
ประเทศไทยเป็นประเทศท่ีมีความหลากหลายทางชีวภาพสูง เน่ืองจากต้ังอยู่ในภูมิภาคท่ี 
เหมาะสมต่อการดำรงชีวิตของพืชและสัตว์จากรายงานพบว่าประเทศไทยเป็นท่ีอยู่อาสัยของสัตว์ 
เล้ียงลูกด้วยนมประมาณ 294 ชนิด ซ่ึงในจำนวนน้ีเป็นชนิดพันธุท่ีอาศัยเฉพาะถ่ิน 6 ชนิดและจัด 
อยู่ในสภาพชนิดพันธุท่ีได้รับการคุกคาม 114 ชนิด ซึ่งชะนีทุกชนิดรวมในกลุ่มหลังน้ีด้วย
(สำนักงานนโยบายและแผนสิงแวดล้อม, 2540) ชะนีอยู่ในอันดับไพรเมต (Order Primate) วงศ์ 
Hylobatidae สกุล H y lo b a te s  ชะนีส่วนใหญ่กระจายพันธุอยู่ในแถบเอเชียตะวันออกเฉียงใต้มี 
ท้ังหมด 4 สกุลย่อย 12 ชนิด (Geissmann, 2002) สำหรับในประเทศไทยพบ 3 สกุลย่อย 5 ชนิด 
ได้แก่ สกุลย่อย S y m p h a la n g u s  มีอยู่เพียง 1 ชนิดคือ ชะนีเชียมังศ์ (Siamang, ร. s y n d a c ty lu s )  

สกุลย่อย H y lo b a t e s  มี 3 ชนิดคือ ชะนีมีอดำ (Agile gibbon, H . a g i l is ) ชะนีมือขาว (White- 
handed gibbon, H . la r ) ชะนีมงกุฎ (Pileated gibbon, H . p i le a tu s )  (ประทีป ด้วงแค, 2541) 
และสกุลย่อย N o m a s c u s  คือชะนีแก้มขาว (White-cheeked crested gibbon, N .

le a u c o g e n y s )  อย่างไรกิตามเน่ืองจากพ้ืนท่ีการกระจายพันธุซองชะนีในสกุลย่อย N o m a s c u s  อยู่ 
บริเวณแนวชายแดนระหว่างประเทศไทยและสาธารณรัฐประชาธิปไตยประชาชนลาว จึงยังมีข้อ 
ถกเถียงว่าเขตการกระจายพันธุตามธรรมชาติของชะนีชนิดน้ีจะครอบคลุมประเทศไทยหรือถูก 
นำเข้ามาโดยมนุษย์ (Brockelman, 1979)

ชะนีในประเทศไทยทุกชนิด ถูกจัดไว้เป็นสัตว์คุ้มครองตามพระราชบัญญัติสงวนและ 
คุ้มครองสัตว์ป่า พ.ศ. 2535 และในระดับสากล ได้มีการลงนามในอนุสัญญาว่าด้วยการค้าระหว่าง 
ประเทศซ่ึงชนิดของสัตว์ป่าและพืชป่าท่ีกำลังสูญพันธุ (CITES -  Convention on International 
Trade in Endanger Species of Wild Fauna and Flora) กำหนดให้ชะนีเป็นสัตว์คุ้มครอง ห้าม 
ส่งออกหรือนำผ่านแดน เพ่ือการค้าเป็นอันขาด อีกท้ังยังได้ถูกข้ึนช่ือเป็นสัตว์ปาในภาวะคุกคาม 
ตาม The 2003 IUCN Red List of Threatened Species (UNEP-WCMC, 2003; International 
Union for Conservation of Natural Resources (IUCN), 2003)

การสืกษาทางด้านเชลล์พันธุศาสตร์ (Cytogenetics) เป็นการศึกษาลักษณะทาง
พันธุกรรมว่าด้วยการศึกษาจำนวน รูปร่างลักษณะของโครโมโซม และคา'ริ'โอ,ไทป้ ซ่ึงข้อมูลน้ีอาจ
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นำไปใช้ช่วยการจัดจำแนกสัตว์ ความสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการ และตรวจสอบความผิดปกติของ 
สิงมีชีวิตได้ดีย่ิงข้ึน ข้อมูลและความรู้พ้ืนฐานท่ีได้จากการศึกษาเซลล์พันธุศาสตร์มีความจำเป็นใน 
การประยุกต์ใช้กับการอนุรักษ์พันธ์และการนำไปใช้ประโยชน์ทางด้านวิทยาศาสตร์และพันธุ 
ศาสตร์สัตว์ป่า (อมรา คัมภิรานนท์, 2540; Sumner, 1990)

นอกจากข้อมูลทางด้านเชลล์พันธุศาสตร์แล้ว ยังนำเอาข้อมูลทางพันธุกรรมท่ีพบในไมโต 
คอนเดรยดีเอ็นเอ (mtDNA) มาวิเคราะห์ร่วมกับข้อมูลโครโมโซมในการวิเคราะห์ความสัมพันธ์เชิง 
วิวัฒนาการ เช่น การจัดแต่ละสกุลภายในวงศ์ย่อย Gerbillinae ซ่ึงเป็นสัตว์ในกลุ่มฟันแทะใน 
อันดับ Primate (Chevret and Dobigny, 2005) หรอแม้กระท่ังใช้ข้อมูลดังกล่าวในการหาอายุ 
ของส่ิงมีชีวิต เช่น การประมาณอายุของ chipmunk ( T a m ia s  s t r ia tu s ) ท่ีเร่ิมแยกสายวิวัฒนาการ 
ออกมาจากบรรพบุรุษต้ังแต่ในยุคน้ําแข็ง (Rowe étal., 2004) เป็นต้น

จากการตรวจเอกสารของชะนีในระดับเซลล์นั้น พบความแปรผันเกิดขึ้นในระดับ 
โครโมโซมของชะนีซ่ึงมีการกระจายพันธุทางภูมิศาสตร์ต่างกัน (Stayon et al.,1987; Van et 
al.,1999; Hirai et al., 2001) จากข้อมูลดังกล่าวจึงมีข้อสันนิษฐานเกยวกับความผิดปกติของเชลล์ 
พันธุศาสตร์ของชะนีในประเทศไทย แต่ทว่าในประเทศไทยน้ันยังไม่พบข้อมูลการศึกษาชะนีใน 
ระดับเซลล์ แม้ว่าจะมีการคุ้มครองชะนีท้ังระดับชาติและระดับนานาชาติก็ตาม ดังน้ันงานวิจัยน้ีจึง 
มุ่งเน้นการศึกษาด้านเชลล์พันธุศาสตร์ประกอบกับข้อมูลทางพันธุกรรมระดับโมเลกุลของชะนีใน 
ประเทศไทย เน่ืองจากผลท่ีได้จากการวิจัยคาดว่าสามารถนำไปใช้เป็นข้อมูลพ้ืนฐาน ในการจัดการ 
อนุรักษ์ชะนีที่มีอยู่ในธรรมชาติ และในโครงการปล่อยชะนีคืนล่ป่าของมูลนิธิต่างๆ ซึ่งเป็น 
ประโยชน์ต่อประเทศชาติและความก้าวหน้าของงานวิจัยในระดับต่อไป

วัตถุประสงค์ของงานวิจัย
เพ่ือศึกษาเซลล์พันธุศาสตร์และพันธุศาสตร์ระดับโมเลกุลเปรียบเทียบของชะนีใน 

ประเทศไทย

ประโยชน์ท่ีคาดว่าจะได้รับ
ข้อมูลพันธุกรรมในระดับโครโมโซมและระดับโมเลกุล สามารถนำไปใช้ในการประเมิน 

ความหลากหลายทางชีวภาพ การวางแผนการอนุรักษ์ชะนีในประเทศไทย และยังสามารถนำ 
ข้อมูลไปใช้เป็นพ้ืนฐานในการศึกษาพันธุศาสตร์ในระดับเชิงลึกต่อไป
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ขอบเขตของการวิจัย
า. ศึกษาคารโอไทป๋และอิดิโอแกรมจากการย้อมสิแบบธรรมดา และแถบสืจี
2. ศึกษาความแตกต่างและการแปรผันทางพันธุกรรมโดยใช้ลำดับนิวคลีโอไทด์บรเวณ 

D-loop ของยีน Phenylalanine tRNA (Phe-tRNA) ในไมโตรคอนเดรีย
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