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บทคัดยอ: วัตถุประสงคในการศึกษาในคร้ังนี้ เพื่อศึกษาความหลากหลายของประชากรเมทาโนเจนในกระเพาะรูเมนโคพื้น
เมืองไทยท่ีปลอยแทะเล็มพืชอาหารตามธรรมชาติกับโคนมโฮลสไตนฟรีเชี่ยนท่ีไดรับหญาแหงรวมกับอาหารขน โดยการสราง 
Phylogenetic tree จากหองสมุดยีน mcrA พบวา ท้ัง 456 clone ท่ีไดรับมีความยาวในชวง 464-491 คูเบส ซึ่งกระจายตัวภายใต 5 
คลัสเตอร โดยเรียงจากมากไปหานอย ไดแก Methanobacteriales (64.04%), Uncultured-mcrA (27.19%), Methanomicrobiales 
(7.02%), Methanosarcinales (1.10%) และ Methanococcales and Methanosphaera (0.66%) ซึ่ง clone สวนมากของโคท้ังสอง
ชนิดเปน Methanobrevibacter spp. นอกจากนี้ยังพบวา โคพื้นเมืองไทยมี clone ท่ีอยูภายใตคลัสเตอร Uncultured-mcrA สูงถึงรอย
ละ 39.47  
คําสําคัญ: แกสมีเทน, เมทาโนเจน, Phylogenetic tree, โคพื้นเมืองไทย, โคนมโฮลสไตนฟรีเชี่ยน 
 
Abstract: The objective of this study was to study the diversity of methanogens in the rumen of  Thai-native cattle grazing 
natural forage and Holstein cattle fed hay with concentrate. A phylogenetic tree was constructed by using cloned-mcrA gene 
libraries of rumen methanogens. The results found that, 456 cloned-mcrA gens ranged from 464-491 bp and contributed into 5 
clusters namely: Methanobacteriales (64.04%), Uncultured-mcrA (27.19%), Methanomicrobiales (7.02%), Methanosarcinales 
(1.10%), and Methanococcales and Methanosphaera (0.66%); the most of cloned-mcrA gen relate to Methanobrevibacter spp. 
In addition, 39.47% of Thai-native’s clone related to Uncultured-mcrA cluster.  
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บทนํา 
 

โคพื้นเมืองไทยและโคบราหมันมีการผลิต
แกสมีเทนอยูในชวง 44-229 L/h/d หรือ 3.6-12.2 
%GEI (Chaokaur, 2011) กระบวนการสังเคราะหแกส
มีเทน (methanogenesis) ในกระเพาะรูเมนตองใช
เอนไซม methyl-coenzyme M reductase A (mcrA) ท่ี
ผลิตโดย  Archaea หรือ ท่ีเรียกว า  เมทาโนเจน 
(Methanogen) (Friedrich, 2005) ดังนั้นยีน mcrA จึงถูก
ใชเปน marker ในการศึกษาเมทาโนเจนในกระเพาะรู
เมนไดเปนอยางดี (Luton et al., 2002) งานศึกษาท่ีผาน
มาพบวา เมทาโนเจนในกระเพาะรูเมนของสัตวเค้ียว
เอื้องมีสัดสวนของ Methanobrevibacter spp. มากท่ีสุด 
(Friedrich, 2005; Wright et al., 2008) แตอยางไรก็ตาม 
ความหลาก หลา ยของประ ชากร เมท าโนเ จน ใ น
กระเพาะรูเมนของสัตวเค้ียวเอื้องจะข้ึนอยูกับชนิดของ
สั ต ว แ ล ะ ส ภ า พ แ ว ดล อ ม ด า น อ า ห า ร เ ป น ห ลั ก 
(Friedrich, 2005) ซึ่งในโคพื้นเมืองไทยยังมีรายงาน
การศึกษาอยูอยางจํากัด ดังนั้นการศึกษาในครั้งนี้จึงมี
วัตถุประสงคเพื่อ วิเคราะห Phylogenetic tree ของเมทา
โนเจนในกระเพาะรูเมนโคพื้นเมืองไทยท่ีปลอยแทะ
เล็มพืชอาหารสัตวตามธรรมชาติ ซึ่งเปนวิธีการเลี้ยงท่ี
นิยมมากในประเทศไทย และโคนมโฮลสไตนฟรีเช่ียน
ท่ีไดรับอาหารและการจัดการท่ีแตกตางออกไปจากโค
พื้นเมืองไทย 
 

วิธีการศึกษา 
 

งานศึกษานี้จัดทําข้ึนเม่ือ กันยายน พ.ศ.2553 
ถึง มีนาคม พ.ศ. 2554 โดยสุมเก็บตัวอยางของเหลวใน
กระเพาะรูเมนจากโคโตเต็มวัย จํานวน 2 สายพันธุ 
ไดแก โคนมโฮลสไตนฟรีเช่ียน จํานวน 2 ตัว (อายุ
เฉลี่ย 6 ป 7 เดือน) ท่ีไดรับฟางขาวแหงรวมกับอาหาร

ขนในสัดสวน 7:3 (Group 1) และจํานวน 3 ตัว (อายุ
เฉลี่ย 7 ป 2 เดือน) ท่ีไดรับหญา Timothy แหงรวมกับ
อาหารข้ันในสัดสวน 4:6 (Group 2) ซึ่งเลี้ยง ณ ฟารม
ทดลอง National Institute of Livestock and Grassland 
Science, National Agricultural and Food Research 
Organization, Tsukuba, Ibaraki, Japan และโคพื้นเมือง
ไทยท่ีปลอยแทะเล็มพืชอาหารตามธรรมชาติ (Group 
3) จํานวน 3 ตัว (อายุเฉลี่ยประมาณ 1 ป 10 เดือน)ท่ี
เลี้ ยง ณ ฟารมโคเนื้อ  ภาควิชาสัตวศาสตร  คณะ
เกษตรศาสตร มหาวิทยาลัยขอนแกน จังหวัดขอนแกน 
โคแตละตัวถูกเก็บตัวอยางของเหลวจากกระเพาะรูเมน
ดวย stomach tube ผานทางปากกอนใหอาหารเชาตัว
ละ 500 ml แลวกรองผานผาขาวบางพับ 4 ช้ัน สุมมา 1 
ml เพื่อสกัดเอา total DNA ดวย FastDNA kit (Q-BIO 
gene, Quebac, Canada) ตามวิธีการท่ีอธิบายไวใน 
Denman and McSweeney (2 0 0 6 )  ตัว อ ย า ง
ประกอบดวย total DNA ท่ีไดจากกระเพาะรูเมนของ
โคแตละตัวของ Group 3 (Lib#3, Lib#4 และ Lib#5), 
โคแตละตัวของ Group 1 นํามารวมกันเปน 1 ตัวอยาง 
(Lib#1) และโคแตละตัวของ Group 2 นํามารวมกัน
เปน 1 ตัวอยาง (Lib#2) นําไปสรางหองสมุดยีนตาม
ข้ันตอนดังนี้ คือ เพิ่มจํานวนยีน mcrA โดยใชไพรเมอร
ตาม Luton et al. (2002) แลวจึงนํา PCR product มา
แยกเอาเฉพาะยีน mcrA ท่ีมีความยาวประมาณ 470 bp 
กอนนํามาทํา ligation เขาไปใน vector และ transform 
เขาไปใน Escherichia coli ตามลําดับ โดยใชอุปกรณ
และวิธีการใน TA Cloning® Kit (with pCR®2.1 vector) 
with One Shot® INVaF´ Chemically Competent E. 
coli (Invitrogen™; www.invitrogen.com) แลวนํา 
Escherichia coli ไปเลี้ยงในอาหารเลี้ยงเช้ือ (LB Broth 
Base; Difco™) แลวสุม active colony จาก  Lib#1, 
Lib#2, Lib#3, Lib#4 และ Lib#5 ละ 98 colony รวม 
490 colony มาเปน template เพื่อสราง 490 PCR 

product โดยใช M13 primer ใน TA Cloning® Kit 
ขางตน ตอมานําไปวิเคราะหหาลําดับนิวคลีโอไทดดวย 
Nucleotide sequencer ดวยกระบวนการมาตรฐาน ซึ่ง
ยีน mcrA ท่ีทราบลําดับนิวคลีโอไทดจาก Lib#1 มี
จํานวน 94 clone จาก Lib#2 มีจํานวน 96 clones และ
จาก Lib#3, Lib#4 และ Lib#5 รวมกันมีจํานวน 266 
clone รวมท้ังหมด 456 clone (มีการสูญเสียจา ก
กระบวนการ Nucleotide sequencer) ถูกนํามาเรียบเรียง
ร ว มกั บ ยี น  mcrA ข อ ง เ ม ท า โ น เ จ น ท่ี ป ร า ก ฎใ น 
GenBank (http:// www.ncbi.nlm.nih.gov/) ดวยการ
สราง Phylogenetic tree โดยวิธีการ neighbor-joining 
algorithm ด ว ย  Kimura model โ ด ย โ ป ร แ ก ร ม 
CLUSTAL W (http://www.ddbj.nig.ac.jp/index-e. 
html) ซึ่งกําหนดคา bootstrap analysis ไวท่ี 1,000 ครั้ง 
 

ผลการศึกษาและวิจารณ 
 

จากการทําหองสมุดยีน mcrA พบวา ยีนท่ี
ไดรับมีความยาวในชวง 464-491 bp ซึ่งสอดคลองกับ
รายงานของ Luton et al. (2002) แสดงใหเห็นวา ยีน 
mcrA ท่ีไดมีความสมบูรณ โดย Phylogenetic tree ของ
เมทาโนเจนท่ีไดจากการศึกษาในครั้งนี้แสดงใน Figure 
1 (ดู Table 1 ประกอบ) พบวา clone กระจายอยูภายใต 
5 คลัสเตอรหลัก โดยคลัสเตอร Methanobacteriales มี
มากท่ีสุด ซึ่งมีสัดสวนเทากับ 64.0% ของท้ังหมด (292 
clone จาก 456 clone) ในลําดับตอมาคือ Uncultured-
mcrA เทากับ 27.19% ของท้ังหมด (124 clone จาก 456 
clone) และกระจายตัวอยูภายใตคลัสเตอรอื่น ๆ ไดแก 
Methanomicrobiales, Methanosarcinales แ ล ะ 
Methanococcales and Methanosphaera หากพิจารณา
ท่ีคลัสเตอร Methanobacteriales พบวา clone ท้ังหมด
เปน Methanobrevibacter spp. ซึ่ง Lib#1 และ Lib#2 
เปน clone จากโคนมโฮลสไตนฟรีเช่ียนมีสัดสวน
เทากับ 64.89 และ 91.67% ตามลําดับ และ Lib#3, 
Lib#4 และ Lib#5 มีผลในทิศทางเดียวกันคือ มีสัดสวน
เทากับ 53.76% (173 clone จาก 266 clone) และหาก

พิจาณาท่ี Methanosaeta spp. พบวา มีเฉพาะ clone 
ท่ีมาจาก Group 2 เทานั้น โดยมีสัดสวนเทากับ 5.21% 
(5 clone จาก 96 clone)  

ในการศึกษาครั้งนี้โคพื้นเมืองไทยและโคนม
โฮลสไตนฟรีเช่ียนมีปจจัยดาน พันธุสัตว อาหาร การ
จัดการ และอาจรวมไปถึงชนิดของเมทาโนเจนท่ีปะปน
ในอาหารมีความแตกตางกัน สงผลให Phylogenetic 
tree ของเมทาโนเจนในกระเพาะรูเมนมีสัดสวนของ
ของคลัสเตอรตาง ๆ ไมเทากัน สําหรับงานศึกษาท่ีผาน
มาของ กัลยา และคณะ (2555ก) พบวา โคขาวลําพูนท่ี
เลี้ยงดวยหญาอยางเดียวหรือเสริมดวยอาหารขนพบ 
Methanobrevibacter smithii มากกวาสายพันธุอื่น ๆ 
นอกจากนี้ กัลยา และคณะ (2555ข) ยังพบวา โคขุน
กบินทรบุรีเพศผูไมตอนขุนดวยหญาเสริมอาหารขน 
จะมีเมทาโนเจน Candidatus Methanoregula boonei, 
Halorubrum lacusprofundi, Ignicoccus hospitalis และ 
Methanosarcina barkeri มากกวาสายพันธุอื่น ๆ  

ในการศึกษาครั้งนี้ยังพบวา โคพื้นเมืองไทยมี
สัดสวนของ clone ท่ีอยูภายใตคลัสเตอร Uncultured-
mcrA ถึง 39.47% (105 clone จาก 266 clone) ในขณะท่ี
โคนมโฮลสไตนฟรี เ ช่ียน Lib#1 มีสัดสวนเทากับ 
19.15% (18 clone จาก 96 clone) และ Lib#2 มีสัดสวน
เทากับ 1.04% (1 clone จาก 94 clone) ตามลําดับ โดย 
clone ท่ีอยูภายใตคลัสเตอรนี้เปนเมทาโนเจนท่ียังไม
สามารถแยกเ ช้ือได  ช้ีให เ ห็นวา มีโอกาสสูง ท่ีจะ
สามารถแยกเช้ือเมทาโนเจนใหมในกระเพาะรูเมนของ
โคพื้นเมืองไทยไดในงานศึกษาในอนาคต  
 

สรุป 
 

เมทาโนเจนในกระเพาะรูเมนของโคท่ีถูก
นํ า ม า ศึ ก ษ า มี สั ด ส ว น ป ร ะ ช า ก ร ข อ ง 
Methanobrevibacter spp. มากท่ีสุดคือรอยละ 64.04 
และเมทาโนเจนในกระเพาะรูเมนของโคพื้นเมืองไทย
ท่ีปลอยแทะเล็มพืชอาหารตามธรรมชาติมีสัดสวนของ
เมทาโนเจนท่ียังไมสามารถแยกเช้ือได 39.47%  
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ทดลอง National Institute of Livestock and Grassland 
Science, National Agricultural and Food Research 
Organization, Tsukuba, Ibaraki, Japan และโคพื้นเมือง
ไทยท่ีปลอยแทะเล็มพืชอาหารตามธรรมชาติ (Group 
3) จํานวน 3 ตัว (อายุเฉลี่ยประมาณ 1 ป 10 เดือน)ท่ี
เลี้ ยง ณ ฟารมโคเนื้อ  ภาควิชาสัตวศาสตร  คณะ
เกษตรศาสตร มหาวิทยาลัยขอนแกน จังหวัดขอนแกน 
โคแตละตัวถูกเก็บตัวอยางของเหลวจากกระเพาะรูเมน
ดวย stomach tube ผานทางปากกอนใหอาหารเชาตัว
ละ 500 ml แลวกรองผานผาขาวบางพับ 4 ช้ัน สุมมา 1 
ml เพื่อสกัดเอา total DNA ดวย FastDNA kit (Q-BIO 
gene, Quebac, Canada) ตามวิธีการท่ีอธิบายไวใน 
Denman and McSweeney (2 0 0 6 )  ตัว อ ย า ง
ประกอบดวย total DNA ท่ีไดจากกระเพาะรูเมนของ
โคแตละตัวของ Group 3 (Lib#3, Lib#4 และ Lib#5), 
โคแตละตัวของ Group 1 นํามารวมกันเปน 1 ตัวอยาง 
(Lib#1) และโคแตละตัวของ Group 2 นํามารวมกัน
เปน 1 ตัวอยาง (Lib#2) นําไปสรางหองสมุดยีนตาม
ข้ันตอนดังนี้ คือ เพิ่มจํานวนยีน mcrA โดยใชไพรเมอร
ตาม Luton et al. (2002) แลวจึงนํา PCR product มา
แยกเอาเฉพาะยีน mcrA ท่ีมีความยาวประมาณ 470 bp 
กอนนํามาทํา ligation เขาไปใน vector และ transform 
เขาไปใน Escherichia coli ตามลําดับ โดยใชอุปกรณ
และวิธีการใน TA Cloning® Kit (with pCR®2.1 vector) 
with One Shot® INVaF´ Chemically Competent E. 
coli (Invitrogen™; www.invitrogen.com) แลวนํา 
Escherichia coli ไปเลี้ยงในอาหารเลี้ยงเช้ือ (LB Broth 
Base; Difco™) แลวสุม active colony จาก  Lib#1, 
Lib#2, Lib#3, Lib#4 และ Lib#5 ละ 98 colony รวม 
490 colony มาเปน template เพื่อสราง 490 PCR 

product โดยใช M13 primer ใน TA Cloning® Kit 
ขางตน ตอมานําไปวิเคราะหหาลําดับนิวคลีโอไทดดวย 
Nucleotide sequencer ดวยกระบวนการมาตรฐาน ซึ่ง
ยีน mcrA ท่ีทราบลําดับนิวคลีโอไทดจาก Lib#1 มี
จํานวน 94 clone จาก Lib#2 มีจํานวน 96 clones และ
จาก Lib#3, Lib#4 และ Lib#5 รวมกันมีจํานวน 266 
clone รวมท้ังหมด 456 clone (มีการสูญเสียจา ก
กระบวนการ Nucleotide sequencer) ถูกนํามาเรียบเรียง
ร ว มกั บ ยี น  mcrA ข อ ง เ ม ท า โ น เ จ น ท่ี ป ร า ก ฎใ น 
GenBank (http:// www.ncbi.nlm.nih.gov/) ดวยการ
สราง Phylogenetic tree โดยวิธีการ neighbor-joining 
algorithm ด ว ย  Kimura model โ ด ย โ ป ร แ ก ร ม 
CLUSTAL W (http://www.ddbj.nig.ac.jp/index-e. 
html) ซึ่งกําหนดคา bootstrap analysis ไวท่ี 1,000 ครั้ง 
 

ผลการศึกษาและวิจารณ 
 

จากการทําหองสมุดยีน mcrA พบวา ยีนท่ี
ไดรับมีความยาวในชวง 464-491 bp ซึ่งสอดคลองกับ
รายงานของ Luton et al. (2002) แสดงใหเห็นวา ยีน 
mcrA ท่ีไดมีความสมบูรณ โดย Phylogenetic tree ของ
เมทาโนเจนท่ีไดจากการศึกษาในครั้งนี้แสดงใน Figure 
1 (ดู Table 1 ประกอบ) พบวา clone กระจายอยูภายใต 
5 คลัสเตอรหลัก โดยคลัสเตอร Methanobacteriales มี
มากท่ีสุด ซึ่งมีสัดสวนเทากับ 64.0% ของท้ังหมด (292 
clone จาก 456 clone) ในลําดับตอมาคือ Uncultured-
mcrA เทากับ 27.19% ของท้ังหมด (124 clone จาก 456 
clone) และกระจายตัวอยูภายใตคลัสเตอรอื่น ๆ ไดแก 
Methanomicrobiales, Methanosarcinales แ ล ะ 
Methanococcales and Methanosphaera หากพิจารณา
ท่ีคลัสเตอร Methanobacteriales พบวา clone ท้ังหมด
เปน Methanobrevibacter spp. ซึ่ง Lib#1 และ Lib#2 
เปน clone จากโคนมโฮลสไตนฟรีเช่ียนมีสัดสวน
เทากับ 64.89 และ 91.67% ตามลําดับ และ Lib#3, 
Lib#4 และ Lib#5 มีผลในทิศทางเดียวกันคือ มีสัดสวน
เทากับ 53.76% (173 clone จาก 266 clone) และหาก

พิจาณาท่ี Methanosaeta spp. พบวา มีเฉพาะ clone 
ท่ีมาจาก Group 2 เทานั้น โดยมีสัดสวนเทากับ 5.21% 
(5 clone จาก 96 clone)  

ในการศึกษาครั้งนี้โคพื้นเมืองไทยและโคนม
โฮลสไตนฟรีเช่ียนมีปจจัยดาน พันธุสัตว อาหาร การ
จัดการ และอาจรวมไปถึงชนิดของเมทาโนเจนท่ีปะปน
ในอาหารมีความแตกตางกัน สงผลให Phylogenetic 
tree ของเมทาโนเจนในกระเพาะรูเมนมีสัดสวนของ
ของคลัสเตอรตาง ๆ ไมเทากัน สําหรับงานศึกษาท่ีผาน
มาของ กัลยา และคณะ (2555ก) พบวา โคขาวลําพูนท่ี
เลี้ยงดวยหญาอยางเดียวหรือเสริมดวยอาหารขนพบ 
Methanobrevibacter smithii มากกวาสายพันธุอื่น ๆ 
นอกจากนี้ กัลยา และคณะ (2555ข) ยังพบวา โคขุน
กบินทรบุรีเพศผูไมตอนขุนดวยหญาเสริมอาหารขน 
จะมีเมทาโนเจน Candidatus Methanoregula boonei, 
Halorubrum lacusprofundi, Ignicoccus hospitalis และ 
Methanosarcina barkeri มากกวาสายพันธุอื่น ๆ  

ในการศึกษาครั้งนี้ยังพบวา โคพื้นเมืองไทยมี
สัดสวนของ clone ท่ีอยูภายใตคลัสเตอร Uncultured-
mcrA ถึง 39.47% (105 clone จาก 266 clone) ในขณะท่ี
โคนมโฮลสไตนฟรี เ ช่ียน Lib#1 มีสัดสวนเทากับ 
19.15% (18 clone จาก 96 clone) และ Lib#2 มีสัดสวน
เทากับ 1.04% (1 clone จาก 94 clone) ตามลําดับ โดย 
clone ท่ีอยูภายใตคลัสเตอรนี้เปนเมทาโนเจนท่ียังไม
สามารถแยกเ ช้ือได  ช้ีให เ ห็นวา มีโอกาสสูง ท่ีจะ
สามารถแยกเช้ือเมทาโนเจนใหมในกระเพาะรูเมนของ
โคพื้นเมืองไทยไดในงานศึกษาในอนาคต  
 

สรุป 
 

เมทาโนเจนในกระเพาะรูเมนของโคท่ีถูก
นํ า ม า ศึ ก ษ า มี สั ด ส ว น ป ร ะ ช า ก ร ข อ ง 
Methanobrevibacter spp. มากท่ีสุดคือรอยละ 64.04 
และเมทาโนเจนในกระเพาะรูเมนของโคพื้นเมืองไทย
ท่ีปลอยแทะเล็มพืชอาหารตามธรรมชาติมีสัดสวนของ
เมทาโนเจนท่ียังไมสามารถแยกเช้ือได 39.47%  
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Table 1. The cloned methyl coenzyme M reductase A (mcrA) gene libraries of methanogen in the rumen samples of 
Thai-native cattle and Holstein cattle1/. 

Items 
Cloned-mcrA libraries 

Group 1 
(Lib#1) 

Group 2 
(Lib#2) 

Group 3 
(Lib#3, 4, 5) 

Total amount of cloned-mcrA sequence 94 96 266 
Clones relate to cluster of   

 
Methanococcales and Methanosphaera (0.66% of total clone)   

 
 Methanosphaera stadtmanae - 2 - 

 
Un-relative - - 1 

Methanobacteriales (64.04% of total clone)    
 

Methanobrevibacter millerae 37 36 114 

 Methanobrevibacter ruminantium M1 9 47 3 

 
Methanobrevibacter woesei - 2 - 

 Un-relative 15 3 26 
Uncultured-mcrA (27.19% of total clone)   

 
 

Bovine Rumen Clone CLI12 16 - 57 

 
Bovine Rumen Clone CLI34 2 - 35 

 
Bovine Rumen Clone CLI52 - - 9 

 
Wallaby Foregut Clone TWM-NOV.04  - 1 - 

 
Un-relative - - 4 

Methanosarcinales (1.10% of total clone)    
 

Methanosaeta concilii - 2 - 

 Un-relative - 3 - 
Methanomicrobiales (7.02% of total clone)   

 
 Methanomicrobium mobile 15 - 17 

1/Group 1, Group 2, and Group 3 were Holstein cattle which fed rice straw plus with concentrate (7:3), Holstein cattle fed timothy grass 
hay with concentrate (4:6), and Thai-native cattle grazing natural forage, respectively. 
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Figure 1. Phylogenetic tree indicating the relationship among 456 methyl coenzyme M reductase A (mcrA) gene 
sequences of cloned rumen samples libraries which are indicated in boldface text (Lib#1 = Holstein cattle fed rice 
straw with concentrate (7:3) included 94 cloned mcrA sequences, Lib#2 = Holstein cattle fed timothy grass hay with 
concentrate (4:6) included 96 cloned mcrA sequences, and Lib#3 + Lib#4 + Lib#5 = Thai-native cattle grazing natural 
forage included 266 (from 83 + 87 + 96, respectively) cloned mcrA sequences), with known methanogen sequences in 
GenBank. Methanopyrus kandleri was selected as outgroup (bootstrap values <800 not shown). The scale bar 
indicates 0.10 inferred nucleotide substitutions per position. 
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บทคัดยอ: วัตถุประสงคเพื่อประเมินผลกระทบของอายุของแมแพะตออัตราการเจริญเติบโตของแมแพะอัตราการผสมติดและตั้ง
ทองระหวางแมแพะโตเต็มวัยกับแมแพะรุน รวมท้ังศึกษาสรีรวิทยาของรกแพะ โดยใชแมแพะ 16 ตัว แบงเปนแพะโตเต็มวัย อายุ 
24 เดือน น้ําหนักเฉล่ีย 29.75±1.65 กิโลกรัมจํานวน 8 ตัวและแพะรุน (adolescent)อายุ 7 เดือนน้ําหนักเฉล่ีย 17.83±0.39 กิโลกรัม 
จํานวน 8 ตัวใชการผสมพันธุโดยวิธีธรรมชาติกับแพะเพศผูท่ีมีความสมบูรณพันธุตรวจสอบการผสมติดและการตั้งทองโดย
เคร่ืองอัลตราซาวนด บันทึกน้ําหนักของแมแพะสุมตัวอยางเลือดในวันท่ี 0-140 ของการตั้งทอง เพื่อวิเคราะหระดับฮอรโมนโป
รเจสเทอโรนและคอรติซอล สุมตัวอยางรกในวันท่ี 65 และ 130 ของการตั้งทอง โดยทําการผาตดัมดลูก ผลการศึกษาพบวาแพะท้ัง 
16 ตัว มีอัตราการผสมติดและตั้งทอง 100% อัตราการเจริญเติบโตเฉล่ียตอวันของแมแพะโตเต็มวัยและแพะรุน 63 วันแรกของการ
ตั้งทอง เทากับ 0.11±0.03 และ 0.05±0.02กิโลกรัม/วัน ความเขมขนของฮอรโมนโปรเจสเทอโรน ณ วันท่ี 0, 28, 56, 84, 112, และ 
140 ในแพะโตเต็มวัยท่ีตั้งทองสูงกวาแพะรุน(P<0.05) สงผลตออัตราการแทงลูกในแพะโตเต็มวัย (25%) ท่ีต่ํากวา (P<0.05) แพะ
รุน (75%) สวนความเขมขนของฮอรโมนคอรติซอลในแพะท้ังสองประเภท ไมมีความแตกตางกันในทางสถิติ (P>0.05) ตามลําดับ 
การแบงชนิดลักษณะ placentome (A, B, C และ D) พบวา แบบ C และ D มีสัดสวนสูงข้ึนตามจํานวนวันของการตั้งทองท่ีมากข้ึน
ดังนั้นการศึกษาในคร้ังนี้ไดขอมูลพื้นฐานทางชีววิทยาการตั้งทองและการคลอดลูก เพื่อใชประโยชนเปนแนวทางสําหรับการ
จัดการการตัง้ทองและการคลอดในแพะตอไป 
คําสําคัญ: การตั้งทอง, อายุของแม, แพะ 
 
Abstract: A research was conducted to determine the effect of maternal age on conception rate, pregnancy, development of 
placenta and fetus.  Adult (n=8; 18 months of age; 29.75±1.65 kg body weight) and adolescent female goats (n=8; 7months of 
age; 17.83±0.39 kg body weight). Animals were naturally mated by the mature fertile buck.  Conception and pregnancy were 
examined using ultrasonography.  Body weight and gestation were also recorded.  Blood samples were taken during day 0-140 
of gestation for progesterone (P4) and cortisol concentration assays.  Placentomal tissues were randomly collected on day 65  
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