหลายทางพันธุกรรม หรื อ
ตรวจสอบความแปรผันทางพันธุกรรม ซึ่งในปัจจุบันได้มีการใช้เทคนิคต่างๆ ในการหาความสัมพันธ์
และการจัดกลุ่มของสิ่งมีชีวิต การวิเคราะห์ Morphometric เป็นวิธีแรกส้าหรับศึกษาความ
หลากหลายทางพันธุกรรมซึ่งเป็นการวัดโครงสร้างทางสัณฐานวิทยาของสิ่งมีชีวิต และน้าไปวิเคราะห์
ในทางสถิติ (Daly, 1985) ต่อมาได้มีการใช้เทคนิคทางชีววิทยาระดับโมเลกุลโดยอาศัยความแตกต่าง
ในระดับยีนหรือดีเอ็นเอ ซึ่งช่วยในการบ่งชี้และจัดจ้าแนกชนิดพันธุ์ได้ (สิริพร พงษ์สมบูรณ์, 2539) 
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 ดังนั้นจึงมีความจ้าเป็นในการศึกษาความแปรผันทางพันธุกรรมของกุ้งฝอยโดยเทคนิคการ
หาล้าดับเบสดีเอ็นเอ และ PCR-RFLP เพ่ือเป็นแนวทางในการสืบค้นเครื่องหมายทางพันธุกรรมเพ่ือใช้
ในการศึกษาความแปรผันทางพันธุกรรมของกุ้งฝอย ดังนั้นการศึกษาครั้งนี้จึงใช้เทคนิคPCR-RFLP 
และการหาล้าดับเบสมาตรวจสอบหาความแปรผันทางพันธุกรรมของกุ้งฝอยเพ่ือยืนยันการจัดจ้าแนก
กุ้งฝอยจากลักษณะภายนอกเพ่ือเป็นแนวทางในการช่วยคัดเลือกพ่อแม่พันธุ์ของกุ้งฝอยในการ
เพาะเลี้ยงเชิงพาณิชย์ต่อไป 
 
1.2  วัตถุประสงค์ของงานวิจัย 
 เพ่ือตรวจสอบความแปรผันทางพันธุกรรมของกุ้งฝอยในภาคตะวันออกเฉียงเหนือของ
ประเทศไทย  
 
1.3  ขอบเขตของงานวิจัย 
 วิเคราะห์ความแปรผันทางพันธุกรรมของ M. lanchesteri โดยเทคนิคการหาล้าดับเบสดี
เอ็นเอ (DNA sequence) และ PCR-RFLPในภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทย เก็บตัวอย่าง
แบบสุ่มในแหล่งน้้าภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทย จ้านวน 16 จังหวัด ได้แก่ กาฬสินธุ์ 
ขอนแก่น ชัยภูมิ นครพนม นครราชสีมา บุรีรัมย์ มหาสารคาม มุกดาหาร ยโสธร ร้อยเอ็ด เลย ศรีสะ
เกษ สุรินทร์ หนองคาย หนองบัวล้าภู และอ้านาจเจริญ  
  
1.4 สถานที่ท าการวิจัย 
 ส้ารวจและเก็บตัวอย่างกุ้งฝอยแบบสุ่มในแหล่งน้้าของภาคตะวันออกเฉียงเหนือ และน้ามา
ตรวจสอบความแปรผันทางพันธุกรรม ที่ห้องปฏิบัติการชีววิทยา ภาควิชาชีววิทยา คณะวิทยาศาสตร์ 
มหาวิทยาลัยมหาสารคาม ต้าบลขามเรียง อ้าเภอกันทรวิชัย จังหวัดมหาสารคาม 
 
1.5 แผนการด าเนนิการวิจัย 
 
แผนการด้าเนินงาน ระยะเวลา 
รวบรวมและตรวจเอกสาร มกราคม-เมษายน 2560 
ส้ารวจเก็บข้อมูลภาคสนาม พฤษภาคม-กันยายน 2560 
วิเคราะห์ข้อมูลในห้องปฏิบัติการ ตุลาคม 2560-พฤษภาคม 2561 
เขียนรายงานวิจัย พฤษภาคม-กันยายน 2561 
เขียนบทความเพ่ือตีพิมพ์ในวารสาร กันยายน-ธันวาคม 2561 
เสนอผลงานวิจัย ธันวาคม 2561 
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1.6 ประโยชน์ที่คาดว่าจะได้รับ 
 1.6.1 ได้ข้อมูลความแปรผันทางพันธุกรรมของกุ้งฝอยในภาคตะวันออกเฉียงเหนือของ
ประเทศไทย และข้อมูลทางสัณฐานวิทยาของกุ้งฝอย M. lanchesteri 
 1.6.2 เป็นข้อมูลทางพันธุศาสตร์ในการคัดเลือกพ่อพันธุ์แม่พันธุ์ของกุ้งฝอยในการเพาะเลี้ยง
เชิงพาณิชย์ต่อไป 
 1.6.3 สามารถเป็นแหล่งข้อมูลสนับสนุนที่เกี่ยวกับการจัดการ M. lanchesteri อย่างยั่งยืน
ต่อไป 
 
1.7 นิยามศัพท์เฉพาะ 
 1.7.1 Rostrum        กรี 
 1.7.2 Rostral teeth      จ้านวนฟันกรี 
 1.7.3 Carapace        เปลือกคลุมหัว 
 1.7.4 Uropod        แพนหาง 
 1.7.5 Telson        หาง 
 1.7.6 Antennule       หนวดคู่แรก 
 1.7.7 Abdomen       ล้าตัว 
 1.7.8 Pereiopod       ขาเดินประกอบด้วยจ้านวน 5 คู่ 
 1.7.9 Mandible        ขากรรไกร 
 1.7.10 pH         ความเป็นกรดด่าง 
 1.7.11 DO         ออกซิเจนละลายในน้้า 
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บทที่ 2 
 

ปริทัศน์เอกสารข้อมูล 
   
             กุ้ งฝอยเป็นกุ้ งน้้ าจืดขนาดเล็กจัดอยู่ ในไฟลัมอาร์ โทโปดา มีชื่อสามัญว่า 
Lanchester, Freshwater Prawn พบได้ทั่วๆไปในแหล่งน้้าจืดของประเทศไทย ต่อมา De Man 
(1911) ได้ท้าการศึกษา และอธิบายลักษณะรายละเอียดไว้อย่างชัดเจนพร้อมทั้งจ้าแนกชื่อกุ้งฝอยว่า 
Macrobrachium lanchesteri De Man Goddard (1911) ได้รวบรวม วิเคราะห์ และจัดจ้าแนก
รายละเอียดตามหลักอนุกรมวิธานได้ ดังต่อไปนี้ 
Kingdom   Animalia 
     Phylum             Arthropoda 
          Class              Malacostraca 
               Order                  Decapoda 
                    Family     Palaemonidae 
    Genus       Macrobrachium 
       Species              M. lanchesteri      
             
2.1  ชีววิทยาของกุ้ง 
  
 กุ้งฝอยเป็นกุ้งน้้าจืดขนาดเล็กมีชื่อวิทยาศาสตร์คือ Macrobrachium lanchesteri De 
Man, 1911 มีลักษณะเด่นคือที่ กรีของกุ้งฝอยมีลักษณะตรงมีปลายงอนขึ้นเล็กน้อยมีความยาวพอดี
กับแผ่นก้าบังหนวดคู่ที่ 2  ด้านบนมีฟันหยัก 4-7 ซี่ โดยเรียงอยู่หลังเบ้าตา 1 ซี่ ด้านล่าง 1-2 ซี่ ขา
เดินคู่ที่ 2 เป็นรูปทรงกระบอกยาวเรียว ขาเดินทั้ง 2 ข้างมีความยาวเท่ากันปกติ ล้าตัวมีสีใส  
 ลักษณะท่ัวไปของกุ้ง 

1.ส่วนของร่างกาย ตัวกุ้งแบ่งออกเป็น 2 ส่วน คือเซฟาโลทอแรกซ์ กับท้อง 
1.1 เซฟาโลทอแรกซ์ ส่วนนี้มักเรียกว่า หัวกุ้ง ประกอบด้วยปล้อง 13 ปล้อง 

(ส่วนหัวมี 5 ปล้อง และส่วนอกมี 8 ปล้อง) มีเปลือกแข็งแผ่นเดียวกันปกคลุม เปลือกแข็งนี้เรียกว่า คา
ราเปส ตรงกลางทางด้านหน้าของคาราเปสมีส่วนยื่นออกปลายแหลม และข้างบนมีลักษณะคล้ายฟัน
เลื่อย ส่วนที่ยื่นแหลมออกไปนี้เรียกว่ากรีกุ้ง (rostrum) บนคาราเปสมีร่องแบ่งหัวกุ้งกับส่วนอก 1 ร่อง 
พาดขวางและเว้าไปข้างหน้า และร่องที่แบ่งเหงือกกับหัวใจ (branchiocardisc groove) 2 ร่อง อยู่
ทางด้านข้าง 2 ข้าง บริเวณตรงกลางระหว่างร่องเป็นต้าแหน่งของหัวใจ (cardiac areal) ซึ่งอยู่ถัดเข้า
ไปภายในตัวใต้คาราเปสด้านหน้าใต้ตา มีหนามแอนเทนนอล (antennal spine) ข้างละ 1 อัน ตรง
บริเวณโคนของกรีกุ้ง มีตาประกอบ 1 คู่ ซึ่งสามารถที่จะดึงขึ้นหรือพับลงไปนอนราบได้ 
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1.2 ส่วนท้อง ส่วนนี้มักเรียกว่า ตัวกุ้ง ประกอบด้วยปล้อง 6 ปล้อง ปล้องที่ 6 จะ
เป็นปล้องสุดท้ายจะมีหางแข็งแหลม (telson) ยื่นออกไปบริเวณใต้โคนหางเป็นช่องทวารหนักหางเมื่อ
รวมกับครีบหาง (uropod) ก็จะกลายเป็นแพนหาง (tailson) 

          เปลือกที่หุ้มส่วนท้องจะแบ่งออกเป็นแผ่นๆ ตามจ้านวนปล้อง เปลือกที่หุ้ม
ปล้องแต่ละปล้อง เรียกว่า สเคลอไรท์ ระหว่างสเคลอไรท์จะเชื่อมด้วยเยื่อบางๆ เยื่อบางนี้จะพับทบ
อยู่ภายใน ท้าให้งอและเหยียดตัวได้ดีเมื่อเคลื่อนไหว 

          แผ่นของสเคลอไรท์แบ่งออกเป็น 3 ส่วน คือส่วนที่ปกคลุมด้านหลังเรียกว่า 
เทอร์กัม (tergum) ส่วนที่ปกคลุมด้านท้องเรียกว่า สเทอร์นัม (sternum) ซึ่งเป็นส่วนที่อ่อนกว่าเทอร์
กัม และส่วนที่ยื่นลงไปทางด้านข้างทั้ง 2 ข้าง เรียกว่า พลูรอน (pleuron) 

2.รยางค์ รยางค์ของกุ้งมี 2 แบบ คือ รยางค์แบบ 2 แขนง (biramous) กับรยางค์แบบ
แขนงเดียว (uniramous)  

2.1 รยางค์แบบ 2 แขนง ประกอบด้วยฐานของรยางค์ท่ียึดติดกับตัวกับแขนงของ
รยางค์ฐานของรยางค์ เรียกว่า โพรโทโพไดต์ (protopodite) ซึ่งประกอบด้วยข้อ 2 ข้อ ข้อในสุด
เรียกว่า คอกโซโพไดต์ (coxapodite) เป็นข้อสั้นๆ คล้ายวงแหวนยึดติดกับสเทอร์นัมหรือติดกับตัว
โดยมีเยื่อหุ้มข้อ ข้อที่ 2 เรียกว่า เบซิโพไดต์ (basipodite) เป็นข้อที่ต่างจากข้อแรกและยาวกว่า ต่อ
จากข้อที่ 2  จะมีแขนงแยกเป็น 2 แขนง แขนงที่อยู่ด้านนอกเรียกว่า เอกโซโพไดต์ (exopodite) และ
แขนงที่อยู่ด้านในเรียกว่า เอนโดโพไดต์ (endopodite) ทั้งเอนโดโพไดต์และเอกโซโพไดต์ มีขนเล็ก
สั้นๆ อยู่ตามขอบ ตัวอย่างของรยางค์แบบ 2 แขนง เช่น รยางค์ว่ายน้้า หนวดสัมผัส และขาเดินบางคู่ 
เป็นต้น 

2.2 รยางค์แบบแขนงเดียว เป็นแบบข้อต่อเรียงต่อกัน ตรงปลายข้อไม่แยกเป็น 2 
แขนง เช่น ขาเดินบางคู่ โคนของรยางค์มักจะมีติ่งหรือแขนงยื่นออกมา เรียกว่าอิพิโพไดต์ 
(epipodite) ซึ่งมักจะท้าหน้าที่แลกเปลี่ยนแก๊สเป็นส่วนใหญ่ 

จ้าแนกรยางค์ออกตามส่วนต่างๆ ของร่างกายได้ดังนี้ 
1.รยางค์ส่วนหัวมี 5 คู่ ได้แก่ 
    1.1 หนวดคู่แรก (antennule) เป็นหนวดขนาดเล็กอยู่ใต้ก้านตา และเป็นคู่ที่

อยู่ด้านในใช้ในการสัมผัส 
    1.2 หนวดคู่ท่ีสอง (antenna) เป็นหนวดคู่ท่ีอยู่ด้านนอก มีขนาดใหญ่กว่าคู่

แรก ใช้ในการสัมผัส 
    1.3 ขากรรไกรหรือส้าเภากุ้งมี 1 คู่ ท้าหน้าที่ตัดและบดอาหาร ส่วนที่เป็นตัว

เรือเรียกว่า อะโพไฟซีส (apophysis) ตอนหน้ามีแง่งแข็งท้าหน้าที่เป็นฟันกัด และถัดลงมาตรงกลางมี
แง่งยื่นออกมาเป็นฟันบด 

    1.4 แมกซิลลา (maxilla) มี 2 คู่ คู่แรกช่วยจับอาหารเข้าปาก ส่วนคู่ที่ 2 ช่วย
จับอาหารเข้าปากและโบกพัดน้้าเข้าเหงือก 

2. รยางค์ส่วนอก มี 8 คู่ ได้แก่ 
    2.1 แมกซิลลิเพด (maxiliped) มี 3 คู่ ท้าหน้าที่ช่วยในการกินอาหาร 
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    2.2 ขาเดินมี 5 คู่ 2 คู่แรกมีลักษณะเป็นก้ามหนีบใช้ในการฉีกอาหาร และ
ต่อสู้ป้องกันตัว คู่แรกเรียกว่า คีลิแพด (cheliped) คู่ที่ 2 มีขนาดใหญ่สุดเรียกว่า เกรทคีลา (great 
chela) ทั้ง 2 คู่นี้มีรยางค์แบบ 2 แขนง ส่วนอีก 3 คู่ ท้าหน้าที่เป็นขาเดิน เป็นรยางค์แบบแขนงเดียว 

3. รยางค์ส่วนท้อง มี 6 คู่ ได้แก่ 
             3.1 รยางค์ว่ายน้้ามี 5 คู่ เป็นรยางค์แบบ 2 แขนง ทางด้านในตรงโคนมีติ่ง

เล็กๆยื่นออกมา 2 อัน ท้าหน้าที่ติ่งของรยางค์ที่เป็นคู่กัน เพ่ือจะได้โบกพัดไปพร้อมกัน ในตัวเมีย
รยางค์ว่ายน้้าท้าหน้าที่อุ้มไข่ได้ดีอีกด้วย 

             3.2 ครีบหาง 1 คู่ เป็นรยางค์แบบ 2 แขนง ครีบหางทั้งคู่นี้จะขนานข้างหาง 
เทลซัลกลายเป็นแพนหาง ท้าหน้าที่เป็นหางเสือดังภาพประกอบ 1 
  

 
ภาพประกอบ 1 ลักษณะทั่วไปของกุ้ง 

         (ที่มา: Miller and Harley, 2010) 
ลักษณะภายนอกของกุ้งฝอย 

  ลักษณะอวัยวะภายนอกส่วนต่างๆของกุ้งฝอย ประกอบด้วย 
  1. กรี (rostrum) มีลักษณะตรง ปลายงอนขึ้นเล็กน้อยคล้ายใบเลื่อย ด้านบนของกรี
มีฟันจ้านวน 7-10 ซี่ อยู่หลังเบ้าตาจ้านวน 1 ซี่ โดยซี่แต่ละอันมีระยะห่างเท่าๆกัน ด้านล่างมีฟัน
จ้านวน 2-4 ซี่ 
  2. เปลือกคลุมหัว (carapace) ผิวมีลักษณะเกลี้ยงเรียบ บาง สันของหนามบริเวณ
เหนือตับอยู่ต่้ากว่าสันของหนามบริเวณหนวด และเยื้องไปทางด้านหลัง 
  3. ล้าตัว (abdomen) ขนาดความยาวล้าตัวกุ้งฝอยมีขนาดประมาณ 15.6-56 
มิลลิเมตร ล้าตัวมีสีใสเป็นปล้องๆ ทั้งหมด 6 ปล้อง 
  4. หาง (telson) เป็นรูปสี่เหลี่ยมเรียวสอดเข้าที่ปลายหาง บริเวณส่วนปลายเรียว
แหลมและยื่นตรง 
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  5. แพนหาง (uropod) ประกอบด้วย exopod และ endopod ส่วนใหญ่ exopod 
มีขนาดใหญ่กว่า endopod และด้านหลังของแผ่น exopod และ endopod มีขนเล็กๆกระจายอยู่
ทั่วแผ่น 
  6. ตา (eye) เป็นแบบตาประกอบ (compound eye) มีก้านตาติดอยู่ระหว่างกรี 
และ antennules 
  7. หนวดคู่สั้น (antennules) ที่ฐานของ antennules มีปล้อง 3 ปล้อง ปล้อง
ส่วนบนของปล้องที่ 3 มี styrocerite เป็นหนวดเล็กยาวต่อเป็นข้อๆ กับแผ่นสี่เหลี่ยมแบ่งเป็น 3-4 
ข้อ ข้อสุดท้ายแยกออกเป็นหนวด 2 เส้น แต่ละเส้นแบ่งเป็นข้อๆ ตรงฐานของ Antennules ปล้องที่1 
มีอวัยวะส้าหรับการทรงตัว 
  8. หนวดคู่ยาว (antenna) แบ่งเป็น scaphocerite และ antenna flagellum 1 
เส้น 
  9. ขากรรไกรล่าง (mandible) แบ่งเป็นฟันบด (molar) และฟันตัด (incisor)  
  10. ขากรรไกรบน (maxilla) มี 2 คู่ ท้าหน้าที่ช่วยจับอาหาร และโบกพัดน้้าผ่านเข้า
สู่เหงือก 
  11. รยางค์ที่ใช้ส้าหรับกิน (maxilliped) มี 3 คู่  
  12. ขาเดิน (pereiopod) มี 5 คู่ คู่ที่ 1 และคู่ที่ 2 ของข้อสุดท้ายเปลี่ยนเป็นก้าม
หนีบ ก้ามหนีบคู่ที่ 2 มีขนาดใหญ่และยาวกว่าก้ามหนีบคู่ที่ 1 โดยขาเดินแต่ละขา ประกอบด้วยปล้อง
ข้อ จ้านวน 7 ข้อ นับจากฐานจรดข้อสุดท้าย คือ coxa, basal, ischium, merus, carpus, 
propodus 
และ dactylus ส่วนของ dactylus ที่ขาเดินคู่ที่ 3, 4 และ5 มีปลายเรียวแหลม และขาเดินคู่ที่ 3, 4 
และ5 ความยาวใกล้เคียงกัน 
  13. ขาว่ายน้้า (preoped) มี 5 คู่อยู่ที่ด้านล่างของล้าตัว ปล้องละ 1 คู่ โดยว่ายน้้า
แต่ละข้างแยกเป็น 2 แผ่น คือ exopodite และ endopodite (Kruatrachue, 2004) 

ลักษณะภายในของกุ้ง 
ถัดจากเปลือกที่หุ้มตัวเข้าไปก็เป็นผิวชั้นนอกที่ท้าหน้าที่สร้างเปลือกและหุ้มตัวกุ้ง ตัวกุ้ง

ประกอบด้วยอวัยวะและส่วนอื่นๆ ได้แก่ 
ระบบกล้ามเนื้อ  
 กล้ามเนื้อส่วนใหญ่ของกุ้งแบ่งออกเป็น 2 ชนิด คือกล้ามเนื้อส้าหรับงอตัว และ

กล้ามเนื้อส้าหรับเหยียดตัว 
 1. กล้ามเนื้อส้าหรับงอตัว (flexor muscle) เป็นกล้ามเนื้อขนาดใหญ่ ยาว และ

แข็งแรงมาก มีอยู่ 2 คู่ ซึ่งกินที่เกือบเต็มท้อง เป็นกล้ามเนื้อส่วนใหญ่ที่กินเป็นอาหาร ท้าหน้าที่ดึงหาง
และท้องเข้าหาตัว 

 2. กล้ามเนื้อส้าหรับเหยียดตัว (extensor muscle) เป็นกล้ามเนื้อขนาดเล็กมีอยู่ 2 
คู่ อยู่ทางด้านบนของกล้ามเนื้องอตัว ท้าหน้าที่เหยียดตัว และรยางค์ต่างๆ ออกไป 
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ระบบย่อยอาหาร 
    ระบบย่อยอาหารของกุ้งประกอบด้วยส่วนต่างๆ ดังนี้ 
 1. ปาก อยู่ใต้ตาระหว่างขากรรไกร เนื้อนุ่มข้างหน้าปากเรียกว่า ริมฝีปากบน ส่วน

เนื้อนุ่มท่ีอยู่ข้างหลังปากเรียกว่า ริมฝีปากล่าง 
 2. หลอดอาหาร เป็นหลอดสั้นๆ ส้าหรับน้าอาหารเข้าสู่กระเพาะอาหาร 
 3. กระเพาะอาหาร มีลักษณะเป็นถุงใหญ่บางแบ่งออกเป็น 2 ตอน คือตอนหน้าและ

ตอนหลัง กระเพาะอาหารตอนหน้า มีขนาดใหญ่และพองโตกระเพาะอาหารตอนหลัง มีขนาดเล็กมาก 
ภายในกระเพาะอาหารตอนหน้ามีฟันซี่เล็กๆ 3 ซี่ เป็นสารแคลเซียมท้าหน้าที่บดอาหาร ดังนั้น
กระเพาะอาหารตอนหน้าจึงท้าหน้าที่เป็นกระเพาะบด (gastric mill) การบดอาหารเกิดจากการหด
ตัวของกล้ามเนื้อผนังกระเพาะอาหารท้าให้อาหารกระแทกกับฟันจนแหลกละเอียด ระหว่างกระเพาะ
อาหารตอนหน้ากับตอนหลังจะมีเครื่องกรอง ส้าหรับกรองอาหารที่ผ่านเข้าสู่กระเพาะอาหารตอนหลัง
เครื่องกรองอาหารมีลักษณะแข็งรูปสามเหลี่ยม 

 4. ล้าไส้ เป็นทางเดินอาหารขนาดเล็กยาวคลอดส่วนท้อง อยู่ถัดจากกระเพาะอาหาร
ตอนหลังตอนต้นฝังอยู่ในต่อมสร้างน้้าย่อย แล้วพาดผ่านกล้ามเนื้อไปทางทวารหนัก 

 5. ทวารหนัก เป็นช่องเปิดอยู่ใต้โคนหางเทลซัล 
 6. ต่อมสร้างน้้าย่อย ซึ่งเป็นตับของกุ้งเรียกกันทั่วไปว่ามันกุ้ง มีอยู่ 2 ก้อน สีเหลือง

แกมแสด อ่อนนุ่มและเละๆ มีขนาดใหญ่ใต้กระเพาะอาหาร บริเวณส่วนอกมีท่อเล็กๆ ไปเปิดที่
กระเพาะอาหารตอนหลัง 

ระบบหมุนเวียนโลหิต 
 ระบบหมุนเวียนโลหิตของกุ้งเป็นระบบวงจรชนิดเปิดประกอบด้วยส่วนต่างๆ ได้แก่ 
 1. หัวใจ หัวใจกุ้งเป็นสามเหลี่ยม อยู่ทางด้านหลังของอกเหนือทางเดินอาหารอยู่

ภายในแอ่งเลือดรอบหัวใจ และเยื่อหุ้มหัวใจหุ้มอยู่โดยรอบ บนหัวใจมีรูเล็กๆหลาบรูเป็นรูส้าหรับให้
เลือดจากแอ่งเลือดรอบหัวใจเข้าสู่หัวใจ 

 2. หลอดเลือด หลอดเลือดท้าหน้าที่น้าเลือดออกจากหัวใจไปยังส่วนต่างๆ ของ
ร่างกายที่ส้าคัญได้แก่ 

     2.1 หลอดเลือดแดงออฟทาลมิค (ophthamic artery) มี 1 เส้น ออกจากหัวใจ
ทางข้างหน้าไปเลี้ยงส่วนหัว กระเพาะอาหารตอนหน้าและหลอดอาหาร 

     2.2 หลอดเลือดแดงแอนเทนนารี (antennary artery) มี 1 คู่ออกจากหัวใจทาง
ข้างหน้าขนานไปกับหลอดเลือดแดงออฟทาลมิคไปเลี้ยงหนวด ต่อมเขียว กรีกุ้ง และกระเพาะอาหาร 

     2.3 หลอดเลือดแดงเฮพาทิค (hepatic artery)  มี 1 คู่ ออกจากด้านล่างของ
หัวใจทางข้างหน้าไปลี้ยงตับ 

     2.4 หลอดเลือดแดงทางด้านหลังของส่วนท้อง (dorsal abdominal artery) มี 
1 เส้นออกจากหัวใจทางข้างหลัง ทอดไปตามความยาวของส่วนท้องเหนือล้าไส้จนถึงหางมีหลอดเลือด
แยกออกไปเป็นคู่ๆ เพ่ือน้าเลือดไปเลี้ยงกล้ามเนื้อและอวัยวะในปล้องนั้นๆ 
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     2.5 หลอดเลือดแดงสเทอร์นัล (sternal artery) มี 1 เส้น แยกออกจากหลอด
เลือดแดงทางด้านหลังของส่วนท้อง วกลงมาทางด้านแยกเป็น 2 แขนง แขนงหนึ่งไปข้างหน้าน้าเลือด
ไปเลี้ยงส่วนท้อง และส่วนอก อีกแขนงแยกไปข้างหลังน้าเลือดไปเลี้ยงด้านท้องของส่วนท้อง 

 3. แอ่งเลือด กุ้งไม่มีหลอดเลือดฝอยแต่ภายในตัวจะมีฮีโมซีลหรือแอ่งเลือดแทรกอยู่
ระหว่างเนื้อเยื่อกระจายอยู่ทั่วตัว ท้าหน้าที่รับเลือดจากหลอดเลือดไปเลี้ยงส่วนต่างของร่างกายไป
ฟอกท่ีปอด แอ่งเลือดมีตั้งแต่ขนาดเล็กไปถึงขนาดใหญ่แอ่งเลือดที่ส้าคัญได้แก่ 

     3.1 แอ่งเลือดด้านท้อง เป็นแอ่งเลือดขนาดใหญ่อยู่ด้านท้องของส่วนอก รวม
เลือดเสียที่ใช้แล้วจากแอ่งเลือดท่ัวร่างกายส่งไปฟอกที่เหงือก 

     3.2 แอ่งเลือดรอบหัวใจรวมเลือดดีท่ีฟอกแล้วจากเหงือกกลับเข้าสู่หัวใจ 
 4. เลือด เลือดกุ้งส่วนใหญ่โดยทั่วไปมีสีฟ้าอ่อนหรือไม่มีสี เพราะในพลาสมามีสารฮี

โมไซยานินเป็นสารประกอบ แต่กุ้งบางชนิดมีเลือดสีแดงเพราะมีสารฮีโมโกลบินเป็นส่วนประกอบ 
การไหลหมุนเวียนของเลือดแบบวงจรเปิดนั้นเมื่อเลือดออกจากหัวใจไปตามเส้นเลือดแดง

แล้ว เลือดจะไหลอาบไปทั่วตัวตามช่องฮีโมซีลหรือแอ่งขนาดเล็ก เพื่อไปเลี้ยงส่วนต่างๆของร่างกาย 
เลือดเสียจากส่วนต่างๆ ของร่างกายจะไหลกลับมารวมกันในแอ่งเลือดด้านท้อง เพ่ือไปฟอกท่ีเหงือก 
เลือดดีที่ฟอกแล้วจากเหงือกจะไหลไปรวมกันจากแอ่งเลือดรอบหัวใจเข้าสู่หัวใจทางรูรับเลือด 

ระบบหายใจ 
 กุ้งหายใจด้วยเหงือกซึ่งมีท้ังหมด 8 คู่ อยู่ทางด้านข้างของส่วนอก ข้างละ 8 อัน โดย

มีแผ่นเปลือกแข็งยื่นออกมาคลุมเอาไว้ เหงือกแต่ละอันมีลักษณะคล้ายขนนกประกอบด้วยแกนเหงือก 
และเส้นใยเหงือก ซึ่งเป็นเส้นใยเล็กๆ ยื่นออกมาจากแกนกลางเป็นพู่ เพ่ือเพ่ิมพ้ืนที่ในการแลกเปลี่ยน
แก๊ส ภายในแกนเหงือกจะมีช่องแคบๆ ส้าหรับน้าเลือดเข้าสู่เหงือกเพ่ือไปฟอกที่เหงือก 

 เหงือกทั้ง 8 คู่นี้มีจุดก้าเนิดหลายแบบ เช่น บางคู่มาจากโคนของรยางค์ต่างๆ บางคู่
มาจากบริเวณรอยต่อระหว่างข้อ ปล้อง และบางคู่มาจากผนังด้านข้างของบริเวณอก ในการหายใจ
ของกุ้งน้้าจะผ่านเหงือกตลอดเวลาเพ่ือแลกเปลี่ยนแก๊ส 

ระบบขับถ่าย 
     กุ้งมีต่อมเขียวเป็นอวัยวะขับถ่าย ต่อมเขียวของกุ้งเป็นต่อมขนาดใหญ่สีเหลืองแกม

น้้าตาลหรืออมเขียวเล็กน้อยมี 1 คู่ อยู่ตรงด้านในบริเวณของโคนหนวดสัมผัสคู่ที่ 2 และมีท่อขับถ่าย
มาเปิดที่บริเวณโคนหนวด 

ระบบประสาท 
     ระบบประสาทของกุ้งคล้ายกับของไส้เดือนดินประกอบด้วยสมองซึ่งเป็นปมประสาท

ขนาดใหญ่อยู่ เหนือหลอดอาหาร มีเส้นประสาทไปยังหนวดและตาจากปมประสาทสมองมี
เส้นประสาทรอบหลอดอาหารไปพบกันใต้ปมประสาทใหญ่ใต้หลอดอาหาร ซึ่งเป็นปมประสาทท้องปม
แรก ประกอบด้วยปมประสาท 5-6 คู่รวมกัน จากปมประสาทใต้หลอดอาหารจะมีแขนงประสาทยื่น
ไปเลี้ยงรยางค์ปาก หลอดอาหาร ต่อมเขียว และกล้ามเนื้อข้างหน้า (อาจ แจ่มเมฆ, 2520) 
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2.2 แหล่งอาศัย 
 
 กุ้งฝอยพบได้ทั่วไปในแหล่งน้้าไหล เช่น แม่น้้า ล้าห้วย และพบได้ในแหล่งน้้านิ่ง เช่น บ่อน้้า 
อ่างเก็บน้้า บึง เป็นต้น พบอาศัยมากบริเวณน้้าตื้นใกล้ริมตลิ่ง ความลึกประมาณ 0.5-1 เมตร โดยใน
เวลากลางวันจะว่ายน้้าลงลึกหรือหลบซ่อนตัวใต้ก้อนหินใต้น้้า หรือใต้พืชน้้า ส่วนเวลากลางคืนจะว่าย
ขึ้นมาอาหารบริเวณริมตลิ่ง และโดยธรรมชาติจะชอบหลบอาศัยบริเวณท่ีมีแหล่งพืชน้้าบริเวณน้้าตื้น 
(De grave et al, 2013) 
 
2.3 เพศกุ้งฝอย 

 
กุ้งฝอยตัวเต็มวัยจะสามารถแยกเพศได้ง่าย โดยกุ้งฝอยเพศเมียจะมีส่วนอวัยวะเพศใต้ท้องมี

สีเขียว และดูได้จากด้านในของขาเดินคู่ที่ 3 มีช่องเปิดของไข่ และขาเดินคู่ที่ 5 มีช่องเปิดส้าหรับ ส่วน
กุ้งฝอยเพศผู้ เปลือกที่หัวจะมีสีขุ่นออกเหลือง และเพศผู้จะมีติ่งยื่นออกมาจากขาว่ายน้้าคู่ที่ 2 ส่วน
ขนาดล้าตัวจะพบเพศเมียมีขนาดใหญ่กว่าเพศผู้  มีช่องเปิดส้าหรับเก็บน้้าเชื้อตัวผู้ตรงบริเวณส่วน
ปลายของขาว่ายน้้าคู่ที่ 2 จะมีลักษณะเป็นแผ่น 2 แผ่นโดยมีติ่งยื่นออกมา 1 ปีเรียกว่า appendix 
interna เพศผู้ดูได้จากด้านในของขาเดินคู่ที่ 5 เป็นปุ่มส้าหรับเป็นที่เปิดของน้้าเชื้อตัวผู้บริเวณส่วน
ปลายของขาว่ายน้้าคู่ที่ 2 จะมีลักษณะเป็นแผ่น 2 แผ่นมีติ่งยื่นออกมา 2 ติ่งเรียกว่า appendix 
musculina และลักษณะอ่ืนๆที่พอจะแยกกุ้งฝอยและเพศผู้และเพศเมียได้คือบริเวณส่วนหัวของกุ้ง
ฝอยเพศผู้มีสีน้้าตาลเหลืองส่วนในเพศเมียมีสีเขียวจัดกุ้งตัวผู้จะมีขนาดเล็กรูปร่างเพรียวส่วนเพศเมียมี
ขนาดโตกว่ารูปร่างค่อนข้างป้อม (บัญชา ทองม,ี 2555)  

 
2.4 อาหาร และการหาอาหาร 

 
อาหารส้าคัญของกุ้งฝอย ได้แก่ ไดอะตอม และตัวอ่อนของแมลงในน้้า รวมถึงซากพืชซาก

สัตว์ที่เน่าเปื่อย โดยจะชอบออกหาอาหารในช่วงกลางคืนเป็นหลัก (บัญชา ทองม,ี 2555) 
 
2.5 การผสมพันธุ์ 
  
 กุ้งฝอยเป็นกุ้งน้้าจืดชอบซ่อนตัวอยู่ตามใต้ก้อนหินหรือเกาะตามพรรณไม้ และอาศัยอยู่ในน้้า
นิ่งหรือ น้้าไหลเอ่ือยๆ กุ้งฝอยเพศเมียจะเริ่มมีไข่และผสมพันธุ์ได้เมื่ออายุ 60 วันขึ้นไปจะสร้างไข่เก็บ
ไว้ในถุงเก็บไข ่กุ้งเพศผู้จะพยายามติดตามกุ้งเพศเมียตลาดเวลา หลังจากกุ้งเพศเมียลอกคราบภายใน 
3 – 6 ชั่วโมง ขณะที่เปลือกของกุ้งเพศเมียยังอ่อนอยู่จะมีการผสมพันธุ์กัน โดยกุ้งเพศผู้จะปล่อย
น้้าเชื้อที่อยู่ในถุงเก็บน้้าเชื้อที่อยู่บริเวณ โคนขาช่วงที่ 5 ปล่อยน้้าเชื้อในถุงเก็บน้้าเชื้อเพศเมียเพ่ือผสม
กับไข ่ไข่ท่ีผสมแล้วจะเคลื่อนไปอยู่ในส่วนล่าง ของท้องบริเวณขาว่ายน้้า กุ้งเพศเมียจะมัดโบกขาว่าย
น้้าตลอดเวลา เพ่ือให้ไข่ได้รับออกชิเจนแม่กุ้งฝอยขนาดยาวประมาณ 2 - 2.5 เซนติเมตร จะมีไข่
ประมาณ 200 – 250 ฟอง หลังจากผสมพันธุ์แล้ว 3 วัน ไข่จะเปลี่ยนเป็นสีเขียวอ่อนและสีเหลือง 
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ต่อมาอีก 7 - 9 วัน จะมองเห็นตัวอ่อนอย่างชัดเจน หลังจากนั้นไข่ในท้องแม่กุ้งฝอยจะเปลี่ยนเป็นสี
เทาและฟักออกมาเป็นตัวเมื่ออายุ 21 – 25 วัน และตัวเต็มวัย 30-35 วัน (บัญชา ทองมี, 2555) ดัง
ภาพประกอบ 2 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
ภาพประกอบ 2 วงจรชีวิตของกุ้งฝอย 

2.6 การจัดจ าแนกกุ้งฝอย 
 
 กุ้งน้้าจืดสกุล Macrobrachium  ได้ถูกจัดจ้าแนกอยู่ใน Family Palaemonidae 
ประกอบด้วย 239 ชนิด (De Grave et al., 2009) กุ้งน้้าจืดสกุล Macrobrachium พบการกระจาย
ทั่วไปบริเวณเขตร้อน และกึ่งเขตร้อนสามารถพบได้เกือบทุกที่ในแหล่งน้้าจืดเช่น ทะเลสาบ แม่น้้า 
หนองน้้า ชลประทาน คลอง และบ่อ (Bauer, 2011) กุ้งน้้าจืดสกุล Macrobrachium ได้ถูกพบใน
ประเทศไทย 19 ชนิด ดังตาราง 1 

กุ้งน้้าจืดสกุล Macrobrachium มีลักษณะทั่วไปคือ กรีมีลักษณะตรง หรือโค้งขึ้นตอน
ปลายขอบด้านบน และด้านล่างมีแง่งยื่นแบบฟันเลื่อยยื่นอยู่ คาราเปสมีผิวเกลี้ยงเรียบ หรือมีหนาม
ขนาดเล็กกระจายอยู่ด้านข้าง ขาคู่ที่  1 และ 2 ตอนปลายเป็นกล้ามหนีบ ขาคู่ที่  2 เป็นรูป
ทรงกระบอก ขาทั้งสองข้างมีความยาวเท่ากันหรือไม่เท่ากันมีขนาดใหญ่และมีความยาวมากกว่าขา
เดิน 4 คู่ ขาคู่ที่ 3 ถึงคู่ที่ 5 อาศัยอยู่ในน้้าจืด น้้ากร่อย หรือน้้าทะเล  

 
 
 
 
 
 

21-25 วัน 

30-35 วัน 

60 วัน 

ไข ่

ตัวอ่อน ตัวเต็มวัย 
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ตาราง 1 กุ้งน้้าจืดสกุล Macrobrachium ที่พบในประเทศไทย 
 

Species Freshwater Brackish water 
Macrobrachium amplimanus  

(Cai and Dang, 1999) 
    X 

Macrobrachium dienbienphuense  
(Dang and Nguyen, 1972) 

    X 

Macrobrachium equidens  
(Dana, 1825) 

  X   

Macrobrachium eriocheirum  
(Dai, 1984) 

    X 

Macrobrachium esculentum 
(Thallwitz, 1891) 

    X 

Macrobrachium hirsutimanus  
(Tiwari, 1952)     X 

Macrobrachium idae  
(Heller, 1862) 

  X   

Macrobrachium lanchesteri  
(De Man, 1911) 

    X 

Macrobrachium lar  
(Fabricius, 1793) 

  X   

Macrobrachium latidactylus 
(Thallwitz, 1891) 

  X   

Macrobrachium mirabile  
(Kemp, 1917) 

  X   

Macrobrachium mieni  
(Dang, 19750)     X 

Macrobrachium neglectus  
(De Man, 1905) 

  X   

Macrobrachium niphanae   
(Shokita and Takeda, 19890) 

    X 

Macrobrachium rosenbergii 
dacqueti (Sunier, 1925)     X 

Macrobrachium sintangense  
(De Man, 1898) 

    X 
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ตาราง 1 (ต่อ) 
 

Species Freshwater Brackish water 
Macrobrachium sirindhorn 

(Naiyanetr, 2001) 
 
  

 
  X 

Macrobrachium yui  
(Holthuis, 1950)     X 

Macrobrachium sp.  
(Cai, Naiyanetr and Ng, in press) 

    X 

ที่มา: Uraiwan and Sodsuk (2004) 
หมายเหตุ:  √ คือ พบ  X คือ ไม่พบ 
 
 ลักษณะส้าคัญที่ใช้ในการจัดจ้าแนกกุ้งประกอบด้วย ลักษณะของกรี ฟันกรี แผ่นก้าบังหนวด
คู่ท่ี 2 ขาเดินคู่ที่ 2 คาราเปส หางและแพนหาง โดยลักษณะเหล่านี้จะท้าให้ง่ายต่อการจัดจ้าแนกชนิด
ของกุ้งน้้าจืด และกุ้งฝอย ดังภาพประกอบ 3-8 และตาราง 2 
  
ตาราง 2 การเปรียบเทียบลักษณะทางสัณฐานวิทยาของกุ้งน้้าจืดสกุล Macrobrachium 
 
Morphological 
Characteristics 

M. dienbienphuense M. hirsutimanus 

ความยาวล้าตัว (body length) 3.12-6.38 เซนติเมตร 4.10-6.36 เซนติเมตร 
กรี (rostrum) ตรง ปลายงอนขึ้นเล็กน้อย ตรง ปลายงอนขึ้นเล็กน้อย 
จ้านวนฟันบนกรี (rostral teeth) 11-17/3-5 12-14/2-4 
ความยาวคาราเปส (carapace 
length) 

3-11 มิลลิเมตร 6-11.3 มิลลิเมตร 

ขาเดินคู่ที่2 (second pair of 
walking leg) 

เรียวทรงกระบอก ขนาดยาว
ไม่เท่ากันโดยข้างที่ยาวจะยาว
กว่าความยาวล้าตัวอย่าง
ชัดเจน 

ยาวไม่เท่ากัน โดยมีความยาว
เท่ากับบางทียาวกว่าความ
ยาวล้าตัว 
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ตาราง 2 (ต่อ)  
 
Morphological 
Characteristics 

M. rosenbergii M. sintangense 

ความยาวล้าตัว (body length) 7.22-20.03 เซนติเมตร 3.02-8.79 เซนติเมตร 
กรี (rostrum) ส่วนโคนมีลักษณะนูน ส่วน

ตรงกลาง และปลายมี
ลักษณะโค้งข้ึน 

ตรง ส่วนปลายเรียว และงอน
ขึ้น 

จ้านวนฟันบนกรี (rostral teeth) 12-14/2-4 9-14/2-3 
ความยาวคาราเปส (carapace 
length) 

5.4-6.0 มิลลิเมตร 6.8-10 มิลลิเมตร 

ขาเดินคู่ที่2 (second pair of 
walking leg) 

ทรงกระบอก ขาเดินทั้งสอง
ข้างมีขนาดและความยาวไม่
เท่ากันแต่มีลักษณะ
เหมือนกัน 

ทรงกระบอก ความยาวไม่
เท่ากันแต่มีรูปร่างคล้ายกัน 
 

Morphological 
Characteristics 

M. lanchesteri M niphanae 

ความยาวล้าตัว (body length) 1.7-8.59 เซนติเมตร 2.30-4.08 เซนติเมตร 
กรี (rostrum) กรีมีลักษณะยาว เรียว และ

ตรง 
กรีมีลักษณะเรียว ตรง ยาว
กว่าแผ่นหนวดคู่ท่ี2 

จ้านวนฟันบนกรี (rostral teeth) 7-10/3-4 7-13/2-3 
ความยาวคาราเปส (carapace 
length) 

1.8-10.3 มิลลิเมตร 3.3-13.8 มิลลิเมตร 

ขาเดินคู่ที่2 (second pair of 
walking leg) 

เป็นรูปทรงกระบอกยาว เรียว 
มีขนเล็ก และสั้นบริเวณก้าม
หนีบ 

มีรูปร่างเหมือนกันแต่ยาวไม่
เท่ากัน ยาวกว่าล้าตัว บริเวณ
ข้อ สั้นกว่า merus 

ที่มา: วณิชยา น้อยวังคลัง (2544) 
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ภาพประกอบ 3 แสดงส่วนประกอบของ Macrobrachium dienbienphuense  

                               (Dang andNguyen, 1972) 
            1. คาราเปส และกรี            2. แผ่นก้าบังหนวดคู่ท่ี 2  
            3. ขาเดินคู่ที ่2       4. หาง และแพนหาง  
           (ท่ีมา: วณิชยา น้อยวังคลัง, 2544) 

 
 
 
 

 
 

ภาพประกอบ 4 แสดงส่วนประกอบของ Macrobrachium hirsutimanus 
               (Tiwari, 1952) 
            1.คาราเปส และกรี          2.แผ่นก้าบังหนวดคู่ท่ี 2  
            3.ขาเดินคู่ที ่2       4.หาง และแพนหาง 
    (ท่ีมา: วณิชยา น้อยวังคลัง, 2544) 
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ภาพประกอบ 5 แสดงส่วนประกอบของ Macrobrachium rosenbergii dacqueti 

                              (Sunier, 1925) 
                    1.คาราเปส และกรี 2.แผ่นก้าบังหนวดคู่ท่ี 2  
                    3.ขาเดินคู่ที ่2   4.หาง และแพนหาง 
         (ท่ีมา: วณิชยา น้อยวังคลัง, 2544) 

 
 
 
 

 
ภาพประกอบ 6 แสดงส่วนประกอบของ Macrobrachium sintangense 

                         (De Man, 1898) 
            1.คาราเปส และกรี  2.แผ่นก้าบังหนวดคู่ท่ี 2  
            3.ขาเดินคู่ที ่2    4.หาง และแพนหาง 
         (ท่ีมา: วณิชยา น้อยวังคลัง, 2544) 
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ภาพประกอบ 7 แสดงส่วนประกอบของ Macrobrachium lanchesteri 
                 (De Man, 1911) 
            1.คาราเปส และกรี    2.แผ่นก้าบังหนวดคู่ท่ี 2  
            3.ขาเดินคู่ที ่2      4.หาง และแพนหาง 
      (ท่ีมา: วณิชยา น้อยวังคลัง, 2544) 

 
 
 
 

 
ภาพประกอบ 8 แสดงส่วนประกอบของ Macrobrachium niphanae 

                  (Shokita and Takeda, 19890) 
            1.คาราเปส และกรี            2.แผ่นก้าบังหนวดคู่ท่ี 2  
            3.ขาเดินคู่ที ่2      4.หาง และแพนหาง 
       (ท่ีมา: วณิชยา น้อยวังคลัง, 2544) 
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2.7 การวัดลักษณะทางสัณฐานวิทยา (Morphometry) 
  
 การวิเคราะห์ทางสัณฐานวิทยา (morphometric analysis) เป็นการวิเคราะห์ข้อมูลทาง
สัณฐานวิทยาโดยอาศัยข้อมูลการวัดขนาด ระยะ อัตราส่วน หรือมุมองศา ของลักษณะส้าคัญทาง
สัณฐานวิทยาของการจัดจ้าแนกร่วมกับการวิเคราะห์ทางสถิติของพหุตัวแปร ( multivariate 
analysis) เช่น การวัดทางสัณฐานมาตรฐาน (standard morphometric) ส่วนการวัดทางสัณฐาน
เรขาคณิต (geometric analysis) เป็นวิธีการวิเคราะห์ทางเรขาคณิตโดยอาศัยรูปร่าง (shape) ที่
ก้าหนดบนโครงสร้างของสิ่งมีชีวิตโดยใช้โปรแกรมคอมพิวเตอร์ (Rohlf, 1999) จากลักษณะของ
สิ่งมีชีวิตโดยการก้าหนดจุดเครื่องหมายบ่งชี้ในโครงสร้างหรือลักษณะที่แตกต่างกัน เ พ่ือตรวจสอบ
ขนาด (size) รูปร่าง (shape) และทิศทาง เพื่อแยกความสัมพันธ์ที่มีความซ้้าซ้อนกันได้ จึงจัดเป็นวิธีที่
มีศักยภาพในการจัดจ้าแนกได้ดี ส้าหรับการวิเคราะห์ทางสัณฐานวิทยาของกุ้งนิยมใช้วิธีวิเคราะห์ 
ลักษณะความยาวของล้าตัว body length) ความยาวคาราเปส (carapace length) ความกว้างคารา
เปส (carapace width) ความยาวปล้อง (segment length) และความยาวหาง (telson length) 
(Lester, 1983; Arshad et al., 2013) 
 
2.8 คุณภาพน้ า (Water quality) 
 
 คุณภาพน้้า (water quality) หมายถึง สภาวะของน้้าที่มีองค์ประกอบของสิ่งเจือปนทั้ง
ทางด้านกายภาพ เคมี และชีววิทยา ในปริมาณท่ีควรจะมีในแต่ละประเภทของแหล่งน้้า (เกษม จันทร์
แก้ว, 2541) คุณภาพน้้าเป็นปัญหาหลักประการหนึ่งที่ท้าให้ปริมาณน้้าที่สามารถใช้ประโยชน์ได้ลด
น้อยลง แหล่งน้้าหลายแห่งที่ประสบกับภาวะมลพิษท้าให้น้้ามีคุณภาพแย่จนไม่สามารถน้ามาใช้
ประโยชน์ในด้านต่างๆได้ น้้าจะมีคุณสมบัติที่เปลี่ยนไปจากเดิม เนื่องจากมีสารมลพิษ ตัวอย่างเช่นน้้า
ทิ้งจากบ้านเรือน และโรงงานอุตสาหกรรมขยะมูลฝอย และสารเคมีต่างๆ การเปลี่ยนแปลงบางอย่าง
อาจมองเห็นได้อย่างชัดเจน และการเปลี่ยนแปลงบางอย่างอาจมองไม่เห็น เช่น การที่น้้ากลายเป็นน้้า
ที่ไม่มีคุณภาพมีสารละลายต่างๆเพ่ิมมากขึ้น ปริมาณออกซิเจนในน้้าลดลงดังนั้นจึงมีตัววัดชี้คุณภาพ
น้้าที่บ่งบอกถึงการเปลี่ยนแปลงของคุณภาพน้้าในแหล่งน้้าต่างๆ 
 2.8.1 ลักษณะน้้าเสียด้านกายภาพ 
            1. ของแข็ง (solids) ของแข็งประเภทต่างๆ ทั้งประเภทที่ละลายในน้้า แขวนลอยใน
น้้า หรือประเภทที่ลอยน้้าได้ เช่น ดิน เศษกระดาษ ถุงพลาสติก เม็ดทราย เศษพืช เป็นต้น ก่อให้เกิด
ความไม่สวยงามของแหล่งน้้า ลดการส่องสว่างของแสงอาทิตย์ลงสู่แหล่งน้้าท้าให้สิ่งมีชีวิตในน้้าที่
สังเคราะห์แสงไมส่ามารถสร้างอาหารได้ 
            2. อุณหภูมิ (temperature) ของน้้าที่สูงกว่าอุณหภูมิของน้้าในธรรมชาติจะมี
ผลกระทบต่อสิ่งมีชีวิตในน้้า ท้าให้การเจริญเติบโตของพืช และสัตว์ในน้้าลดลง 
            3. น้้าทิ้งที่ปล่อยจากชุมชนจะมีสีเทาปนน้้าตาลอ่อน และจะเปลี่ยนเป็นสีเทาหรือสี
ด้า สีอาจเกิดจากสาหร่าย หรือสิ่งมีชีวิตขนาดเล็กในน้้า ท้าให้แหล่งน้้าในนั้นมีสีเขียว 
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            4. ความขุ่น (turbidity) ของน้้าเกิดจากสารแขวนลอยต่างๆ เช่น ดิน ตะกอน 
สารอินทรีย์ สารอนินทรีย์ สิ่งมีชีวิตทั้งพืช และสัตว์ที่มีขนาดเล็กลอยอยู่ในน้้า เป็นต้น 
            5.กลิ่น (odour) น้้าทิ้งจากชุมชนมีกลิ่นเหม็นอับ เนื่องจากก๊าซไฮโดรเจนซัลไฟด์ ที่ 
เกิดขึ้นจากกระบวนการย่อยสลายที่ไม่ใช้ออกซิเจนท้าให้เกิดกลิ่นคล้ายไข่เน่า  

2.8.2 ลักษณะน้้าเสียด้านเคมี 
            1. ไขมัน และน้้ามัน (fat, oil) น้้าทิ้งจากชุมชนมีการปนเปื้อนของไขมันหรือน้้ามันจาก
กระบวนการช้าระล้าง อู่ซ่อมรถ สถานีบริการน้้ามัน เป็นต้น ไขมัน น้้ามัน และไขข้นเป็นสารที่มีความคงตัว
สูงมาก จุลินทรีย์ย่อยสลายได้ยาก หากมีการปนเปื้อนในแหล่งน้้าท้าให้ดูไม่สวยงาม และจากลักษณะสมบัติที่
ลอยเหนือน้้าท้าให้สามารถกันมิให้แสงอาทิตย์และออกซิเจนกระจายลงสู่น้้า ท้าให้เกิดสภาวะไร้ออกซิเจนขึ้น
ได้ 
             2.บี โอดี (biochemical oxygen demand: BOD) หมายถึง “ปริมาณออกซิเจน 

ที่แบคทีเรียใช้ในการย่อยสลายสารอินทรีย์ในเวลา 5 วัน ที่อุณหภูมิ 20 องศาเซลเซียส” เป็นค่าที่บอกให้ 
ทราบถึงปริมาณของออกซิเจนที่แบคทีเรียใช้ในการย่อยสลายสารอินทรีย์ที่ปนเปื้อนในน้้า ซึ่งถือว่ามีการย่อย 
สลายได้หมดในเวลา 5 วัน ที่อุณหภูมิ 20 องศาเซลเซียส จากการศึกษาหากค่าบีโอดีมีค่าสูงแสดงว่าน้้านั้น 
เน่าเสียมาก มีการปนเปื้อนของสารอินทรีย์ที่สามารถถูกย่อยสลายได้โดยจุลินทรีย์อยู่ในปริมาณมาก 
             3. ความเป็นกรด-ด่าง (pH) หรือค่าพีเอชมีความส้าคญัในการควบคุมคุณภาพน้้าให้ 
เหมาะสมกับการเจริญเติบโตของสิ่งมีชีวติ โดยทั่วไปน้า้มีค่า pH อยู่ในช่วง 5-8 
            4. ไนโตรเจน (nitrogen: N) เป็นธาตุที่มีความส้าคัญในการสังเคราะห์โปรตีน อยู่ใน 
รูปสารอินทรียไ์นโตรเจน แอมโมเนีย ไนไตรท ์ไนเตรต หรือก๊าซไนโตรเจน ถ้ามีไนโตรเจนในแหล่งน้้ามาก 
ท้าให้พืชน้า้มีการเจริญเติบโตอย่างรวดเร็ว 
            5. สารโลหะหนัก (heavy metal) ได้แก่ สารตะกั่ว (Pb) ทองแดง (Cu)โครเมียม (Cr) 
แคดเมียม (Cd) สารหนู (As) เป็นต้น สารโลหะหนักแพร่กระจายส่งสู่แหล่งน้้าได้มากจากน้้าทิ้งของ
กระบวนการชุบโลหะ โรงงานผลิตแบตเตอรี่ โรงงานเคมี การใช้สารปราบศัตรูพืช เป็นต้น สารโลหะหนัก
ยอมให้มีได้ในน้้าในปริมาณน้อยมาก เนื่องจากเป็นสารที่มีความเป็นพิษแม้จะปนเปื้อนในปริมาณที่น้อยแต่มี
บางชนิดหากปริมาณไม่มากนักจะมีผลดีต่อสิ่งมีชีวิตในน้้า เช่น สารทองแดง สังกะสี เป็นต้น 
            6. ก๊าซออกซิเจน (O2) ปริมาณออกซิเจนละลายน้้า (dissolved oxygen: DO) เป็นตัว
บ่งชี้คุณภาพน้้า โดยทั่วไปไม่ควรมีปริมาณต่้ากว่า 4 มิลลิกรัมต่อลิตร หากมีปริมาณน้อยสิ่งมีชีวิตไม่สามารถ
อาศัยอยู่ในน้้าได้เพราะไม่มีออกซิเจนไปหล่อเลี้ยง เมื่อไม่มีออกซิเจนจะเกิดการย่อยสลายสารอินทรีย์ของ
จุลินทรีย์ที่ไม่ใช้ออกซิเจนได้ผลผลิตเป็นก๊าซไฮโดรเจนซัลไฟด์ ซึ่งมีกลิ่นเหม็น และก๊าซมีเทน 
            7. ความกระด้าง (hardness) ความกระด้างของน้้า หมายถึง “น้้าที่ปนเปื้อนด้วยสาร
แคลเซียม (Ca) และแมกนีเซียม (Mg) และต้องการสบู่ค่อนข้างมากในการท้าให้เกิดฟอง หรือน้้าที่ท้าให้เกิด
ตะกรันที่ก้นภาชนะเมื่อท้าการต้ม” น้้ากระด้างมี 2 ชนิด คือ น้้ากระด้างชั่วคราว หรือน้้ากระด้างคาร์บอเนต 
(carbonate hardness) เกิดจากสารไบคาร์บอเนต (CO32-) รวมตัวกับแคลเซียมหรือแมกนีเซียม น้้ากระด้าง
ประเภทนี้สามารถท้าให้หายกระด้างได้โดยการต้ม อีกประเภทหนึ่งคือน้้ากระด้างถาวร หรือ ความกระด้างที่
ไม่ได้เกิดจากคาร์บอเนตน้้ากระด้างถาวรไม่สามารถท้าให้หายกระด้างได้โดยการต้ม  ต้องใช้กระบวนการ
บ้าบัดทางเคมี (ศรีสุวรรณ เกษมสวัสดิ์ และคณะ, 2555) 
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 2.8.3 เกณฑ์คุณภาพมาตรฐานของแหล่งน้้า 
  การก้าหนดมาตรฐานคุณภาพน้้าที่เหมาะสมต่อการด้ารงชีวิตของสัตว์น้้าจ้าเป็นต้อง
ก้าหนดดัชนีมาตรฐานคุณภาพน้้าที่เหมาะสมต่อการด้ารงชีวิตของสัตว์น้้าจืดส้าหรับการเปรียบเทียบ 
และการใช้ประโยชน์จากน้้าดังตาราง 3 
 
ตาราง 3 เกณฑ์คุณภาพน้้าบางประการที่เหมาะสมต่อการด้ารงชีวิตของสัตว์น้้าจืด 

 

ล าดับ ดัชนีคุณภาพน้ า หน่วย ระดับความเข้มข้นที่เหมาะสม 
1. สี กลิ่น (Colour, Odour) - เป็นไปตามธรรมชาติ 
2. ความเป็นกรด-ด่าง (pH) - 5-9 
3. อุณหภูมิ (Temperature) ºC 23-32 
4. ออกซิเจนละลาย (DO) mg/l ไม่น้อยกว่า3 
5. ความกระด้าง (Hardness) mg/l 20-150 

ที่มา: เอกสารวิชาการเกณฑ์คุณภาพน้้าเพื่อการคุ้มครองทรัพยากรสัตว์น้้าจืด (2530) 
 ค่าดัชนีคุณภาพน้้าที่ใช้ในการประเมินคุณภาพน้้าที่จะใช้ตรงตามวัตถุประสงค์ เรียกว่า เกณฑ์
การก้าหนดซึ่งเป็นค่าบนพ้ืนฐานการพิสูจน์ทางวิทยาศาสตร์ที่น้ามาประยุกต์เพ่ือตัดสินคุณภาพน้้าซึ่ง
มาตรฐานคุณภาพน้้าจะได้รับการก้าหนดจากหน่วยงานในการจ้ากัดปริมาณสิ่งเจือปนที่อาจมีได้ตาม
วัตถุประสงค์ของการใช้น้้าในลักษณะต่างกัน (ณฐมน หมู่โยธา และสิริลักษณ์ แสงแก้ว, 2557) 
         
2.9 เทคนิคทางอณูพันธุศาสตร์ในการศึกษาความแปรผันทางพันธุกรรม  

 
2.9.1 เทคนิคระดับโมเลกุลที่ใช้ในการวิเคราะห์ความหลากหลายทางพันธุกรรม 
        ในการศึกษาความแปรผันของยีนที่ผ่านมาส่วนใหญ่จะใช้ลักษณะภายนอก วงจรชีวิต

และสิ่งมีชีวิตหลายพันธุ์ แต่ข้อมูลที่ได้ยังมีข้อจ้ากัดมากมาย จึงได้น้าเอาเทคนิคทางโมเลกุลมาใช้ใน
การศึกษาพันธุ์ศาสตร์ประชากรและการจัดจ้าแนกชนิด ซึ่งเทคนิคต่างๆ ที่น้ามาใช้ในปัจจุบันนี้มีทั้ง
เทคนิคในระดับโปรตีนและดีเอ็นเอ ซึ่งแต่ละเทคนิคมีข้อดีและข้อด้อยแตกต่างกัน  (สุรินทร์ ปิยะ
โชคณากุล, 2539) 

2.9.1.1 Polymerase Chain Reaction (PCR) 
          เทคนิคการท้า PCR โดยทั่วไปมีวัตถุประสงค์ที่จะท้าให้ยีนที่ต้องการเพ่ิม

ปริมาณยีนดังกล่าว ซึ่งเทคนิคนี้สามารถเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอให้มีจ้านวนมากขึ้นกว่าเดิมหลายล้านเท่า 
โดยการเพ่ิมปริมาณยนีที่สนใจในหลอดทดลอง ดังนั้นเทคนิคนี้จึงเรียกว่า In vitro enzymatic gene 
amplification วิธีนี้มีประโยชน์ในการตรวจหาชื้นส่วนดีเอ็นเอที่ต้องการในสิ่งตรวจ ค้นพบครั้งแรก
โดย Kary Mullis และคณะ ในปี 1983 โดยใช้หลักการเลียนแบบธรรมชาติที่ว่าโดยอาศัยดีเอ็นเอ
ต้นแบบเป็นจุดเริ่มต้นและเอนไซม์พวก DNA polymerase ช่วยท้าให้สายดีเอ็นเอยาวออกไปโดย
เลือกจับเอานิวคลีโอไทด์ตัวไดตัวหนึ่งใน 4 ชนิด dATP, dGTP, dCTP, dTTP เข้ามาต่อเป็นคู่เบสคู่
สมกับดีเอ็นเอสายต้นแบบ (template) ส่วนประกอบต่างๆในการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอมี ดังนี้คือ ดี
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เอ็นเอต้นแบบ (template DNA) thermostable DNA polymerase, deoxynucleotide, 
triphosphate (dNTPs) ทั้ง 4 ชนิด oligonucleotide primer อย่างน้อย 1 คู่และบัฟเฟอร์ที่
เหมาะสมปริมาณดีเอ็นเอจะเพ่ิมขึ้นมากด้วย ต้องอาศัยปฏิกิริยาที่ต่อเนื่องหลายๆ รอบซึ่งแต่ละรอบ
จะประกอบด้วย 3 ขั้นตอน ขั้นตอนที่ 1 คือขั้นตอน denaturation เป็นขั้นตอนการท้าดีเอ็นเอสายคู่
แยกสายเดี่ยวโดยอาศัยความร้อนที่อุณหภูมิ 90-95 องศาเซลเซียส ขั้นตอนที่ 2 คือขั้นตอน primer 
annealing เป็นขั้นตอนที่ลดอุณหภูมิลงที่ประมาณ 45-60 องศาเซลเซียส เพ่ือให้ primer 
annealing เป็นขั้นตอนการสลายดีเอ็นเอโดยการต่อล้าดับเบสคู่ ขั้นตอนสุดท้ายคือขั้นตอน  primer 
extension เป็นขั้นตอนสลายดีเอ็นเอโดยการต่อล้าดับนิวคลีโอไทด์เข้าที่ปลาย 3’ ของ primer แล้วมี
การขยายดีเอ็นเอสายใหม่จากทิศทาง 5’ ไป 3’ โดยอาศัยเอนไซม์ themostable DNA polymerase 
เช่น Taq polymerase ซึ่งปกติใช้อุณหภูมิในช่วง 70-75 องศาเซลเซียส ถ้าพิจารณาดีเอ็นเอที่
เพ่ิมขึ้นโดยเริ่มจากสายดีเอ็นเอต้นแบบ 1 คู่ เมื่อสิ้นสุดรอบที่ 1 จะได้สายดีเอ็นเอเป็น 2 คู่ เมื่อท้า
เช่นนี้หลายๆ รอบ PCR ดีเอ็นเอก็จะเพ่ิมขึ้นเป็นสองเท่าของทุกๆ รอบลักษณะทวีคูณเป็น 2n เมื่อ n 
เป็นจ้านวนรอบของปฏิกิริยา ดังนั้นถ้าปฏิกิริยาด้าเนินไปได้ 20 รอบจะได้ดีเอ็นเอ 220 ชุดหรือ
ปริมาณดีเอ็นเอประมาณ 1 ล้านเท่า (สุรินทร์ ปิยะโชคณากุล, 2539) ดังแสดงในภาพประกอบ 9 
 
เทคนิคการตรวจวิเคราะห์ผลผลิต PCR ขั้นพื้นฐาน 
 วิธีการตรวจหาผลผลิต PCR กระท้าได้โดยหลายวิธี เทคนิคที่ใช้แบ่งออกเป็น 2 เทคนิคใหญ่ๆ 
คือ 

1. Gel electrophoresis การตรวจดูผลผลิต PCR จากการย้อมดีเอ็นเอด้วย ethidium 
bromide หลังจากผ่านกระบวนการอิเล็กโทรโฟรีซิสแล้ว วิธีนี้เป็นวิธีที่ง่าย และรวดเร็วที่สุดเหมาะ
ส้าหรับการตรวจสอบหาผลผลิต PCR ที่ทราบขนาดแน่นอน และได้ผลผลิต PCR เพียงชนิดเดียวหรือ
จ้านวนน้อยชนิดที่สามารถเห็นความแตกต่างของขนาดได้ชัดเจน หากเป็นชิ้นส่วนดีเอ็นเอที่มีขนาด
มากกว่า 500 bp นิยมใช้ 1% agarose gel เป็นเจลตรวจหาแต่หากเป็นดีเอ็นเอที่มีขนาดสั้นกว่า 
500 bp นิยมใช้ 2 เปอร์เซ็นต์ agarose gel หรือ 5 เปอร์เซ็นต์ polyacrylamide gel 
 2. Nucleic acid hybridization วิธีตรวจหาผลผลิต PCR ที่ต้องการในกรณีที่การดูผลจาก
เจลไม่ชัดเจน หรือต้องการเพิ่มความมั่นใจ วิธีการนี้ต้องใช้ตัวติดตามที่มีเบสคู่สมกับผลผลิต PCR และ
จะจับเบสคู่สมกันในสภาวะที่เหมาะสม ตัวติดตามอาจเป็นดีเอ็นเอหรืออาร์เอ็นเอ แต่ต้องติดฉลาก
ด้วยสารรังสีหรือสารปลอดรังสี ซึ่งมีการตรวจหาตัวติดตามนั้นอีกครั้ง (สุรินทร์ ปิยะโชคณากุล, 2539) 
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ภาพประกอบ 9 หลักการของพีซีอาร์ (PCR) 

(ท่ีมา: http://www.barascientific.com/article/DNA/dna_4.php) 
 

2.9.1.2 PCR-RFLP (Restriction Fragment Length Polymorphism) 
          RFLP เป็นเทคนิคที่ใช้ระบุต้าแหน่งชนิด dominant marker เป็น

วิธีการที่ใช้ในการตรวจสอบความแตกแต่งของความหลากหลายของขนาดชื้นส่วนดี เอ็นเอ ที่เกิด
ภายหลังจากการย่อยด้วยเอ็นไซม์ตัดจ้าเพาะ (restriction enzyme) เอนไซม์นี้สามารถเรียกได้อีกชื่อ
หนึ่งว่า restriction endonuclease จะมีความเฉพาะเจาะจงในการตัดตามล้าดับเบสบนเส้นดีเอ็นเอ 
ซึ่งล้าดับเบสที่เฉพาะเจาะจงส้าหรับเอนไซน์แต่ละตัวเรียกว่า “รหัสเบสจ้าเพาะ” เอนไซม์ตัดจ้าเพาะนี้
มีอยู่หลายชนิดซึ่งแต่ละชนิดก็จะตัดที่ต้าแหน่งเบสที่แตกต่างกัน จึงสามารถตัดดีเอ็นเอได้ หลาย
ต้าแหน่งขึ้นอยู่กับว่าจะใช้เอนไซม์ชนิดใด ตัวอย่างเอนไซม์ตัดจ้าเพาะ Bam HI, Taq I และ Bst EII 
จะตัดดีเอ็นเอในต้าแหน่งที่ล้าดับเบสเป็น GGATCC,TCGA และ GGTNACC ตามล้าดับ เทคนิค PCR-
RFLP เป็นเทคนิคการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอเป้าหมายให้ได้ปริมาณเพ่ิมขึ้นหลายเท่าในระยะเวลาอันสั้น 
ทั้งนี้จึงต้องทราบล้าดับเบสดีเอ็นเอเป้าหมายนั้นทั้งหมด หรือส่วนปลายของดีเอ็นเอเป้าหมายเพ่ือใช้
สังเคราะห์ไพรเมอร์ 2 ชนิด เพ่ือใช้เพิม่ปริมาณดีเอ็นเอเป้าหมายนั้น เมื่อทราบล้าดับดีเอ็นเอของยีนใด
หรือล้าดับเบสที่ปลาย 2 ด้านของชิ้นดีเอ็นเอใดๆ แล้ว (sequence tagged site) ก็สามารถน้ามา
สร้างไพรเมอร์ได้ ผลผลิตของ PCR จะสามารถตรวจสอบได้ถึงความแตกต่างของล้าดังเบสภายใน โดย
น้ามาตัดด้วยเอ็นไซม์จ้าเพาะ อาจพบความแตกต่าง (polymorphism) PCR-RFLP จึงถูกน้ามาใช้เป็น
เทคนิคในการศึกษาความหลายหลายทางพันธุกรรมเนื่องจากสะดวก รวดเร็ว ไม่ยุ่งยาก ไม่ใช้สาร
กัมมันตรังสี สามารถที่จะแยกสิ่งมีชีวิตที่เป็น homozygote และ heterozygote และปริมาณ
ตัวอย่างที่ใช้สกัดดีเอ็นเอเพียงเล็กน้อยก็เพียงพอจะศึกษาได้และข้อมูลก็น่าเชื่อถือมากกว่าเทคนิค 
PCR-RAPD (สุรินทร์ ปิยะโชคณากุล, 2539) 
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2.9.1.3 RAPD-PCR (Random amplified polymorphic DNA fragments) 
          หลักการของ Random amplified polymorphic DNA (RAPD-PCR) 

คือ จะใช้ primer ที่มีขนาดสั้นๆ นิยมใช้ความยาวของ primer ประมาณ 10 นิวคลีโอไทด์ ที่มีล้าดับ
เบส GC ค่อนข้างมาก primer เหล่านี้จะเป็น primer ที่มีการจับกับ DNA template แบบสุ่ม มีการ
สุ่มหาล้าดับเบสเป้าหมายที่กระจายอยู่ภายใน spelling DNA ของ DNA template ดีเอ็นเอที่ได้จะมี
ความแปรปรวนเรื่องความยาวและขนาดและมีจ้านวนน้อย การทดลองด้วยเทคนิคนี้มีจุดดีที่ท้าได้ง่าย
โดยไม่จ้าเป็นต้องรู้ข้อมูลเรื่องดีเอ็นเอในจีโนมนั้นมาก่อน ความจ้าเป็นในการจัดจ้าแนกความแตกต่าง
ทางพันธุกรรมจึงท้าให้มีการพัฒนาเทคนิคเพ่ือความก้าวหน้าทางเทคโนโลยี จึงท้าให้มีเทคนิคมากมาย
ในการจัดจ้าแนก ในปี 1990 Williams และคณะให้พัฒนาเทคนิคใหม่ส้าหรับการตรวจสอบความ
แปรผันทางพันธุ์กรรมในระดับโปรตีนโดยไม่ต้องทราบข้อมูลในล้าดับเบสของดีเอ็นเอเป้าหมายและยัง
สามารถใช้ได้กับสิ่งมีชีวิตทุกชนิด เทคนิคนี้เรียกว่า Random amplified polymorphic DNA 
(RAPD) เป็นเทคนิคที่สะดวก ง่าย รวดเร็ว ใช้เวลาน้อยและต้องการปริมาณดีเอ็นเอในปริมาณที่น้อย
มาก จึงสามารถตรวจสอบศึกษาได้คราวละมากๆ โดยการที่ประยุกต์เทคนิค PCR แตกต่างกันตรงที่ 
RAPD จะใช้ primer แบบสุ่มเท่านั้น นิยมใช้ primer ที่มีขนาดสั้นๆ ประมาณ 10 นิวคลีโอไทด์ 
ลักษณะการจับกัน (annealing) ระหว่าง primer กับล้าดับเบสเป้าหมายมี 2 กรณี คือ จับกันได้ 100 
เปอร์เซ็นต์ และจับกันได้บางส่วน หลังจากท่ีมีการจับกันแล้วจะมีการสร้างดีเอ็นเอสายใหม่ขึ้นเรียกว่า 
amplified DNA fragment จนขั้นสุดท้ายจะได้ PCR product แล้วจึงน้าไปแยกชิ้นส่วนโดยอาศัย
เทคนิค electrophoresis ชิ้นส่วนของดีเอ็นเอหรือแถบใดๆ ที่เกิดขึ้นจะไม่ทราบล้าดับเบส การ
ปรากฏและไม่ปรากฏแถบดีเอ็นเอนี้สามารถน้ามาเปรียบเทียบระหว่างสิ่งมีชีวิตที่ใช้ในการศึกษาที่เป็น
สิ่งมีชีวิตเดียวกันและสามารถบอกความส้าคัญทางวิวัฒนาการได้ (มนตรี จุฬาวัฒนทล และคณะ, 
2542) 

2.9.1.4 Microsatellites  
          microsatellites คือ ล้าดับนิวคลีโอไทด์บนสายดีเอ็นเอที่มีจ้านวนซ้้า

แตกต่างกันตั้งแต่ 1-4 bp เช่น A, CA, GAG หรือ CCGG เป็นต้น และมีจ้านวนซ้้ากันประมาณ 10-50 
ครั้ง ซึ่งกระจายตัวอยู่ทั่วทั้งจีโนม โดยจ้านวนซ้้าของ microsatellite ในสิ่งมีชีวิตแต่ละชนิด มีจ้านวน
ซ้้าไม่เท่ากันท้าให้เกิดความแปรผันในประชากร ซึ่งสามารถตรวจสอบได้โดยการใช้เทคนิค PCR เพ่ิม
ปริมาณดีเอ็นเอในบริเวณท่ีมี microsatellites ขึ้นอยู่กับความยาวของชิ้นส่วน PCR ที่แตกต่างกัน คือ 
ผลสะท้อนของจ้านวนซ้้าของ microsatellites ที่ไม่เท่ากัน เครื่องหมายทางพันธุกรรมชนิดนี้มีการ
น้าไปใช้สร้างแผนที่จีโนมกันอย่างแพร่หลาย เพ่ือใช้ในการค้นหาต้าแหน่งที่ตั้งของยีนที่ควบคุม
ลักษณะส้าคัญที่ต้องการศึกษา (สุรินทร์ ปิยะโชคณากุล, 2552) 

2.9.1.5 SNPs (Single nucleotide polymorphisms DNA fragments) 
          SNPs คือ นิวคลีโอไทด์บนสายดีเอ็นเอที่เกิดการกลายพันธุ์  หรือ

เปลี่ยนไป 1 ต้าแหน่ง โดยทั่วไป ล้าดับนิวคลีโอไทด์ในจีโนมที่ความยาวทุกๆ 1 กิโลเบส จะมีนิวคลีโอ
ไทด์ผันแปรไป 1 ต้าแหน่ง ปัจจุบันนิยมเรียกนิวคลีโอไทด์ที่ผันแปรนี้ว่า single nucleotide 
polymorphisms (SNPs) มากกว่าจุดกลายพันธุ์ (point mutation) และ สามารถตรวจสอบได้โดย 
RFLPs หรือ PCR-RFLPs หรือใช้การตรวจสอบจาก conformation ของดีเอ็นเอสายเดี่ยว ในขณะวิ่ง
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อยู่ในสนามไฟฟ้าของอิเล็กโทรโฟรีซิสด้วยความเร็วแตกต่างกัน เรียกวิธีการตรวจสอบนี้ว่า single 
stranded conformation polymorphism (SSCP) นอกจากนี้ยังสามารถตรวจสอบได้โดยตรง
ล้าดับนิวคลีโอไทด์ ด้วยการวิเคราะห์ล้าดับดีเอ็นเอ เป็นต้น (สุรินทร์ ปิยะโชคณากุล, 2552) 

2.9.1.6 Microsatellites/VNTR marker (Variable number tandem 
repeat markers) 

          microsatellites หรือ เรียกอีกชื่อหนึ่งว่า VNTR marker คือ การศึกษา
รูปแบบลายพิมพ์ดีเอ็นเอ จากล้าดับนิวคลีโอไทด์บนสายดีเอ็นเอที่มีจ้านวนซ้้าแตกต่างกัน ซึ่งมีขนาด
ตั้งแต่ 5-100 คู่เบส(base pair, bp) กระจายตัวอยู่ทั่วจีโนม โดยสิ่งมีชีวิตแต่ละชนิด มีจ้านวนซ้้าของ
นิวคลีโอไทด์ไม่เท่ากัน สามารถตรวจสอบได้โดยเทคนิค southern hybridization คือ การตัดดีเอ็น
เอด้วยเอนไซม์ตัดจ้าเพาะ (restriction enzyme) แล้วแยกขนาดของชิ้นส่วนดีเอ็นเอที่แตกต่างกัน
ด้วยอิเล็กโทรโฟรีซิสและย้าย ดีเอ็นเอจากเจลไปยังแผ่นไนลอนเมมเบรน และน้าดีเอ็นเอตัวติดตาม 
(DNA probe) ที่เป็น repeated nucleotide sequence ไปจับกับ (hybridized) ดีเอ็นเอเป้าหมาย 
และตรวจสอบด้วย autoradiography รูปแบบของแถบดีเอ็นเอที่ปรากฏหรือไม่ปรากฏโดยสิ่งมีชีวิต
แต่ละชนิดมีรูปแบบเฉพาะตัว ซึ่งได้รับการถ่ายทอดทางพันธุกรรมมาจากพ่อและแม่ ส่วนมากวิธีการนี้
ถูกน้ามาใช้พิสูจน์ความเป็นพ่อแม่ลูก หรือตรวจสอบความถูกต้องของประวัติพันธุ์รวมถึงศึกษาความ
หลากหลายทางพันธุกรรมด้วยเช่นกัน (สุรินทร์ ปิยะโชคณากุล, 2552) 

2.9.1.7 AFLP (Amplified fragment length polymorphisms) 
          เทคนิค AFLP เป็นการค้นหาเครื่องหมายโมเลกุลแบบหลายต้าแหน่ง 

(multi-locus markers) ในคราวเดียวกัน โดยพื้นฐานของ AFLP คือ การตรวจสอบชิ้นส่วนดีเอ็นเอที่
ตัดด้วยเอนไซม์ตัดจ้าเพาะโดยการเพ่ิมปริมาณด้วยปฏิกิริยา PCR ดังนั้นจึงรวมเอาความน่าเชื่อถือของ
เทคนิค RFLP, RAPD และประสิทธิภาพของ PCR เข้าด้วยกัน เทคนิค AFLP พัฒนาขึ้นโดย Zabeau 
และ Vos นักวิจัยของบริษัท Keygene N.V. ประเทศเนเธอร์แลนด์ จดสิทธิบัตรในปี ค.ศ. 1993 
เทคนิค AFLP อาศัยหลักการตัดจีโนมิกส์ดีเอ็นเอด้วยเอนไซม์ตัดจ้าเพาะ 2 ชนิด (มีต้าแหน่ง จดจ้า 4 
และ 6 bp) การเพ่ิมปริมาณชิ้นดีเอ็นเอที่มาจากการตัดด้วยเอนไซม์ตัดจ้าเพาะ ท้าได้โดยการเชื่อมต่อ 
adapter เข้าที่ปลายของชิ้นดีเอ็นเอต่อจากต้าแหน่งตัดจ้าเพาะของเอนไซม์ โดย adapter เป็นดีเอ็น
เอสายคู่ชิ้นสั้นๆ ที่มีปลายด้านหนึ่งเป็นปลายเหนียว (sticky end) และมีล้าดับนิวคลีโอไทด์ที่เป็นคู่สม
กับปลายโมเลกุลของดีเอ็นเอท่ีตัดด้วยเอนไซม์ตัดจ้าเพาะที่เลือกใช้ ดังนั้นจึงสามารถเชื่อมต่อกับดีเอ็น
เอที่ตัดไว้โดยใช้ปลายเหนียว (sticky end ligation) และจะท้าหน้าที่เป็นต้าแหน่งที่จับกับไพรเมอร์
ในการท้า PCR ต่อไปด้วย วิธีการดังกล่าวนี้ชิ้นดีเอ็นเอที่ได้จากการตัดด้วยเอนไซม์ตัดจ้าเพาะก็
สามารถเพ่ิมปริมาณขึ้นได้ โดยใช้ไพรเมอร์ที่มีล้าดับเบสตรงกับส่วนของ adapter รวมกับส่วนของ
เบสที่ต้าแหน่งตัดจ้าเพาะของเอนไซม์ อย่างไรก็ตามจ้านวนชิ้นดีเอ็นเอที่สามารถเพ่ิมในคราวเดียวกัน
มีมาก และไม่สามารถแยกจากกัน หรือตรวจสอบโดยวิธีทั่วไป เช่น การท้าอิเล็กโทรโฟรีซิส ดังนั้นการ
สังเคราะห์ไพรเมอร์ในการท้า AFLP จึงเพ่ิมเบสเพ่ือคัดเลือกเข้าที่ปลาย 3´ ต่อจากเบสที่ต้าแหน่งตัด
จ้าเพาะ ของเอนไซม์ เพ่ือให้เลือกจับกับชิ้นดีเอ็นเอที่มีล้าดับเบสส่วนที่อยู่ต่อจากบริเวณตัดจ้าเพาะ
สอดคล้องกับเบสที่เพ่ิมเข้าไปที่ปลาย 3' ของไพรเมอร์เท่านั้น ท้าให้เกิดการเพ่ิมปริมาณของชิ้นดีเอ็น
เอเพียงบางส่วน และสามารถก้าหนดจ้านวนชิ้นดีเอ็นเอที่ต้องการเพ่ิมปริมาณ โดยจ้านวนเบสที่เพ่ิม
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เข้าไป ถ้าดีเอ็นเอของสิ่งมีชีวิตหรือจีโนมที่ศึกษา มีส่วนประกอบของเบสทั้ง 4 ชนิด (G, A, T, C) ใน
สัดส่วนที่เท่ากัน การเพ่ิมเบสเข้าที่ปลาย 3´ ของไพรเมอร์ที่คัดเลือก1 เบสจะช่วยลดจ้านวนชิ้นดีเอ็น
เอที่ช่วยเพ่ิมปริมาณเหลือเพียง 1 ใน 4 ของทั้งหมด ถ้าเพ่ิมเบสเพ่ือคัดเลือก 2 เบส จ้านวนชิ้นดีเอ็น
เอที่ตรวจสอบได้ จะลดลงเหลือ (1/4 )2 หรือ 1 ใน 16 ของชิ้นดีเอ็นเอที่ตัดได้ทั้งหมดเท่านั้น ดังนั้นจึง
สามารถควบคุมให้เกิดปริมาณชิ้นดีเอ็นเอลงเหลือ (1/4)n 

 ของทั้งหมด (n คือจ้านวนเบสส้าหรับ
คัดเลือกที่เพ่ิมขึ้น) ในทางปฏิบัติ ต้องการให้มีจ้านวนชิ้นดีเอ็นเอในช่วง 50-100 แถบ ซึ่งเป็นช่วงที่
สามารถตรวจสอบได้โดยวิธี denaturing polyacrylamide gel electrophoresis ในสิ่งมีชีวิตที่มี
จีโนมขนาดเล็ก จะใช้ไพรเมอร์ที่มีการเพ่ิมเบสเพ่ือคัดเลือกจ้านวนน้อย เพราะจ้านวนชิ้นดีเอ็นเอที่ได้
จากการตัดด้วยเอนไซม์ตัดจ้าเพาะมีจ้านวนน้อย ในขณะที่การตรวจสอบสิ่งมีชีวิตที่มีจีโนมขนาดใหญ่ 
หรือมีความซับซ้อนมากต้องใช้ ไพรเมอร์ที่มีการเพ่ิมเบสเพ่ือคัดเลือกจ้านวนมากขึ้น เพ่ือปรับจ้านวน
ชิ้นดีเอ็นเอที่จะเพ่ิมปริมาณให้มีจ้านวนพอเหมาะ รูปแบบของแถบดีเอ็นเอที่เกิดจากการท้า  PCRโดย
ใช้ไพรเมอร์คู่หนึ่งๆ เรียกว่า ลายพิมพ์เอเอฟแอลพี (AFLP fingerprint) ดังนั้นเทคนิค AFLP จึงเป็น
การตรวจสอบลายพิมพ์ดีเอ็นเอวิธีหนึ่ง แถบลายพิมพ์ดีเอ็นเอของแต่ละตัวอย่าง บ่งบอกถึงความ
แตกต่างของชิ้นดีเอ็นเอที่ตัดด้วยเอนไซม์ตัดจ้าเพาะจึงสามารถใช้เป็นเครื่องหมายดี เอ็นเอ (DNA 
marker) ใช้ศึกษาความหลากหลายของสิ่งมีชีวิตได้เช่นเดียวกับเครื่องหมายดีเอ็นเอแบบอ่ืน (สุรินทร์ 
ปิยะโชคณากุล, 2552) 

2.9.1.8 SSCP (Single strand conformation polymorphism) 
          SSCP เป็นวิธีตรวจหาโพลิมอร์ฟิซึม (polymorphism) จากดีเอ็นเอ ที่

เกิดจากการเปลี่ยนแปลงของเบสตัวใดตัวหนึ่งภายในชิ้นดีเอ็นเอนั้น (point mutation) หรือ Single 
nucleotide polymorphism (SNPs) นิยมใช้ในการศึกษา point mutation detection จากสายดี
เอ็นเอท่ีไม่สามารถแยกความแตกต่างได้จากขนาดและไม่รู้ล้าดับเบสด้วยวิธีทางกายภาพ จึงไม่ต้องท้า
การหาล้าดับเบส (DNA sequencing) เป็นเทคนิคท่ีมีประสิทธิภาพสูง ถ้ามีล้าดับเบสภายในสายดีเอ็น
เอต่างกันเพียง 1 เบส และการเปลี่ยนแปลงของเบสเกิดในบริเวณที่ไม่มีเอนไซม์ตัดได้  หรือการ
เปลี่ยนแปลงในต้าแหน่งที่ไม่ทราบแน่ชัดก็สามารถแยกความแตกต่างได้ เทคนิค SSCP มีขั้นตอนหลัก
อยู่ 3 ขั้นตอน ได้แก่ การเพ่ิมปริมาณดีเอ็นในส่วนที่ต้องการด้วยเทคนิค PCR  การแยกดีเอ็นเอสายคู่
ให้เป็นสายเดี่ยว (denature) และการแยกความแตกต่างของดีเอ็นเอสายเดี่ยวบน polyacrylamide 
gel โดยเทคนิค SSCP จะอาศัยหลักที่ว่าดีเอ็นเอสายเดี่ยวในสภาพธรรมชาติ (nondenaturing 
condition) จะมีการขดหรือพันกันภายในโมเลกุล เกิดเป็นโครงร่างที่จ้าเพาะ หรือมี conformation 
ที่จ้าเพาะขึ้นอยู่กับล้าดับเบสของดีเอ็นเอสายนั้น ซึ่งจัดเป็นโครงสร้างขั้นทุติยภูมิ (secondary 
structure) ที่เกิดจากอิทธิพลของอุณหภูมิและความเข้มข้นของไอออนต่าง ๆ จึงมีผลต่อการเคลื่อนที่
ในระหว่างการท้าอิเล็กโทรโฟริซิสบน nondenaturing polyacrylamide gel โมเลกุลของดีเอ็นเอที่
มีเบสแตกต่างกันเพียงเบสเดียวก็สามารถท้าให้เกิดโครงสร้างที่แตกต่างกัน ส่งผลให้การเคลื่อนที่บน
เจลในระหว่างการท้าอิเล็กโทรโฟริซิสเร็วช้าต่างกัน นอกจากปัจจัยในการเคลื่อนที่และโครงสร้างของดี
เอ็นเอแล้วยังขึ้นอยู่กับความเข้มข้นของบัฟเฟอร์ ความเป็นกรดด่างของบัฟเฟอร์ ส่วนประกอบของ
เจล acrylamide และอุณหภูมิที่ใช้ และพบว่าสภาวะที่ดีที่สุดในการท้า SSCP คือความเข้มข้นของ
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บัฟเฟอร์ 0.5X TBE ที่อุณหภูมิห้อง และมีกลีเซอรอลอยู่ภายในเจลร้อยละ 5 (วีระพงศ์ ลุลิตานนท์, 
2536) 

การตรวจหาความแตกต่างของล้าดับเบส มีอยู่หลายวิธี ได้แก ่RNase cleavage, 
chemical cleavage, Denaturing Gradient Gel Electrophoresis (DGGE), Hateroduplex 
Analysis (HA) และ Single Strand Conformation Polymorphism (SSCP) ซ่ึง SSCP เป็นวิธีที่
ได้รับความนิยมมากท่ีสุด เนื่องจากข้ันตอนง่าย ไม่ยุ่งยาก และมีข้อได้เปรียบดังนี้ 

1. เป็นวิธีที่มีข้ันตอนในการปฏิบัติงานไม่ยุ่งยาก จ้านวนขั้นตอนมีน้อย 
2. มีประสิทธิภาพในการตรวจสอบความแตกต่างสูง โดยเฉพาะในสายดีเอ็นเอที่มีความยาว 

น้อยกว่า 220 คู่เบส และยิ่งความยาวของสายดีเอ็นเอน้อยลง ประสิทธิภาพในการตรวจสอบจะยิ่ง 
มากขึ้น 

3. ไม่มีความจ้าเป็นต้องใช้สารเคมีท่ีเป็นอันตราย โดยเฉพาะในขั้นตอนการย้อมสีดีเอ็นเอ 
4. ต้นทุนในการปฏิบัติงานต่้า อุปกรณ์ที่ใช้เป็นอุปกรณ์พ้ืนฐานที่ใช้ในห้องปฏิบัติการ ทั่ว ๆ 

ไป 
5. ไม่มีความจ้าเป็นต้องใช้ heterozygous และ homozygous ในการเปรียบเทียบอย่าง

วิธ ีHA 
6. ไม่ต้องใช้ formamide และ urea ในแผ่นเจล 
 

การประยุกต์ใช้ PCR-SSCP 
เนื่องจาก PCR-SSCP เป็นเทคนิคท่ีง่ายไม่ซับซ้อนและมีศักยภาพในการตรวจพบความ 

เปลี่ยนแปลงหรือความแตกต่างที่เกิดภายในสายดีเอ็นเอ จึงเป็นเทคนิคท่ีถูกน้ามาใช้อย่างแพร่หลาย 
ในงานด้านต่าง ๆ เช่น  
 1. การตรวจหาการกลายพันธุ์ของยีนต่าง ๆ ในโรคทางพันธุกรรม และโรคมะเร็ง 
 2. ใช้ในการศึกษา DNA polymorphism และการท้า genetic mapping 
 3. ประยุกต์ใช้ในการท้า competitive PCR 
 4. ใช้ในการจ้าแนกสายพันธุ์ของเชื้อไวรัส เช่น Epstein-Barr virus 
 5. ใช้ในการตรวจหาเชื้อกลายพันธุ์ที่เกิดขึ้นในหลอดทดลอง (วีระพงศ์ ลุลิตานนท์, 2536) 
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2.10 งานวิจัยที่เกี่ยวกับความหลากหลายทางพันธุกรรมของกุ้งฝอย 
 
 วุฒิวัฒน์ เรืองชัย และคณะ (2552) ได้ท้าการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของกุ้ง
ฝอยน้้าจืด จากการวิเคราะห์ความหลากหลายทางพันธุกรรมจาก ดีเอ็นเอ ส่วน ITS2 ของกุ้งฝอยน้้า
จืดชนิด M. lanchesteri จาก 9 จังหวัด จังหวัดละ 10 ตัวอย่าง ด้วยวิธี PCR-RFLP พบว่า เมื่อน้าดี
เอ็นเอส่วน ITS2 ของตัวอย่างกุ้งทั้งหมดมาตัดด้วยเอนไซม์ตัดจ้าเพาะ 7 ชนิดคือ Hha I Msp I Alu I 
Tru II Rsa I Hae IIIและ Taq I เมื่อรวมรูปแบบแถบดีเอ็นเอที่ได้จากการตัดทั้งหมดในทุกประชากร 
พบว่ามี 9 รูปแบบ (haplotype) ผลการวิเคราะห์ AMOVA พบว่าเปอร์เซ็นต์ความแปรปรวน 
(percentage of variation) ระหว่างภาค (among regions) ระหว่างประชากรภายในภาค (among 
populations within regions) และ ภายในประชากร (within population) เท่ากับ 35.61, 56.71 
และ 8.22 ตามล้าดับ ผลที่ได้ชี้ให้เห็นการมีโครงสร้างประชากรภายในชนิด ของ M. lanchesteri 
ตามแหล่งที่อยู่อาศัย 
 ฉัตรชัย ปรีชา และคณะ (2557) ได้ท้าการศึกษาพลวัตประชากรกุ้งฝอยในแม่น้้าโขงบริเวณ
จังหวัด เพ่ือศึกษาพลวัตประชากร ผลการศึกษาพบว่าขนาดของกุ้งฝอยเพศเมียมีขนาดใหญ่กว่าเพศผู้
โดยมีความยาวคาราเปสเฉลี่ย14.4±3.1 มิลลิเมตร ส่วนกุ้งฝอยเพศผู้มีความยาวคาราเปสเฉลี่ย
12.1±2.7 มิลลิเมตร ตามล้าดับ อัตราส่วนเพศผู้ต่อเพศเมียเท่ากับ 1:1.5 มีความดกไข่เฉลี่ย 
91.21±20.71 ฟองและมีความสัมพันธ์ระหว่างความดกไข่กับความยาวคาราเพสคือ Fe = 
3.37CL1.21 ค่าพารามิเตอร์การเติบโตของฟอนเบอร์ทาแลนฟ่ีที่เกิดความอ่อนไหวของฤดูกาลพบว่า
ค่าความยาวคาราเพส เท่ากับ 21.25 มิลลิเมตร ค่าพารามิเตอร์ความโค้งเท่ากับ 1.06 ต่อปี ค่าแอม
พลิจูดเท่ากับ 0.9 และจุดในฤดูร้อนเท่ากับ 0.46 โดยกุ้งฝอยมีอายุขัยเท่ากับ 2.83 ปี สัมประสิทธิ์การ
ตายรวมการตายโดยธรรมชาติและการตายโดยการประมงเท่ากับ 2.24, 1.01 และ 1.23 ต่อปี
ตามล้าดับ  
 กัญญาณัฐ สุนทรประสิทธิ์ (2558) ได้ท้าการศึกษาชีววิทยาบางประการของกุ้งฝอย (M. 
lanchesteri) ในพ้ืนที่ชุ่มน้้าหนองเล็งทราย จังหวัดพะเยา จากการศึกษาความสัมพันธ์ระหว่างความ
ยาวตัวและความยาวหัวพบว่า ความสัมพันธ์ความยาวตัวและความยาวหัวมีความสัมพันธ์ตามสมการ 
TL = 0.7451+ 3.4123CL (R2 = 0.8743, n=1,437) ความสัมพันธ์ระหว่างความยาวตัวและน้้าหนัก
มีความสัมพันธ์ตามสมการ W = 0.0114TL2.7759 (R2 = 0.9548, n=1,852) ความสัมพันธ์ระหว่าง
ความยาวหัวและน้้าหนักมีความสัมพันธ์ตามสมการ W = 0.6262CL2.4791 (R2 = 0.8585, 
n=1,402) อัตราส่วนเพศมีสัดส่วนเพศผู้ต่อเพศเมียเท่ากับ 1:1.33 จากการศึกษาขนาดเจริญพันธุ์
พบว่าสามารถวางไข่ได้ตลอดทั้งปี โดยช่วงที่มีจ้านวนของแม่กุ้งที่มีไข่มากที่สุดคือช่วงเดือนกุมภาพันธ์-
มีนาคม ขนาดของแม่กุ้งที่เล็กที่สุดมีความยาวตัว 3.22 เซนติเมตร ความยาวหัว 0.72 เซนติเมตร และ
น้้าหนักตัว 0.28 กรัม ส่วนขนาดใหญ่ที่สุดมีความยาวตัว 5.28 เซนติเมตร ความยาวหัว 1.23 
เซนติเมตร และน้้าหนักตัว 1.30 กรัม ชี้ให้เห็นว่าประชากรกุ้งเพศเมียมีจ้านวนมากกว่ากุ้งเพศผู้ ผล
การศึกษานี้สามารถน้าไปบริหารจัดการกุ้งฝอยในแหล่งน้้าได้อย่างมีประสิทธิภาพเพ่ิมขึ้น 
 Amato and Corach (1996) ได้ท้าการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของกุ้งน้้าจืด 
Macrobrachium borellii โดยเทคนิค RAPD โดยท้าการประเมินความหลากหลายทางพันธุกรรม
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ของ 2 ประชากรของ M. borellii ที่พบการกระจายตัวทางภูมิศาสตร์ในทางตอนใต้ ซึ่งพบว่า
ประชากรทั้ง 2 ประชากร มีการแบ่งแยกกันมากขึ้น หรือมีการผสมพันธุ์กันมากขึ้น ซึ่งความ
หลากหลายทางพันธุกรรมในบ่อเพาะเลี้ยงต่้ากว่าประชากรในแม่น้้า Rio de Ta Plata จากการ
ทดลองเหล่านี้แสดงให้เห็นว่า เทคนิค RAPD สามารถเป็นเครื่องมือที่น้ามาใช้ประโยชน์ในการหา
ความหลากหลายทางพันธุกรรมในอนุกรมวิธานนี้ได้เป็นอย่างดี 
 Qing-yi et al. (2009) ได้ท้าการศึกษาความแปรผันทางพันธุกรรมของกุ้งสกุล 
Macrobrachium ทั้ง 3 ชนิด (M. rosenbergii M. nipponense และ M. qilianensis) โดยยีน 
COI จากผลการทดลองพบว่ามี 7 haplotyes และพบว่าใน M. rosenbergii มีค่า nucleotide 
diversity 0.411% ใน M. nipponense มีค่า nucleotide diversity 0.092% และ M. qilianensis 
มีค่า nucleotide diversity 0.031% ความหลากหลายทางพันธุกรรมของ M. qilianensis ที่เก็บ
จากแหล่งน้้าธรรมชาติมีค่าที่ต่้ากว่า M. rosenbergii และ M. nipponense ที่เก็บมาจากฟาร์ม
เพาะเลี้ยง ซึ่งระยะห่างทางพันธุกรรมของ 3 ชนิด มีค่าจาก 19.89%-23.84% ชี้ให้เห็นว่า 3 ชนิดนี้มี
ระยะห่างทางพันธุกรรมของ 3 ชนิดนี้ค่อนข้างมาก 
 Fernanda et al. (2011) ได้ท้าการศึกษาความแปรผันทางพันธุกรรมของกุ้ง 
Macrobrachium amazonioum ในแม่น้้าอเมซอนซึ่ง M. amazonioum มีการกระจายอย่าง
แพร่หลายในอเมริกาใต้ จึงท้าการเปรียบเทียบลักษณะของประชากรชายฝั่งของ  M. amazonioum 
จากบราซิลโดยใช้ข้อมูลโมเลกุล 16S และ COI เพ่ืออธิบายระดับความแปรผัน โครงสร้าง การจัดการ
โครงสร้างถูกแบ่งออกเป็น 3 กลุ่ม คือ 1.บริเวณน่านน้้าของแม่น้้าอเมซอล 2.ขอบเขตปารากวัย และ
3.ชายฝั่งทะเลของภาคเหนือและภาคตะวันออกเฉียงเหนือของบราซิล ในการแบ่งแยกทางภูมิศาสตร์
อาจมีผลท้าให้เกิดความแปรผันได้ และถ้ามีการแบ่งแยกอย่างต่อเนื่อง M. amazonioum อาจเกิด
ชนิดใหม่ภายในการกระจายทางภูมิศาสตร์ในวงกว้าง การหาล้าดับเบสสามารถน้ามาใช้ประโยชน์ได้
ในการจัดจ้าแนกประชากร และการน้าเข้าของประชากรที่ไม่ทราบถิ่นก้าเนิด 

Ma K.Y. et al. (2012) ไดท้้าการศึกษาความแปรผันทางพันธุกรรม วิเคราะห์โดยเทคนิคไม 
โครแซทเทลไลท์ของกุ้ง Macrobrachium nipponense จากแม่น้้า Qiandao ในประเทศจีน โดยใช้
เทคนิคไมโครแซทเทลไลท์ 9 เครื่องหมาย เพ่ือตรวจสอบความหลากหลายทางพันธุกรรม และการ
พัฒนาการคัดเลือกสายพันธุ์ โดยผลการทดสอบพบ 185 อัลลีลที่ 9 ต้าแหน่งของตัวอย่างนี้ ค่า (H0) 
และ (HE) มีค่าจาก 0.43-0.89 และ0.56-0.95 ตามล้าดับ จากตัวอย่างของ M. nipponense ใน
แม่น้้า Qiandao ได้แสดงถึงความแตกต่างทางพันธุกรรมที่สูงคือ 14.33-15.89 alleies/locus  H0 

เท่ากับ 0.66-0.77 และ HE เท่ากับ 0.78-0.88 ความหลากหลายทางพันธุกรรมที่เก็บมาจากแม่น้้า 
Qiandao มีความหลากหลายทางพันธุกรรมที่ต่้ากว่าตัวอย่างที่เก็บจากสถานที่อ่ืน  

Qiao et al. (2013) ได้ท้าการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของกุ้งแม่น้้า  
Macrobrachium nipponense ในแม่น้้าเหลืองโดยเทคนิคไมโครแซทเทลไลท์ โดยท้าการศึกษา
ความหลากหลายทางพันธุกรรมของ M. nipponense จากพ้ืนที่ 7 พ้ืนที่ ในแม่น้้าเหลือง ซึ่ง
ท้าการตรวจสอบโดยใช้เครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท์ 20 เครื่องหมาย ความหลากหลายทาง
พันธุกรรมระหว่างประชากรแสดงให้เห็นจ้านวนเฉลี่ยประชากรของอัลลีลต่อโลคัส และค่าเฉลี่ย
heterozygosity (H) ซึ่งเรียงจาก 2-10 จาก 0.4705-0.5731 และจาก0.5174-0.6146 ตามล้าดับ 
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การวิเคราะห์ AMOVA แสดงให้เห็นถึงความแตกต่างอย่างมีนัยส้าคัญระหว่างประชากร ส่วนสาย
สัมพันธ์ทางวิวัฒนาการได้แสดงให้เห็นถึงความสัมพันธ์ใกล้ชิดที่สอดคล้องกับความใกล้ชิดทาง
ภูมิศาสตร์ จากข้อมูลได้แสดงให้เห็นว่าประชากรกุ้งในแม่น้้าเหลืองมีพันธุกรรมที่กว้างจึงมีความ
เหมาะสมส้าหรับการผสมพันธุ์ 
 Rahman Khan et al.  (2014) ได้ท้าการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของ
ประชากรกุ้ง Macrobrachium rosenbergii  โดยประเมินความหลากหลายทางพันธุกรรมของแหล่ง
น้้า 3 แหล่ง ประกอบด้วย แม่น้้า Paira แม่น้้า Naaf และแม่น้้า Pashure ของกุ้งก้ามกราม จ้านวนที่
แตกต่างกันของอัลลีลถูกตรวจสอบโดย 7 เครื่องหมาย โดยมีค่าเฉลี่ย 9.833, 9.167 และ 10.167 ใน
ประชากรของแม่น้้า Paira, Naaf และPashure ตามล้าดับ จากผลการทดลองแสดงให้เห็นถึงความ
แปรผันทางพันธุกรรมในระดับปานกลางของ M. rosenbergii  ทั้ง 3 แม่น้้า จากการตรวจสอบการ
ลดลงของขนาดประชากรในแม่น้้าระบุว่าแผนการในเชิงปฏิบัติคือสิ่งจ้าเป็นเพ่ือสร้างความสมดุล
ระหว่างการจับ และการอนุรักษค์วามหลากหลายทางพันธุกรรมของประชากรกุ้ง M. rosenbergii   
 Salman et al. (2006) ได้ท้าการศึกษาการบุกรุกของ Macrobrachium nipponense 
(De Maan, 1849) ในทางตอนใต้ของประเทศอิรัก วิเคราะห์โดยใช้จ้านวนทั้งหมด 42 ตัวอย่าง โดย
เก็บจากแม่น้้า Abu-Zirig ในตอนใต้ของอิรัก จากผลการทดลองของ DNA sequence สามารถยืนยัน
การจักจ้าแนกลักษณะทางสัณฐานวิทยาพบได้ว่ามีความคล้ายคลึง 99% โดยใช้ยีน 16S ส้าหรับสาย
พันธุ์นี้ไม่ใช่ชนิดพันธุ์ท้องถิ่น การเข้ามาสู่ธรรมชาติน่าจะหลุดออกมาจากการเพาะเลี้ยงในฟาร์มโดยไม่
ตั้งใจ 
 Ranjanee and Mariapan (2011) ได้ท้าการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม และ
ระบบนิเวศของ Macrobrachium canarae และ Caridina Gracilirostris จาก Tamil Nadu 
ประเทศอินเดีย ท้าการวิเคราะห์โดยใช้เทคนิค RAPD ทั้ง 2 ชนิดพันธุ์ ตัวอย่างถูกจ้าแนกโดยใช้
ลักษณะทางสัณฐานวิทยา แต่ลักษณะทางสัณฐานวิทยามีข้อจ้ากัดในการอธิบายทางพันธุกรรมภายใน
สายพันธุ์เดียวกัน และการแสดงออกยังสามารถปรับเปลี่ยนไปโดยสภาพแวดล้อม การใช้เทคนิคทาง
โมเลกุลไม่เพียงแต่หาความหลากหลายทางพันธุกรรมเท่านั้น และยังใช้ศึกษาความสัมพันธ์ทาง
วิวัฒนาการได้อีกด้วย จากการวิเคราะห์โมเลกุลโดยสกัดดีเอ็นเอ และตรวจสอบความเข้มข้นของดีเอ็น
เอที่สกัดแล้วโดยใช้ nanodrop spectrophotometer ที่ความยาวคลื่น 280 nm และท้าการ
วิเคราะห์เพ่ิมเติมโดยเทคนิค PCR-RAPD โดยการสกัดดีเอ็นเอ และเพ่ิมปริมาณโดย multiplex PCR 
โดยใช้ 16S rRNA จากนั้นพบว่าเกิดการซ้อนกันและกัน และเกิดความแปรผันทางพันธุกรรมของ 2 
ชนิดพันธุ์นี้ 

Khamnamtong et al. (2005) ได้ท้าการศึกษาการจ้าแนกกุ้ง 5 ชนิดพันธุ์ ได้แก่ 
Penaeus monodon, P. semisulcatus, Feneropenaeus merguiensis, Litopenaeus 
vannamei และ Marsupenaeus japonicas โดยเทคนิค PCR-RFLP และSSCP ของ 16S rDNA 
ผลการทดลองวิเคราะห์ความแตกต่างของ P. monodon, P. semisulcatus และ L. vannamei 
สามารถด้าเนินการโดยใช้เทคนิค PCR-RFLP ของ16S rDNA560 ขณะที่ P. semisulcatus และ M.  
japonicas ถูกแบ่งเป็น BABB mitotype การวิเคราะห์ SSCP สามารถแยกกุ้งได้ทั้งหมด แต่การเพ่ิม
ปริมาณของ L. vannamei และ F. merguiensis ไม่สอดคล้องกันเมื่อท้าการทดลองอีกครั้งกับ
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ตัวอย่างที่มีขนาดใหญ่กว่า จากผลการทดลองพบว่า ไพรเมอร์ที่ท้าการออกแบบขึ้นมาใหม่ได้ทดสอบ
กับตัวอย่างขนาดใหญ่พบว่าได้ PCR product ที่มีขนาด 312 bp การเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอถือว่า
ประสบผลส้าเร็จซึ่งสอดคล้องกับทุกๆ สายพันธุ์ในเทคนิค PCR-RFLP ใช้ยีน 16S rDNA310  พบว่ามี
ประสิทธิภาพที่ดีมาก ส่วน 16S rDNA560 สามารถอธิบายความแตกต่างของสายพันธุ์ทั้งหมดได้โดยใช้
เทคนิค SSCP 

Guerra et al. (2014) ได้ท้าการศึกษาความแปรผันทางพันธุกรรมและความสัมพันธ์ทาง
วิวัฒนาการระหว่าง M. amazonicum และ M. jelskii ซึ่งเป็นสายพันธุ์ที่มีความใกล้ชิดกัน 
นอกจากนี้อนุกรมวิธานของกุ้งเหล่านี้ยังเป็นปัญหาส้าหรับการแยกความแตกต่างระหว่างสายพันธุ์ จึง
ได้ท้าการวิเคราะห์โดยใช้ยีน COI และ 16S rRNA เพ่ือประเมินโครงสร้างพันธุกรรมของสายพันธุ์
เหล่านี้ ซึ่งท้าการเก็บตัวอย่างจากเมือง Tiete hydrographic basin (Sao Paulo State, Brazil) 
โดยท้าการเปรียบเทียบจากตัวอย่างที่เก็บจากแหล่งเดียวกัน และสถานที่แตกต่างกัน ผลการทดลอง
พบว่าความแปรผันทางพันธุกรรมมีอัตราต่้า นอกจากนี้ผลเหล่านี้มีความสอดคล้องกับสมมติฐานว่า
เป็นสายพันธุ์เดียวกัน หรือเกิดการผสมพันธุ์ระหว่างสายพันธุ์ เป็นต้น  
 Udayasuriyan et al. (2015) ได้ท้าการศึกษาประสิทธิภาพของเครื่องหมายทางพันธุกรรม
ของยีน COI ใน DNA barcoding ของกุ้งน้้าจืดทั้งหมด 5 ชนิด คือ Macrobrachium rosenbergii, 
M. malcolmsonii,  M. lamarrei,  M.  lamarrei lamarroids และ Caridina gracilipes โดยท้า
การจัดจ้าแนกลักษณะทางสัณฐานวิทยา และระดับโมเลกุล โดยยีน mtCOI กับ 4 ไพรเมอร์ที่ต่างกัน 
คือ LCO1490 & HCO2198, COIa & COIf, CrustF1 & HCO2198 และ CrustF2 & HCO2198 
เพ่ือหาไพรเมอร์ที่เหมาะสมที่สุด โดยไพรเมอร์ชุด LCO1490 & HCO2198 และ COIa & COIf พบว่า
มีความเหมาะสมที่สุดและมีประสิทธิภาพในทุกชนิด ในส่วนของล้าดับเบส รูปแบบของไพรเมอร์พบว่า
ไพรเมอร์ชุดแรกมีประสิทธิภาพที่ต่้ากว่าชุดหลัง ดังนั้นไพรเมอร์ชุด COIa & COIf แสดงประสิทธิภาพ
ที่ดีกว่าไพรเมอร์ชุด LCO1490 & HCO2198 อย่างมีนัยส้าคัญ 
  
2.11 งานวิจัยที่เกี่ยวกับการวัดลักษณะทางสัณฐานวิทยา (Morphometric) 
 
 Chu et al. (1995) ได้ท้าการศึกษาการวิเคราะห์มอร์โฟเมตริกของกุ้งที่มีความส้าคัญทาง
เศรษฐกิจจากปากแม่น้้า Zhujiang ของประเทศจีน โดยศึกษาการวัดทางสัณฐานวิทยาของ 
carapace length และ body length เพศผู้ และเพศเมียของ Penaeus chinensis, P. 
penicillatus, Metapenaeus affinis, M. ensis, M. joyneri และ Parapenaeopsis 
hungerfordi โดยทั่วไปเพศผู้จะมีขนาดเล็กกว่าเพศเมียซึ่งมีความแตกต่างในความสัมพันธ์ของ ความ
ยาว-น้้าหนักระหว่างเพศผู้ และในเพศเมียของ M. affinis และ M. joyneri ความสัมพันธ์ความยาว-
น้้าหนัก ในเพศเมียของ M. affinis, M. ensis, M. joyneri และ P.  hungerfordi มีความแตกต่างกัน
ในระดับเพศของกุ้งที่เต็มวัย 

Arshad et al. (2013) ได้ท้าการศึกษาความแปรผันมอร์โฟเมตริกระหว่างประชากรของกุ้ง
ชนิด Acetes japonicas ในชายฝั่งตะวันตกของหมู่เกาะประเทศมาเลเซีย จาก 4 สถานที่ ข้อมูลการ
วัดลักษณะทางสัณฐานวิทยาของ total length, standard length, carapace length, abdomen 
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length และtelson length ของสายพันธุ์นี้วิเคราะห์โดยใช้ ANOVA เพ่ือตรวจสอบระดับความคล้าย
ระหว่างประชากรของ A. Japonicas จาก 4 สถานที่ (Malacca, Penang และอีก 2 สถานที่ใน
ชายฝั่งตะวันตกของ Peninsular) การวิเคราะห์ ANOVA แสดงให้เห็นถึงค่าเฉลี่ยที่แตกต่างกันของ 
ความยาวทั้งหมด ความยาวมาตรฐาน ความยาวคาราเปส และความยาวช่วงท้ อง ระหว่าง 4 
ประชากร (p˂0.05) และพบว่าไม่มีความแตกต่างอย่างมีนัยส้าคัญระหว่างความยาวหางของ 4 
ประชากร (p˃0.05) ผลของ dendrogram จะขึ้นอยู่กับเพศ โดยประชากรจาก Sg. Berembang 
และPantai Bersin ถูกจัดกลุ่มเป็น 1 กลุ่ม ประชากรของ Sg. Baharu อยู่ในกลุ่มอ่ืน และมีอีก 2 
กลุ่มที่ถูกแยกออกจากกันจาก Klebang Besar ผลของสัณฐานวิทยาที่มีความคล้ายคลึงกันมาก คือ 
ประชากรจาก Sg. Berembanu และ Pantai Bersin ซึ่งอยู่ภายในกลุ่มเดียวกันโดยมีความคล้ายคลึง 
99.67% การวิเคราะห์ความแปรผันของกุ้งจาก 4 สถานที่ท่ีแตกต่างกันได้แสดงให้เห็นว่า ตัวอย่างจาก 
4 สถานที่มีความแตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญ โดยขึ้นอยู่กับลักษณะทางสัณฐานวิทยา 
 Rebello et al. (2013) ได้ท้าการศึกษาโครงสร้างมอร์โฟเมตริกของ Penaeus monodon 
จากชายฝั่งตะวันออกเฉียงใต้ และชายฝั่งตะวันตกเฉียงใต้ของอินเดีย เพ่ือตรวจหาความแปรผันของ
ประชากรแบบสุ่มของ P. monodon จากชายฝั่งตะวันออก และชายฝั่งตะวันตก (Kochi, Calicut, 
Mangalore, Karwae, Kakinada และ Chennai) ของอินเดีย ในบรรดาตัวแปรเหล่านี้ Partial 
carapace length (PCL) แสดงให้เห็นว่ามีความสัมพันธ์สูงมาก กับ Tail weight (TLW) ในเพศผู้ 
(0.9605) และเพศเมีย (0.9639) การวิเคราะห์โครงข่ายด้วยการวัด 26 ลักษณะ ความแปรผันการ
วิเคราะห์โครงข่ายคิดเป็น 89.15% และพบว่าไม่มีการแยกกลุ่ม และสามารถยืนยันได้ว่ายังเป็น
โครงสร้างที่เหมือนกัน 
 Chen et al. (2015) ได้ท้าการศึกษาความแปรผันทางมอร์โฟเมตริกของ Macrobrachium 
nipponense ในประเทศใต้หวัน เพ่ืออธิบายความแปรผันทางภูมิศาสตร์ และสายวิวัฒนาการทาง
พันธุกรรมของ M. nipponense โดยเก็บตัวอย่างทั้งหมด 8 กลุ่ม จาก 3 แหล่งน้้า คือ 1. Tamsui 
River Estuary (TSE) 2. Kaoping River Estuary (KPE) 3. Houlung River Estuary (HLE) และ
อ่างเก็บน้้าอีก 5 สถานที่ คือ 1. Shimen reservoir (SMR) 2. Mingde reservoir (MDR) 3. Deji 
reservoir (DIR) 4. Tsengwen reservoir (TWR) 5. Chengqing lake reservoir (CLR) โดยวัด
มาตรฐานทางสัณฐานวิทยา 12 ลักษณะ ด้วยวิธี allometric method, via Cluster analysis และ 
canonical analysis ท้าการวัดโดยสุ่มตัวอย่างเพ่ือการตรวจสอบความแปรผันระหว่างกลุ่ม จาก
การศึกษาพบว่าสามารถจัดกลุ่มของ 8 ตัวอย่างได้เป็น 3 กลุ่ม กลุ่มที่1 ประกอบด้วยตัวอย่างจาก 
DJR, MDR, CLR และTWR กลุ่มที่ 2 ประกอบด้วยตัวอย่างจาก SMR และกลุ่มที่ 3 ประกอบด้วย
ตัวอย่างที่เหลือ คือ TSE, HLE และKPE ความแปรผันทางมอร์โฟเมตริกระหว่างทั้ง 3 กลุ่ม มี
นัยส้าคัญของแต่ละเพศ ความแตกต่างอย่างมีนัยส้าคัญทั้ง 3 กลุ่ม อาจมาจากต้นก้าเนิดของ
วิวัฒนาการ เหตุการณ์ทางภูมิศาสตร์ หรือการปรับตัวทางสิ่งแวดล้อม 
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บทที่ 3 
 

วิธีด าเนินการวิจัย 
 
3.1 การศึกษาลักษณะทางกายภาพ และค่าทางเคมี ของน้ า 
 
 การศึกษาครั้งนี้ท้าการเก็บตัวอย่างน้้าโดยใช้ขวดพลาสติก และวิเคราะห์คุณภาพน้้าจาก
แหล่งน้้าที่ท้าการเก็บตัวอย่างกุ้งฝอย ในเขตพ้ืนที่ภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทย 16 
จังหวัด ได้แก่ กาฬสินธุ์ ขอนแก่น ชัยภูมิ นครพนม นครราชสีมา บุรีรัมย์ มหาสารคาม มุกดาหาร 
ยโสธร ร้อยเอ็ด เลย ศรีสะเกษ สุรินทร์ หนองคาย หนองบัวล้าภู และอ้านาจเจริญ โดยท้าการ
วิเคราะห์ทางกายภาพ และเคมี ดังตาราง 4 
 
ตาราง 4 วิธีเคราะห์คุณภาพน้ าทางกายภาพ เคมี และชีวภาพบางประการ 
 

พารามิเตอร์ วิธีการวัด สถานที่วิเคราะห์/ตรวจวัด 
ภาคสนาม ห้องปฏิบัติการ 

1. ลักษณะทางกายภาพ เช่นสี 
กลิ่นของน้้า 

สังเกต √  

2. อุณหภูมิ เทอร์โมมิเตอร์ √  
3. ความเป็นกรด-ด่าง ชุดทดสอบกระดาษลิตสัส √  
4. ปริมาณออกซิเจนที่ละลาย
ในน้้า(DO) 

ชุดทดสอบออกซิเจนที่ละลาย
ในน้้า 

√  

5. ปริมาณความกระด้าง ชุดทดสอบความกระด้างของน้้า √  
 

1. การวิเคราะห์การสังเกตสีของน้้า 
   สังเกตสีของแหล่งน้้าจากแหล่งน้้าโดยตรง หรือตักขึ้นมาอย่างน้อย 2 ลิตร ใส่
หลอดแก้ว หรือขวดแก้วใส แล้วท้าการสังเกตสี บันทึกผล 

2. การวิเคราะห์กลิ่นของน้้า 
       ดมกลิ่นจากแหล่งน้้าโดยตรง โดยการไปยืนริมน้้าแล้วสูดหายใจดมกลิ่น หรือตัก

น้้าขึ้นมาอย่างน้อย 2 ลิตร ใส่ขวดแก้วแล้วจึงดมกลิ่นโดยใช้มือโบกกลิ่นให้โชยเข้าจมูก 
3. การวัดอุณหภูมิของน้้า 

       ท้าการตรวจสภาพความพร้อมของเครื่องมือ จากนั้นท้าการวัดอุณหภูมิในอากาศ
ก่อนวัดในน้้าโดยให้กระเปาะเทอร์โมมิเตอร์สัมผัสอากาศ 5 นาที แล้วจึงอ่านค่า บันทึกอุณหภูมิใน
อากาศที่วัดไว้ แล้วท้าการวัดอุณหภูมิในน้้าให้ลึกอย่างน้อย 4 นิ้ว คอยอ่านค่าเมื่ออุณหภูมิหยุดนิ่งคงที่ 
(3-5นาที) ท้าซ้้า 2 ครั้ง และบันทึกค่าอุณหภูมิ  
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4. การวัดค่าความเป็นกรด-ด่าง (โดยชุดทดสอบกระดาษลิตมัส) 
       ท้าการเก็บตัวอย่างน้้าจากกึ่งกลางความลึกของแหล่งน้้า จากนั้นจุ่มกระดาษใน

ด้านที่มีแผ่นสารเคมีติดอยู่ลงในน้้าตัวอย่างประมาณ 15 วินาที จนเกิดการเปลี่ยนสีแล้วน้าไปเทียบสี
มาตรฐาน 

5. การวัดค่าความกระด้างของน้้า (โดยชุดทดสอบความกระด้างของน้้า) 
   ท้าการเก็บตัวอย่างน้้าใส่ถ้วยพลาสติกประมาณ 10 ซี.ซี. จากนั้นหยดน้้ายาความ
กระด้าง 1 จ้านวน 3-4 หยด เขย่าให้เข้ากัน จากนั้นท้าการตักผงเคมีความกระด้าง 2 ปริมาณเท่าหัว
ไม้ขีดไฟใส่ลงในถ้วยพลาสติก เขย่าให้ผงเคมีละลายหมด แล้วท้าการหยดน้้ายาทดสอบความกระด้าง 
3 ลงไปทีละหยดจนสีม่วงเปลี่ยนเป็นสีน้้าเงิน แล้วน้าไปประเมินผลตรวจ 
   
3.2 การเก็บตัวอย่างกุ้งฝอย  
  
 ตัวอย่างกุ้งฝอยที่น้ามาท้าการศึกษา โดยเก็บจากแหล่งน้้าในพ้ืนที่ภาคตะวันออกเฉียงเหนือ
ของประเทศไทย 16 จังหวัด ได้แก่ กาฬสินธุ์ ขอนแก่น ชัยภูมิ นครพนม นครราชสีมา บุรีรัมย์ 
มหาสารคาม มุกดาหาร ยโสธร ร้อยเอ็ด เลย ศรีสะเกษ สุรินทร์ หนองคาย หนองบัวล้าภู และ
อ้านาจเจริญ โดยเก็บตัวอย่างกุ้งฝอยในช่วงเดือน มีนาคม ถึง กันยายน 2560 
  
3.3 การศึกษาลักษณะสัณฐานวิทยาภายนอก M. lanchesteri 
 

การศึกษาลักษณะสัณฐานวิทยาเพ่ือจัดจ้าแนกกุ้งฝอย โดยศึกษาลักษณะที่ส้าคัญในการจัด
จ้าแนกซึ่งได้แก่ ลักษณะสีล้าตัว (body color) ลักษณะกรีของกุ้ง (rostrum) คาราเปส (carapace) 
แผ่นก้าบังหนวดคู่ที่ 2 (scaphocerite) ขาเดินคู่ที่2 (second perciopod) หางและแพนหาง 
(telson and uropod) ตามวิธีของ Holthuis (1950,1995); Uraiwan and Sodsuk (2004): 
Jivaluk and Suppakitratanakul (n.d.) และพิมลพรรณ ลีละวัฒนากุล (2518) 

 การวัดลักษณะทางสัณฐานวิทยา (Morphometry) 
 M. lanchesteri ถูกเก็บมาจาก 16 จังหวัด ทั้งหมด 1,600 ตัวอย่าง โดยในแต่ละพ้ืนที่ใช้

กุ้งฝอยตัวเต็มวัยทั้งหมด ( 100 ตัวอย่าง/ประชากร: เพศผู้ 50 ตัวอย่าง เพศเมีย 50 ตัวอย่าง ) โดย
ลักษณะของกุ้งฝอยเพศเมียช่องเปิดไข่อยู่โคนขาเดินคู่ที่ 3 ตรงปลายขาว่ายน้้าคู่ที่ 2 ปล้องสุดท้ายแยก
ออกเป็นแขนง 3 อัน โดยอันเล็กสุดอยู่ด้านใน ส่วนเพศผู้มีช่องเปิดน้้าเชื้ออยู่บริเวณโคนขาเดินคู่ที่ 5
ปลายขาว่ายน้้าคู่ท่ี 2 แยกเป็นแขนง 4 อัน หรือกุ้งฝอยเพศผู้บริเวณส่วนหัวจะมีสีน้้าตาล ส่วนกุ้งฝอย
เพศเมียบริเวณส่วนหัวมีสีเขียว (Sriphuttinipon and Jongyotha, 1997) จากนั้นน้าไปตรวจ
วิเคราะห์การวัดลักษณะทางสัณฐานวิทยา ประกอบด้วยการวัด 5 ลักษณะ ดังนี้ 1. Total length 
(TL) 2. Standard length (SL) 3. Carapace length (CL) 4. Abdomen length (AL) 5. Telson 
length (TLL) ซึ่งการวัดลักษณะทางสัณฐานเหล่านี้ท้าตามวิธีของ Arshad et al. (2013) ดัง
ภาพประกอบ 10 
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ภาพประกอบ 10 การแสดงแผนภาพของการวัดลักษณะทางสัณฐานวิทยา  

                                     Total length (TL), Standard length (SL), Carapace length                   
                                     (CL), Abdomen length (AL), Telson length (TLL) 
                (ที่มา: Arshad et al, 2013) 

 
      การวัดลักษณะทางสัณฐานวิทยาของกุ้งฝอยในแต่ละตัวจะท้าการวัดภายใต้กล้องสเตอริ
โอ และเวอร์เนียร์คาลิปเปอร์ (verneir valiper) เพ่ือวัดขนาดทั้ง 5 ลักษณะ และท้าการบันทึกข้อมูล 
จากการวัดลักษณะทางสัณฐานวิทยาถูกน้ามาวิเคราะห์โดยใช้โปรแกรมวิเคราะห์ทางสถิติ IBM SPSS 
statistics 24 (Arshad et al, 2013) 
 
3.4 การศึกษาลักษณะทางพันธุกรรม 
  
 3.4.1 การสกัดดีเอ็นเอ (DNA extraction) 

        ในการสกัดดีเอ็นเอในครั้งนี้จะสกัดโดยวิธีสกัด Genomic DNA จากเนื้อเยื่อของกุ้ง
ฝอยส่วนบนของล้าตัว โดยวิธี CTAB Phenol chloroform Proteinase K method โดยท้าการตัด
เนื้อเยื่อจากตัวอย่างปริมาตร 0.5 cm2  ใส่ใน centrifuge tube น้าไปเติม CTAB buffer 500 µl 
(CTAB ต้องน้าไปบ่มไว้ที่อุณหภูมิ 60 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 30 นาทีก่อนน้ามาใช้) เติม 
Proteinase K (20 mg/ml) 5 µl น้าไป incubated ที่ 55 องศาเซลเซียส 3 ชั่วโมง จากนั้นน้ามา
เติม Phenol: Chloroform: Isoamyl alcohol (25: 24: 1) ปริมาตร 500 µl กลับหลอดไปมาให้เข้า
กันเป็นเวลา 10 นาที จากนั้นน้าไปปั่นเหวี่ยงที่ความเร็ว 12,000 rpm เป็นเวลา 10 นาที ดูดเอา
ของเหลวที่แยกชั้นอยู่ด้านบนใส่หลอด centrifuge tube หลอดใหม่ (โดยใช้ Tip ปลายตัด) จากนั้นก็
เติม Chloroform: Isoamyl alcohol (24: 1)  ปริมาตร 500 µl เขย่าให้เข้ากันเป็นเวลา 10 นาที 
จากนั้นน้าไปปั่นเหวี่ยงที่ความเร็ว 12,000 rpm เป็นเวลา 10 นาที ดูดเอาของเหลวที่แยกชั้นอยู่
ด้านบนใส่ในหลอด centrifuge tube หลอดใหม่ (โดยใช้ Tip ปลายตัด) ท้าซ้้าอีก 1 รอบ เติม 
absolute ethanol (ท่ีเย็นจัด) 2 เท่าของปริมาตรรวม ผสมให้เข้ากันแล้วตั้งทิ้งไว้ 1 คืน เพ่ือให้ดีเอ็น
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เอตกตะกอน จากนั้นน้าไปปั่นเหวี่ยงที่ความเร็ว12,000 rpm เป็นเวลา 10 นาที ดูดหรือเทส่วนบนทิ้ง
แล้วล้างตะกอนดีเอ็นเอโดยเติมเอทานอล 70 เปอร์เซ็นต์ 500 µl แล้วตั้งทิ้งไว้ 10 นาที จากนั้นน้าไป
ปั่นเหวี่ยงที่ความเร็ว 12,000 rpm เป็นเวลา 10 นาที ดูดส่วนบนทิ้งคว่้าหลอดลงบนกระดาษทิชชู
ประมาณ 30 นาที แล้วหงายหลอดขึ้นเพ่ือให้เอทานอลระเหยออกให้หมด จากนั้นจึงละลายดีเอ็นเอ
ด้วย TE buffer 100 µl (10 mM Tris-HCL, pH 7.4 และ 1 mM EDTA) น้า DNA solution ไปบ่ม
ที่ 37 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 30 นาที เก็บไว้ที่อุณหภูมิ 4 องศาเซลเซียส เพ่ือน้าไปตรวจสอบ
คุณภาพดีเอ็นเอโดยวิธี electrophoresis 
 3.4.2 การตรวจสอบความเข้มข้นของดีเอ็นเอ 

        น้า Genomic DNA ที่สกัดได้มาวัดหาปริมาณความเข้มข้นของดีเอ็นเอโดยการวัดค่า
ดูดกลืนแสงที่ความยาวคลื่น 260 นาโนเมตร หรือค่า optical density ที่ 260 nm  (OD260) และ 
280 nm (OD280) ทดสอบความบริสุทธิ์ของดีเอ็นเอที่สกัดได้ด้วยการวัดค่าดูดกลืนแสงที่ 280 nm 
เพ่ือดูการปนเปื้อนของโปรตีน แล้วค้านวณหาอัตราส่วนระหว่างค่าดูดกลืนแสงที่ 260/280 nm ถ้าผล
การค้านวณมีค่าประมาณ 1.8 แสดงว่าดีเอ็นเอท่ีสกัดได้มีคุณภาพดี หากมีน้อยกว่า 1.6 แสดงว่ามีการ
ปนเปื้อนของโปรตีน หรือ phenol และหากมีค่ามากกว่า 2 แสดงว่ามีการปนเปื้อนของอาร์เอ็นเอ 
และน้าไปค้านวณหาปริมาณความเข้มข้นของดีเอ็นเอโดย 
 ความเข้มข้นของดีเอ็นเอ = OD260 x dilution factor x 50 (µg/ml) 

3.4.3 ตรวจคุณภาพดีเอ็นเอ โดยวิธี Agarose gel electrophoresis  
        น้าดีเอ็นเอที่เตรียมไว้มาตรวจคุณภาพโดยวิธี gel electrophoresis โดยใช้ความเข้ม

เข้มข้น 1เปอร์เซ็นต์ agarose gel โดยชั่ง agarose มา 0.72 กรัม เติม 0.5X TBE buffer 72 
มิลลิลิตร จากนั้นน้าไปหลอมละลายและเทลงในแชมเบอร์ที่เตรียมไว้ ปล่อยให้เจลแข็งตัวประมาณ 
45 นาที เติม 0.5X TBE buffer ลงในแชมเบอร์จนท่วมเจล จากนั้นน้าดีเอ็นเอตัวอย่างจ้านวน 5 µl 
ผสมกับ 10X loading dye ปริมาตร 2 µl และผสมกับ novel Juice nontoxic DNA stain 
solution dye ปริมาตร 1 µl น้าไปหยอดในช่องส้าหรับหยอดบนแผ่นเจลปิดฝาแล้วใช้กระแสไฟฟ้า 
100 โวลต์ ใช้เวลา 30 นาที แล้วน้าไปตรวจดูภายใต้แสง UV 

3.4.4 ขั้นตอนการท้า Polymerase Chain Reaction (PCR) 
        ท้าการคัดเลือกหาไพรเมอร์ที่เหมาะสมโดยใช้ไพรเมอร์ 

  LSU-2-4 [F]    = 5´ GGG TTG TTT GGG AAT GCA GC 3´ 
  LSU-2-4 [R]   = 5´ GTT AGA CTC CTT GGT CCG TG 3´ 
  16S rDNA [F]  = 5´ CGCCTGTTTAACAAAAACAT 3´ 
  16S rDNA [R]  = 5´ CCGGTCTGAACTCAGATCATGT 3´ 
  18S rDNA [F]  = 5´ TGGATCCCGGGCAAGCTCTGGTGCC 3´ 
  18S rDNA [R]  = 5 ´TGAAGTCAAGGGCATCACAGACC 3´ 
  COI [F]          = 5´ GGTCAACAAATCATAAAGATATATTGG 3´ 
  COI [R]          = 5´ TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA 3´ 
โดยท้าปฏิกิริยาในปริมาตร 25 µl ซึ่งประกอบด้วย dH2O ปริมาตร 3.4 µl, 10X buffer ปริมาตร 
2.5 µl, 2.0 mM MgCL2  ปริมาตร 1 µl, 1mM dNTP ปริมาตร 5 µl, o.5 U/µl Taq DNA 
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polymerase ปริมาตร 0.3 µl, 10 µM COI [F] และ COI [R]  ปริมาตร 1.25 µl และ DNA 
sample (5 mg/µl) ปริมาตร 10 µl ท้าการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอโดยใช้อุณหภูมิ Initial 
denaturation ที่ 94 องศาเซลเซียส นาน 3 นาที ตามด้วย 35 รอบของ denaturation ที่ 94 องศา
เซลเซียส นาน 40 วินาที annealing ที่ 45 องศาเซลเซียส นาน 40 วินาที และ extension ที่ 72 
องศาเซลเซียส นาน 1  นาที 10 วินาที และ final extension นาน 72 องศาเซลเซียส 10 นาที 
จากนั้นน้าผลผลิตของปฏิกิริยา PCR มาท้าการตรวจสอบขนาดโดยเทคนิค agarose gel 
electrophoresis โดยใช้ agarose gel ที่มีความเข้มข้น 1.5 เปอร์เซ็นต์ จากนั้นน้าเอาไพรเมอร์ที่
สามารถเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอของกุ้งฝอยไปท้าการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอของกุ้งฝอยต่อไป 

3.4.5 การตัดโมเลกุลดีเอ็นเอด้วยเอ็นไซม์ตัดจ้าเพาะ (PCR-RFLP) 
         น้า PCR product มาคัดเลือกหาเอ็นไซม์ตัดจ้าเพาะ 13 ชนิด ได้แก่ Sau 3AI, Hha 
I, Eco RI, Alu I, Dde I, Ssp I, Pst I, Bgl II, Hin dIII, Bam III, Sma I, และ Hin FI โดยมีส่วนผสม
ในการท้าปฏิกิริยาดังนี้ ใช้น้้าปริมาตร 5.56 µl, 10X buffer ปริมาตร 1.5 µl (Sau 3AI ใช้ buffer B, 
Hha I ใช้ buffer C และ Eco RI ใช้ buffer H), 10X BSA ปริมาตร 0.15 µl, 40 mM sp ปริมาตร 
1.5 µl, (10U/ µl) restriction Enzyme ปริมาตร 0.3 µl เขย่าให้เข้ากัน เติม PCR product 6 µl 
น้าไปบ่มไว้ที่อุณหภูมิ 37 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 4 ชั่วโมง ยกเว้น Taq I ใช้ buffer E น้าไปบ่มไว้ที่
อุณหภูมิ 65 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 4 ชั่วโมง จากนั้นน้าไปวิเคราะห์ผลการตัดด้วยเอ็นไซม์ตัด
จ้าเพาะด้วยเทคนิค agarose gel electrophoresis โดยช่องแรกของเจลจะใช้ 100 bp  DNA 
marker ปริมาตร 3 µl ช่องที่ 2 เป็น uncut PCR product ช่องที่ 3 เป็นต้นไป ใส่เอ็นไซม์ตัด
จ้าเพาะที่ผสมกับสี loading day และผสมกับ novel Juice nontoxic DNA stain solution dye 
ปริมาตร 1 µl ใช้ agarose gel ที่มีความเข้มข้น 2 เปอร์เซ็นต์ และกระแสไฟฟ้า 80 โวลล์ เป็นเวลา 
2 ชั่วโมง แล้วน้าไปตรวจดูใต้แสง UV และบันทึกภาพ แล้วคัดเลือกเอนไซม์ที่เหมาะสมไปใช้ในการ
วิเคราะห์โดยเทคนิค PCR-RFLP จากนั้นท้าการวิเคราะห์ข้อมูลโดยน้ารูปแบบของโมเลกุลดีเอ็นเอที่ได้
จากการตัดด้วยเอนไซม์ตัดจ้าเพาะมาวิเคราะห์หาความสัมพันธ์ทางพันธุศาสตร์โดยโปรแกรม 
NTSYSpc version 2.11X เพ่ือสร้างเป็น dendrogram 

3.4.6 การหาล้าดับนิวคลีโอไทด์ (DNA sequencing) 
            น้าผลิตภัณฑ์พีซีอาร์ที่ถูกเพ่ิมปริมาณโดยยีน COI ไปตรวจสอบเพ่ือหาล้าดับเบสนิวคลี
โอไทด์โดยบริษัท 1st BASE (Malaysia) แล้วน้าข้อมูลล้าดับนิวคลีโอไทด์ที่ได้มาตรวจสอบความ
ถูกต้องโดยเปรียบเทียบกับข้อมูล Genbank ของ National Center for Biotechnology 
Information (NCBI) จากนั้นเปรียบเทียบนิวคลีโอไทด์ด้วยโปรแกรม CLUSTAL W เพ่ือวิเคราะห์
ความแตกต่างทางพันธุกรรม (genetic distance)  หลังจากนั้นท้าการวิเคราะห์หาความสัมพันธ์เชิง
วิวัฒนาการ (phylogenetic tree) โดยใช้โปรแกรม MEGA 10.0.5 และเลือกการจัดกลุ่มด้วยวิธี 
UPGMA (unweight pair group method using arithmetic average)  
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บทที่ 4 
 

ผลการวิจัย 
 

4.1 ผลการวิเคราะห์คุณภาพน้ า 
 การวิเคราะห์คุณภาพน้้าในเขตพ้ืนที่ 16 จังหวัด ได้แก่ กาฬสินธุ์ ขอนแก่น ชัยภูมิ นครพนม 
นครราชสีมา บุรีรัมย์ มหาสารคาม มุกดาหาร ยโสธร ร้อยเอ็ด เลย ศรีสะเกษ สุรินทร์ หนองคาย 
หนองบัวล้าภู และอ้านาจเจริญ  ในภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทย สรุปได้ดังตาราง 5 
 
ตาราง 5 ผลการวิเคราะห์คุณภาพน้ า 16 จังหวัดในภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทย 
 

Location 
 Water Quality 

Code Color Oder 
Tem. 
(ºC) 

pH 
(pH) 

TH 
(mg/l) 

DO 
(mg/l) 

กาฬสินธุ์ KS สีเขียวใส ซากพืช 30 8 68 6.5 
ขอนแก่น KK ใส  ซากพืช 29 6 72 6.5 
ชัยภูมิ  CP ใส  ซากพืช 28 7 67 4.0 
นครพนม NP สีชาใส ดิน โคลน 33 7 95 6.5 
นครราชสีมา NR สีชาใส ดิน โคลน 25 9 90 5.0 
บุรีรัมย์ BR ใส  ซากพืช 31 6 88 6.5 
มหาสารคาม MS ใส ปลา หอย 32 8 66 5.5 
มุกดาหาร MD ใส  ซากพืช 32 7 64 7.0 
ยโสธร YS สีเขียวใส ซากพืช 30 8 70 4.0 
ร้อยเอ็ด RE สีชาใส ดิน โคลน 31 7 75 6.0 
เลย L ใส  ปลา หอย 30 7 101 6.0 
ศรีสะเกษ SK สีชาใส ดิน โคลน 32 7 79 6.5 
สุรินทร์ SR สีเขียวใส ซากพืช 26 6 90 6.5 
หนองคาย NK สีชาขุ่น ดิน โคลน 28 7 77 7.0 
หนองบัวล้าภู NB ใส  ปลา หอย 29 7 92 6.0 
อ้านาจเจริญ AC สีเขียวใส ซากพืช 30 8 65 7.5 
ค่าเฉลี่ย  - - 29.68 7.18 78.68 6.06 
หมายเหตุ: Tem= อุณหภูมิ, pH= ความเป็นกรด-ด่าง, DO= ออกซิเจนที่ละลายในน้้า 
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 ผลการวิเคราะห์ตัวอย่าง และคุณภาพน้้าในภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทย ดัง
แสดงตาราง 4.1 สรุปได้ดังนี้ 
 
 4.1.1 สีของน้้า 
      ผลการสังเกตสีของน้้าทั้ง 16 จังหวัด ในภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทย 
ดังแสดงตารา ง4.21 พบว่า สีของน้้าในแต่ละแหล่งน้้าในเขตพ้ืนที่ 16 จังหวัด มีสีที่แตกต่างกันออกไป
โดยส่วนใหญ่สีของแหล่งน้้ามีสีใส พบที่จังหวัดชัยภูมิ ขอนแก่น มหาสารคาม บุรีรัมย์ เลย มุกดาหาร 
และหนองบัวล้าภู รองลงมาพบว่าแหล่งน้้ามีสีเขียวใส พบที่จังหวัดยโสธร สุรินทร์ อ้านาจเจริญ และ
กาฬสินธุ์ แหล่งน้้าที่มีสีชาใส พบที่จังหวัดนครพนม ศรีสะเกษ นครราชสีมา และร้อยเอ็ด ส่วนแหล่ง
น้้าที่มีสีชาขุ่น พบที่จังหวัดหนองคาย  
 
 4.1.2 กลิ่นของน้้า 
      ผลการสังเกตสีของน้้าทั้ง 16 จังหวัด ในภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทย 
ดังแสดงตาราง 4.21 พบว่า กลิ่นของน้้าในแต่ละแหล่งน้้าในเขตพ้ืนที่ 16 จังหวัด มีกลิ่นที่แตกต่างกัน
ออกไปโดยส่วนใหญ่ส่วนใหญ่จะพบว่าแหล่งน้้ามีกลิ่นต้นไม้ ซากพืช พบที่จังหวัดชัยภูมิ ขอนแก่น 
ยโสธร บุรีรัมย์ สุรินทร์ มุกดาหาร อ้านาจเจริญ และกาฬสินธุ์ รองลงมาคือ กลิ่นดิน กลิ่นโคลนพบที่
จังหวัดนครราชสีมา ร้อยเอ็ด หนองคาย นครพนม และศรีสะเกษ และกลิ่นคาวปลา หอยต่างๆ พบที่
จังหวัดมหาสารคาม เลย และหนองบัวล้าภู 
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 4.1.3 อุณหภูมิของน้้า 
      ผลการตรวจวัดอุณหภูมิของน้้า พบว่าทั้ง 16 จังหวัด ในภาคตะวันออกเฉียงเหนือ
ของประเทศไทยมีค่าอยู่ในช่วง 25-33 องศาเซลเซียส มีค่าต่้าสุดเท่ากับ 25 องศาเซลเซียส มีค่าสูงสุด
เท่ากับ33 องศาเซลเซียส และค่าเฉลี่ยเท่ากับ 29.68 องศาเซลเซียส จังหวัดที่มีอุณหภูมิของน้้าต่้าสุด 
คือ จังหวัดนครราชสีมา จังหวัดที่มีอุณหภูมิของน้้าสูงสุดคือ จังหวัดนครพนม ดังภาพประกอบ 11 
 

 
(จุดเก็บตัวอย่าง) 

 
ภาพประกอบ 11 ผลการตรวจวัดอุณหภูมิของน้้า 16 จังหวัดในภาคตะวันออกเฉียงเหนือ 

                             ของประเทศไทย 
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 4.1.4 ความเป็นกรดด่าง 
     ผ ล ก า ร ต ร ว จ วั ด ค่ า ค ว า ม เ ป็ น ก ร ด ด่ า ง ข อ ง น้้ า ทั้ ง  1 6  จั ง ห วั ด ใ น ภ า ค
ตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทย พบว่ามีค่าในช่วง 6-9 ค่าต่้าสุดเท่ากับ 6 มีค่าสูงสุดเท่ากับ 9 
และค่าเฉลี่ยเท่ากับ 7.18 จังหวัดที่มีความเป็นกรดด่างต่้าสุดคือ จังหวัดหนองคาย สุรินทร์ และ
ขอนแก่น และจังหวัดที่มีความเป็นกรดด่างสูงสุด คือ จังหวัดนครราชสีมา ดังภาพประกอบ 12 
 

 
(จุดเก็บตัวอย่าง) 

 
ภาพประกอบ 12 ผลการตรวจวัดค่าความเป็นกรดด่างของน้้า 16 จังหวัดในภาคตะวันออกเฉียงเหนือ 
                     ของประเทศไทย 
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 4.1.5 ความกระด้างของน้้า 
     ผลการตรวจวัดค่าความกระด้างของน้้าทั้ง 16 จังหวัดในภาคตะวันออกเฉียงเหนือ
ของประเทศไทย พบว่าค่าความกระด้างของน้้าในแต่ละแหล่งน้้าส่วนใหญ่มีค่าอยู่ในช่วง 64-101  
มิลลิกรัมต่อลิตร มีค่าต่้าสุดเท่ากับ 64 มิลลิกรัมต่อลิตร มีค่าสูงสุดเท่ากับ 101 มิลลิกรัมต่อลิตร และ
ค่าเฉลี่ยเท่ากับ 78.68 มิลลิกรัมต่อลิตร จังหวัดที่มีความกระด้างต่้าสุดคือ จังหวัดมุกดาหาร และ
จังหวัดที่มีความกระด้างมากสุดคือ จังหวัดเลย ดังภาพประกอบ 13 
  

 
(จุดเก็บตัวอย่าง) 

 
ภาพประกอบ 13 ผลการตรวจวัดค่าความกระด้างของน้้า 16 จังหวัดในภาคตะวันออกเฉียงเหนือ 

                        ของประเทศไทย 
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 4.1.6 ออกซิเจนที่ละลายในน้้า 
     ผลการตรวจวัดค่าออกซิเจนที่ละลายในน้้าทั้ง 16 จังหวัดในภาคตะวันออกเฉียงเหนือ
ของประเทศไทย พบว่าค่าออกซิเจนที่ละลายในน้้าอยู่ในช่วง 4-7.5 มิลลิกรัมต่อลิตร มีค่าต่้าสุดเท่ากับ 
4 มิลลิกรัมต่อลิตร มีค่าสูงสุดเท่ากับ 7.5 มิลลิกรัมต่อลิตร และค่าเฉลี่ยเท่ากับ 6.06 มิลลิกรัมต่อลิตร 
จังหวัดที่พบว่ามีค่าออกซิเจนที่ละลายในน้้าต่้าสุดคือ จังหวัดชัยภูมิ จังหวัดที่พบว่ามีค่าออกซิเจนที่
ละลายในน้้าสูงสุดคือ จังหวัดอ้านาจเจริญ ดังภาพประกอบ 14 
 

 
 (จุดเก็บตัวอย่าง) 

 
ภาพประกอบ 14 ผลการตรวจวัดค่าออกซิเจนที่ละลายในน้้า 16 จังหวัด ในภาคตะวันออกเฉียงเหนือ 
                     ของประเทศไทย 
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4.2 ผลการศึกษาลักษณะทางสัณฐานวิทยาภายนอกของกุ้งฝอย  
    จากการศึกษาลักษณะทางสัณฐานวิทยาตามวิธีของ Holthuis (1950,1995); Uraiwan and 
Sodsuk (2004): Jivaluk and Suppakitratanakul (n.d.) และพิมลพรรณ ลีละวัฒนากุล (2518) 
เพ่ือจัดจ้าแนกกุ้งฝอย (M. lanchesteri) โดยเก็บตัวอย่างในพ้ืนที่ 16 จังหวัด ได้แก่ กาฬสินธุ์ 
ขอนแก่น ชัยภูมิ นครพนม นครราชสีมา บุรีรัมย์ มหาสารคาม มุกดาหาร ยโสธร ร้อยเอ็ด เลย ศรีสะ
เกษ สุรินทร์ หนองคาย หนองบัวล้าภู และอ้านาจเจริญ พบว่าได้ตัวอย่างแต่ละพ้ืนที่ ดังตาราง 6 และ
ภาพประกอบ 15 
 
ตาราง 6 สถานที่เก็บ ชนิดและจ านวนของกุ้งฝอย (M. lanchesteri) ที่ใช้ในการศึกษาครั้งนี้ 

Species Location Latitude/Longitude 

Mor 
pho 

logical 
(N) 

DNA 
(N) 

M. lanchesteri อ.ยางตลาด จ.กาฬสินธุ ์ 16  34’51.2”N 103  26’13.5”E 100 12 
 อ.แวงใหญ่ จ.ขอนแก่น 15  59’15.8”N 102  24’53”E 30 5 
 อ.ชนบท จ.ขอนแก่น 16  05’54.1”N 102  36’27.4”E 36 5 
 อ.มัญจาครีี จ.ขอนแก่น 16  07’28.5”N 102  33’39.0”E 34 5 
 อ.เนินสง่า จ.ชัยภูม ิ 15  37’18.6”N 102  04’19.6”E 100 12 
 อ.ท่าอุเทน จ.นครพนม  100 10 
 อ.หนองกราด จ.นครราชสีมา 15  21’39”N 101  41’59”E 50 5 
 อ.แก้งสนามนาง จ.นครราชสีมา 15  38’01.2”N 102  11’53.5”E 50 5 
 อ.สตึก จ.บุรรีัมย ์ 15  18’14.1”N 103  16’57.8”E 100 10 
 อ.กันทรวิชัย จ.มหาสารคาม 16  13’56.6”N 103  16’07.9”E 100 10 
 อ.เมือง จ.มุกดาหาร 16  33’33”N 104  43’50”E 100 10 
 อ.ค้าเขื่อนแก้ว จ.ยโสธร 15  44’58.4”N 104  20’32.4”E 100 10 
 อ.ธวัชบุรี จ.ร้อยเอ็ด 16  02’23”N 103  44’49”E 50 6 
 อ.เสลภูมิ จ.ร้อยเอ็ด 13  03’01.6”N 104  00’16.1”E 50 6 
 อ.เชียงคาน จ.เลย 17  54’20.7”N 101  42’08.4”E 100 10 
 อ.กันทรารมย์ จ.ศรสีะเกษ 15  08’21.7”N 104  31’51.6”E 100 10 
 อ.ท่าตูม จ.สรุินทร ์ 15  15’37.4”N 103  33’16.5”E 100 10 
 อ.ศรีเชียงใหม่ จ.หนองคาย 17  58’08.7”N 102  27’32.8”E 100 10 

 อ.นาวัง จ.หนองบัวล้าภ ู 17  24’32.4”N 102  04’43.4”E 100 10 
 อ.เมือง จ.อ้านาจเจรญิ 15  53’36.3”N 104  35’21.7”E 100 10 
รวมทั้งหมด   1,600 171 

 หมายเหตุ: N=จ้านวนทั้งหมด 
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ภาพประกอบ 15 ต าแหน่งที่ท าการเก็บตัวอย่างกุ้งฝอยจากพ้ืนที่การท าวิจัย 

       
   CP= ชัยภูมิ   NK= หนองคาย 
   NR= นครราชสีมา  L= เลย 
   KK= ขอนแก่น   NP= นครพนม 
   MS= มหาสารคาม  MD= มุกดาหาร 
   RE= ร้อยเอ็ด   AC= อ้านาจเจริญ 
   YS= ยโสธร   KS= กาฬสินธุ์ 
   SR= สุรินทร์   NB= หนองบัวล้าภู 
   BR= บุรีรัมย์   SK= ศรีสะเกษ 
 
                  ผลจากการศึกษาลักษณะทางสัณฐานวิทยาของกุ้งฝอย พบว่ามีลักษณะทางสัณฐาน
วิทยาที่เด่นชัด คือ กรี ของกุ้งฝอยมีลักษณะตรง ปลายงอนขึ้นเล็กน้อยมีความยาวกว่า หรือมีความ
ยาวพอดีกับแผ่นก้าบังหนวดคู่ที่ 2 ฟันกรีมีลักษณะคล้ายฟันเลื่อย จ้านวนด้านบนมีฟัน 7-9 ซ่ี 
ด้านล่างมี 2-4 ซี่ ล้าตัวมีขนาดเล็กมีความยาวล้าตัว 1.5-4.5 เซนติเมตร บริเวณของล้าตัวมีลักษณะ
เป็นปล้องๆทั้งหมด 6 ปล้อง ความยาวคาราเปสมีขนาด 0.3-1.3 เซนติเมตร ผิวมีลักษณะเรียบเกลี้ยง 
แผ่นก้าบังหนวดคู่ท่ี 2 มีลักษณะส่วนปลายกลมมน ขอบด้านนอกมีลักษณะตรง มีขาเดินทั้งหมด 5 คู่ 
ขาเดินคู่ที่ 2 มีลักษณะเป็นรูปทรงกระบอกเรียว ยาว บริเวณส่วนปลายจะมีลักษณะเป็นก้ามหนีบมี
ขนปกคลุม ขาว่ายน้้ามีทั้งหมด 5 คู่ อยู่ด้านล่างของล้าตัวปล้องละ 1 คู่ มีสีใส และไม่มีจุดสีน้้าตาล
แดง หางมีลักษณะเป็นรูปสามเหลี่ยมเรียวยาวสอดเข้าที่ปลายหาง และแพนหาง ส่วนปลายคู่ในมี
ลักษณะกลมรี ส่วนปลายคู่นอก กลมมนซึ่งมีรายละเอียดดังตาราง 7 และภาพประกอบ 16-19
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                                                               = 1 cm 
 

ภาพประกอบ 16 ลักษณะทางสัณฐานวิทยาของกรี และคาราเปสของ M. lanchesteri  
                              ในพ้ืนที่ท าการศึกษา 
          
         1 = M. lanchesteri CP  9 = M. lanchesteri NK 
         2 = M. lanchesteri NR 10 = M. lanchesteri L 
         3 = M. lanchesteri KK 11 = M. lanchesteri NP 
         4 = M. lanchesteri MS 12 = M. lanchesteri MD 
         5 = M. lanchesteri RE 13 = M. lanchesteri AC 
         6 = M. lanchesteri YS 14 = M. lanchesteri KS 
         7 = M. lanchesteri SR 15 = M. lanchesteri NB 
         8 = M. lanchesteri BR 16 = M. lanchesteri SK 
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                  1                 2                  3                    4 

                                                        
                5                   6                  7                   8 

                                      
                 9                   10                  11                12                    

                                             
                 13                14                    15                 16 
                                            = 1cm 

ภาพประกอบ 17 ลักษณะทางสัณฐานวิทยาของแผ่นหนวดคู่ท่ี 2 ของ M. lanchesteri  
                              ในพ้ืนที่ท าการศึกษา 

 
               1 = M. lanchesteri CP  9 = M. lanchesteri NK 
         2 = M. lanchesteri NR 10 = M. lanchesteri L 
         3 = M. lanchesteri KK 11 = M. lanchesteri NP 
         4 = M. lanchesteri MS 12 = M. lanchesteri MD 
         5 = M. lanchesteri RE 13 = M. lanchesteri AC 
         6 = M. lanchesteri YS 14 = M. lanchesteri KS 
         7 = M. lanchesteri SR 15 = M. lanchesteri NB 
         8 = M. lanchesteri BR 16 = M. lanchesteri SK 
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          1                   2                   3                    4               5 

                                     
      6                 7                   8                     9                   10 

                                         
    11               12                  13                  14          15            16 
                               = 1 cm 

ภาพประกอบ 18 ลักษณะทางสัณฐานวิทยาของขาเดินคู่ท่ี 2 ของ M. lanchesteri  
                                ในพ้ืนที่ท าการศึกษา 

 
         1 = M. lanchesteri CP  9 = M. lanchesteri NK 
         2 = M. lanchesteri NR 10 = M. lanchesteri L 
         3 = M. lanchesteri KK 11 = M. lanchesteri NP 
         4 = M. lanchesteri MS 12 = M. lanchesteri MD 
         5 = M. lanchesteri RE 13 = M. lanchesteri AC 
         6 = M. lanchesteri YS 14 = M. lanchesteri KS 
         7 = M. lanchesteri SR 15 = M. lanchesteri NB 
             8 = M. lanchesteri BR 16 = M. lanchesteri SK 
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          1                           2                             3                             4 

                              
 
          5                            6                            7                             8 

                             
 
          9                           10                          11                          12 

                                  
         
        13                            14                           15                        16 
             = 1cm 

ภาพประกอบ 19 ลักษณะทางสัณฐานวิทยาของหาง และแพนหางของ M. lanchesteri   
                             ในพ้ืนที่ท าการศึกษา  
 
         1 = M. lanchesteri CP  9 = M. lanchesteri NK 
         2 = M. lanchesteri NR 10 = M. lanchesteri L 
         3 = M. lanchesteri KK 11 = M. lanchesteri NP 
         4 = M. lanchesteri MS 12 = M. lanchesteri MD 
         5 = M. lanchesteri RE 13 = M. lanchesteri AC 
         6 = M. lanchesteri YS 14 = M. lanchesteri KS 
         7 = M. lanchesteri SR 15 = M. lanchesteri NB 
             8 = M. lanchesteri BR 16 = M. lanchesteri SK 
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 ในการศึกษาครั้ งนี้ ได้ เก็บตัวอย่างกุ้ งน้้ าจืดเ พ่ือเปรียบเทียบ คือ กุ้ งก้ามกราม ( M. 
rosenbergii) จากจังหวัดนครราชสีมา ซึ่งกุ้งก้ามกราม จัดอยู่ในวงศ์ Palaemonidae พบได้ตาม ล้า
ห้วย แม่น้้า ทะเลสาบ และแม่น้้าที่มีทางติดต่อทางทะเล โดยอาศัยบริเวณริมฝั่งหรือพ้ืนแม่น้้าโดยมี
ลักษณะทางสัณฐานวิทยา ดังนี้  

M. rosenbergii  
 ส่วนหัวและอกปกคลุมด้วยเปลือกชิ้นเดียวกัน ล้าตัวมีลักษณะเป็นปล้องทั้งหมด 6 ปล้อง กรี
มีลักษณะรูปโค้งข้ึนมีลักษณะหยักเป็นฟันเลื่อย ด้านบนมีจ้านวน 13-16 ซี่ ด้านล่างมีจ้านวน 10-14 ซี่ 
เปลือกคลุมหัวมีหนามเล็กๆ กระจายทั่วไปใต้ตามีหนามเล็กๆ 2 อัน ขาเดินมี 5 คู่ ส่วนของแพนหางมี
ลักษณะแหลมตรงปลายด้านข้างแยกเป็นแพน 2 แพน  
 
4.3 ผลการวิเคราะห์มอร์โฟเมตริกของกุ้งฝอย M. lanchesteri  
 4.3.1 ความแปรผันทางสัณฐานวิทยา 
      ในกุ้งฝอย (M. lanchesteri) เพศผู้เต็มวัย ค่า Mean±standard (SD) และค่า 
Range ของการวัดลักษณะทางสัณฐานวิทยาที่พบในภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทย  
      ความยาวขนาดล้าตัวของทั้งหมด 800 ตัวอย่าง ของเพศผู้มีค่าตั้งแต่ 1.40-4.30 
เซนติเมตร กับมีค่าเฉลี่ยเท่ากับ 2.70±0.71 เซนติเมตร ค่า Standard length มีค่าตั้งแต่ 1.20-3.00 
เซนติเมตร กับมีค่าเฉลี่ยเท่ากับ 2.06±0.40 เซนติเมตร ค่า Carapace length มีค่าตั้งแต่ 0.30-1.10 
เซนติเมตร กับมีค่าเฉลี่ยเท่ากับ 0.62±0.20 เซนติเมตร ค่า Abdomen length มีค่าตั้งแต่ 0.70-2.00 
เซนติเมตร กับมีค่าเฉลี่ยเท่ากับ 1.44±0.22 เซนติเมตร และค่า Telson length มีค่าตั้งแต่ 0.20-
1.30 เซนติเมตร กับมีค่าเฉลี่ยเท่ากับ 0.63±0.27 เซนติเมตร ประชากรกุ้งฝอยที่มีขนาดล้าตัวใหญ่
ที่สุดพบได้ในจังหวัดหนองคายมีค่าความยาวตั้งแต่3.5 -4.3 เซนติเมตร กับมีค่าเฉลี่ยเท่ากับ 
3.86±0.23เซนติเมตร ขณะที่จังหวัดบุรีรัมย์มีค่าความยาวตั้งแต่1.4-4.8 เซนติเมตร กับมีค่าเฉลี่ย
เท่ากับ 1.62±0.08 เซนติเมตร และกาฬสินธุ์ ค่าความยาวตั้งแต่1.4-4.8 เซนติเมตร กับมีค่าเฉลี่ย
เท่ากับ 1.62±0.10 เซนติเมตร พบประชากรกุ้งฝอยที่มีขนาดเล็กที่สุด แสดงดังตาราง 8 
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 ในกุ้งฝอย (M. lanchesteri) เพศเมียเต็มวัย ค่า Mean±standard (SD) และค่า Range 
ของการวัดลักษณะทางสัณฐานวิทยาที่พบในภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทย แสดงดัง
ตาราง 9 
 ความยาวขนาดล้าตัวของทั้งหมด 800 ตัวอย่าง ของเพศเมียมีค่าตั้งแต่ 1.50 -4.50 
เซนติเมตร กับมีค่าเฉลี่ยเท่ากับ 2.83±0.69 เซนติเมตร ค่า Standard length มีค่าตั้งแต่ 1.30-3.50 
เซนติเมตร กับมีค่าเฉลี่ยเท่ากับ 2.14±0.40 เซนติเมตร ค่า Carapace length มีค่าตั้งแต่ 0.30-1.30 
เซนติเมตร กับมีค่าเฉลี่ยเท่ากับ 0.67±0.21 เซนติเมตร ค่า Abdomen length มีค่าตั้งแต่ 0.90-2.00 
เซนติเมตร กับมีค่าเฉลี่ยเท่ากับ 1.49±0.22 เซนติเมตร และค่า Telson length มีค่าตั้งแต่ 0.20-
1.30 เซนติเมตร กับมีค่าเฉลี่ยเท่ากับ 0.68±0.28 เซนติเมตร ประชากรกุ้งฝอยที่มีขนาดล้าตัวใหญ่
ที่สุดพบได้ในจังหวัดหนองคายมีค่าความยาวตั้งแต่ 3.5 -4.5 เซนติเมตร กับมีค่าเฉลี่ยเท่ากับ 
3.90±0.29เซนติเมตร ขณะที่จังหวัดบุรีรัมย์มีค่าความยาวตั้งแต่1.5-1.8 เซนติเมตร กับมีค่าเฉลี่ย
เท่ากับ 1.69±0.10 เซนติเมตร และกาฬสินธุ์มีค่าความยาวตั้งแต่1.5-1.9 เซนติเมตร กับมีค่าเฉลี่ย
เท่ากับ 1.72±0.09 เซนติเมตร พบประชากรกุ้งฝอยที่มีขนาดเล็กท่ีสุด  
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4.3.2 การแจกแจงความถี่ของความยาวล้าตัว 
        ค่าเฉลี่ยของความยาวล้าตัวทั้งหมด ส้าหรับประชากรกุ้งฝอยของจังหวัดชัยภูมิ มีค่า

เท่ากับ 2.53±0.12 เซนติเมตร และ2.69±0.12 เซนติเมตร ส้าหรับเพศผู้และเพศเมียตามล้าดับ 
ค่าเฉลี่ยของความยาวล้าตัวทั้งหมดของประชากรกุ้งฝอยจังหวัดนครราชสีมา มีค่าเท่ากับ 2.51±0.12 
เซนติเมตร และ2.68±0.10 เซนติเมตร ส้าหรับเพศผู้และเพศเมียตามล้าดับ ค่าเฉลี่ยของความยาว
ล้าตัวทั้งหมด ของประชากรกุ้งฝอยจังหวัดขอนแก่น มีค่าเท่ากับ 2.82±0.25 เซนติเมตร และ
2.88±0.30 เซนติเมตร ส้าหรับเพศผู้และเพศเมีย ค่าเฉลี่ยของความยาวล้าตัวทั้งหมดของประชากรกุ้ง
ฝอยจังหวัดมหาสารคาม มีค่าเท่ากับ 3.19±0.22 เซนติเมตร และ3.37±0.18 เซนติเมตร ส้าหรับเพศ
ผู้และเพศเมียตามล้าดับ ค่าเฉลี่ยของความยาวล้าตัวทั้งหมดของประชากรกุ้งฝอยจังหวัดร้อยเอ็ด มีค่า
เท่ากับ 3.45±0.13 เซนติเมตร และ3.52±0.12 เซนติเมตร ส้าหรับเพศผู้และเพศเมียตามล้าดับ 
ค่าเฉลี่ยของความยาวล้าตัวทั้งหมดของประชากรกุ้งฝอยจังหวัดยโสธร มีค่าเท่ากับ 2.46±0.17 
เซนติเมตร และ2.68±0.15 เซนติเมตร ส้าหรับเพศผู้และเพศเมียตามล้าดับ ค่าเฉลี่ยของความยาว
ล้าตัวทั้งหมดของประชากรกุ้งฝอยจังหวัดบุรีรัมย์ มีค่าเท่ากับ 1.62±0.08 เซนติเมตร และ1.69±0.10 
เซนติเมตร ส้าหรับเพศผู้และเพศเมียตามล้าดับ ค่าเฉลี่ยของความยาวล้าตัวทั้งหมดของประชากรกุ้ง
ฝอยจังหวัดสุรินทร์ มีค่าเท่ากับ 3.22±0.22 เซนติเมตร และ3.31±0.34 เซนติเมตร ส้าหรับเพศผู้และ
เพศเมียตามล้าดับ ค่าเฉลี่ยของความยาวล้าตัวทั้งหมดของประชากรกุ้งฝอยจังหวัดหนองคาย มีค่า
เท่ากับ 3.86±0.23 เซนติเมตร และ3.90±0.29 เซนติเมตร ส้าหรับเพศผู้และเพศเมียตามล้าดับ 
ค่าเฉลี่ยของความยาวล้าตัวทั้งหมดของประชากรกุ้งฝอยจังหวัดนครพนม มีค่าเท่ากับ 2.52±0.11 
เซนติเมตร และ 2.66±0.10 เซนติเมตร ส้าหรับเพศผู้และเพศเมียตามล้าดับ ค่าเฉลี่ยของความยาว
ล้าตัวทั้งหมดของประชากรกุ้งฝอยจังหวัดมุกดาหาร มีค่าเท่ากับ 2.46±0.13 เซนติเมตร และ
2.66±0.10 เซนติเมตร ส้าหรับเพศผู้และเพศเมียตามล้าดับ ค่าเฉลี่ยของความยาวล้าตัวทั้งหมดของ
ประชากรกุ้งฝอยจังหวัดกาฬสินธุ์ มีค่าเท่ากับ 1.60±0.10 เซนติเมตร และ1.72±0.09 เซนติเมตร 
ส้าหรับเพศผู้และเพศเมียตามล้าดับ ค่าเฉลี่ยของความยาวล้าตัวทั้งหมดของประชากรกุ้งฝอยจังหวัด
หนองบัวล้าภูมีค่าเท่ากับ 1.62±0.11 เซนติเมตร และ1.82±0.10 เซนติเมตร ส้าหรับเพศผู้และเพศ
เมียตามล้าดับ ค่าเฉลี่ยของความยาวล้าตัวทั้งหมด ของประชากรกุ้งฝอยจังหวัดศรีสะเกษ มีค่าเท่ากับ 
2.45±0.12 เซนติเมตร และ2.55±0.11 เซนติเมตร ส้าหรับเพศผู้และเพศเมียตามล้าดับ ค่าเฉลี่ยของ
ความยาวล้าตัวทั้งหมดของประชากรกุ้งฝอยจังหวัดอ้านาจเจริญ มีค่าเท่ากับ 3.60±0.12 เซนติเมตร 
และ3.77±0.20 เซนติเมตร ส้าหรับเพศผู้และเพศเมียตามล้าดับ ดังตาราง 10 และภาพประกอบ 20 
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ภาพประกอบ 20 กราฟแสดงความยาวล าตัวทั้งหมดของกุ้งเพศผู้และเพศเมียในพ้ืนที่ท าการวิจัย 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

เพศผู้ 
เพศเมีย 
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ตาราง 10 สถิติเชิงพรรณนาส าหรับความยาวของล าตัวทั้งหมดของกุ้งฝอยเพศผู้และเพศเมีย 
             ที่เก็บจาก 16 จังหวัดในภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทย 

location number sex 
Length range 

(cm) 
Mean total 
length (cm) 

SD 
(cm) 

Variance 
(cm) 

CP 50 เพศผู้ 2.30-2.70 2.53 0.12 0.016 
 50 เพศเมีย 2.50-2.90 2.69 0.12 0.015 

NR 50 เพศผู้ 2.30-2.70 2.51 0.12 0.014 
 50 เพศเมีย 2.50-2.90 2.68 0.10 0.012 

KK 50 เพศผู้ 2.50-3.40 2.82 0.25 0.063 
 50 เพศเมีย 2.40-3.50 2.88 0.30 0.094 

MS 50 เพศผู้ 2.70-3.70 3.19 0.22 0.051 
 50 เพศเมีย 3.00-3.70 3.37 0.18 0.033 

RE 50 เพศผู้ 3.20-3.70 3.45 0.13 0.018 
 50 เพศเมีย 3.30-3.80 3.52 0.12 0.016 

YS 50 เพศผู้ 2.20-2.90 2.46 0.17 0.031 
 50 เพศเมีย 2.40-3.00 2.68 0.15 0.023 

BR 50 เพศผู้ 1.40-1.80 1.62 0.08 0.008 
 50 เพศเมีย 1.50-1.80 1.69 0.10 0.011 

SR 50 เพศผู้ 2.90-3.60 3.22 0.22 0.051 
 50 เพศเมีย 2.10-3.80 3.31 0.34 0.12 
L 50 เพศผู้ 3.10-3.70 3.43 0.13 0.018 
 50 เพศเมีย 3.10-3.80 3.50 0.19 0.039 

NK 50 เพศผู้ 3.50-4.30 3.86 0.23 0.053 
 50 เพศเมีย 3.50-4.50 3.90 0.29 0.085 

NP 50 เพศผู้ 2.30-2.70 2.52 0.11 0.013 
 50 เพศเมีย 2.50-2.80 2.66 0.10 0.012 

MD 50 เพศผู้ 2.20-2.70 2.46 0.13 0.019 
 50 เพศเมีย 2.30-2.80 2.66 0.10 0.012 

KS 50 เพศผู้ 1.40-1.80 1.60 0.10 0.012 
 50 เพศเมีย 1.50-1.90 1.72 0.09 0.010 

NB 50 เพศผู้ 1.50-1.90 1.62 0.11 0.014 
 50 เพศเมีย 1.70-2.10 1.82 0.10 0.011 

SK 50 เพศผู้ 2.20-2.70 2.45 0.12 0.016 
 50 เพศเมีย 2.30-2.70 2.55 0.11 0.013 

AC 50 เพศผู้ 3.40-3.90 3.60 0.12 0.017 
 50 เพศเมีย 3.40-4.10 3.77 0.20 0.041 
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4.4 ผลการวิเคราะห์ความแตกต่างทางพันธุกรรมของกุ้งฝอย M. lanchesteri  
 4.4.1 ผลการสกัดดีเอ็นเอ 
         ผลจากการสกัดดีเอ็นเอ โดยวิธี CTAB-Phenol Chloroform Proteinase K method 
เมื่อน้ามาวิเคราะห์บน agarose gel 1 เปอร์เซ็นต์ พบว่าดีเอ็นเอชัดเจนแต่มีบางส่วนที่มีปนเปื้อนของ
โปรตีน และมีการแตกหักของดีเอ็นเอ 
  4.4.2 ผลการเพ่ิมปริมาณ Genomic DNA ด้วยเทคนิค PCR 
        จากการน้า Genomic DNA ของกุ้งฝอย (M. lanchesteri) ทั้ง 171 ตัว มาท้าการเพ่ิม
ปริมาณดีเอ็นเอโดยใช้เทคนิค PCR และใช้ Primer COI (F) และ COI (R) 
        จากการคัดเลือกไพรเมอร์ที่เหมาะสมในการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอของกุ้งฝอย  M. 
lanchesteri ทั้งหมด 4 ไพรเมอร์ คือ 16S, 28S, LSU2-4 และ COI โดยพบว่า COI มีความ
เหมาะสมที่สุด 
       COI (F) = 5’ TCA-ACC-AAC-CAC-AAA-GAC-ATT-GGC-AC 3’ 
       COI (R) = 5’ TAG-ACT-TCT-GGG-TGG-CCA-AAG-AAT-CA 3’ 
        สามารถเพ่ิมปริมาณ Genomic DNA ของกุ้งฝอย (M. lanchesteri) ได้ เมื่อน้ามา
วิเคราะห์ด้วย 1 เปอร์เซ็นต์ agarose gel ซึ่งได้ชิ้นดีเอ็นเอขนาดประมาณ 710 bp ซึ่งมีขนาดเท่ากัน
ในกุ้งฝอยทุกตัว ดังภาพประกอบ 21 
            M      1              3              5             7              9             11       

 
ภาพประกอบ 21 ขนาดของ PCR product ขนาด 710 bp ที่ได้จากการเพ่ิมปริมาณ  

                               Genomic DNA ของกุ้งฝอย (M. lanchesteri) โดยใช้ไพรเมอร์ COI (F)                
                               และ COI (R) 
     Lane M 100bp Ladder marker 
     Lane 1 = MlCP  Lane 5 = MlKS  Lane 9 =  MlNB 
     Lane 2 = MlNR  Lane 6 = MlBR  Lane 10 = MlSK 
     Lane 3 = MlKK  Lane 7 = MlSR  Lane 11 = MlMS 
     Lane 4 = MlRE  Lane 8 = MlL  Lane 12 = MlMD 
 หมายเหตุ: Ml = M. lanchesteri 

    100 
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 4.4.3 การตัดโมเลกุลดีเอ็นเอด้วยเอ็นไซม์ตัดจ้าเพาะ PCR-RFLP 
             จากการน้าโมเลกุลของดีเอ็นเอของกุ้งฝอย M. lanchesteri ที่ได้จากการเพ่ิมปริมาณ
ด้วยเทคนิค PCR โดยใช้ไพรเมอร์ COI (F) และ COI (F) พบว่า PCR product ของกุ้งฝอยทั้งหมดมี
ขนาดประมาณ 710 bp เมื่อน้า PCR product มาคัดเลือกหาเอนไซม์ตัดจ้าเพาะที่เหมาะสมจาก 13 
ชนิด ได้แก่ Sau 3Al, Hha I, Taq I, EcoR I, Alu I, Dde I, Ssp I, Pst I, Bgl II, Hind III, Bam III, 
Sma I และ Hinf I พบว่ามี 5 เอนไซม์ตัดจ้าเพาะ คือ Dde I, Alu I , Hinf I, Bgl IIและ Hae III 
สามารถตัดโมเลกุลขนาด 710 bp ของกุ้งฝอย โดยมีรูปแบบของการตัดเอนไซม์ของแต่ละชนิด ดังนี้ 
         Dde I สามารถตัดโมเลกุลดีเอ็นเอขนาด 710 bp ได้ single haplotype 2 รูปแบบ 
คือ รูปแบบ A พบใน M. lanchesteri (300 และ 450 bp) และรูปแบบ B พบใน M. rosenbergii 
(310 และ430 bp) ดังภาพประกอบ 22 ตาราง 11 

      Alu I สามารถตัดโมเลกุลดีเอ็นเอขนาด 710 bp ได้ single haplotype 2 รูปแบบ 
คือรูปแบบ A พบใน M. lanchesteri (300, 350 และ 400 bp) และรูปแบบ B พบใน M. 
rosenbergii (710 bp) (uncut) ดังภาพประกอบ 23 และตาราง 11 

      Hinf I สามารถตัดโมเลกุลดีเอ็นเอขนาด 710 bp ได้ single haplotype 2 รูปแบบ 
คือรูปแบบ A พบใน M. lanchesteri (150, 290 และ 300 bp) และรูปแบบ B พบใน M. 
rosenbergii (290 และ450 bp) ดังภาพประกอบ 24 ตาราง 11 

     Bgl II สามารถตัดโมเลกุลดีเอ็นเอขนาด 710 bp ได้ single haplotype 2 รูปแบบ คือ
รูปแบบ A พบใน M. lanchesteri (620 bp) และรูปแบบ B พบใน M. rosenbergii (710 bp) 
(uncut) ดังภาพประกอบ 25 ตาราง 12 

     Hae III สามารถตัดโมเลกุลดีเอ็นเอขนาด 710 bp ได้ single haplotype 2 รูปแบบ 
คือรูปแบบ A พบใน M. lanchesteri (180 และ490 bp) และรูปแบบ B พบใน M. rosenbergii 
(290 และ350 bp) ดังภาพประกอบ 26 ตาราง 12 

      ความถี่ของ single haplotype ที่พบในประชากรเมื่อตัดด้วยเอนไซม์ตัดจ้าเพาะคือ 
Dde I, Alu I , Hinf I, Bgl II และ Hae III ในกุ้งฝอย M. lanchesteri มีความถี่เท่ากับ 1.0 ดังตาราง 
13 จากนั้นเมื่อน้า single haplotype ที่ตัดด้วยเอนไซม์ตัดจ้าเพาะ Dde I, Alu I,Hinf I, Bgl II และ 
Hae III ในรูปแบบของขนาดชิ้นดีเอ็นเอที่ได้จากการตัดด้วยยีน COI มาสร้าง Composite 
haplotype พบว่ามีท้ังหมด 2 รูปแบบ คือ AAAAA พบใน M. lanchesteri และรูปแบบ BBBBB พบ
ใน M. rosenbergii ดังตาราง (14, 15, 16) 
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               M    1              3             5              7             9            11    M 

 
 

ภาพประกอบ 22 ผลการตัดโมเลกุลดีเอ็นเอโดยใช้ไพรเมอร์ COI ขนาด 710 bp ด้วยเอนไซม์ 
                          ตัดจ้าเพาะ Dde I 
 
       Lane M 100bp Ladder marker 
       Lane 1 = uncut   
       Lane 2 = M. lanchesteri (CP)   
       Lane 3 = M. lanchesteri (NR)   
          Lane 4 = M. lanchesteri (KK)    
       Lane 5 = M. lanchesteri (RE)   
       Lane 6 = M. lanchesteri (KS)   
       Lane 7 = M. lanchesteri (BR)   
         Lane 8 = M. lanchesteri (SR) 
         Lane 9 = M. lanchesteri (NB)    
       Lane 10 = M. lanchesteri (SK)   
       Lane 11 = M. rosenbergii  
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              M      1              3             5              7             9             11    M 

 
 

ภาพประกอบ 23 ผลการตัดโมเลกุลดีเอ็นเอโดยใช้ไพรเมอร์ COI ขนาด 710 bp ด้วยเอนไซม์ 
                          ตัดจ้าเพาะ Alu I 
 
          Lane M 100bp Ladder marker 
          Lane 1 = uncut   
          Lane 2 = M. lanchesteri (CP)   
          Lane 3 = M. lanchesteri (NR)   
          Lane 4 = M. lanchesteri (KK)    
          Lane 5 = M. lanchesteri (RE)   
          Lane 6 = M. lanchesteri (KS)   
          Lane 7 = M. lanchesteri (BR)   
        Lane 8 = M. lanchesteri (SR) 
        Lane 9 = M. lanchesteri (NB)    
          Lane 10 = M. lanchesteri (SK)   
          Lane 11 = M. rosenbergii  
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  M    1               3              5              7             9             11     M 

 
 

ภาพประกอบ 24 ผลการตัดโมเลกุลดีเอ็นเอโดยใช้ไพรเมอร์ COI ขนาด 710 bp ด้วยเอนไซม์ 
                          ตัดจ้าเพาะ Hinf I 
 
               Lane M 100bp Ladder marker 
          Lane 1 = uncut   
          Lane 2 = M. lanchesteri (CP)   
          Lane 3 = M. lanchesteri (NR)   
         Lane 4 = M. lanchesteri (KK)    
          Lane 5 = M. lanchesteri (RE)   
          Lane 6 = M. lanchesteri (KS)   
          Lane 7 = M. lanchesteri (BR)   
        Lane 8 = M. lanchesteri (SR) 
        Lane 9 = M. lanchesteri (NB)    
          Lane 10 = M. lanchesteri (SK)  
          Lane 11 = M. rosenbergii   
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              M      1              3              5             7              9             11    M         

 
 

ภาพประกอบ 25 ผลการตัดโมเลกุลดีเอ็นเอโดยใช้ไพรเมอร์ COI ขนาด 710 bp ด้วยเอนไซม์ 
                          ตัดจ าเพาะ Bgl II 
 
            Lane M 100bp Ladder marker 
            Lane 1 = uncut   
            Lane 2 = M. lanchesteri (CP)   
            Lane 3 = M. lanchesteri (NR)   
           Lane 4 = M. lanchesteri (KK)    
            Lane 5 = M. lanchesteri (RE)   
            Lane 6 = M. lanchesteri (KS)   
            Lane 7 = M. lanchesteri (BR)   
           Lane 8 = M. lanchesteri (SR) 
           Lane 9 = M. lanchesteri (NB)    
            Lane 10 = M. lanchesteri (SK)   
            Lane 11 = M. rosenbergii  
 
 
 
 
 
 
 
 
 

    100 

    500 

    1,000 

  bp 

710 bp 
620 bp 



 

 

 66 
 

 

            M      1               3              5              7              9              11    M 

 
 

ภาพประกอบ 26 ผลการตัดโมเลกุลดีเอ็นเอโดยใช้ไพรเมอร์ COI ขนาด 710 bp ด้วยเอนไซม์ 
                          ตัดจ้าเพาะ Hae III 
 
            Lane M 100bp Ladder marker 
            Lane 1 = uncut   
            Lane 2 = M. lanchesteri (CP)   
            Lane 3 = M. lanchesteri (NR)   
           Lane 4 = M. lanchesteri (KK)    
            Lane 5 = M. lanchesteri (RE)   
            Lane 6 = M. lanchesteri (KS)   
            Lane 7 = M. lanchesteri (BR)   
          Lane 8 = M. lanchesteri (SR) 
          Lane 9 = M. lanchesteri (NB)    
            Lane 10 = M. lanchesteri (SK) 
           Lane 11 = M. rosenbergii  
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ตาราง 11 รูปแบบขนาดชิ้นดีเอ็นเอที่ได้จากการตัดยีน COI ของกุ้งฝอย M. lanchesteri  
             และ M. rosenbergii เมื่อตัดด้วยเอนไซม์ตัดจ าเพาะ Dde I, Alu I และ Hinf I 
 

Restriction patterns (single haplotypes) 
COI Dde I (bp) COI Alu I (bp) COI Hinf I (bp) 
A B A B A B 
- - - 710 - - 
450 - - - - 450 
- 430 - - - - 
- - 400 - - - 
350 - 350 - - - 
- 310 - - - - 
- - 300 - 300 - 
- - - - 290 290 
- - - - 150 - 
 
ตาราง 12 รปูแบบขนาดชิ้นดีเอ็นเอที่ได้จากการตัดยีน COI ของกุ้งฝอย M. lanchesteri  
             และ M. rosenbergii เมื่อตัดด้วยเอนไซม์ตัดจ าเพาะ Bgl II และHae III 

 
 
 
 
 
 
 

Restriction patterns (single haplotypes) 
COI Bgl II (bp) COI  Hae III (bp) 
A B A B 
- 710 - - 
620 - - - 
- - 490 - 
- - - 350 
- - - 290 
- - 180 - 
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ตาราง 13 การกระจายของความถ่ีของ Single haplotypes ที่พบในแต่ละแหล่งของยีน COI  
            ของกุ้งฝอย M. lanchesteri จาก 16 พื้นที่ และ M. rosenbergii เมื่อตัดด้วยเอนไซม์ตัด
   จ าเพาะ  Dde I, Alu I, Hinf I, Bgl II และ Hae III 
 

location 
Frequency 

Dde I Alu I Hinf I Bgl II Hae III 
CP (1.0) (1.0) (1.0) (1.0) (1.0) 
NR (1.0) (1.0) (1.0) (1.0) (1.0) 
KK (1.0) (1.0) (1.0) (1.0) (1.0) 
MS (1.0) (1.0) (1.0) (1.0) (1.0) 
RE (1.0) (1.0) (1.0) (1.0) (1.0) 
YS (1.0) (1.0) (1.0) (1.0) (1.0) 
NK (1.0) (1.0) (1.0) (1.0) (1.0) 
BR (1.0) (1.0) (1.0) (1.0) (1.0) 
SR (1.0) (1.0) (1.0) (1.0) (1.0) 
L (1.0) (1.0) (1.0) (1.0) (1.0) 

NP (1.0) (1.0) (1.0) (1.0) (1.0) 
MD (1.0) (1.0) (1.0) (1.0) (1.0) 
AC (1.0) (1.0) (1.0) (1.0) (1.0) 
KS (1.0) (1.0) (1.0) (1.0) (1.0) 
NB (1.0) (1.0) (1.0) (1.0) (1.0) 
SK (1.0) (1.0) (1.0) (1.0) (1.0) 

outgroup (1.0) (1.0) (1.0) (1.0) (1.0) 
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ตาราง 14 ร้อยละ composite haplotypes ของกุ้งฝอย M. lanchesteri และ M.rosenbergii  
             ที่ได้จาก restriction analysis ของยีน COI primer ที่ตัดด้วยเอนไซม์ Dde I, Alu I,  
             Hinf I, Bgl II และ Hae III 
    

Sample Composite haplotypes 
AAAAA BBBBB 

MlCP (1.0) 100% - 
MlNR (1.0) 100% - 
MlKK (1.0) 100% - 
MlMS (1.0) 100% - 
MlRE (1.0) 100% - 
MlYS (1.0) 100% - 
MlNK (1.0) 100% - 
MlBR (1.0) 100% - 
MlSR (1.0) 100% - 
MlL (1.0) 100% - 
MlNP (1.0) 100% - 
MlMD (1.0) 100% - 
MlAC (1.0) 100% - 
MlKS (1.0) 100% - 
MlNB (1.0) 100% - 
MlSK (1.0) 100% - 
outgroup - (1.0) 100% 
หมายเหตุ: ตัวเลขในวงเล็บ คือ ค่าความถี่ 
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ตาราง 15 Molecular taxonomic key แบบ single haplotype ส าหรับการจัดจ าแนกกุ้งฝอย 
             และตัวอย่างเปรียบเทียบ M. rosenbergii ที่พบในต้าแหน่งของยีน COI เมื่อตัดด้วย  
             เอนไซม์ตัดจ้าเพาะ Dde I, Alu I, Hinf I, Bgl II และ Hae III 
 

species 
restriction analysis 

Dde I Alu I Hinf I Bgl II Hae III 

M. lanchesteri 
(100%) 

Haplotype A 
(350 และ 

450) 

Haplotype A 
(300, 350 และ 

400) 

Haplotype A 
(150, 290 และ 

300) 

Haplotype A 
(620) 

Haplotype A 
(180และ 

490) 

M. rosenbergii 
(100%) 

Haplotype B 
(310 และ 

430) 

Haplotype B 
(710) 

Haplotype B 
(290 และ 

450) 

Haplotype B 
(710) 

Haplotype B 
(290 และ 

350) 
 
ตาราง 16 Molecular taxonomic key แบบ composite haplotype ที่พบในแต่ละแหล่ง 
             ของยีน COI ของกุ้งฝอย (M. lanchesteri) และตัวอย่างเปรียบเทียบ M. rosenbergii             
             เมื่อตัดด้วยเอนไซม์ตัดจ าเพาะ Dde I, Alu I, Hinf I, Bgl II และ Hae III 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Species composite haplotype 
Macrobrachium  lanchesteri   (CP, NR, KK, MS, 
RE, YS, NK, BR, SR, L, NP, MD, AC, KS, NB และ
SK) 

AAAAA 

M. rosenbergii  BBBBB 
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 4.4.4 ผลการวิเคราะห์รูปแบบโมเลกุลดีเอ็นเอภายหลังการตัดด้วยเอนไซม์ตัดจ้าเพาะด้วย  
NTSYSpc Version2.10p 
  จากการน้า PCR Product ขนาด 710 bp ของกุ้งฝอย M. lanchesteri เมื่อตัด
ด้วยเอนไซม์ตัดจ้าเพาะ Dde I, Alu I , Hinf I, Bgl IIและ Hae III มาวิเคราะห์ความแปรปรวนทาง
พันธุกรรมร่วมกับ M. rosenbergii ซึ่งเป็นตัวเปรียบเทียบ โดยน้าแถบดีเอ็นเอที่ได้มาวิเคราะห์ด้วย
โปรแกรมส้าเร็จรูป NTSYSpe version 2.10p ข้อมูลจะถูกปรับเปลี่ยนโดยก้าหนดสัญลักษณ์ “1” 
กรณีที่ปรากฏแถบดีเอ็นเอ และก้าหนดสัญลักษณ์ “0” กรณีที่ไม่ปรากฏแถบดีเอ็นเอ แล้ววิเคราะห์
ข้อมูลด้วยวิธี Cluster analysis ของโปรแกรม NTSYSpc Version2.10p เพ่ือค้านวณระดับความ
เหมือน และความแตกต่างของกุ้งฝอย M. lanchesteri จากนั้นน้าค่าที่ได้จากการเปรียบเทียบไป
เขียนแผนภูมิเพ่ือหาความสัมพันธ์ทางด้านพันธุกรรมในรูปแบบ dendrogram ดังภาพประกอบ 27 
พบว่า แบ่งความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมได้เป็น 2 กลุ่มใหญ่คือ กลุ่มที่1 M. rosenbergii พบว่ามีความ
แตกต่างทางพันธุกรรมของกุ้งฝอยอย่างชัดเจน โดยมีค่าสัมประสิทธิ์ความเหมือนเท่ากับ 1.00 กลุ่มที่2 
พบว่าประกอบด้วย MlCP, MlNR, MlKK, MlMS, MlRE, MlYS, MlNK, MlBR, MlSR, MlL, MlNP, 
MlMD, MlAC, MlKS, MlNB และMlSK ซึ่งพบว่าทั้ง 2 กลุ่มใหญ่มีค่าสัมประสิทธิ์ความเหมือนเท่ากับ 
1.00 
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ภาพประกอบ 27 Dendrogram แสดงความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของกุ้งฝอย M. lanchesteri 

                        และM. rosenbergii ซึ่งใช้เปรียบเทียบที่ได้จากการตัดด้วยเอนไซม์ตัดจ าเพาะ             
                        Dde I, Alu I, Hinf I, Bgl IIและ Hae III แล้ววิเคราะห์โดยใช้โปรแกรม  
     NTSYSpc Version 2.10p 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

M. rosenbergii (Outgroup) 

MlCP 
MlNR 
MlKK 
MlMS 
MlMD 
MlRE 
MlKS 
MlYS 
MlBR 
MlSR 
MlL 
MlNK 
MlNP 
MlNB 
MlAC 
MlSK 

M. lanchesteri 
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 4.4.5 ผลการวิเคราะห์ล้าดับเบสดีเอ็นเอ (DNA sequencing) 
   4.4.5.1 ความคล้ายคลึงของล้าดับนิวคลีโอไทด์เปรียบเทียบกับฐานข้อมูล Genbank 
             จากการวิเคราะห์ล้าดับนิวคลีโอไทด์พบว่าประสบผลส้าเร็จ 11 กลุ่ม
ประชากรของ M. lanchesteri ที่ท้าการศึกษากับล้าดับนิวคลีโอไทด์ของสิ่งมีชีวิตในฐานข้อมูลโดยใช้
โปรแกรม BLAST พบว่า กลุ่มประชากรที่ท้าการศึกษาทั้งหมดมีล้าดับนิวคลีโอไทด์คล้ายคลึงกับ 
Macrobrachium lanchesteri (Genbank accession number: AF088854) โดยมีเปอร์เซ็นต์
ความคล้ายคลึงของล้าดับนิวคลีโอไทด์อยู่ที่ 100 เปอร์เซ็นต์ ดังตาราง 17 
 
ตาราง 17 ผลความคล้ายคลึงของล าดับนิวคลีโอไทด์ของ M .lanchesteri ที่ท าการศึกษาเมื่อเทียบ
กับล าดับนิวคลีโอไทด์ในฐานข้อมูลโดยใช้โปรแกรม BLAST 

รหัส
ตัวอย่าง 

ผลจากการเปรียบเทียบ 
เปอร์เซ็นต์

ความ
คล้ายคลึง 

Genbank accession 
number ที่คล้ายคลึง 

BR Macrobrachium lanchesteri 100 AF088854 
CP Macrobrachium lanchesteri 100 AF088854 
NR Macrobrachium lanchesteri 100 AF088854 
KK Macrobrachium lanchesteri 100 AF088854 
MS Macrobrachium lanchesteri 100 AF088854 
RE Macrobrachium lanchesteri 100 AF088854 
L Macrobrachium lanchesteri 100 AF088854 

NK Macrobrachium lanchesteri 100 AF088854 
NB Macrobrachium lanchesteri 100 AF088854 
SK Macrobrachium lanchesteri 100 AF088854 
SR Macrobrachium lanchesteri 100 AF088854 
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   4.4.5.2 ระยะห่างทางพันธุกรรม (Genetic distance) 
        จากการวิเคราะห์รูปแบบของแฮพโพลไทป์ (haplotype) ของกลุ่ม
ประชากร M. lanchesteri 11 กลุ่ม พบว่า กลุ่มประชากรมีรูปแบบแฮพโพลไทป์ทั้งหมด 10 รูปแบบ 
โดยเป็นรูปแบบของแฮพโพลไทป์ที่ไม่มีการใช้ร่วมกัน (unique haplotype) ทั้งหมด 9 รูปแบบ 
ได้แก่ H1, H2, H3, H4, H5, H6, H7, H8, H9 และเป็นแฮพโพลไทป์ที่มีการใช้ร่วมกัน (share 
haplotypes) ของ 2 กลุ่มประชากร มี 1 รูปแบบ ได้แก่ H10 โดยมีการใช้แฮพโพลไทป์ร่วมกันของ
กลุ่มประชากร KK และ RE ดังตาราง 18 
 
ตาราง 18 รูปแบบของแฮพโพลไทป์ (haplotype) ของ M. lanchesteri ที่ท าการศึกษาในครั้งนี้ 

location Haplotype haplo 
type 

BR CCCTGAGTTTAATAGGTCAACAAATCATAAAGATATTGGTGATTTTTTGTGG 
TCACCCTGAAGTTTAATGGTCAACAAATCTTATTGATAATGACCAAATCTTT 
AATGTTATTGTTACCGCCCATGCTTTCGTAATAATTTTCTTTATAGTTATACCCATTA
TAATTGGAGGGTTCGGAAATTGACTTGTCCCCCTGATGCTAGGGGCCCCGGACATA
GCATTCCCGCGAATGAACAACATAAGATTTTGACTCCTCCCCCCGTCACTGACTCTA
CTCCTGTCCAGAGGAATGGTAGAAAGGGGAGTGGGAACCGGATGAACAGTCTACCC
CCCCCTAGCTGCGGGGACCGCCCACGCAGGAGCGTCGGTTGACTTGGGAATTTTCT
CCCTTCACTTAGCTGGAGTCTCATCAATCCTAGGTGCTGTCAATTTCATTACCACAG
TAATTAACATACGGTCTCCCGGAATAACGATAGACCGGCTCCCCCTGTTCGTCTGAG
CCGTATTCCTAACAGCCATTCTGCTACTCCTTTCCCTCCCCGTCCTGGCGGGAGCCA
TTACAATACTCCTGACCGATCGAAACCTCAACACCTCCTTTTTTGATCCCGCAGGAG
GCGGTGACCCAATCCTCTATCAACACCTATTCTGATTTTTTGGTCACCCTGAAGTTT
AAAT 

H1 

CP CCCTGAGTTTAATAGGTCAACAAATCATAAAGATATTGGTGATTTTTTGTGG 
TCACCCTGAAGTTTAATGGTCAACAAATCATAAAGATATTGGCGAAATCTTT 
TTTATTATTGTTACCGCCGGTGCTTTCATAATAATTTTCTTTATAGTTATACCCATTA
TAATTGGAGGGTTCGGAAATTGACTTGTCCCCCTGATGCTAGGGGCCCCGGACATA
GCATTCCCGCGAATGAACAACATAAGATTTTGACTCCTCCCCCCGTCACTGACTCTA
CTCCTGTCCAGAGGAATGGTAGAAAGGGGAGTGGGAACCGGATGAACAGTCTACCC
CCCCCTAGCTGCGGGGACCGCCCACGCAGGAGCGTCGGTTGACTTGGGAATTTTCT
CCCTTCACTTAGCTGGAGTCTCATCAATCCTAGGTGCTGTCAATTTCATTACCACAG
TAATTAACATACGGTCTCCCGGAATAACGATAGACCGGCTCCCCCTGTTCGTCTGAG
CCGTATTCCTAACAGCCATTCTGCTACTCCTTTCCCTCCCCGTCCTGGCGGGAGCCA
TTACAATACTCCTGACCGATCGAAACCTCAACACCTCCTTTTTTGATCCCGCAGGAG
GCGGTGACCCAATCCTCTATCAACACCTATTCTGATTTTTTGGTCACCCTGAAGTTT
AAAT 

H2 
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ตาราง 18 (ต่อ) 
 
location Haplotype haplo 

type 
NR CCCTGAGTTTAATAGGTCAACAAATCATAAAGATATTGGTGATTTTTTGTGG 

TCACCCTGAAGTTTAATGGTCAACAAATCATAAAGATATTGGCGAAATCTTT 
TTTATTATTGTTACCGCCGGTGCTTTCATAATAATTTTCTTTATAGTTATAC
CCATTATAATTGGAGGGTTCGGAAATTGACTTGTCCCCCTGATGCTAGGGG
CCCCGGACATAGCATTCCCGCGAATGAACAACATAAGATTTTGACTCCTCC
CCCCGTCACTGACTCTACTCCTGTCCAGAGGAATGGTAGAAAGGGGAGTGG
GAACCGGATGAACAGTCTACCCCCCCCTAGCTGCGGGGACCGCCCACGCAG
GAGCGTCGGTTGACTTGGGAATTTTCTCCCTTCACTTAGCTGGAGTCTCAT
CAATCCTAGGTGCTGTCAATTTCATTACCACAGTAATTAACATACGGTCTCC
CGGAATAACGATAGACCGGCTCCCCCTGTTCGTCTGAGCCGTATTCCTAAC
AGCCATTCTGCTACTCCTTTCCCTCCCCGTCCTGGCGGGAGCCATTACAAT
ACTCCTGACCGATCGAAACCTCAACACCTCCTTTTTTGATCCCGCAGGAGG
CGGTGACCCAATCCTCTATCAACACCTATTCTGATTTTTTGGTCACCCTGAA
GTTTAAAT 

H3 

MS CCCTGAGTTTAATAGGTCAACAAATCATAAAGATATTGGTGATTTTTTGTGG 
TCACCCTGAAGTTTAATGGTCAACAAATCATAAAGATATTGGCGAAATCTTT 
TTTATTATTGTTACCGCCGGTGCTTTCATAATAATTTTCTTTATAGTTATAC
CCATTATAATTGGAGGGTTCGGAAATTGACTTGTCCCCCTGATGCTAGGGG
CCCCGGACATAGCATTCCCGCGAATGAACAACATAAGATTTTGACTCCTCC
CCCCGTCACTGACTCTACTCCTGTCCAGAGGAATGGTAGAAAGGGGAGTGG
GAACCGGATGAACAGTCTACCCCCCCCTAGCTGCGGGGACCGCCCACGCAG
GAGCGTCGGTTGACTTGGGAATTTTCTCCCTTCACTTAGCTGGAGTCTCAT
CAATCCTAGGTGCTGTCAATTTCATTACCACAGTAATTAACATACGGTCTCC
CGGAATAACGATAGACCGGCTCCCCCTGTTCGTCTGAGCCGTATTCCTAAC
AGCCATTCTGCTACTCCTTTCCCTCCCCGTCCTGGCGGGAGCCATTACAAT
ACTCCTGACCGATCGAAACCTCAACACCTCCTTTTTTGATCCCGCAGGAGG
CGGTGACCCAATCCTCTATCAACACCTATTCTGATTTTTTGGTCACCCTGAA
GTTTAAAT 

H4 
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ตาราง 18 (ต่อ) 
 
location Haplotype haplo 

type 
L CCCTGAGTTTAATAGGTCAACAAATCATAAAGATATTGGTGATTTTTTGTGG 

TCACCCTGAAGTTTAATGGTCAACAAATCTTATTGATAATGACCAAATCTTT 
AATGTTATTGTTACCGCCCATGCTTTCGTAATAATTTTCTTTATAGTTATAC
CCATTATAATTGGAGGGTTCGGAAATTGACTTGTCCCCCTGATGCTAGGGG
CCCCGGACATAGCATTCCCGCGAATGAACAACATAAGATTTTGACTCCTCC
CCCCGTCACTGACTCTACTCCTGTCCAGAGGAATGGTAGAAAGGGGAGTGG
GAACCGGATGAACAGTCTACCCCCCCCTAGCTGCGGGGACCGCCCACGCAG
GAGCGTCGGTTGACTTGGGAATTTTCTCCCTTCACTTAGCTGGAGTCTCAT
CAATCCTAGGTGCTGTCAATTTCATTACCACAGTAATTAACATACGGTCTCC
CGGAATAACGATAGACCGGCTCCCCCTGTTCGTCTGAGCCGTATTCCTAAC
AGCCATTCTGCTACTCCTTTCCCTCCCCGTCCTGGCGGGAGCCATTACAAT
ACTCCTGACCGATCGAAACCTCAACACCTCCTTTTTTGATCCCGCAGGAGG
CGGTGACCCAATCCTCTATCAACACCTATTCTGATTTTTTGGTCACCCTGAA
GTTTAAAT 

H5 

NK CCCTGAGTTTAATAGGTCAACAAATCATAAAGATATTGGTGATTTTTTTTGG 
TCACCCTGAAGTTTAATGGTCAACAAATCATAAAGATATTGGCGAAATCTTT 
TTTGTTATTGTTACCGCCCATGCTTTCGTAATAATTTTCTTTATAGTTATAC
CCATTATAATTGGAGGGTTCGGAAATTGACTTGTCCCCCTGATGCTAGGGG
CCCCGGACATAGCATTCCCGCGAATGAACAACATAAGATTTTGACTCCTCC
CCCCGTCACTGACTCTACTCCTGTCCAGAGGAATGGTAGAAAGGGGAGTGG
GAACCGGATGAACAGTCTACCCCCCCCTAGCTGCGGGGACCGCCCACGCAG
GAGCGTCGGTTGACTTGGGAATTTTCTCCCTTCACTTAGCTGGAGTCTCAT
CAATCCTAGGTGCTGTCAATTTCATTACCACAGTAATTAACATACGGTCTCC
CGGAATAACGATAGACCGGCTCCCCCTGTTCGTCTGAGCCGTATTCCTAAC
AGCCATTCTGCTACTCCTTTCCCTCCCCGTCCTGGCGGGAGCCATTACAAT
ACTCCTGACCGATCGAAACCTCAACACCTCCTTTTTTGATCCCGCAGGAGG
CGGTGACCCAATCCTCTATCAACACCTATTCTGATTTTTTGGTCACCCTGAA
GTTTAAAT 

H6 
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ตาราง 18 (ต่อ) 
 
location Haplotype haplo 

type 
NB CCCTGAGTTTAATAGGTCAACAAATCATAAAGATATTGGTGATTTTTTGTGG 

TCAGCCTGAAGTTTAATGGTCAACAAGTCTTATTGGTAATGACCAAATCTAT 
AATGTTATTGTTACCGCCCATGCTTTCGTAATAATTTTCTTTATAGTTATAC
CCATTATAATTGGAGGGTTCGGAAATTGACTTGTCCCCCTGATGCTAGGGG
CCCCGGACATAGCATTCCCGCGAATGAACAACATAAGATTTTGACTCCTCC
CCCCGTCACTGACTCTACTCCTGTCCAGAGGAATGGTAGAAAGGGGAGTGG
GAACCGGATGAACAGTCTACCCCCCCCTAGCTGCGGGGACCGCCCACGCAG
GAGCGTCGGTTGACTTGGGAATTTTCTCCCTTCACTTAGCTGGAGTCTCAT
CAATCCTAGGTGCTGTCAATTTCATTACCACAGTAATTAACATACGGTCTCC
CGGAATAACGATAGACCGGCTCCCCCTGTTCGTCTGAGCCGTATTCCTAAC
AGCCATTCTGCTACTCCTTTCCCTCCCCGTCCTGGCGGGAGCCATTACAAT
ACTCCTGACCGATCGAAACCTCAACACCTCCTTTTTTGATCCCGCAGGAGG
CGGTGACCCAATCCTCTATCAACACCTATTCTGATTTTTTGGTCACCCTGAA
GTTTAAAT 

H7 

SK CCCTGAGTTTAATAGGTCAACAAATCATAAAGATATTGGTGATTTTTTGTGG
TCACCCTGAAGTTTAATGGTCAACAAATCATATTGATAATGACCAAATCTAT
AATGTTATTGTTACCGCCCATGCTTTCGTAATAATTTTCTTTATAGTTATAC
CCATTATAATTGGAGGGTTCGGAAATTGACTTGTCCCCCTGATGCTAGGGG
CCCCGGACATAGCATTCCCGCGAATGAACAACATAAGATTTTGACTCCTCC
CCCCGTCACTGACTCTACTCCTGTCCAGAGGAATGGTAGAAAGGGGAGTGG
GAACCGGATGAACAGTCTACCCCCCCCTAGCTGCGGGGACCGCCCACGCAG
GAGCGTCGGTTGACTTGGGAATTTTCTCCCTTCACTTAGCTGGAGTCTCAT
CAATCCTAGGTGCTGTCAATTTCATTACCACAGTAATTAACATACGGTCTCC
CGGAATAACGATAGACCGGCTCCCCCTGTTCGTCTGAGCCGTATTCCTAAC
AGCCATTCTGCTACTCCTTTCCCTCCCCGTCCTGGCGGGAGCCATTACAAT
ACTCCTGACCGATCGAAACCTCAACACCTCCTTTTTTGATCCCGCAGGAGG
CGGTGACCCAATCCTCTATCAACACCTATTCTGATTTTTTGGTCACCCTGAA
GTTTAAA 

H8 
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ตาราง 18 (ต่อ) 
 
location Haplotype haplo 

type 
SR CCCTGAGTTTAATAGGTCAACAAATCATAAAGATATTGGTGATTTTTTTTGG

TCACCCTGAAGTTTAATGGTCAACGAGTCTTATTGATAATGACCAAATCTAT
AATGTTATTGTTACCGCCCATGCTTTCGTAATAATTTTCTTTATAGTTATAC
CCATTATAATTGGAGGGTTCGGAAATTGACTTGTCCCCCTGATGCTAGGGG
CCCCGGACATAGCATTCCCGCGAATGAACAACATAAGATTTTGACTCCTCC
CCCCGTCACTGACTCTACTCCTGTCCAGAGGAATGGTAGAAAGGGGAGTGG
GAACCGGATGAACAGTCTACCCCCCCCTAGCTGCGGGGACCGCCCACGCAG
GAGCGTCGGTTGACTTGGGAATTTTCTCCCTTCACTTAGCTGGAGTCTCAT
CAATCCTAGGTGCTGTCAATTTCATTACCACAGTAATTAACATACGGTCTCC
CGGAATAACGATAGACCGGCTCCCCCTGTTCGTCTGAGCCGTATTCCTAAC
AGCCATTCTGCTACTCCTTTCCCTCCCCGTCCTGGCGGGAGCCATTACAAT
ACTCCTGACCGATCGAAACCTCAACACCTCCTTTTTTGATCCCGCAGGAGG
CGGTGACCCAATCCTCTATCAACACCTATTCTGATTTTTTGGTCACCCTGAA
GTTTAAATT 

H9 

KK และ 
RE 

CCCTGAGTTTAATAGGTCAACAAATCATAAAGATATTGGTGATTTTTTGTGG
TCACCCTGAAGTTTAATGGTCAACAAATCATAAAGATATTGGCGAAATCTTT
TTTATTATTGTTACCGCCGGTGCTTTCGTAATAATTTTCTTTATAGTTATAC
CCATTATAATTGGAGGGTTCGGAAATTGACTTGTCCCCCTGATGCTAGGGG
CCCCGGACATAGCATTCCCGCGAATGAACAACATAAGATTTTGACTCCTCC
CCCCGTCACTGACTCTACTCCTGTCCAGAGGAATGGTAGAAAGGGGAGTGG
GAACCGGATGAACAGTCTACCCCCCCCTAGCTGCGGGGACCGCCCACGCAG
GAGCGTCGGTTGACTTGGGAATTTTCTCCCTTCACTTAGCTGGAGTCTCAT
CAATCCTAGGTGCTGTCAATTTCATTACCACAGTAATTAACATACGGTCTCC
CGGAATAACGATAGACCGGCTCCCCCTGTTCGTCTGAGCCGTATTCCTAAC
AGCCATTCTGCTACTCCTTTCCCTCCCCGTCCTGGCGGGAGCCATTACAAT
ACTCCTGACCGATCGAAACCTCAACACCTCCTTTTTTGATCCCGCAGGAGG
CGGTGACCCAATCCTCTATCAACACCTATTCTGATTTTTTGGTCACCCTGAA
GTTTAAAT 

H10 
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     ระยะห่างทางพันธุกรรมของกลุ่มประชากร M. lanchesteri มีค่าค่อนข้างต่้า โดย
ระยะห่างทางพันธุกรรมของกลุ่มประชากร มีค่าอยู่ระหว่าง 0 ในตัวอย่าง KK และ RE ถึง 0.035 ใน
ตัวอย่าง BR และ CP และมีค่าเฉลี่ยอยู่ที่ 0.014 ดังตาราง 19  
 
ตาราง 19 แสดงค่าระยะห่างทางพันธุกรรมระหว่างM. Lanchesteri ที่ท าการศึกษา 
location BR CP NR KK MS RE L NK NB SK SR 

BR            
CP 0.035           
NR 0.029 0.006          
KK 0.033 0.001 0.004         
MS 0.030 0.004 0.001 0.006        
RE 0.033 0.001 0.004 0.000 0.006       
L 0.017 0.018 0.012 0.016 0.013 0.016      

NK 0.030 0.007 0.001 0.006 0.003 0.006 0.013     
NB 0.010 0.024 0.018 0.023 0.020 0.023 0.006 0.0

20 
   

SK 0.017 0.018 0.012 0.016 0.013 0.016 0.003 0.0
13 

0.006   

SR 0.013 0.024 0.018 0.023 0.020 0.023 0.006 0.0
16 

0.006 0.006  

 
       4.4.5.3 ความสัมพันธ์เชิงวิวัฒนาการ 
      จากการวิเคราะห์ความสัมพันธ์เชิงวิวัฒนาการด้วยวิธี UPGMA (unweight pair 
group method using arithmetic average) พบว่า ตัวอย่างแบ่งแยกออกเป็น 2 เคลด (clade) 
โดยเคลดที่ 1 ประกอบด้วยกลุ่มประชากร KK, RE, CP, MS, NR, NK ซึ่งกลุ่มประชากร KK และ RE 
และตัวอย่าง NR และ NK มีความสัมพันธ์ใกล้ชิดกันมากที่สุดเมื่อเปรียบเทียบกับตัวอย่างที่เหลือ
ภายในเคลดเดียวกันโดยตัวอย่างทั้งสองคู่มีค่า bootstrap สนับสนุนเท่ากับ 74% และเมื่อ
เปรียบเทียบตัวอย่างทั้งหมดภายในเคลดที่ 1 พบว่า ตัวอย่าง KK, RE, CP มีความสัมพันธ์ทาง
พันธุกรรมใกล้ชิดกันมากกว่ากลุ่มตัวอย่าง NR, NK, MS โดยทั้งสองกลุ่มแยกออกจากกันและมีค่า 
bootstrap สนับสนุน 96% และเคลดที่ 2 ประกอบด้วยตัวอย่าง BR, NB, L, SK, SR โดยตัวอย่าง
ทั้งหมดมีความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมใกล้ชิดกันมากยกเว้นตัวอย่าง BR ที่ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม
แยกออกจากตัวอย่างอ่ืนๆ ภายในเคลดเดียวกันโดยมีค่า bootstrap สนับสนุน 76% การวิเคราะห์
ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมด้วยวิธี UPGMA ในการศึกษาครั้งนี้ใช้ตัวอย่าง Macrobrachium 
rosenbergii เป็นตัวอย่างนอกกลุ่ม (out group) ดังภาพประกอบ 28  
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ภาพประกอบ 28 ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมที่สร้างด้วยวิธี UPGMA ของ M. lanchesteri  

                           โดยมีคา่สนับสนุน bootstrap ที่ 1,000 replications 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

M. lanchesteri KK 

M. rosenbergii 

M. lanchesteri RE 
M. lanchesteri CP 
M. lanchesteri MS 
M. lanchesteri NR 
M. lanchesteri NK 
M. lanchesteri BR 
M. lanchesteri NB 
M. lanchesteri L 
M. lanchesteri SK 
M. lanchesteri SR 
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บทที่ 5 
 

สรุปผล อภิปรายผล และข้อเสนอแนะ 
 
5.1 การศึกษาคุณภาพของแหล่งน้ า 
 
 การวิเคราะห์คุณภาพของแหล่งน้้าที่ท้าการเก็บตัวอย่างกุ้งฝอยในพ้ืนที่ 16 จังหวัด ใน
ภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทย โดยพิจารณาคุณภาพน้้าจากค่าคุณภาพน้้า 5 พารามิเตอร์ 
ซึ่งมีท้ังหมด 16 แหล่งน้้าจากการวิเคราะห์คุณภาพน้้า 5 พารามิเตอร์ พบว่ามีค่าความเป็นกรดด่างอยู่
ในช่วง 6-9 อุณหภูมิของน้้าอยู่ในช่วง 25-33 องศาเซลเซียส ค่าความกระด้างของน้้าอยู่ ในช่วง 64-
101 มิลลิกรัมต่อลิตร ปริมาณออกซิเจนที่ละลายในน้้าอยู่ในช่วง 4.0 -7.5 มิลลิกรัมต่อลิตร เมื่อ
เปรียบเทียบกับผลคุณภาพน้้าตามเกณฑ์ที่เหมาะสมต่อการด้ารงชีวิตของสัตว์น้้าซึ่งได้ก้าหนดอุณหภูมิ
อยู่ในช่วง 23-32 องศาเซลเซียส ค่าความเป็นกรดด่างอยู่ในช่วง 5-9 ค่าความกระด้างอยู่ในช่วง 20-
150 มิลลิกรัมต่อลิตร ปริมาณออกซิเจนที่ละลายในน้้าไม่น้อยกว่า 3 มิลลิกรัมต่อลิตร (เอกสาร
วิชาการส้านักวิจัย และพัฒนาประมงน้้าจืด  เรื่องเกณฑ์คุณภาพน้้าเพ่ือการคุ้มครองทรัพยากรสัตว์น้้า
จืด) คุณภาพน้้าในแหล่งน้้าที่ท้าการศึกษาท้ัง 16 จังหวัดในภาคตะวันออกเฉียงเหนือจัดว่าอยู่ในเกณฑ์
ที่เหมาะสมต่อการด้ารงชีวิตของสัตว์น้้า แหล่งน้้าที่พบกุ้งฝอยจะเป็นบริเวณแหล่งน้้าที่มีคุณภาพปาน
กลางถึงคุณภาพดี แหล่งน้้าที่มีความอุดมสมบูรณ์จะพบการกระจายตัวของกุ้งฝอยได้มากแต่หาก
แหล่งน้้าที่ไม่สะอาดจะไม่พบการกระจายตัวของกุ้งฝอยเลย (อภินันท์ สุวรรณรักษ์, 2559) จาก
รายงานงานวิจัยของชุติมา คูคู่สมุทร และคณะ (2549) ได้ท้าการวิเคราะห์ค่าดัชนีคุณภาพน้้าของ  ล้า
น้้ามูล โดยเก็บทั้งหมด 10 จุด คือ อ้าเภอโชคชัย อ้าเภอพิมาย อ้าเภอชุมพวง อ้าเภอพุทไธสง อ้าเภอ
สตึก อ้าเภอท่าตุง อ้าเภอฤาษีไสล อ้าเภอกันทรารมย์ อ้าเภอวารินช้าราบ และ อ้าเภอพิบูลมังสาหาร 
ในภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทย โดยพบว่าล้าน้้ามูลส่วนใหญ่มีแนวโน้มคุณภาพน้้าปาน
กลาง ต่อมา กัลยกร พิราอรอภิชา และคณะ (2556) ได้ท้าการศึกษา ความหลากหลายของสัตว์ไม่มี
กระดูกสันหลังหน้าดิน และการประเมินคุณภาพน้้าตกวังเต่า อุทยานแห่งชาติทับลาน อ้าเภอครบุรี 
จังหวัดนคราชสีมา พบว่า แหล่งน้้าที่ท้าการศึกษามีปริมาณออกซิเจนที่ละลายในน้้าที่สูง และคุณภาพ
ของน้้าดีมาก เหมาะสมต่อการด้ารงชีวิตของสัตว์น้้าจืด  และจากงานวิจัยของณฐมน หมู่โยธา และสิริ
ลักษณ์ แสงแก้ว (2557) ท้าการศึกษาคุณภาพน้้าในแหล่งน้้าของแหล่งน้้า แม่น้้าสงคราม แม่น้้าเสียว 
แม่น้้าพอง แม่น้้าอูน แม่น้้ามูล แม่น้้าเลย แม่น้้าล้าตะคอง แม่น้้าล้าปาว แม่น้้าชี และบึงหนองหาร 
ภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทย โดยพบว่าแม่น้้าในแต่ละแห่งมีคุณภาพน้้าอยู่ในเกณฑ์
พอใช้ คุณภาพของแหล่งน้้าอาจมีการเปลี่ยนแปลงได้ตามสภาพแวดล้อม ภาวะมลพิษ การปล่อยของ
เสียลงบนแหล่งน้้า ซึ่งสิ่งเหล่านี้อาจส่งผลกระทบต่อคุณภาพน้้าของแต่ละพ้ืนที่ได้ 
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5.2 การศึกษาลักษณะทางสัณฐานวิทยา และการวัดลักษณะทางสัณฐานวิทยา 
(Morphometric) ของกุ้งฝอย M. lanchesteri 

 
     จากงานวิจัยในครั้งนี้ท้าการศึกษากุ้งฝอย M. lanchesteri เนื่องจากเป็นสัตว์ที่มี

ความส้าคัญทางเศรษฐกิจในประเทศไทย (Uraiwan and Sodsuk, 2004) อีกทั้งยังพบว่ามีการ
กระจายตัวอย่างกว้างขวางในทวีปเอเชีย และในประเทศไทยยังพบว่าภาคตะวันออกเฉียงเหนือพบ
การกระจายตัวของกุ้งฝอยมากที่สุด (Degrave et al.,2013) จากการศึกษาลักษณะทางสัณฐานวิทยา
ของกุ้งฝอยในแต่ละพ้ืนที่ของ 16 จังหวัด ในครั้งนี้พบว่ากุ้งฝอยแต่ละพ้ืนที่มีลักษณะทางสัณฐานวิทยา
ที่แตกต่างกันประกอบด้วย 

     กรี ของกุ้ ง ฝอย  รู ป ร่ า งกรี ของกุ้ ง ฝอย ในแต่ ล ะ พ้ืนที่  1 6  จั งหวั ด  ในภาค
ตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทย มีลักษณะตรง ปลายงอนขึ้นเล็กน้อยมีความยาวที่มากกว่าหรือ
อาจเท่ากับแผ่นก้าบังหนวดคู่ที่ 2 รูปร่างของกรีมีความคล้ายคลึงกันในทุกพ้ืนที่ อีกทั้งจ้านวนฟันกรี
ของแต่ละพ้ืนที่พบความแตกต่างกันโดยแบ่งออกได้เป็น 4 แบบ 1. จ้านวนฟันกรีด้านบน 7 ซี่ และ
ด้านล่าง 3 ซี่ (7/3) พบการกระจายตัวที่จังหวัดชัยภูมิ นครราชสีมา ขอนแก่น ร้อยเอ็ด ยโสธร 
สุรินทร์ เลย นครพนม มุกดาหาร กาฬสินธุ์ หนองบัวล้าภู และศรีสะเกษ 2. จ้านวนฟันกรีด้านบน 8 ซี่ 
และด้านล่าง 3 ซี่ (8/3) พบการกระจายตัวที่จังหวัดมหาสารคาม และอ้านาจเจริญ 3. จ้านวนฟันกรี
ด้านบน 6 ซี่ และด้านล่าง 3 ซี่ (6/3) พบการกระจายตัวที่จังหวัดบุรีรัมย์ และ 4. จ้านวนฟันกรี
ด้านบน 9 ซี่ และด้านล่าง 4 ซ่ี (9/4) พบการกระจายตัวที่จังหวัดหนองคาย จากที่กล่าวมาจ้านวนฟัน
กรีอยู่ในช่วง 7-9/3-4 ซี่ ซึ่งสอดคล้องกับงานวิจัยของวณิชยา น้อยวังคลัง (2544) พบลักษณะกรีของ
กุ้งฝอยในภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทยโดยมีลักษณะกรีตรง และปลายงอนขึ้น จ้านวน
ฟันกรีด้านบนมีจ้านวน7-10 ซี่ และด้านล่าง 3-4 ซี่ โดยลักษณะฟันกรีเป็นแบบฟันเลื่อย และจาก
รายงานของจุฑามาศ จิวาลักษณ์ และพรพรรณ ศุภกิจรัตนากุล (ม.ท.ป.) พบว่ากรีของกุ้งฝอยในภาค
ตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทยมีกรีลักษณะตรง ส่วนปลายงอนเล็กน้อย กรีมีความยาวกว่าแผ่น
ก้าบังหนวดคู่ท่ี 2 จ้านวนฟันกรีด้านบนพบว่ามีจ้านวน 7-8 ซี่ ด้านล่าง 2-4 ซี่  

     สีของล้าตัว สีล้าตัวของประชากรกุ้งฝอย M. lanchesteri ในพ้ืนที่ 16 จังหวัด ในภาค
ตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทยจากการสังเกตพบว่ามีสีของล้าตัวที่แตกต่างกันออกไปโดยแบ่ง
ออกได้เป็น 6 สี ซึ่งส่วนใหญ่พบ 1.สีใส (ไม่มีสี) พบการกระจายตัวที่จังหวัดชัยภูมิ สุรินทร์ มุกดาหาร 
กาฬสินธุ์ และหนองบัวล้าภู คิดเป็น 31.25 เปอร์เซ็นต์ ซึ่งสอดคล้องกับงานวิจัยของวณิชยา น้อยวัง
คลัง (2544) พบ M. lanchesteri ที่มีสีของล้าตัว สีใส (ไม่มีสี) ในภาคตะวันออกเฉียงเหนือของ
ประเทศไทย 2. สีส้มใส พบการกระจายตัวที่จังหวัดนครราชสีมา ยโสธร นครพนม แต่มีจังหวัดเลยที่
พบจุดสีน้้าตาลบนส่วนเปลือกคลุมหัวของกุ้งฝอย คิดเป็น 25 เปอร์เซ็นต์ 3. สีส้มขุ่น พบการกระจาย
ตัวที่จังหวัดขอนแก่น คิดเป็น 6.25 เปอร์เซ็นต์ 4.สีขาวขุ่น พบการกระจายตัวที่จังหวัดมหาสารคาม 
หนองคาย แต่มีจังหวัดบุรีรัมย์พบจุดสีเทาบนส่วนเปลือกคลุมหัวของกุ้งฝอย คิดเป็น 18.75 
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เปอร์เซ็นต์ 5.สีเทา พบการกระจายตัวที่จังหวัดร้อยเอ็ด และอ้านาจเจริญ คิดเป็น 12.5 เปอร์เซ็นต์ 6. 
สีด้าใสพบการกระจายตัวที่จังหวัดศรีสะเกษ คิดเป็น 6.25 เปอร์เซ็นต์  จากงานวิจัยครั้งนี้พบสีที่ไม่มี
รายงานคือ สีส้มใส สีส้มขุ่น สีขาวขุ่น สีเทา และสีด้าใส ซึ่งสาเหตุของสีที่เกิดขึ้นอาจมาจาก สภาพ
อากาศ คุณภาพของน้้า อาหาร แสงแดด และสภาพแวดล้อม  (Yamada et al., 1990; 
Boonyaratpalin et al., 2001; A redondofigueroa et al., 2003) 

     ขนาดของล้าตัว ความยาวของขนาดล้าตัวใช้การวัดทางลักษณะทางสัณฐานวิทยา 5 
ลักษณะโดยวัด Total length, Standard length, Carapace length, Abdomen length และ
Telson length ของกุ้งฝอยในภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทย พบว่าขนาดความยาวของ
ประชากรได้แบ่งออกเป็น 3 กลุ่ม ที่มีความยาวใกล้เคียงกัน 1.ความยาวขนาดล้าตัวที่อยู่ ในช่วง 2.9-
3.5 เซนติเมตร พบการกระจายตัวที่จังหวัดขอนแก่น มหาสารคาม สุรินทร์ หนองคาย และ
อ้านาจเจริญ 2.ความยาวขนาดล้าตัวที่อยู่ในช่วง 2.2-2.9 เซนติเมตร พบการกระจายตัวที่จังหวัด
ชัยภูมิ นครราชสีมา ยโสธร นครพนม และศรีสะเกษ 3. ความยาวขนาดล้าตัวที่อยู่ในช่วง 1.5 -1.9 
เซนติเมตร พบการกระจายตัวที่จังหวัดบุรีรัมย์ กาฬสินธุ์ และหนองบัวล้าภู  ขนาดความยาวของ
ประชากร M. lanchesteri ที่มีความแปรผันต่อหลายประชากรโดยมีความยาวล้าตัวมากที่สุดพบได้ที่
จังหวัดหนองคาย ขณะที่ประชากรที่มีขนาดความยาวล้าตัวเล็กที่สุด พบที่จังหวัดบุรีรัมย์ และ
กาฬสินธุ์ โดยขนาดของล้าตัวกุ้งฝอยในพ้ืนที่ที่ท้าการศึกษามีขนาดล้าตัวทั้งหมดที่อยู่ในช่วง 1.5 -4.5 
เซนติเมตร ซึ่งสอดคล้องกับงานวิจัยของวณิชยา น้อยวังคลัง (2544) พบความยาวของกุ้งฝอยในภาค
ตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทยโดยมีขนาด1.71-5.89 เซนติเมตร อีกทั้งยังสอดคล้องกับ 
Raman et al. (1986) พบความยาวของ M. lanchesteri ในแหล่งน้้าจืดบังคาลอร์ประเทศอินเดีย
โดยมีขนาดอยู่ในช่วง 1-5.6 เซนติเมตร และต่อมา Cai et al. (2010) พบความยาวของกุ้งฝอยใน
ภาคตะวันออกเฉียงเหนือโดยมีขนาด 0.65-1.6 เซนติเมตร จากผลการวิเคราะห์ความแปรผันทาง
สัณฐานวิทยาของประชากร M. lanchesteri  โดยการวิเคราะห์ ANOVA แสดงให้เห็นว่า การ
ตรวจวัด 5 ลักษณะทางสัณฐานวิทยาของ M. lanchesteri มีความแตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญ 
(P˂0.05) โดยเพศเมียมีความยาวล้าตัวมากกว่าเพศผู้ ของทุกกลุ่มประชากรในพ้ืนที่ท้าการศึกษา 
สอดคล้องกับงานวิจัยของฉัตรชัย ปรีชา และคณะ (2557) พบว่าขนาดล้าตัวกุ้งฝอย M. lanchesteri  
ในแม่น้้าโขง จังหวัดหนองคายเพศเมียมีขนาดใหญ่กว่าเพศผู้ โดยมีความยาวคาราเปสเฉลี่ย 14.4±3.1 
มิลลิเมตร และ 12.1±2.7 มิลลิเมตร ตามล้าดับ อีกทั้งยังสอดคล้องกับ Olele et al. (2012) พบว่า
ความยาวล้าตัวของ M. vollenhovenii ในเพศเมียมีค่าความยาวล้าตัวมากกว่าเพศผู้ 10 เซนติเมตร 
และ 9 เซนติเมตร ตามล้าดับ คาราเปส มีลักษณะผิวที่เรียบ และเกลี้ยง ซึ่งพบว่ามีความเหมือนกันใน
ทุกๆพ้ืนที่ แผ่นก้าบังหนวดคู่ที่ 2 ในแต่ละพ้ืนที่จะมีลักษณะที่ไม่แตกต่างกัน เนื่องจากปลายของแผ่น
ก้าบังหนวดคู่ที่ 2 ของกุ้งฝอยมีลักษณะปลายกลมมนเหมือนกัน ลักษณะของขาเดินคู่ที่ 2 ประชากร
กุ้งฝอยในแต่ละพ้ืนที่มีลักษณะของขาเดินคู่ที่ 2 ไม่แตกต่างกัน โดยส่วนใหญ่ขาเดินคู่ที่ 2 จะเป็นรูป
ทรงกระบอกยาวเรียวบริเวณส่วนก้ามหนีบจะมีขนเล็กสั้นๆปกคลุม หางและแพนหาง จากการสังเกต
ลักษณะหาง และแพนหางมีลักษณะที่เหมือนกันโดยกุ้งฝอยในแต่ละพ้ืนที่จะมีลักษณะเป็นรูป
สามเหลี่ยมโดยจะเรียวในส่วนปลายหาง ส่วนแพนหางกุ้งฝอยในแต่ละพ้ืนที่จะมีแพนหางลักษณะกลม
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รีเหมือนกัน ลักษณะสัณฐานของคาราเปส แผ่นก้าบังหนวดคู่ที่2  ลักษณะของขาเดินคู่ที่ 2 หาง และ
แพนหางมีความสอดคล้องกับงานวิจัยของ วณิชญา น้อยวังคลัง (2544) 
      ปัจจัยต่างๆที่มีผลต่อลักษณะทางสัณฐานวิทยา เช่น การกินอาหาร สภาพแวดล้อม 
ระยะของการเจริญเติบโต และการเปลี่ยนแปลงของฤดูกาล (Sinha, 1972) ดังนั้นการใช้ลักษณะ
สัณฐานวิทยาเพียงอย่างเดียวในการจัดจ้าแนกไม่สามารถได้ข้อมูลที่เพียงพอจึงจ้าเป็นต้องท้าควบคู่กับ
ลักษณะทางพันธุกรรมร่วมด้วย เนื่องจากลักษณะทางสัณฐานวิทยาภายนอกอาจมีความแปรผันเพ่ือ
สามารถด้ารงชีวิตอยู่รอดได้ และการแข่งขันการใช้ประโยชน์จากทรัพยากรในแหล่งอาศัยให้ได้อย่าง
สูงสุด (Albertson and Kocher, 2001; Andresson, 2003) 
 
5.3 การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของกุ้งฝอย M. lanchesteri 
 
      การสกัดดี เ อ็นเอจากเนื้อเยื่อส่วนล้าตัวของกุ้งฝอย โดยใช้วิธี  CTAB-Phenol-
Chloroform-Proteinase K method เมื่อท้าการวิเคราะห์ผลโดยการตรวจสอบด้วย Agarose gel 
1 เปอร์เซ็นต์ แล้วพบว่ามีการแตกหักของดีเอ็นเอน้อย จากนั้นน้าไปวิเคราะห์โดยการท้าเทคนิคพีซี
อาร์ก็พบว่าสามารถเพ่ิมจ้านวนดีเอ็นเอได้ดี แต่มีบางหลอดที่ไม่สามารถเพ่ิมปริมาณจ้านวนของดีเอ็น
เอได้ก็จะน้าไปก้าจัดโปรตีนและอาร์เอ็นเอ โดยการเติม Phenol: Chloroform: Isoamyl Alcohol 
เมื่อน้าไปเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอโดยใช้ COI primer ด้วยเทคนิคพีซีอาร์ก็พบว่าสามารถเพ่ิมจ้านวนได้ดี 
เนื่องจากต้าแหน่งยีน COI มีข้อดีกว่ายีนในไมโตคอนเดรียบริเวณอ่ืนๆ คือมีขนาดไม่ยาวเกินไป
สามารถเพ่ิมปริมาณด้วย universal primer ได้อย่างมีประสิทธิภาพครอบคลุมขอบเขตความสัมพันธ์
ทางวิวัฒนาการในกลุ่มสัตว์ได้อย่างดี นอกจากนี้ล้าดับดีเอ็นเอของยีน COI ยังให้ความแตกต่างในสัตว์
ที่มีความสัมพันธ์ใกล้ชิดใกล้ชิดกันมากได้อีกด้วย (Frezal and Ledlois, 2008) ส่วนบางหลอดที่ไม่
สามารถเพ่ิมจ้านวนของยีนได้ก็น้าไปก้าจัดโปรตีน และอาร์เอ็นเอตามวิธีของ Thaewnon-nigiw et 
al (2004) จากนั้นน้าดีเอ็นเอที่ได้มาเพ่ิมปริมาณโดยใช้ COI primer ก็สามารถเพ่ิมปริมาณยีนได้
เช่นกันซึ่งกล่าวไว้ในงานวิจัยของ Yu Long Li et al. (2009) ได้ท้าการศึกษาโครงสร้างทางพันธุกรรม
และภูมิประชากรศาสตร์ของกุ้ง Feneropenaeus chinensis ใน Yellow sea และBohai sea โดย
ใช้ COI gene พบว่ามีขนาด PCR product เท่ากับ 850 bp และจากงานวิจัยของ Qing-yi et al. 
(2009) ได้ท้าการศึกษาความแปรผันและการจัดหมวดหมู่ของกุ้งสกุล Macrobrachium 3 สายพันธุ์ 
คือ M.rosenbergii, M. nipponense และ M. qilianensis ในประเทศจีน โดยใช้ COI primer ซึ่ง
ได้ขนาดเท่ากับ 720 bp ซึ่งมีขนาดใกล้เคียงกัน แต่ในงานวิจัยนี้ศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม
ของกุ้งฝอย M. lanchesteri เมื่อเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอด้วยไพรเมอร์เดียวกันพบว่าได้ขนาดของ PCR 
product เท่ากับ 710 bp ซึ่งมีความแตกต่างกันของกุ้งแต่ละสายพันธุ์ แสดงให้เห็นว่ากุ้งแต่ละสาย
พันธุ์มีล้าดับเบสบนยีน COI ที่แตกต่างกันออกไป 
      จากการน้า PCR product ของกุ้งฝอยมาท้าการคัดเลือกหาเอนไซม์ตัดจ้าเพาะทั้งหมด 
13 ชนิด พบเอนไซม์ที่เหมาะสมในการตัดโมเลกุลของดีเอ็นเอของกุ้งฝอย M. lanchesteri และ M. 
rosenbergii กุ้งเปรียบเทียบ 5 ชนิด คือ Dde I, Alu I, Hinf I, Bgl I และHae III เอนไซม์เหล่านี้
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สามารถแบ่งแยกความแตกต่างของกุ้งฝอยได้อย่างชัดเจน และได้รูปแบบที่ตัดแตกต่างกันออกไปโดย
พบว่าเอนไซม์ตัดจ้าเพาะ Dde I ได้ single haplotype 2 รูปแบบ Alu I ได้ single haplotype 2 
รูปแบบ Hinf I ได้ single haplotype 2 รูปแบบ Bgl I ได้ single haplotype 2 รูปแบบ และ Hae 
III ได้ single haplotype 2 รูปแบบ และเมื่อน้ามาสร้างเป็น composite haplotype ได้ทั้งหมด 1 
รูปแบบ โดยพบว่า M. lanchesteri มีรูปแบบเป็นแบบ AAAAA ซึ่งค่าความถี่ของทุกรูปแบบมีค่า
เท่ากับ 1.0 จากรายงานงานวิจัยของ Khamnamtong et al (2005) ได้ท้าการศึกษาการจัดจ้าแนก
กุ้ง 5 สายพันธุ์โดยใช้ การวิเคราะห์ PCR-RFLP และSSCP โดยใช้เอนไซม์ตัดจ้าเพาะ 4 ชนิด คือ Alu 
I, Ssp I, Vsp I และ Dra I พบว่าสามารถแบ่งแยก และยืนยันความแตกต่างของกุ้งทั้ง 5 สายพันธุ์ได้ 
และจากงานวิจัยของอมรรัตน์ พงศ์ดารา และคณะ (2547) ได้ท้าการทดลองการแยกชนิดกุ้งขาว 
Litopenaeus vannamei และ Penaeus ชนิดอ่ืนโดยวิธี PCR-RFLP ของยีน COI โดยใช้เอนไซม์
ตัดจ้าเพาะ Rsa I ซึ่งพบว่าวิธีนี้สามารถใช้ในการจัดจ้าแนกกุ้งขาว L. vannamei ออกจากกุ้งชนิดอ่ืน
ที่มีลักษณะทางสัณฐานวิทยาที่คล้ายคลึงกันได้อย่างชัดเจน ต่อมาวุฒิวัฒน์ เรืองชัย และคณะ (2552) 
ได้ท้าการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของกุ้งฝอยน้้าจืดโดยใช้เอนไซม์ตัดจ้าเพาะ 7 ชนิด คือ 
Hha I Msp I Alu I Tru II Rsa I Hae IIIและ Taq I ซึ่งพบว่าสามารถแบ่งแยก และชี้ให้เห็นถึง
โครงสร้างประชากรภายในชนิดของ M. lanchesteri ได้ตามแหล่งที่อยู่อาศัยแต่ในงานวิจัยครั้งนี้
การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของกุ้งฝอยในภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทย 
โดยใช้เอนไซม์ตัดจ้าเพาะ 5 ชนิดพบว่าไม่พบความแตกต่างของในแต่ละสถานที่ อาจเนื่องมาจากการ
ใช้เอนไซม์ตัดจ้าเพาะเพ่ือการจัดจ้าแนกที่น้อยเกินไปจึงท้าให้ผลการทดลองไม่มีความแตกต่างทาง
พันธุกรรมของกุ้งฝอยในครั้งนี้ 
     เมื่อน้า PCR product ของกุ้งฝอย และ M. rosenbergii มาตัดด้วยเอนไซม์ตัดจ้าเพาะ
ทั้งหมด 5 ชนิด คือ Dde I, Alu I, Hinf I, Bgl I และHae III โดยวิเคราะห์ข้อมูลด้วยวิธี cluster 
analysis ของโปรแกรม NTSYSpe version 2.10p เพ่ือค้านวณระดับความเหมือนและความแตกต่าง
ของกุ้งฝอยที่ใช้ในการศึกษา จากนั้นน้าค่าที่ได้จากการเปรียบเทียบไปเขียนแผนภูมิหาความสัมพันธ์
ทางพันธุกรรมในรูปแบบ UPGMA dendrogram จากการวิเคราะห์ความหลากหลายทางพันธุกรรม
ของกุ้งฝอยเมื่อใช้ COI primer ด้วยเทคนิค PCR-RFLP พบว่าแบ่งความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมได้เป็น 
2 กลุ่มใหญ่ โดยกลุ่มที่1 M. rosenbergii (outgroup) ถูกแยกออกจากกลุ่มที่2 กุ้งฝอย M. 
lanchesteri อย่างชัดเจนโดย M. lanchesteri ไม่มีความแตกต่างกันในทุกกลุ่มประชากร จาก
งานวิจัยของกีรวิชญ์ เพชรจุล และมณีรัตน์ ศิริสวัสดิ์ (2016) ได้ศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม
ของกุ้งก้ามกราม โดยพบว่าได้แบ่งความสัมพันธ์โดยใช้ข้อมูลทางพันธุกรรม ซึ่งพบว่าสามารถแบ่ง
ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมได้เป็น 2 กลุ่มใหญ่ โดยมีกุ้งฝอยเป็นตัวเปรียบเทียบที่สามารถแยกออกมา
จากกุ้งก้ามกรามอย่างชัดเจน โดยมีค่าสัมประสิทธิ์ความเหมือนเท่ากับ 52.00 และ 67.50 เปอร์เซ็นต์ 
และจากการศึกษาความแปรผันทางพันธุกรรมในประชากรของ M. rosenbergii  ในประเทศไทยและ
พม่าของ Daungwongsa (2003) พบว่าสามารถแบ่งความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมเป็น 2 กลุ่ม กลุ่ม
แรกประกอบด้วย กุ้งจากแหล่งน้้าธรรมชาติ ส่วนกลุ่มที่2 ประกอบด้วยกุ้งจากฟาร์มและอ่างเก็บน้้า 
โดยมีค่าสัมประสิทธิ์ความเหมือนเท่ากับ0.65 จะเห็นได้ว่าสิ่งมีชีวิตที่มีลักษณะภายนอกที่แตกต่างกัน
แต่มีลักษณะทางพันธุกรรมที่ไม่แปรเปลี่ยนตามสภาพแวดล้อม หรือสิ่งมีชีวิตที่มีลักษณะภายนอกที่
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เหมือนกันอาจมีลักษณะทางพันธุกรรมไม่แปรเปลี่ยนไปตามสภาพแวดล้อม ดังนั้นข้อมูลทางพันธุ
ศาสตร์จึงน่าเชื่อถือกว่าข้อมูลทางลักษณะทางสัณฐานวิทยา 
 ในการทดลองนี้ได้น้า PCR product ของกุ้งฝอยจาก 11 กลุ่มประชากรไปวิเคราะห์หา
ล้าดับเบสดีเอ็นเอโดยใช้ COI ในการตรวจสอบหาความหลากหลายทางพันธุกรรมของกุ้งฝอยในภาค
ตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทย เมื่อวิเคราะห์หาความคล้ายคลึงของล้าดับนิวคลีโอไทด์โดย
เปรียบเทียบกับฐานข้อมูล Genbank พบว่าล้าดับนิวคลีโอไทด์ของ M. lanchesteri ได้มีความ
คล้ายคลึงกับ M. lanchesteri 100 เปอร์เซ็นต์ ซึ่งจัดว่าอยู่ในชนิดเดียวกัน เนื่องจากค่าเปอร์เซ็นต์
ความคล้ายคลึงมีค่า 100 เปอร์เซ็นต์ จากการวิเคราะห์ระยะห่างทางพันธุกรรม พบรูปแบบแฮพโพล
ไทป์ 1 รูปแบบ ได้แก่ H1, H2, H3, H4, H5, H6, H7, H8 และH9 และมีอีก 2 สถานที่ที่มีแฮพไทป์
ร่วมกันคือจังหวัดขอนแก่น และร้อยเอ็ด โดยระยะห่างทางพันธุกรรมของ M. lanchesteri ในภาค
ตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทยมีค่าทางพันธุกรรมค่อนข้างต่้าโดยมีค่าอยู่ในช่วง 0 ถึง 0.035 
ซึ่งมีค่าเฉลี่ยอยู่ที่ 0.014 พบว่ามีความแตกต่างทางพันธุกรรมต่้า เนื่องจากค่าระยะห่างทางพันธุกรรม
มีค่าเข้าใกล้ 0 อย่างมากซึ่งสอดคล้องกับงานวิจัยของ Guerra et al. (2014) ได้ท้าการศึกษาความ
แปรผันทางพันธุกรรมและความสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการในสกุล Macrobrachium ของประเทศ
บราซิล เมื่อท้าการวิเคราะห์ระยะห่างทางพันธุกรรมจากสถานที่ที่แตกต่างกันพบว่ามีความแปรผัน
ทางพันธุกรรมที่ต่้าโดยมีค่าระยะห่างทางพันธุกรรมในช่วง0 ถึง 0.03 อีกทั้งยังสอดคล้องกับ Yu Long 
Li et al. (2009) ได้ท้าการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของกุ้ง Feneropenaeus 
chinensis ในทะเลเหลืองประเทศจีน เมื่อท้าการวิเคราะห์หาค่าระยะห่างทางพันธุกรรมของกุ้ง 
พบว่าประชากรของกุ้งมีความแตกต่างทางพันธุกรรมต่้าโดยมีค่าระยะห่างทางพันธุกรรมอยู่ในช่วง 
0.012 ถึง 0.019 และเมื่อวิเคราะห์แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมด้วยวิธี UPGMA พบว่า
สามารถแบ่งออกได้เป็น 2 เคลด โดยทั้ง 2 เคลด มีความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมที่ใกล้ชิดกัน ยกเว้น
จังหวัดบุรีรัมย์ มีความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมที่แยกออกมาจากสถานที่อ่ืนๆ 
 
5.4 สรุปผล  
 
 5.4.1 ผลการศึกษาการวิเคราะห์คุณภาพน้้าในเขตพ้ืนที่  16 จังหวัด ในภาค
ตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทยเพ่ือส้ารวจ ตรวจสอบคุณภาพของแหล่งน้้าที่เหมาะสมต่อการ
ด้ารงชีวิตของสัตว์น้้าจืดโดยพบว่าคุณภาพน้้าทางด้านกายภาพ และเคมี ได้แก่ อุณหภูมิของน้้ามีค่าอยู่
ในช่วง 25-33 องศาเซลเซียส ความเป็นกรดด่างมีค่าอยู่ในช่วง 6-9 ความกระด้างของน้้ามีค่าอยู่
ในช่วง 64-401 มิลลิกรัมต่อลิตร ปริมาณออกซิเจนที่ละลายในน้้ามีค่าอยู่ในช่วง 4-7.5 มิลลิกรัมต่อ
ลิตร พบว่าค่าเฉลี่ยอยู่ในเกณฑ์มาตรฐานของคุณภาพน้้าที่เหมาะสมต่อการด้ารงชีวิตของสัตว์น้้าจืด 
ส่วนสีของน้้า และกลิ่นของน้้าทั้งหมดอยู่ในเกณฑ์ที่เป็นน้้าคุณภาพดี สีของน้้าและกลิ่นของน้้าไม่
สามารถเทียบกับเกณฑ์มาตรฐานได้เนื่องจากไม่มีการก้าหนดค่ามาตรฐาน คุณภาพน้้าทางกายภาพ 
และเคมีของแหล่งน้้าในพ้ืนที่ท้าการศึกษาอยู่ในเกณฑ์มาตรฐานของคุณภาพน้้าที่เหมาะสมต่อการ
ด้ารงชีวิตของสัตว์น้้าจืด และมีคุณภาพน้้าที่ดี 
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 5.4.2  การศึกษาลักษณะทางสัณฐานวิทยา และการศึกษาการวัดลักษณะทางสัณฐานวิทยา 
พบว่า M. lanchesteri จาก 16 พ้ืนที่ในภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทย มีลักษณะทาง
สัณฐานวิทยาภายนอกที่คล้ายคลึงกัน แต่มีบางลักษณะที่มีความแตกต่างกันได้แก่ จ้านวนฟันกรี
ด้านบนอยู่ในช่วง6-9 ซี่ ด้านล่าง 3-4 ซี่ ลักษณะสีของล้าตัวพบว่ามีสีใส (ไม่มีสี) สีส้มใส สีส้มขุ่น สี
ขาวขุ่น สีเทา และสีด้าใส และขนาดความยาวของล้าตัวกุ้งฝอยอยู่ในช่วง 1.5-4.5 เซนติเมตร โดย
พบว่าเมื่อท้าการวัดลักษณะทางสัณฐานวิทยาของ M. lanchesteri ทั้ง 5 ลักษณะ พบว่าค่าเฉลี่ย
ความยาวล้าตัวในเพศเมียมีค่ามากกว่าในเพศผู้ทั้ง 16 พ้ืนที่ในภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศ
ไทย โดยค่าเฉลี่ยของ M. lanchesteri ทั้งในเพศผู้และเพศเมียที่มีค่ามากที่สุดอยู่ในช่วง 3.5-4.5 
เซนติเมตร พบที่จังหวัดหนองคายขณะที่จังหวัดบุรีรัมย์ และกาฬสินธุ์ มีค่าเฉลี่ยความยาวล้าตัวที่น้อย
ที่สุดอยู่ในช่วง 1.4-1.8 เซนติเมตร โดยมีความแตกต่างกันอย่างมีนัยส้าคัญ (P˂0.05) 
 5.4.3  ผลการศึกษา PCR-RFLP เมื่อตัดด้วยเอนไซม์ 5 เอนไซม์ Dde I, Alu I, Hinf I, Bgl I 
และHae III พบ Composite haplotype 1 รูปแบบ รูปแบบ AAAAA พบใน M. lanchesteri 
เทคนิค PCR-RFLP ไม่สามารถแยกความแตกต่างทางพันธุกรรมของกุ้งฝอยได้ เมื่อน้า Restriction 
pattern จากการตัดด้วยเอนไซม์ตัดจ้าเพาะ 5 ชนิด คือ Dde I, Alu I, Hinf I, Bgl I และHae III มา
สร้าง Dendrogram โดยใช้โปรแกรมคอมพิวเตอร์ NTSYSpc version 2.10p พบว่าสามารถแบ่ง
ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมเป็น 2 กลุ่มใหญ่ คือกลุ่มที่1 ประกอบด้วย M. lanchesteri ซึ่งไม่
สามารถแยกออกจากกันได้ กลุ่มท่ี 2 ประกอบด้วย M. rosenbergii (outgroup)  
 5.4.4 ผลการศึกษาการหาล้าดับเบสของดีเอ็นเอพบว่าล้าดับนิวคลีโอไทด์ของ M. 
lanchesteri มีความคล้ายคลึงกับ M. lanchesteri มีค่าเท่ากับ 100 เปอร์เซ็นต์ ซึ่งจัดว่าอยู่ในชนิด
เดียวกัน เมื่อวิเคราะห์หาระยะห่างทางพันธุกรรมของ M. lanchesteri ในภาคตะวันออกเฉียงเหนือ
ของประเทศไทยพบว่ามีพันธุกรรมค่อนข้างต่้าโดยมีค่าอยู่ระหว่าง 0 ถึง 0.035  
  
5.5 ข้อเสนอแนะ  
 
 5.5.1 งานวิจัยนี้เป็นเพียงบางส่วนเท่านั้น และควรมีการเปรียบเทียบพันธุกรรมของกุ้งฝอย
ให้ครอบคลุมทุกภาคของประเทศไทย  
 5.5.2 น้าข้อมูลที่ได้เกี่ยวกับความแตกต่างทางพันธุกรรมกุ้ งฝอยเหล่านี้ไปเพาะเลี้ยงเชิง
พาณชิย์เพื่อเป็นประโยชน์แก่เกษตรต่อไป 
 
 
 
 
 
 
 
 



 

 

 88 
 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 

 
 

 
บรรณานุกรม 

 



 

 

 89 
 

 

บรรณานุกรม 
 

บรรณานุกรม 
 

 

 
กัลป์ยกร พิราอรอภิชา และคณะ (2556) ความหลากหลายของสัตว์ไม่มีกระดูกสันหลังหน้าดิน และ
 การ ประเมินคุณภาพน้้าตกวังเต่า อุทยานแห่งชาติทับลาน อ้าเภอครบุรี จังหวัดนคราช
 สีมา. ปัญหาพิเศษ. มหาวิทยาลัยราชภัฏนครราชสีมา. 
กัญญาณัฐ สุนทรประสิทธิ์  (2558) ชีวบางประการของกุ้งฝอยในพื้นที่ชุ่มน้้าหนองเล็งทราย จังหวัด   
 พะเยา วารสารวิจัยเทคโนโลยีการประมง. 
กีรวิชญ์ เพชรจุล และมณีรัตน์ ศิริสวัสดิ์ (2559) ความหลากหลายทางพันธุกรรมของกุ้งก้ามกรามใน
 บ่อ เลี้ยงของเกษตรกร จังหวัดกาฬสินธุ์ โดยใช้เทคนิคอาร์เอพีดี-พีซีอาร์. ว. วิทย. มข, 
 44(2), 331-344. 
เกษม จันทร์แก้ว (2541) เทคโนโลยีสิ่งแวดล้อม = Environmental technology. กรุงเทพฯ : 
 โครงการสหวิทยาการบัณฑิตศึกษา, มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร์. 
จุฑามาศ จิวาลักษณ์ และพรพรรณ ศุภกิจรัตนากุล (ม.ท.ป.) กุ้งสกุล Macrobrachium ที่พบในภาค
 ตะวันออกเฉียงเหนือของไทย. สถาบันวิจัยและพัฒนาประมงน้้าจืด กรมประมง. 
 มหาวิทยาลัยราชภัฏสวนสุนันทา. 
ฉัตรชัย ปรีชา, ทวนทอง จุฑาเกตุ และส้าเนาว์ เสาวกูล (2557) พลวัตรประชากรของกุ้งฝอยในแม่น้้า
 โขงบริเวณจังหวัดหนองคาย. วารสารวิจัยเทคโนโลยีการประมง. 
ชุติมา คูคุ่สมุทร, ทิพวัลย์ ค้าเหม็ง, รัศมี สุวรรณวีระก้าธร,ดาราวรรณ เวียงยศ, งามนิจ นนทโส, 

เสาวนิตย์ ทองพิมพ์และคณะ (2549)  โครงการประเมินคุณภาพน้้าโดยใช้ระบบสารสนเทศ 
ภูมิศาสตร์เพ่ือการจัดการลุ่มน้้า โขง ชี มูล แบบยังยืน. คณะวิทยาศาสตร์
มหาวิทยาลัยขอนแก่น. 

ณฐมน หมู่โยธา และสิริลักษณ์ แสงแก้ว (2557)การประเมินคุณภาพน้้าในแหล่งน้้า
ตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทยด้วยวิธีการตัดสินใจแบบหลายเกณฑ์. ปริญญาวิทยา
ศาสตรบัณฑิต. มหาวิทยาลัยขอนแก่น. 

บัญชา ทองมี (2555)  การเพาะเลี้ยงกุ้งฝอยเชิงพาณิชย์. {Online].Available from: 
 http://www.nnr.nstda.or.th [Cited 18 May 2018]. 
บัญชา ทองมี (2557) การเลี้ยงกุ้งฝอยในระบบที่เป็นมิตรกับสิ่งแดล้อมโดยเลี้ยงร่วมกับปลา และ
 พรรณ ไม้บางชนิด.รายงานการวิจัย. คณะเทคโนโลยีการประมง และทรัพยากรน้้า 
 มหาวิทยาลัยแม่โจ้. 
พิมลพรรณ ลีละวัฒนากูล (2518) อนุกรมวิธานของกุ้งพาลีโมนิคในประเทศไทย. วิทยานิพนธ์ปริญญา

มหาบัณฑิต. จุฬาลงกรณ์มหาวิทยาลัย. 
มนตรี จุฬาวัฒนทล และคณะ (2542) ชีวเคมี. กรุงเทพฯ: จิรรัชการพิมพ์. 



 

 

 90 
 

 

วณิชญา น้อยวังคลัง (2544) อนุกรมวิธานของกุ้งน้้าจืดสกุล Macrobrachium Bate, 1868 ในลุ่มน้้า
ภาคตะวันออกเฉียงเหนือของไทย. วิทยานิพนธ์ปริญญาวิทยาศาสตรมหาบัณฑิต. 
จุฬาลงกรณ์มหาวิทยาลัย. 

วิชัย บุญแสง, อัญชลี ทัศนาจร, ชัยณรงค์ วงศ์ธีรทรัพย์, นุสรา สิทธิดิลกรัตน์ และสกล พันธุ์ยิ้ม 
(2541) ลายพิมพ์ดีเอ็นเอ: จากสารพันธุกรรมสู่เทคโนโลยีพิสูจน์บุคคล. กรุงเทพฯ, 
ส้านักงานพัฒนาวิทยาศาสตร์และเทคโนโลยีแห่งชาติ.กรุงเทพฯ. 

วีระพงษ์ ลุลิตานนท์ (2536) เทคนิคการท้า Polymerase Chain Reaction. ใน วัฒนา ปานบ้าน
เกร็ด และสรวง อุดมวรภัณฑ์ (บรรณาธิการ) หนังสือคู่มือปฏิบัติการวิจัยเทคโนโลยีชีวภาพ: 
เทคนิคทางอณูพันธุศาสตร์และพันธุวิศวกรรม. กรุงเทพฯ, โรงพิมพ์สาธารณสุขมูลฐาน
อาเซียน.หน้า 20.2-20.12. 

วุฒิวัฒน์ เรืองชัย ประดิษฐ์ แสงทอง และ เลิศลักษณ์ เงินศิริ (2552) ความหลากหลายทางพันธุกรรม
 ของกุ้งฝอยน้้าจืด (Macrobrachium lanchesteri De Man). การประชุมวิชาการ ครั้งที่ 
 47 มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร์. 17-20 มีนาคม 2009, กรุงเทพฯ. 
ศรีสุวรรณ เกษมสวัสดิ์ (2555) คุณภาพน้้าเพ่ือการอุปโภคบริโภคอย่างยั่งยืนในเขตพ้ืนที่อ้าเภอบาง
 คนทีจังหวัดสมุทรสงคราม. รายงานการวิจัย. มหาวิทยาลัยราชภัฏสวนสุนันทา. 
สิริพร พงษ์สมบูรณ์ (2539) การตรวจหาความแปรผันทางพันธุกรรมในประชากรกุ้งกุลาด้า Penaeus 
 monodon โดยการตรวจหาลายพิมพ์ดีเอ็นเอ. วิทยานิพนธ์ปริญญาวิทยาศาสตร
 มหาบัณฑิต. จุฬาลงกรณ์มหาวิทยาลัย. 
สุรินทร์ ปิยะโชคณากุล (2539) พันธุวิศวกรรมเบื้องต้น. กรุงเทพฯ: ภาควิชาพันธุศาสตร์ คณะ
 วิทยาศาสตร์ มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร์. 
สุรินทร์ ปิยะโชคณากุล (2552) เครื่องหมายดีเอ็นเอจากพ้ืนฐานสู่การประยุกต์. กรุงเทพฯ: ภาควิชา
 พันธุศาสตร์ คณะวิทยาศาสตร์ มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร์. 
อาจ แจ่มเมฆ (2520) ปฏิบัติการสัตววิทยา. ไทยวัฒนาพานิช. 
Albertson RC and Kocher TD (2001) Assessing morphological differences in an 
 adaptive trait: A landmarkbased morphometric approach. Journal of 
 Experimental Zoology, 29(6), 385-403. 
A.L. Guerra, A.V.B. Lima, R.V. Lucato Junior, M.C. Chiachio (2014) Genetic variability 

and phylogenetic aspects in species of the genus Macrobrachium. Genetics 
and Molecular Research, 13(2), 3646-3655. 

ARREDONDO-FIGUEROA  J L, PEDROZA-ISLAS R, PONCE-PALAFOX J.T, VERNON-CARTER 
E J (2003) Pigmentation of Pacific white shrimp (Litopenaeus vannamei, 
Boone, 1931) with esterified and saponified carotenoids from red chili 
(Capsicum annuum) in comparison to astaxanthin. Revista Mexicana de 
Ingeniería Química, 2, 101-108. 

 
 



 

 

 91 
 

 

Aziz Arshad, S.N.M. Amin, Wan Nurul Izzah, D. Aziz and R. Ara (2013) Morphometric 
variation among the populations of planktonic shrimp, Acetes japonicas in 
the west coast of peninsular Malaysia. Asian Journal of Animal and 
Veterinary Advances, 8(2), 194-204. 

Bavornlak Khamnamtong, Sirawut Klinbunga and Piamsak Menasveta (2005) Species 
identification of five penaeid shrimps using PCR-RFLP and SSCP analyses of 
16S ribosomal DNA. Journal of Biochemistry and Molecular Biology, 38(4), 
491-499.  

BOONYARATPALIN  M, THONGROD S, SUPAMATTAYA K, BRITTON G, SCHLIPALIUS L E 
(2001) Effects of β-carotene source, Dunaliella salina, and astaxanthin on 
pigmentation, growth, survival and health of Penaeus mondon. Aquaculture 
Research, 32: 182S-190S. 

D’ Amato ME and D Corach (1996) Genetic diversity of population of the freshwater 
shrimp Macrobrachium borellii (Caridae: Palaemonidae) evaluated by RAPD 
marker analysis. J.Crustacean Biol, 16, 650-655.  

Daly, H.V. (1985) Insect morphometric. Annual Review of Entomology, 30,415-438. 
De Grave S, Wowor D and Cai X [2013] Macrobrachium lanchesteri. [Online]. 

Available from: https://www.iucnredlist.org/species/197834/2502036 [Cited 
11 Apil 2018]. 

Fernanda G, Verganaini Leonerdo G, Pileggi and Fernando L.Mantelatto (2011) Genetid 
 variability of the Amazon River prawn Macrobrachium amazonicum 
 (Decapoda, Caridea, Palaemonidae). Zoology, 80(1), 67-83. 
Frezal L and Leblois R (2008) Four years of DNA barcoding. Current advances and 
 prospects. Infection Genatice and Evolution, 8, 727-736. 
H.Qiao, D.LV, S.F. Jiang, S.M. Sun, V.S. Gong, Y.W. Xiong, S.B. Jin and H.T. Fu (2013) 
 Geneticdiversity analysis of oriental river prawn, Macrobrachium nipponense, 
 in Yellow River using microsatellite marker. Genetics and Molecular 
 Research,  12(4), 5694-5703. 
Hoa, N. P. and Yi, Y. (2007) Prey ingestion and live food selectivity of marble goby 
 (Oxyeleotris marmorata) using rice field prawn (Macrobrachium lanchesteri) 
 as . prey. Aquaculture. 273 (4): 443–448. 
Holthuis LB (1980) Shrimps and prawns of the world. An annotated catalogue of 
 species of interast to fisherics. FAO species catalogue.Vol.1,(125), 1-261. 
 
 
 



 

 

 92 
 

 

Jongyotha S. (2004) Some Factors Relating to Productivity of Mass Culture of   
 Lanchester’s Freshwater Prawn, (Macrobrachium lanchesteri de Man, 1911).    
 Master of Science Thesis in Fisheries, Graduate School, Khon Kaen University.   
 [In Thai] 
K.H. Chu, Q.C. Chen, L.M. Huang and C.K. Wong (1995) Morphometric analysis of 
 commercially important penaeid shrimps from the zhujiang estuary, China. 
 Fisheries Research, 23, 83-93. 
K V Anantha Raman, S Ravichandra Reddy and Katre Shakuntala (1986) Distribution 
 and abundance of prawns in the freshwater habitats of Bangalore, South 
 India.Proc. Indian Acad. Sci., 95(1), 77-87. 
K.Y.Ma, J.B.Feng andJ.L.Li (2012) Genetic variation based on microsatellite analysis of 

the oriental river prawn, Macrobrachium nipponense from Qiandao Lake in 
China. Genetics and Molecular Research, 11(4), 4235-4244. 

Lester L. J. (1983) Developing a selective breeding program for penaied shrimp 
 mariculture. Aquaculture, 33, 41-50. 
Maria Eugenia D’Amato and Daniel Corach (1996) Genetic Diversity of Populations of 
 the Fresh-water Shrimp Macrobrachium borellii (CARIDEA: PALAEMONIDAE) 
 Evalautedby RAPD Analysis. Crustacean Biology, 16(4), 650-655. 
Nkeonyeasua Florence OLELE, Prekeyi TAWARI-FUFEYIN and Josiah Chidiebere 
 OKONKWO (2012) Reproductive biology of freshwater prawn Macrobrachium 
 vollenhovenii (Herklot, 1857) caught in warri river. Banat’s Journal of 
 Biotechnology, 3(6)86-96. 
Po Cheng Chen (2015) Morphometric variation of the oriental river prawn 

(Macrobrachium nipponense) in Taiwan. Limnologica, 52, 51-58. 
R.Udayasuriyan, P.Saravana Bhavan, C. Vadivalagan and G.Rajkumar (2015) Efficiency 

of different COI markers in DNA barcoding of freshwater prawn species. 
Journal of Entomology and Zoology Studies, 3(3), 98-110. 

Rohlf FT. (1999) Shape Statistical: Procrustes Superimposition and Tangent Spaces. 
Journal of Classification, 16, 197-223. 

Sadequr Rahman Khan, Habiba Akter, Nargis Suitana, Mohd. Golam Quader Khan, 
 Md.Abdul Wahab and Md. Samsul Alam (2014)  Genetic Diversity in Three 
 River  Population of the Giant Freshwater Prawn (Macrobrachium rosenbergii) 
 in  Bangladesh Assessed by Microsatellite DNA Markers. Int.J.Agric.Biol, 16, 
 195-200. 
Sinha, A.K. (1972) Colorimetric assay of catalase. Anal. Biochem, 47,389-394. 
 



 

 

 93 
 

 

Thaewnon-ngiew B, Klinbunga S, Phanwichien K, Sangduen N, Lauhajinda N and  
 Menareta P (2004) Genetic diversity and molecular markers of introduced 
 and Native apple snails (Genera Pomacea and Pila) in Thailand. J. Biochem. 
 Mol. Biol, 37,493-502. 
Thongmee, B. (2000) Commercial freshwater shrimp farming. Documentation, training     
 and practice, Maejo university, Chiang Mai, Thailand. [in Thai] 
Uraiwan S and Sodsuk P [2004] The Macrobrachium Culture Industry in Thailand. 
 [Online].Availablefrom:https://repository.seafdec.org.ph/bitstream/handle/10
 86 2/661/RTDMacro-1st_p28-41.pdf?sequence=1&isAllowed=y[Cited 25 July 
 2018]. 
Vincent Terrence Rebello, M.K. George, M.P. Paulton and T.V. Sathaianandan (2013) 
 Morphometric structure of the jumbo tiger prawn, Penaeus monodon 
 Fabricius, 1798 from southeast and southwest coasts of India. J. Mar. Biol. 
 Ass. India, 55(2),11-15. 
YAMADA S, TANAKA Y, SAMESHIMA  M, ITO Y (1990) Pigmentation of Prawn (Penaeus 
 japonicus) with carotenoids I. Effect of dietary astaxanthin, β-carotene and 
 canthaxanthin  on pigmentation. Aquaculture, 87, 323-330. 
ZHANG Qing-yi, CHENG Qi-qum andGUAN Wei-bing (2009) Mitochondrial COI Gene 
 Sequence Variation and Taxonomic Status of Three Macrobrachium Species. 
 Zoological Research, 30(6), 613-619.  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 

 

  

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
ภาคผนวก 
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ภาคผนวก 
 

การเตรียมสารเคมี 
1. TBE buffer 5X 
 Tris base       54 กรัม 
 Boric acid      27.5 กรัม 
 EDTA        3.72 กรัม 
            ผสมสารทั้งหมดเข้าด้วยกัน แล้วเติมน้้าให้ได้ปริมาตร 1,000 มิลลิลิตร น้าไปนึ่งฆ่าเชื้อแล้ว
เก็บไว้ที่อุณหภูมิห้อง 
 
2. Tris HCL 1M 
 เตรียม Tris base 121.1 กรัม ละลายในน้้า 800 มิลลิเมตร จากนั้นปรับ pH โดยใช้กรด 
HCL เข้มข้นจนได้ pH ที่ต้องการ (pH 6.8-8) แล้วปรับปริมาตรด้วยการเติมน้้าให้ได้ 1,000 มิลลิลิตร 
จึงน้าไปนึ่งฆ่าเชื้อ 
 
3. TE buffer (Tris- EDTA buffer) 
 10mM Tris HCL 
 1mM EDTA 
 
4. EDTA 
 ชั่ง disodium ethylenediamine tetaacetata 7.3 กรัม ละลายในน้้ากลั่น 30 มิลลิลิตร 
ปรับ pH ด้วย NaOH ให้ได้ pH 8.0 ที่ EDTA จะละลายได้หมดพอดี จากนั้นปรับปริมาตรให้ได้ 50 
มิลลิลิตร แล้วน้าไปนึ่งฆ่าเชื้อ 
 
5. Ethidium bromide 10 มิลลิกรัม/มิลลิลิตร 
 ชั่ง Ethidium bromide 0.1 กรัม น้าไปละลายในน้้ากลั่น 10 มิลลิลิตร ในการเตรียม
สารละลายนี้จะต้องระมัดระวังมาก โดยการใส่ถุงมือและอย่าหายใจเอาผงของ Ethidium bromide 
เข้าไป เนื่องจากสารนี้มีคุณสมบัติเป็น Strong mutagen 
 
6. Loading dye 10X 
 Bromophenol blue  0.4 กรัม 
 Glycerol      5 มิลลิลิตร 
 น้้ากลั่น      5 มิลลิลิตร 
 ชั่ง Bromophenol blue 0.4 กรัม ละลายในน้้า 5 มิลลิลิตร เติม Glycerol 5 มิลลิลิตร 
น้าไปเก็บที่อุณหภูมิ 4 องศาเซลเซียส 
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7. NaCl 5 M  
 ละลายสาร NaCl 29.2 กรัม ในน้้ากลั่น จากนั้นปรับปริมาตรให้ได้ 100 มิลลิกรัม แล้วไปนึ่ง
ฆ่าเชื้อ และเก็บไว้ที่อุณหภูมิห้อง 
 
8. SDS 20% 
 ชั่งสาร SDS 20 กรัม ละลายในน้้ากลั่นที่นึ่งฆ่าเชื้อแล้ว ปริมาตร 100 มิลลิลิตร โดยท้าให้
อุ่นเล็กน้อยเพื่อให้สารละลายได้ดียิ่งข้ึน และเก็บไว้ที่อุณหภูมิห้อง 
 
9. Phenol: Chloroform: Isoamyl alcohol (25:24:1) 
 Phenol     25 มิลลิลิตร 
 Chloroform     24 มิลลิลิตร 
 Isoamyl alcohol   1 มิลลิลิตร 
 เก็บไว้ที่อุณหภูมิ 4 องศาเซลเซียส 
 
10. Chloroform: Isoamyl alcohol (24:1) 
 Chloroform     48 มิลลิลิตร 
 Isoamyl alcohol   2 มิลลิลิตร 
 เก็บไว้ที่อุณหภูมิ 4 องศาเซลเซียส 
 
11. CTAB buffer (Cetyltrimethylammonium bromide) 2% 
 เตรียม CTAB buffer   100 มิลลิลิตร 
 5 M NaCl      28 มิลลิลิตร 
 0.5 M EDTA      4 มิลลิลิตร 
 1 M Tris HCL     10 มิลลิลิตร 
 CTAB        2 กรัม 
 น้้ากลั่น       56 มิลลิลิตร 
 ละลายทั้งหมดรวมกันแล้วน้าไปนึ่งฆ่าเชื้อ 
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คุณสมบัติของเอนไซม์ตัดจ าเพาะ และคุณสมบัติของไพรเมอร์ 
 

ตารางภาคผนวก 1 แสดงคุณสมบัติของเอนไซม์ตัดจ้าเพาะที่ใช้คัดเลือก 
 

Enzyme Buffer Recognition 
Dde I D G/TNGC 
  CANC/G 
Taq I E T/CGA 
  AGC/T 
Alu I B AG/CT 
  TC/GA 
Sau 3A B /GATC 
  CTAG/ 
Pst I H CTGCA/G 
  G/ACGTC 
EcoR I H G/AATTC 
  CTTAA/G 
Hha I C GCG/C 
  C/GCG 
Hind I E A/AGCTT 
  TTCGA/A 
Hinf I B .G/ANTC 
  CTNA/G 
BamH I E G/GATCC 
  CCTAG/G 
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ตารางภาคผนวก 2 ล้าดับเบสของไพรเมอร์ที่ใช้ในการท้า PCR-RFLP 
 

Primer Sequence 
LSU2-4 [F] 5’ GGGTTGTTTGGGAATGCAGC 3’ 
LSU2-4 [R] 5’ GTTAGACTCCTTGGTCCGTG 3’ 
16S rDNA [F] 5’ CGCCTGTTTAACAAAAACAT 3’ 
16S rDNA [R] 5’ CCGGTCTGAACTCAGATCATGT 3’ 
18S rDNA [F] 5’ TGGATCCCGGGCAAGCTCTGGTGCC 3’ 
18S rDNA [R] 5’ TGAAGTCAAGGGCATCACAGACC 3’ 
COI [F] 5’ TCAACCAACCACAAAGACATTGGCAC 3’ 
COI [R] 5’ TAGACTTCTGGGTGGCCAAAGAATCA 3’ 
 

ตารางภาคผนวก 3 ปริมาณ Agarose gel ที่เหมาะสมกับขนาดของดีเอ็นเอ 
 

ปริมาณ Agarose gel (% น้ าหนัก/ปริมาณ) ขนาดของดีเอ็นเอ (กิโลเบส) 
0.3 5-60 
0.6 1-20 
0.7 0.8-10 
0.9 0.5-7 
1.2 0.4-6 
1.5 0.2-3 
2.0 0.1-2 
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ข้อมูลลักษณะทางสัณฐานวิทยาของกุ้งฝอย 
 

 ตารางภาคผนวก 4 ข้อมูลการวัดลักษณะทางสัณฐานวิทยาของเพศผู้ ในพ้ืนที่ 16 จังหวัดที่ท้าการ
   วิจัย  
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ตารางภาคผนวก 4 (ต่อ) 
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ตารางภาคผนวก 4 (ต่อ) 
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 ตารางภาคผนวก 4 (ต่อ) 
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 ตารางภาคผนวก 4 (ต่อ) 
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ตารางภาคผนวก 5 การวัดลักษณะทางสัณฐานวิทยาในเพศเมีย ในพื้นที่ 16 สถานที่ที่ท้าการวิจัย 
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 ตารางภาคผนวก 5 (ต่อ) 
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 ตารางภาคผนวก 5 (ต่อ) 
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 ตารางภาคผนวก 5 (ต่อ) 

 

 
 
 
 



 

 

 108 
 

 

ตารางภาคผนวก 5 (ต่อ) 
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ตารางภาคผนวก 5 (ต่อ) 
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ตารางภาคผนวก 5 (ต่อ) 
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  ตารางภาคผนวก 6 ผลการวิเคราะห์ One way anova ค่า F-value ของกุ้งฝอยเพศผู้ 
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ตารางภาคผนวก 7 ผลการวิเคราะห์ One way anova ค่า F-value ของกุ้งฝอยเพศเมีย 
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  CP            NR 
 
 

      
  KK        MS 
 
 

      
  RE           YS 
 
 
ภาพประกอบภาคผนวก 1 ลักษณะทางสัณฐานวิทยาส่วนล้าตัวของกุ้งฝอยทั้ง 16 จังหวัดใน 
              ภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทย 
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  BR        SR 
 
 

        
   L           NK 
  
 

        
  NP      MD 
 
 
ภาพประกอบภาคผนวก 1 (ต่อ) ลักษณะทางสัณฐานวิทยาส่วนล้าตัวของกุ้งฝอยทั้ง 16 จังหวัดใน 
              ภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทย 
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  KS          NB 
 
 

          
  SK       AC 
 
 
ภาพประกอบภาคผนวก 1 (ต่อ) ลักษณะทางสัณฐานวิทยาส่วนล้าตัวของกุ้งฝอยทั้ง 16 จังหวัดใน 
              ภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทย 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 

 

 116 
 

 

             
  CP                  NR 
 
 

           
       KK             MS 

 
 

             
  RE              YS  
 
 
 ภาพประกอบภาคผนวก 2 ลักษณะทางสัณฐานวิทยาส่วนกรี และคาราเปสของกุ้งฝอยทั้ง 16 จังหวัด
     ในภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทย  
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  BR            SR 

 
 

             
  RE              YS  
 

             
  NP              MD 
 
 
ภาพประกอบภาคผนวก 2 (ต่อ) ลักษณะทางสัณฐานวิทยาส่วนกรี และคาราเปสของกุ้งฝอยทั้ง 16 
              จังหวัดในภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทย  
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  KS               NB 
 
 

            
  SK                                    AC 

 
 
 

ภาพประกอบภาคผนวก 2 (ต่อ) ลักษณะทางสัณฐานวิทยาส่วนกรี และคาราเปสของกุ้งฝอยทั้ง 16
              จังหวัดในภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทย  
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         CP             NR  
 
 

                   
          KK            MS 
 
 

                       
  RE              YS 
 
ภาพประกอบภาคผนวก 3 ลักษณะทางสัณฐานวิทยาส่วนแผ่นหนวดคู่ท่ี 2 ของกุ้งฝอยทั้ง 16 จังหวัด
    ในภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทย  
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  BR           SR 
 
 

                        
  L              NK 
 

                   
  NP              MD 
 
ภาพประกอบภาคผนวก 3 (ต่อ) ลักษณะทางสัณฐานวิทยาส่วนแผ่นหนวดคู่ท่ี 2 ของกุ้งฝอยทั้ง 16 
                    จังหวัดในภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทย  
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         KS           NB  
 

                    
  SK              AC 
 
 
ภาพประกอบภาคผนวก 3 (ต่อ) ลักษณะทางสัณฐานวิทยาส่วนแผ่นหนวดคู่ท่ี 2 ของกุ้งฝอยทั้ง 16 
                     จังหวัดในภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทย 
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         CP                        NR 
 

                   
                   KK                          MS 
 

                   
  RE                         YS 
 
ภาพประกอบภาคผนวก 4 ลักษณะทางสัณฐานวิทยาส่วนขาเดินคู่ท่ี 2 ของกุ้งฝอยทั้ง 16 
                    จังหวัดในภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทย 
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        BR       SR 
 

                     
  L                       NK 
 
 

                   
  NP       MD 
 
ภาพประกอบภาคผนวก 4 (ต่อ) ลักษณะทางสัณฐานวิทยาส่วนขาเดินคู่ท่ี 2 ของกุ้งฝอยทั้ง 16 
                    จังหวัดในภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทย 
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      KS                       NB 
 
 

                   
        SK           AC 

 
 
ภาพประกอบภาคผนวก 4 (ต่อ) ลักษณะทางสัณฐานวิทยาส่วนขาเดินคู่ท่ี 2 ของกุ้งฝอยทั้ง 16 
                     จังหวัดในภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทย 
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             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                      10         20         30         40         50              

3176426_BR   GNNNNNTNNN GNNCCTGAGT TTAGTAGGTC ANCAAATCGT AAAGATATTG  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                      60         70         80         90        100             

3176426_BR   GAGATTATTT GTGGTGGGCC GAGCTTTGAC GGCCCGGGAG CCTTATTGGC  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     110        120        130        140        150         

3176426_BR   AATGACCAAA TCTATAATGT TATTGTTACC GCCCATGCTT TCGTAATAAT  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     160        170        180        190        200         

3176426_B1   TTTCTTTATA GTTATACCCA TTATAATTGG AGGGTTCGGA AATTGACTTG  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     210        220        230        240        250         

3176426_BR   TCCCCCTGAT GCTAGGGGCC CCGGACATAG CATTCCCGCG AATGAACAAC  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     260        270        280        290        300         

3176426_BR   ATAAGATTTT GACTCCTCCC CCCGTCACTG ACTCTACTCC TGTCCAGAGG  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     310        320        330        340        350         

3176426_BR   AATGGTAGAA AGGGGAGTGG GAACCGGATG AACAGTCTAC CCCCCCCTAG  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     360        370        380        390        400         

3176426_BR   CTGCGGGGAC CGCCCACGCA GGAGCGTCGG TTGACTTGGG AATTTTCTCC  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     410        420        430        440        450         

3176426_BR   CTTCACTTAG CTGGAGTCTC ATCAATCCTA GGTGCTGTCA ATTTCATTAC  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     460        470        480        490        500         

3176426_BR   CACAGTAATT AACATACGGT CTCCCGGAAT AACGATAGAC CGGCTCCCCC  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     510        520        530        540        550         
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3176426_BR   TGTTCGTCTG AGCCGTATTC CTAACAGCCA TTCTGCTACT CCTTTCCCTC  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     560        570        580        590        600         

3176426_BR   CCCGTCCTGG CGGGAGCCAT TACAATACTC CTGACCGATC GAAACCTCAA  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     610        620        630        640        650         

3176426_BR   CACCTCCTTT TTTGATCCCG CAGGAGGCGG TGACCCAATC CTCTATCAAC  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|. 

                     660        670        680             

3176426_BR   ACCTATTCTG ATTTTTTGGT CACCCTGAAG TTTAAA 
 
 

Alignment: Untitled 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                      10         20         30         40         50              

3176414_CP   GNGNTTNNGG TCCCTGAGTT TATGGTCAAC AAATCATAAA GATATTGGTG  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                      60         70         80         90        100             

3176414_CP   ATTTTTTGGT CACCCTGAAG TTTAATGGTC AACAAATCAT AAAGATATTG  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     110        120        130        140        150         

3176414_CP   GTGATTTTTT TTTCACCCTC GNTTTTANTG GTCATTTCAT AATAATTTTC  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     160        170        180        190        200         

3176414_CP   TTTATAGTTA TACCCATTAT AATTGGAGGG TTCGGAAATT GACTTGTCCC  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     210        220        230        240        250         

3176414_CP   CCTGATGCTA GGGGCCCCGG ACATAGCATT CCCGCGAATG AACAACATAA  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     260        270        280        290        300         

3176414_CP   GATTTTGACT CCTCCCCCCG TCACTGACTC TACTCCTGTC CAGAGGAATG  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     310        320        330        340        350         

3176414_CP   GTAGAAAGGG GAGTGGGAAC CGGATGAACA GTCTACCCCC CCCTAGCTGC  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  
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                     360        370        380        390        400         

3176414_CP   GGGGACCGCC CACGCAGGAG CGTCGGTTGA CTTGGGAATT TTCTCCCTTC  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     410        420        430        440        450         

3176414_CP   ACTTAGCTGG AGTCTCATCA ATCCTAGGTG CTGTCAATTT CATTACCACA  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     460        470        480        490        500         

3176414_CP   GTAATTAACA TACGGTCTCC CGGAATAACG ATAGACCGGC TCCCCCTGTT  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     510        520        530        540        550         

3176414_CP   CGTCTGAGCC GTATTCCTAA CAGCCATTCT GCTACTCCTT TCCCTCCCCG  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     560        570        580        590        600         

3176414_CP   TCCTGGCGGG AGCCATTACA ATACTCCTGA CCGATCGAAA CCTCAACACC  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     610        620        630        640        650         

3176414_CP   TCCTTTTTTG ATCCCGCAGG AGGCGGTGAC CCAATCCTCT ATCAACACCT  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| .. 

                     660        670        680       

3176414_CP   ATTCTGATTT TTTGGTCACC CTGAAGTTTA AT 

 

 

Alignment: Untitled1 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                      10         20         30         40         50              

3176415_NR   GNNNNNNNNG NNNCNGAAGN NNNGGTCAAC AAATCATAAA GATATTGGTG  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                      60         70         80         90        100             

3176415_NR   ATTTTTTGTG TCACCCTGAA GTTTAATGGT CAACAAATCA TAAAGATATT  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     110        120        130        140        150         

3176415_NR   GGCGATTTTT TTTTGCCCCG GTTACCGCCC ATGCTTTCGT AATAATTTTC  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     160        170        180        190        200         

3176415_NR   TTTATAGTTA TACCCATTAT AATTGGAGGG TTCGGAAATT GACTTGTCCC  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     210        220        230        240        250         
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3176415_NR   CCTGATGCTA GGGGCCCCGG ACATAGCATT CCCGCGAATG AACAACATAA  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     260        270        280        290        300         

3176415_NR   GATTTTGACT CCTCCCCCCG TCACTGACTC TACTCCTGTC CAGAGGAATG  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     310        320        330        340        350         

3176415_NR   GTAGAAAGGG GAGTGGGAAC CGGATGAACA GTCTACCCCC CCCTAGCTGC  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     360        370        380        390        400         

3176415_NR   GGGGACCGCC CACGCAGGAG CGTCGGTTGA CTTGGGAATT TTCTCCCTTC  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     410        420        430        440        450         

3176415_NR   ACTTAGCTGG AGTCTCATCA ATCCTAGGTG CTGTCAATTT CATTACCACA  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     460        470        480        490        500         

3176415_NR   GTAATTAACA TACGGTCTCC CGGAATAACG ATAGACCGGC TCCCCCTGTT  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     510        520        530        540        550         

3176415_NR   CGTCTGAGCC GTATTCCTAA CAGCCATTCT GCTACTCCTT TCCCTCCCCG  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     560        570        580        590        600         

3176415_NR   TCCTGGCGGG AGCCATTACA ATACTCCTGA CCGATCGAAA CCTCAACACC  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     610        620        630        640        650         

3176415_NR   TCCTTTTTTG ATCCCGCAGG AGGCGGTGAC CCAATCCTCT ATCAACACCT  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| .. 

                     660        670        680       

3176415_NR   ATTCTGATTT TTTGGTCACC CTGAAGTTTA AT 
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             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                      10         20         30         40         50              

3176417_KK   CCNNTNNNNN NCNNCTGAGT TNATGGTCAA CAAATCATAA AGATATTGGT  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                      60         70         80         90        100             

3176417_KK   GATTTTTTGG TCACCCTGAA GTTTAATGGT CAACAAATCA TAAAGATATT  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     110        120        130        140        150         

3176417_KK   GGTGATTTTT TTTTCACCCN NAAGTTTAAT GGTCAACAAA TAATAAAAAT  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     160        170        180        190        200         

3176417_KK   ATTTATGGTT TTTTTTTTAT AATTGGAGGG TTCGGAAATT GACTTGTCCC  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     210        220        230        240        250         

3176417_KK   CCTGATGCTA GGGGCCCCGG ACATAGCATT CCCGCGAATG AACAACATAA  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     260        270        280        290        300         

3176417_KK   GATTTTGACT CCTCCCCCCG TCACTGACTC TACTCCTGTC CAGAGGAATG  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     310        320        330        340        350         

3176417_KK   GTAGAAAGGG GAGTGGGAAC CGGATGAACA GTCTACCCCC CCCTAGCTGC  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     360        370        380        390        400         

3176417_KK   GGGGACCGCC CACGCAGGAG CGTCGGTTGA CTTGGGAATT TTCTCCCTTC  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     410        420        430        440        450         

3176417_KK   ACTTAGCTGG AGTCTCATCA ATCCTAGGTG CTGTCAATTT CATTACCACA  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     460        470        480        490        500         

3176417_KK   GTAATTAACA TACGGTCTCC CGGAATAACG ATAGACCGGC TCCCCCTGTT  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     510        520        530        540        550         

3176417_KK   CGTCTGAGCC GTATTCCTAA CAGCCATTCT GCTACTCCTT TCCCTCCCCG  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  
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                     560        570        580        590        600         

3176417_KK   TCCTGGCGGG AGCCATTACA ATACTCCTGA CCGATCGAAA CCTCAACACC  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     610        620        630        640        650         

3176417_KK   TCCTTTTTTG ATCCCGCAGG AGGCGGTGAC CCAATCCTCT ATCAACACCT  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     660        670        680        690        700         

3176417_KK   ATTCTGATTT TTTGGTCACC CTGAAGTTT __________ ________  

 

 

             ....|....| ....|....| ....| 

                     710        720           
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             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                      10         20         30         40         50              

3176418_MS   GCCGAATNNN NNNNNCTGAA GTTNNTGGTC AACAAATCAT AAAGATATTG  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                      60         70         80         90        100             

3176418_MS   GTGATTTTTT GNGTCACCCT GAAGTTTAAT GGTCAACAAA TCATAAAGAT  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     110        120        130        140        150         

3176418_MS   ATTGGCGATT TTTTTTTTGC CCCTGTTACC GCCCATGCTT TCATAATAAT  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     160        170        180        190        200         

3176418_MS   TTTCTTTATA GTTATACCCA TTATAATTGG AGGGTTCGGA AATTGACTTG  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     210        220        230        240        250         

3176418_MS   TCCCCCTGAT GCTAGGGGCC CCGGACATAG CATTCCCGCG AATGAACAAC  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     260        270        280        290        300         

3176418_MS   ATAAGATTTT GACTCCTCCC CCCGTCACTG ACTCTACTCC TGTCCAGAGG  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     310        320        330        340        350         

3176418_MS   AATGGTAGAA AGGGGAGTGG GAACCGGATG AACAGTCTAC CCCCCCCTAG  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     360        370        380        390        400         
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3176418_MS   CTGCGGGGAC CGCCCACGCA GGAGCGTCGG TTGACTTGGG AATTTTCTCC  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     410        420        430        440        450         

3176418_MS   CTTCACTTAG CTGGAGTCTC ATCAATCCTA GGTGCTGTCA ATTTCATTAC  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     460        470        480        490        500         

3176418_MS   CACAGTAATT AACATACGGT CTCCCGGAAT AACGATAGAC CGGCTCCCCC  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     510        520        530        540        550         

3176418_MS   TGTTCGTCTG AGCCGTATTC CTAACAGCCA TTCTGCTACT CCTTTCCCTC  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     560        570        580        590        600         

3176418_MS   CCCGTCCTGG CGGGAGCCAT TACAATACTC CTGACCGATC GAAACCTCAA  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     610        620        630        640        650         

3176418_MS   CACCTCCTTT TTTGATCCCG CAGGAGGCGG TGACCCAATC CTCTATCAAC  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|. 

                     660        670        680             

3176418_MS   ACCTATTCTG ATTTTTTGGT CACCCTGAAG TTTAAA 
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             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                      10         20         30         40         50              

3176422_RE   GNGNNNNNNG GTTNNCTGAA GTNNNNGGTC AACAAATCAT AAAGATATTG  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                      60         70         80         90        100             

3176422_RE   GTGATTTTTT GGTCACCCTG AAGTTTAATG GTCAACAAAT CATAAAGATA  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     110        120        130        140        150         

3176422_RE   TTGGCGATTT TTTTTTNACC CTCGNNTTTA ATGGGCTTTC GTAATAATTT  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     160        170        180        190        200         

3176422_RE   TCTTTATAGT TATACCCATT ATAATTGGAG GGTTCGGAAA TTGACTTGTC  
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             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     210        220        230        240        250         

3176422_RE   CCCCTGATGC TAGGGGCCCC GGACATAGCA TTCCCGCGAA TGAACAACAT  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     260        270        280        290        300         

3176422_RE   AAGATTTTGA CTCCTCCCCC CGTCACTGAC TCTACTCCTG TCCAGAGGAA  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     310        320        330        340        350         

3176422_RE   TGGTAGAAAG GGGAGTGGGA ACCGGATGAA CAGTCTACCC CCCCCTAGCT  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     360        370        380        390        400         

3176422_RE   GCGGGGACCG CCCACGCAGG AGCGTCGGTT GACTTGGGAA TTTTCTCCCT  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     410        420        430        440        450         

3176422_RE   TCACTTAGCT GGAGTCTCAT CAATCCTAGG TGCTGTCAAT TTCATTACCA  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     460        470        480        490        500         

3176422_RE   CAGTAATTAA CATACGGTCT CCCGGAATAA CGATAGACCG GCTCCCCCTG  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     510        520        530        540        550         

3176422_RE   TTCGTCTGAG CCGTATTCCT AACAGCCATT CTGCTACTCC TTTCCCTCCC  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     560        570        580        590        600         

3176422_RE   CGTCCTGGCG GGAGCCATTA CAATACTCCT GACCGATCGA AACCTCAACA  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     610        620        630        640        650         

3176422_RE   CCTCCTTTTT TGATCCCGCA GGAGGCGGTG ACCCAATCCT CTATCAACAC  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....| 

                     660        670        680             

3176422_RE   CTATTCTGAT TTTTTGGTCA CGCCTGAAGT TTAAT 

 

 

Alignment: Untitled 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                      10         20         30         40         50              

3176428_L   GCGNNNNTNN NCCTGAGTTT AGTGGTCACA AATCATAAAG ATATTGGTGA  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  
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                      60         70         80         90        100             

 

 

3176428_L   TTTTTTGNTC ACCCCGAAGT TTAATGGTCA AGAAATCTTA TTGATAATGA  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     110        120        130        140        150         

3176428_L   CCAAATCTTT AATGTTATTG TTACCGCCCA TGCTTTCGTA ATAATTTTCT  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     160        170        180        190        200         

3176428_L   TTATAGTTAT ACCCATTATA ATTGGAGGGT TCGGAAATTG ACTTGTCCCC  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     210        220        230        240        250         

3176428_L   CTGATGCTAG GGGCCCCGGA CATAGCATTC CCGCGAATGA ACAACATAAG  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     260        270        280        290        300         

3176428_L   ATTTTGACTC CTCCCCCCGT CACTGACTCT ACTCCTGTCC AGAGGAATGG  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     310        320        330        340        350         

3176428_L   TAGAAAGGGG AGTGGGAACC GGATGAACAG TCTACCCCCC CCTAGCTGCG  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     360        370        380        390        400         

3176428_L   GGGACCGCCC ACGCAGGAGC GTCGGTTGAC TTGGGAATTT TCTCCCTTCA  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     410        420        430        440        450         

3176428_L   CTTAGCTGGA GTCTCATCAA TCCTAGGTGC TGTCAATTTC ATTACCACAG  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     460        470        480        490        500         

3176428_L   TAATTAACAT ACGGTCTCCC GGAATAACGA TAGACCGGCT CCCCCTGTTC  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     510        520        530        540        550         

3176428_L   GTCTGAGCCG TATTCCTAAC AGCCATTCTG CTACTCCTTT CCCTCCCCGT  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     560        570        580        590        600         

3176428_L   CCTGGCGGGA GCCATTACAA TACTCCTGAC CGATCGAAAC CTCAACACCT  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     610        620        630        640        650         
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3176428_L   CCTTTTTTGA TCCCGCAGGA GGCGGTGACC CAATCCTCTA TCAACACCTA  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ... 

                     660        670        680       

3176428_L1   TTCTGATTTT TTGGTCACCC TGAAGTTTAA AGG 
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             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                      10         20         30         40         50              

3176434_NK   GNGANNNNTN NNCNGAGTTT ATGGTCACAA ATCATAAAGA TATTGGTGAT  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                      60         70         80         90        100             

3176434_NK   TTTTTGGTCA CCCTGAAGTT TAATGGTCAA CNAATCATAA AGATATTGGC  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     110        120        130        140        150         

3176434_NK   GATTTTTTTT TGTTATTGTT ACCGCCCATG CTTTCGTAAT AATTTTCTTT  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     160        170        180        190        200         

3176434_NK   ATAGTTATAC CCATTATAAT TGGAGGGTTC GGAAATTGAC TTGTCCCCCT  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     210        220        230        240        250         

3176434_NK   GATGCTAGGG GCCCCGGACA TAGCATTCCC GCGAATGAAC AACATAAGAT  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     260        270        280        290        300         

3176434_NK   TTTGACTCCT CCCCCCGTCA CTGACTCTAC TCCTGTCCAG AGGAATGGTA  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     310        320        330        340        350         

3176434_NK   GAAAGGGGAG TGGGAACCGG ATGAACAGTC TACCCCCCCC TAGCTGCGGG  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     360        370        380        390        400         

3176434_NK   GACCGCCCAC GCAGGAGCGT CGGTTGACTT GGGAATTTTC TCCCTTCACT  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     410        420        430        440        450         

3176434_NK   TAGCTGGAGT CTCATCAATC CTAGGTGCTG TCAATTTCAT TACCACAGTA  
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             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     460        470        480        490        500         

 

3176434_NK   ATTAACATAC GGTCTCCCGG AATAACGATA GACCGGCTCC CCCTGTTCGT  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     510        520        530        540        550         

3176434_NK   CTGAGCCGTA TTCCTAACAG CCATTCTGCT ACTCCTTTCC CTCCCCGTCC  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     560        570        580        590        600         

3176434_NK   TGGCGGGAGC CATTACAATA CTCCTGACCG ATCGAAACCT CAACACCTCC  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     610        620        630        640        650         

3176434_NK   TTTTTTGATC CCGCAGGAGG CGGTGACCCA ATCCTCTATC AACACCTATT  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....|  

                     660        670        680     

3176434_NK   CTGATTTTTT GGTCACCCTG AAGTTTAAAT  
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             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                      10         20         30         40         50              

3176435_NB   CCGAANNNNT NNNCCTGAGT TTAGTGGTCA ACAAATCATA AAGATATTGG  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                      60         70         80         90        100             

3176435_NB   TGATTTTTGT GGTCAGCCCG AAGTTTAACG GCCCGNAAGC CTTATTGGCA  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     110        120        130        140        150         

3176435_NB   ATGACCAAAT CTATAATGTT ATTGTTACCG CCCATGCTTT CGTAATAATT  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     160        170        180        190        200         

3176435_NB   TTCTTTATAG TTATACCCAT TATAATTGGA GGGTTCGGAA ATTGACTTGT  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     210        220        230        240        250         

3176435_NB   CCCCCTGATG CTAGGGGCCC CGGACATAGC ATTCCCGCGA ATGAACAACA  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     260        270        280        290        300         

3176435_NB   TAAGATTTTG ACTCCTCCCC CCGTCACTGA CTCTACTCCT GTCCAGAGGA  
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             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     310        320        330        340        350         

 

 

3176435_NB   ATGGTAGAAA GGGGAGTGGG AACCGGATGA ACAGTCTACC CCCCCCTAGC  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     360        370        380        390        400         

3176435_NB   TGCGGGGACC GCCCACGCAG GAGCGTCGGT TGACTTGGGA ATTTTCTCCC  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     410        420        430        440        450         

3176435_NB   TTCACTTAGC TGGAGTCTCA TCAATCCTAG GTGCTGTCAA TTTCATTACC  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     460        470        480        490        500         

3176435_NB   ACAGTAATTA ACATACGGTC TCCCGGAATA ACGATAGACC GGCTCCCCCT  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     510        520        530        540        550         

3176435_NB   GTTCGTCTGA GCCGTATTCC TAACAGCCAT TCTGCTACTC CTTTCCCTCC  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     560        570        580        590        600         

3176435_NB   CCGTCCTGGC GGGAGCCATT ACAATACTCC TGACCGATCG AAACCTCAAC  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     610        620        630        640        650         

3176435_NB   ACCTCCTTTT TTGATCCCGC AGGAGGCGGT GACCCAATCC TCTATCAACA  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|. 

                     660        670        680             

3176435_NB   CCTATTCTGA TTTTTTGGTC ACCCTGGAAG TTTAAA 
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             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                      10         20         30         40         50              

3176436_SK   GCGNNTTTTN NCCNGNAGTT TAGTGGTCAA CAAATCATAA AGATATTGGT  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                      60         70         80         90        100             

3176436_SK   GATTTTTTGT GTCACCCCGA AGTTTAATGG TCAAGAAATC ATATTGATAA  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     110        120        130        140        150         
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3176436_SK   TGACCAAATC TATAATGTTA TTGTTACCGC CCATGCTTTC GTAATAATTT  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     160        170        180        190        200         

 

 

3176436_SK   TCTTTATAGT TATACCCATT ATAATTGGAG GGTTCGGAAA TTGACTTGTC  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     210        220        230        240        250         

3176436_SK   CCCCTGATGC TAGGGGCCCC GGACATAGCA TTCCCGCGAA TGAACAACAT  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     260        270        280        290        300         

3176436_SK   AAGATTTTGA CTCCTCCCCC CGTCACTGAC TCTACTCCTG TCCAGAGGAA  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     310        320        330        340        350         

3176436_SK   TGGTAGAAAG GGGAGTGGGA ACCGGATGAA CAGTCTACCC CCCCCTAGCT  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     360        370        380        390        400         

3176436_SK   GCGGGGACCG CCCACGCAGG AGCGTCGGTT GACTTGGGAA TTTTCTCCCT  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     410        420        430        440        450         

3176436_SK   TCACTTAGCT GGAGTCTCAT CAATCCTAGG TGCTGTCAAT TTCATTACCA  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     460        470        480        490        500         

3176436_SK   CAGTAATTAA CATACGGTCT CCCGGAATAA CGATAGACCG GCTCCCCCTG  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     510        520        530        540        550         

3176436_SK   TTCGTCTGAG CCGTATTCCT AACAGCCATT CTGCTACTCC TTTCCCTCCC  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     560        570        580        590        600         

3176436_SK   CGTCCTGGCG GGAGCCATTA CAATACTCCT GACCGATCGA AACCTCAACA  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     610        620        630        640        650         

3176436_SK   CCTCCTTTTT TGATCCCGCA GGAGGCGGTG ACCCAATCCT CTATCAACAC  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....| 

                     660        670        680             

3176436_SK   CTATTCTGAT TTTTTGGTCA CCCTGGAAGT TTAAA 
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             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                      10         20         30         40         50              

3180531_SR  CCNNNNNNNN NNNCNGAGTN NATGGTCACA AATCATAAAG ATATTGGTGA  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                      60         70         80         90        100             

3180531_SR   TTTTTTGNTC ACCCCGAAGT TTAATGGTCA GGGAAGCCTT ATTGATAATG  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     110        120        130        140        150         

3180531_SR   ACCAAATCTA TAATGTTATT GTTACCGCCC ATGCTTTCGT AATAATTTTC  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     160        170        180        190        200         

3180531_SR   TTTATAGTTA TACCCATTAT AATTGGAGGG TTCGGAAATT GACTTGTCCC  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     210        220        230        240        250         

3180531_SR   CCTGATGCTA GGGGCCCCGG ACATAGCATT CCCGCGAATG AACAACATAA  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     260        270        280        290        300         

3180531_SR   GATTTTGACT CCTCCCCCCG TCACTGACTC TACTCCTGTC CAGAGGAATG  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     310        320        330        340        350         

3180531_SR   GTAGAAAGGG GAGTGGGAAC CGGATGAACA GTCTACCCCC CCCTAGCTGC  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     360        370        380        390        400         

3180531_SR   GGGGACCGCC CACGCAGGAG CGTCGGTTGA CTTGGGAATT TTCTCCCTTC  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     410        420        430        440        450         

3180531_SR   ACTTAGCTGG AGTCTCATCA ATCCTAGGTG CTGTCAATTT CATTACCACA  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     460        470        480        490        500         

3180531_SR   GTAATTAACA TACGGTCTCC CGGAATAACG ATAGACCGGC TCCCCCTGTT  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     510        520        530        540        550         

3180531_SR   CGTCTGAGCC GTATTCCTAA CAGCCATTCT GCTACTCCTT TCCCTCCCCG  
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             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     560        570        580        590        600         

3180531_SR   TCCTGGCGGG AGCCATTACA ATACTCCTGA CCGATCGAAA CCTCAACACC  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| ....|....| ....|....|  

                     610        620        630        640        650         

3180531_SR   TCCTTTTTTG ATCCCGCAGG AGGCGGTGAC CCAATCCTCT ATCAACACCT  

 

 

             ....|....| ....|....| ....|....| .. 

                     660        670        680       

3180531_SR   ATTCTGATTT TTTGGTCACC CTGAAGTTTA AT 
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