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บทคดัย่อ 

การปรบัตวัเป็นสตัวเ์ลีย้งของสตัวห์ลายชนิดมกัมคีวามเกี่ยวเนื่องกบัการลดลงของความหลากหลาย
ทางพนัธุกรรม โดยผึง้พนัธุ ์(Apis mellifera) นับเป็นหนึ่งในสตัวท์ีม่นุษยน์ ามาปรบัปรุงสายพนัธุใ์หเ้ป็นสตัว์
เลี้ยงมาหลายศตวรรษเพื่อผลติน ้าผึ้งและไขผึ้งซึ่งเป็นผลติภณัฑ์หลกัที่ได้จากการเลี้ยงผึ้ง และนอกจากนี้
มนุษยย์งัใช้ผึ้งพนัธุ์ในการเป็นแมลงผสมเกสรของพชืเศรษฐกจิหลากหลายชนิดอกีด้วย การศกึษาครัง้นี้มี
วตัถุประสงค์เพื่อวิเคราะห์ความแปรผันทางพนัธุกรรมและจุดก าเนิดลูกผสมของประชากรผึ้งพันธุ์ A. 
mellifera ทีเ่ลีย้งในอุตสาหกรรมการเลีย้งผึง้ของประเทศไทยดว้ยเครือ่งหมายดเีอน็เอแบบไมโครแซทเทลไลท์ 
การวเิคราะห์ล าดบัเบสของยนี COI ในไมโตคอนเดรยีดเีอ็นเอ และวธิพีซีอีาร์-อารเ์อฟแอลพขีองบางส่วน
ของยนีในไมโตคอนเดรยีดเีอ็นเอ ผลการวเิคราะหเ์ครื่องหมายดเีอน็เอแบบไมโครแซทเทลไลท์พบค่าเฉลี่ย
ความหลากหลายทางพนัธุกรรม (expected hetrozygosity, He) ของประชากรผึ้งพนัธุ์ A. Mellifera ที่เลี้ยง
ในอุตสาหกรรมการเลี้ยงผึ้งของประเทศไทยมคี่าสูงโดยมคี่าอยู่ระหว่าง  0.620±0.184 ถึง 0.734±0.071 
นอกจากนี้ภายใตส้ภาวะสมดุลของฮารด์–ีไวน์เบริก์ พบค่า Observed heterozygosity (Ho) มคี่าน้อยกว่าค่า 
He ในขณะทีผ่ลการวเิคราะหล์ าดบัเบสบางส่วนของยนี COI และการวเิคระหด์ว้ยวธิพีซีอีาร์-อารเ์อฟแอลพี
พบว่าผึ้งพนัธุ์ A. mellifera ในประเทศไทยประกอบด้วยผึ้งสายพนัธุ์ววิฒันาการ C และ O (evolutionary 
linages C and O) ซึ่งยงัคงเหมอืนเดมิเมื่อประมาณสบิปีที่ผ่านมา นอกจากนี้ยงัพบว่าประชากผึ้งพนัธุ์ใน
ประเทศไทยผ่านช่วงการเปลี่ยนแปลงขนาดของประชากร (Tajima’s D = –0.25, P > 0.05; Fu’s Fs = –
3.75, P > 0.05) แต่ไม่ส่งผลต่อความหลากหลายทางพนัธุกรรมของประชากร ดงันัน้จากผลการศกึษาครัง้นี้
แสดงให้เห็นว่าเกษตรกรผู้เลี้ยงผึ้งในประเทศไทยยงัคงรกัษาระดบัความหลากหลายทางพนัธุกรรมของ
ประชากรผึง้พนัธุไ์ดเ้ป็นอย่างด ีแต่เนื่องจากยงัพบสายพนัธุว์วิฒันาของผึง้พนัธุใ์นประเทศไทยเพียงสองสาย
พนัธุ์ ซึ่งอาจจะส่งผลให้มกีารลดลงของควาหลากหลายทางพนัธุกรรมของประชากรได้ในอนาคต ดงันัน้
เพื่อให้สามารถเพิม่และรกัษาความหลากหลายทางพนัธุกรรมของประชากรหากมสีายพนัธุ์ววิฒันาของผึง้
พนัธุ ์A. mellifera ใหม่ๆ  เขา้มาเพิม่เตมิในอุตสหกรรมการเลีย้งผึง้ของประเทศไทยในอนาคตต่อไป 
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Abstract 

Domestication is of animal species is often associated with a reduction in genetic diversity. 

The honey bee, Apis mellifera, has been managed by beekeepers for centuries for both honey and 

wax production and for crop pollination. Here we use microsatellite markers, sequence data from the 

mitochondrial COI gene, and PCR–RFLP of four mitochondrial gene fracments to evaluate temporal 

genetic variation and hybrid origin of managed A. mellifera in Thailand where the species is 

introduced. Microsatellite analysis revealed high average genetic diversity (expected hetrozygosity, 

He), ranging from 0.620±0.184 to 0.734±0.071. Observed heterozygosity was generally lower than 

expected heterozygosity under Hardy–Weinberg equilibrium. Mitochondrial sequencing and PCR–

RFLP revealed two evolutionary linages (C and O) have remained constant over the last decade. 

There is evidence of recent changes in effective population size (Tajima’s D = –0.25, P > 0.05; Fu’s 

Fs = –3.75, P > 0.05). Our results suggest that Thai beekeepers are managing their A. mellifera in 

ways that retain overall genetic diversity, but will likely reduce genetic diversity between apiaries over 

time. 

Keywords : Honeybee, Genetic variation, Microsatellites, Mitochondrial DNA, PCR-RFLP 

 

 

 

 


	Mitochondrial...
	Abstract
	Introduction
	Materials and methods
	Sample collection
	DNA extraction, amplification, sequencing, and alignment
	Molecular diversity indices analysis and phylogenetic reconstruction
	Geometric morphometrics

	Results
	Molecular data analysis
	Phylogenetic analysis
	Geometric morphometric analysis

	Discussion
	References


