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I V

ธีราภรณ", ร ุ่งพ ิท ัก ษ ์ม าน ะ  : ค วาม ห ล าก ห ล าย ท างพ ัน ธ ุก รรม แ ล ะ ร ูป แ บ บ ไ ม โ ค รแ ช เท ล ไ ล ษ ์ข อ งห อ ย เป ้าฮ ื้อ ไ ท ย

H a lio tis  a sin in a  ใน โรงเพ าะ เล ี้ยง  (G E N E T IC  D IV E R SITY  A N D  M IC R O S A T E L L IT E  PA TT E R N S IN 

H A T C H E R Y -P R O D U C E D  T H A I A B A L O N E  H a lio tis  a sin in a ) อ. ท ี่ป ร ึก ษ า: รศ .ด ร .เผ ด ิม ศ ัก ด ิ จารยะพ ัน ธ ุ, อ.ที่ 
ป ร ึก ษ าร ่ว ม :ด ร .ศ ิร าๅธ  ก ล ิ่น บ ุห งา 8 7 หน ้า

จ าก ก ารศ ึก ษ าค ว าม ห ล าก ห ล ายท างพ ัน ธ ุก รร ม ข อ ง ห อ ย เป ้า เอ ไท ย  H a lio tis  a sin in a  ใน โ รงเพ าะ เล ี้ยงจำน วน  2 กลุ่ม 
(G 8 และ B; A =102  และ A = 120) แ ล ะ ห อ ยเป ้าฮ ือ ธ รรม ช าต ิจ าก เก าะต ะ ล ิบ ง จ ังห ว ัดตร ัง (A = 14-25) โด ยก ารว ิเค ราะห ์1!มโคร 

แ ช เท ล ไล ษ ์จ ำน ว น  5 ต ำแ ห น ่ง  พ บ จ ำน ว น อ ัล ล ีล ท ี่ต ำแ ห น ่ง  c  บ H as 2, c u H a s  3, C U H as8 , H a jU 2J  และ H a f i  13  ใน ต ัวอย ่าง 

ท ังห ม ด จำน วน  9, 14, 14, 7 และ 6 อ ัลล ีล  ตามลำด ับ  ม ีข น าด ข อ งอ ัล ล ีล อ ย ู่ใน ช ่วง  310-352 , 155-183, 144-220, 228-240  และ 
124-135 ค ู'เบส โ ด ย พ บ จ ำน ว น อ ัล ล ีล ใน ท ุก ต ำแ ห น ่ง  ยก เว ้น อ ัล ล ีล ท ี่ต ำแ ห น ่ง  H a f i2 J  ใน ห อ ย เป ้า เอ จ าก โ ร ง เพ าะ เล ี้ย งม ีจ ำน ว น  
ม าก ก ว ่าห อ ย เป ้าฮ ื้อ จ าก เก าะ ต ะ ล ิบ ง ท ั้งน ี้ค ่า  d iscrim ination  capacity  ใน ห อ ยเป ้าฮ ื้อ โ รงเพ าะ เล ี้ย งก ล ุ่ม  G 8, B และห อยเป ้าร ื้อ  

จาก เก าะต ะล ิบ ง ม ีค ่า เท ่าก ับ  0 .175 ±  0 .096 , 0 .216  ±  0.133 และ 0 .349  ±  0.201 ต าม ลำด ับ  ค ่า เฮ ท เท อ โ ร ไ ช โ ก ช ิต ี้ (observed 

h ete rozygosity ) ข อ งห อ ยเป ้าฮ ือ จ าก โ รงเพ าะ เล ีย งก ล ุ่ม  G8 และ B อย ู่ใน ช ่วง 0 .69  ±  0 .308  และ 0 .56  ±  0.241 ซ ึ๋งม ีค ่าส ูงกว ่า 
ห อย เป ้าฮ อ จ าก เก าะต ะ ล ิบ ง (0 .52  ±  0 .180) ค่า pow er o f  d iscrim ination , pow er o f  exclusion  และ m atch ing  p robability  ของไม 

ใค รแ ช เท ล ไ ล ท ์ท ี่ใช ้ใน ก ารศ ึก ษ า ใน ห อ ยเป ้าฮ ื้อ จาก โรงเพ าะ เล ี้ย งก ล ุ่ม  G8 (0 .99989445 , 0 .9936054  และ 0 .0001055), B 

(0 .9999898 , 0 .9137856  และ 0 .0000102), โรง เพ าะเล ี้ยงท ั้งส อ งก ล ุ่ม  (0 .9999961 , 0 .9606105  และ 0 .0000039) แ ล ะ ห อ ย เป ้า เอ  
จาก เกาะต ะล ิบ ง (0 .9994288 , 0 .7894797  และ 0 .0005712) ม ีค ่าใก ล ้เค ียงก ัน  จาก ข ้อ ม ูล ไม โค รแช เท ล ไล ห ์ท ี่ได ้ส าม ารถ  
ค ำน ว ณ ห าจ ำน ว น พ ่อ แ ม ่ข อ งห อ ย เป ้า เอ ท ี่ใช ้ท ำก ารผ ล ิต ห อ ย เป ้าฮ ื้อ ใน โรง เพ าะ เล ี้ย งท ั้งส อ งก ล ุ่ม จ าก จ ีโน ไ ท ป ๋ข อ งล ูก  โดยพบ 

พ ่อ แ ล ะแ ม ่ร ุ่น ก ่อ น ท ี่ใช ้ใน ก ารผ ล ิต แ ต ่ล ะ ก ล ุ่ม อ ย ่างล ะ  10 ตัว จ ึงม ีค ่า  effec tive  n um b er o f  population  size (N  1.) และ 

ส ัม ป ระ ส ิท ธ ิก ารผ ส ม เล ือ ด ช ิด  (inb reed ing  coefficient) ข อ ง ห อ ย เป ้า เอ จ าก โ ร ง เพ าะ เล ี้ย งแ ต ่ล ะ ก ล ุ่ม เท ่าก ับ  20 ตัว และ 2.5%  
ต ่อร ุ่น  ผ ล จ าก ก ารศ ึก ษ าค ร ั้งน ี้พ บ ว ่าค ว าม ห ล าก ห ล ายท างพ ัน ธ ุก รร ม ข อ งห อ ยเป ้า เอ  H. asin in a  ม ีค ่าค ่อ น ข ้างส ูง  แต ่จำน วน พ ่อ  

แ ม ่ท ี่ใช ้ใน ก ารผ ล ิต ล ูก ใน โรง เพ าะ เล ี้ย งม ีจ ำน ว น น ้อ ย

เม ื่อ ท ด ส อ บ ค ว าม ส ัม พ ัน ธ ์ร ะ ห ว ่าง จ ีโ น ไ ท ป ๋ข อ ง ไ ม โ ค ร แ ซ เท ล ไ ล ห ์ก ับ น ำห น ัก ต ัว ข อ ง ห อ ย เป ้าฮ ือ ใน โ ร ง เพ าะ เล ีย ง  
กล ุ่ม  B โ ด ย ก าร ว ิเค ร าะ ห ์ s im ple linear regression  พ บ ค ว าม ส ัม พ ัน ธ ์อ ย ่าง ม ีน ัย ส ำค ัญ ท าง ส ถ ิต ิท ี่ต ำแ ห น ่ง  H a / i  13 (P <  0.05) 

แ ต ่ไ ม ่พ บ ค ว าม ส ัม พ ัน ธ ์อ ย ่างม ีน ัย ส ำค ัญ ท าง ส ถ ิต ิท ี่ต ำแ ห น ่ง อ ื่น ๆ  (P > 0 .05) โ ด ย ห อ ย เป ้า เอ ท ี่ม ีจ ีโ น ไ ท ป ๋เป ็น โ ฮ โ ม ไ ช โ ก ช ิต ี้ 
แ ล ะ เฮ เท อ โ ร ไ ช โ ก ช ิต ี้ท ี่อ ัล ล ีล  128 จ ะ ม ีน ี้าห น ัก ต ัว  (3 .477  ± 0.735 -  7 .430 ±  0 .099) ช ึ่งต ํ่าก ว ่าน ี้าห น ัก ต ัว เฉ ล ี่ย ข อ งต ัว อ ย ่าง  

ท ั้งห ม ด ข อ งก ล ุ่ม  B (7 .60 ±  2 .758 , N =  280 ) น อ ก จาก น ี้ย ังพ บ ค ว าม แ ต ก ต ่างระ ห ว ่างน ี้าห น ัก ต ัวข อ งห อ ย เป ้าฮ ือ ใน โ รงเพ าะ เล ีย ง  
กล ุ่ม  B ก ับ จ ีโ น ไ ท ป ๋( เช ่น ค ว า ม แ ต ก ต ่า ง ร ะ ห ว ่า ง โ ฮ โ ม ไ ช โ ก ช ิต ีแ ล ะ เฮ เท อ โ ร ไ ช โ ก ซ ิต ีท ี่อ ัล ล ีล  124 ก ับ อ ัล ล ีล  1 2 8 ) เม ื่อ 

ว ิเค ร าะ ห ์ผ ล ก ารท ด ล อ งด ้ว ย  A N O V A  และ D un can ’s new  m ultiple range test (P <  0 .05)
ข ้อ ม ูล เก ี่ยว ก ับ ค ว าม ห ล าก ห ล าย ท าง พ ัน ธ ุก ร ร ม แ ล ะ ค ว าม ส ัม พ ัน ธ ์ร ะ ห ว ่างจ ีโ น ไ ท ป ๋ข อ งไ ม โ ค ร แ ช เท ล ไ ล ห ์ก ับ พ ิโ น  

ไทปึ (น าหนักตัว) ส าม าร ถ น ำไ ป ป ร ะ ย ุก ต ์ใช ้ใ น ก าร เพ ิ่ม ป ร ะ ส ิท ธ ิภ าพ ข อ งก าร ป ร ับ ป ร ุงพ ัน ธ ์ใน ห อ ย เป ้า เอ ท ี่ม ีค ว าม ส ำค ัญ ท าง  
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Genetic diversity of hatchery-propagated stocks (G8 , N = 102 and B ,N = 120) and a wild 
sample originating from Talibong Island (N=  14 - 25) of the tropical abalone (Haliotis asinina) 
were examined at 5 microsatellites loci. A total number of alleles per locus at CUHas2, CUHas3, 
CUHas8, Hap2J and Hapl3 across all samples were 9, 14, 14, 7 and 6  alleles, respectively. Sizes 
of allele distribution were 310 - 352, 155 - 183, 144 - 220, 228 - 240 and 124 - 135 bp, 
respectively. The number of CUHas2, CUHas3, CUHas8 and Hapl3 alleles in the hatchery- 
propagated abalone was greater than that of the Talibong sample. In contrast, that of the Hap2J 
locus in the wild sample ( 6  alleles) was greater than the hatchery samples (4 alleles). The 
discrimination capacity was 0.175 ± 0.096, 0.216 ± 0.133 and 0.349 ± 0.201 for G8 , B hatchery 
samples and the Talibong sample, respectively. Observed heterozygosity in the respective 
hatchery samples was 0.69 ± 0.308 and 0.56 ± 0.241 which is slightly greater than that of the 
Talibong sample (0.52 ± 0.180). The power of discrimination, power of exclusion and matching 
probability of this set of microsatellites in G8 (0.99989445, 0.9936054 and 0.0001055), B 
(0.9999898, 0.9137856 and 0.0000102), combined hatchery samples (0.9999961, 0.9606105 and 
0.0000039) and Talibong (0.9994288, 0.7894797 and 0.0005712) samples were comparable. The 
number of contributed founders of the previous generation was inferred from offspring genotypes 
and found that 10 males and 10 females contributed for each hatchery sample. The estimated 
effective number of population size (Ve) and inbreeding coefficient of each hatchery stock was 2 0  

individuals and 2.5% per generation. Results from this study indicated relatively high levels of 
genetic diversity but limited numbers of contributed founders from the previous generation of the 
hatchery stock of H. asinina.

In addition, preliminary association analysis between microsatellite genotypes and the 
body weight of the hatchery B sample was examined. A simple linear regression indicated 
significant correlation between those factors at the locus Hapl3 (P < 0.05) but not other loci (P > 
0.05). Interestingly, abalone carrying homo- and hétérozygotie status of the 128 allele had a lower 
body weight (3.477 ะ!ะ 0.735 -  7.430 ± 0.099) than the average weight of the B sample (7.60 ± 
2.758, N -  280). Significant differences between the body weight of the B sample having different 
genotypes (e.g. between homozygotes and heterozygotes carrying the 124 alleles and those 
carrying the 128 allele) were found when analyzed by ANOVA and the post hoc Duncan’s new 
multiple range test (P < 0.05). The possible correlation between microsatellite genotype and 
phenotype (the body weight) was preliminary illustrated. Results on genetic diversity and possible 
correlation between genotypes and a phenotype (body weight) can be applied to promote the 
efficiency of breeding programs of this economically important species.
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