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บทคัดยอ: โรคระบาดรวมถึงโรคอุบัติใหมเปนปญหาสําคัญในอุตสาหกรรมการเลี้ยงสุกรในปจจุบัน การศึกษาเกี่ยวกับยีนที่
เกี่ยวของกับลักษณะความตานทานโรคของสุกร จึงเปนอีกวิธีที่จะใชในการคัดเลือกสุกรที่มีความตานทานโรคต้ังแตกําเนิดได ยีน 
Mx1 เปนยีนที่มีผลตอการตานทานเช้ือไวรัสและสามารถถายทอดทางพันธุกรรมได จากการศึกษาถึงความหลากหลายของยีน 
Mx1 ในสุกรสายพันธุไทยพื้นเมือง เปรียบเทียบกับสุกรสายพันธุจีนและสุกรสายพันธุยุโรป พบจุดกลายพันธุ (SNPs) ในแอกซอน 
8 (c. 1022C>G; 1078A>C) มีคาความถ่ีอัลลีลแตกตางกันทางสถิติในทุกสายพันธุ (P<0.05) ในสวนของแอกซอน 15 พบ silent 
point mutation (c. 2120G>T) และ 11-bp indels (c.2117_2128 indels CGGCGCCGGCT) มีคาความถ่ีอัลลีลแตกตางกันทางสถิติ
ในบางสายพันธุ (P<0.05) โดยเฉพาะคาความถ่ีอัลลีลของการเกิดการกลายพันธุของลําดับเบสที่หายไป (11-bp indels) พบในสาย
พันธุเยอรมันแลนดเลจและเพียเทรน ซ่ึงอาจใชขอมูลความแตกตางอัลลีลของจุดกลายพันธุนี้ มาพัฒนาใชเปนตัวบงชี้ของลักษณะ
ความตานทานไวรัสในสุกร 
คําสําคัญ: สุกร   ยีน   Mx1 
 
Abstract: Disease is a major problem in the swine production. The study of genes associated with disease resistance 
characteristics is used to select for innate immunity in swine. The Mx1 gene was found to have potent antiviral affect against 
some virus and can be hereditary. The study of Mx1 polymorphisms in among 3 pig breeds (Thai native pig breeds, Chinese pig 
breeds and European pig breeds) were found SNPs in exon 8 (c. 1022C>G; 1078A>C) that has allele frequencies of statistical  
significance between the breeds. (P<0.05) The two variant in exon 15 found silent point mutation (c. 2120G>T) และ 11-bp  
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indels (c.2117_2128 indels CGGCGCCGGCT) that has allele frequencies of statistical significance in some breed 
(P<0.05)especially in German Landrace and Pietrain. These data could be developing to use as genetic marker for virus 
resistance in pig. 
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อุตสาหกรรมการเล้ียงสุกร มักจะประสบ
ปญหาโรคระบาดและโรคอุบัติใหมหลายโรค จึงทําให
ตองมีการใชวัคซีน หรือการใชอาหารท่ีมีสวนผสมของ
ยาปฏิชีวนะแกสุกร ซึ่งอาจจะสงผลตอผูบริโภคท่ี
อาจจะไดรับสารตกคางในเนื้อสุกร ดังน้ันการคัดเลือก
สุกรที่มีภูมิคุมกันหรือสามารถตานทานตอโรคไดต้ังแต
กําเนิด (innate immunity) เพ่ือนํามาเปนพอแมพันธุซึ่ง
อาจจะเปนอีกวิธีที่ชวยแกไขในเรื่องปญหาของโรค
สุกรได โดยศึกษาและวิเคราะหยีนที่เก่ียวของกับความ
ตานทานโรคเชน ยีน  Porcine Myxovirus-resistance 
(Mx1) ซึ่งยีนนี้ถูกถอดรหัสพันธุกรรม โดย Müller et 
al. (1992) เปนยีนที่มีผลตอการตานทานเช้ือไวรัสใน
หลายๆ ชนิด เชน porcine reproductive and respiratory 
syndrome virus (PRRS), vesicular stomatitis virus 
(VSV) (Asano et al., 2002), mengovirus  และ 
Influenza virus การคนควาวิจัยเพ่ือใหทราบถึงความ
หลากหลายของยีน Mx1 ในสุกรจึงเปนสิ่งท่ีสําคัญ 
เนื่องจากสามารถนํามาพัฒนาใช เปนตัวบงช้ีทาง
พันธุกรรม (genetic marker) สําหรับลักษณะความ
ตานทานไวรัสในสุกรได นอกจากน้ีความรูเก่ียวกับยีน 
Mx1 ยังมีอยูนอย แมวาจะมีรายงานเก่ียวกับ Mx protein 
และจุดกลายพันธุในเซลลของสุกรที่สามารถยับยั้งการ
เจริญเติบโตของเชื้อไวรัสได (Palm et al., 2007) และ
บางรายงานเกี่ยวกับความหลากหลายของยีน Mx1 ใน
สุกรสายพันธุจีนและสุกรสายพันธุยุโรป (Morozumi et 
al., 2001) แตยังไมมีรายงานเก่ียวกับความหลากหลาย
ของยีน Mx1 ในสุกรสายพันธุไทย ซึ่งอาจจะมีความ

แตกตางออกไปจากสุกรสายพันธุอื่น และอาจมี
ความสามารถในการยับยั้งเช้ือไวรัสไดดีกวา  

วัตถุประสงคของการศึกษาครั้งนี้ เพ่ือศึกษา
ถึงความหลากหลากหลายทางพันธุกรรมของยีน Mx1 
ในสุกรสายพันธุตางๆ ไดแก สายพันธุไทยพื้นเมือง 
สุกรสายพันธุจีน และสุกรสายพันธุยุโรป และเพื่อ
ศึกษาถึงพื้นฐานและวิเคราะหจุดกลายพันธุที่เปนตัว
บงช้ีทางพันธุกรรม (Genetic marker) ของลักษณะการ
ตานทานไวรัสในสุกร 

 
วิธีการศึกษา 

 
ตัวอยางที่ใชในการทดลอง ใชสารละลายดี

เอ็นเอของสุกรสายพันธุตางๆ ดังน้ี คือ สุกรสายพันธุ
ไทยพ้ืนเมืองจํานวน 40 ตัว สุกรสายพันธุจีนพ้ืนเมือง 
60 ตัว และสุกรสายพันธุยุโรปแบงเปน สายพันธุลารจ
ไวท 17 ตัว สายพันธุเยอรมันแลนดเลจ 20 ตัว สาย
พันธุเพียเทรน 30 ตัว และสายพันธุดูรอค 29 ตัว   

การเปรียบเทียบลําดับนิวคลีโทดกับขอมูล
ในฐานขอมูลทางพันธุกรรมผานเครือขายอินเตอรเน็ต 
(GenBank) เพ่ือเปนการคนหาจุดกลายพันธุ (Single 
nucleotide polymorphism, SNPs) หรือ deletion/ 
insertion ในเบื้องตน และนําไปสูการวางแผนในการ
ออกแบบไพรเมอร (primer) สําหรับใชในการทํา
ปฏิกิริยาลูกโซโพลีเมอเรส (Polymerase chain 
reaction, PCR) ดังที่แสดงใน Table 1 

วิเคราะหความหลากหลายทางพันธุกรรม 
โดยวิธีปฏิกิริยาลูกโซโพลีเมอเรส (Polymerase chain 
reaction, PCR) และตรวจสอบการเพิ่มจํานวนของสาย 
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DNA โดย 1% Agarose gel electrophoresis, 
Polymerase chain reaction – Restriction Fragment 
Length Polymorphism (PCR-RFLP) โดยเอนไซม 
NarI และ NaeI และการเปรียบเทียบจุดกลายพันธุโดย
วิเคราะหและเปรียบเทียบลําดับเบสโดยตรง (Direct 
sequencing)  

ตรวจสอบความหลากหลายทางพันธุกรรม
และการวิเคราะหลําดับนิวคลีโอไทดดวยชุดโปรแกรม 
DNASTAR Lasergene® (DNASTAR, Inc., USA) และ
ขอมูลความแตกตางระหวางความถ่ีอัลลีล  (Allele 
frequencies) จากผลการทดลองจะถูกนํามาวิเคราะห 
ดวยโปรแกรม SPSS version 16.0 (SPSS, 2009) 

 
ผลการศึกษาและวิจารณ 

เมื่อนําลําดับนิวคลีโอไทดของยีน Mx1 ของ
สุกรสายพันธุไทย เปรียบเทียบกับลําดับนิวคลีโอไทด
ของยีน Mx1 ที่มีอยูในฐานขอมูลทางพันธุกรรมผาน
เครือขายอินเตอรเน็ต เพ่ือเปนการคนหา SNPs หรือ 
deletion / insertion ในเบื้องตน ไดผลดัง Table 2 

ก า รต ร ว จสอบคว ามหล ากหล า ยท า ง
พันธุกรรม และการวิเคราะหลําดับนิวคลีโอไทดใน
สวนของแอกซอน 8 ใชเทคนิคการเปรียบเทียบลําดับ
เบสโดยตรง โดยพบตําแหนงของ SNPs จํานวน 2 
ตําแหนง และเมื่อนําผลการทดลองไปวิเคราะหหา
คาความถี่อัลลีล พบวาคาความถี่อัลลีลของ SNPs ที่
ตําแหนงแรกภายในแอกซอน 8 (c. 1022C>G) มีคา
แตกตางกันในทางสถิติ (P<0.05) โดยสุกรสายพันธุ
ไทยพื้นเมือง และจีนจะมีคาความถ่ีอัลลีล G สูงกวา
สุกรสายพันธุ ยุ โรป  สวน  SNPs ตําแหนงที่  2 (c. 
1078A>C) มีคาความความถี่อัลลีลแตกตางกันในทาง
สถิติทุกสายพันธุ (P<0.05) (Table 3) ในสวนแอกซอน 
15 พบ silent point mutation (c. 2120G>T) และ 11-bp 
indels (c.2114_2126 indels CGGCGCCGGCT) 
(Figure 1) และเมื่อนําผลการทดลองไปวิเคราะหหา
คาความถ่ีอัลลีลพบวาคาความถี่อัลลีลของ SNPs ทั้ง 2 
ตําแนงภายใน exon15 มีคาความถี่อัลลีลแตกตางกัน

ทางสถิติในบางสายพันธุ (P<0.05) (Table 3) 
โดยเฉพาะคาความถ่ีอัลลีลของ 11-bp indels จะมีคาตํ่า
ในสายพันธุ German Landrace และ  Pietrain ซึ่งการ
ห า ย ไปขอ งลํ า ดั บ เ บส น้ีส ง ผลต อ ก า รสูญ เ สี ย
ความสามารถในการตอตานเช้ือไวรัส (Palm et al., 
2007) 

 
สรุปและขอเสนอแนะ 

 
จากการศึกษาถึงความหลากหลายของยีน 

Mx1 ของสุกรสายพันธุไทยพื้นเมืองเปรียบเทียบกับ
สุกรสายพันธุจีน และสายพันธุยุโรป พบวาในสวนของ
จุดกลายพันธุทั้ง 2 ตําแหนงภายในแอกซอน 8 มีคา
แตกตางกันในทางสถิติทุกสายพันธุ (P<0.05) สวนการ
คนหาความหลากหลายของยีนในแอกซอน 15 พบวามี 
silent point mutation อยูในชวงลําดับนิวคลีโอไทดของ 
11-bp indels และเมื่อนําผลการทดลองไปวิเคราะหหา
คาความถ่ีอัลลีลพบวา มีคาความถ่ีอัลลีล แตกตางกัน
ทางสถิติเพียงบางสายพันธุ (P<0.05) โดยเฉพาะ
คาความถ่ีอัลลีลของ 11-bp indels จะมีคาสูงในสาย
พันธุเยอรมันแลนดเลจและเพียเทรน ซึ่งอาจจะสงผล
ตอความตานทานไวรัสของสุกร แตละสายพันธุที่จะ
แตกตางกัน โดยเฉพาะในสุกรสายพันธุไทยพื้นเมือง 
และสุกรสายพันธุจีนที่ไมมีการขาดหายไปของลําดับนิ
วคลีโอไทดในชวงของแอกซอน 15 เหมือนกับสุกร
สายพันธุยุโรป  แสดงใหเห็นวาสุกรสายพันธุไทย
พื้นเมืองนาจะมีความสามารถในการตานทานไวรัสได
ดีกวาสายพันธุยุโรป 
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1078A>C) มีคาความความถี่อัลลีลแตกตางกันในทาง
สถิติทุกสายพันธุ (P<0.05) (Table 3) ในสวนแอกซอน 
15 พบ silent point mutation (c. 2120G>T) และ 11-bp 
indels (c.2114_2126 indels CGGCGCCGGCT) 
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โดยเฉพาะคาความถ่ีอัลลีลของ 11-bp indels จะมีคาตํ่า
ในสายพันธุ German Landrace และ  Pietrain ซึ่งการ
ห า ย ไปขอ งลํ า ดั บ เ บส น้ีส ง ผลต อ ก า รสูญ เ สี ย
ความสามารถในการตอตานเช้ือไวรัส (Palm et al., 
2007) 
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พันธุเยอรมันแลนดเลจและเพียเทรน ซึ่งอาจจะสงผล
ตอความตานทานไวรัสของสุกร แตละสายพันธุที่จะ
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สายพันธุยุโรป  แสดงใหเห็นวาสุกรสายพันธุไทย
พ้ืนเมืองนาจะมีความสามารถในการตานทานไวรัสได
ดีกวาสายพันธุยุโรป 
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Table 1 Primers to assess allele frequencies of polymorphisms within Mx1 gene 
Location Oligonucleotides (5’-3’) TA(°C) 
Exon 8 CTTCGCTCTGCAAGCCCATG 58 
 AACCTGACAGTGTCCGTTTC  
Exon 15 & 3’UTR AAGCGCATCTCCAGCCACATC 60 
 AAGACATTGGGCGTGAAAGG  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Figure 1 Sequence differences in exon 15. The NarI recognition site is underlined, the mutation c.[2120G>T] is 

marked as a shaded box. The NaeI recognition site (in bold) identifies the presence or absence of the 11-bp 
sequence 

 
 
 
 

DQ144505  : CTGACCCAGGCTCGGCGCCGGCTCGCCAAGTTCCC
German Landrace           : CTGACCCAGGCT  - - - - - - - - - - - - CGCCAAGTTCCC 
Thai pig    : CTGACCCAGGCTCGTCGCCGGCTCGCCAAGTTCCC 
Pietrain    : CTGACCCAGGCTCGKCGCCGGCTCGCCAAGTTCCC 
Large White                      : CTGACCCAGGCTCGGCGCCGGCTCGCCAAGTTCCC 

2106                    2120                                    2140    
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Table 2 Comparison of SNPs between Thai native pigs with Genbank (Accession no. M65087)  
Nucleotide Methods for Genotyping

Exon Position 
(M65087) 

SNPs Amino acid
substitution 

8 1022 C/G Asp to Glu289 Direct sequence 
8 1078 A/C Glu to Ala308 Direct sequence 
15 2120 G/T Arg to Arg PCR-RFLP by Nar I
15 2114-2126 α/β* 11-bp Indels PCR-RFLP by Nae I

* α = non-deleted, β = deleted alleles (11-bp deleted) 
 
 
Table 3 Comparison of Allele frequencies between pig breeds   

Breeds N 

Frequencies/Exon 8 Frequencies/Exon 15 

Direct sequence 
c.[1022C>G] 

Direct sequence 
c.[1078A>C] 

RFLP-NarI 
c.[2120G>T] 

RFLP-NaeI 
c.2117_2128indel 

C G A C G T α β
Thai Pig  40 0.608 0.392a 0.566 0.434a 0.575 0.425a 0.950 0.050a

Chinese pigs  60 0.608 0.392a 0.716 0.284b 0.867 0.133b 1.000 0.000b

Large white  17 0.912 0.088b 0.853 0.147b,c 0.941 0.059b 0.971 0.029a,b

German Landrace  14 0.821 0.179b,c 0.714 0.286a,b 0.571 0.429a 0.571 0.429c

Pietrain  15 0.933 0.067b 0.933 0.067c 0.733 0.267a,c 0.733 0.267c,d

Duroc  20 0.750 0.250a,c 0.750 0.250b 0.825 0.175b,c 0.825 0.175d

Total  166  0.721  0.279 0.715 0.285 0.747 0.253  0.889  0.111 
a, b, c, d Superscripts define significant differences between breeds (P < 0.05) 
 




