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การประเมินความผนัแปรทางพันธุกรรมและโครงสร้างพนัธุกรรมของสุกรพื�นเมอืง
ภาคใต้มคีวามสําคญัมากต่อการอนุรกัษ์พนัธุกรรมของสุกรทอ้งถิ1นและการพฒันาปรบัปรุงพนัธุ์
สุกรพื�นเมอืงไทยอยา่งเหมาะสม การศกึษาครั �งนี�ทาํการจาํแนกสายพนัธุส์ุกรพื�นเมอืงภาคใต้โดย
ใชด้เีอน็เอบารโ์ค๊ดดิ�งบรเิวณไมโตคอนเดรยีบนยนี cytochrome oxidase I gene (COI) และ
ศกึษาความหลากหลายทางพนัธุกรรมและโครงสรา้งทางพนัธุกรรมของสุกรพื�นเมอืงภาคใต้ จาก
จงัหวดัสุราษฎรธ์านี นครศรธีรรมราช พงังา ตรงั พทัลุง สงขลา ปตัตานี และสุกรพื�นเมอืงภาค
ตะวนัออกเฉียงเหนือสกลนคร สุกรสายพนัธุแ์ทต่้างประเทศและสุกรลูกผสม โดยใชเ้ครื1องหมาย
ดเีอ็นเอ InDel จํานวน 14 ยนี  จากการวเิคราะห์ลําดบันิวคลโีอไทด์ของยนี COI พบรูปแบบ 
haplotypes จํานวน 5  haplotypes ที1จําเพาะกับสุกรพื�นเมืองภาคใต้ ผลจากการสร้าง 
phylogenetic tree จากข้อมูลระยะห่างทางพนัธุกรรมด้วยวธิ ีneighbor-joining พบว่าสุกร
พื�นเมอืงภาคใต้จาก 7 จงัหวดัถูกจดัอยู่ในกลุ่มเดยีวกัน การศึกษาด้วยเครื1องหมายดีเอ็นเอ 
InDel จาํนวน 14 ยนี มคี่าเฉลี1ย percentage polymorphic loci ของประชากรสุกรทุกกลุ่ม
เท่ากบั 75.60± 4.93 % และมคี่าเฉลี1ย observed heterozygosities (Ho) และ expected 
heterozygosities (He) อยู่ในช่วง 0.205 ถงึ 0.263 และ 0.239 ถงึ 0.381 ตามลําดบั มคี่า  
fixation index ระหว่างประชากรสุกร อยู่ในช่วง -0.003 ถงึ 0.265 การสรา้งแผนภาพต้นไมด้ว้ย
วธิ ีneighbor-joining และจดักลุ่มทางพนัธุกรรมดว้ยวธิ ีprincipal component analysis (PCA) 
เชื1อได้ว่าสุกรพื�นเมอืงภาคใต้และสุกรพื�นเมอืงภาคตะวนัออกเฉียงเหนือมคีวามใกล้ชิดทาง
พนัธุกรรม ขณะที1สุกรพื�นเมอืงภาคใต้มคีวามแตกต่างทางพนัธุกรรมกบัสุกรพนัธุแ์ทท้างการค้า
และสุกรลูกผสม การวิเคราะห์ด้วยโปรแกรม STRCTURE พบมคีวามแตกต่างระหว่าง
โครงสรา้งประชากรสุกรพื�นเมอืงไทยและสุกรสายพนัธุต่์างประเทศ ซึ1งจดักลุ่มได ้2 กลุ่ม (K=2)  
 
คาํหลกั: สุกรพื�นเมอืงภาคใต ้ ดเีอน็เอบารโ์ค๊ด  เครื1องหมายดเีอน็เอ InDel 
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Abstract 
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The evaluation of genetic variation and genetic structure of Thai indigenous pig 
populations is very important for conservation genetic of local pig breeds and suitable 
for development breeding programs. In this study, DNA barcoding with the mitochondrial 
cytochrome oxidase I gene (COI) was used to identify southern Thai indigenous pig 
populations and the genetic diversity and genetic structure of Thai indigenous pig 
populations from Surat Thani, Nakhonsi Thammarat, Phang Nga, Trang, Phatthalung, 
Songkhla, Pattani and Sakon Nakhon, Exotic purebred pigs and Crossbred pigs were 
examined by using 14 functional insertion/deletion (InDels) markers. The analysis of 
COI gene sequence showed that specific 5 haplotypes in southern Thai indigenous pig 
populations. A phylogenetic tree was constructed from genetic distance determination 
according to neighbor-joining tree, revealed that southern Thai indigenous pig 
populations from seven provinces were clustered together. At the 14 InDels loci, with an 
average of percentage polymorphic loci for all pig populations were 75.60± 4.93 %, and 
the average observed heterozygosities (Ho) and expected heterozygosities (He) ranged 
from 0.205 to 0.263 and 0.239 to 0.381, respectively. The Fixation index ranged from -
0.003-0.265 among populations. A neighbor-joining (NJ) tree, principal component 
analysis (PCA) revealed that Southern Thai indigenous pig and Northeast Thai 
indigenous pigs were genetically close, while Thai indigenous pigs were distant from the 
exotic purebred pig and crossbred pigs. STRUCTURE analysis clearly showed the 
genetic differentiation of Southern Thai indigenous, Northeast Thai indigenous pigs, 
exotic purebred pig and crossbred pigs  was assigned into two cluster (K=2).  
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