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บทคัดยอ 

นกกระเรียนพันธุไทย (Grus antigone sharpii) ไดสูญพันธุไปจากธรรมชาติของประเทศไทย โดยมี

สาเหตุหลักมาจากการสูญเสียแหลงที่อยูอาศัยบริเวณพื้นที่ชุมน้ํา ตอมาไดมีการขอรับบริจาคนกกระเรียนพันธุ

ไทยจากประเทศกัมพูชามาเพาะเลี้ยงและขยายพันธุในสภาพกรงเลี้ยง ซึ่งการเพาะเลี้ยงและขยายพันธุไมได

ตองการเพิ่มจํานวนและอัตราความอยูรอดของประชากรในสภาพกรงเลี้ยงเทานั้น แตยังตองคํานึงถึงความ

หลากหลายทางพันธุกรรมภายในประชากร ดังนั้นผูวิจัยจึงใชเครื่องหมายไมโครแซทเทลไลทดีเอ็นเอ 

ตรวจสอบความหลากหลายทางพันธุกรรมของนกกระเรียนพันธุไทยจากสวนสัตวเปดเขาเขียว (n = 11) โดย

นําดีเอ็นเอที่สกัดไดจากโคนขน มาเพิ่มปริมาณไมโครแซทเทลไลทดีเอ็นเอดวย polymorphic primer ที่

ออกแบบมาจากจีโนมของ whooping crane G. Americana จํานวน 10 คูและ blue crane 

Anthropoides paradise จํานวน 4 คู ผลการศึกษาพบการเบี่ยงเบนออกจากสมดุล Hardy-Weinberg ที่

โลคัส Gram8 ซึ่งเปนผลมาจาก null allele และพบการปรากฏของ linkage disequilibrium ที่โลคัส 

Gpa12, Gpa34 และ Gpa35 จากการวิเคราะหคาความหลากหลายทางพันธุกรรมดวยเครื่องหมายไมโครแซท

เทลไลทจํานวน 10 โลไซ พบวาจํานวนอัลลีลตอโลคัสมีคาเฉลี่ยเทากับ 4.2 คา expected และ observed 

heterozygosity มีคาเฉลี่ยเทากับ 0.59 และ 0.61 ตามลําดับ คา inbreeding coefficient มีคาเทากับ -

0.03 จากผลที่ไดแสดงวานกกระเรียนพันธุไทยมีความหลากหลายทางพันธุกรรมคอนขางสูง และเกิด 

inbreeding นอย ดังนั้นจึงเหมาะที่จะใชเปนพอแมพันธุในการเพิ่มจํานวนประชากรในกรงเลี้ยงตอไปใน

อนาคตได เพ่ือเปนตัวแทนประชากรที่จะนํากลับไปปลอยคืนสูพื้นที่ชุมน้ําในธรรมชาติของประเทศไทยตอไป  

คําสําคัญ: ความหลากหลายทางพันธุกรรม นกกระเรียนพันธุไทย โพลีมอรฟซึม ไมโครแซทเทลไลทดีเอ็นเอ 

 เฮทเทอโรไซโกซิตี 
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Abstract 

Grus antigone sharpii is the only crane species that was reported in Thailand, though 

it has become extinct in the wild due to the depletions of its natural habitats and food 

sources. The Thai government with the Cambodian collaboration has tried to repopulate G. 

a. sharpii using wild Cambodian specimens as an initial breeding stock. Captive breeding can

increase the population size and survivorship of the G. a. sharpii in Thailand, but the genetic

diversity of the crane are also of immense importance as well, since the fixation of

unfavorable alleles may drive the reemerging population to become extinct again. In this

study, 14 polymorphic microsatellite primers isolated from a related species of G. a. sharpii,

the whooping crane G. americana and the blue crane Anthropoides paradisea, were used to

genotype and investigate genetic diversity of G. a. sharpii individuals collected from Khao

Kheow open zoo (n = 11). Our results showed that deviations from Hardy-Weinberg

equilibrium was only observed at locus Gram8, resulting from the presence of null allele.

Three loci (Gpa12, Gpa34 and Gpa35) were in linkage disequilibrium. The averages of

expected and observed heterozygosities were 0.59 and 0.61, respectively, indicating high

genetic diversity in terms of heterozygosity and low inbreeding (FIS = -0.03). Therefore, our

findings suggested that the breeding stocks may be suitable for crane captive breeding

program for future reintroduction of G. a. sharpii in Thailand.

Keywords: genetic diversity, eastern sarus crane, polymorphism, microsatellite DNA,  

  heterozygosity 
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บทนําและงานวิจัยที่เกี่ยวของ 

 นกกระเรียน (crane) เปนนกน้ําที่มีรูปรางสวยงาม สูงโปรง มีคอและขายาว จัดอยูในวงศ Gruidae 

พบได 15 ชนิดทั่วโลก กระจายตัวอยูในเขตเอเชียตะวันออก ออสเตรเลีย อเมริกาเหนือและแอฟริกา (Meine 

& Archibald, 1996) ในประเทศไทยพบนกกระเรียนเพียงชนิดเดียว คือ Grus antigone ซึ่งแบงไดเปน 4 

ชนิดพันธุยอย คือ นกกระเรียนอินเดีย (Indian sarus crane: Grus antigone antigone), นกกระเรียน

ออสเตรเลีย (Australian sarus crane: Grus antigone gillae), นกกระเรียนเกาะลูซอน (Philippine sarus 

crane: Grus antigone luzonica) และนกกระเรียนพันธุไทย (eastern sarus crane: Grus antigone 

sharpii) ซึ่งเปนชนิดพันธุยอยที่เคยพบในประเทศไทยในอดีต นกกระเรียนพันธุไทยมีแหลงที่อยูอาศัยบริเวณ

พื้นที่ชุมน้ําและท่ีราบลุม แหลงอาหารจะมีทั้งพืชและสัตว พืชที่เปนอาหารสวนใหญจะเปนพวกเมล็ดพืช เมื่อมี

การบุกรุกแหลงเพาะปลูกทางการเกษตรไปเปนแหลงที่อยูอาศัยของมนุษยและมีการเปลี่ยนแปลงพืชที่ใช

เพาะปลูกทางการเกษตร ทําใหแหลงที่อยูอาศัยและแหลงอาหารของนกกระเรียนพันธุไทยลดลง สงผลใหนก

กระเรียนพันธุไทยสูญพันธุไปจากธรรมชาติของประเทศไทยในอดีต (Sanguansombat, 2005) จากเหตุการณ

ดังกลาว ตอมา ประเทศไทยไดตระหนักถึงความสําคัญของนกกระเรียนพันธุไทยและไดมีความพยายามของ

หนวยงานหรือองคการสวนสัตวตางๆ ในการคืนชีวิตใหกับนกกระเรียนพันธุไทยไดกลับมาอาศัยอยูในถิ่น

ธรรมชาติเดิมในประเทศไทย โดยสวนสัตวนครราชสีมา จังหวัดนครราชสีมา เปนแหลงเพาะพันธุนกกระเรียน

พันธุไทยแหงแรกของประเทศไทย โดยไดขอรับบริจาคนกกระเรียนที่มีถิ่นกําเนิดในประเทศกัมพูชา มาศึกษา
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วิธีการเพาะเลี้ยงและขยายพันธุในสภาพกรงเลี้ยง (Meine & Archibald, 1996) ตอมาสวนสัตวเปดเขาเขียว

และสถานีวิจัยเพาะเลี้ยงนกน้ําบางพระ จังหวัดชลบุรี สามารถเพาะเลี้ยงและขยายพันธุนกกระเรียนพันธุไทย

ในสภาพกรงเลี้ยงไดเชนกัน ซึ่งการเพาะเลี้ยงและขยายพันธุนกกระเรียนไมไดตองการเพียงแตเพิ่มปริมาณ

ประชากรในกรงเลี้ยงเพื่อนําไปปลอยคืนสูธรรมชาติเทานั้น แตยังตองคํานึงถึงความหลากหลายทางพันธุกรรม

ภายในประชากรในสภาพกรงเลี้ยงดวย เพื่อความอยูรอดของนกในสภาพแวดลอมธรรมชาติที่อาจมีการ

เปลี่ยนแปลงอยางฉับพลันหรือมีการแพรระบาดของเชื้อโรค การมีความหลากหลายทางพันธุกรรมที่ต่ํา (เชน 

เกิดการผสมพันธุกันภายในเครือญาต)ิ จะทําใหนกกระเรียนพันธุไทยมีสุขภาพที่ไมแข็งแรง เจ็บปวย ติดเชื้อโรค

ไดงาย และไมสามารถทนทานตอการคัดเลือกโดยธรรมชาติได จนสุดทายแลวประชากรของนกกระเรียนก็

อาจจะสูญพันธุไปจากธรรมชาติอีกครั้ง ดังนั้นการประเมินคาความหลากหลายทางพันธุกรรมของประชากรนก

เรียนพันธุไทยในสภาพกรงเลี้ยงกอนทําการปลอยคืนสูธรรมชาติจึงถือเปนขั้นตอนสําคัญในการคืนชีวิตใหกับ

นกกระเรียนพันธุไทยอยางยั่งยืน ทั้งนี้หากประชากรนกสามารถดํารงชีวิตอยูในธรรมชาติไดสําเร็จ สถานภาพ

ทางการอนุรักษของนกกระเรียนพันธุไทยอาจยกระดับจากสถานภาพสูญพันธุแลวจากธรรมชาติ (extinct in 

the wild) ของประเทศไทยเปนสถานภาพของสิ่งมีชีวิตที่มีความเสี่ยงตอการสูญพันธุ (critically endangered 

species) นอกจากนี้ยังเปนการบงบอกความอุดมสมบูรณของแหลงพื้นที่ชุมน้ําและความเหมาะสมที่จะใชพื้นที่

เหลานั้นเปนแหลงที่อยูอาศัยของนก (ภูวดล โกมณเฑียร, 2555) ทั้งยังเปนการเชื่อมเสนทางการอยูอาศัยของ

นกกระเรียนพันธุไทยในเขตภูมิภาคเอเชียตะวันออกเฉียงใตไดอีกดวย (นุชจรี พืชคูณ, 2556) 

การพิจารณาคาความหลากหลายทางพันธุกรรมสามารถดูไดจากคา heterozygosity ซึ่งจะบอก

สัดสวนของอัลลีลแบบ heterozygous ของประชากร (Nei & Roychoudhury, 1974) ความหลากหลายทาง

พันธุกรรมของประชากรนกกระเรียนพันธุไทยในสภาพกรงเลี้ยงจะมีคาสูงถาหากมีการคัดเลือกพันธุของ

ประชากรตั้งตนที่ดี เพราะฉะนั้นการคัดเลือกพันธุนกกระเรียนพันธุไทยใหมีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูง

จึงเปนขั้นตอนที่สําคัญกอนการปลอยนกกระเรียนสูธรรมชาติ (นุชจรี พืชคูณ, 2556) ในการศึกษาครั้งนี้ไดนํา

ไมโครแซทเทลไลทไพรเมอรที่แสดงลักษณะ polymorphism (polymorphic primer) ที่เคยใชศึกษาใน 

whooping crane จํานวน 10 คู (Jones et al., 2010a, b) และจาก blue crane (Meares et al., 2008) 

จํานวน 4 คู มาเพิ่มปริมาณไมโครแซทเทลไลทดีเอ็นเอและวิเคราะหความหลากหลายทางพันธุกรรมของ

ประชากรนกกระเรียนพันธุไทยในพื้นท่ีสวนสัตวเปดเขาเขียว 
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เอกสารที่เกี่ยวของ 

 นกกระเรียน (crane) เปนนกน้ําขนาดใหญ รูปรางสูงโปรง คอและขายาว มีลักษณะคลายกับนก

กระสา (stork) และ นกยาง (heron) ความแตกตางที่ใชแยกนกทั้งสามชนิดนี้ คือ นกกระเรียนมีขนาดใหญ

ที่สุด ขณะบินจะเหยียดคอตรง นกกระสามีขนาดที่เล็กกวานกกระเรียน ขณะบินจะเหยียดคอตรงเชนกัน สวน

นกยางขณะบินคอจะไมเหยียดตรงแตจะหดคอเขาหาอก นกกระเรียนจัดอยูในวงศ Gruidae พบได 15 ชนิด

ทั่วโลก มีกระจายตัวอยูในเขตเอเชียตะวันออก ออสเตรเลีย อเมริกาเหนือและแอฟริกา (Meine & Archibald, 

1996)ในประเทศไทยพบนกกระเรียนเพียงชนิดเดียว คือ Grus antigone ซึ่งแบงไดเปน 4 ชนิดยอย คือนก

กระเรียนอินเดีย (Indian sarus crane: Grus antigone antigone) มีขนาดใหญที่สุดในกลุมนกกระเรียน มี

ปลอกคอสีขาวคั่นอยูระหวางคอตอนบนและคอตอนลาง และขนตามลําตัวมีสีเทา นกกระเรียนพันธุไทย 

(Eastern sarus crane: Grus antigone sharpii) เปนชนิดยอยที่เคยพบในประเทศไทย (Tanee et al., 

2009) มีขนาดใหญรองลงมา ไมมีปลอกคอสีขาวอยูบริเวณคอ และมีขนตามลําตัวสีเทาเขมกวานกกระเรียน

อินเดีย ปจจุบันกระจายตัวอยูในประเทศจีน พมา กัมพูชา และเวียดนาม นกกระเรียนออสเตรเลีย 

(Australian sarus crane: Grus antigone gillae) มีหนังเปลือยสีแดงอยูบริเวณคอแตจะไมแผขยายเทากับ

ชนิดยอยอื่นๆ (Archibald et al., 2003) และนกกระเรียนเกาะลูซอน (Philippine sarus crane: Grus 

antigone luzonica) นกกระเรียนชนิดยอยนี้พบไดที่ประเทศฟลิปปนสเทานั้นซึ่งขณะนี้ไดสูญพันธุแลว 

(Meine & Archibald, 1996)  

 ลักษณะทางสัณฐานของนกกระเรียนเพศผูและเพศเมียนั้นไมมีความแตกตางกัน แตสามารถแยกเพศ

ไดจากการดูขนาดตัว โดยนกกระเรียนเพศผูจะมีขนาดตัวใหญกวาเพศเมียอยางชัดเจน (นุชจรี พืชคูณ, 2556) 

นกกระเรียนพันธุไทยมีแหลงที่อยูอาศัยบริเวณพ้ืนที่ชุมน้ําและที่ราบลุม แหลงอาหารของนกกระเรียนพันธุไทย

จะมีท้ังพืชและสัตว พืชที่เปนอาหารสวนใหญจะเปนพวกเมล็ดพืช เมื่อมีการเปลี่ยนแปลงพืชที่ใชเพาะปลูกทาง

การเกษตรและเปลี่ยนแปลงแหลงเพาะปลูกทางการเกษตรไปเปนแหลงที่อยูอาศัยของมนุษย ทําใหแหลง

อาหารของนกกระเรียนลดลง สาเหตุหลักที่ทําใหจํานวนของนกกระเรียนพันธุไทยลดลง คือการที่มนุษยเขา

รุกรานแหลงพื้นที่ชุมน้ําซึ่งเปนแหลงที่อยูอาศัยหลักของนกกระเรียน (ภูวดล โกมณเฑียร, 2555; Wood & 

Krajewski, 1996) จนในปจจุบัน กรมอุทยานแหงชาติ สัตวปาและพันธุพืช และองคการสวนสัตวในพระบรม

ราชูปถัมภไดจัดใหนกกระเรียนพันธุไทยอยูในบัญชีรายชื่อ 1 ใน 15 ชนิดสัตวปาสงวนของประเทศไทย ตาม

พระราชบัญญัติสงวนและคุมครองสัตวปา พ.ศ. 2535 และสํานักงานโครงการพัฒนาแหงสหประชาชาติ 

(UNDP) จัดนกกระเรียนพันธุไทยใหอยูในสถานภาพสูญพันธุแลวจากธรรมชาติของประเทศไทย 

(Sanguansombat, 2005) การคืนชีวิตของนกกระเรียนพันธุไทยใหกลับมาอาศัยอยูในถิ่นธรรมชาติเดิมของ



4 

ประเทศไทยไดนั้น ไมเพียงแตจะเปนการยกระดับสถานภาพทางการอนุรักษเทานั้น แตยังเปนการบงบอก

ความอุดมสมบูรณของแหลงพื้นที่ชุมน้ําและความเหมาะสมที่จะใชพื้นที่เหลานั้นเปนแหลงที่อยูอาศัยของนก

กระเรียนพันธุไทย (ภูวดล โกมณเฑียร, 2555) ทั้งยังเปนการเชื่อมเสนทางการอยูอาศัยของนกกระเรียนในเขต

ภูมิภาคเอเชียตะวันออกเฉียงใตไดอีกดวย (นุชจรี พืชคูณ, 2556)  

 สวนสัตวนครราชสีมา จังหวัดนครราชสีมา เปนแหลงเพาะพันธุนกกระเรียนพันธุไทยแหงแรกของ

ประเทศไทย โดยไดขอรับบริจาคนกกระเรียนพันธุไทยที่มีถิ่นกําเนิดในประเทศกัมพูชา มาศึกษาวิธีการ

เพาะเลี้ยงและขยายพันธุในสภาพกรงเลี้ยง (Meine & Archibald, 1996) ตอมาสวนสัตวเปดเขาเขียวและ

สถานีวิจัยเพาะเลี้ยงนกน้ําบางพระ จังหวัดชลบุรี สามารถเพาะเลี้ยงและขยายพันธุนกกระเรียนพันธุไทยใน

สภาพกรงเลี้ยงไดเชนกัน การเพาะเลี้ยงและขยายพันธุนกกระเรียนพันธุไทยไมไดตองการเพิ่มปริมาณ

ประชากรในกรงเลี้ยงเพื่อนําไปปลอยสูถิ่นอาศัยเดิมไดเทานั้น แตยังตองคํานึงถึงความหลากหลายทาง

พันธุกรรมภายในประชากรในสภาพกรงเลี้ยงดวย เพื่อความอยูรอดของนกกระเรียนในสภาพแวดลอม

ธรรมชาติที่อาจมีการเปลี่ยนแปลงอยางฉับพลัน นกกระเรียนเปนสัตวหายาก มีพฤติกรรมการจับคูยากและเมื่อ

จับคูผสมพันธุแลวจะผสมพันธุแบบคูเดียวตลอดชีวิต เปนเหตุใหยากตอการเพิ่มปริมาณประชากร ทั้งยังมี

ประชากรในธรรมชาตินอยจึงเพ่ิมโอกาสที่จะเกิดการผสมพันธุกันภายในเครือญาติ ทําใหความหลากหลายทาง

พันธุกรรมของนกกระเรียนพันธุไทยต่ําลง (ธวัดชัย ธานี, 2552) ผลเสียของการมีความหลากหลายทาง

พันธุกรรมที่ต่ําจะทําใหนกกระเรียนมีสุขภาพที่ไมแข็งแรง เจ็บปวย ติดเชื้อโรคไดงาย และไมสามารถทนทาน

ตอการคัดเลือกโดยธรรมชาติ จนสุดทายแลวประชากรนกกระเรียนพันธุไทยก็อาจจะสูญพันธุไปจากธรรมชาติ

อีกครั้ง การพิจารณาคาความหลากหลายทางพันธุกรรมดูไดจากคา heterozygosity ซึ่งจะบอกสัดสวนของอัล

ลีลแบบ heterozygous ของประชากร (Nei & Roychoudhury, 1974) ความหลากหลายทางพันธุกรรมของ

ประชากรนกกระเรียนพันธุไทยในสภาพกรงเลี้ยงจะมีคาสูงถาหากมีการคัดเลือกพันธุของประชากรตั้งตนที่ดี 

เพราะฉะนั้นการคัดเลือกพันธุนกกระเรียนใหมีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูงจึงเปนขั้นตอนที่สําคัญกอน

การปลอยนกกระเรียนพันธุไทยสูธรรมชาติ (นุชจรี พืชคูณ, 2556) 

 วิธีไมโครแซทเทลไลทเปนวิธีที่ศึกษาในระดับนิวเคลียรดีเอ็นเอที่สามารถแยกความแตกตางทาง

พันธุกรรม (polymorphism) ไดดี โดยมีลําดับเบสซ้ํากัน 2–6 เบสเปนชุดๆ กระจายอยูทั่วจีโนม เชน (AT)n, 

(CAG)n หรือ (GAAA)n จํานวนเบสซ้ําของสิ่งมีชีวิตที่แตกตางกันนั้นทําใหเกิดความหลากหลายของอัลลีลใน

ประชากรและสามารถจําแนกความแตกตางระหวางอัลลีลแบบ homozygous และ heterozygous ได ซึ่ง

การหาคาความหลากหลายทางพันธุกรรมในประชากรนกกระเรียนพันธุไทยในสภาพกรงเลี้ยงของประเทศไทย

ดวยวิธีไมโครแซทเทลไลทนั้นยังไมเคยมีการรายงานมากอน จึงนํามาสูวัตถุประสงคของโครงการคือ การ

วิเคราะหความหลากหลายทางพันธุกรรม (heterozygosity) ของประชากรนกกระเรียนพันธุไทยในพื้นที่สวน
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สัตวเปดเขาเขียวดวยวิธีไมโครแซทเทลไลท โดยจะนํา polymorphic primer ที่ไดคัดเลือกไวแลวจาก

การศึกษากอนหนา (อัมพร วิเวกแววและคณะ, 2560) ดวยวิธี cross–species amplification มาใชวิเคราะห

คา heterozygosity ของประชากรนกกระเรียนพันธุไทย โดยผลการศึกษาที่ไดจะทําใหทราบถึงโครงสรางทาง

พันธุกรรมของนกกระเรียนในสภาพกรงเลี้ยงในพื้นที่สวนสัตวเปดเขาเขียว ซึ่งขอมูลที่ไดสามารถใชเปน

แนวทางในการเพาะเลี้ยงขยายพันธุและอนุรักษนกกระเรียนพันธุไทยในสภาพกรงเลี้ยงกอนปลอยสูธรรมชาติ 

อีกทั้งยังเปนประโยชนตอโครงการปลอยนกกระเรียนพันธุไทยคืนถิ่นใหไดนกกระเรียนไทยที่มีความ

หลากหลายทางพันธุกรรมสูง และสามารถปรับตัวในสิ่งแวดลอมท่ีเปลี่ยนไปได  

วัตถุประสงคของโครงการ 

เพื่อตรวจสอบความหลากหลายทางพันธุกรรมของนกกระเรียนพันธุไทยในสภาพกรงเลี้ยงในพื้นที่สวน

สัตวเปดเขาเขียวดวยเครื่องหมายไมโครแซทเทลไลทดีเอ็นเอ 
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วิธีการดําเนินงาน 

2. วิธีการดําเนินงาน

2.1 สถานที่ศึกษา

ในการศึกษาครั้งนี้ไมไดเก็บตัวอยางขนนกกระเรียนพันธุไทยใหม แตใชตัวอยางเดิมที่ไดเก็บจาก

การศึกษากอนหนา (อัมพร วิเวกแววและคณะ, 2560) จากสวนสัตวเปดเขาเขียว ตําบลบางพระ อําเภอศรี

ราชา จังหวัดชลบุรี จํานวน 11 ตัวอยาง ไดแก รุนพอแมพันธุตั้งตน 9 ตัว และ รุนลูก 2 ตัว (ตัวอยางหมายเลข 

8-16, 34 และ 36 ตามลําดับ) มาสกัดดีเอ็นเอ

2.2 การเพิ่มปริมาณไมโครแซทเทลไลทดีเอ็นเอดวยปฏิกิริยาลูกโซพอลีเมอเรส (Polymerase Chain 

Reaction: PCR) 

นํา total DNA ที่สกัดไดจากโคนขนของนกกระเรียนพันธุไทยมาเพิ่มปริมาณไมโครแซทเทลไลทดีเอ็น

เอดวยปฏิกิริยาลูกโซพอลีเมอเรส (Polymerase Chain Reaction: PCR) โดยใชไพรเมอรที่แสดง 

polymorphism (polymorphic primer) ที่ไดมาจากการคัดเลือกเครื่องหมายไมโครแซทเทลไลทดีเอ็นเอ

ดวยวิธี cross–species amplification จากการศึกษากอนหนาจํานวน 14 คู (อัมพร วิเวกแววและคณะ, 

2560) ไดแก polymorphic primer ที่ออกแบบมาจาก genomic library ของ whooping crane จํานวน 

10 คู ไดแก Gram6, Gram8, Gram11, Gram17, Gram20, Gram22, Gram30, Gram32a, Gram42 และ 

Gram45 (Jones et al., 2010) และ polymorphic primer ที่ออกแบบมาจาก genomic library ของ 

blue crane จํานวน 4 คู ไดแก Gpa12, Gpa33, Gpa34 และ Gpa35  

โดยในขั้นแรกทําการติดสีเรืองแสงใหกับ polymorphic primer ตางๆ โดยสีเรืองแสงที่ใชในการวิจัย

ครั้งนี้คือ 6–FAM ซึ่งจะติดอยูที่ปลาย 5’ ของ reverse primer จากนั้นนํา reverse primer ที่ติดสีเรืองแสง

ดวย 6–FAM แทน reverse primer ธรรมดาในการเพ่ิมปริมาณไมโครแซทเทลไลทดีเอ็นเอดวยปฏิกิริยาลูกโซ

พอลีเมอเรส (อัมพร วิเวกแววและคณะ, 2560) จากนั้นสง PCR product ที่ติดสีเรืองแสงไปวิเคราะหหาขนาด

ของอัลลีลที่แนชัด (genotyping) ดวยวิธี GeneScan ที่บริษัท Macrogen ประเทศสาธารณรัฐเกาหลี โดย

ทางบริษัทจะสงผลที่ไดในรูปของ electropherogram ที่จะแสดง peak ของอัลลีลแบบ homozygous หรือ 

heterozygous พรอมบอกคาขนาดของอัลลีลที่แนชัดของแตละตัวอยางใหทราบอีกดวย ทําใหสามารถนําคา

เหลานี้ไปใชคํานวณหาคาความหลากหลายทางพันธุกรรมโดยใชโปรแกรมคอมพิวเตอรตอไปได  
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2.3 การหาลําดับนิวคลีโอไทดของผลิตภัณฑไมโครแซทเทลไลท (microsatellite products) 

การเตรียมตัวอยางที่ใชสําหรับการหาลําดับนิวคลีโอไทดนั้นมีขั้นตอนและ temperature profile ใน

การทํา PCR เหมือนกับการเพิ่มปริมาณไมโครแซทเทลไลทดีเอ็นเอ (อัมพร วิเวกแววและคณะ, 2560) แตเพิ่ม

ปริมาตรสุดทายจาก 10 µl เปน 30 µl จากนั้นสงตัวอยางไปวิเคราะหผลที่บริษัท Bioneer ประเทศ

สาธารณรัฐเกาหลี โดยจะไดขอมูลเปนไฟล .abI กลับมา นําขอมูลเหลานี้มาตรวจดูลําดับการซ้ําและชุดการซ้ํา

ของนิวคลีโอไทดดวยโปรแกรม MEGA เวอรชัน่ 5.2. (Tamura et al., 2013) 

2.4 การวิเคราะหขอมูลทางพันธุกรรม 

นําขนาดอัลลีลที่ไดของแตละตัวอยางในแตละโลคัส มาวิเคราะหหาคาความหลากหลายทางพันธุกรรม

ดวยโปรแกรมตางๆ 3 โปรแกรม ไดแก  

2.4.1 โปรแกรม Genepop เวอรชั่น 4.3 (Raymond and Rousset, 1995; Raymond and 

Rousset, 2003) ใชวิเคราะหคาตางๆ ดังนี้  

– คาจํานวนของอัลลีลตอโลคัส (NA)

– คาการเบี่ยงเบนออกจากสมดุล Hardy–Weinberg (HWE p–value)

– คา expected heterozygosity (HE)

– คา observed heterozygosity (HO)

– คา inbreeding coefficient (FIS) ซึ่งเปนคาที่แสดงการเกิดการผสมพันธุในเครือญาติของ

ประชากร

2.4.2 โปรแกรม ML-NullFreq (Kalinowski and Taper, 2006) ใชหาคา null allele 

frequency (NAF) ซึ่งเปนคาที่บงบอกวาโลคัสใดมีโอกาสเกิดความผิดพลาดในการเพิ่มปริมาณไมโครแซทเทล

ไลทดีเอ็นเอในขั้นตอน PCR ได  

2.4.3. โปรแกรม FSTAT เวอรชั่น 2.9.3 (Goudet, 2001) ใชในการวิเคราะหคา linkage 

disequilibrium (LD) ที่เกิดจากการแยกกันอยางไมเปนอิสระของอัลลีลที่อยูตางโลไซกัน (non-random 

association)  
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ผลการทดลอง 

3.1 ผลการทํา genotyping ดวยวิธี GeneScan 

ผลที่ไดจากการทํา genotyping ดวยวิธี GeneScan จะแสดงในรูปแบบของ electropherogram 

(ภาพที่ 1 และ 2) ซึ่งนอกจากจะบอกขนาดอัลลีลที่แนชัดแลว ยังบงบอกรูปแบบของอัลลีลไดอีกวาเปนอัล-  

ลีลแบบ homozygous หรือ heterozygous อีกทั้งยังสามารถยืนยันสถานะของไพรเมอรที่ไดวาเปน 

monomorphic primer หรือ polymorphic primer อีกดวย ซึ่งผลของ genotyping สามารถนําไป

เปรียบเทียบกับผลที่ไดจาก gel electrophoresis (อัมพร วิเวกแววและคณะ, 2560) ไดวามีรูปแบบอัลลีล

และสถานะของไพรเมอรตรงกันหรือไม โดยตารางที่ 1-3 แสดงขนาดและรูปแบบของอัลลีลที่ไดของแตละ

ตัวอยางในแตละโลคัส ซึ่งผลที่ไดสอดคลองกับผลจาก gel electrophoresis ที่ศึกษากอนหนา กลาวคือ ไพร

เมอรทั้ง 14 คู ที่ใชในการศึกษาครั้งนี้ ไดแก Gram6, Gram8, Gram11, Gram17, Gram20, Gram22, 

Gram30, Gram32a, Gram42, Gram45, Gpa12, Gpa33, Gpa34 และ Gpa35 เปน polymorphic 

primer (มีขนาดอัลลีลตั้งแต 2 ขนาดขึ้นไป) ที่มีการปรากฏรูปแบบอัลลีลทั้งแบบ homozygous และ 

heterozygous ในขณะที่ไพรเมอรจํานวน 4 คู ไดแก Gram24, Gram25, Gram31 และ Gram41 เปน 

monomorphic primer ซึ่งทุกตัวอยางแสดงอัลลีลแบบ homozygous ที่มีขนาดอัลลีลเพียง 1 ขนาดเทานั้น 

(ตารางที่ 1-3) 
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ภาพที่ 1 ผล electropherogram ที่แสดงรูปแบบอัลลีลแบบ homozygous allele ที่มีขนาดเทากับ 246.5 

คูเบส 

ภาพที่ 2 ผล electropherogram ทีแ่สดงรูปแบบอัลลีลแบบ heterozygous allele ที่มีขนาดเทากับ 234.2 

และ 238.3 คูเบส 

หมายเหตุ  แกน X คือ ขนาดของอัลลีล (คูเบส) 

 แกน Y คือ ความสูงของ peak (RFU: Relative Fluorescent Units) 
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ตารางที ่1 ขนาดของอัลลีลที่ไดในแตละตัวอยางจากการวิเคราะหผล genotyping บริเวณโลคัส Gram6, Gram8, Gram11, Gram17, Gram20 และ Gram22 

Individual 

number 

ขนาดอลัลีล (คูเบส) 

Gram6 Gram8 Gram11 Gram17 Gram20 Gram22 

8 246 424, 428 258 373, 381 380, 392 161 

9 234, 238 416 246, 262 369, 373 384, 404 161 

10 234 420 246, 262 369, 373 380, 400 165 

11 238, 242 428, 432 250, 262 373, 377 376, 384 161, 169 

12 234, 242 428 250, 254 373, 377 384, 396 165, 169 

13 234, 238 428 254, 262 373, 377 376, 384 161, 169 

14 238, 242 416 246, 278 377 384, 404 161 

15 234, 246 420, 436 262 373, 377 384, 388 161 

16 234, 242 428, 432 250, 254 373, 377 376, 384 161, 169 

34 238 428 254, 262 373 384 161, 165 

36 234, 238 428 254, 262 373, 377 384 161 
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ตารางที ่2 ขนาดของอัลลีลที่ไดในแตละตัวอยางจากการวิเคราะหผล genotyping บริเวณโลคัส Gram24, Gram25, Gram30, Gram31, Gram32a และ Gram41 

Individual 

number 

ขนาดอัลลีล (คูเบส) 

Gram24 Gam25 Gram30 Gram31 Gram32a Gram41 

8 357 161 177, 185 258 242 264 

9 357 161 181, 185 258 238 264 

10 357 161 173, 177 258 238, 242 264 

11 357 161 169, 181 258 242 264 

12 357 161 181, 185 258 238, 242 264 

13 357 161 169, 181 258 238, 242 264 

14 357 161 169, 177 258 238 264 

15 357 161 181, 193 258 238, 242 264 

16 357 161 181, 185 258 242 264 

34 357 161 169, 185 258 238 264 

36 357 161 169, 185 258 238, 242 264 
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ตารางที ่3 ขนาดของอัลลีลที่ไดในแตละตัวอยางจากการวิเคราะหผล genotyping บริเวณโลคสั Gram42, Gram45, Gpa12, Gpa33, Gpa34 และ Gpa35 

Individual 

number 

ขนาดอัลลีล (คูเบส) 

Gram42 Gram45 Gpa12 Gpa33 Gpa34 Gpa35 

8 166 262 205 108, 112 238, 268 174, 176 

9 160 262 197, 205 100, 112 226, 244 170, 184 

10 166 262 209, 213 92, 112 238, 250 170, 172 

11 166 262 213 112, 116 225, 250 170 

12 166 262 205, 213 112 226, 238 168, 170 

13 166 262 205 112 226, 238 168, 170 

14 160, 166 262 197, 205 96, 108 232, 244 170 

15 160, 166 262 205 100, 108 238, 262 170 

16 166 262 205, 213 104, 112 226, 238 170, 172 

34 166 262 203, 213 104, 116 226, 238 – 

36 166 262 205, 213 104, 116 226, 244 168, 170 
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3.2 ผลการหาลําดับนิวคลีโอไทดของผลิตภัณฑไมโครแซทเทลไลท 

ผลการหาลําดับนิวคลีโอไทดดวยโปรแกรม MEGA เวอรชั่น 6.0 ใหผลของลําดับนิวคลีโอไทดที่ซ้ํากัน 

และจํานวนชุดซ้ําในตําแหนงไมโครแซทเทลไลทดีเอ็นเอ โดยลําดับนิวคลีโอไทดที่ซ้ํากันของทั้ง 14 

polymorphic loci มีทั้งลําดับที่เหมือนและแตกตางกันในแตละโลคัส โดยมีลําดับการซ้ํากันตั้งแต 2 นิวคลีโอ

ไทด ไดแก (TG)n(TA)n และ (GT)n; 3 นิวคลีโอไทด ไดแก (GTT)n และ (CTT)n; 4 นิวคลีโอไทด ไดแก 

(AGAT)n, (AGGT)n, (CTTT)n, (GTTT)n, (AAGG)n, (AAAC)n, (ATTG)n, (GATA)n และ (TTTC)n; 6 นิวคลีโอ

ไทด ไดแก (TTTCTC)n และ มีลําดับการซ้ําของนิวคลีโอไทดเปนชุด ไดแก (TTTC)n(TC)n(TTTC)n โดยภายใน

ตําแหนงเดียวกันจะมีจํานวนชุดการซ้ําที่เหมือนหรือแตกตางกันออกไป ขึ้นอยูกับขนาดอัลลีลของแตละ

ตัวอยาง ดังแสดงในตารางที่ 4 
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ตารางที่ 4 ลําดับนิวคลีโอไทดที่ซ้ํากัน จํานวนชุดซ้ําของนิวคลีโอไทดที่มากที่สุด ขนาดของอัลลีลและรูปแบบ

ไพรเมอรของทั้ง 14 โลไซ 

โลคัส จํานวนชุดซ้ําของนิวคลีโอไทด ขนาดอัลลีล (คูเบส) Type of primer 

Gram6 (AGGT)8(AGAT)10 234–258 Polymorphism 

Gram8 (AGAT)2(AGGT)10(AGAT)14 384–436 Polymorphism 

Gram11 (AGAT)18 246–286 Polymorphism 

Gram17 (CTTT)13 365–381 Polymorphism 

Gram20 (CTTT)18 376–404 Polymorphism 

Gram22 (GTTT)9 161–169 Polymorphism 

Gram24 (GTTT)5 357 Monomorphism 

Gram25 (GTTT)3 161 Monomorphism 

Gram30 (AAGG)18 161–193 Polymorphism 

Gram31 (AAAC)4 259 Monomorphism 

Gram32a (ATTG)7 238–246 Polymorphism 

Gram41 (GTT)4…(GTT)2 264 Monomorphism 

Gram42 (GTT)6 160–166 Polymorphism 

Gram45 (CTT)7 262–265 Polymorphism 

Gpa12 (GATA)11 197–217 Polymorphism 

Gpa33 (TTTC)14 92–116 Polymorphism 

Gpa34 (TTTCTC)16 225–280 Polymorphism 

Gpa35 (TG)12(TA)4 168-184 Polymorphism 
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3.3 ผลการวิเคราะหขอมูลทางพันธุกรรม 

ในการศึกษาครั้งนี้ผูวิจัยนํา polymorphic loci จาก whooping crane จํานวน 10 โลไซ และจาก 

blue crane จํานวน 4 โลไซ มาใชวิเคราะหหาคาพารามิเตอรตางๆ เพื่อประเมินความหลากหลายทาง

พันธุกรรมของนกกระเรียนพันธุไทยในสภาพกรงเลี้ยงในสวนสัตวเปดเขาเขียว โดยคาพารามิเตอรตางๆ ที่ได มี

ดังนี้ (ตารางที่ 5) 

3.3.1 คา linkage disequilibrium (LD) 

จากผลการวิเคราะหดวยโปรแกรม FSTAT พบการปรากฏของ LD ในคูของโลไซ (pairwise 

comparison) จํานวน 4 คู (พิจารณาจากคา p-value < 0.01) ไดแก Gram6-Gpa35 (p = 0.003), 

Gram11-Gpa12 (p = 0.000), Gram30-Gpa12 (p = 0.010) และ Gpa12-Gpa34 (p = 0.002) ซึ่งผลที่ได

ยังไมสามารถระบุไดแนชัดวาที่โลคัสใดเปนตําแหนงที่มีการปรากฏ LD ที่แทจริง ดังนั้นในขั้นตอนตอไป ผูวิจัย

จึงตัดโลคัส Gpa12, Gpa34 และ Gpa35 (เครื่องหมายไมโครแซทเทลไลทที่ออกแบบมาจากจีโนมของ blue 

crane) ออก แลวทําการวิเคราะหผลใหม ผลการวิเคราะหไมพบการปรากฏคา p-value < 0.01 ในทุกคูโลไซ

ที่ทําการเปรียบเทียบ จากผลที่ไดแสดงวาโลคัส Gpa12, Gpa34 และ Gpa35 เปนตําแหนงที่มีการปรากฏ LD 

ที่แทจริง หรืออาจกลาวไดวาทั้ง 3 โลไซไมสามารถนําไปใชในการวิเคราะหความหลากหลายทางพันธุกรรม

ตอไปไดนั่นเอง 

3.3.2 คาการเบี่ยงเบนออกจากสมดุล Hardy-Weinberg (HWE p-value) และ null allele 

frequency (NAF)  

จากการวิเคราะหดวยโปรแกรม Genepop พบการเบี่ยงเบนออกจากสมดุล Hardy-Weinberg ที่

บริเวณโลคัส Gram8 (HO = 0.36, HE = 0.74; ตารางที่ 5) เพียงโลคัสเดียวเทานั้น นอกจากนี้ยังพบการ

ปรากฏของ null allele หรือ NAF (0.196) ที่โลคัสนี้อีกดวย ดังนั้นเพื่อไมใหเกิดความผิดพลาดในการแปรผล 

ผูวิจัยจําเปนตองตัดโลคัส Gram8 ออกจากการวิเคราะหผลในขั้นตอๆ ไป  

3.3.3 ผลการวิเคราะหขอมูลทางพันธุกรรมดวยเครื่องหมายไมโครแซทเทลไลทจํานวน 10 โลไซ 

ในการศึกษาครั้งนี้ผูวิจัยไดนํา polymorphic loci จํานวน 10 โลไซเทานั้น ไดแก Gram6, Gram11, 

Gram17, Gram20, Gram22, Gram30, Gram32a, Gram42, Gram45 และ Gpa33 ที่ไมมีการปรากฏคา 

LD และคา NAF มาเปนเครื่องหมายทางพันธุกรรมเพื่อใชวิเคราะหความหลากหลายทางพันธุกรรมของ

ประชากรนกกระเรียนพันธุไทยในพื้นที่สวนสัตวเปดเขาเขียว จํานวน 11 ตัว ผลการวิเคราะหพบวาจํานวนอัล

ลีลตอโลคัส (NA) มีคาเฉลี่ยเทากับ 4.2 โดยจํานวนอัลลีลตอโลคัสที่นอยที่สุดมีคาเทากับ 1 (Gram45) และ

จํานวนอัลลีลตอโลคัสที่สูงที่สุดมีคาเทากับ 8 (Gram20) คา expected heterozygosity (HE) มีคาเฉลี่ย
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เทากับ 0.59 โดยมีคาต่ําสุดเทากับ 0.00 (Gram45) และคาสูงสุดเทากับ 0.80 (Gram11 และ Gram30) คา 

observed heterozygosity (HO) มีคาเฉลี่ยเทากับ 0.61 โดยมีคาต่ําสุดเทากับ 0.00 (Gram45) และคาสูงสุด

เทากับ 1.00 (Gram30) (ตารางที่ 5) จากคา heterozygosity (HE และ HO) ที่ไดจะเห็นไดวานกกระเรียน

พันธุไทยในสวนสัตวเปดเขาเขียวมีความหลากหลายทางพันธุกรรมคอนขางสูง (คาเฉลี่ย HE และ HO > 0.5) 

นอกจากนี้ยังพบวาคา FIS มีคาเฉลี่ยเทากับ -0.030 ซี่งคาที่ไดมีคาเปนลบและมีคาใกลเคียงศูนย แสดงวานก 

กระเรียนพันธุไทยในสวนสัตวเปดเขาเขียวมีการเกิด inbreeding นอยมาก โดยผลที่ไดใหการแปรผลที่ตรงขาม

กับการวิเคราะหเมื่อรวมโลคัส Gram8 เขาไป (FIS = 0.029) (ตารางที่ 5) ดังนั้นหากนําโลคัสที่แสดง null 

allele ไปใชเปนเครื่องหมายทางพันธุกรรมจะทาใหการแปรผลของขอมูลไดคาที่แตกตางจากความเปนจริง  
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ตารางที่ 5 คาพารามิเตอรตางๆ ในการวิเคราะหขอมูลทางพันธุกรรมของประชากรนกกระเรียนพันธุไทยใน

พื้นที่ของสวนสัตวเปดเขาเขียว ดวย polymorphic loci จํานวน 10 โลไซ 

สวนสัตวเปดเขาเขียว 

Locus N NA HE HO FIS 
HWE 

p-value
NAF 

Gram6 11 4 0.75 0.73 0.030 0.675 0.025 

Gram8 11 6 0.74 0.36 0.506 0.005* 0.196 

Gram11 11 6 0.80 0.82 -0.017 0.227 0.022 

Gram17 11 4 0.63 0.82 -0.304 0.428 0.000 

Gram20 11 8 0.74 0.82 -0.111 0.500 0.000 

Gram22 11 3 0.56 0.45 0.187 0.293 0.047 

Gram30 11 6 0.80 1.00 -0.243 0.715 0.000 

Gram32a 11 2 0.53 0.45 0.138 1.000 0.030 

Gram42 11 2 0.32 0.18 0.429 0.279 0.112 

Gram45 11 1 0.00 0.00 NA NA 0.000 

Gpa33 11 6 0.79 0.82 -0.040 0.720 0.000 

Average 11 4.4 0.61 0.59 0.029

Average† 11 4.2 0.59 0.61 -0.030

หมายเหตุ: 

NA :  จํานวนของอัลลีลตอโลคัส 

HE :  คา expected heterozygosity 

HO :  คา observed heterozygosity 

FIS :  คา inbreeding coefficient  

HWE p-value :  คาความนาจะเปนที่จะเขาสูสมดุลของ Hardy-Weinberg เมื่อ p > 0.05 

NAF :  คา null allele frequency 

* :  พบการเบี่ยงเบนออกจากสมดุล Hardy-Weinberg อยางมีนัยสาคัญ

ตัวหนา :  โลคัสที่พบ NAF 

† :  การวิเคราะหผลโดยไมรวมโลคัส Gram8 
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วิจารณผลการศึกษา 

4.1 การทํา genotyping ดวยวิธี GeneScan 

จากผลการคัดกรองเครื่องหมายไมโครแซทเทลไลทดีเอ็นเอทั้งจากวิธี gel electrophoresis และ 

genotyping จะเห็นไดวา แมวาปจจุบัน จะยังไมมีเครื่องหมายไมโครแซทเทลไลทดีเอ็นเอที่เปน species-

specific marker กับจีโนมของนกกระเรียนพันธุไทย แตการนําไพรเมอรที่ออกแบบมาจากจีโนมของนก

กระเรียนชนิดอื่นที่มีความใกลชิดทางวิวัฒนากับนกกระเรียนกระเรียนพันธุไทย เชน จาก whooping crane 

(นกในสกุลเดียวกัน) และจาก blue crane (นกตางสกุลกัน) มาเพิ่มปริมาณไมโครแซทเทลไลทดีเอ็นเอดวยวิธี 

cross-species amplification นั้น ก็สามารถนํามาเพิ่มปริมาณไมโครแซทเทลไลทดีเอ็นเอและหาคาความ

หลากหลายทางพันธุกรรมของนกกระเรียนพันธุไทยไดอยางดี แตอยางไรก็ตามจํานวนของ monomorphic 

primer และ polymorphic primer ที่ไดนั้นอาจจะเหมือนหรือแตกตางจากการศึกษากอนหนาก็ได ที่ผานมา

การศึกษาโครงสรางทางพันธุกรรมของนกกระเรียนหลายชนิดนิยมนําไพรเมอรที่ไดจากวิธี cross-species 

amplification มาใชเพื่อเพิ่มความสะดวกและความรวดเร็วในการศึกษา เชน การศึกษาใน sandhill crane 

(Henkel et al., 2012; Jones et al., 2005) ใน grey crowned crane และ wattled crane (Meares et 

al., 2009) และใน red-crowned crane (Zou et al., 2010) เปนตน 

4.2 การหาลําดับนิวคลีโอไทดของผลิตภัณฑไมโครแซทเทลไลท 

ผลการหาลําดับนิวคลีโอไทดของนกกระเรียนพันธุไทยในทุกโลไซพบวามีรูปแบบการซ้ําของลําดับนิ

วคลีโอไทดที่เหมือนและแตกตางกับการศึกษาใน whooping crane (Jones et al., 2010a) และ blue 

crane (Meares et al., 2008) โดยโลไซที่แสดงลําดับนิวคลีโอไทดที่แตกตางจากการศึกษาใน whooping 

crane มี 9 โลไซ ไดแก Gram8, Gram20, Gram22, Gram24, Gram31, Gram32a, Gram41, Gram42 

และ Gram45 และใน blue crane มี 2 โลไซ ไดแก Gpa33 และ Gpa35 ซึ่งอาจเปนไปไดวาลําดับนิวคลีโอ

ไทดในตําแหนงไมโครแซทเทลไลทของนกแตละชนิดมีความแตกตางกัน 

4.3 การวิเคราะหขอมูลทางพันธุกรรม 

ในการศึกษาครั้งนี้ผูวิจัยพบการเบี่ยงเบนออกจากสมดุล Hardy-Weinberg ที่บริเวณโลคัส Gram8 

ซึ่งเปนโลคัสเดียวกันที่เกิดการเบี่ยงเบนออกจากสมดุล Hardy-Weinberg ใน whooping crane และ 

Florida sandhill crane ดวย (Jones et al., 2010a) และตรวจพบคา NAF ที่โลคัส Gram8 อีกดวย รวมทั้ง

ตรวจพบการปรากฏของ LD ที่โลคัส Gpa12, Gpa33 และ Gpa34 จากขอมูลดังกลาว ผูวิจัยจึงไมสามารถนํา 

4 polymorphic loci เหลานี้มาใชวิเคราะหคาความหลากหลายทางพันธุกรรมของประชากรนกกระเรียนพันธุ

ไทยในพื้นที่สวนสัตว เปดเขาเขียวได เพราะจะทําใหการวิ เคราะหความหลากหลายทางพันธุกรรม 
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(heterozygosity) มีความคลาดเคลื่อนกับคาที่ควรจะเปนจริง (เชน ไดคา heterozygosity ต่ํากวาความเปน

จริง หรือเกิดการเพิ่มขึ้นของ homozygous allele มากเกินไป (homozygote excess)) นอกจากนี้ยังพบวา

โลคัสทีต่รวจพบ LD นั้นเปนเครื่องหมายไมโครแซทเทลไลทที่ออกแบบมาจากจีโนมของ blue crane ทั้งหมด 

ซึ่งเปนนกกระเรียนตางสกุลกับนกกระเรียนพันธุไทย  

จากการวิเคราะหความหลากหลายทางพันธุกรรมของประชากรนกกระเรียนพันธุไทยในพื้นที่สวนสัตว

เปดเขาเขียวดวยเครื่องหมายไมโครแซทเทลไลทจํานวน 10 โลไซ พบวาจํานวนอัลลีลตอโลคัสมีคาคอนขางสูง 

(คาเฉลี่ย = 4.2) และประชากรนกกระเรียนที่ศึกษามีแนวโนมอยูในสมดุลของ Hardy–Weinberg (คา HWE 

p-value ของทุกโลไซมีคามากกวา 0.05) ซึ่งทําใหคาดเดาไดวาคา HO และ HE ของประชากรนี้ตองมีคาที่

ใกลเคียงกัน ซึ่งตรงกับผลการศึกษาที่ไดคา HO = 0.61 และ HE = 0.59 จากคา HO และ HE ที่ไดแสดงวา

ประชากรนกกระเรียนจากสวนสัตวเปดเขาเขียวมีความหลากหลายทางพันธุกรรม (heterozygosity) คอนขาง

สูง เมื่อเปรียบเทียบกับคา HO ที่ไดจากการศึกษาในนกกระเรียนชนิดอื่นๆ เชน จาก whooping crane (HO:

0.04–0.79, คาเฉลี่ย = 0.46) (Jones et al., 2010a), sandhill crane (HO: 0.22–0.98, คาเฉลี่ย = 0.55)

(Henkel et al., 2012) และ red-crowned crane (HO: 0.21–0.59, คาเฉลี่ย = 0.47 island population;

HO: 0.54–0.96, คาเฉลี่ย = 0.70 mainland population) (Hasegawa et al., 2000) แตมีคาต่ํากวา

เล็กนอยเมื่อเปรียบเทียบกับ blue crane (HO: 0.50–0.95, คาเฉลี่ย = 0.76) (Meares et al., 2008) และ

Siberian crane (HO: 0.53–0.93, คาเฉลี่ย = 0.74) (Mudrik et al., 2014)

สรุปผลการศึกษา 

จากผลการวิเคราะหความหลากหลายทางพันธุกรรมของนกกระเรียนพันธุไทย แสดงใหเห็นวานกจาก

จากสวนสัตวเปดเขาเขียวมีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูงเนื่องจากคา heterozygosity ที่วิเคราะหไดมีคา

มากกวา 0.5 มีการเกิด inbreeding ตา เพราะคา FIS จากการวิเคราะหใหคานอยกวาศูนย จากผลที่ได

สามารถสรุปไดวานกกระเรียนพอแมพันธุตั้งตนจากสวนสัตวเปดเขาเขียวมีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูง

และเหมาะสมที่จะใชเปนพอแมพันธุในการเพ่ิมจํานวนประชากรในกรงเลี้ยงตอไปในอนาคตได เพื่อเปนตัวแทน

ประชากรที่จะนํากลับไปปลอยคืนสูพื้นที่ชุมน้ําในธรรมชาติของประเทศไทยตอไป  
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