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ความหลากชนดิและความสมัพนัธ์ทางพนัธกุรรมของหนูหริง่ 
สกุล Mus (Rodentia: Muridae: Murinae) ที่พบในประเทศไทย 

Diversity and Genetic Relationships of Mice Group in the Genus Mus 
(Rodentia: Muridae: Murinae) in Thailand 

 
วชิาญ วรรธนะไกวลั  ปราสาททอง พรหมเกดิ  สมเกียรต ิกลา้แขง็  ทรงทัพ แกว้ตา  

กลุม่กฏีและสัตววทิยา  ส านักวจิยัพฒันาการอารักขาพชื 
 

รายงานความกา้วหนา้ 
 

การศึกษาความหลากชนิดและความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของหนูหริ่งสกุล Mus (Rodentia: 
Muridae: Murinae) ที่พบในประเทศไทย ระหว่างเดือนตุลาคม 2559 - กันยายน 2560 ได้ตัวอย่าง
หนูหริ่งศัตรูพืช จากการใช้กรงดักชนิดจับเป็นจ านวน 60 ตัวอย่าง จาก 5 จังหวัด ในพ้ืนที่ภาคกลาง
ของประเทศไทย พบว่า หนูหริ่งนาหางสั้น (Mus cervicolor) มีน้ าหนักและขนาดล าตัวโดยเฉลี่ยใหญ่
กว่าหนูหริ่งนาหางยาว (Mus caroli) แต่มีความยาวของหางที่สั้นกว่า ในขณะที่การเพ่ิมปริมาณสาร
พันธุกรรมด้วยเทคนิค PCR โดยใช้ไพรเมอร์ จ านวน 2 คู่ ได้แก่บริเวณยีนไซโตโครม บี และบริเวณ ยีน
ไซโตโครม ซี ออกซิเดส ในไมโตคอนเดรียล ดีเอ็นเอ พบว่าหนูหริ่งนาหางยาว ให้แถบดีเอ็นเอขนาด 
1,000 คู่เบส และ 800 คู่เบส ส่วนหนูหริ่งนาหางสั้นให้แถบดีเอ็นเอขนาด 1,200 คู่เบส และ 700 คู่
เบส ตามล าดับ  

การศึกษาครั้งนี้ยังไม่เสร็จสิ้น ยังต้องท าการเก็บตัวอย่างเพ่ิมเติม และน ามาวิเคราะห์ทางสถิติ 
ศึกษาลักษณะสัณฐานวิทยาของกะโหลก และลักษณะทางพันธุกรรมต่อไป 
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ค าน า 

 

 หนูเป็นศัตรูส าคัญในกระบวนการผลิตพืช-สัตว์และทางการแพทย์ในประเทศไทย หนูสร้าง
ความเสียหายให้กับพืชเศรษฐกิจหลายชนิด ตั้งแต่ระยะปลูก ตลอดจนหลังการเก็บเกี่ยวแล้ว เช่นข้าว 
ข้าวโพด อ้อย ถั่วเหลือง โกโก้ ปาล์มน้ ามัน เป็นต้น ความเสียหายที่เกิดขึ้นคิดเป็นมูลค่าหลายพันล้าน
บาทต่อปี นอกจากการท าลายพืชทางการเกษตรแล้ว หนูยังเป็นแหล่งรังโรคที่ส าคัญที่ถ่ายทอดสู่มนุษย์ 
และสัตว์เลี้ยง เช่น กาฬโรค โรคเลปโตสไปโรซีสหรือโรคไข้ฉี่หนู เป็นต้น ด้วยเหตุนี้จึงมีการศึกษา
เกี่ยวกับชีววิทยา นิเวศวิทยาและอนุกรมวิธานของหนูเพ่ือศึกษาเรียนรู้พฤติกรรมของมันเพ่ือน าไปสู่
การป้องกันและก าจัด  

โดยทั่วไปสัตว์ในวงศ์ Muridae จะมีรูปร่างแบบหนู คือ รูปร่างทรงกระบอกและด้านหัวมีทรง
แหลม มีสี่ขา หางยาว สูตรของฟันโดยทั่วไป คือ 1/1, 0/0, 0/0, 3/3 = 16 สัตว์เลี้ยงลูกด้วยนมในวงศ์นี้ มี
จ านวนชนิดที่มากที่สุดในโลกดิดเป็นร้อยละ 65 ของสัตว์เลี้ยงลูกด้วยนมในอันดับสัตว์ ฟันแทะทั้งหมด 
ส าหรับในประเทศไทยหนูในวงศ์ Muridae จัดแบ่งตาม J.T. Marshall, Jr (Lekagul and McNeely, 1997)  
 ลักษณะที่ใช้จ าแนกชนิดของหนูที่ใช้กันทั่วๆไป คือ ลักษณะภายนอก (external characters) 
เช่น ขนาด น้ าหนัก ลักษณะของขน สี จ านวนเต้านม (เพศเมีย) และอ่ืนๆ ซึ่งลักษณะเหล่านี้ต้องดูจาก
หนูที่โตเต็มวัยแล้ว เมื่อน าเอาลักษณะต่างๆมาประกอบกันท าให้สามารถจ าแนกจ าแนกหนูได้ถึงระดับ
สกุล (genus) หรือชนิด (species) ส่วนการจ าแนกชนิดของหนูที่มีลักษณะใกล้เคียงกันในสกุลเดียวกัน 
สามารถท าได้ยาก เช่น หนูในสกุล Rattus ต้องอาศัยลักษณะอ่ืนๆประกอบ เช่น สัณฐานวิทยาของ
กะโหลกศรีษะ ลักษณะและขนาดของฟันแทะและฟันกราม เป็นต้น (ยุวลักษณ์ และคณะ, 2544) 
 หนูหริ่งสกุล Mus เป็นหนูที่มีขนาดเล็กที่สุด น้ าหนักตัวอยู่ระหว่าง 8-20 กรัม ลักษณะเด่น
ที่สุดของหนูสกุลนี้คือ ความยาวฟันกรามซี่แรกด้านบน M1 ยาวมากกว่าครึ่งหนึ่งของฟันกรามทั้งแถว 
(molar row) ในประเทศไทยพบเป็นศัตรูส าคัญของข้าวและธัญพืชเมืองหนาว ถั่วเขียว ถั่วเหลืองและ
ข้าวโพด เป็นศัตรูส าคัญของการผลิตธัญพืชต่างๆ หนูสกุลนี้ขนล าตัวด้านหลังสีเทา ด้านท้องสีขาว หาง
มี 2 สี ขุดรูอาศัยตามคันนาหรือในแปลงปลูกพืชที่แห้งและมีหญ้ารก ในหน้าแล้งจะอาศัยอยู่ตามรอย
แยกแตกระแหงของดิน เพศเมียมีเต้านม 3 คู่ที่อก และ 2 คู่ที่ท้อง ในประเทศไทยมี 2 ชนิด คือ 

1. หนูหริ่งนาหางยาว (Ryukyu mouse : Mus caroli Bonhote, 1902) พบในภาคเหนือภาค
ตะวันออกเฉียงเหนือ ภาคกลางและภาคตะวันออก ฟันแทะคู่บนจะตั้งฉากกับ palate สีผิวด้านหน้า
ของฟันแทะคู่บนมีสีแทนหรือน้ าตาลเข้มมากกว่าหนูหริ่งชนิดอ่ืนๆ ส่วนฟันแทะคู่ล่างมีสีขาว จมูกสั้น 
จึงท าให้ส่วนหน้าทู่ หางยาวกว่าความยาวหัวและล าตัวรวมกันและมี 2 สีชัดเจน คือด้านบนของหางมีสี
ด า ด้านล่างมีสีขาว ตีนหลังใหญ่และมีสีเทา ปีนป่ายดีกว่าหนูหริ่งนาหางสั้น  

2. หนูหริ่งนาหางสั้น (Fawn-colored  mouse : Mus cervicolor Hodgson, 1845) เขต
แพร่กระจาย ลักษณะต่างๆ คล้ายกับหนูหริ่งนาหางยาว ตัวมีขนาดใหญ่กว่าเล็กน้อย ฟันแทะคู่บนจะ
โค้งงอเข้าด้านในและไม่ตั้งฉากกับ palate สีผิวด้านหน้าของฟันแทะคล้ายหนูหริ่งนาหางยาวแต่สีอ่อน
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กว่ามาก จมูกยาวกว่าท าให้ส่วนหน้าดูแหลม ตีนหลังขาว หางมี 2 สี แต่อ่อนกว่าของหนูหริ่งนาหาง
ยาวและหางสั้นกว่าความยาวหัวและล าตัวรวมกัน 

เนื่องจากมียังมีความเข้าใจที่ไม่ตรงกันว่า ในประเทศไทยนั้นพบหนูหริ่งบ้าน (M. musculas) 
หรือไม่ ซึ่งบางแหล่งข้อมูลรายงานว่าพบในประเทศไทย แต่บางแหล่งข้อมูลรวมถึงทางกลุ่มงานสัตว
วิทยาการเกษตรฯ ไม่เคยพบว่ามีในประเทศไทย อีกทั้งในปัจจุบันสภาพแหล่งทีอยู่อาศัยของหนูหริ่ง
ศัตรูพืชตามธรรมชาติหรือในแหล่งท าการเกษตร อาทิเช่น ไร่ข้าวโพด, แปลงถั่วเหลืองและโรงเก็บ
ธัญพืช นั้นมีการเปลี่ยนแปลงไป ส่งผลให้เกิดการเคลื่อนย้ายของกลุ่มประชากรไม่ว่าจะเป็นการ
เคลื่อนย้ายแหล่งที่อยู่ของหนูหริ่งเองตามธรรมชาติ หรือเคลื่อนย้ายโดยติดไปกับผลิตผลทางการเกษตร
อาทิเช่น เรือบรรทุกสินค้าหรือรถบรรทุกสินค้าเป็นต้น ซึ่งปัจจัยเหล่านี้เป็นปัจจัยที่ท าให้หนูหริ่ง
สามารถเคลื่อนย้ายไปยังแหล่งที่อยู่อาศัยใหม่ ท าให้ข้อมูลเกี่ยวกับแหล่งที่พบหนูหริ่งศัตรูพืช ตาม
ธรรมชาตินั้นต้องเปลี่ยนแปลงตามสภาพในปัจจุบันด้วยเพ่ือน าไปสู่การป้องกันและก าจัดที่เหมาะสม
ต่อไป 

ดังนั้นจึงมีความจ าเป็นที่ต้องท าการศึกษาการแพร่กระจายของหนูหริ่งศัตรูพืชในแต่ละภูมิภาค
ของประเทศไทย โดยอาศัยลักษณะทางพันธุกรรม (molecular characteristic) ด้วยวิธีทางชีวโมเลกุล 
(molecular technique) ควบคู่ไปกับลักษณะทางสัณฐานวิทยา (morphology characteristic) เพ่ือ
น ามาใช้ในการศึกษาความหลากชนิด ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของหนูหริ่งที่พบในภูมิภาคต่างๆของ
ประเทศไทย ท าให้ทราบถึงชนิดของหนูหริ่งศัตรูพืชที่พบในประเทศไทย ว่าในปัจจุบันพบหนูหริ่ง สาย
พันธุ์ใดบ้าง และแต่ละสายพันธุ์ที่พบนั้นมีแหล่งหากินในภูมิภาคใด เพ่ือเป็นแหล่งข้อมูลพ้ืนฐานด้าน
อนุกรมวิธานของหนูหริ่งศัตรูพืช รวมถึงการประยุกต์ใช้ในการป้องกันก าจัดหนูหริ่งที่สร้างความเสียหาย
ให้แก่ผลิตภัณฑ์ธัญพืชต่างๆรวมถึงนาข้าวและพืชผลทางการเกษตรอ่ืนๆ  อีกทั้งเพ่ือเป็นการพัฒนา
ฐานข้อมูลด้านอนุกรมวิธานโดยอาศัยวิธีทางชีวโมเลกุลและมีประโยชน์ส าหรับงานวิจัยต่อยอดในด้าน
อ่ืนๆต่อไป 
  

วธิดี าเนินการ 
อุปกรณ ์
- สารเคมี; ethyl alcohol, ether, ชุด kit สกัดดีเอ็นเอ, hot start taq DNA polymerase, ชุด kit 
purification gel electrophoresis, TAE/TBE buffer, agarose gel, สีย้อม nucleic acid (gel 
star)  
- สัตว์ทดลอง; หนูหริ่งศัตรูพืชจากธรรมชาติ 
- วัสดุและอุปกรณ์; เวอร์เนีย คาลิปเปอร์ (vernier caliper), slides + coverglass, เครื่องปั่นเหวี่ยง 
(centrifuge), หลอดปั่นขนาด 1.5, 15 และ 50 มิลลิลิตร, ตู้เย็น, กรรไกรและชุดเครื่องมือผ่าตัด, เครื่องชั่ง
สาร, beaker, pipette, sterile tips, eppendorf tube (1.5 ml) อุปกรณ์ run gel electrophoresis, ชุด
ถ่ายรูป gel document, กรงดักหนู และกรงเลี้ยงหน ู
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วธิกีาร 
 การเกบ็ตวัอยา่ง (Sampling) 
 ดักจับหนูหริ่งในธรรมชาติ ด้วยการใช้กรงดักชนิดจับเป็น จากภูมิภาคต่างๆของประเทศไทย
อย่างน้อย 100 ตัวอย่าง เพ่ือเป็นตัวแทนของหนูหริ่งศัตรูพืชที่พบในประเทศไทย 
 การวดัลักษณะทางสัณฐานวทิยา (Morphological characteristic) 
 น าตัวอย่างหนูหริ่งที่ดักได้จากธรรมชาติ มาวัดลักษณะทางสัณฐานวิทยา ดังนี้ 
  1. การวดัขนาด รูปรา่งภายนอก 
  ท าการบันทึกลักษณะของขน สีขน ชั่งน้ าหนักและวัดลักษณะภายนอกของตัวอย่าง 
หนหูริ่งที่ดักได้ หน่วยเป็นมิลลิเมตร (millimeter) ดังนี้  
  1.1 ความยาวของหัวและล าตัว (head and body; HB) โดยท าการวัดจากปลาย
จมูกถึงรูทวาร  
  1.2 ความยาวของหาง (tail length; T) โดยท าการวัดจากรูทวารถึงปลายหาง  
  1.3 ความยาวของตีนหลัง (hind foot length; HF) โดยท าการวัดจากปลายนิ้วที่
ยาวที่สุดจนถึงส้นของตีนหลัง  
  1.4 ความยาวของหู (ear length; E) โดยท าการวัด จากโคนหูจนถึงปลายของใบหู 
  ในกรณีเป็นเพศเมีย นับจ านวนเต้านมและบันทึกลักษณะการเรียงตัวของเต้านมและ
บันทึกลักษณะตา่งๆเพ่ิมเติมในทุกตัวอย่างที่ใช้ในการศึกษาครั้งนี้ อาทิเช่น สีและลักษณะของขน เป็น
ต้น 
  2. การวดัลักษณะกะโหลก 
  ตัดส่วนหัวของหนูหริ่ง ลอกส่วนหนังและเนื้อออก หลังจากนั้นน าไปต้มในน้ าเดือดจน
ได้ชิ้นกะโหลกท่ีไม่มีส่วนของเนื้อติดอยู่ หลังจากนั้นท าการวัดลักษณะของกะโหลก 15 ลักษณะ โดยใช้
เวอร์เนีย คาลิปเปอร์ (vernier caliper) ตามวิธีการของ Yoshida, 1983; Lin et al., 1992 และ Oh 
et al., 2003 โดยมีหน่วยวัดเป็นมิลลิเมตร ดังนี้  
  2.1 greatest length (GL), 2.2 condylobasal length (CL), 2.3 basilar length 
(BL), 2.4 palatilar length (PL), 2.5 length of incisive foramen (LIF), 2.6 length of upper 
diastema (LUD), 2.7 length of upper molar series (LUM), 2.8 nasal length (NL), 2.9 
breadth of rostrum (BR), 2.10 interorbital breadth (IB), 2.11 zygomatic breadth (ZB), 
2.12 breadth of occipital foramen (BOF), 2.13 length of mandible (LM), 2.14 length of 
lower molar series (LLM) และ 2.15 height of mandible (HM) 
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 การสกัดดเีอน็เอ (DNA extraction) 
สกัดดีเอ็นเอจากตัวอย่างชิ้นเนื้อหรืออวัยวะต่างๆ เช่น หัวใจ ปอด ไต และตับ เป็นต้น โดยใช้

ชุดสกัดดีเอ็นเอ QIAamp DNA mini kit (QIAGEN, Germany) ตามค าแนะน าของบริษัทผู้ผลิต 
ละลายดีเอ็นเอด้วย TE buffer 30 ไมโครลิตร (ul) หลังจากนั้นน าดีเอ็นเอที่ได้มาท าปฏิกริยาพีซีอาร์ 
 การท าปฏกิริยิาพซีีอาร ์(Polymerase chain reaction, PCR) 

ไพรเมอร์ (primers) ที่ใช้ในการศึกษาครั้งนี้ ทั้งหมด 2 คู่ บริเวณยีนไซโตโครมบี (cytochrome b 
gene) ใช้ไพรเมอร์จ านวน 1 คู่ Mus cytb F; 5’- TTA ATG ACA AAC ATC CGA AAA ACA CA-3’ กับ 
Mus cytb R; 5’- GGT TGG CCT CCG ATT CAG GTT A-3’ บริเวณไซโตโครม ซี ออกซิเดส (cytochrome 
c oxidase) ใช้ไพรเมอร์ 1 คู่ Mus CoIF2; 5’- AGT ATT TTA ATT CGA GCA GAA TTA GG-3’ กับ  
Mus CoIR2; 5’- CTG TTA GCA GTA TAG TGA TTC CTG C-3’ เพ่ิมปริมาณชิ้นดีเอ็นเอโดยใช้ปริมาตร
รวม 20 ul ประกอบด้วยดีเอ็นเอหนูหริ่ง 2 ul ผสมกับ 10x PCR buffer, 10mM dNTPs, เอนไซม์ hot start 
taq DNA polymerase 1 ยูนิต และไพรเมอร์ชนิดละ 10 mM แล้วเติม น้ ากลั่น จนครบปริมาตร 20 ul 
ผสมสารให้เข้ากัน ท าปฏิกิริยา PCR ในเครื่องควบคุมอุณหภูมิ (thermal cycler) ภายใต้อุณหภูมิ pre 
denature 98 oC เป็นเวลา 2 นาท ีจากนั้นเข้าสู่รอบของการเพ่ิมชิ้นส่วนของดีเอ็นเอ denature 98 oC เป็น
เวลา 30 วินาที, annealing 60 oC เป็นเวลา 30 วินาที และ extension 72 oC เป็นเวลา 45 วินาที จ านวน 
40 รอบ จากนั้นเข้าสู่ขั้นตอน final extension 72 oC เป็นเวลา 5 นาที ตรวจสอบผลการเพ่ิมปริมาณดีเอ็น
เอ ด้วย 1.5 % อะกาโรสเจล อิเล็กโตรโฟริซีส (agarose gel electrophoresis) 
 การหาล าดบัเบส (DNA sequencing) 
 ตรวจสอบแถบดีเอ็นเอที่ได้โดยใช้ 1.5% อะกาโรสเจล อิเล็กโตรโฟริซีส และตัดแถบดีเอ็นเอ 
ที่ต้องการ ที่มีขนาดของแถบดีเอ็นเอขนาดตรงกับที่ค านวณไว้ หลังจากนั้นท าให้บริสุทธิ์โดยใช้  
gel elution kit (GeneMark, Taiwan) ตามค าแนะน าของบริษัทผู้ผลิต และส่งดีเอ็นเอที่บริสุทธิ์ไป
วิเคราะห์หาล าดับเบสที่ First BASE laboratories ประเทศมาเลเซีย  
 การวเิคราะหผ์ล (Data analysis) 
 ตรวจสอบความถูกต้อง และตัดล าดับเบสที่ไม่ชัดเจนหรือมีสัณญาณรบกวนออก จากนั้นน าไป
เปรียบเทียบกับล าดับเบสในฐานข้อมูล GenBank (www.ncbi.nlm.nih.gov) ใช้โปรแกรม BLAST 
(www.ncbi.nlm.nih.gov) จัดเรียง วิเคราะห์ และตรวจสอบความถูกต้องของล าดับเบสโดยใช้
โปรแกรม BioEdit version 7.0 (Hall, 1999) รวบรวมแต่ละ contig เป็นสายเดียว หลังจากนั้น
วิเคราะห์ความหลากหลายและสัมพันธ์ทางพันธุกรรม  ด้วยการสร้างแผนภูมิความสัมพันธ์ทาง
พันธุกรรม 3 วิธี ได้แก่ neighbor-joining (NJ), maximum parsimony (MP) และ maximum 
likelihood (ML) โดยใช้หนูพุกสกุล Bandicota เป็นสัตว์นอกกลุ่ม (outgroup) การสร้างแผนภูมิ
ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม โดยวิธี neighbor-joining (NJ; Saitou and Nei, 1987) นั้นถูกสร้างจาก
การวิเคราะห์ข้อมูลค านวณระยะห่างทางพันธุกรรมระหว่างล าดับเบสของหนูแต่ละคู่ ด้วยแบบจ าลอง 
kimura 2-parameter distance models (Kimura, 1980) โดยใช้โปรแกรม MEGA 6 software 
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(Tamura et al., 2013)  ส่วนวิธี Maximum parsimony (MP; Fitch, 1971) ด าเนินการโดยใช้
โปรแกรม PAUP v. 4.0b8 (Swofford, 2001) สร้าง provisional MP tree ด้วยวิธี stepwise 
addition algorithm ล าดับการใช้ข้อมูลเป็นไปโดยสุ่ม การท าbrance swapping โดยใช้ subtree-
pruning-regrafting (SPR) method (Hein et al, 1996) ในขณะที่วิธี Maximum likelihood (ML; 
Felsenstein, 1981) วิเคราะห์โดยใช้โปรแกรม MEGA 6 software (Tamura et al., 2013) การท า 
branch swapping ใช้ nearest neighbor interchanges (NNI) branch swapping methods 
(Felsenstein, 2004) ผลการค านวณใช้แบบจ าลอง general time reversible model (GTR)  ซึ่ง
ทั้ง 3 แผนภูมิดังกล่าวนั้น ท าการวิเคราะห์หาค่าทางสถิติ (bootstrap) จ านวน 1,000 รอบ โดยค่า
ทางสถิตท่ีได้จะถูกน ามาแสดงเพื่อเพ่ิมระดับความเชื่อมั่นของแผนภูมิ  
   

เวลา และสถานที่ 
 ทดลองและเก็บรวบรวมข้อมูลระหว่างเดือนตุลาคม 2559 - กันยายน 2560 ภายในกลุ่มงาน 
สัตววิทยาการเกษตร ส านักวิจัยพัฒนาการอารักขาพืช กรมวิชาการเกษตร กรุงเทพมหานคร และพ้ืนที่
ปลูกข้าว ข้าวโพด ตะไคร้ ถั่วลิสง และถ่ัวเหลือง ของเกษตรกรทีจ่ังหวัด ปราจีนบุรี นครสวรรค์ 
เพชรบุรี นครนายก และกาญจนบุรี 
 

ผลและวจิารณผ์ลการทดลอง 

 

จากผลการทดลองวัดขนาดสัณฐานวิทยาของหนูหริ่งศัตรูพืชที่ดักได้จากพ้ืนที่ท าการเกษตรของ
เกษตรกรในภาคกลางของประเทศไทย (Table 1) พบว่า  
 ที่นาข้าว ต. บ้านสร้าง อ. บ้านสร้าง จ. ปราจีนบุรี ดักหนูหริ่งศัตรูพืชได้จ านวน 2 ตัว ต้องด าเนิน
เก็บตัวอย่างเพ่ิมเติมโดยเปลี่ยนสถานที่เก็บตัวอย่าง เนื่องจากในพ้ืนที่นาข้าวที่เก็บตัวอย่างนั้น โดยมากพบ
หนูพุกใหญ่ (Bandicota indica) และหนูนาใหญ่ (Rattus argentiventer) เป็นส่วนใหญ่ 
 ที่แปลงปลูกถั่วเหลือง ต. บ้านแตน อ. บรรพตพิสัย จ. นครสวรรค์ ดักหนูหริ่งศัตรูพืชได้จ านวน 
27 ตัว เป็นหนูหริ่งนาหางยาว (M. caroli) จ านวน 12 ตัว น้ าหนัก มีค่าเฉลี่ย 12.35 กรัม ความยาวหัว
ล าตัว (HB) เฉลี่ย 75 มิลลิเมตร ความยาวหาง (T) เฉลี่ย 84 มิลลิเมตร ความยาวตีนหลัง (HF) เฉลี่ย  
17 มิลลิเมตร ความยาวหู (E) เฉลี่ย 13 มิลลิเมตร และหนูหริ่งนาหางสั้น (M. cervicolor) จ านวน 15 ตัว 
น้ าหนัก มีค่าเฉลี่ย 14.89 กรัม ความยาวหัวล าตัว (HB) เฉลี่ย 74 มิลลิเมตร ความยาวหาง (T) เฉลี่ย  
60 มิลลิเมตร ความยาวตีนหลัง (HF) เฉลี่ย 14 มิลลิเมตร ความยาวหู (E) เฉลี่ย 13 มิลลิเมตร 
 ทีแ่ปลงปลูกถั่วลิสง ต. โรงเข้ อ. บ้านลาด จ. เพชรบุรี ดักหนูหริ่งศัตรูพืชได้จ านวน 8 ตัว เป็นหนู
หริ่งนาหางสั้น (M. cervicolor) ทั้งหมด น้ าหนัก มีค่าเฉลี่ย 16.91 กรัม ความยาวหัวล าตัว (HB) เฉลี่ย 83 
มิลลิเมตร ความยาวหาง (T) เฉลี่ย 62 มิลลิเมตร ความยาวตีนหลัง (HF) เฉลี่ย 15 มิลลิเมตร ความยาวหู 
(E) เฉลี่ย 13 มิลลิเมตร 
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 ทีน่าข้าว ต.ท่าทราย อ.เมือง จ.นครนายก ดักหนูหริ่งศัตรูพืชได้จ านวน 6 ตัว เป็น หนูหริ่งนาหาง
ยาว (M. caroli) ทั้งหมด น้ าหนัก มีค่าเฉลี่ย 10.38 กรัม ความยาวหัวล าตัว (HB) เฉลี่ย 68 มิลลิเมตร ความ
ยาวหาง (T) เฉลี่ย 79 มิลลิเมตร ความยาวตีนหลัง (HF) เฉลี่ย 17 มิลลิเมตร ความยาวหู (E) เฉลี่ย  
12 มิลลิเมตร 
 ที่แปลงปลูกตะไคร้ ต.แก่งเสี้ยว อ.เมือง จ.กาญจนบุรี ดักหนูหริ่งศัตรูพืชได้จ านวน 17 ตัว เป็น 
หนูหริ่งนาหางสั้น  (M. cervicolor) ทั้งหมด น้ าหนัก มีค่าเฉลี่ย 17.97 กรัม ความยาวหัวล าตัว (HB) เฉลี่ย 
83 มิลลิเมตร ความยาวหาง (T) เฉลี่ย 63 มิลลิเมตร ความยาวตีนหลัง (HF) เฉลี่ย 16 มิลลิเมตร ความยาว
หู (E) เฉลี่ย 14 มิลลิเมตร 
 ผลการเพ่ิมปริมาณสารพันธุกรรมของหนูหริ่งศัตรูพืช ด้วยวิธี PCR โดยใช้ไพรเมอร์ จ านวน 2 คู่ คู่
แรกบริเวณยีนไซโตโครม บี; Mus cytbF/Mus cytbR หนูหริ่งนาหางยาว (M. caroli) และ หนูหริ่งนาหาง
สั้น (M. cervicolor) จะให้แถบดีเอ็นเอขนาด 1 kb และ 1.2 kb ตามล าดับ ในขณะที่ ไพรเมอร์คู่ที่สอง; 
บริเวณยีนไซโตโครม ซี ออกซิเดส Mus CoI F2/Mus CoI R2 หนูหริ่งนาหางยาว (M. caroli) และหนูหริ่ง
นาหางสั้น (M. cervicolor) จะให้แถบดีเอ็นเอขนาด 800 bp และ 700 bp ตามล าดับ  

ซ่ึงการทดลองของงานวิจัยนี้ยังไม่สิ้นสุด ยังต้องท าการเก็บตัวอย่างเพ่ิม และน ามาวิเคราะห์
ทางสถิต ิศึกษาลักษณะสัณฐานของกะโหลก และลักษณะทางพันธุกรรมต่อไป 
 

สรปุผลการทดลองและค าแนะน า 
  

- 
 

ค าขอบคณุ 
 ขอขอบคุณเจ้าหน้าที่กลุ่มงานสัตววิทยาการเกษตร ที่เกี่ยวข้องทุกท่าน ที่ช่วยกันปฏิบัติ
งานวิจัยเป็นอย่างดี 
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Figure 2 PCR products with the use of primer Mus cytbF/ Mus cytbR (lane 1-3) and  
   primer Mus coI F2/ Mus coI R2 (lane 5-7), left to right lane 1,7 are negative  
   controls, lane 2,5 are M. caroli, lane 3,6 are M. cervicolor and lane 4 is  
   marker 100 bp   




