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บทคัดย่อ 
 การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของช้างเลี้ยงในกลุ่มประชากรช้างภาคเหนือ และภาค
ตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทย โดยใช้ microsatellite marker จ านวน 18 ต าแหน่ง ท าการเก็บตัวอย่าง
เลือดช้างภาคเหนือและภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทยจ านวน 55 และ 31 ตัวอย่าง  
ผลการวิเคราะห์ได้ค่าเฉลี่ยอัลลีลต่อต าแหน่งของ number of alleles เท่ากับ 9.333±5.412 (ค่าต่ าสุด = 3 อัล
ลีล และค่าสูงสุด = 23 อัลลีล) จากการวิเคราะห์ค่า maximum similarity โดยโปรแกรม FAMD และน ามา
สร้าง UPGMA tree พบว่ากลุ่มประชากรช้างภาคเหนือและภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทยเป็นกลุ่ม
ประชากรเดียวกัน นอกจากนี้การวิเคราะห์ด้วยวิธี principal coordinate analysis พบว่าประชากรช้างภาค
ตะวันออกเฉียงเหนือ น่าจะเป็น subset ของประชากรช้างภาคเหนือ จากการวิเคราะห์หาค่า observed 
number of alleles, gene diversity, Shannon’s Information index, number of polymorphic loci 
and % polymorphic loci ของประชากรช้างภาคเหนือมีค่าเท่ากับ 1.958±0.200, 0.222±0.158, 
0.357±0.210, 161 และ 95.83  ตามล าดับ และของประชากรช้างภาคตะวันออกเฉียงเหนือมีค่าเท่ากับ 
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1.875±0.332, 0.220±0.169, 0.348±0.229, 147 และ 87.50 ตามล าดับ ซึ่งจากผลการวิเคราะห์สามารถสรุป
ได้ว่าช้างภาคเหนือมีแนวโน้มมีความหลากหลายทางพันธุกรรมมากกว่าช้างภาคตะวันออกเฉียงเหนือ 
 

ค าส าคัญ : ช้าง; ความหลากหลายทางพันธุกรรม; microsatellite marker; ประเทศไทย 
 
Abstract 
 The objective of this research was to study the genetic diversity of domestic 
elephant populations in the North and Northeast of Thailand by using 18 microsatellite 
markers. Fifty-five and thirty-one of blood samples from the North and Northeast of Thailand 
were collected, respectively. The results showed that the average number of alleles per loci 
was 9.33±5.412 (min = 3, max = 23). Maximum similarity and UPGMA tree were computed and 
constructed by FAMD program. The results showed the genetic of elephant from North and 
Northeast were the same population. Moreover, the principle coordinate analysis found that 
the genetic of elephants in the Northeast population was subset of the genetic of elephants in 
the North population. Observed number of alleles, gene diversity, Shannon’s Information 
index, number of polymorphic loci and % polymorphic loci in the North population were 
1.958±0.200, 0.222±0.158, 0.357±0.210, 161 and 95.83, respectively. While in the Northeast 
population were 1.875±0.332, 0.220±0.169, 0.348±0.229, 147 and 87.50, respectively. From the 
results, it can be concluded that northern elephants population tend to have higher genetic 
diversity than northeastern elephants population. 
 
Keywords:  Elephant; Genetic diversity; Microsatellite marker; Thailand 
 
บทน า 
 ช้างในประเทศไทยเป็นช้างเอเชีย (Elephas maximus) ชนิดพันธุ์ย่อย คือ ช้างอินเดีย (Elephas 
maximus indicus) ช้างมีความสัมพันธ์กับสังคมไทยมาอย่างยาวนาน ในอดีตช้างท าหน้าที่เป็นราชพาหนะส าหรับ
พระมหากษัตริย์ในการสู้ศึกสงครามและเป็นสัญลักษณ์ที่ปรากฏบน "ธงชาติไทย" หรือ "ธงช้างเผือก" ถือได้ว่าช้าง
เป็นสัญลักษณ์ของประเทศไทย และเป็นสัตว์คู่พระบารมีของพระมหากษัตริย์ ช้างมีความส าคัญต่อระบบนิเวศ 
เพราะช้างป่าจะสามารถกินผลไม้ป่าได้หลากหลายชนิด เมื่อช้างถ่ายมูลออกมาเป็นเมล็ดพันธุ์ช่วยกระจายพันธุ์พืช 
ถือว่าเป็นการช่วยฟื้นฟูผืนป่าได้เป็นอย่างดี มูลช้างยังเป็นอาหารให้แก่สัตว์อื่นได้ เช่น แมลง หากช้างสูญพันธุ์ไป 
จะท าให้พันธุ์พืชหลายชนิดหายไปจากระบบนิเวศ (มัทนา, 2556)  
 ช้างจัดเป็นสัตว์ที่อยู่ในกลุ่มใกล้สูญพันธุ์ โดยถูกจัดอยู่ใน Appendix I ของ CITES อันเนื่องมาจากพื้นที่
อยู่อาศัยถูกบุกรุกท าลายมากขึ้น อีกทั้งงาช้างมีราคาแพงและเป็นที่ต้องการของมนุษย์ รวมทั้งการล่าเพื่อน าลูกช้าง
ไปฝึกใช้งาน จ านวนประชากรช้างจึงลดลงอย่างรวดเร็ว ปัจจุบันในประเทศไทยมีช้างป่าอาศัยอยู่ตามธรรมชาติ
ประมาณ 3,000 ตัว (ชมชื่น, 2547) ประชากรช้างเลี้ยงประสบปัญหาที่ไม่แตกต่างกับช้างป่านัก เนื่องจากพื้นที่ป่า
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ที่เคยใช้เลี้ยงช้างมีน้อยลง แหล่งน้ าและอาหารมีการปนเปื้อนด้วยสารพิษมากขึ้น ช้างเลี้ยงของไทยมีอยู่ประมาณ 
3,659 เชือก และมีการตายปีละประมาณ 150 เชือก (สามารถ และสาโรช, 2554) ในเรื่องของการผสมพันธุ์ ช้างป่า
กระจายตัวอยู่ในพื้นที่ป่าที่ตัดขาดออกจากกันเป็นพื้นที่ป่าผืนเล็กๆ การแลกเปล่ียนพันธุกรรมจึงเกิดขึ้นได้ยาก ใน
กรณีของช้างเล้ียงนั้น ช้างเพศผู้ 1 เชือกมักถูกน ามาเป็นพ่อพันธุ์และใช้ผสมช้างเพศเมียหลายๆ เชือกเนื่องจากช้าง
พ่อพันธุ์ที่มีลักษณะสวยงามมีจ านวนลดลง และค่านิยมที่ต้องการให้ช้างเพศเมียได้ผสมกับช้างพ่อพันธุ์ที่มีประวัติ
เคยผสมแล้วได้ลูกมาก่อน จึงท าให้ทั้งช้างป่าและช้างเลี้ยงมีแนวโน้มเกิดการผสมเลือดชิดมากขึ้น ประชากรมี
แนวโน้มด้อยลงเรื่อยๆ (สุนันทา, 2555) รัฐบาลได้ตระหนักถึงปัญหานี้และได้พยายามศึกษาวิจัย เพื่อหาแนวทางที่
ยั่งยืนส าหรับการแก้ไขปัญหาช้างในประเทศที่ก าลังเข้าสู่ภาวะวิกฤติในปัจจุบัน 
 การอนุรักษ์ช้างจึงเป็นเรื่องส าคัญ ซึ่งการอนุรักษ์นั้นไม่ใช่เพียงอนุรักษ์ให้ประชากรช้างมีจ านวนมากขึ้น
เท่านั้น แต่จ าเป็นต้องอนุรักษ์โดยค านึงถึงความหลากหลายทางพันธุกรรมในประชากรด้วยในปัจจุบันนิยมใช้
เทคนิคทางด้านพันธุศาสตร์โมเลกุลเข้ามาศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมในสิ่งมีชีวิตหลายชนิดทั้งในสัตว์ 
พืช หรือไวรัส เป็นต้น (ขุมชล และจันทร์ดี, 2560; ธวัช และสุรศักดิ์, 2559; Zhang et al., 2015; Phuekvilai et 
al., 2009) microsatellite เป็นกลุ่ม DNA ที่มีเบสซ้ า (repetitive DNA) เรียงต่อเนื่องกันอยู่ที่ต าแหน่งหนึ่งๆ ในจี
โนม ความแตกต่างทางพันธุกรรมของสิ่งมีชีวิตที่เกิดขึ้นนั้นเป็นผลเนื่องมาจากจ านวนครั้งของเบสซ้ าของ 
microsatellite ในต าแหน่งหนึ่งๆ microsatellite นิยมใช้กันอย่างแพร่หลายเนื่องจากสามารถใช้ระบุความ
หลากหลายภายในกลุ่มประชากร และสามารถบ่งชี้ความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างประชากรที่อาศัยบริเวณ
ใกล้เคียงกันได้ดีกว่าเครื่องหมายประเภทอื่นๆ นอกจากนี้ยังมีคุณสมบัติของการเป็นเครื่องหมายโมเลกุล DNA โดย
มีความหลากหลายของลักษณะจีโนไทป์พอสมควรและพบกระจายอยู่ทั่วไปตลอดทั้งจีโนม สามารถตรวจสอบได้
ง่ายโดยใช้เทคนิค PCR และต้องการ DNA ที่ใช้ในการตรวจสอบเพียงเล็กน้อยเท่านั้น ผลปฏิบัติการที่ได้สามารถ
น าไปใช้ในการวิเคราะห์ได้เลย และสามารถท าซ้ าได้โดยผลไม่เปลี่ยนแปลง (รัตติกาล และคณะ, 2556) ส าหรับ
ข้อเสียของวิธีการนี้คือต้องใช้ primer ที่มีความจ าเพาะท าให้ต้องทราบข้อมูลเกี่ยวกับล าดับเบสของ DNA 
เป้าหมาย (Ponsuksili et al., 1999)  ในส่วนของการวิเคราะห์ข้อมูล microsatellite data นั้นสามารถท าได้ง่าย
เนื่องจากมีการพัฒนาโปรแกรมส าเร็จรูปโดยโปรแกรมที่นิยมน ามาใช้คือ FAMD (fingerprint analysis with 
missing data) (Schluter and Harris, 2006) โดยโปรแกรมสามารถค านวณหาค่า similarity และน าค่าดังกล่าว
ไปสร้างเป็น UPGMA tree (unweighted pair group method using arithmetic averages) หรือ principle 
coordinate analysis ซึ่งสะท้อนให้เห็นถึงความเหมือนหรือความแตกต่างกันทางพันธุกรรมในสัตว์แต่ละตัวหรือ
แต่ละกลุม่ประชากรออกมาเป็นภาพ ท าให้ง่ายต่อการแปลความหมายของข้อมูล 
 เทคนิค microsatellite marker ได้ถูกน ามาใช้ในการศึกษาพันธุกรรมของประชากรช้างทั้งในเอเชีย
และแอฟริกา (Gugala et al., 2016; Suwattana et al., 2010; Kongrit et al., 2008; Archie et al., 2003; 
Houck et al., 2001; Whitehouse and Harley, 2001) โดย Whitehouse and Harley (2001) รายงานผล
การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของช้างแอฟริกาในอุทยานแห่งชาติ Kruger และ Addo โดยใช้ 
microsatellite marker จ านวน 9 ต าแหน่ง ได้ค่า number of alleles ระหว่าง 1-6 ค่าเฉลี่ยจ านวนของอัลลีล 
ของช้างในอุทยานแห่งชาติ Kruger และ Addo เท่ากับ 3.89 และ 1.89 ส่วนในช้างเอเชียได้มีการศึกษาโดย 
Ahlering et al. (2010) โดยท าการศึกษาประชากรช้างในประเทศลาวด้วยวิธี microsatellite marker จ านวน 10 
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ต าแหน่ง ได้ค่าเฉลี่ย number of alleles เท่ากับ 8 และค่า observed heterozygosity เท่ากับ 0.711 ต่อมาใน
ปี ค.ศ.2015 ได้มีรายงานของ Zhang et al. (2015) ท าการศึกษาพันธุกรรมช้างในประเทศจีน โดยเก็บตัวอย่าง
จากมูลช้างจ านวน 654 ตัวอย่าง โดยใช้ microsatellite marker จ านวน 9 ต าแหน่ง วิเคราะห์หาความ
หลากหลายทางพันธุกรรมเปรียบเทียบกับช้างเอเชียได้ค่าเฉลี่ยของ observed number of alleles เท่ากับ 3.22, 
effective number of alleles เท่ากับ 1.66, Shannon Information Index เท่ากับ 0.60, Nei's Gene 
Diversity เท่ากับ 0.38, observed heterozygosity เท่ากับ 0.34, expected heterozygosity เท่ากับ 0.33 
และ Polymorphic Information Content เท่ากับ 0.29 
 วัตถุประสงค์ของการศึกษาในครั้งนี้เป็นการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของช้างภาคเหนือ
และภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทย โดยวิธี microsatellite marker เพื่อน าไปใช้ประโยชน์ในการวาง
แผนการจัดการด้านการผสมพันธุ์และการอนุรักษ์ความหลากหลายทางพันธุกรรมของประชากรช้าง 
 
วิธีวิจัย 
 เก็บตัวอย่างเลือดช้างทั้งหมด 86 ตัวอย่าง โดยแบ่งช้างออกเป็นสองกลุ่มประชากร คือ ช้างที่อาศัยใน
ภาคเหนือและมีพันธุ์ประวั ติพ่อแม่ เป็นช้ างภาคเหนือ จ านวน 55 เชือก และช้ างที่ อา ศัยในภาค
ตะวันออกเฉียงเหนือและมีพันธุ์ประวัติพ่อแม่เป็นช้างภาคตะวันออกเฉียงเหนือ จ านวน 31 เชือก โดยในขั้นตอน
การเก็บตัวอย่างจะหลีกเลี่ยงการเก็บตัวอย่างช้างที่มีความสัมพันธ์ทางสายเลือดกัน ท าการเก็บตัวอย่างเลือดช้าง
จากเส้นเลือดด าบริเวณใบหูปริมาตร 1 ml น าเลือดที่ได้ใส่ในหลอดเก็บเลือด (eppendorf) ขนาด 1.5 ml ที่มี
สารป้องกันการแข็งตัวของเลือด (EDTA) 0.5 mM ปริมาตร 100 µl และเก็บตัวอย่างเลือดช้างในลังบรรจุน้ าแข็ง 
หลังจากนั้นน าไปเก็บที่อุณหภูมิ –20 ºC ท าการเก็บตัวอย่างเลือดช้างในเดือนตุลาคม พ.ศ. 2557 
 การสกัด DNA โดยใช้ DNA Trap II เป็นผลิตภัณฑ์จากห้องปฏิบัติการ DNA Technology 
มหาวิทยาลัย เกษตรศาสตร์ แล้วน า DNA ที่ได้มาเจือจางให้ได้ความเข้มข้น 5 ng/µl และท าการเพิ่มปริมาณ
ชิ้นส่วน DNA ทั้ง 86 ตัวอย่าง โดยใช้ primer จ านวน 18 ต าแหน่ง ดังตารางที่ 1 (Comstock et al., 2000; 
Archie et al., 2003; Suwattana et al., 2010) โดยใช้ DNA เริ่มต้น 10 ng, primer สายละ 0.5 pmol, 1X 
Taq buffer, 1.5 mM MgCl2, 0.2 mM dNTPs และเอนไซม์ Taq DNA polymerase 0.5 unit ในปริมาณ
ทั้งหมด 10 µl ผสมเข้าด้วยกันแล้วน าไปใส่เครื่องควบคุมอุณหภูมิ (GeneAmp® PCR System 9700 (Applied 
Biosystem)) โดยใช้ denaturation ที่อุณหภูมิ 94 ºC เป็นเวลา 30 วินาที อุณหภูมิ annealing 52-61ºC 
(ตารางที่ 1) เป็นเวลา 30 วินาที extension ที่อุณหภูมิ 72 ºC เป็นเวลา 2 นาที ท าซ้ าจ านวน 35 รอบ หลังเสร็จ
ปฏิกิริยา หยุดปฏิกิริยาด้วย 5 µl loading buffer (10 mM EDTA (pH 8.0), 98% formamide, 
bromophenol blue และ xylene cyanol) 
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ตารางที่ 1 primer และอุณหภูมิ annealing ที่ใช้ในปฏิกิริยา PCR 
No.1 ต าแหน่ง Repeat motif Primer sequence (5´- 3´) Annealing 

temperature (◦C) 
1 LaT06 (CCAT)13                                            F:AGCCAGGCACATTAAGTGT  

R:TCTCCTAGAAAAGGTTACCACA 
52 

2 LaT08 (TAGA)16  F:ATGGACAGGCAGAAAGATTT  
R:TCCCAATAACAGGATAGCATT 

56 

3 LaT13 (CATC)21  F:TGAGCTTCTGTAGGCTCTGA  
R:GCACTCGATAAACAGTGTTGA 

56 

4 LaT16 (GGAT)3GGCG (GGAT)18    F:TGGATGAATGGCAAATGG  
R:GCACAACACCTGCCTGTCA 

52 

5 LaT17 (GGAT)15 … (GGAT)10    F:TTCACTGAGACCTATGCAGGG  
R:AAAATACCAGCCTGAGTGTGC 

56 

6 LaT18 (CCAT)22   F:AATCCAAGATTGGGCAACAC  
R:GCTCAGATAACAAAATGAATGG 

56 

7 LaT24 (GGAT)22    F:AAGTTGAGAGATCAGCAAAGCA  
R:GATGTTCAGTCCTTCCTTAGCA 

56 

8 LaT25 (CCAT)15  F:TGAGACCGTCTTCATGAGATG  
R:ATGCAAGCTTACAATGGCAG 

52 

9 LaT26 (GGAT)3G(GGAT)5 
(GGGAT)7GGAT 
(GGGAT)3CGAT (GGGAT)4 

F:AACCCAGGCTAAAGCACCAA 
R:TTTCCTGCTTGAGAGCCAAA 

52 

10 FH1 (CA)12  F:GATCAGACCATGGCATGA 
R:ACAGTCTCCCTTGGGAAGAC 

55 

11 FH19 (CA)15   F:GAAGCTCATGGTCAAGGTCAC 
R:CTGCATACTCATCGAAGTCACC 

60 

12 FH48 (CA)22  F:GAGTCTCCATAATCAAGAGC 
R:CCTCCCTGGAATCTGTACAG 

58 

13 FH65 (CA)19  F:GGCTGTAGCATTTTACACTCCC 
R:CATGAATAAACCCAGCCTCTG 

60 

14 FH67 (CA)15  F:GCTTCTCTAGAAATGTGTATGC 
R:GGCGTATAGGATAGTTCCAC 

58 

15 FH71 (CA)14  F:GGGATTGGCTAAAATAG 
R:CTAAGCACATCAGGGAC 

58 

16 FH94 (CA)16  F:TTCCTCCCACAGAGCAGC 
R:ATTGGTTAATTTGCCAGTCCC 

61 

17 FH102 (CT)11(CA)14  F:CTTCATTACTGACCTAAACGAG 
R:GGACAGGGCTGGAGAAATATG 

60 

18 FH103 (CA)13  F:TGTGCTGCCACTTCCTACAC 
R:GATGTTGAGACAGTTCTGTAAG 

58 

1 primer ล าดับที่ 1-9 อ้างอิงตาม Comstock et al., 2000 และล าดับที่ 10-18 อ้างอิงตาม Archie et al., 2003  
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 ตรวจสอบผลของปฏิกิริยา PCR โดยน า PCR product มาตรวจสอบโดยใช้ 4.5% denaturing 
polyacrylamide gel electrophoresis ใน 1X TBE buffer และย้อมแผ่นเจลด้วย silver nitrate เพื่อดูแถบ 
DNA ที่ปรากฏขึ้น และท าการแปลผลข้อมูลจากแถบ DNA โดยสัตว์แต่ละตัวสามารถปรากฏแถบ DNA ได้ตั้งแต่ 
0 แถบขึ้นไป ในการแปลผลข้อมูลท าได้โดยการบันทึกการปรากฏหรือไม่ปรากฏแถบ DNA (ปรากฏ = 1, ไม่
ปรากฏ = 0 )  
 การวิเคราะห์ข้อมูลทางพันธุศาสตร์โดยการวิเคราะห์หาค่าความหลากหลายทางพันธุกรรมภายใน
ประชากรและระหว่างประชากร โดยวิเคราะห์ค่า number of alleles, private alleles, observed number 
of alleles, effective number of alleles, gene diversity และ Shannon’s Information index โดยใช้
โปรแกรม PopGen วิเคราะห์หาค่า number of polymorphic loci และ % polymorphic loci วิเคราะห์หา
ค่า maximum similarity ระหว่างช้างทั้งหมด 86 ตัวแล้วน าไปสร้าง UPGMA tree และ principal 
coordinate analysis โดยใช้โปรแกรม FAMD 
 
ผลการวิจัย 
 จากการวิเคราะห์พันธุกรรมช้างโดยใช้ microsatellite marker จ านวน 18 ต าแหน่ง มีค่า number 
of alleles ระหว่าง 3-23 อัลลีล ดังภาพที่ 1 สามารถอธิบายได้ว่า microsatellite marker ที่ใช้ในงานวิจัยครั้ง
นี้ทั้ง 18 ต าแหน่ง มี polymorphism สามารถน ามาใช้ในการศึกษาความหลากหลายทางพันธุช้างกรรมได้ จาก
การวิเคราะห์หาค่า number of alleles เฉลี่ยต่อต าแหน่งของช้างทั้งหมด (ตารางที่ 2) เท่ากับ 9.333±5.412 
ในขณะที่ค่า number of alleles เฉลี่ยต่อต าแหน่งของช้างภาคเหนือและภาคตะวันออกเฉียงเหนือ มีค่าเท่ากับ 
8.944±4.988 และ 8.167±5.090  ซึ่งช้างภาคเหนือมีค่า number of alleles เฉลี่ยต่อต าแหน่งมากกว่าช้าง
ภาคตะวันออกเฉียงเหนือ สามารถกล่าวได้ว่าช้างภาคเหนือมีแนวโน้มที่จะมีความหลากหลายทางพันธุกรรม
มากกว่าช้างภาคตะวันออกเฉียงเหนือ  
 
ตารางที่ 2 number of alleles และ private alleles ของ microsatellite marker ในกลุ่มประชากร
ช้างภาคเหนือ และช้างภาคตะวันออกเฉียงเหนือ 

ต าแหน่ง 
number of alleles private alleles 

ช้าง
ภาคเหนือ 

ช้างภาค
ตะวันออกเฉียงเหนือ 

ช้าง
ทั้งหมด 

ช้าง
ภาคเหนือ 

ช้างภาค
ตะวันออกเฉียงเหนือ 

LaT06 8 8 9 1 1 
LaT08 20 21 23 2 3 
LaT13 7 7 7 - - 
LaT16 8 8 8 - - 
LaT17 9 6 9 3 - 
LaT18 10 10 10 - - 
LaT24 13 11 13 2 - 
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1 ค่าเฉลี่ย private allele ต่อต าแหน่งที่พบ 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ต าแหน่ง 
number of alleles private alleles 

ช้าง
ภาคเหนือ 

ช้างภาค
ตะวันออกเฉียงเหนือ 

ช้าง
ทั้งหมด 

ช้าง
ภาคเหนือ 

ช้างภาค
ตะวันออกเฉียงเหนือ 

LaT25 12 10 13 3 1 
LaT26 17 15 17 2 - 
FH1 6 3 6 3 - 
FH19 3 2 3 1 - 
FH48 10 9 11 2 1 
FH65 4 4 4 - - 
FH67 3 3 3 - - 
FH71 16 16 16 - - 
FH94 6 5 6 1 - 
FH102 5 5 6 1 - 
FH103 4 4 4 - - 
รวม 161 147 168 21 6 
Mean 8.944 8.167 9.333 1.9091 1.5001 
SD 4.988 5.090 5.412 0.831 1.000 
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ภาพที่ 1 แผนภูมิ alleles frequency ของ microsatellite marker จ านวน 18 ต าแหน่ง เปรียบเทียบระหว่าง
ประชากรช้างภาคเหนือ (    ) กับประชากรช้างภาคตะวันออกเฉียงเหนือโดย (    )  
 จากการวิเคราะห์หาจ านวน private alleles พบทั้งหมดจ านวน 11 ต าแหน่ง 27 อัลลีล (ตารางที่ 2) 
ช้างภาคเหนือพบ private alleles จ านวน 11 ต าแหน่ง 21 อัลลีล คิดเป็นค่าเฉลี่ยต่อต าแหน่งที่พบ เท่ากับ 
1.909±0.831 ส่วนช้างภาคตะวันออกเฉียงเหนือ พบ private alleles จ านวน 4 ต าแหน่ง 6 อัลลีล คิดเป็น
ค่าเฉลี่ยต่อต าแหน่งที่พบ เท่ากับ 1.500±1.000 จากจ านวน private alleles สามารถอธิบายได้ว่า พันธุกรรม
ของช้างภาคเหนือและภาคตะวันออกเฉียงเหนือ มีความแตกต่างกัน นอกจากนี้ช้างภาคเหนือมี private alleles 
สูงกว่าช้างภาคตะวันออกเฉียงเหนือแสดงว่าช้างภาคเหนือมีแนวโน้มที่จะมีความหลากหลายทางพันธุกรรม
มากกว่าช้างภาคตะวันออกเฉียงเหนือ  
 เมื่อเปรียบเทียบค่าเฉลี่ยของ number of alleles กับงานวิจัยอื่นๆ (ตารางที่ 3) พบว่างานวิจัยใน
ครั้งนี้ มีค่าเฉลี่ยของ number of alleles สูงกว่างานวิจัยของ Comstock et al., 2000 และ Archie et al., 
2003 แต่มีค่าน้อยกว่า Suwattana et al., 2010 ที่ศึกษาในช้างเอเชียและช้างแอฟริกา 
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ตารางที่ 3 number of alleles เปรียบเทียบกับงานวิจัยอื่นๆ 
number of alleles 

ต าแหน่ง ช้างทั้งหมดจาก
งานวิจัย 

Suwattana et 
al., 2010 

Archie et al., 
2003 

Comstock et al., 2000 

 
ช้างเอเชีย ช้างเอเชีย ช้างแอฟริกา ช้างเอเชีย ช้างแอฟริกา 

LaT06 9 7 6 - - 
LaT08 23 38 10 - - 
LaT13 7 12 8 - - 
LaT16 8 15 8 - - 
LaT17 9 8 8 - - 
LaT18 10 19 8 - - 
LaT24 13 24 6 - - 
LaT25 13 21 6 - - 
LaT26 17 28 11 - - 
FH1 6 - - 1 3 
FH19 3 - - 1 7 
FH48 11 - - 4 6 
FH65 4 - - 3 4 
FH67 3 - - 2 6 
FH71 16 - - 6 4 
FH94 6 - - 6 4 
FH102 6 - - 6 3 
FH103 4 - - 3 5 
Mean 9.333 19.111 7.889 3.556 4.667 

 
 จากตารางที่ 4 แสดงค่าเฉลี่ย±SD ของค่า observed number of alleles, gene diversity, 
Shannon’s Information index, number of polymorphic loci และ % polymorphic loci พบว่าในกลุ่ม
ประชากรช้างภาคเหนือมีค่าเท่ากับ 1.958±0.200, 0.222±0.158, 0.357±0.210, 161 และ 95.83 ตามล าดับ 
ซึ่งมีแนวโน้มสูงกว่าช้างภาคตะวันออกเฉียงเหนือซึ่งมีค่าเท่ากับ 1.875±0.332, 0.220±0.169, 0.348±0.229, 
147 และ 87.5 ตามล าดับ ยกเว้นค่า effective number of alleles ของช้างภาคเหนือ(1.346±0.306) มีค่าต่ า
กว่าช้างภาคตะวันออกเฉียงเหนือ (1.350±0.324) สามารถสรุปได้ว่าช้างภาคเหนือมีแนวโน้มมีความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมมากกว่าช้างภาคตะวันออกเฉียงเหนือ 
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ตารางที่ 4 ค่าเฉลี่ย±SD ของค่า observed number of alleles, effective number of alleles, gene 
diversity, Shannon’s Information index, number of polymorphic loci และ % polymorphic 
loci ในประชากรช้างภาคเหนือ ช้างภาคตะวันออกเฉียงเหนือ และช้างทั้งหมด 

 
ช้างภาคเหนือ ช้างภาคตะวันออกเฉียงเหนือ ช้างทั้งหมด 

observed number of alleles 1.958±0.200 1.875±0.332 2.000±0.000 

effective number of alleles  1.346±0.306 1.350±0.324 1.356±0.305 

gene diversity 0.222±0.158 0.220±0.169 0.228±0.158 

Shannon’s Information index  0.357±0.210 0.348±0.229 0.366±0.206 

number of polymorphic loci 161 147 168 

% polymorphic loci 95.83 87.50 100 

 นอกจากนี้จากการวิเคราะห์หาค่า genetic identity และค่า genetic distance ระหว่างช้าง
ภาคเหนือกับช้างภาคตะวันออกเฉียงเหนือมีค่าเท่ากับ 0.9817 และ 0.0185 แสดงให้เห็นว่า ระหว่างช้าง
ภาคเหนือและช้างภาคตะวันออกเฉียงเหนือมีความเหมือนกันทางพันธุกรรมเท่ากับ 98.17% และมีความแตกต่าง
กันทางพันธุกรรมเท่ากับ 1.85% ซึ่งมีค่าใกล้เคียงกับ Thitaram et al. (2010) ซึ่งศึกษาความหลากหลายทาง
พันธุกรรมของช้างในประเทศไทย โดยวิเคราะห์หาค่า genetic distances ระหว่างประชากรช้างภาคเหนือกับ
ภาคตะวันออกเฉียงเหนือมีค่าเท่ากับ 1.60% 
 จากการวิเคราะห์และสร้าง UPGMA tree (ภาพที่ 2) และ principle coordinate analysis (ภาพที่ 
3) ของช้างทั้งหมด 86 เชือก พบว่าพันธุกรรมของประชากรช้างภาคเหนือและภาคตะวันออกเฉียงเหนืออยู่ใน
กลุ่มประชากรเดียวกัน นอกจากนี้จากภาพที่ 3 แสดง principle coordinate analysis ของช้างทั้งหมด พบว่า
กลุ่มประชากรช้างภาคเหนือกระจายตัวอยู่ทั่วไป ในขณะที่ประชากรช้างภาคตะวันออกเฉียงเหนือจะเกาะกลุ่มกัน
ทางด้านขวามือ แสดงให้เห็นว่าพันธุกรรมของประชากรช้างภาคตะวันออกเฉียงเหนือเป็น subset หรือเป็นส่วน
หนึ่งของช้างภาคเหนือ หรือสามารถกล่าวอีกนัยหนึ่งว่าพันธุกรรมของประชากรช้างภาคเหนือมีความหลากหลาย
มากกว่าช้างภาคตะวันออกเฉียงเหนือ 
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ภาพที่ 2 UPGMA tree ก าหนดให้ N = ช้างภาคเหนือ และ E = ช้างภาคตะวันออกเฉียงเหนือ  
 จากภาพที่ 2 แสดงการกระจายตัวของช้างทั้งหมด 86 ตัวอย่าง พบว่าช้างภาคเหนือและช้างภาค
ตะวันออกเฉียงเหนืออยู่ปะปนกัน ไม่สามารถแยกจากกันเป็นกลุ่มได้ แสดงว่าประชากรช้างภาคเหนือและภาค
ตะวันออกเฉียงเหนืออยู่ในกลุ่มประชากรเดียวกัน 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ภาพที่ 3 principal coordinate analysis ก าหนดให้ N = ช้างภาคเหนือ และ E = ช้างภาค
ตะวันออกเฉียงเหนือ 
 
 จากภาพที่ 3 แสดงการกระจายตัวของช้างทั้งหมด 86 ตัวอย่าง พบว่าช้างภาคเหนือและช้างภาค
ตะวันออกเฉียงเหนืออยู่ในกลุ่มเดียวกัน แต่ช้างภาคตะวันออกเฉียงเหนือจะเกาะกลุ่มกันทางด้านขวา (ในวงกลม) 
แสดงให้เห็นว่าประชากรช้างภาคตะวันออกเฉียงเหนือเป็น subset ของช้างภาคเหนือ 
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สรุปผล 
 จากการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมโดยใช้ microsatellite marker จ านวน 18 ต าแหน่ง 
พบว่าความหลากหลายทางพันธุกรรมของช้างภาคเหนือสูงกว่าช้างภาคตะวันออกเฉียงเหนือ โดยข้อมูล UPGMA 
tree แสดงให้เห็นว่าช้างภาคเหนือและภาคตะวันออกเฉียงเหนือ เป็นกลุ่มประชากรเดียวกัน ในขณะที่ข้อมูล  
principal coordinate analysis แสดงให้เห็นว่าพันธุกรรมของประชากรช้างภาคตะวันออกเฉียงเหนือเป็น 
subset ของประชากรช้างภาคเหนือ อย่างไรก็ตามจากข้อมูล private alleles พบว่า พันธุกรรมประชากรช้าง
ภาคเหนือและภาคตะวันออกเฉียงเหนือมีความแตกต่างกัน จากข้อมูลดังกล่าวสามารถน ามาใช้ในการวาง
แผนการจัดการด้านการผสมพันธุ์เพื่อการอนุรักษ์พันธุกรรมช้างอย่างยั่งยืนได้ 
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