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บทคัดย่อ 

ไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอเป็นสารพันธุกรรมท่ีได้รับการถ่ายทอดมาจากแม่เท่านั้น จึงนํามาใช้ศึกษาวิวัฒนาการ 
และความหลากหลายทางพันธุกรรมสายแม่ของคนและสัตว์ วัตถุประสงค์ในการศึกษาครั้งนี้ เพ่ือหาความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมสายแม่และวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมในโคขาวลําพูน 30 ตัว โคลาน 35 ตัว โคชนใต้ 15 
ตัว โคอีสาน 18 ตัว และโคลูกผสมแองกัส x พ้ืนเมืองไทย 7 ตัว รวมท้ังสิ้น 105 ตัว ด้วยการวิเคราะห์ลําดับเบส
ของไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอบริเวณ D-loop ท่ีมีความผันแปรสูงจํานวน 285 คู่เบส เปรียบเทียบกับลําดับเบสของ
โคสายพันธุ์ต่างๆ พบว่ามีตําแหน่งคู่เบสท่ีแตกต่างกันจํานวน 50 ตําแหน่ง สามารถจําแนกได้จํานวน 21 
Haplotype โดยพบ Haplotype10 มากท่ีสุด โคขาวลําพูน โคลาน โคชนใต้ โคอีสาน และโคลูกผสมแองกัส x  
พ้ืนเมืองไทย มีจํานวน 8, 11, 6, 4 และ 4 Haplotype ตามลําดับ ค่าความหลากหลายของ Haplotype เท่ากับ 
1.5599 ค่าความหลากหลายของนิวคลีโอไทด์ได้แก่ ค่าพันธุกรรมรวมและภายในแต่ละสายพันธุ์เท่ากับ 0.3997 
และ 0.4351 ตามลําดับ ส่วนค่าสัมประสิทธิ์ของความแตกต่างพันธุกรรมมีค่าเท่ากับ -0.0885  แสดงว่าโคพ้ืนเมือง
ไทยมีความหลากหลายของ Haplotype ความหลากหลายทางพันธุกรรมสายแม่สูงมาก และมีพันธุกรรมสายแม่ไม่
แตกต่างกัน ผลการวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมพบว่าโคพ้ืนเมืองไทยส่วนใหญ่มีพันธุกรรมสายแม่จัดอยู่ใน
กลุ่ม Bos indicus จากการศึกษาทางวิวัฒนาการพบว่า โคลานท่ีอยู่ใน Haplotype22 เป็นต้นกําเนิดส่วนใหญ่ของ
โคพ้ืนเมืองไทยรวมท้ังโค Red Chittagong, Tharparkar, Hariana และ Sahiwal ในประเทศบังคลาเทศ 
ปากีสถาน และอินเดียตามลําดับ 
 

 

 

 

คําสําคัญ : โคพ้ืนเมืองไทย ความหลากหลายทางพันธุกรรม ไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอ สายแม ่  
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บทนํา 
 

ประเทศไทยเป็นภาคีอนุสัญญาว่าด้วยความหลากหลายทางชีวภาพ (Convention on Biological Diversity) 
ต้ังแต่ปีพ.ศ. 2547 ประเทศท่ีเป็นภาคีจะต้องดําเนินการในมาตรา 7-10 คือ การจําแนกระบุและการติดตามตรวจสอบ 
การอนุรักษ์ในถ่ินท่ีอยู่อาศัยตามธรรมชาติ การอนุรักษ์นอกถ่ินท่ีอยู่อาศัยตามธรรมชาติและการใช้ประโยชน์อย่างยั่งยืน 
โคเป็นสัตว์เลี้ยงท่ีสําคัญทางเศรษฐกิจของประเทศไทย โคพ้ืนเมืองไทยจัดแบ่งออกได้เป็น 4 ประเภท ตามรูปร่าง
ลักษณะ และถ่ินท่ีอยู่อาศัย และการใช้ประโยชน์ โคพ้ืนเมืองของไทย ประกอบด้วย โคขาวลําพูน โคลาน โคชน และ      
โคอีสาน (กองบํารุงพันธุ์สัตว์, 2547) การใช้ประโยชน์อย่างยั่งยืนของโคขาวลําพูน คือนํามาใช้เป็นพระโคในพิธี          
จรดพระนังคัลแรกนาขวัญ โคลานใช้ในประเพณีวิ่งลานในเขตภาคกลาง โคชนใช้เป็นกีฬาพ้ืนเมืองอย่างหนึ่งทางภาคใต้ 
ส่วนโคอีสานยังไม่มีการใช้ประโยชน์ตามประเพณี แต่ใช้เป็นแม่พันธุ์พ้ืนฐานในการปรับปรุงพันธุ์โดยการผสมพันธุ์ด้วย
พ่อพันธุ์จากต่างประเทศ เพ่ือให้ได้ผลผลิตตามต้องการโดยอาศัยพันธุกรรมสายพ่อ แต่การถ่ายทอดพันธุกรรมสายแม่ใน
โคเนื้อยังมีผู้ทําการศึกษาน้อยมาก มีแต่การศึกษาการถ่ายทอดพันธุกรรมสายแม่ในโคนมเท่านั้น มีการศึกษาการ
ถ่ายทอดพันธุกรรมสายแม่ (Maternal lineages) ในโคนมโฮลสไตน์ในประเทศเยอรมัน พบว่ามีผลต่อเปอร์เซ็นต์ไขมัน
ในน้ํานม (Schutz et al., 1992) ต่อมาได้มีการศึกษาการถ่ายทอดพันธุกรรมสายแม่ในโคนมโฮลสไตน์ในประเทศ
สหรัฐอเมริกา พบว่ามีผลต่อเปอร์เซ็นต์ไขมันในน้ํานมเช่นเดียวกัน (Boettcher et al., 1996) ซ่ึงเป็นเครื่องบ่งชี้ถึงการ
ถ่ายทอดพันธุกรรมทางไซโตพลาสซึม (Cytoplasmic inheritance) นอกเหนือจากการถ่ายทอดทางพันธุกรรมทาง    
นิวเคลียดีเอ็นเอ (Nuclear DNA) ไมโทคอนเดรียล ดีเอ็นเอ (Mitochondrial DNA) ซ่ึงเป็นสารพันธุกรรมท่ีได้รับการ
ถ่ายทอดมาจากแม่เท่านั้น (Cummins, 2002; Giles et al., 1980) ซ่ึงคุณสมบัติเหล่านี้ส่งผลให้บุคคลท่ีมีสายเลือดแม่ 
หรือยายคนเดียวกันจะมีลักษณะพันธุกรรมไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอเหมือนกันทุกคน กระบวนการการคัดเลือก          
ไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอเกิดจากกระบวนการปฏิสนธิ ในขณะท่ีมีการปฏิสนธินั้นตัวอสุจิจะแทรกเฉพาะส่วนหัวเข้าไปในไข่
ท่ีสุกและทําการปฏิสนธิ ซ่ึงข้ันตอนนี้เองเป็นด่านแรกในการป้องกันไม่ให้ไมโทคอนเดรียของเพศผู้เข้าไปในไข่ได้ เพราะ  
ไมโทคอนเดรียของตัวอสุจิจะสามารถพบได้ในส่วนคอของตัวอสุจิเป็นส่วนใหญ่ แม้ว่าอาจมีบางส่วนของไมโทคอนเดรีย
ของตัวอสุจิเข้าไปในไข่ได้ ไม่ว่ากรณีใดก็ตามก็จะมีกระบวนการท่ีกําจัดท้ิงหรือทําให้ไม่สามารถทํางานได้ กระบวนการ
กําจัดไมโทคอนเดรียของตัวอสุจิท่ีผลัดหลงเข้าไปในไข่นั้นจะมีกระบวนการการกําจัดแต่ยังไม่เป็นท่ีทราบแน่ชัด  

ไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอ มีส่วน D-loop เป็นส่วนควบคุมรหัสท่ีสําคัญในการแสดงออกของยีนต่างๆ ใน  
ไมโทคอนเดรียของเซลล์มีอัตราการเปลี่ยนแปลงนิวคลีโอไทด์สูงกว่าดีเอ็นเอท่ีอยู่ในนิวเคลียส 5 ถึง 10 เท่า 
(Brown et al., 1979)  ดังนั้นการวิเคราะห์การเรียงลําดับดีเอ็นเอส่วน D-loop จะเป็นประโยชน์มากในการศึกษา
จุดกําเนิด ประวัติการเคลื่อนย้าย และความหลากหลายทางพันธุกรรมสายแม่ของประชากรโคในปัจจุบันได้ 
(Loftus et al., 1994; Bradley et al., 1998; Troy et al., 2001) ดังนั้นการศึกษาความหลากหลายพันธุกรรม
สายแม่ด้วยไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอส่วน D-loop ในโคพ้ืนเมืองไทยและโคลูกผสมแองกัส x พ้ืนเมืองไทย จึงมี
วัตถุประสงค์เพ่ือจําแนก และศึกษาเส้นทางวิวัฒนาการพันธุกรรมสายแม่ จากผลการศึกษานี้จะให้ข้อมูลซ่ึงจะมี
ประโยชน์สําหรับการวางแผนการอนุรักษ์ และวางแผนการใช้ประโยชน์ของโคพ้ืนเมืองไทยในการศึกษาผลของ
พันธุกรรมสายแม่ต่อผลผลิตในโคเนื้อต่อไป 
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อุปกรณ์และวิธีการ 
การเก็บตัวอย่าง 

ดําเนินการเก็บตัวอย่างเลือดโคพ้ืนเมืองไทยท่ีหน่วยราชการและเอกชนได้อนุรักษ์ไว้เพ่ือทําการศึกษาและใช้
ประโยชน์ ในระหว่างปีพ.ศ. 2558-2559 ดังนี้ โคขาวลําพูนจํานวนรวม 30 ตัว จากศูนย์ย้ายฝากตัวอ่อน   สํานัก
เทคโนโลยีชีวภาพการผลิตปศุสัตว์จํานวน 8 ตัว สถานีวิจัยและทดสอบพันธุ์สัตว์จังหวัดแพร่จํานวน 18 ตัว และเป็น
พระโคท่ีใช้ในพิธีจรดพระนังคัลแรกนาขวัญจํานวน 4 ตัว โคลานจํานวนรวม 35 ตัว จากกลุ่มผู้เลี้ยงและแข่งขันจังหวัด
สมุทรสงครามและราชบุรี โคชนใต้จํานวน 15 ตัว จากฟาร์มเพาะขยายพันธุ์ ล.สุวรรณรักษ์จังหวัดเพชรบูรณ์ โคอีสาน
จํานวน 18 ตัว จากสถานีวิจัยและทดสอบพันธุ์สัตว์อุบลราชธานี และโคลูกผสมแองกัส xพ้ืนเมืองจํานวน 7 ตัว จาก
สํานักเทคโนโลยีชีวภาพการผลิตปศุสัตว์ รวมท้ังสิ้น 105 ตัว 
การเตรียมตัวอย่าง 

สกัดดีเอ็นเอจากตัวอย่างเลือดโคจํานวน 105 ตัวอย่างด้วยชุดสกัดดีเอ็นเอสําเร็จรูป QIAprep. Spin 
Miniprep Kit (Qiagen®, USA) ตามคําแนะนําของบริษัท และรวบรวมเก็บไว้ท่ีอุณหภูมิ -20 0C จนกว่านําไปทดสอบ
วิเคราะห์ 
การตรวจตัวอย่าง 

ทําการเพ่ิมขยายชิ้นส่วนไมโทคอนเดรีลดีเอ็นเอบริเวณ D-loop โดยการออกแบบไพรเมอร์ (Oligo 
nucleotide) จากฐานข้อมูล Bos taurus complete mitochondrial genome (GenBank accession  V00654) 
ด้วยโปรแกรม Primer 3 ท่ีระหว่างตําแหน่ง 15855 ถึง 16878 คือ Fw primer: 5'-
CCAATAACTCAACACAGAATTTGC-3' และ ท่ีระหว่างตําแหน่ง 16348 ถึง 16368 คือ  Rv primer: 5'-
TAAGAGGAAAGAATGGACCGTTT-3' ในส่วนผสมปฏิกิริยาลูกโซ่โพลีเมอเรสจํานวน 50 µl ประกอบด้วย 100 ng ของ
ตัวอย่างดีเอ็นเอ PCR buffer (50 mM KCl, 10 mM Tris-HCl (pH 8.3), 1.5 mM MgCl2, 200 µM dNTPs, 0.4 pM 
of each primer และ 1 U Taq polymerase (Ampli Taq GoldTM, Applied Biosystems, USA) ตัวอย่างดีเอ็นเอท่ี
ได้ถูกนําไปทําให้บริสุทธิ์ด้วยชุดน้ํายา DNA Purification Kit (NucleoSpin, Macherey-Nagel, Germany) และหา
การเรียงลําดับเบสด้วยชุดน้ํายา Big Dye Terminator Cycle Sequencing Ready Reaction Kit (v3.0, Applied 
Biosystems, CA, USA) และทําการวิเคราะห์ด้วยเครื่อง 3010 DNA sequencer (Applied Biosystems, CA, USA) 
การวิเคราะห์ข้อมูล 

นําข้อมูลลําดับเบสจํานวน 285 เบส จากตัวอย่างท้ังหมด 105 ตัวอย่าง ไปเปรียบเทียบลําดับเบสกับลําดับเบส
ของ mtDNA D-loop ของโคสายพันธุ์ต่างๆ วิเคราะห์หาตําแหน่งความผันแปร จําแนก Haplotype ระยะห่างทาง
พันธุกรรม วิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม (Phylogenetic trees) ความหลากหลายของนิวคลีโอไทด์ 
(Nucleotide diversity) และสัมประสิทธิ์ความแตกต่าง (Coefficient of differentiation) ของสายพันธุ์ด้วยโปรแกรม 
MEGA version 6.0 (Tamura et al., 2013) คํานวณความหลากหลาย (Haplotype diversity) จากสูตร 

 (Nei and Tajima, 1981) ในการศึกษาความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมสายแม่และการศึกษา
วิวัฒนาการของโคพ้ืนเมืองไทยกับโคสายพันธุ์อ่ืนๆ ด้วยโปรแกรม Network version 5 (Bandelt et al., 1999) ลําดับ
เบสของโคสายพันธุ์อ่ืน ได้จากข้อมูลใน GenBank (https:// www.ncbi.nlm.nih.gov/nucleotide/) ได้แก่ โคขาว
ลําพูน (GenBank accession HM173342 - HM173351) โคสายพันธุ์อินเดีย (Zebu) เช่น Red Chittagong, 
Tharparkar, Hariana, Sahiwal (GenBank accession : DQ985396, L27736, L27722, L27732) โคสายพันธุ์ยุโรป 
(Taurine) เช่น Angus, Charolais, Freisian, Jersey, Simmental, Hanwoo, Japanese Black (GenBank 
accession : L27712, L27716, L27718, L27726, L27734, AF499252, AB003793) และโคสายพันธุ์อาฟริกา เช่น 
White Fulani, N’Dama, Kenana, Butana (GenBank accession : L27720, L27730, L27728, L27714) 
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                                 Nucleotide position 
                                       1                             
                                       5                       
                                       8                       
                                       5                       

                    5                      
TATTAAATTTATCAAAAATCCCAATAACTCAACACAGAATTTGCACCCTAACCAAATATT  

 ACAAACACCACTAGCTAACATAACACGCCCATACACAGACCACAGAATGAATTACCTACG 
 CAAGGGGTAATGTACATAACATTAATGTAATAAAGACATAATATGTATATAGTACATTAA 
 ATTATATGCCCCATGCATATAAGCAAGTACATGACCTCTATAGCAGTACATAATACATAT 
 AATTATTGACTGTACATAGTACATTATGTCAAATTCATTCTTGATAGTATATCTATTATA 
 TATTCCTTACCATTAGATCACGAGCTTAATTACCATGCCGCGTGAAACCAGCAACCCGCT 
 AGGCAG-GGATCCCTCTTCTCGCTCCGGGCCCATAAACCGTGGGGGTCGCTATCCAATGA 
 ATTTTACCAGGCATCTGGTTCTTTCTTCAGGGCCATCTCATCTAAAACGGTCCATTCTTT  
 CCTCTTAAATAAGACATCTCGATGGACTAATGGCTAATCAGCCCATGCTCACACATAACT 

 

Figure 1 Specific primers (underline letters) were designed to amplify mtDNA D-loop region at the nucleotide 
position 15855 of GenBank accession V00654. DNA fragment size of 285 bp (bold italic letters) was performed 
sequence alignment 

ผลการศึกษาและวิจารณ์ 

การผันแปรของไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอส่วน D-loop 

การเพ่ิมปริมาณชิ้นส่วนไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอส่วน D-loop ด้วยปฏิกิริยาลูกโซ่โพลีเมอเรส และแยก
ชิ้นส่วนดีเอ็นเอแต่ละตัวอย่างด้วยกระแสไฟฟ้าบนวุ้นอะกาโรส หลังจากการย้อมสีด้วยเอธิเดียมโบรไมด์ได้ชิ้นส่วน 
ดีเอ็นเอขนาด 467 คู่เบส (Figure 2) 

 

            
Figure 2  DNA fragment size of 467 bp obtained from PCR ( M= 100 bp DNA ladder, 1-11 Samples) 

 
เม่ือนําชิ้นส่วนตัวอย่างดีเอ็นเอท่ีได้มาทําให้บริสุทธิ์และนําไปหาการเรียงลําดับเบสได้ 467 คู่เบส เม่ือนํา

ลําดับเบสท่ีมีความผันแปรสูงจํานวน 285 คู่เบส คือต้ังแต่ตําแหน่งนิวคลีโอไทด์ท่ี 16019 ถึง 16303 อ้างอิงตาม 
GenBank accession number V00654 มาเปรียบเทียบกับลําดับเบสของ D-loop ของโคสายพันธุ์ต่างๆ พบว่า
มีตําแหน่งคู่เบสท่ีแตกต่างกันจํานวน 50 ตําแหน่ง บางตําแหน่งเป็น deletion และ Insertion ของเบส เช่นท่ี
ตําแหน่ง 16143 โค Bos indicus มี deletion ของเบส A และท่ีตําแหน่ง 16201 โค Bos taurus มี deletion 
ของเบส A ตําแหน่งท่ีแตกต่างกัน 50 ตําแหน่งนี้สามารถจําแนกเป็น deletion/insertion 2 ตําแหน่ง ท่ีเหลือ 48 
ตําแหน่งเป็น Transition (32 T>C, 16G>A) เม่ือนําข้อมูลลําดับเบสของ D-loop โคพ้ืนเมืองไทยมาจําแนกกับ
สายพันธุ์โคอ่ืนๆ สามารถจําแนกได้ 21 Haplotypes (Figure 3)  
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Figure 3  Fifty polymorphic sites beginning at nucleotide position 16019 to 16303 of GenBabk accession 
V00654 were multiple alignment  among 105 samples and reference sequences. The similar bases to 
reference V00654 were expressed in dots (.) and (-) in deletion of bases 

 ความหลากหลายทางพันธุกรรมสายแม่ 
 แสดงความถี่ของ Haplotype ในโคขาวลําพูน โคลาน โคชนใต้ โคอีสาน และโคลูกผสมแองกัส x 
พ้ืนเมืองไทยพบว่า โคลานมีจํานวน Haplotype มากท่ีสุด คือ 11 Haplotypes รองลงมาเป็นโคขาวลําพูน มี
จํานวน 8 Haplotypes และโคชนใต้มีจํานวน 6 Haplotypes ส่วนโคอีสานและโคลูกผสมแองกัส x พ้ืนเมืองมี
จํานวน 4 Haplotypes ดังแสดงใน Table 1 แสดงให้เห็นว่า โคลานมีความหลากหลายทางพันธุกรรมสายแม่สูง
กว่าโคขาวลําพูน โคชนใต้ โคอีสาน อาจเป็นได้ว่า ประชากรโคลานท่ีทําการศึกษามาจากกลุ่มผู้อนุรักษ์เลี้ยง
เพาะพันธุ์ (จังหวัดสมุทรสงคราม) และกลุ่มผู้คัดเลือกรวบมาเพ่ือการแข่งขัน (จังหวัดราชบุรี) ซ่ึงจัดเป็นฝูงเปิด 
(Open herd) จึงทําให้มีความหลากหลายทางพันธุกรรมสายแม่ต่างจากโคขาวลําพูน โคอีสาน โคชนใต้ และ
โคลูกผสมแองกัส xพ้ืนเมือง ท่ีมาจากสถานีวิจัยและทดสอบพันธุ์สัตว์ของกรมปศุสัตว์ และฟาร์มเพาะพันธุ์โคชนใต้
ของเอกชน ซ่ึงจัดเป็นฝูงปิด (Closed herd)  

Haplotype10 มีความถี่สูงสุด (0.5714) ซึ่งเป็นโค 60 ตัว ประกอบด้วยโคขาวลําพูน โคลาน โคชนใต้ 
โคอีสาน และโคลูกผสมแองกัส x พ้ืนเมืองไทยจํานวน 20 ตัว (33.3%), 17 ตัว (28.3%), 5 ตัว (8.3%), 14 ตัว
(23.3%) และ 4 ตัว (6.7%) ตัว ตามลําดับ แสดงให้เห็นว่าพันธุกรรมสายแม่ Haplotype10 เป็นพันธุกรรมสาย
แม่หลักของโคพ้ืนเมืองในประเทศไทย ส่วน Haplotype อ่ืนๆ มีจํานวนน้อยกว่าซ่ึงเกิดจากการกลายพันธุกรรมใน
เวลาต่อมา  
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Table 1 Number of haplotype and haplotype frequencies in 105 of Thai-native cattle and Angus 
x Thai-native crossbred cattle (AgxTNT) 
 

Haplotype (H) n Frequencies KLP LAN CHON E-SAN AgxTN
T 

1 2 0.0190 2 0 0 0 0 
2 4 0.0381 0 1 0 2 1 
3 1 0.0095 1 0 0 0 0 
4 0 0.0000 0 0 0 0 0 
5 1 0.0095 1 0 0 0 0 
6 3 0.0286 1 1 0 0 1 
7 0 0.0000 0 0 0 0 0 
8 1 0.0095 1 0 0 0 0 
9 0 0.0000 0 0 0 0 0 
10 60 0.5714 20 17 5 14 4 
11 1 0.0095 0 1 0 0 0 
12 1 0.0095 0 1 0 0 0 
13 1 0.0095 0 1 0 0 0 
14 1 0.0095 0 1 0 0 0 
15 3 0.0286 3 0 0 0 0 
16 1 0.0095 0 0 0 1 0 
17 1 0.0095 0 0 1 0 0 
18 3 0.0286 0 0 3 0 0 
19 12 0.1143 1 6 4 1 0 
20 1 0.0095 0 0 1 0 0 
21 1 0.0095 0 0 1 0 0 
22 2 0.0190 0 2 0 0 0 
23 4 0.0381 0 3 0 0 1 
24 1 0.0095 0 1 0 0 0 

Total number 105 1.0000 30 35 15 18 7 
Total   Haplotype     8 11  6   4 4 

 

* KLP = Kkao Lumphun cattle, LAN = Racing cattle, CHON = Southern fighting cattle, E-SAN = 
Northeastern cattle, and AgxTNT = Angus x Thai-native cattle   
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จํานวนและชนิด Haplotype พบว่าโคขาวลําพูน โคลาน โคชนใต้ โคอีสานและโคโคลูกผสมแองกัส x 
พ้ืนเมืองไทย มี 8, 11, 6, 4 และ 4 Haplotypes ตามลําดับ แสดงว่าในการศึกษาครั้งนี้โคลานมีจํานวน 
Haplotype มากท่ีสุด รองลงมาเป็นโคขาวลําพูน โคชนใต้ และโคอีสาน (Table 2)   

 

Table 2 Number of haplotype (H) in Thai-native and Angus x Thai-native crossbred cattle 
(AgxTNT) 

Cattle 
type 

Number of 
haplotype Haplotype (H) 

KLP 8 1, 3, 5, 6, 8, 10, 15, 19 

 LAN 11 2, 6, 10, 11, 12, 13, 14, 19, 22, 23, 24 

CHON 6 10, 17, 18, 19, 20, 21 

E-SAN 4 2, 10, 16, 19 

AgxTNT 4 2, 6, 10, 23 
 

* KLP = Kkao Lumphun cattle, LAN = Racing cattle, CHON = Southern fighting cattle, E-SAN = 
Northeastern cattle, and AgxTNT = Angus x Thai-native cattle 

 

ค่าความหลากหลายของนิวคลีโอไทด์ (Nucleotide diversity, ntd) ได้แก่ค่าพันธุกรรมรวมและภายใน
แต่ละสายพันธุ์ เท่ากับ 0.3997 และ 0.4351 ตามลําดับ ซ่ึงมีความหลากหลายทางพันธุกรรมสายแม่สูง ในขณะท่ี
โคพ้ืนเมืองบังคลาเทศชื่อ Red Chittagong ท่ีดีเอ็นเอส่วน D-loop มีตําแหน่งคู่เบสแตกต่างกัน 44 ตําแหน่ง มี 
25 Haplotype และมีค่า ntd เท่ากับ 0.0055 (Bhuiyan et al., 2007) เช่นเดียวกับการศึกษาของ Lai et al. 
(2006) ในโคสายพันธุ์อินเดีย จํานวน 13 สายพันธุ์ พบว่ามีค่า ntd เท่ากับ 0.0042 ถึง 0.0063 และการศึกษาของ 
Jia et al. (2007) ในโคของจีน 12 สายพันธุ์ จํานวน 123 ตัว พบว่ามีค่า ntd เท่ากับ 0.0251 และมีค่า 
Haplotype diversity เท่ากับ 0.888 ซ่ึงจัดว่ามีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูง  

ในการศึกษาครั้งนี้ โคพ้ืนเมืองไทยมีค่า Haplotype diversity (h) เท่ากับ 1.5599 ซ่ึง มีค่าสูงใกล้เคียง
กับการศึกษาของ Henkes et al. (2005) ในโคพันธุ์ Nellore มีค่า h เท่ากับ 1.0027 อาจเป็นได้ว่าตําแหน่งนิวคลีโอ
ไทด์ของส่วน D-loop ท่ีทําการศึกษามีขนาดและอยู่ใกล้เคียงกัน ดังนี้คือ โคพ้ืนเมืองไทยศึกษาจํานวน 285 นิวคลีโอ
ไทด์ท่ีตําแหน่ง 16019-16303 ส่วนโคพันธุ์ Nellore จํานวน 277 นิวคลีโอไทด์ท่ีตําแหน่ง 15964-16240 ดังนั้น
แสดงว่าโคพ้ืนเมืองไทยมีความหลากหลายทางพันธุกรรมสายแม่สูงมาก  

ค่าสัมประสิทธิ์ของความแตกต่างพันธุกรรม (Coefficient of differentiation, FST) มีค่าเท่ากับ -0.0885  
ซ่ึงค่า FST  มากกว่า 0.1 หมายถึงมีความแตกต่างทางพันธุกรรมสูง (Corte’s et al., 2008)  แสดงว่าโคพ้ืนเมือง
ไทยไม่มีความแตกต่างทางพันธุกรรมสายแม่ ดังนั้นโคเหล่านี้น่าจะมีพันธุกรรมมาจากสายแม่เดียวกัน 

 

ระยะห่างทางพันธุกรรม 
ระยะห่างทางพันธุกรรมของตัวอย่างเป็นคู่ด้วยโมเดลของพารามิเตอร์คิมูลา ในโคพื้นเมืองไทยและ 

โคลูกผสมแองกัส x พ้ืนเมืองไทย พบว่าในกลุ่มตัวอย่างท่ีศึกษาโคขาวลําพูน โคลาน โคชนใต้ โคอีสาน และโค
ลูกผสมแองกัส x พ้ืนเมืองไทย มีระยะห่างทางพันธุกรรมภายในแต่ละสายพันธุ์เท่ากับ 0.0000-0.0442, 0.0000-
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0.9699, 0.0000-0.0162, 0.0000-0.0162 และ 0.0000-0.9464 ตามลําดับ ดังแสดงใน Table 3 จะเห็นได้ว่า 
โคขาวลําพูน โคชนใต้ โคอีสาน มีระยะห่างทางพันธุกรรมน้อยกว่า 0.5 แสดงว่าโคแต่ละสายพันธุ์มีพันธุกรรมสาย
แม่ใกล้ชิดกัน เช่นเดียวกับ Sari et al. (2016) ได้ศึกษาวิเคราะห์ไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอส่วน D-loop ในโค
พ้ืนเมืองของอินโดนีเซียท่ีมีชื่อว่า Aceh cattle มีระยะห่างทางพันธุกรรมเท่ากับ 0.0040–0.1500 และมีระยะห่าง
ทางพันธุกรรมกับโคอินเดียเท่ากับ 0.0193 

ส่วนโคลาน และโคลูกผสมแองกัส x พ้ืนเมืองไทยบางตัวท่ีมีระยะห่างทางพันธุกรรมสูง เนื่องจากมีโคลาน 
4 ตัวได้แก่หมายเลข COLAN406, COLAN407 และ COLAN-TB1533 โคลูกผสมแองกัส x พ้ืนเมืองไทย 
หมายเลข TB1660 จัดอยู่ในกลุ่ม (Clade)  โค Bos Taurus ซ่ึงอยู่คนละกลุ่มกับโคพื้นเมืองไทยส่วนใหญ่ของ
โคขาวลําพูน โคลาน โคชนใต้ และโคอีสาน 
 

Table 3 The genetic distance of 3 Thai-native cattle and Angus x Thai-native crossbred cattle 
(AgxTNT) based on 2 parameter Kimura methods 

  KLP LAN CHON E-SAN AgxTNT 

 

KLP 0.0000-0.0442     

LAN 0.0000-0.9464 0.0000-0.9699    

CHON 0.0000-0.0384 0.0000-0.9121 0.0000-0.0162   

E-SAN 0.0000-0.0440 0.0000-0.8547 0.0000-0.0162 0.0000-0.0162  

AgxTNT 0.0000-0.9464 0.0000-0.9464 0.0000-0.8773 0.0000-0.8547    0.0000-0.9464 

      

 

* KLP = Kkao Lumphun cattle, LAN = Racing cattle, CHON = Southern fighting cattle, E-SAN = 
Northeastern cattle, and AgxTNT = Angus x Thai-native cattle 
 
การวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม 

ผลการวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม (Phylogenetic analysis) ดังแสดงใน Figure 4 โดยวิธี
Unweighted Pair-Group Method Using Arithmetic Average (UPGMA) ใน Figure 4A และ Maximum 
likelihood ใน Figure 4B จากข้อมูลท่ีได้จากการศึกษานี้และจากฐานข้อมูลใน GenBank พบว่าโคมี 2 สายแม่ 
(Clades) คือ Bos indicus (Z) และ Bos taurus (T) โคสาย B. indicus จําแนกได้เป็น 2 clusters (Z1 และ 
Z2) จากการศึกษาในครั้งนี้ จําแนกเป็น 2 clusters คือ Cluster Z1 ประกอบด้วย 4 Haplotype ได้แก่โคพ้ืน
เมืองไทย Haplotype 4, 5. 6, 8, 11, และ 12 รวมท้ังโค Sahiwal ใน Cluster Z2 ประกอบด้วย Haplotype 1, 
2, 3, 7, 9, 10, 13-22 และโค Red Chittagong, Tharparkar, Hariana ส่วน Haplotype23 และ 24 จัดอยู่ใน
กลุ่ม Bos taurus  (Clade T) Haplotype23 เป็นโคลาน หมายเลข COLAN-TB1533 และโคลูกผสมแองกัส x 
พ้ืนเมืองไทย หมายเลข TB1660 ส่วน Haplotype24 เป็นโคลาน 3 ตัวได้แก่หมายเลข COLAN406-408  

ส่วนโคขาวลําพูนท่ีเป็นพระโคจํานวน 4 ตัว จัดอยู่ในHaplotype10 จํานวน 3 ตัว และอยู่ใน Haplotype 
15 จํานวน 1 ตัว   
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Figure 4 UPGMA tree [A] and Maximum likelihood tree [B] based on 285 bp of mtDNA D-loop 
from 105 samples 

ผลการวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม (Phylogenetic analysis) โดยวิธ ี Median joining 
network พบว่าโคมี 2 สายแม่ (Clades) คือ Bos indicus และ Bos taurus โคสาย Bos indicus และแสดง
จํานวน ตําแหน่งลําดับเบสของ D-loop (CH) ท่ีมีการกลายพันธุกรรม จะเห็นได้ว่าระหว่างโคกลุ่ม Bos indicus 
และ Bos taurus มีวิวัฒนาการโดยมีการกลายพันธุกรรมจํานวน 20 ตําแหน่ง ดังแสดงใน Figure 5A  สว่น
วิวัฒนาการโดยการกลายพันธุกรรมท่ีตําแหน่งต่างๆของ D-loop ในกลุ่มโค Bos indicus (Figure 5B)   
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Figure 5 Median joining network of 24 haplotypes from 105 samples and reference sequences 
showing Bos indicus and Bos taurus clade (A) and  mutation positions (CH) of D-loop 
sequences (285 bp)  

Haplotype22 เป็นโคลาน 2 ตัว หมายเลข COLAN-TB1528, COLAN-TB1518 ชื่อลูกเสียบ กับมดแดง 
จากจังหวัดราชบุรีเป็นต้นกําเนิดของโคพ้ืนเมืองไทย Haplotype10   ดังจะเห็นได้จากเส้นทางวิวัฒนาการโดยมี
การกลายพันธุกรรมจํานวน 4 ตําแหน่ง จากจุดกําเนิด (Ancestral node) คือ Haplotype22 (Figure 6 A) 

โค Red Chittagong ประเทศบังคลาเทศ และโค Tharparkar ประเทศปากีสถาน มีเส้นทางวิวัฒนาการ
มาจากโคลาน Haplotype22 ผ่านโคพ้ืนเมืองไทย Haplotype10 (Figure 6B)  
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โค Hariana ประเทศอินเดีย มีเส้นทางวิวัฒนาการมาจากโคลาน Haplotype22 เช่นกัน ผ่านโคพ้ืน
เมืองไทย Haplotype13 (Figure 6C)  

โค Sahiwal ประเทศอินเดีย มีเส้นทางวิวัฒนาการมาจากโคลาน Haplotype22 เช่นกัน ผ่านโคพ้ืน
เมืองไทย Haplotype12 และ 5 (Figure 6D) 

 

 

Figure 6 Evolution route (Bold line) from ancestral node (     ) to descendent node (       ) [A] 
Haplotype22 to Haplotype10, [B] Haplotype22 to Tharparkar, [C] Haplotype22 to 
Hariana, [D] Haplotype22 to Sahiwal 
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สรุป 

โคพ้ืนเมืองไทย (โคขาวลําพูน โคลาน โคชนใต้ โคอีสาน) ส่วนใหญ่ จัดอยู่ในกลุ่มโค Bos indicus โดย
พบว่ามีความหลากหลายของ Haplotype สูง แต่มีค่าสัมประสิทธิ์ความแตกต่างพันธุกรรมของประชากรตํ่าแสดง
ให้เห็นว่าโคท้ัง 4 สายพันธุ์มีวิวัฒนาการมาจากแหล่งกําเนิดเดียวกัน คือ โคลาน Haplotype22 ซ่ึงเป็นต้นกําเนิด
ของโคขาวลําพูน โคอีสาน โคชนใต้ โคอีสาน ซ่ึงมีการกระจายตัวไปตามถ่ินท่ีอยู่อาศัยต่างๆ และมีลักษณะ
ภายนอกท่ีเปลี่ยนแปลงไป ดังนั้นการอนุรักษ์สัตว์ประจําถ่ินเหล่านี้จึงเป็นสิ่งจําเป็นเพ่ือคงความหลากหลายของโค
พ้ืนเมืองไทยและสามารถใช้ประโยชน์สําหรับการวางแผนการอนุรักษ์ และวางแผนการใช้ประโยชน์ของโคพ้ืนเมือง
ไทยในการศึกษาผลของพันธุกรรมสายแม่ต่อผลผลิตในโคเนื้อต่อไป   
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Abstract 

Mitochondrial DNA which inherited only from maternal lineages had been used in 
evolution and genetic diversity study in human and animals. The objective of this study was to 
verify genetic diversity and phylogenetic tree based on mitochondrial DNA (mtDNA) of Thai-
native cattle and Thai-native crossbred cattle.  A total of 105 animals including 30 Khao 
Lamphun (KLP) cattle, 35 racing cattle (LAN), 15 Southern fighting cattle (CHON), 18 
Northeastern cattle (E-SAN) and 7 Angus x Thai-native crossbred (AgxTNT) cattle were used in 
this study.  D-loop mtDNA of high variable region (285 bp) was aligned with different cattle 
breeds.  The result revealed that 50 single nucleotide polymorphisms (SNPs) was found and 
classified into 21 haplotypes.  Haplotype10 was found in high frequency.  The numbers of 
haplotype in KLP, LAN, CHON, E-SAN and AgxTNT were 8, 11, 6, 4 and 4 haplotypes respectively.  
Haplotype diversity of cattle in this study was 1.5599.  Nucleotide diversity of entire population 
and within population were 0.3997 and 0.4351 respectively.  Coefficient of differentiation 
among animals in this study was -0.0885.  The result indicated that haplotype and nucleotide 
diversity were very high in Thai-native cattle and Angus x Thai-native crossbred cattle, whereas 
maternal lineages was closely related among them.  Phylogenetic tree revealed most of Thai-
native cattle located in Bos indicus clade.  Evolution study based on D-loop mtDNA revealed 
that the Haplotype22 of LAN cattle was origin of the most Thai-native cattle as well as Red 
Chittagong, Tharparkar, Hariana and Sahiwal cattle in Bungladesh, Pakistan and India, 
respectively. 
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