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เครื่องหมายทางพันธุกรรม 

	 เครื่องหมายทางพันธุกรรม (genetic markers) 

คือ เครื่องหมาย หรือตัวชี้วัดที่สามารถระบุความ

แตกต่าง หรือจ�ำแนกลักษณะปรากฏ (phenotype) 

และลักษณะทางพันธุกรรม (genetics) ของสิ่งมี

ชีวิตได้ ซึ่งเครื่องหมายทางพันธุกรรมดังกล่าว ต้อง

สามารถถ่ายทอดทางพันธุกรรมไปสู่รุ ่นลูกรุ่นหลาน

ได้ เครื่องหมายทางพันธุกรรม สามารถแบ่งออกเป็น 

3 กลุ ่ม คือ (1) เครื่องหมายทางลักษณะสัณฐาน

วิทยา (morphological markers) คือ ลักษณะปรากฏ

ภายนอก ที่สามารถใช้จ�ำแนกลักษณะความแตกต่าง

ของสิง่มชีวีติ (2) เครือ่งหมายทางชวีเคม ี(biochemical  

markers) ซึ่งเป็นผลผลิตของยีน ได้แก่ โปรตีนใน

เลือด และโปรตีนในนม รวมถึงหมู่เลือดต่างๆ และ 

(3) เครื่องหมายดีเอ็นเอ (DNA markers) คือ ต�ำแหน่ง

ความผันแปรของล�ำดับนิวคลีโอไทด์บนโมเลกุล

ดีเอ็นเอ

การศึกษาเครื่องหมายทางพันธุกรรม 

	 ปัจจุบันความรู้ทางด้านจีโนมถูกน�ำมาใช้ศึกษา

เครื่องหมายทางพันธุกรรม โดยเฉพาะการค้นหา

เครื่องหมายโมเลกุลในดีเอ็นเอส�ำหรับบ่งชี้ลักษณะ

ส�ำคัญทางเศรษฐกิจ ซึ่งสามารถแบ่งออกเป็น 3 ระดับ 

คอื (1) ระดบัดเีอน็เอ (genomics) (2) ระดบัอาร์เอน็เอ 

(transcriptomics) และ (3) ระดบัโปรตนี (proteomics) 

โดยที่ direct candidate gene เป็นการศึกษาใน

ระดับ genomics (DNA) หรือ transcriptomics  

(RNA) เช่นเดียวกันกับ position candidate gene 

เป็นการศึกษาในระดับ genomics ส่วน functional  

candidate gene เป ็นการศึกษาในระดับของ  

transcriptomics และ proteomics (ดังภาพที่ 1)

	 ทางชีววิทยา สรีรวิทยา หรือชีวเคมีที่เกี่ยวข้องกับ

ลักษณะส�ำคัญทางเศรษฐกิจ เพื่อค้นหาความผันแปร

ของเครื่องหมายโมเลกุลดีเอ็นเอบนยีนดังกล่าวที่มี

ความสัมพันธ์กับลักษณะปรากฏที่สนใจ ในปัจจุบันมี

การใช้เทคโนโลยขีอง SNP chip เพือ่ค้นหาเครือ่งหมาย

โมเลกุลดีเอ็นเอจ�ำนวนมากที่มีความเกี่ยวข้องกับ

ลักษณะปรากฏในคราวเดียวกัน ซึ่งเรียกเทคนิค 

ดังกล่าวว่า genome wide association analysis 

ในขณะที่การค้นหาต�ำแหน่งที่ตั้งของยีนที่ควบคุม

ลักษณะส�ำคัญทางเศรษฐกิจ (Quantitative trait loci, 

QTL) ซึง่เรยีกวธิกีารดงักล่าวว่า positional candidate 

gene หรือ QTL mapping ซึ่งการศึกษาการถ่ายทอด

ทางพันธุกรรมของเครื่องหมายโมเลกุลดีเอ็นเอ ที่

มีความสัมพันธ์กับความผันแปรลักษณะปรากฏ  

(phenotypic variation) ภายหลังมีการพัฒนาวิธี

การค้นหาต�ำแหน่งของยีนบนโครโมโซม ที่มีความ

สมัพนัธ์กบัปรมิาณการแสดงออกของยนีทีเ่กีย่วข้องกบั

ลกัษณะส�ำคญัทางเศรษฐกจิ ซึง่เรยีกวธิกีารดงักล่าวว่า 

expression QTL (eQTL) 
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ภาพที่ 1 กลยุทธ์ในการค้นหาเครื่องหมายโมเลกุลในระดับ genomics, transcriptomics และ proteomics

	 การศึกษาทรานสคริปโตมิกส์ เป็นการวิเคราะห์

หากลุ ่มยีนเป้าหมายที่มีการแสดงออกของยีนใน

เนื้อเยื่อ ในช่วงเวลาใดเวลาหนึ่ง หรือการเปรียบเทียบ

การแสดงออกของกลุ่มยีนในเนื้อเยื่อ เป้าหมายภาย

ใต้เงื่อนไขสภาวะแวดล้อมที่แตกต่างกัน โดยอาศัย

เทคโนโลยขีองดเีอน็เอไมโครอะเรย์ (DNA microarray) 

หรือเรียกอีกชื่อหนึ่งว่า ยีนชิป (gene chip) เช่น การ

ศึกษาการแสดงออกของยีนในอวัยวะเป้าหมายต่างๆ 

ทีม่คีวามผลต่อลกัษณะส�ำคญัทางเศรษฐกจิ เช่น รงัไข่ 

(Caetano et al., 2004) กล้ามเนื้อ (Bai et al., 2003) 

ตับ (Cogburn et al., 2003) โดยเปรียบเทียบระหว่าง

สัตว์ที่มีลักษณะปรากฏแตกต่างกัน เช่นให้ลูกดก-ไม่

ดก หรือโตเร็ว-โตช้า การศึกษาการเปลี่ยนแปลงของ

ยนีทีแ่สดงออกในเซลล์ เนือ้เยือ่ทีไ่ด้รบัสภาพแวดล้อม

ทีแ่ตกต่างกนั เช่น การเปลีย่นแปลงของยนีทีแ่สดงออก

ในเซลล์เม็ดเลือดขาวของสัตว์ปกติ-สัตว์ที่ถูกท�ำให้ติด

เชื้อ (Moser et al., 2004) และการแสดงออกของยีนที่

แตกต่างกนัในเซลล์ตบัของสตัว์ทีไ่ด้รบัอาหารปกต-ิถกู

จ�ำกัดอาหาร (Byrne et al., 2005) 

	 ส่วนการศกึษาโปรตโิอมกิส์ เป็นการวเิคราะห์กลุม่

โปรตีนเป้าหมายที่มีการแสดงออกในเนื้อเยื่อ ในช่วง

เวลาใดเวลาหนึ่ง ซึ่งคล้ายคลึงกับทรานสคริปโตมิกส์ 

แต่แตกต่างกันที่โปรติโอมิกส์เป็นการศึกษาผลผลิต

ในขัน้สดุท้ายของยนี โดยอาศยัเทคนคิ 2 dimensional 

gel electrophoresis (2DGE) ในการปรบัปรงุพนัธุส์ตัว์

นั้น โปรติโอมิกส์ถูกน�ำมาใช้ค้นหาเครื่องหมายโปรตีน

ที่เกี่ยวข้องกับลักษณะส�ำคัญทางเศรษฐกิจในสัตว์

เลี้ยง (ไก่ สุกร โค และแกะ) อาทิเช่น การศึกษาโปรติ

โอมิกส์จากต่อมใต้สมอง (hypothalamus) ของไก่ที่

ให้ไข่ดกเปรียบเทียบกับไก่ที่ให้ไข่ไม่ดก (Kuo et al., 

2005) หรือการเปรียบเทียบรูปแบบของโปรติโอมิกส์

ในกล้ามเนื้อของสุกร ที่มีลักษณะสีซีดกับเนื้อลักษณะ

สีคล�้ำ (Sayd et al., 2006) รวมถึงการศึกษารูปแบบ

การเปลี่ยนแปลงของโปรตีนที่แสดงออกในกล้ามเนื้อ

ไก่ (Teltathum and Mekchay, 2009)

การประยุกต์ใช้เครื่องหมายทางพันธุกรรมในการ

ปรับปรุงพันธุสัตว์ 

	 ลักษณะส�ำคัญทางเศรษฐกิจในปศุสัตว์ (เช่น 

ลกัษณะการให้ผลผลติเนือ้ นม ไข่ หรอืการให้ลกู) ส่วน

มากเป็นลกัษณะทางปรมิาณ (Quantitative traits) มกั
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ถกูควบคมุด้วยยนีหลายคู ่และมปัีจจยัของสิง่แวดล้อม

เข้ามาเกีย่วข้องกบัการแสดงออกของลกัษณะดงักล่าว 

ลกัษณะการให้ผลผลติของสตัว์มกัแสดงออกได้เฉพาะ

ในสัตว์เพศเมียเท่านั้น หรือแสดงออกในช่วงวัยเจริญ

พันธุ์ เช่น ลักษณะการให้ลูก การให้น�้ำนม และการ

ให้ไข่ นอกจากนี้ลักษณะบางอย่างสามารถวัดค่าได้

ยาก หรือมีค่าใช้จ่ายสูง เช่น ลักษณะความต้านทาน

ต่อโรค รวมถึงลักษณะที่จ�ำเป็นต้องฆ่าสัตว์ก่อนจึงจะ

สามารถวดัค่าได้ เช่น ลกัษณะซาก หรอืคณุภาพเนือ้ ซึง่

ลักษณะดังกล่าวข้างต้นล้วนแล้วแต่เป็นข้อจ�ำกัดของ

การปรับปรุงพันธุ์โดยวิธีมาตรฐาน (การคัดเลือก และ

การผสมพันธุ์) มักจะใช้ระยะเวลานาน ได้ผลช้า ความ

แม่นย�ำในการคดัเลอืกต�่ำ และลกัษณะการให้ผลผลติ

บางอย่างไม่สามารถคัดเลือกในสัตว์เพศผู้ได้โดยตรง 

อกีทัง้ยงัไม่สามารถระบตุ�ำแหน่งทีต่ัง้ของยนีทีค่วบคมุ

ลักษณะดังกล่าวบนโครโมโซมได้ จากองค์ความรู ้

ทางด้านพันธุศาสตร์โมเลกุล สามารถใช้เครื่องหมาย

โมเลกุลดีเอ็นเอช่วยแก้ไขข้อจ�ำกัดดังกล่าวได้อย่าง

มีประสิทธิภาพ เพิ่มขีดความสามารถในการคัดเลือก

พันธุ์สัตว์ให้แม่นย�ำมากยิ่งขึ้น ซึ่งพิจารณาจากข้อมูล

ในระดับโมเลกุลดีเอ็นเอ เพื่อประเมินสมรรถภาพการ

ผลิตของสัตว์ โดยไม่มีอิทธิพลของสิ่งแวดล้อมเข้ามา

รวบกวน 	
	 เครื่องหมายโมเลกุลดีเอ็นเอสามารถใช้บ่งชี้

ลักษณะส�ำคัญทางเศรษฐกิจในสัตว์ได้ ทั้งนี้ขึ้นอยู่

กับต�ำแหน่งที่ตั้งของเครื่องหมายโมเลกุลดีเอ็นเอ ซึ่ง

มีอยู่ 2 รูปแบบ (1) เครื่องหมายโมเลกุลดีเอ็นเอตั้ง

อยู่บนยีนที่ควบคุมลักษณะนั้น โดยความผันแปรของ

เครื่องหมายโมเลกุลดีเอ็นเอเป็นสาเหตุที่แท้จริงของ

การเปลี่ยนแปลงลักษณะปรากฏ (ภาพที่ 2a) และ 

(2) เครื่องหมายโมเลกุลดีเอ็นเอตั้งอยู่ในบริเวณข้าง

เคียงกับยีนที่ควบคุมลักษณะส�ำคัญทางเศรษฐกิจ 

โดยที่เครื่องหมายโมเลกุลดีเอ็นเอดังกล่าว ไม่มีผล

โดยตรงต่อความผนัแปรของลกัษณะปรากฏ แต่แสดง

ความสัมพันธ์กับลักษณะปรากฏ และถ่ายทอดทาง

พนัธกุรรมในรปู linkage marker (disequilibrium หรอื 

equilibrium) ไปกับยีนเป้าหมายเสมอ (ภาพที่ 2b) 

เครื่องหมายโมเลกุลดีเอ็นเอ ที่ใช้บ่งชี้ลักษณะส�ำคัญ

ทางเศรษฐกิจในปศุสัตว์ ส่วนใหญ่มักจะเป็นแบบหลัง

มากกว่าแบบแรก 

ภาพที่ 2 	รปูแบบของเครือ่งหมายทางพนัธกุรรม (a) ความผนัแปรของเครือ่งหมายโมเลกลุมผีลโดยตรงต่อการ เปลีย่นแปลง
ของลักษณะปรากฏ (b) ความผันแปรของเครื่องหมายโมเลกุลที่มีความสัมพันธ์กับ ลักษณะปรากฏ (ดัดแปลง
จาก Simm, 2000)
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	 ส�ำหรบัการประยกุต์ใช้เครือ่งหมายทางพนัธกุรรม
ในการปรับปรุงพันธุสัตว์ สามารถแบ่งออกได้เป็น 2 
แนวทาง คือ (1) marker assisted selection (MAS) 
และ (2) marker assisted introgression (MAI) โดยที่ 
MAS คือการใช้เครื่องหมายโมเลกุลดีเอ็นเอในการคัด
เลอืกพนัธุส์ตัว์นัน้ โดยพจิารณาจากข้อมลูพนัธกุรรมใน
ระดับโมเลกุลดีเอ็นเอ ซึ่งไม่เปลี่ยนแปลงตามอิทธิพล
ของสิ่งแวดล้อม การใช้เครื่องหมายโมเลกุลดีเอ็นเอ 
ส�ำหรับคัดเลือกพันธุ์สัตว์นั้น มีเป้าหมายเพื่อคัดเลือก
อัลลีล ที่มีความสัมพันธ์กับลักษณะปรากฏที่สนใจ 
หรือกล่าวอีกนัยหนึ่งได้ว่า การคัดเลือกเพื่อเพิ่มความ
ถี่อัลลีลที่ควบคุมลักษณะปรากฏที่สนใจ โดยอาศัย
การคัดเลือกผ่านเครื่องหมายโมเลกุลดีเอ็นเอ ซึ่งน�ำ
ไปสู่การปรับปรุงลักษณะปรากฏที่สนใจ ให้มีผลผลิต
เพิ่มสูงขึ้น ทั้งนี้เครื่องหมายโมเลกุลดีเอ็นเอหรืออัลลี
ลดงักล่าว ต้องสามารถถ่ายทอดทางพนัธกุรรมไปสูล่กู
หลานรุ่นถัดไป ส�ำหรับตัวอย่างเช่นการใช้เครื่องหมาย
โมเลกุลดีเอ็นเอของยีน ESR, RBP4, FSHR, MC4R, 
LEP, LEPR, IGF2, CAST, GH, GHR หรือ FUT1 เพื่อ
คดัเลอืกลกัษณะการสบืพนัธุ ์การเจรญิเตบิโต คณุภาพ
เนื้อ หรือความต้านทานต่อโรค ในสุกร โค ไก่ หรือแกะ 
เป็นต้น ส�ำหรับ MAI เป็นการน�ำยีนของลักษณะที่
ต้องการจากฝูงสัตว์อื่น เข้ามายังฝูงประชากรสัตว์ดัง
กล่าวได้ โดยอาศยัหลกัการผสมข้าม (crossbreeding)  
และการผสมกลับ (backcross) ควบคู ่กับการใช้
เครือ่งหมายโมเลกลุดเีอน็เอ เพือ่คดัเลอืกสตัว์ทีม่อีลัลลี
ที่ต้องการเก็บไว้ ตัวอย่างเช่น การน�ำอัลลีลที่น�ำอัลลีล
ของยีน halothane หรือ RYR ที่อยู่ในรูปปกติ (normal 
allele) เข้าไปยังสุกรสายพันธุ์ Piétrain (อัลลีลส่วน
ใหญ่อยู่ในรูปที่ไวต่อความเครียด) ด้วยวิธี repeated 
backcross (BC) ควบคูก่บัการใช้เครือ่งหมายโมเลกลุ 
RYR โดยพบว่าภายใน BC ชั่วที่ 3 (BC3) นั้น ท�ำให้สุ
กรมีอัลลีลที่ต้านทานต่อความเครียด และมีลักษณะ
องค์ประกอบซากใกล้เคียงกับสุกร Piétrain พันธุ ์
แท้ (Hanset et al., 1995) หรือการน�ำยีน Booroola 
(FecB) จากแกะพันธุ์ Booloora Merino เข้าไปยัง
แกะพันธุ์ Awassi และ Assaf ซึ่งมีผลท�ำให้จ�ำนวนลูก
แกะเพิ่มขึ้นจาก 1.2-1.6 ตัวต่อแม่ เป็น 2.0 ตัวต่อแม่ 

(Gootwine et al., 2001) 
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