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บทคัดยอ: 

ชางท่ีปลอยคืนสูธรรมชาติเปนชางท่ีมาจากหลากหลายพ้ืนท่ีของประเทศไทย ชางเหลานี้มีพฤติกรรมท่ีแตกตางกัน
ไปเฉพาะตัว ความสามารถในการอยูรวมกันหรือการจับกลุมเขาเปนโขลงเดียวกันยอมแตกตางไปตามลักษณะของชางแตละ
ตัว จากการศึกษาดานความสัมพันธทางพันธุกรรมและพฤติกรรมตามธรรมชาติพบวาชางปาโขลงเดียวกันท่ีมีแมแปรกเปน
ผูนําจะอยูในกลุมพันธุกรรมท่ีมาจากสายแมเดียวกัน และมีความสัมพันธดานพันธุกรรมทางเครือญาติแบบใกลชิด  คณะผูวิจัย
มีสมมติฐานวา ชางท่ีปลอยคืนสูธรรมชาติจะจับกลุมกันตามพันธุกรรมสายแมและตามความสัมพันธทางเครือญาติ  ดังนั้นใน
การศึกษาครั้งนี้ จึงมีวัตถุประสงคเพ่ือศึกษาความเขากันไดและการรวมฝูงของชาง ในโครงการคืนชางสูธรรมชาติ โดยใช
ความสัมพันธทางพันธุกรรมเปนเคร่ืองมือ เก็บตัวอยางเลือดชางกอนปลอยคืนสูธรรมชาติจากเขตรักษาพันธุสัตวปาซับลังกา 
จังหวัดลพบุรี และ เขตรักษาพันธุสัตวปาดอยผาเมือง จังหวัดลําปาง นํามาสกัดดีเอ็นเอและทําปฏิกริยาลูกโซโพลีเมอเรสท่ีไม
โครแซทเทลไลท 12 ตําแหนง และดีเอ็นเอไมโตคอนเดรียสวนดีลูปพรอมท้ังเก็บขอมูลพฤติกรรมการรวมกลุมของชางทุก
สัปดาหเปนระยะเวลา 12 เดือน  ผลการศึกษาท่ีได คือ ชางท่ีมีการจับกลุมกันจะมีคาสหสัมพันธความเกี่ยวของทางเครือญาติ
เฉล่ียอยูท่ี 0.075 ± 0.14 ในขณะท่ีชางซึ่งแยกตัวอยูโดดเด่ียวจะมีคาสหสัมพันธความเกี่ยวของทางเครือญาติเฉล่ียอยูท่ี 0.038 
± 0.05  โดยชางท่ีอยูในกลุมเดียวกันจะมีความหลากหลายทางพันธุกรรมสายแมคอนขางมาก  นอกจากนี้ความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมของชางในเขตรกัษาพันธุสัตวปาซับลังกา จังหวัดลพบุรี และ เขตรักษาพันธุสัตวปาดอยผาเมือง จังหวัดลําปาง 
มีคาเทากับ 0.7385 (n = 29) และ 0.8083 (n = 36) ตามลําดับ โดยพบกลุมของดีเอ็นเอไมโตคอนเดรีย 12 กลุมจากท้ังสอง
เขตรักษาพันธุสัตวปา  สรุปคือ ลักษณะการจับกลุมของชางท่ีไมไดมีความสัมพันธทางเครือญาติ และ ความสัมพันธทาง
พันธุกรรมสายแม แตจะมีการจับกลุมกันโดยมีลูกชางเปนศูนยกลาง ในบางครั้ง ชางบางตัวอาจแยกอยูโดดเด่ียวโดยไม
รวมกลุมกับชางตัวอื่น อยางไรก็ตามการวางแผนการจัดกลุมของชางท่ีคืนสูธรรมชาติ โดยการนําชางท่ีมีความสัมพันธทาง
พันธุกรรมทางสายแม และ ความสัมพันธของเครือญาติใกลกันมารวมกลุมกัน จะมีโอกาสที่ชางเหลานั้นจับกลุมกันไดสูงกวา 
โดยเปนการสรางกลุมใหมของชางท่ีใกลเคียงกับธรรมชาติ  
 
คําหลัก:  
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Abstract: 

Elephants in the reintroduction project were recruited from several parts of Thailand. Their behaviors, i.e. 
social organization, differed individually. Previous reports illustrated that wild elephants with the matriarch in the 
herd contained same matrilineal line and had close genetic relatedness. We, therefore, hypothesized that the 
reintroduced elephants would set up the social structure based on maternal inherited DNA and genetic relatedness. 
The objective of this study was to investigate the genetic relatedness and behavioral relationship of the elephants 
in the reintroduction project. Blood samples were collected from 65 elephants before releasing to the Sublanka and 
Doiphamuang wildlife sanctuary, and DNA was extracted for microsatellite 12 loci and mitochondrial DNA (D-loop 
region) analysis. Information of social bonding behaviors was collected weekly for 12 months. The results showed 
that the average pairwise relatedness of the elephants in the same group was 0.0885, while that of isolated 
elephants was 0.0316. Several mitochondrial haplotypes were found in the same elephant group. Furthermore, the 
observed heterozygosity in the Sublanka and Doiphamuang wildlife sanctuaries were 0.7385 (n = 29) and 0.8083 
(n = 36) respectively, and 12 mitochondrial haplotypes were found in each location. In conclusion, social bonding 
of the reintroduced elephants was not influenced by genetic relatedness and mitochondrial DNA haplotype, but was 
impacted by the elephant calf, which was the center of gathering, while many elephants occasionally preferred 
isolation. However, the management of reintroduction procedure by introducing the elephants, carrying closed 
pairwise relatedness and same mitochondrial haplotype, would increase the chance of group forming which lead to 
the establishment of natural-liked elephant herd. 
 
Keywords :  
Asian elephant, reintroduction, microsatellite, mitochondrial DNA, group forming behavior 
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4. สรุปโครงการวิจัย 
การนําชางคืนสูธรรมชาติ เปนอกีหน่ึงความพยายามเพ่ือชวยแกปญหาชางไมมีงานทําและนํามาเรรอนในเมือง 

ใหญ และมีความเปนเอกลักษณท่ียังไมมผีูใดทํามากอน โดยชางท่ีนํามาคืนสูธรรมชาติเปนชางท่ีมาจากหลากหลายพ้ืนท่ี
ของประเทศไทย ซ่ึงชางเหลาน้ีมีพฤติกรรมท่ีแตกตางกันไปเฉพาะตัว ความสามารถในการอยูรวมกันหรอืการจับกลุมเขา
เปน โขลงเดียวกันยอมแตกตางไปตามลักษณะของชางแตละตัวเชนเดยีวกัน การตรวจหาความหลากหลายทางพันธุกรรม 
(genetic diversity) และความสัมพันธทางดานพันธุกรรม (genetic relatedness) ในสัตวน้ันมีความสําคญั อยางยิ่งตอดาน
การจัดการดานพันธุกรรมในสัตวน้ัน ๆ โดยเฉพาะสตัวท่ีประชากรขนาดเล็ก จากการศึกษาทางดานความสัมพันธทาง
พันธุกรรมและพฤติกรรมตามธรรมชาติของชางเอเชียพบวา ชางปาท่ีอยูในโขลงเดียวกันท่ีมีแมแปรก (matriarch) เปนผูนํา 
จะอยูในกลุมทางพันธุกรรม (haplotype) ท่ีมาจากสายแมเดยีวกัน ซ่ึงสามารถศึกษาโดยการใชไมโตคอนเดรียลดีเอนเอ 
(mitochondrial DNA) นอกจากนี้ชางปาโตเต็มวัยเพศเมยีท่ีอยูในแตละโขลงจะมีความสัมพันธทางดานพันธุกรรมทางเครือ
ญาตแิบบใกลชิด โดยใช nuclear microsatellite DNA โดยชางเพศเมียในโขลงมีความสัมพันธแบบเครือญาติทุกตัว ดังนั้น
การศึกษาในครั้งนี้จึงมีวัตถุประสงคเพ่ือศึกษาความเขากันได และการรวมฝูงของชางในโครงการคืนชางสูธรรมชาติ โดยใช
ความ สัมพันธทางพันธุกรรมเปนเครื่องมือ  

ผลการศึกษาท่ีได คอื ลักษณะการจับกลุมของชางท่ีไมไดมีความสัมพันธทางพันธุกรรมสายแม และ ความสัมพันธ
ทางเครือญาต ิ แตจะมีการจับกลุมกันโดยมีลูกชางเปนศูนยกลาง และบางครั้งชางบางตัวอาจแยกอยูโดดเดีย่วโดยไม
รวมกลุมกับชางตัวอื่น อยางไรก็ตามการวางแผนการจัดกลุมของชางท่ีคืนสูธรรมชาติ โดยการนําชางท่ีมีความสัมพันธทาง
พันธุกรรมทางสายแม และ ความสัมพันธของเครือญาติใกลกันนํามารวมกลุมกันจะมีโอกาสที่ชางตัวน้ันจะจับกลุมกับกัน
เปนไปไดสูงกวา โดยเปนการสรางกลุมใหมของชางท่ีใกลเคียงกับธรรมชาติ และ เปนการลดภาระในการตดิตามพฤติกรรม
ชางของเจาหนาท่ีอีกดวย  

นอกจากนี้การวิเคราะหทางพันธุกรรมจะเปนขอมูลพ้ืนฐานลายพิมพดีเอ็นเอ (DNA fingerprint) ของชางแตละตัว
ทําใหสามารถนาํไปประยุกตใชทางนิติวิทยาศาสตรไดในอนาคตเนื่องจากชางท่ีคืนสูธรรมชาตแิลวโอกาสเก็บดีเอ็นเออีกครั้ง
ทําไดยาก ผลท่ีไดจากการวิเคราะหคาทางพันธุกรรมทําใหสามารถทราบคาความหลากหลายทางพันธุกรรมของกลุม
ประชากรชางที่คืนสูธรรมชาติ ซึงจะเปนตัวบงชี้วาชางท่ีปลอยคืนสูปาในเขตรกัษาพันธุสัตวปาท้ัง 2 แหงมีความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมสูง และ โอกาสท่ีจะเกิดภาวะเลือดชิดต่ําในกลุมประชากรทั้งสองนี้ โดยหลักการสรางประชากรของสตัวท่ีคืนสู
ธรรมชาติควรมคีวามหลากหลายสูง และสารถดํารงความหลากหลายทางพันธุกรรมน้ีตอไปไดอีกอยางนอย 100 ป จึงนับวา
เปนความสําเร็จอีกอยางหน่ึงของการคืนสัตวสูธรรมชาติ  
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รายงานผลโครงการ การศึกษาความสัมพันธทางพันธุกรรมและพฤติกรรมของชางทีป่ลอยคืนสู
ธรรมชาต ิ(Genetic relatedness and behaviors of releasing Asian elephants (Elephas maximus) 
in the elephant reintroduction project) 

 
หลักการและเหตุผล 

มูลนิธิคืนชางสูธรรมชาติจัดทําโครงการคืนชางสูธรรมชาติ เขตรักษาพันธุสัตวปาซับลังกา จังหวัดลพบุรี เขตรักษา
พันธุสัตวปาดอยผาเมือง จังหวัดลําปาง และ เขตรักษาพันธุสัตวปาภูพาน จังหวัดสกลนครซึ่งเปนพ้ืนท่ีโครงการฯ ท่ีมีการนํา
ชางเขามาปรับพฤติกรรม โดยชางท่ีนํามาคืนสูธรรมชาติเปนชางท่ีมาจากหลากหลายพื้นท่ีของประเทศไทย ซึ่งชางเหลานี้มี
พฤติกรรมท่ีแตกตางกันไปเฉพาะตัว ความสามารถในการอยูรวมกันหรือการจับกลุมเขาเปนโขลงเดียวกันยอมแตกตางไป
ตามลักษณะของชางแตละตัวเชนเดียวกัน โดยเฉพาะชางเพศเมียและลูกชางจะมีความสามารถในการอยูรวมกันไดมากกวา 
ในการจัดการของมูลนิธิคืนชางสูธรรมชาติ ถาสามารถจัดกลุมชางใหรวมเขาเปนโขลงเดียวกันได จะลดภาระการดูแลและการ
จัดการของเจาหนาท่ีไดมาก เนื่องจากไมตองมีการเฝาระวังพ้ืนท่ีของชางแตละกลุม ดังนั้นการศึกษาหาความสัมพันธของการ
จัดกลุมของชางโดยใชเครื่องมือทางชีวโมเลกุลจึงเปนวิธีหนึ่งท่ีจะชวยลดภาระของบุคลากรในการควบคุมและจัดการชางซึ่ง
สวนมากเปนชางท่ีถูกปลอยเปนอิสระแบบสมบูรณ  

การตรวจหาความหลากหลายทางพันธุกรรม (genetic diversity) และความสัมพันธทางดานพันธุกรรม (genetic 
relatedness) ในสัตวนั้นมีความสําคัญ อยางย่ิงตอดานการจัดการดานพันธุกรรมในสัตวนั้น ๆ โดยเฉพาะสัตวท่ีประชากร
ขนาดเล็ก ขาดการเคล่ือนยายระหวางกลุมประชากรหรือมีการแลกเปล่ียนทางพันธุกรรมท่ีตํ่า เชน สัตวสวนสัตว หรือ  สัตวท่ี
มีจํานวนประชากรในกลุมนอยเชน ชาง ท่ีมีการกระจายอยยูเปนกลุมเล็ก ๆ ท้ังชางเล้ียงและชางปา โดยประชากรชางแตละ
กลุมอยูหางกันมาก ไมมีการเคล่ือนยายหรือมีการเปล่ียนแปลงจํานวนของประชากรมากนัก ซึ่งการศึกษาความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมและของสัตวในแตละกลุมจะสามารถชวยประเมินความสําคัญทางการอนุรักษของสัตวกลุมนั้นได 

วิธีการท่ีจะตรวจหาความหลากหลายทางพันธุกรรมนั้นในปจจุบันเปนการศึกษาในระดับของดีเอนเอและระดับเบส
บนสายของดีเอนเอ ท่ีสามารถบอกหรืออธิบายถึงรายละเอียดตางไดมากและเปนอยางดีในคาทางพันธุศาสตรตาง ๆ เชน  
polymorphic loci, heterozygosity และ genetic variation เปนตน โดยอาศัยวิธีการสกัดดีเอนเอ  การขยายปริมาณดีเอนท่ี
สกัดไดดวยวิธีทางอณูชีววิทยาท่ีชื่อวา Polymerase Chain Reaction (PCR) และการแยกหาลําดับเบสบนสายของดีเอนเอ
นั้น โดยดีเอนเอท่ีทําการศึกษาคือ  Mitochondrial DNA (mtDNA) ซึ่ง mtDNA มีคุณสมบัติท่ีเหมาะสมหลายประการ คือ 1) มี
ปริมาณของสําเนาดีเอนมากในหนึ่งเซลล 2) มีการถายทอดผานทางแมเทานั้น (maternal inheritance) 3) มีอัตราการเกิด
วิวัฒนาการและมี polymorphism ท่ีสูง และ 4) มีการเกิดการกลายพันธุ (mutation) ไดสูง โดยเทียบกับ Nuclear DNA  แต
สวน Microsatellite ของ nuclear DNA นั้นเปนท่ีนิยมใชในการจําแนกตัวบุคคลโดยเฉพาะในกรณีการพิสูจนความเปนพอแม
ลูก ท้ังนี้ท้ังนั้นเพ่ือนํามาหาคาทางพันธุศาสตรตาง ๆ และใชประโยชนในการจัดการดานพันธุกรรมและการผสมพันธุชางเล้ียง
ของไทยที่ถูกตองเหมาะสมตอไป โดยเฉพาะในเรื่องของการอนุรักษชาง 

จากการศึกษาทางดานความสัมพันธุทางพันธุกรรมและพฤติกรรมตามธรรมชาติของชางเอเชียพบวา ชางปาท่ีอยูใน
โขลงเดียวกันท่ีมีแมแปรก (matriarch) เปนผูนํา จะอยูในกลุมทางพันธุกรรม (haplotype) ท่ีมาจากสายแมเดียวกัน ซึ่ง
สามารถศึกษาโดยการใชไมโตคอนเดรียลดีเอนเอ (mitochondrial DNA) (Fernando and Lande, 2000) ชางปาโตเต็มวัย
เพศเมียท่ีอยูในแตละโขลงจะมีความสัมพันธทางดานพันธุกรรมตั้งแต 0.16 – 0.37 โดยใช nuclear microsatellite DNA ซึ่งมี
ความละเอียดกวาแบบแรก โดยชางเพศเมียในโขลงมีความสัมพันธแบบเครือญาติทุกตัว (Vidya and Sukumar, 2005) ซึ่งมี
รายงานลักษณะความสัมพันธแบบเดียวกันจากการศึกษาในชางปาประเทศเวียดนาม (Vidya et al., 2007) และ สาธารณรัฐ
ประชิปไตยประชาชนลาว (Ahlering et al., 2011) ในชางปาอาฟริกาพบวาชางในโขลงเดียวกันจะอยูในกลุมทางพันธุกรรม 
(haplotype) ท่ีมาจากสายแมเดียวกัน และ มีความสัมพันธทางพันธุกรรมแบบเครือญาติเชนเดียวกัน โดยชางตางโขลง
สามารถเขารวมกลุมชั่วคราวโดยงายเมื่อชางแมแปรกมีความสัมพันธทางพันธุกรรมใกลกัน หรือ ชางในกลุมมีความสัมพันธ
ทางไมโตคอนเดรียลดีเอนเอในกลุมเดียวกัน (Archie et al., 2006) ในสวนของการผสมพันธุ พบวาชางเพศผูมักจะเล่ียงการ
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ผสมพันธุชางเพศเมียท่ีมีความสัมพันธุทางเครือญาติ และ มาจากสายแมเดียวกัน (Archie et al., 2007) อยางไรก็ตาม
การศึกษาดังท่ียกตัวอยางมาเปนการศึกษาความสัมพันธทางพันธุกรรมและพฤติกรรมของชางตามธรรมชาติ แตในการ
ทํางานของมูลนิธิคืนชางสูธรรมชาติเปนการนําชางจากตางครอบครัว ตางสถานท่ีมาอยูรวมกัน ซึ่งยังไมไดมีการศึกษามากอน 
ดังนั้นถาเราสามารถศึกษาความสัมพันธของการจับกลุมของชางโดยใชขอมูลทางพันธุกรรมในการศึกษา คือ กลุมทาง
พันธุกรรม (haplotype) ท่ีมาจากสายแมโดยใชไมโตคอนเดรียลดีเอนเอในการศึกษา และ ความสัมพันธทางดานพันธุกรรม 
(genetic relatedness) โดยใช nuclear microsatellite DNA ในการศึกษา เราจะสามารถเขาใจกลไกทางพันธุกรรมท่ีมีสวย
เกี่ยวของในการแสดงพันธุกรรมของชาง ซึ่งไมเพียงแตจะเปนประโยชนตอการทํางานของการคืนชางสูธรรมชาติ แตจะ
สามารถนําไปประยุกตใชในการจัดการชางบานและชางปาตอไป 

 
วัตถุประสงค 

เพ่ือศึกษาความเขากันได และการรวมฝูงของชางในโครงการคืนชางสูธรรมชาติ โดยใชความสัมพันธทางพันธุกรรมเปน
เครื่องมือ 
 
ระเบียบวิธีวิจัย 
การวิเคราะหขอมูลทางพันธุกรรม 
 1. ทําการเก็บตัวอยางเลือดจํานวน 5 มิลลิลิตร จากเสนเลือดท่ีใบหูของชางในโครงการคืนชางสูธรรมชาติ ทําการ
บันทึกหมายเลขไมโครชิพและตรวจสอบตั๋วพิมพรูปพรรณและบันทึกประวัติดวยแบบสอบถาม 
 2.เก็บรักษาตัวอยางเลือดในสารกันเลือดแข็งตัว Ethylenediaminetetraacetic acid (EDTA) ทําการเก็บรักษาไวท่ี
อุณหภูมิ 4 องศาเซลเซียส  

3.ทําการสกัดดีเอ็นเอจากเลือดดวยชุดสกัดดีเอ็นเอสําเร็จรูป Nucleospin (Qiagen) หรือดวยวิธี Inorganic salting-
out (Seielstad et.al., 1999) 

4. ทําปฏิกิริยา polymerase chain reaction บนตําแหนง D-loop (630 bp) ของ mitochondrial DNA ดวยไพรเมอร 
MDL3 (Forward: 5’-CCCACAATTAATGGGCCCGGAGCG-3’) และ MDL5 (Reverse: 5’-
TTACATGAATTGGCAGCCAACCAG-3’) (Fernando et al., 2000)  
 6. ทําการตรวจสอบตัวอยางดวย Microsatellites primers จํานวน 12 คู: FH60, FH94 (Comstock et al., 2000) 
LafMS03, LafMS05, LafMS06, LafMS08 (Nyakaana and Arctander, 1998; Nyakanaa et al., 2005) ซึ่งไดรับการ
ประเมิน และ ตรวจสอบแลวในชางเอเชีย (Thitaram et al., 2008) นอกจากนี้ยังเพ่ิมเติมดวยไพรเมอร EMU04, EMU07, 
EMU12, EMU14, EMU15, EMU17 (Kongrit et al., 2008)  

7. ไพรเมอรเหลานี้ถูกนํามาใชในการเพ่ิมจํานวนดีเอ็นเอเปาหมายใน 25 ul reaction volumes ท่ีประกอบดวย 
Supertaq 10X buffer 2.5 ul, 5 mM dNTP 1 ul, 5 pmol (1 ul) ของแตละ primer (forward and reverse primer), 0.4 U 
(0.25 ul) of Supertaq DNA polymerase, 1 ul (50ng) of extracted DNA and 18.25 ul of MQ water. ขั้นตอนในปฏิกิริยา
ประกอบดวย predenature ท่ี 94  ํC เปนเวลา 5 นาที จากนั้นเขาสูรอบของการเพิ่มชิ้นสวนของดีเอ็นเอ จํานวน 40 รอบ เริ่ม
จาก denature ท่ี 94  ํC เปนเวลา 30 วินาที annealing ตามอุณหภูมิแลวแตท่ีไพรเมอรแตละคูกําหนดเปนเวลา 30 วินาที 
extension 72  ํC 30 วินาที และเมื่อครบจํานวนรอบ อุณหภูมิจะเขาสูขั้นตอนของ final extension ท่ี 72  ํC เปนเวลา 5 นาที 
PCR products ท่ีไดทําการตรวจสอบดวย 1% agarose gel electrophoresis ทําปฏิกรยิา PCRs ดวยเครื่อง Peltier 
Thermal Cycler 220   
 7. การวิเคราะห Mitochondrial DNA: ตรวจสอบ polymorphism ของ PCR products ท่ีไดดวยเทคนิค 
polyacrylamide gel eletrophoresis PCR products จะติดสลากดวยสารฟลูออเรสเซนจาก ABI Prism® BigDyeTM 
Terminator Cycle Sequencing ready Reaction Kits (Applied Biosystem; USA) โดยใช primer MDL3 ทําการสงหาลําดับ
เบสท่ีหนวยบริการชีวภาพ ศูนยพันธุวิศวกรรมและเทคโนโลยีชีวภาพแหงชาติ ลําดับเบสท่ีไดจะทําการวิเคราะหดวย
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โปรแกรม LaserGene biocomputing software package (DNASTAR, 1994; USA) การวิเคราะหกลุมของตัวอยาง 
(haplotype) จะใช program TCS version 1.21 (Clement et al., 2000) และทํา phylogenetic tree ดวย program MEGA 
5.0 (Tamura et al., 2011) 
 8. การวิเคราะห Microsatellite บน chromosomal DNA: PCR products จะถูกนําไปวิเคราะหดวย Gene Scan or 
fragment analysis ดวยเครื่อง ABI 3130  (Applied Biosystem; USA) จากนั้นทําการวิเคราะหขอมูลท่ีไดดวยโปรแกรม 
GeneMapper® (Applied Biosystem; USA)  จํานวนอัลลีลตอตําแหนง (Number of alleles per locus) ขนาดของอัลลีล 
(allele size range) ความหลากหลายทางพันธุกรรม (observed (Ho) and expected (He) heterozygosity from Hardy-
Weinberg equilibrium) จะถูกคํานวณดวยโปรแกรม Excel Microsatellite Toolkit (Park, 2001) linkage disequilibrium 
(Fisher’s method) จะถูกคํานวณดวยโปรแกรม GenePop (Raymond and Rousset, 1995) ความสัมพันธทางพันธุกรรม
ของชางแตละตัวจะถูกคํานวณดวยโปรแกรม ML-Relate (Kalinowski et al., 2006)  

 
การวิเคราะหขอมูลทางพฤติกรรม 

1. ชางในโครงการคืนชางสูธรรมชาติ หลังจากถูกปลอยคืนสูปาแลวจะไดถูกติดตามเพื่อสังเกต 
พฤติกรรมและการปรับตัวเขาสูสภาพแวดลอม โดยควาญชางและเจาหนาท่ีของมูลนิธิจะไดเขาติดตามสังเกตพฤติกรรม
สัปดาหละ 1 ครั้ง  

2. การติดตามฝูงชางในทุกๆเดือนจะสามารถสังเกตการรวมกลุมและการเขากันไดของชาง โดย 
เจาหนาท่ีจะสังเกตพฤติกรรมของกลุมชาง อยางนอย 1 ชั่วโมงตอกลุม โดยพบลักษณะการรวมกลุมดังตอไปนี้ 
         - การรวมกลุมของชางเปนโขลงเดียวกัน ชางจะมีพฤติกรรมการเดิน การหากินไปดวยกัน โดยมีแยกกันหา
กินมีระยะไมเกิน 50 เมตร โดยจะใชเวลาอยูดวยกันตลอดชวงเวลาที่ทําการสังเกตพฤติกรรม เมื่อมีเสียงสัญญาณจากแมแป
รก (แมชางท่ีเปนจาโขลง) ก็จะกลับมารวมกัน 
          - การติดตามอยางหางๆ ชางจะมีพฤติกรรมตาม อีกกลุมหนึ่งอยางหางๆ เปนระยะทางประมาณ 100 
เมตร โดยที่จะไมมีการเขามาใกลมากกวานั้น แตเมื่อชางอีกกลุมเดินทางไปหากินอีกท่ี ชางกลุมนี้ (หรือตัวนี้) ก็จะติดตาม
กลุมไปหางๆ โดยสามารถสังเกตไดตลอดระยะเวลาที่ทําการติดตามพฤติกรรม 
    - การแยกกลุมของชาง ชางจะมีการแยกกลุมจากกัน โดยมีระยะหากินหางกันมากกวา 1,000 เมตร และ 
ไมมีการมารวมกลุมกัน ซึ่งอาจจะแยกไดเปน 2 โขลง หรือ แยกเปนชางท่ีหากินตามลําพัง  

3. ชางแตละตัวจะไดถูกบันทึกพฤติกรรมเฉพาะตัว และ การรวมกลุม โดยเปรียบเทียบกับชางตัว 
อ่ืนในโขลงหรือนอกโขลง ตามลักษณะพฤติกรรม 3 แบบท่ีกลาวไปแลวในขางตน  
 4.    ขอมูลทางพฤติกรรมการรวมกลุมของแตละตัว และ ขอมูลทางพันธุกรรม โดยเฉพาะความสัมพันธทาง
พันธุกรรมแบบเครือญาติ (pairwise genetic relatedness) และ ความสัมพันธทางพันธุกรรมสายแม (mitochondrial DNA 
haplotype) จะถูกนํามาเปรียบเทียบ และคํานวณโดยวิธีสถิติเชิงพรรณนา 
 
9. ผลการศึกษา 
การเก็บตัวอยางดีเอ็นเอของชางในโครงการ 
 การเก็บตัวอยางดีเอ็นเอของชางในโครงการสามารถแสดงไดดังตารางที่ 1 โดยที่ชางบางตัวไมสามารถเก็บเลือดเพ่ือ
สกัดดีเอ็นเอไดเนื่องจากชางปลอยคืนสูปาไปแลว หรือบางตัวท่ีสามารถเก็บไดแตเกิดปญหาทางเทคนิกหองปฏิบัติการทําให
ไมสามารถสกัดไดดีเอ็นเอท่ีมีคุณภาพ 
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ตารางที่ 1 แสดงจํานวนตัวอยางดีเอ็นเอของชางในโครงการที่ใชในงานวิจัย 
 จํานวนชาง

ท้ังหมด 
จํานวนชางท่ียังมี
ชีวิตท้ังหมด 

จํานวนตัวอยาง 
ดีเอ็นเอท่ีเก็บได 

จํานวนตัวอยาง 
ดีเอ็นเอท่ีเก็บได
ของชางท่ียังมี
ชีวิตอยู 

เขตรักษาพันธุสัตวปาดอยผาเมือง 
จังหวัดลําปาง 

84 39 36 30 

เขตรักษาพันธุสัตวปาซับลังกา  
จังหวัดลพบุรี 

34 26 27 26 

อุทยานแหงชาติภูพาน  
จังหวัดสกลนคร 

7 6 2 2 

รวม 125 71 65 58 
 
 
พฤติกรรมการรวมกลุมของชาง 
 พฤติกรรมการรวมกลุมของชางในเขตรักษาพันธุสัตวปาซับลังกา และ เขตรักษาพันธุสัตวปาดอยผาเมืองระหวาง
เดือนมิถุนายน 2554 – พฤษภาคม 2555 สามารถแสดงไดตามตารางที่ 2 และ 3 ตามลําดับ 
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ตารางที่ 2 แสดงพฤติกรรมการรวมกลุมของชางในเขตรักษาพันธุสัตวปาซับลังกา 
กลุมที่  มิถุนายน 

2554 
กรกฎาคม 
2554 

สิงหาคม 
2554 

กันยายน 
2554 

ตุลาคม 2554 พฤศจิกายน 
2554 

ธันวาคม 
2554 

มกราคม 
2555 

กุมภาพันธ 
2555 

มีนาคม 
2555 

เมษายน 
2555 

พฤษภาคม 
2555 

1 พังดาว 
สีดอโดเรมอน 
พังนารัก 
พังหัวดี   
พลายฉลาด   
 

พังดาว 
สีดอโดเรมอน 
พังนารัก 
พังหัวดี   
พลายฉลาด   
 

พังดาว 
สีดอโดเรมอน 
พังนารัก 
พังเดือน 
พังโดเรมี 
พังทองคาํ 

พังดาว 
สีดอโดเรมอน 
พังนารัก 
พังเดือน 
พังโดเรมี 
พังทองคาํ 
พังปอมแปม 
พังนองใหม 

พงัดาว 
สีดอโดเรมอน 
พังนารัก 
พังเดือน 
พังโดเรมี 
พังทองคาํ 
พังปอมแปม 
พังนองใหม 

พังดาว 
สีดอโดเรมอน 
พังนารัก 
พังเดือน 
พังโดเรมี 
พังทองคาํ 
พังปอมแปม 
พังนองใหม 

พังดาว 
สีดอโดเรมอน 
พังนารัก 
พังเดือน 
พังโดเรมี 
พังจารุณี 
 

     

2        พังเดือน 
พังโดเรมี 
สีดอโดเรมอน 
 

พังเดือน 
พังโดเรมี 
พังจารุณี 

พังเดือน 
พังโดเรมี 
พังจารุณี 

พังเดือน 
พังโดเรมี 
 

พังเดือน 
พังโดเรมี 
พังดอกขาว 
พังนองเมย 
พังนองเปล 

3 สีดอสุทิน 
พังแมบญุแกว 
พังพรชิตา 
พังเดือน 
พังปอมแปม 
 

สีดอสุทิน 
พังแมบญุแกว 
พังพรชิตา 
 

สีดอสุทิน 
พังแมคํามูล 
 

สีดอสุทิน 
พังแมคํามูล 
 

สีดอสุทิน 
พังแมคํามูล 
 

สีดอสุทิน 
พังลําปาง 
พังแมคํามูล 
 

สีดอสุทิน
พลายศรีสาคร 
พังหัวดี   
พลายฉลาด   
พังทองคาํ 
พังปอมแปม 
พังนองใหม 
 

สีดอสุทิน 
พลายศรีสาคร 
พังหัวดี   
พลายฉลาด   
พังทองคาํ 
พังปอมแปม 
พังนองใหม 
สีดอสุทัศน 
พังดาว 
พังนารัก 
พังจารุณี 

สีดอสุทิน 
พังหัวดี   
พลายฉลาด   
พังทองคาํ 
พังปอมแปม 
พังนองใหม 
สีดอสุทัศน 
พังดาว 
พังนารัก 
สีดอโดเรมอน 

สีดอสุทิน 
พังหัวดี   
พลายฉลาด   
พังทองคาํ 
พังปอมแปม 
พังนองใหม 
สีดอสุทัศน 
พังดาว 
พังนารัก 
สีดอโดเร
มอน 

สีดอสุทิน 
พังปอมแปม 
พังนองใหม 
สีดอสุทัศน 
พังดาว 
พังนารัก 
สีดอโดเรมอน 

สีดอสุทิน 
พังปอมแปม 
พังนองใหม 
สีดอสุทัศน 
พังดาว 
พังนารัก 
สีดอโดเรมอน 

4   พังแมบญุแกว 
พังจารุณี 
 

พังแมบญุแกว 
พังจารุณี 
 

พังแมบญุ
แกว 
พังพรชิตา 
พังจารุณี 
 

พังแมบญุแกว 
พังพรชิตา 
พังจารุณี 
 

พังแมบญุแกว 
พังพรชิตา 
 

พังแมบญุแกว 
พังพรชิตา 
 

พังแมบญุแกว 
พังพรชิตา 
 

พังแมบญุ
แกว 
พังพรชิตา 
 

พังแมบญุ
แกว 
พังพรชิตา 
 

พังแมบญุแกว 
พังพรชิตา 
 

5   พังหัวดี   
พลายฉลาด   
 

       พังหัวดี   
พลายฉลาด   
พังทองคาํ 

พังหัวดี   
พลายฉลาด   
พังทองคาํ 
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6  พังปอมแปม 
พังนองใหม 
สีดอสมชาย 
สีดอสุทัศน 

พังปอมแปม 
พังนองใหม 

         

7 พังดอกขาว 
พังนองเมย 
พังนองใหม 

พังดอกขาว 
พังนองเมย 
 

พังดอกขาว 
พังนองเมย 
 

พังดอกขาว 
พังนองเมย 
พังนองเปล 

พังดอกขาว 
พังนองเมย 
พังนองเปล 

พังดอกขาว 
พังนองเมย 
พังนองเปล 

พังดอกขาว 
พังนองเมย 
พังนองเปล 

พังดอกขาว 
พังนองเมย 
พังนองเปล 
สีดอสมชาย 

พังดอกขาว 
พังนองเมย 
พงันองเปล 
สีดอสมชาย 

พังดอกขาว 
พังนองเมย 
พังนองเปล 
สีดอสมชาย 

พังดอกขาว 
พังนองเมย 
พังนองเปล 
 

 

8 พังลําปาง 
พังแมคํามูล 

พังลําปาง 
พังเดือน 

พังลําปาง 
พังใหญ 
 

   พังลําปาง 
พังแมคํามูล 
 

พังลําปาง 
พังแมคํามูล 
 

พังลําปาง 
พังแมคํามูล 
 

พังลําปาง 
พังแมคํามูล 
 

พังลําปาง 
พังแมคํามูล 
สีดอสมชาย 
พังวาสนา 

พังลําปาง 
พังแมคํามูล 
สีดอสมชาย 
พังวาสนา 

9 พังใหญ 
พังจารุณี 

พังใหญ 
พังจารุณี 

 พังใหญ 
 

      พังจารุณี พังจารุณี และ 
ลูก 

10 สีดอสมรักษ 
พังนองเปล 

สีดอสมรักษ 
พังนองเปล 

สีดอสมรักษ 
พังพรชิตา 

สีดอสมรักษ 
พังพรชิตา 
สีดอสมชาย 

สีดอสมรักษ 
 

สีดอสมรักษ 
 

สีดอสมรักษ 
 

     

11 พลายชุมพล พลายชุมพล 
พังแมคํามูล 

พลายชุมพล พลายชุมพล 
พังลําปาง 

พลายชุมพล 
พังลําปาง 

พลายชุมพล 
 

พลายชุมพล 
 

พลายชุมพล 
 

พลายชุมพล 
 

พลายชุมพล 
 

พลายชุมพล 
 

พลายชุมพล 
 

12 พลายศรีสาคร พลายศรีสาคร พลายศรีสาคร พลายศรีสาคร 
พังหัวดี   
พลายฉลาด   

พลายศรี
สาคร 
พังหัวดี   
พลายฉลาด   

พลายศรีสาคร 
พังหัวดี   
พลายฉลาด   

  พลายศรีสาคร 
 

พลายศรี
สาคร 
 

พลายศรี
สาคร 
 

พลายศรีสาคร 
 

13 สีดอสมชาย สีดอสมชาย สีดอสมชาย  สีดอสมชาย สีดอสมชาย สีดอสมชาย      
14 สีดอสุทัศน  สีดอสุทัศน สีดอสุทัศน สีดอสุทัศน สีดอสุทัศน สีดอสุทัศน      
15    พังวาสนา พังวาสนา พังวาสนา พังวาสนา พังวาสนา  พังวาสนา  พังวาสนา    
16        พังนิดหนอย พังนิดหนอย พังนิดหนอย   
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ตารางที่ 3 แสดงพฤติกรรมการรวมกลุมของชางในเขตรักษาพันธุสัตวปาดอยผาเมือง 
กลุมที ่ มิถุนายน  

2554 
กรกฎาคม  
2554 

สิงหาคม  
2554 

กันยายน  
2554 

ตุลาคม  
2554 

พฤศจิกายน 
2554 

ธันวาคม  
2554 

มกราคม  
2555 

กุมภาพันธ 
 2555 

มีนาคม  
2555 

เมษายน  
2555 

พฤษภาคม  
2555 

1. พลายไมตรี
พลายบริบูรณ    
พังบญุมี           
พังมาลัย 
พังซารา           
พังพรรษา      
พังเพชรา         
พลายพลัง        

พลายไมตรี
พลายบริบูรณ    
พังบญุมี           
พังมาลัย 
พังซารา           
พังพรรษา      
พังเพชรา          
พลายพลัง         

พลายไมตรี
พลายบริบูรณ    
พังบญุมี           
พังมาลัย 
พังซารา           
พังพรรษา      
พังเพชรา         
พลายพลัง        

พลายไมตรี
พลายบริบูรณ    
พังบญุมี           
พังมาลัย 
พังซารา           
พังพรรษา      
พังเพชรา         
พลายพลัง        

พลายไมตรี
พลายบริบูรณ    
พังบญุมี           
พังมาลัย 
พังซารา           
พังพรรษา      
พังเพชรา         
พลายพลัง        

พลายไมตรี
พลายบริบูรณ     
พังพรรษา      
พังเพชรา          
พลายพลัง         

พลายไมตรี
พลายบริบูรณ    
พังพรรษา      
พังเพชรา         
 

พลายไมตรี
พลายบริบูรณ    
พังบญุมี           
พังพรรษา      
พังเพชรา         
 

พลายไมตรี
พลายบริบูรณ     
พังบญุมี           
พังพรรษา      
พังเพชรา          
 

พลายไมตรี 
พลายบริบูรณ    
พังบญุมี           
พังพรรษา      
พังเพชรา         
พลายพลัง        

พลายไมตรี 
พลายบริบูรณ    
พังพรรษา      
พังเพชรา         
 

พลายไมตรี 
พลายบริบูรณ     
พังพรรษา      
พังเพชรา          
 

2      พังบญุมี พังบญุมี    พังบญุมี           พังบญุมี           
3      พังมาลัย พลายพลัง        

พังมาลัย 
พลายพลัง        
พังมาลัย 

พลายพลัง         
พังมาลัย 

พังมาลัย 
 

พลายพลัง       
พังมาลัย 

พลายพลัง         
พังมาลัย 

4 พังดวงดาว 
พังกันยา 
พังสุนีย            
พังดอกรัก        
พังวาเลนไทน    

พังดวงดาว 
พังกันยา 
พังสุนีย            
พังดอกรัก         
พังวาเลนไทน    

พังดวงดาว 
พังกันยา 
พังสุนีย            
พังดอกรัก        
พังวาเลนไทน    

พังดวงดาว 
พังกันยา 
พังสุนีย            
พังดอกรัก        
พังวาเลนไทน    

พังดวงดาว 
พังกันยา 
พังสุนีย           
พังดอกรัก        
พังวาเลนไทน    

พังดวงดาว 
พังกันยา 
พังสุนีย             
พังดอกรัก         
พังวาเลนไทน     

พังดวงดาว 
พังกันยา 
พังสุนีย            
พังดอกรัก       
พังวาเลนไทน    

พังดวงดาว 
พังกันยา 
พังสุนีย            
พังดอกรัก        
พังวาเลนไทน    

พังดวงดาว 
พังกันยา 
พังสุนีย            
พังดอกรัก         
พังวาเลนไทน     

พังดวงดาว 
พังกันยา 
พังสุนีย           
พังดอกรัก        
พังวาเลนไทน    

พังดวงดาว 
พังกันยา 
พังสุนีย           
พังดอกรัก        
พังวาเลนไทน    

พังดวงดาว 
พังกันยา 
พังสุนีย            
พังดอกรัก         
พังวาเลนไทน     

5 พังบญุรอด        
พังบัวลอย 

พังบญุรอด        
พังคํามูลใหญ    
พลายสุขุม         

 พังบญุรอด       
 

พังบญุรอด        
 

พังบญุรอด       
 

พังบญุรอด         
 

พังบญุรอด        
 

พังบญุรอด      
พังบัวลอย 

พังบญุรอด       
พังบัวลอย 

พังบญุรอด      
พังบัวลอย 

พังบญุรอด      
พังบัวลอย 

พังบญุรอด       
พลายสุขุม 

6 พังคํามูลใหญ   พังคํามูลใหญ พังคํามูลใหญ พังคํามูลใหญ พังคํามูลใหญ พังคํามูลใหญ พังคํามูลใหญ พังคํามูลใหญ พังคํามูลใหญ พังคํามูลใหญ 
7 พลายสุขุม   พลายสุขุม พลายสุขุม พลายสุขุม พลายสุขุม พลายสุขุม พลายสุขุม พลายสุขุม พลายสุขุม  
8  พังบัวลอย พังบัวลอย 

พลายสุขุม        
พังบัวลอย พังบัวลอย พังบัวลอย พังบัวลอย      

9 พังกอนทอง      
พังสายทอง 

พังกอนทอง       
พังสายทอง 

พังกอนทอง      
พังสายทอง 

พังกอนทอง      
พังสายทอง 

พังกอนทอง      
พังสายทอง 

พังสายทอง พังสายทอง พังสายทอง พังสายทอง พังสายทอง พังสายทอง พังสายทอง 

10 พังบญุมีนาน พังบญุมีนาน พังบญุมีนาน พังบญุมีนาน พังบญุมีนาน        
11 พังสําราญ พังสําราญ พังสําราญ พังสําราญ พังสําราญ พังสําราญ พังสําราญ พังสําราญ พังสําราญ พังสําราญ พังสําราญ พังสําราญ 
12 พังลีลาศ   พังลีลาศ   พังลีลาศ   พังลีลาศ   พังลีลาศ   พังลีลาศ   พังลีลาศ   พังลีลาศ   พังลีลาศ   พังลีลาศ   พังลีลาศ   พังลีลาศ   
13  
(กลุมผูก
เลี้ยง) 

พลายสมนึก      
พังสมใจ 
พังดุ               
พังตุกตา          

พลายสมนึก      
พังสมใจ 
พังดุ                
พังตุกตา          

พลายสมนึก      
พังสมใจ 
พังดุ               
พังตุกตา          

พลายสมนึก      
พังสมใจ 
พังดุ              
พังตุกตา          

พลายสมนึก      
พังสมใจ 
พังดุ               
พังตุกตา          

พลายสมนึก       
พังสมใจ 
พังดุ                
พังตุกตา           

พลายสมนึก      
พังสมใจ 
พังดุ               
พังตุกตา          

พลายสมนึก      
พังสมใจ 
พังดุ               
พังตุกตา          

พลายสมนึก       
พังสมใจ 
พังดุ                
พังตุกตา          

พลายสมนึก      
พังดุ               
พังตุกตา          
พลายสุเมธ       

พลายสมนึก      
พังดุ               
พังตุกตา          
พลายสุเมธ       

พลายสมนึก       
พังดุ                
พังตุกตา           
พลายสุเมธ        
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พลายสุเมธ       
พังสวาง  
สีดอภาธร         
พังทนีา        
พังน้าํฝน          
พังนงนุช  
พังมรกต          
สีดอบุญชู 
สีดอสมบัติ        
พังบัวเงนิ 
พลายพัทธ        
พังจินตหรา     
พังนาํโชค         

พลายสุเมธ        
พังสวาง  
สีดอภาธร         
พังทนีา        
พังน้าํฝน          
พังนงนุช  
พังมรกต           
สีดอบุญชู 
สีดอสมบัติ        
พังบัวเงนิ 
พลายพัทธ        
พังจินตหรา       

พลายสุเมธ       
พังสวาง  
สีดอภาธร         
พังทนีา        
พังน้าํฝน          
พังนงนุช  
พังมรกต          
สีดอบุญชู 
สีดอสมบัติ        
พังบัวเงนิ 
พลายพัทธ        

พลายสุเมธ       
พังสวาง  
สีดอภาธร         
พังทนีา        
พังน้าํฝน          
พังนงนุช  
พังมรกต          
สีดอบุญชู 
สีดอสมบัติ        
พังบัวเงนิ 
พลายพัทธ        

พลายสุเมธ       
พังสวาง  
สีดอภาธร         
พังทนีา        
พังน้าํฝน         
พังนงนุช  
พังมรกต          
สีดอบุญชู 
สีดอสมบัติ        
พังบัวเงนิ 
พลายพัทธ       

พลายสุเมธ        
พังสวาง  
สีดอภาธร          
พังทนีา        
พังน้าํฝน           
พังนงนุช  
พังมรกต           
สีดอบุญชู 
สีดอสมบัติ         
พังบัวเงนิ 
พลายพัทธ         

พลายสุเมธ       
พังสวาง  
สีดอภาธร         
พังทนีา        
พังน้าํฝน          
พังนงนุช  
พังมรกต          
สีดอบุญชู 
สีดอสมบัติ        
พังบัวเงนิ 
พลายพัทธ        
สีดอสมรักษ 

พลายสุเมธ       
พังสวาง  
สีดอภาธร         
พังทนีา        
พังน้าํฝน          
พังนงนุช  
พังมรกต          
สีดอบุญชู 
สีดอสมบัติ        
พังบัวเงนิ 
พลายพัทธ        
สีดอสมรักษ 

พลายสุเมธ        
พังสวาง  
สีดอภาธร         
พังทนีา        
พังน้าํฝน          
พังนงนุช  
พังมรกต           
สีดอบุญชู 
สีดอสมบัติ        
พังบัวเงนิ 
พลายพัทธ        
สีดอสมรักษ 

พังสวาง  
สีดอภาธร         
พังทนีา        
พังน้าํฝน          
พังนงนุช  
พังมรกต         
สีดอบุญชู 
สีดอสมบัติ        
พังบัวเงนิ 
พลายพัทธ       
สีดอสมรักษ 
พังนิดหนอย 

พังสวาง  
สีดอภาธร         
พังทนีา        
พังน้าํฝน          
พังนงนุช  
พังมรกต          
สีดอบุญชู 
สีดอสมบัติ        
พังบัวเงนิ 
พลายพัทธ       
สีดอสมรักษ 
พังนิดหนอย 
พลายตะวนั 

พังสวาง  
สีดอภาธร         
พังทนีา        
พังน้าํฝน          
พังนงนุช  
พังมรกต           
สีดอบุญชู 
สีดอสมบัติ       
พังบัวเงนิ 
พลายพัทธ        
สีดอสมรักษ 
พังนิดหนอย 
พลายตะวนั 
พลายอุดม 
สีดออุดม 
พังดารา 
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ผลการวิเคราะหทางพันธุกรรม ณ ตําแหนง D-loop ของ mitochondrial DNA  
 จากผลการวิเคราะหกลุมทางพันธุกรรม (haplotype analysis)  ณ ตําแหนง D-loop ของ mitochondrial DNA 
ของชางแตละตัว สามารถแสดงไดตามตารางที่ 4 และการทํา phylogenetic tree ตามภาพที่ 1 
 
ตารางที่ 4  แสดงผลการวิเคราะหทางพันธุกรรม ณ ตําแหนง D-loop ของ mitochondrial DNA ของชาง 

No. ชื่อ name  
Thai mtDNA D-loop 
Haplotype 

mtDNA D-loop Haplotype 
(refer to Fernando et al., 
2003) 

1 พังลีลาศ Pang Leelas EmTHa03 AC 
2 พังนงนารถ Pang Nongnart EmTHa10 AB 
3 พังทีนา Pang Tina EmTHa13 AH 
4 สีดอสมบัติ Seedor Sombat EmTHb13 BH 
5 สีดอบุญชู Seedor Boonchoo EmTHb11 BB/BL 
6 พังทองใบ Pang Thongbai EmTHa13 AH 
7 พังบุญมีนาน Pang Boonmeenan EmTHa10 AB 
8 พังงามเนตร Pang Ngamnate Failed Failed 
9 พังจินตหรา Pang Jintara EmTHa10 AB 
10 พังสวาง Pang Sawang EmTHb06 BN 
11 พลายสุเมธ Plai Sumate EmTHb06 BN 
12 พลายพลัง Plai Palang EmTHb08 BO 
13 พังสุนีย Pang Sunee EmTHb14 BG 
14 พังตุกตา Pang Tukta EmTHb06 BN 
15 พังดวงดาว Pang Duangdao EmTHb08 BO 
16 พังน้ําฝน Pang Namfon EmTHa13 AH 
17 พังนําโชค Pang Namchoke EmTHa13 AH 
18 พลายสมนึก Seedor Somnuek EmTHa13 AH 
19 พลายพัทธ Plai Pat EmTHa13 AH 
20 พังมรกต Pang Morakot EmTHa04 AD 
21 พลายสุขุม Seedor Sukhum EmTHb10 BB/BL 
22 พังสมศรี Pang Somsee EmTHa03 AC 
23 พังสมใจ Pang Somjai Failed Failed 
24 พังบัวทอง Pang Buatong EmTHa04 AD 
25 พังบัวเงิน Pang Buangern1 EmTHb04 TH-B 
26 พังดอกรัก Pang Dokrak EmTHa13 AH 
27 พังบัวเงิน Pang Buangern2 EmTHb03 BP 
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28 สีดอภาธร Seedor Pathorn EmTHb06 BN 
29 สีดอสมรักษ Seedor Somrak EmTHa10 AB 
30 พลายตะวัน Plai Tawan EmTHb13 BH 
31 สีดออดุลย Seedor Adul Failed Failed 
32 พลายอุดม Plai Udom EmTHb14 BG 
33 พังวาเลนไทน Pang Valentine Failed Failed 
34 สีดอมารวย Seedor Maruay EmTHb13 BG 
35 พังปานวาด Pang Panwad Failed Failed 
36 พังคําแพง Pang Khampaeng Failed Failed 
37 สีดอสมชาย Seedor Somchai EmTHb01 BQ 

38 
พังลําไย (พังทองคํา) 

Pang Lamyai 
(Thongkham) EmTHb13 BH 

39 พลายชุมพล Plai Chumpol EmTHb13 BH 
40 พังหัวดี (แม) Pang Huadee EmTHb11 BB/BL 
41 พลายศรีสาคร Plai Seesakorn EmTHb01 BQ 
42 พังพรชิตา Pang Pornchita EmTHb13 BH 
43 พังแมบุญแกว Pang MaeBoonkaew EmTHb14 BG 

44 
พังแมคํามูล 

Pang 
MaeKhammoon EmTHa05  New TH-A 

45 พลายศิลา Plai Sila EmTHb13 BH 
46 พังใหญ Pang Yai EmTHb04 New TH-B 
47 พังโดเรมี (แม) Pang Doremee EmTHb06 BN 
48 พังเดือน (แม) Pang Duen EmTHa13 AH 
49 พังลําปาง(แม) Pang Lampang EmTHb08 BO 
50 พังดุ Pang Du EmTHa11 New A6 
51 พลายฉลาด (ลูก) Plai Chalard EmTHb11 BB/BL 
52 สีดอสุทัศน Seedor Sutas EmTHb08 BO 
53 พังจารุณี Pang Jarunee EmTHb11 BB/BL 

54 
พลายโดราเอมอน 
(ลูก) 

Seedor Doraemon 
EmTHb06 BN 

55 พังดาว (ลูก) Pang Dao EmTHa13 AH 
56 พังลูกจารุณี (ขน) Pang Look Jarunee EmTHb11 BB/BL 
57 พังนิดหนอย Pang Nidnoi EmTHb01 BQ 
58 พังนองเปล Pang Nongple EmTHb13 BH 
59 พังดารา Pang Dara Failed Failed 
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60 
พังสมจิตร (ปอม
แปม) 

Pang Somjit 
(Pompam) EmTHb06 BN 

61 พังนองใหม Pang Nongmai EmTHb06 BN 
62 พังนารัก Pang Narak EmTHa04 AD 
63 พังวาสนา Pang Wassana EmTHb10 BW 

  64 
 

พังดอกขาว 
(ประหยัด) 

Pang Dokkhao 
(Prayad) EmTHb10 BW 

65 
 

พังบุญมี (นองเมย) 
Pang Boonmee 
(May) EmTHb06 BN 

 
 
 
ภาพท่ี 1 Neighbor-joining phylogenetic tree based on 600 bp แสดงความสัมพันธของชางในแตละกลุมพันธุกรรม
สายแม (mtDNA haplotype) โดยใช program MEGA5. Bootstrap values are indicated at nodes. 
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ผลการวิเคราะหทางพันธุกรรม microsatellite 12 ตําแหนง 
จากการวิเคราะหทางพันธุกรรม microsatellite 12 ตําแหนง ไดผลตามตารางที่ 5 
 

ตารางที่ 5 แสดงผลการวิเคราะหทางพันธุกรรม microsatellite 12 ตําแหนง 
No. Name FH60 FH94 LA2 LafMS03 LafMS05 LafMS06 LafMS08 EMU04 EMU07 EMU14 EMU15 EMU17
1 Pang Leelas  0507  0808  0404  0203 0507 0811 0505 0306 0512  0205  0809 0610
2 Pang Nongnart  0506  0608  0303  0103 0406 0809 0707 0306 0912  0506  0709 0708
3 Pang Tina  0608  0910  0303  0304 0507 0808 0809 0407 1112  0406  0606 0507
4 Seedor Sombat  0606  0809  0404  0404 0406 0911 0405 0305 1111  0203  0606 0205

5 
Seedor 
Boonchoo  0507  0809  0204  0204  0707  0808  0710  0407  0812  0505  0808  0610 

6 Pang Thongbai  0506  0811  0303  0304 0808 0408 0505 0104 1111  0203  0708 0205

7 
Pang 
Boonmeenan  0507  0710  0203  0505  0406  0607  0505  0104  0911  0607  0408  0406 

8 Pang Ngamnate  0607  0709  0103  0404 0506 0408 0405 0202 1012  0608  0608 0405
9 Pang Jintara  0508  0810  0303  0203 0707 1314 0406 0303 0709  0508  0406 0308
10 Pang Sawang  0709  0707  0507  0404 0404 0404 0508 0405 0911  0506  0708 0607
11 Plai Sumate  0608  0608  0509  0304 0304 0304 0607 0507 1013  0607  0708 0507
12 Plai Palang  0505  0810  0708  0303 0406 0709 0708 0404 0912  0507  0405 0105
13 Pang Sunee  0607  0408  0607  0304 0203 0912 0607 0304 0808  0505  0507 0610
14 Pang Tukta  0909  0809  0407  0404 0304 1315 0508 0304 1212  0110  0808 0610
15 Pang Duangdao  0709  0910  0304  0405 0304 0811 0909 0405 0911  0507  0608 0202
16 Pang Namfon  0607  0809  0507  0505 0304 0808 0507 0507 0909  0608  0708 0412
17 Pang Namchoke  0707  0506  0203  0305 0304 1516 0506 0506 1111  0606  0708 0405
18 Pang Somnuek  0507  0508  0304  0405 0607 0213 0709 0306 0512  0506  0506 0105
19 Plai Pat  0506  0506  0509  0505 0406 1314 0608 0909 0912  0506  0306 0610
20 Pang Morakot  0608  0809  0810  0304 0506 0308 0405 0707 1112  0405  0708 0610
21 Plai Sukhum  0606  0708  0203  0405 0608 0809 0506 0304 0911  0508  0808 0205
22 Pang Somsee  0507  0508  0305  0505 0808 1213 0204 0304 1013  0607  0808 0204
23 Pang Somjai  0408  0607  0407  0204 0607 1112 0511 0405 0912  0606  0711 0508
24 Pang Buatong  0305  0708  0404  0405 0606 0811 0505 0405 1116  0506  0808 0606
25 Pang Buangern1  0607  0508  0404  0404 0506 0107 0511 0104 0912  0708  0808 0204
26 Pang Dokrak  0105  0811  0404  0609 0909 0613 0405 0612 0406  0606  0506 0105
27 Pang Buangern2  0607  0508  0404  0508 0506 0809 0511 0104 0912  0809  0909 0204
28 Seedor Pathorn  0203  0405  0304  0405 0102 1112 0405 0709 0104  0607  0105 0610
29 Seedor Somrak  0506  0508  0404  0404 0707 0411 0106 0909 0912  0506  0811 0406
30 Plai Tawan  0606  0509  0204  0505 0707 0607 0405 0406 0104  0103  0708 0912
31 Plai Adul  0507  0508  0102  0304 0506 0607 0405 0304 0305  0405  0000 0709
32 Seedor Udom  0506  0506  0102  0405 0406 0406 0307 0203 0304  0304  0000 1011
33 Pang Valentine  0607  0507  0103  0407 0405 0607 0406 0407 0607  0104  0911 1112
34 Seedor Maruay  0708  0507  0204  0000 0708 0608 0405 0306 0405  0000  0000 0809
35 Pang Panwad  0607  0508  0304  0000 0406 0406 0405 0307 0506  0000  0000 0909

36 
Pang 
Khampaeng  0608  0809  0304  0404  0708  0000  0000  0507  0000  0000  0306  0607 

37 Plai Somchai  0608  0808  0202  0405 0608 1112 0405 0505 0406  0405  0509 0306

38 
Pang Lamyai 
(Thongkham)  0606  0508  0404  0304  0606  0607  1112  0607  0506  0508  0404  0304 

39 Plai Chumpol  0607  0711  0104  0406 0505 0808 0511 0104 1011  0506  0309 0509
40 Pang Huadee  0606  0708  0104  0505 0606 0708 0511 0404 0909  0505  0909 0406
41 Plai Seesakorn  0708  0808  0406  0405 0607 0708 0404 0307 0914  0405  1010 0312
42 Pang Pornchita  0508  0707  0404  0407 0608 0711 0512 0606 0406  0405  1111 0410
43 Pang  0505  0505  0104  0405 0206 0707 0712 0506 0909  0406  0708 0406
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MaeBoonkaew 

44 
Pang Mae 
Khammoon  0506  0507  0404  0305  0606  0711  0507  0406  0915  0407  0708  0303 

45 Plai Sila  0608  0910  0104  0405 0608 0708 0511 0512 1212  0607  0808 0306
46 Pang Yai  0506  0911  0104  0505 0306 0709 1111 0606 1111  0707  0808 0105
47 Pang Doremee  0506  0507  0404  0306 0606 0708 0507 0306 0506  0809  0406 0304
48 Pang Duen  0305  0509  0104  0405 0206 0811 0511 0606 0909  0506  0811 0505
49 Pang Lampang  0508  0511  0104  0505 0606 0711 0505 0909 0812  0607  0809 0306
50 Pang Du  0608  0505  0104  0405 0606 0608 0505 0104 0204  0405  0608 0612
51 Plai Chalard  0506  0508  0404  0505 0306 0611 0505 0808 0305  0104  0105 0912
52 Seedor Sutas  0305  1011  0204  0505 0406 0809 0505 0407 0809  0507  0911 0607
53 Pang Jarunee  0507  0508  0204  0407 0809 0911 0304 0306 0404  0104  0708 1212

54 
Seedor 
Doraemon  0506  0507  0104  0406  0206  0809  0505  0306  0305  0105  0408  0304 

55 Pang Dao  0505  0507  0104  0405 0202 0811 0405 0606 0909  0203  0408 0505

56 
Pang Look 
Jarunee  0708  0808  0404  0407  0708  0411  0506  0309  0406  0405  0808  0512 

57 Pang Nidnoi  0606  0102  0304  0405 0507 1113 0506 0306 0404  0606  0909 1012
58 Pang Nongple  0305  0507  0404  0304 0404 0613 0505 1010 0404  0506  0202 0709
59 Pang Dara  0405  0309  0203  0405 0304 0213 0405 0405 0405  0406  0708 0406

60 
Pang Somjit 
(Pompam)  0606  0608  0304  0505  0708  0510  0405  0407  0104  0406  0509  0911 

61 Pang Nongmai  0508  0708  0404  0405 1010 1112 0505 0406 0406  0607  0506 1212
62 Pang Narak  0708  0811  0404  0203 0607 0411 0405 0909 0507  0204  0708 0610
63 Pang Wassana  0608  0809  0104  0506 0505 0309 0204 0204 0405  0304  0708 0910

64 
Pang Dokkhao 
(Prayad)  0606  0708  0404  0506  0506  0207  0407  0405  0405  0405  0708  1010 

65 
Pang Boonmee 
(May)  0507  0508  0203  0708  0306  0407  0506  1011  0606  0304  0809  1212 

 
 
 ผลการคํานวณและวิเคราะหคุณคาทางพันธุกรรม (genetics value) 
1) ชางในเขตรักษาพันธุสัตวปาซับลังกา จังหวัดลพบุรี 

- คาความหลากหลายทางพันธุกรรม (heterozygozity) = 0.7385 
- จํานวน mitochondrial DNA 12 haplotype คือ EmTHa04, EmTHa05, EmTHa11, EmTHa13, EmTHb01, 

EmTHb04, EmTHb06, EmTHb08, EmTHb10, EmTHb11, EmTHb13 และ EmTHb14 
2) ชางในเขตรักษาพันธุสัตวปาดอยผาเมือง จังหวัดลําปาง 

- คาความหลากหลายทางพันธุกรรม (heterozygozity)  = 0.8083 
- จํานวน mitochondrial DNA 12 haplotype คือ EmTHa03, EmTHa04, EmTHa10, EmTHa13, EmTHb03, 

EmTHb04, EmTHb06, EmTHb08, EmTHb10, EmTHb11, EmTHb13 และ EmTHb14 
โดยที่คาความหลากหลายนี้เปนตัวบงชี้วาชางท่ีปลอยคนืสูธรรมชาติในเขตรักษาพันธุสัตวปาท้ัง 2 แหงมีความ

หลากหลายทางพันธุกรรมสูง และ โอกาสที่จะเกิดภาวะเลือดชิดตํ่าในกลุมประชากรท้ังสองนี้ (ตารางที่ 6) 
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ตารางที่ 6  Summary statistics of genetic variation: observed and expected heterozygosities (Ho and He) 
 
Locus Dye label Size range (alleles) Sublanka Doi Phamuang 

   Ho He Ho He 

FH60 NED 142-160 (9) 0.759 0.754 0.833 0.792 
FH94 PET 196-230 (11) 0.793 0.818 0.944 0.814 
LA2 VIC 223-241 (10) 0.621 0.573 0.694 0.801 
LafMS03 6-FAM 134-152 (9) 0.793 0.721 0.618 0.723 
LafMS05a NED 146-166 (10) 0.621 0.780 0.750 0.844 
LafMS06 PET 130-162 (14) 0.931 0.865 0.886 0.896 
LafMS08 6-FAM 170-192 (12) 0.689 0.707 0.829 0.814 
EMU04a 6-FAM 91-119 (12) 0.655 0.863 0.833 0.850 
EMU07a VIC 91-125 (16) 0.655 0.865 0.829 0.873 
EMU14 6-FAM 130-148 (10) 0.897 0.831 0.849 0.830 
EMU15a VIC 136-156 (11) 0.690 0.840 0.719 0.800 
EMU17 NED 116-138 (12) 0.759 0.882 0.917 0.900 
Average (all)  (11.33) 0.739 0.792 0.808 0.828  
a The locus was not in Hardy-Weinberg equilibrium (P<0.05) 
 
ผลการวิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรมของชางแตละตัว 
 จากการวิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรมของชางแตละตัวในเขตรักษาพันธุสัตวปาซับลังกา และ เขต
รักษาพันธุสัตวปาดอยผาเมือง ดวยโปรแกรม ML-relate สามารถแสดงไดดังในตารางที่ 7 และ 8 นอกจากนี้ขอมูล
ดังกลาวยังสามารถพยากรณความเปนพอ-แม-ลูกของชางท่ีปลอยคืนสูธรรมชาติและไดรับการผสมพันธุ ต้ังทอง และ 
คลอดลูก นั่นคือ พังจารุณี และ ลูกท่ีไดกําเนิดมาดูโลกเมื่อเดือนเมษายน 2555 โดยที่ยังไมทราบวาพอคือชางตัวใด ผล
การตรวจดีเอ็นเอจากขนและสายสะดือของลูกพังจารุณี พบวาเปนลูกของสีดอสมรักษท่ีระดับความเชื่อมั่น 95.5% ดวย
วิธี exclusion probability 
 
หมายเหตุ:  คาสหสัมพันธความเกี่ยวของทางเครือญาติ (Coefficient of relatedness, r) จะบอกความสัมพันธ
ทางเครือญาติและพันธุกรรมของชาง 2 เชือก  
ถา r = 0.5  หมายถึง ชาง 2 เชือก มคีวามสัมพันธแบบ พอ-ลูก หรือ แม-ลูก 
 r = 0.25  หมายถึง ชาง 2 เชือก มีความสัมพันธแบบ พ่ี-นอง (อาจพอแมเดียวกัน หรือ คนละพอแม) 

       หรือ ปูยาตายาย-หลาน 
 r = 0.125 หมายถึง ชาง 2 เชือก มีความสัมพันธแบบ ลูกพ่ีลูกนอง หรือ อานา-หลาน 
 r = 0  หมายถึง ชาง 2 เชือกไมมีความสัมพันธทางเครือญาติ
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ตารางที่ 7 แสดงความสัมพันธทางพันธุกรรมของชางแตละตัวในเขตรักษาพันธุสัตวปาซับลังกา 
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SeedorSomchai  1 
PangLamyaiThongkham  0 1 
PlaiChumpol  0 0 1 
PangHuadee  0.04 0.09 0.18 1 
PlaiSeesakorn  0.13 0 0 0 1 
PangPornchita  0.18 0.16 0 0 0 1 
PangMaeBoonkaew  0 0.08 0 0.19 0 0.12 1 
PangMaeKhammoon  0 0.1 0 0.1 0 0.01 0.35 1 
PlaiSila  0.25 0 0.01 0.14 0.04 0 0.05 0 1 
PangYai  0 0 0.1 0 0 0 0 0.04 0.2 1 
PangDoremee  0 0.48 0 0.06 0 0.08 0.09 0.36 0 0 1 
PangDuen  0 0 0.14 0.16 0 0.08 0.28 0 0.1 0.22 0 1 
PangLampang  0.04 0 0 0.08 0 0.07 0.12 0.19 0.35 0.12 0 0 1 
PlaiChalard  0 0.02 0 0 0 0 0 0 0 0.13 0 0 0 1 
SeedorSutas  0 0 0 0.27 0 0 0 0 0.06 0.04 0 0.13 0.27 0 1 
PangJarunee  0.1 0 0 0 0.08 0.06 0 0 0 0 0.02 0 0 0.11 0 1 
SeedorDoraemon  0 0.22 0.07 0.02 0 0 0.06 0.04 0 0 0.48 0.13 0 0.15 0.09 0.06 1 
PangDao  0 0 0 0.08 0 0 0.29 0 0 0.05 0 0.55 0 0 0 0 0.27 1 
PangLookJarunee  0.18 0 0 0 0.21 0.24 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0.4 0 0 1 
PangNongple  0 0.06 0 0 0 0 0 0.02 0 0 0.02 0.11 0 0.02 0.14 0.02 0.03 0 0 1 
PangDara  0.1 0 0 0.05 0 0 0.26 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0.08 1 
PangSomjitPompam  0.1 0 0 0.03 0.04 0 0 0 0 0 0 0 0 0.07 0.1 0 0 0 0.07 0 0.04 1 
PangNongmai  0.18 0 0 0 0 0.13 0 0 0.07 0 0.04 0 0.16 0.07 0 0.05 0 0 0.07 0 0 0 1 
PangNarak  0 0 0 0 0.12 0 0 0.03 0 0 0 0 0.13 0 0 0 0 0 0.29 0 0.06 0 0 1 
PangWassana  0 0 0.1 0 0 0 0.05 0 0.02 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0.1 0 0 0.03 1 
PangDokkhaoPrayad  0.05 0 0.04 0.1 0 0.04 0.06 0.21 0 0 0.11 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0.22 0 0 0.08 0.43 1 
PangBoonmeeMay  0.03 0 0 0 0 0 0 0 0 0.03 0 0 0 0.09 0 0.19 0 0 0.29 0 0.07 0 0.05 0 0.06 0 1 
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ตารางที่ 8 แสดงความสัมพันธทางพันธุกรรมของชางแตละตัวในเขตรักษาพันธุสัตวปาดอยผาเมือง 
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PangLeelas  1 

PangTina  0.04 1 

SeedorSombat  0.07 0.06 1 

PangJintara  0.07 0.1 0 1 

PangSawang  0 0 0 0 1 

PlaiSumate  0 0.19 0 0 0.2 1 

PlaiPalang  0 0.05 0 0.09 0 0 1 

PangSunee  0.04 0 0 0 0 0.1 0.17 1 

PangTukta  0.04 0 0.04 0 0.19 0.04 0 0.1 1 

PangDuangdao  0.05 0.2 0.25 0 0.22 0.04 0.02 0 0.09 1 

PangNamfon  0 0.05 0 0 0.18 0.21 0 0 0.11 0.16 1 

SeedorSomnuek  0.21 0.09 0 0.08 0 0 0.11 0 0 0.02 0 1 

PlaiPat  0.04 0 0 0.08 0.03 0.08 0.09 0.04 0.04 0 0.02 0.02 1 

PangMorakot  0.11 0.28 0.07 0 0 0.19 0.02 0.08 0.11 0 0.08 0 0.04 1 

SeedorSukhum  0 0 0.21 0.04 0.05 0 0 0 0.06 0.12 0.1 0 0 0 1 

PangBuangern1  0 0 0.02 0 0 0 0.01 0 0.02 0.09 0.07 0 0.01 0.03 0.21 1 

PangDokrak  0 0 0.05 0 0 0 0.07 0 0 0 0 0.21 0 0 0 0 1 

SeedorPathorn  0.04 0 0 0 0 0.04 0 0.14 0.04 0 0 0 0.04 0.1 0 0 0 1 

SeedorSomrak  0.15 0 0.02 0.05 0.01 0 0.01 0 0 0 0 0.03 0.28 0 0 0.23 0 0.05 1 

PlaiTawan  0 0 0.05 0.05 0 0 0 0 0 0 0.1 0 0.02 0.07 0 0 0 0.12 0.05 1 

SeedorAdul  0.14 0 0 0 0 0 0.07 0.05 0 0 0 0.08 0 0.29 0 0.1 0 0 0 0.12 1 

PlaiUdom  0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0.21 0 0 0 0 0 0 0.13 0.25 1 

PangValentine  0 0.01 0 0.03 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0.1 0.23 0.14 1 

SeedorMaruay  0.23 0 0 0.13 0 0 0 0 0 0 0 0.07 0 0 0.15 0 0.05 0 0 0.4 0.36 0 0.07 1 

PangPanwad  0.03 0 0.12 0 0 0 0.01 0 0 0 0 0.09 0.01 0 0 0.08 0.04 0.11 0 0.1 0.36 0.17 0.34 0.33 1 

PangDu  0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0.1 0 0.11 0 0 0 0.24 0.16 0.19 0.08 0.14 0 1 
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ผลการวิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรมและพฤติกรรม 
ชางท่ีมีการจับกลุมกันจะมีคาสหสัมพันธความเก่ียวของทางเครือญาติ (Coefficient of relatedness, r) เฉล่ีย

อยูท่ี 0.075 ± 0.14 ในขณะท่ีชางท่ีแยกตัวอยูโดดเด่ียวจะมีคาสหสัมพันธความเกี่ยวของทางเครือญาติเฉล่ียอยูท่ี 0.038 
± 0.05 โดยที่ลักษณะกลุมทางพันธุกรรมสายแม (mitochondrial DNA haplotype) ไมไดมีความสัมพันธทางพันธุกรรม
กับการจับกลุม กลาวคือ ในแตละกลุมของชางมีความหลากหลายของกลุมทางพันธุกรรมสายแมจํานวนมาก 
 
 10. สรุปผลและอภิปรายผล 
 การศึกษาครั้งนี้เปนการดูความสัมพันธทางพันธุกรรมและพฤติกรรมของชางท่ีปลอยคืนสูธรรมชาติ โดยเนนท่ี
การจับกลุมของชางท่ีถูกปลอยเปนอิสระ และ เกิดการเลือกการจับกลุมดวยตัวเอง ซึ่งคณะผูวิจัยมีสมมติฐานวาปจจัย
ทางพันธุกรรมอาจเปนสวนหนึ่งในการเลือกกลุม ซึ่งผลการศึกษาก็สามารถบอกไดระดับหนึ่งโดยท่ีคาสหสัมพันธความ
เกี่ยวของทางเครือญาติ (coefficient of relatedness, r) ของชางท่ีจับกลุมกันจะมีคาสูงกวาชางท่ีแยกตัวอยูโดดเด่ียว  
แตเมื่อนําผลการวิเคราะหมาเทียบกับชางปาท่ีอยูในโขลงเดียวกันซึ่งมีคาสหสัมพันธความเกี่ยวของทางเครือญาติเฉล่ีย
อยูท่ี 0.37 ± 0.159 ในชางเอเชีย โดยใช microsatellite 6 ตําแหนง (Vidya and Sukumar, 2005) และ 0.42 ในชาง
อาฟริกา microsatellite 11 ตําแหนง (Archie at al., 2006) ก็จะพบวานอยกวามาก คาสหสัมพันธความเกี่ยวของทาง
เครือญาติท่ีไดจากชางท่ีรวมกลุมกันพบวามีความแตกตางคอนขางนอยกับคาท่ีไดจากชางอาฟริกาท่ีถูกลาและมา
รวมกลุมกันเองหลังจากท่ีแมแปรกหรือผูนําฝูงเพศเมียถูกลาและลดนอยลงทําใหชางเพศเมียท่ีอายุนอยมาจัดกลุม
กันเองโดยพบวามีคาอยูท่ี 0.13 ± 0.01 (Gobush et al., 2009) สวนลักษณะกลุมทางพันธุกรรมสายแม (mitochondrial 
DNA haplotype) ไมไดมีความสัมพันธทางพันธุกรรมกับการจับกลุม เมื่อเทียบกับรายงานกอนหนานี้ในชางเอเชียท่ีชาง
ในโขลงจะมีพันธุกรรมสายแมอยูในกลุมยอยเดียวกัน (Fernando and Lande, 2000; Vidya and Sukumar, 2005; 
Vidya et al., 2007; Ahlering et al., 2011)     
 ลักษณะการจับกลุมของชางท่ีไมไดมีความสัมพันธทางพันธุกรรมสายแม และ ความสัมพันธทางเครือญาติ
ของการศึกษาในครั้งนี้เหมือนกับรายงานของชางอาฟริกาในอุทยานแหงชาติมิคูมิ ประเทศแทนซาเนีย โดยเฉพาะชาง
เพศเมียอายุมากหรือแมแปรกซึ่งเปนจาฝูงและมีงายาว ท่ีถูกลาจนทําใหโขลงของชางปาแตกแยกเพราะไมมีผูนําฝูงและ
เกิดการกระจัดกระจายของลูกโขลง และ เมื่อเมื่อมีการจับกลุมกันอีกครั้งจะไมมีความสัมพันธทางพันธุกรรมท้ังทางสาย
แมและความสัมพันธทางเครือญาติ (Gobush et al., 2009) มีรายงานลักษณะคลายกันท่ีชางในอุทยานแหงชาติควีนอลิ
ซาเบธ ประเทศอูกันดา ท่ีชางท่ีมาจับกลุมกันใหมมาจากพันธุกรรมสายแมคนละสายกัน (Nyakaana et al., 2001)   
ถึงแมวาในชางอีกพ้ืนท่ีหนึ่งในอุทยานแหงชาติแอมโบซาลี ประเทศเคนยาท่ีไมเกิดปญหาชางถูกลา ชางจะมีการ
รวมกลุมกันโดยเลือกความสัมพันธทางพันธุกรรมท้ังทางสายแมเปนหลัก (Archie at al., 2006) ซึ่งในกรณีของชางใน
โครงการคืนชางสูธรรมชาติจะมีลักษณะคลายชางอาฟริกาในกลุมแรกมากกวา เนื่องจากถูกแยกมาฝกและเล้ียงดูโดย
มนุษยเปนเวลานาน และไมมีอิทธิพลทางพฤติกรรมและการเลือกกลุมจากชางแมแปรก นอกจากนี้ลักษณะการจับกลุม
ของชางท่ีถูกปลอยคืนสูธรรมชาติในบางกลุมจะเปนแบบหลวมๆ กลาวคือ การที่สามารถรวมกลุมกันเปนครั้งคราวและ
สามารถแยกหรือไปรวมกับกลุมอื่นได ซึ่งสอดคลองกับรายงานของโขลงชางอาฟริกาท่ีถูกลา (Gobush et al., 2009) 
 ลักษณะการจับกลุมในสัตวชนิดอ่ืน เชน ปลาโลมาลาย (striped dolphin; Stenella coeruleoalba) ท่ีการจับ
กลุมกันตามธรรมชาติจะมีความความสัมพันธทางเครือญาติสูงภายในกลุมเดียวกันมากกวาระหวางกลุม (Gaspari et 
al., 2007) โดยตางกันกับการจับกลุมของปลาโลมาธรรมดา (common dolphin; Delphinus delphis) ท่ีจะไมมีความสม
พันธท้ังทางพันธุกรรมสายแมและพันธุกรรมทางเครือญาติ โดยจะจับกลุมตามลักษณะของ อายุ เพศ และ การเจริญ
พันธุมากกวา (Viricel et al., 2008) ซึ่งท้ังสองชนิดนี้ตางกัน ท้ังนี้อาจขึ้นอยูกับชนิด สภาพพ้ืนท่ี และ ส่ิงแวดลอม โดย
มีรายงานวา ปลาโลมาสามารถจับกลุมและจําวาตัวใดเปนญาติกันไดจากการสงเสียงท่ีมีความถ่ีสูงออกไป (Moller, 
2012) 
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 ในโครงการคืนชางสูธรรมชาติ มีชางจํานวนหนึ่งท่ีแยกอยูอาศัยโดดเด่ียว โดยไมเขารวมกับฝูงอื่นซึ่งเมื่อดู
ความสัมพันธทางเครือญาติแลวพบวามีคาเฉล่ียนอยกวากลุมท่ีอยูรวมกัน ซึ่งสอดคลองกับรายงานของชางท่ีถูกลาใน
อาฟริกาท่ีประชากรสวนใหญจะอยูตัวเดียว โดยอาจเขารวมโขลงบางเปนครั้งคราว (Gobush and Wasser, 2009) 
ลักษณะพฤติกรรมท่ีแยกตัวโดดเดี่ยวนี้เหมือนกับในสัตวกลุมไพรเมตชนิดหนึ่ง คือ ลีเมอรหนูสีน้ําตาล (gray mouse 
lemur: Microcebus murinus) ท่ีตัวเมียท่ีแยกนอนเดี่ยวไมไปรวมกับกลุมตัวเมียอื่นจะมีความสัมพันธทางพันธุกรรม
แบบเครือญาติตํ่ากวาพวกท่ีรวมตัวกัน (Radespiel et al., 2001) และ ตัวเมียท่ีรวมกลุมกันจะมีความสัมพันธทาง
พันธุกรรมสายแมรวมกัน (Wimmer et al., 2002) 

อยางไรก็ตามการรวมกลุมของชางในธรรมชาติจะมีความแปรผันตามสภาพส่ิงแวดลอม โดยจะรวมกลุมกัน
เพ่ือหากินในฤดูฝนท่ีมีอาหารและน้ําสมบูรณ และจะแยกเปนกลุมยอยในฤดูแลงซึ่งเปนชวงเวลาที่หาอาหารและน้ํายาก 
(Gobush et al., 2009) ซึ่งเปนการปรับสภาพพฤติกรรมของชางโดยการรวมกลุมจะไดประโยชนมากขึ้นในการหา
อาหาร อยางไรก็ตามการรวมกลุมนี้ผลประโยชนท่ีไดรับสูงสุดในชาง คือ การชวยกันเล้ียงลูกชาง (Fernando and 
Lande, 2000) ซึ่งพฤติกรรมการรวมกลุมโดยมีลูกชางเปนศูนยกลางดังกลาวพบในชางท่ีคืนสูธรรมชาติ โดยการนําแม
ชางและลูกชางคืนสูปาดวยกัน การจับกลุมของชางจะทําไดงาย หรือ การนําลูกชางท่ีหยานมแลวมาคืนสูธรรมชาติ แม
ชางก็จะมารวมกลุมดูแลลูกชางตอไป 

 ผลท่ีไดจากการวิเคราะหคาทางพันธุกรรมในคร้ังนี้ทําใหสามารถทราบคาความหลากหลายทางพันธุกรรมของ
กลุมประชากรชางท่ีคืนสูธรรมชาติ ซึงจะเปนตัวบงชี้วาชางในเขตรักษาพันธุสัตวปาท้ัง 2 แหงมีความหลากหลายทาง
พันธุกรรมสูง และ โอกาสที่จะเกิดภาวะเลือดชิดตํ่าในกลุมประชากรท้ังสองนี้ โดยหลักการสรางประชากรของสัตวท่ีคืนสู
ธรรมชาติควรมีความหลากหลายสูง และสารถดํารงความหลากหลายทางพันธุกรรมนี้ตอไปไดอีกอยางนอย 100 ป จึง
นับวาเปนความสําเร็จอีกอยางหนึ่งของการคืนสัตวสูธรรมชาติ  

นอกจากนี้การวิเคราะหทางพันธุกรรม microsatellite 12 ตําแหนง จะเปนขอมูลพ้ืนฐานลายพิมพดีเอ็นเอ
(DNA fingerprint) ของชางแตละตัวทําใหสามารถนําไปประยุกตใชทางนิติวิทยาศาสตรไดในอนาคตเนื่องจากชางท่ีคืนสู
ธรรมชาติแลวโอกาสเก็บดีเอ็นเออีกครั้งทําไดยาก เชน การพิสูจนชางท่ีเสียชีวิตวาเปนชางตัวใดของมูลนิธิคืนชางสู
ธรรมชาติ นอกจากนี้ผลจากเก็บขอมูลพ้ืนฐานลายพิมพดีเอ็นเอดังกลาวทําใหสามารถพิสูจนความเปนพอ-แม-ลูกของ
ชางท่ีปลอยคืนสูธรรมชาติ ซึ่งชางผสมพันธุกันในปาสามารถทราบไดวาพอของลูกชางคือตัวใด จากการศึกษาพบวา
ลูกชางท่ีเกิดจากพังจารุณี ท่ีไดรับการพิสูจนแลววาเปนลูกของสีดอสมรักษ ชางเพศผูในเขตรักษาพันธุสัตวปาซับลังกา  

ผลท่ีไดจากการศึกษาในครั้งนี้จะเปนขอแนะนําในการวางแผนการจัดกลุมของชางท่ีคืนสูธรรมชาติ โดย
สามารถนําชางท่ีมีความสัมพันธทางพันธุกรรมทางสายแม และ ความสัมพันธของเครือญาติใกลกันนํามารวมกลุมกัน 
โอกาสที่ชางตัวนั้นจะจับกลุมกับกันเปนไปไดสูง โดยเปนการสรางกลุมใหมของชางท่ีใกลเคียงกับธรรมชาติ และ เปน
การลดภาระในการติดตามพฤติกรรมชางของเจาหนาท่ีอีกดวย  
 ในสวนของขอจํากัดของการทํางาน คือไมสามารถเก็บตัวอยางดีเอ็นเอของชางไดทุกตัวอยาง เนื่องจากปลอย
คืนสูปาไปแลว เมื่อควาญเดินเขาใกล ชางจะหนีไป นอกจากนี้เลือดท่ีเก็บมาได เมื่อสกัดดีเอ็นเอไดคุณภาพไมดี ไม
สามารถนํามาวิเคราะหตอได จึงตองมีการเก็บเลือดเพ่ิมในชางบางตัวแตอาจจะลําบากเนื่องจากไดปลอยคืนปาไปแลว 
การตามเก็บจึงยากและไมมีขอมูลในสวนของชางตัวดังกลาว 
 โดยสรุปชางท่ีปลอยคืนสูธรรมชาติโดยการจับกลุมโดยจะไมมีความสัมพันธทางเครือญาติหรือความสัมพันธ
ทางพันธุกรรมสายแมมาเกี่ยวของ แตจะมีการจับกลุมกันโดยมีลูกชางเปนศูนยกลาง ซึ่งขอมูลเหลานี้สามารถนําไป
ประยุกตใชในการจัดการกลุมประชากรของชางไดเพ่ือท่ีสรางกลุมประชากรของชางท่ีคืนสูธรรมชาติท่ีย่ังยืน ซึ่งเปนอีก
วิธีการหนึ่งในการอนุรักษชางไทย 
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Genetic relatedness and behaviors of releasing Asian elephants (Elephas maximus) in 1 

the elephant reintroduction project 2 

 3 

Abstract 4 

Elephants in the reintroduction project were recruited from several parts of Thailand, 5 

and their behaviors, i.e. social organization, differed individually. Previous reports illustrated 6 

that wild elephants with the matriarch in the herd contained the same matrilineal line and had 7 

close genetic relatedness. We, therefore, hypothesized that the reintroduced elephants would 8 

set up the social structure based on maternal inherited DNA and genetic relatedness. The 9 

objective of this study was to investigate the genetic relatedness and behavioral relationship 10 

of the elephants in the reintroduction project. Blood samples were collected from 65 11 

elephants before releasing them to the Sublanka and Doiphamuang Wildlife Sanctuary, and 12 

DNA was extracted for microsatellite and mitochondrial DNA analysis. Information of social 13 

bonding behaviors was collected weekly and data analyzed for 12 months. The results 14 

showed the average pairing relatedness of the elephants in the same group was 0.075, while 15 

that of isolated elephants was 0.038. Several mitochondrial haplotypes were found in the 16 

same elephant group. Furthermore, the observed heterozygosity in the Sublanka and 17 

Doiphamuang wildlife sanctuaries were 0.7385 (n = 29) and 0.8083 (n = 36) respectively, and 18 

12 mitochondrial haplotypes were found in each location. In conclusion, it appears that social 19 

bonding of the reintroduced elephants was not influenced by genetic relatedness and 20 

mitochondrial DNA haplotype, but was impacted more by the elephant calf, which was at the 21 

center of gatherings. Additionally, many elephants occasionally preferred isolation. However, 22 

the management of reintroduction procedure should be performed by introducing the 23 

elephants, which carry closed pairwise relatedness and same mitochondrial haplotype, as this 24 



would increase the chance of group formation and lead to the establishment of naturally-25 

linked elephant herds. 26 

Keywords  27 

Asian elephant, reintroduction, microsatellite, mitochondrial DNA, group forming behavior 28 

 29 

Introduction 30 

Asian elephant are currently threatened, which results in rapid populations declining 31 

by habitat destruction, poaching for ivory, human-elephant conflicts (Sukumar, 2006) and 32 

capture of wild baby elephants to be trained for tourism or export (Shepherd, 2002). In 33 

addition, the isolation of small populations in habitat fragments in South and South-East Asia 34 

(Leimgruber et al., 2003) may very well lead to inbreeding and loss of genetic diversity 35 

(Amos and Harwood, 1998).  36 

Reintroduction is the process to re-establish the keystone species in order to maintain 37 

and restore natural biodiversity, elephants who play an important role in shaping ecology, 38 

were reintroduced to the wild in many parts of the world, mainly with African elephants 39 

(McKnight, 1995). In Asian species, only reports with orphaned wild elephants, raised in 40 

captivity for a period time, were released to the wild in Sri Lanka (Miththapala, 2009). Since 41 

1957, the population of both wild and domestic elephants in Thailand has dramatically 42 

declined from 100,000 to 5,000. This has caused an increased attention of public and private 43 

organizations. One of the alternative ways to preserve and increase the elephant populations 44 

is to reintroduce the domestic elephants to their natural habitat. The unique project was 45 

officially initiated in January 1997 when the HRH Queen Sirikit of Thailand released three 46 

female elephants to the wild. Until now, 124 elephants have been released in the Doi 47 

Phamuang wildlife sanctuary (Lampang, northern Thailand), Sublanka wildlife sanctuary 48 

(Lopburi, central Thialnd), Phuphan national park (north east Thailand). 49 



Microsatellites have been widely used for population-genetic studies, linkage 50 

mapping, paternity test, forensic analysis (Ellegren 2004) and as a tool for breeding strategies 51 

in various endangered species such as the black footed ferret (Wisely et al. 2002), African 52 

elephants (Nyakaana & Arctander 1998; Archie et al. 2003 and Comstock et al. 2000; 2002; 53 

Eggert et al. 2000; 2002) and Asian elephant (Fernando et al. 2001; 2003a; 2003b). The 54 

highly variable maternal inheritance of mitochondrial DNA (mtDNA) is suitable for genetic 55 

study in the population to observe lineage tracing of matriarchal social group, were studied in 56 

Asian elephants (Fernando et al., 2000; Fleischer et al., 2001). However, the reintroduction of 57 

large mega-herbivore, elephants, is unique with the long life span and generation length. No 58 

genetic study has been conducted in this reintroduced species.  59 

Behavior in combination with genetics analysis was studied in wild elephants from Sri 60 

Lanka and indicated that the social organization coincides with the maternal lineage as 61 

revealed by mtDNA (Fernando and Lande, 2000). Moreover, relatedness analysis by 62 

microsatellites loci revealed a close relationships (mother-daughter, full sisters) between 63 

adult females with the genetic relatedness varied from 0.16 to 0.37, but no significant 64 

relatedness between adult cows and sub-adult or adult bulls. (Vidya and Sukumar, 2005). The 65 

same maternal lineage and close pairwise genetic relatedness in the elephant herd were 66 

observed in wild elephants of Vietnam (Vidya et al., 2007) and Lao PDR (Ahlering et al., 67 

2011). In African elephants, the herd members, kin group, were in the same mtDNA 68 

haplotype with high genetic relatedness. The different groups tended to join another group 69 

when the old cows of each group were genetic relatives, particular with the group which 70 

shared mtDNA haplotype (Archie et al., 2006).  71 

In the reintroduced elephant social organization, where came from several groups and 72 

originated areas, and particularly were influenced by human, it is interested to see how they 73 

freely formed the herd to stay in the forest, after a long term under human care. We 74 



hypothesized that hypothesized that the reintroduced elephants would set up the social 75 

structure based on maternal inherited DNA and nuclear genetic relatedness, as indicated by 76 

Archie et al. (2006). Our objective was to evaluate genetic relatedness and social structure of 77 

the released Asian elephant populations under the reintroduction project. The results would 78 

be benefit for the captive elephant management to form the group in both elephant camp or 79 

zoo facilities.  80 

    81 

Methods 82 

Samples collection and DNA isolation 83 

Due to the sustainable plan of reintroduction, genetic analysis had started several 84 

years after the beginning of the project, and could be conducted in the elephants before 85 

releasing or during the rehabilitation process. Therefore, blood (n=61) and hair follicle (n=4) 86 

samples were collected from 65 Asian elephants from 2 areas: the Doi Phamuang wildlife 87 

sanctuary (n=36), Sublanka wildlife sanctuary (n=29). DNA was isolated from whole-blood 88 

samples using the salt-extraction method (Miller et al. 1988) and the DNA Blood Mini Kit 89 

(Gentra) and from hair follicles by phenol-chloroform-isoamylalcohol extraction. 90 

 91 

Measuring association pattern 92 

The reintroduced elephants were recruited from the tourist elephant camps, street 93 

wandering, logging industry or other captive elephant facilities in Thailand, and performed 94 

the behavioral adaptation process in the reserved forest for at least 3 months, and then freely 95 

released in the 2 areas; 1) Doi Phamuang wildlife sanctuary located within latitude 18° 7’ – 96 

18° 27’ north and longitude 98° 58’ – 99 ° 15’ east, which covered 580 squares kilometers in 97 

Lampang-Lampune province (Northern Thailand) 2) Sublangka Wildlife Sanctuary located 98 

within latitude 15° 35’ – 15° 44’ north and longitude 101° 19’ – 101° 23’ east, which covered 99 



155 square kilometers in Lopburi province (central Thailand). The reintroduced period of 100 

each elephant varied from 10 years to 3 months since the behavioral collection process.  101 

Association pattern was collected via scan sampling method (Altman, 1974) in every 102 

particular elephant for one hour, once a week due to the routine work of the field staff. The 103 

same group or family is the association of one or more adult female elephants moving and 104 

behaving in a coordinated manner with no single individual at a distance greater than 50 105 

meters. Each elephant was assigned membership to the family that she associated with for the 106 

majority (>50%) of her sightings. If any particular elephant or group was separated in a 107 

distance greater than 1,000 meters without gathering, it was assigned to be an isolated 108 

elephant or separated group.   109 

 110 

Mitochondrial and microsatellite DNA amplification and genotyping 111 

Samples were amplified in 25 µl reactions containing 2.5U HelixAmp™ Hot-Taq 112 

Polymerase (Nanohelix, Korea), 2.5 µl 10xPCR Buffer (Nanohelix, Korea), 0.5 µl of 113 

fluorescently labeled forward primer (each l0mM), 0.5 µl unlabeled reverse primer (each 114 

l0mM), 0.5 µl of dNTPs  (each 10 mM), 2 µl of 50ng/µl the DNA extract, and sterile 115 

deionized water to give a final volume. The PCR cycling condition followed the company 116 

instruction, i.e. 15 min at 95°C for an initial denaturation step, followed by cycles of 20 sec at 117 

94°C, 40sec of annealing at different temperature, LafMS03 and LafMS05 (Nyakaana and 118 

Arctander, 1998) at 50°C, LA2 (Eggert et al., 2000), LafMS06, LafMS08 (Nyakanaa et al., 119 

2005), EMU04, EMU07, EMU14, EMU15, and EMU17 (Kongrit et al., 2008) at 58°C, FH60 120 

and FH94 (Comstock et al., 2000) at 60°C, 1min at 72°C, and a final extension step for 7 min 121 

at 72°C. PCR products were visualized in a 3% agarose gel. Fragment analysis was performed 122 

in an ABI 3130 Genetic Analyzer (Applied Biosystems), and genotypes were scored using 123 

GeneMapper v4.0 (Applied Biosystems).  124 



A 600-bp fragment of the control region was amplified and sequenced using the 125 

primers MDL5 and MDL3, as described by Fernando et al. (2000)(Fernando et al., 2000).  126 

 127 

Data analysis  128 

Number of alleles per locus, allele size range, expected frequency of multilocus 129 

genotype, observed (Ho) and expected (He) heterozygosity from Hardy-Weinberg 130 

equilibrium, linkage disequilibrium (Fisher’s method) were calculated with the Excel 131 

Microsatellite Toolkit (Park, 2001) and the program GenePop (Raymond and Rousset, 1995). 132 

The pairwise genetic relatedness of two individual elephants was calculated by program ML-133 

Relate (Kalinowski et al., 2006). The sequence of each haplotype was created for a haplotype 134 

network using TCS v. 1.13 (Clement et al., 2000), and for phylogenetic tree using MEGA5 135 

(Tamura et al., 2011).  136 

 137 

Results 138 

Genetic diversity of these two populations, indicated by 12 microsatellite loci, was 139 

high with an average of 0.7385 in the Sublanka wildlife sanctuary, and 0.8083 in the Doi 140 

Phamuang wildlife sanctuary (Table 1). Markers LafMS05, EMU04, EMU07 and EMU15 141 

were not in Hardy-Weinberg equilibrium (HWE) (P<0.05), while linkage disequilibrium 142 

could not be rejected (p<0.05) for the marker pairs FH60 and FH94, LA2 and LafMS08, and 143 

FH94 and EMU14 respectively. 144 

 145 

 146 

 147 

 148 

 149 



Table 1  Summary statistics of genetic variation: observed and expected heterozygosities (Ho 150 
and He) 151 

Locus Dye label Size range (alleles) Sublanka  Doi Phamuang 

   Ho He Ho He 

FH60 NED 142-160 (9) 0.759 0.754 0.833 0.792 

FH94 PET 196-230 (11) 0.793 0.818 0.944 0.814 

LA2 VIC 223-241 (10) 0.621 0.573 0.694 0.801 

LafMS03 6-FAM 134-152 (9) 0.793 0.721 0.618 0.723 

LafMS05a NED 146-166 (10) 0.621 0.780 0.750 0.844 

LafMS06 PET 130-162 (14) 0.931 0.865 0.886 0.896 

LafMS08 6-FAM 170-192 (12) 0.689 0.707 0.829 0.814 

EMU04a 6-FAM 91-119 (12) 0.655 0.863 0.833 0.850 

EMU07a VIC 91-125 (16) 0.655 0.865 0.829 0.873 

EMU14 6-FAM 130-148 (10) 0.897 0.831 0.849 0.830 

EMU15a VIC 136-156 (11) 0.690 0.840 0.719 0.800 

EMU17 NED 116-138 (12) 0.759 0.882 0.917 0.900 

Average (all)  (11.33) 0.739 0.792 0.808 0.828  
a The locus was not in Hardy-Weinberg equilibrium (P<0.05) 152 

 153 

Among 65 samples tested, we detected a total of 15 different haplotypes; 13 154 

haplotypes that had been described previously by (Fernando et al., 2003) and the other two 155 

were previously undescribed haplotype groups. Each wildlife sanctuary had 12 haplotypes 156 

(Table 2). All of these haplotypes could, however, be categorized into two major clades, A 157 

and B, as previous reports. The phylogenetic tree of these haplotypes was shown in Fig 1. 158 

The average pairwise genetic relatedness of the elephants in the same group was 0.075 ± 159 

0.14, while that of isolated elephants was 0.038 ± 0.05. Several mitochondrial haplotypes 160 

were found in the same elephant group. 161 

 162 

 163 

 164 

 165 



Table 2 Mitochondrial DNA Haplotype in the Sublanka and Doi Phamuang wildlife 166 

sanctuary 167 

Mitochondrial 

DNA Haplotype  

Number in 

Sublanka WS 

Number in Doi 

Phamuang WS 

Accession number Haplotype in 

Fernando et al. 

(2003) 

 

EmTHa03 

 

- 

 

2 

  

AC 

EmTHa04 1 2  AD 

EmTHa05 1 -  New A -haplotype 

EmTHa10 - 4  AB 

EmTHa11 1 -  New A -haplotype 

EmTHa13 2 7  AH 

EmTHb01 3 -  BQ 

EmTHb03 - 1  BP 

EmTHb04 1 1  New B -haplotype 

EmTHb06 5 4  BN 

EmTHb08 2 2  BO 

EmTHb10 2 1  BB/BL 

EmTHb11 4 1  BW 

EmTHb13 5 3  BH 

EmTHb14 1 2  BG 

Failed  6 1   

 168 

 169 
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 174 

 175 

 176 

 177 



Figure 1 Neighbor-joining phylogenetic tree based on 600 bp showed the genetic relationship 178 

(mtDNA haplotype) using program MEGA5. Bootstrap values are indicated at nodes. 179 

 180 

 181 

Discussion 182 

 This study investigated the genetic relatedness and behavior of the reintroduced 183 

elephants, focusing on the free releasing elephants and self group forming, which we 184 

hypothesized the elephant selected kin group based on mtDNA haplotype and pairwised 185 

genetic relatedness. Our results also showed that the pairwise relatedness of elephants in the 186 

same groups was higher than those of isolated elephants. However, comparing our data of 187 

reintroduced elephants in the same group (r=0.075 ± 0.14; 12 microsatellite loci) to those of 188 

the wild Asian elephant herd (r=0.37 ± 0.159; 6 microsatellite loci) (Vidya and Sukumar, 189 

2005) and wild African elephant herd (r=0.42; 11 microsatellite loci) (Archie et al., 2006), the 190 

average pairwise genetic relatedness of reintroduced elephants was much lower. 191 



Nevertheless, this data was slightly different from those of the poached African elephant 192 

group (r=0.13 ± 0.01), which lost the matriarch, and the young female gathered later (Gobush 193 

et al., 2009). Moreover, the mitochondrial haplotypes were not associated with the social 194 

bonding, comparing the previous reports which wild Asian elephants in the same herd were 195 

belong to the same matrilineal line (Ahlering et al., 2011; Fernando and Lande, 2000; Vidya 196 

and Sukumar, 2005; Vidya et al., 2007).   197 

The genetic unrelated social organization from our study was the same as the report in 198 

heavily poached African populations in the Mikumi National Park, Tanzania by Gobush et al. 199 

(2009), which the long tusk old females or matriarchs were poached, and resulted in 200 

disrupting of the herd. The dispersed herd members; i.e. younger males and females, later 201 

formed a group without genetic relationship. In the Doi Phamuang wildlife sanctuary 202 

population, one of the core groups contained 5 elephants which were all together, never 203 

separated or joined with other groups during our 12 months observations. These elephants 204 

were completely unrelated and carried different mitochondrial haplotypes. Gobush et al. 205 

(2009) mentioned that the bonding between non-relatives would be from solitary females, 206 

and could be the opportunity for strong bonds. These findings were the similar to the report 207 

from the elephants in the Queen Elizabeth National Park, Uganda, where elephant poaching 208 

was high, and the re-grouped elephants were from various mitochondrial haplotypes 209 

(Nyakaana et al., 2001), while the un-poached population in the Ambosali National Park, 210 

Kenya contained the same matrilineal haplotype (Archie et al., 2006). The reintroduced 211 

population differed from the poached population in several reasons.  First, the poached herds 212 

still contained subset of core groups i.e. female kin (Gobush and Wasser, 2009), and 213 

gathering together, while the reintroduced groups came from different area, only mother-214 

offspring might consist in the group. The elephants in the reintroduction project were 215 

separated from the cow since young, and raised by human, and no behaviorally influenced in 216 



social organization by the matriarch, as in poached elephants. Furthermore, loosed bonding as 217 

joining the group or isolation was observed in the reintroduced elephants, which was reported 218 

in poached African species (Gobush et al., 2009) 219 

Social organization in other species, e.g. a striped dolphin (Stenella coeruleoalba) 220 

which showed the high genetic relatedness intra-group than that inter-group (Gaspari et al., 221 

2007); while no paiwise genetic relatedness and maternal line influence in was observed a 222 

common dolphin (Delphinus delphis). However, they preferred grouping by age, sex and 223 

maturity (Viricel et al., 2008). The different behavior of these two species based on location 224 

and environment. The report showed that delphinids bonded and recognized their kin by high 225 

frequent whistles (Moller, 2012).     226 

In the reintroduction project, a number of elephants were isolated, of which pairwise  227 

relatedness was lower than those of grouped elephants. This finding was similar to poached 228 

African elephants, which most of them was isolated, and periodically joined the group 229 

(Gobush et al., 2009). The isolated behavior also was found in a gray mouse lemur 230 

(Microcebus murinus), of which the pairwise relatedness of isolated females was less than 231 

that of grouped females (Radespiel et al., 2001), and females in the same group carried the 232 

same maternal inherited DNA (Wimmer et al., 2002). In nature, environment played an 233 

important role of elephant social organization. Elephants gathered for foraging in wet season 234 

when vegetation was abundant, and separated when food and water were scarce (Gobush et 235 

al., 2009). This behavior was benefit in the daily life, but maximum benefit in protecting and 236 

rearing the elephant calf (Fernando and Lande, 2000). This calf-centered gathering behavior 237 

also was observed in reintroduced elephants, which calf-cow or weaned calf were released, 238 

and resulted in bonding formation which the calf was a center of grouping.    239 

The genetic diversity of the released elephants in these two wildlife sanctuaries was 240 

high, which indicated the low inbreeding in these 2 populations, and could be maintained for 241 



long time. These genetic value was high compared to the elephant facilities i.e. the Thai 242 

Elephant Conservation Center (0.579), the Maesa elephant camp (0.580) as previous study 243 

(Thitaram et al., 2008), even higher in the same area of the reintroduction foundation at the 244 

Sublanka wildlife sanctuary (0.548). These results were higher probably due to the different 245 

microsatellite primers set, which was more polymorphic, and was utilized for the national 246 

elephant identification and genetic diversity program.  247 

In our study, blood samples could not be collected from every particular elephants 248 

because the genetic program had started later than the beginning of the project; thus, these 249 

released elephants could not be accessed. 250 

In conclusion, it appears that social bonding of the reintroduced elephants was not 251 

influenced by genetic relatedness and mitochondrial DNA haplotype, but was impacted more 252 

by the elephant calf, which was at the center of gatherings. Additionally, many elephants 253 

occasionally preferred isolation. However, the management of reintroduction procedure 254 

should be performed by introducing the elephants, which carry closed pairwise relatedness 255 

and same mitochondrial haplotype, as this would increase the chance of group formation and 256 

lead to the establishment of long term naturally-linked elephant herds. 257 
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