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บทคัดย่อ 
 

 หอยชกัตีน (Strombus canarium) เป็นสตัว์น า้เศรษฐกิจที่มีความส าคญัในภาคใต้ของประเทศไทย ปัจจบุนัหอยชกัตีน
มีจ านวนลดลง เนื่องจากมีการจบัเพื่อน ามาบริโภคจนเกินขีดความสามารถในการขยายพนัธุ์  จ าเป็นต้องมีการจดัการซึง่ต้องมี
ข้อมูลทางพันธุกรรมในการวางแผนจัดการ  โดยการวิจัยครัง้นีท้ าการศึกษาโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรและประวัติ
ประชากรของหอยชกัตีนตามแนวชายฝ่ังทะเลอนัดามนั โดยวิเคราะห์จากความหลากหลายของล าดบันิวคลโีอไทด์ในไมโทคอน
เดรียขนาด 497 คูเ่บส จากยีน  cytochrome oxidase subunit I  เก็บตวัอยา่งจาก 5 จงัหวดั คือจงัหวดัสตลู จงัหวดัตรัง จงัหวดั
กระบี่ จงัหวดัภเูก็ต และจงัหวดัพงังา จ านวนทัง้หมด 84 ตวั พบวา่ มีแฮโพลไทป์ 17 แฮโพลไทป์ คา่ haplotype diversity และ 
nucleotide diversity มีค่า 0.762 และ 0.002 ตามล าดับ ค่าสถิติ Tajima’s D และ Fu’ FS จากการทดสอบ neutrality test 
พบว่า ประชากรหอยชกัตีนเคยมีการขยายขนาด ทดสอบ mismatch distribution  พบว่า ยอมรับการเกิดsudden expansion 
model และน่าจะขยายขนาดมาประมาณ 100,000 ปี ในยุคไพลสโตซีน  แผนผงัความสมัพนัธ์ระหว่างแฮโพลไทป์ (MSN) 
พบว่า เป็นรูปแบบดาว (star topology) และไม่สามารถแบ่งประชากรตามสภาพภมูิศาสตร์ได้ ทดสอบโครงสร้างพนัธุศาสตร์
ประชากรด้วยวิธี AMOVA พบว่า ไม่มีโครงสร้างพนัธุศาสตร์ประชากรเกิดขึน้ ทดสอบความแตกต่างทางพนัธุกรรมระหว่าง
จงัหวดัด้วยวิธี pairwise FST พบว่า ไม่มีความแตกต่างกนั การไม่เกิดโครงสร้างพนัธุศาสตร์ประชากรน่าจะเกิดจากประชากร
หอยชกัตีนมีความสามารถในการแลกเปลี่ยนสารพนัธุกรรมได้ดี   ผลการศึกษาครัง้นีส้ามารถน ามาใช้เป็นข้อมลูในการจดัการ
หอยชกัตีนในทะเลอนัดามนัได้ 
 

ค าส าคัญ: ไมโทคอนเดรียลดีเอน็เอ  ความหลากหลายทางพนัธกุรรม  ประวตัิประชากร  หอยชกัตีน  ทะเลอนัดามนั 
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Abstract 
 Wing shell (Strombus canarium) is an important commercial fishery product in Southern Thailand. Due to 
dramatic decreases in S. canarium populations, caused by overexploitation, an effective sustainable management 
strategy is needed. This plan needs to be based on detailed information of genetic features. In this study, population 
genetic structure and demographic history of the wing shell (Strombus canarium) living along the Andaman Sea 
coast was analyzed based on the variation of the nucleotide sequence (497 bp) of mitochondrial DNA in cytochrome 
oxidase subunit I. The mtDNA sequences of 84 individual collected from 5 sampling sites: Satun, Trang, Krabi, 
Phuket and Phang Nga province, were analyzed. In total, 17 haplotypes were identified. Estimated values of 
haplotype and nucleotide diversities were 0.762 and 0.002, respectively. Neutrality tests (Tajima's D and Fu's FS 
statistics) showed that Andaman populations of S. canarium had experienced expansion. In addition, the analysis 
of mismatch distribution accepted the sudden expansion model. The approximate time of the expansion was 
100,000 years ago during the Pleistocene period. The topology of a minimum spanning network (MSN) was a star 
topology and did not indicate any distinct pattern of phylogeographic structure. An AMOVA analysis showed no 
genetic structure among populations. The analysis of pairwise differences (FST) also showed no statistically 
significant difference between all possible regional combinations. Based on these results, an absence of a 
population structure of S. canarium on the Andaman Sea coast was possibly caused by a high level of gene flow. 
The results revealed by this study are necessary information contributing to efficient strategies to conserve this 
species in Andaman Sea.   
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บทน า  
 หอยชกัตีน (Strombus canarium) เป็นหอยในกลุม่หอยสงัข์ที่อาศยับริเวณพืน้ทรายปนโคลนและหญ้าทะเล  (Cob   
et al., 2009) เป็นสตัว์น า้เศรษฐกิจที่นิยมน ามาบริโภคเป็นอาหารในหลายประเทศในเอเชียตะวนัออกเฉียงใต้  (Cob et al., 
2008) ในประเทศไทยพบแพร่กระจายมากบริเวณชายฝ่ังทะเลอนัดามนั (Thongnunui et al., 2010) ปัจจุบนัหอยชกัตีนมีการ
น ามาใช้ประโยชน์เป็นจ านวนมาก ท าให้ขาดแคลนพนัธุ์หอยที่จะเจริญเติบโตเป็นพ่อแม่พนัธุ์ในธรรมชาติ จึงท าให้มีปริมาณ
ลดลง (Soonsun et al., 2007) ดงันัน้จึงมีการส่งเสริมเพื่อเพิ่มปริมาณ เช่น การเพาะพนัธุ์เพื่อปล่อยคืนสู่ธรรมชาติ รวมทัง้            
มีมาตรการอื่นมาควบคมุ ซึง่จ าเป็นต้องใช้ความรู้หลายสาขามาบรูณาการร่วมกนั  ความรู้ด้านโครงสร้างพนัธุศาสตร์ประชากร
เป็นข้อมลูส าคญัในการวางแผนจดัการประชากรหอยชกัตีนในธรรมชาติ เนื่องจากตลอดแนวชายฝ่ังทะเลอนัดามนัระยะทาง
ยาวต่อเนื่อง 700 กิโลเมตร มีสภาพภูมิศาสตร์ต่างกันและมีพืน้ที่แยกย่อยหลายพืน้ที่ (Aungtonya, 2000) ซึ่งนบัเป็นปัจจยั            
ที่สง่ผลตอ่ความหลากหลายทางพนัธุกรรมของหอยชกัตีน แตพ่บวา่ข้อมลูทางพนัธุกรรมของหอยชกัตีนท่ีอาศยัตามแนวชายฝ่ัง
ทะเลอนัดามนัยงัไม่เคยมีมาก่อน โดยการศึกษาความหลากหลายทางพนัธุกรรมในสตัว์ทะเลตามแนวชายฝ่ังทะเลอนัดามนั            
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ที่เคยมีรายงาน พบว่ามีเพียงการศึกษาในปูแสมก้ามขาว (Episesarma versicolor) (Supmee et al., 2012) เท่านัน้ ดงันัน้     
การวิจยัครัง้นีจ้ึงมีวตัถปุระสงค์เพื่อศกึษาโครงสร้างพนัธุศาสตร์ประชากรและประวตัิประชากรของหอยชกัตีนในทะเลอนัดามนั  
โดยศกึษาจากล าดบันิวคลโีอไทด์ของยีน cytochrome oxidase subunit I ในไมโทคอนเดรีย เนื่องจากมีอตัราการกลายพนัธุ์สงู 
เหมาะสมส าหรับใช้ในการศึกษาความแปรปรวนทางพนัธุกรรมของประชากร   โดยมีหลายรายงานการวิจยัที่มีการน าล าดบั        
นิวคลโีอไทด์จากยีน cytochrome oxidase subunit I มาศกึษาโครงสร้างพนัธุศาสตร์ประชากรในหอย เช่น หอย Crepipatella 
dilatata (Brante et al., 2012), หอย Bellamya aeruginosa (Gu et al., 2015) และหอย Atrina pectinata (Xue et al., 2014) 
เป็นต้น นอกจากนัน้ยีน cytochrome oxidase subunit I ยงัมีการถ่ายทอดพนัธุกรรมทางแม่ จึงสามารถใช้ประชากรจ านวน
น้อยเพื่อศกึษาได้ (Boore, 1999) ผลการศกึษาครัง้นีจ้ะเป็นข้อมลูเพื่อใช้เป็นแนวทางในการพิจารณาการจดัการประชากรหอย
ชกัตีนในทะเลอนัดามนัเพื่อคงไว้ซึง่ความหลากหลายทางพนัธุกรรม 
 
วิธีด าเนินการวิจัย  
1. การเก็บตวัอยา่งและการสกดัดีเอ็นเอ   
 เก็บตวัอยา่งหอยชกัตีนตามแนวชายฝ่ังทะเลอนัดามนั  ได้แก่    จงัหวดัสตลู บริเวณอา่วละง,ู จงัหวดัตรัง บริเวณอา่ว
สิเกา, จังหวดักระบี่ บริเวณอ่าวท่าเลน, จังหวดัภูเก็ต บริเวณท่าฉัตรไชย และจังหวดัพงังา บริเวณอ่าวทบัละมุ รวมทัง้หมด
จ านวน 84 ตวั (ภาพที่ 1, ตารางที่ 1) จากนัน้น าเนือ้หอยน า้หนกัประมาณ 30 มิลลิกรัม มาสกดั genomic DNA ด้วยชุดสกดั
TIANamp Genomic DNA Kit (TIANGEN, TIANGEN BIOTECH (BEIJING) CO., LTD.) ตามวิธีและขัน้ตอนที่แนบมากบัชดุ
สกดัดีเอ็นเอ 

 
 

ภาพที่ 1 แหลง่เก็บตวัอยา่งหอยชกัตีนตามแนวชายฝ่ังทะเลอนัดามนั 
 
2. การเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอเป้าหมาย  
 ใช้ไพรเมอร์เพื่อเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอเป้าหมายจากยีน  cytochrome oxidase subunit I คือ LCOI 5’ –CGT CAA 
CAA ATC ATA AAG ATA TTG G- 3’ และ  HCOI 5’ –TAA ACT TCA GGG TGA CCA AAA AAT CA- 3’ (Latiolais et al., 
2006) เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอเป้าหมายในหลอดพีซีอาร์ปริมาตรรวมทัง้หมด 50 ไมโครลิตร ประกอบด้วย 10X Taq buffer 5 
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ไมโครลิตร, 25 mM MgCl2 7.5 ไมโครลิตร , 2mMdNTPs mix 4 ไมโครลิตร, 10M primer forward 2 ไมโครลิตร , 10M 
primer reverse 2 ไมโครลติร, Taq DNA polymerase (ThermoSCIENTIFIC, USA) 0.5 ไมโครลติร (2.5 unit), DNA template 
5 ไมโครลิตร (50-100ng) และ ultrapure water 24 ไมโครลิตร  โดยใช้ปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรส  (Polymerase Chain 
Reaction) ด้วยเคร่ือง Major Cycler, CYCLER-25 (TAIWAN) ประกอบด้วย 3 ขัน้ตอนคือ (1) บม่ที่อณุหภมูิ 94 องศาเซลเซยีส 
นาน 4 นาที จ านวน 1 รอบ (2)  บม่ที่อณุหภมูิ 94 องศาเซลเซียส นาน 40 วินาที  อณุหภมูิ 52 องศาเซลเซียส  นาน 1 นาที และ
อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส นาน 1 นาที จ านวน 35 รอบ และ (3) บ่มที่อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส นาน 10 นาที จ านวน             
1 รอบ แล้วตรวจสอบผลผลติที่ได้ด้วยเทคนิคอิเลก็โทรโฟรีซิส (electrophoresis) ในเจลอะกาโรส (agarose gel)   1 เปอร์เซ็นต์ 
น าผลผลิตท่ีได้ท าให้บริสทุธ์ิด้วย Gel/PCR Purification Mini Kit (FAVORGEN, BIOTECH CORP.) ตามขัน้ตอนและวิธีการ           
ท่ีแนบมากบัชดุท าผลผลติให้บริสทุธ์ิ แล้วน าไปหาล าดบันิวคลโีอไทด์ที่หนว่ยบริการ 1ST Base Laboratory, Malaysia 
3. การจดัการข้อมลูและการวิเคราะห์ความหลากหลายทางพนัธุกรรม 
 3.1 การจดัการข้อมลูล าดบันิวคลโีอไทด์ 
 ตรวจสอบความถกูต้องของล าดบันิวคลโีอไทด์ที่ได้จากหนว่ยบริการจากฐานข้อมลู GenBank หมายเลข Accession: 
DQ525210 จากนัน้เช่ือมต่อชิน้ส่วนล าดับนิวคลีโอไทด์ส่วน 5’ และ 3’ ของแต่ละตัวอย่างด้วยโปรแกรม CAP3 software 
(Huang & Madan, 1999) ท าการ alignment ด้วยโปรแกรม Clustal W version 2.0.12 (Larkin et al., 2007) แล้วตรวจสอบ
ความถกูต้องของการเรียงล าดบันิวคลโีอไทด์ด้วยสายตาอีกครัง้  
 3.2 การวิเคราะห์ความหลากหลายทางพนัธุกรรม 

วิเคราะห์ความหลากหลายทางพันธุกรรมโดยหาค่า nucleotide diversity (π; Nei, 1987), haplotype diversity          
(h; Nei, 1987) และค่า mean number of nucleotide differences ระหว่างแฮโพลไทป์ (haplotype) ทัง้หมดด้วยโปรแกรม 
DnaSP version 5.00 (Librado & Rozas, 2009)  
4. การวิเคราะห์โครงสร้างพนัธุศาสตร์ประชากร 

4.1 โครงสร้างพนัธุศาสตร์ประชากร 
วิเคราะห์โครงสร้างพนัธุศาสตร์ประชากรด้วยวิธี Analysis of Molecular Variance (AMOVA) เพื่อเปรียบเทียบระดบั

ความหลากหลายทางพันธุกรรมภายในและระหว่างประชากรโดยใช้โปรแกรม ARLEQUIN version  3.5.1.2 (Excoffier & 
Lischer, 2010) โดยวิเคราะห์คา่ F-statistic (ΦST) ใช้การท าซ า้ 10,000 permutations  

4.2  ระยะหา่งทางพนัธุกรรม 
วิเคราะห์ระยะหา่งทางพนัธุกรรมระหวา่งประชากรด้วยวิธี pairwise FST ใช้การท าซ า้ 10,000 permutations  โดยใช้

โปรแกรม ARLEQUIN version 3.5.1.2 (Excoffier & Lischer, 2010) 
5. การวิเคราะห์ประวตัิประชากร 

5.1 ทดสอบ neutrality test 
วิเคราะห์ค่า Tajima’s D (Tajima, 1989) และ Fu’s FS (Fu, 1997) เพื่อทดสอบการเบี่ยงเบนของประชากรจาก 

neutral evolution ใช้การท าซ า้ 10,000 permutations โดยใช้โปรแกรม ARLEQUIN version 3.5.1.2 (Excoffier & Lischer, 
2010)   
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5.2  ทดสอบ mismatch distribution 
วิเคราะห์ mismatch distribution โดยใช้ค่าทดสอบ Harpending Raggedness index (Harpending, 1994) และ 

sum of squared deviations (SSD) เพื่อทดสอบ goodness-of-fit ใช้การท าซ า้  10,000 permutations โดยใช้โปรแกรม 
ARLEQUIN version 3.5.1.2 (Excoffier & Lischer, 2010) ประเมินขนาดของประชากรด้วยพารามิเตอร์ θ0 และ θ1 เมื่อ θ0 
และ θ1 เทา่กบั 2N เมื่อ N คือคา่ effective female population size 

5.3 สร้างแผนผงัความสมัพนัธ์ระหวา่งแฮโพลไทป์ (Minimum Spanning Network, MSN) 
สร้างแผนผงัความสมัพนัธ์ระหวา่งแฮโพลไทป์โดยใช้คา่ mean number of pairwise differences ระหวา่งแฮโพลไทป์

ด้วยโปรแกรม ARLEQUIN version 3.5.1.2 (Excoffier & Lischer, 2010) ใช้การท าซ า้ 10,000 permutations   
5.4 หาระยะเวลาในการขยายขนาดประชากร  
หาเวลาในการขยายขนาดประชากร (t) โดยใช้สตูร t = τ/2  เมื่อ τ คือ expansion time และ 2 =  X generation 

time X number of bases เมื่อคา่   คือคา่ mutation rate และมีคา่เทา่กบั 2.4 %  per million year (Chiu et al., 2013) 
 

ผลการวิจัยและวิจารณ์ผล  
1. ความหลากหลายทางพนัธุกรรม 

 ล าดบันิวคลโีอไทด์จากตวัอยา่งทัง้หมด 84 ตวั วิเคราะห์จากล าดบัเบส 497 คูเ่บส มีต าแหนง่ polymorphic sites 17
ต าแหน่ง มีแฮโพลไทป์ทัง้หมด 17 แฮโพลไทป์ ประกอบไปด้วยแฮโพลไทป์ที่เป็น shared haplotype จ านวน 8 แฮโพลไทป์ 
แบง่เป็นแฮโพลไทป์ที่ shared haplotype ระหวา่งประชากร 5 แฮโพลไทป์ และ shared haplotype ภายในประชากร 3 แฮโพล
ไทป์ โดยแฮโพลไทป์ SC03 และ SC05 เป็นแฮโพลไทป์ที่มีสมาชิกจากทุกจังหวดั (ตารางที่ 2) ทุกจังหวดัมี rare haplotype 
และมีจ านวนรวมทัง้หมด 9 แฮโพลไทป์ โดยจังหวดัพงังามี rare haplotype มากที่สดุ 4 แฮโพลไทป์ ส าหรับค่า haplotype 
diversity มีค่าอยู่ในช่วง 0.525 - 0.838 ส่วนค่า nucleotide diversity มีค่าอยู่ในช่วง 0.001 - 0.002 โดยค่า haplotype 
diversity ของประชากรรวมทัง้หมดมีค่า 0.762+0.040 และค่า nucleotide diversity ของประชากรรวมทัง้หมดมีค่า 
0.002+0.000  คา่ความหลากหลายทางพนัธุกรรมได้แก ่จ านวนแฮโพลไทป์, จ านวน polymorphic sites, haplotype diversity 
(h) และ nucleotide diversity (π) ของแตล่ะจงัหวดัแสดงในตารางที่ 1 

ตารางที่ 1 คา่ความหลากหลายทางพนัธุกรรมของล าดบันิวคลโีอไทด์จากยีน  cytochrome oxidase subunit I  
                ในไมโทคอนเดรียของหอยชกัตีนที่อาศยัตามตามแนวชายฝ่ังทะเลอนัดามนั 

Locality No. No.  
haplotypes 

No.  
polymorphic 

sites 

Haplotype 
diversity (h) 
(mean + SD) 

Nucleotide 
diversity (π) 
(mean + SD) 

Satun 16 5 4 0.755 + 0.063 0.002 + 0.000 
Trang 16 4 3 0.525 + 0.137 0.001 + 0.000 
Krabi 18 6 5 0.562 + 0.134 0.001 + 0.000 

Phuket 17 6 6 0.787 + 0.075 0.002 + 0.000 
Phang Nga 17 8 7 0.838 + 0.067 0.002 + 0.000 

Total 84 17 17 0.762 + 0.040 0.002 + 0.000 
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ตารางที่ 2 การกระจายของรูปแบบไมโทคอนเดรียแฮโพลไทป์ในหอยชกัตีนจากแตล่ะจงัหวดัตามแนวชายฝ่ังทะเลอนัดามนั 
Haplotype Satun Trang Krabi Phuket Phang Nga Total 

SC01 4 - 1 - - 5 
SC02 1 - - - - 1 
SC03 6 11 12 4 4 37 
SC04 1 - 2 7 - 10 
SC05 4 2 1 2 6 15 
SC06 - 2 - - - 2 
SC07 - 1 - - - 1 
SC08 - - - 2 - 2 
SC09 - - - 1 - 1 
SC10 - - - 1 - 1 
SC11 - - - - 2 2 
SC12 - - - - 1 1 
SC13 - - 1 - 1 2 
SC14 - - - - 1 1 
SC15 - - - - 1 1 
SC16 - - - - 1 1 
SC17 - - 1 - - 1 
Total 16 16 18 17 17 84 

2. โครงสร้างพนัธุศาสตร์ประชากร 
 จากการศึกษาโครงสร้างพนัธุศาสตร์ประชากร พบว่าประชากรหอยชกัตีนในทะเลอนัดามนัไม่มีโครงสร้างประชากร
ยอ่ย โดยมีคา่ ΦST = 0.089 (p= 0.100) ประชากรมีความแปรปรวนภายในกลุม่ 91.04 เปอร์เซ็นต์ และความแปรปรวนระหวา่ง
กลุ่มประชากร 8.96 เปอร์เซ็นต์ (ตารางที่ 3)   ผลการวิเคราะห์ค่า pairwise FST  พบว่าประชากรแต่ละจังหวัดไม่มีความ
แตกตา่งทางพนัธุกรรม (ตารางที่ 4) 
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ตารางที่ 3 ผลการวิเคราะห์โครงสร้างประชากร และคา่ความหลากหลายทางพนัธุกรรมของกลุม่หอยชกัตีน  
                 ทดสอบด้วยวิธี AMOVA 

Source of variation df Sum of squares Variance 
components 

Percentage of 
variation 

ΦST 
(p-value) 

Among populations 4 5.228 0.048Va 8.96 ΦST=0.089 
(p = 0.100) 

Within populations 79 38.927 0.492Vb 91.04  

Total 83 44.155 0.541   

 
ตารางที่ 4 ความแตกตา่งทางพนัธุกรรมระหวา่งกลุม่ของหอยชกัตีน จากข้อมลูล าดบันิวคลโีอไทด์ 497 คูเ่บส  

  ของไมโทคอนเดรียจากยีน  cytochrome oxidase subunit I ทดสอบด้วยวิธี pairwise FST 
 Satun Trang Krabi Phuket Phang Nga 

Satun - 
 

    

Trang 0.043 
(0.094) 

-    

Krabi 0.044  
(0.080) 

0.014  
(0.094) 

-   

Phuket 0.061  
(0.110) 

0.071 
(0.061)  

0.069 
(0.238)  

-  

PhangNga 0.117  
(0.118) 

0.138 
(0.272)  

0.150 
(0.373)  

0.106 
(0.067) 

- 

หมายเหตุ : คา่ในวงเลบ็คือคา่ FST p-value 
 

3. ประวตัิประชากร 
 จากการวิเคราะห์ประวตัิประชากร พบว่าประชากรเบี่ยงเบนไปจาก neutral population โดยมีค่า D statistic เทา่กบั 
-1.986 (p= 0.002) ส่วนค่า FS statistic มีค่า -14.122 (p= 0.000) และทัง้สองค่าสถิติมีค่าติดลบในทุกจังหวดั (ตารางที่ 5) 
การทดสอบ mismatch distribution พบว่ามีการกระจายตัวแบบ unimodal โดยมีค่า Raggedness index เท่ากับ 0.165 
(p=0.312)  และยอมรับการเกิดsudden expansion model โดยมีค่า SSD เท่ากบั 0.024 (p=0.205) ค่าพารามิเตอร์ θ1 ของ
ประชากรรวม มีค่า 99,999.000 และ θ0 ของประชากรรวม มีค่า 0.005  และพบว่าทกุจงัหวดัมีค่า θ1 มากกว่า θ0 (ตารางที่ 5)  
ระยะเวลาในการขยายขนาดประชากรพบว่ามีการขยายขนาดมา 103,454 ปีที่ผ่านมา แผนผงัความสมัพนัธ์ระหว่างแฮโพล
ไทป์ พบว่าไม่แบ่งกลุ่มประชากรตามสภาพภูมิศาสตร์ และมีรูปร่างแบบดาว (star topology) โดยมีแฮโพลไทป์ SC03 เป็น 
dominant haplotype เช่ือมตอ่ด้วยแฮโพลไทป์ที่มีสมาชิกจากทกุจงัหวดัด้วยการกลายพนัธุ์ 1 ครัง้ (ภาพที่ 2) 
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ตารางที่ 5  คา่พารามิเตอร์ในการวเิคราะห์ประวตัปิระชากรและการประมาณช่วงเวลาท่ีเกิดการขยายขนาดประชากรของหอยชกัตีน 
                   ท่ีอาศยัตามแนวชายฝ่ังทะเลอนัดามนัโดยอาศยัข้อมลูไมโทคอนเดรียจากยีน  cytochrome oxidase subunit I 

Locality Tajima’s 
D 

Fu’ s FS τa θ0
b θ1

c SSDd Raggedness Expansion time 
(year ago) 

Satun 
 

-0.403 
(0.382) 

-1.302 
(0.115) 

1.621 0.000 99,999.000 0.025 
(0.119) 

0.201 
(0.078) 

135,898 

Trang 
 

-1.001 
(0.217) 

-1.450 
(0.057) 

1.514 0.000 99,999.000 0.016 
(0.244) 

0.158 
(0.345) 

126,928 

Krabi 
 

-1.742 
(0.020) 

-3.850 
(0.077) 

1.335 0.000 99,999.000 0.015 
(0.353) 

0.153 
(0.395) 

111,921 

Phuket 
 

-0.880 
(0.111) 

-1.750 
(0.114) 

0.845 0.000 99,999.000 0.010 
(0.075) 

0.093 
(0.064) 

70,841 

Phang Nga 
 

-1.246 
(0.212) 

-4.295 
(0.001) 

0.711 0.000 99,999.000 0.035 
(0.202) 

0.181 
(0.279) 

59,607 

Total 
 

-1.986 
(0.002) 

-14.122 
(0.000) 

1.234 0.005 99,999.000 0.024 
(0.205) 

0.165 
(0.312) 

103,454 

คา่ในวงเลบ็คือคา่ p-value;  atime in number of generation ; bจ านวนประชากรก่อนการขยายขนาด(θ0=2N0) ;  
 cจ านวนประชากรหลงัการขยายขนาด (θ1=2N1) ;  d  sum of squared deviations 

 

   
 
ภาพที่ 2 ความสมัพนัธ์ระหวา่งแฮโพลไทป์ของหอยชกัตีนที่สุม่ขึน้มาศกึษาตามชายฝ่ังทะเลอนัดามนั  สร้างขึน้โดยใช้ข้อมลู 

ล าดบันิวคลโีอไทด์ 497 คูเ่บส ของไมโทคอนเดรียจากยีน  cytochrome oxidase subunit I 
: ขนาดวงกลมแสดงตามสดัสว่นของจ านวนสมาชิกในแตล่ะแฮโพลไทป์, เส้นท่ีเช่ือมระหวา่งแฮโพลไทป์ 
คือการเกิดการกลายพนัธุ์จ านวนหนึง่ครัง้ 
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วิจารณ์ผลการวิจัย 
1. ความหลากหลายทางพนัธุกรรม 

ผลการศึกษาพบวา่ประชากรหอยชกัตีนในทะเลอนัดามนัมีความแปรปรวนทางพนัธุกรรมภายในประชากรถึง 91.04 
เปอร์เซ็นต์ แสดงวา่มีความหลากหลายทางพนัธุกรรมสงู เมื่อพิจารณาจากคา่ haplotype diversity พบวา่จงัหวดัพงังามีความ
หลากหลายทางพนัธุกรรมสงูที่สดุ แต่จงัหวดัตรังและจงัหวดักระบี่มีความหลากหลายทางพนัธุกรรมต ่า ซึ่งควรมีมาตรการใน
การจัดการเพื่อเพิ่มความหลากหลายทางพันธุกรรม จากรูปแบบความหลากหลายทางพันธุกรรมพบว่า ทุกจังหวัดมีค่า 
haplotype diversity สงูกว่าค่า nucleotide diversity ซึ่งรูปแบบดงักล่าวพบได้ในประชากรที่มีการขยายขนาดโดยเกิดจาก
ประชากรมีการสะสมการกลายพนัธุ์รูปแบบใหม่ในระหว่างที่มีการขยายขนาดอย่างรวดเร็ว (Watterson, 1984) และสามารถ
พบรูปแบบความหลากหลายดงักลา่วได้ในสตัว์ทะเลหลายชนิด เช่น ปมู้า (Portunus trituberculatus) (Xu et al., 2009), ปลา
ตะกรับ (Scatophagus argus) (Supmee, 2015) และปลากระบอก (Liza subviridis)(Suppapan, 2015) เป็นต้น การศึกษา
ครัง้นีพ้บว่ามีการ share haplotype ระหว่างจังหวดัจ านวน 5 แฮโพลไทป์ ในขณะที่อีก 12 แฮโพลไทป์ พบเฉพาะในแต่ละ
จงัหวดั ซึง่เรียกวา่ private allele โดยสามารถใช้ private allele เป็นดชันีในการระบกุลุม่ทางพนัธุกรรมของแตล่ะจงัหวดัได้ (Xu 
et al., 2009) 
2. โครงสร้างพนัธุศาสตร์ประชากร 
 จากการตรวจสอบโครงสร้างพนัธุศาสตร์ประชากรด้วยวิธี AMOVA พบวา่ไมเ่กิดโครงสร้างพนัธุศาสตร์ประชากร และ
ไม่มีความแตกต่างทางพนัธุกรรมระหว่างประชากร เมื่อทดสอบด้วยวิธี  pairwise FST โดยปัจจยัที่ท าให้ไม่เกิดโครงสร้างพนัธุ
ศาสตร์ประชากรของสตัว์ทะเลส่วนใหญ่ เกิดจากความสามารถในการแพร่กระจายของตวัอ่อนได้ในระยะทางไกล (Kyle & 
Boulding, 2000) มีรายงานว่าตัวอ่อนหอยสังข์ Queen conch (S. gigas) ซึ่งอยู่ในกลุ่มเดียวกันกับหอยชักตีนสามารถ
เคลื่อนที่ตามกระแสน า้ได้ไกลกว่า 900 กิโลเมตรโดยใช้เวลาสามสปัดาห์ (Davis et al.,1993) ในขณะที่ตามแนวชายฝ่ังทะเล
อนัดามนัระยะทางยาวประมาณ 700 กิโลเมตร ไมม่ีสิง่กีดขวางทางภมูิศาสตร์และมีกระแสน า้ไหลหมนุเวียนตลอดแนวชายฝ่ัง
ตามทิศทางของลมมรสมุตลอดทัง้ปี (Sinsakul, 2000) อีกทัง้ระยะตวัออ่นของหอยชกัตีนใช้เวลาประมาณ 20 วนั (Cob et al., 
2009) จึงนา่จะเป็นปัจจยัที่ท าให้การแลกเปลีย่นสารพนัธุกรรม (gene flow) ระหวา่งประชากรเกิดขึน้ได้ง่าย   อีกสาเหตทุี่ท าให้ 
ไม่เกิดโครงสร้างพนัธุศาสตร์ประชากรในทะเลอนัดามนั น่าจะเกิดจากประชากรหอยชกัตีนเคยมีการขยายขนาด ท าให้มีการ
แพร่กระจายของประชากรในพืน้ที่กว้าง  ซึ่งอาจเป็นอีกปัจจัยที่เสริมให้เกิดการแลกเปลี่ยนสารพันธุกรรมได้ง่ายเช่นกัน                   
ผลการศึกษาครัง้นีย้งัสอดคล้องกบัการไม่เกิดโครงสร้างพนัธุศาสตร์ประชากรของปแูสมก้ามขาวในทะเลอนัดามนั (Supmee 
et al., 2012) อีกด้วย จากการที่ประชากรหอยชกัตีนในทะเลอนัดามนัไม่เกิดโครงสร้างประชากรย่อย ดงันัน้แนวทางในการ
อนรัุกษ์ความหลากหลายทางพนัธุกรรมอาจท าได้โดยการใช้พอ่แมพ่นัธุ์จากในหลายพืน้ท่ีของฝ่ังทะเลอนัดามนัปลอ่ยลงสูแ่หลง่
ธรรมชาติในทะเลอนัดามนัด้วยกนัเพื่อเป็นการเพิ่มความหลากหลายทางพนัธุกรรม 
3. ประวตัิประชากร 
  จากการศึกษาประวัติประชากรพบว่าประชากรหอยชักตีนในทะเลอันดามัน เคยมีการขยายขนาดประชากร 
สอดคล้องกับผลการศึกษา 4 วิธีได้แก่ 1) การทดสอบ Tajima’s D test และ Fu ‘s FS test  พบว่า มีค่าติดลบซึ่งแสดงว่า
ประชากรเบี่ยงเบนไปจาก neutral population ส าหรับค่า D statistic ที่มีค่าติดลบ บ่งบอกว่าประชากรก าลงัถกูคดัเลือกโดย
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การคดัการกลายพนัธุ์ที่ไม่เหมาะสมทิง้ไป (purifying selection) หรืออาจมีการขยายขนาดประชากรเกิดขึน้ (Yang, 2006)             
อีกทัง้ค่า FS statistic   ซึ่งเป็นค่าสถิติที่ใช้ทดสอบการขยายขนาดประชากรส าหรับเคร่ืองหมายทางพันธุกรรมที่ เป็น                       
นอนรีคอมบิเนชัน (Ramirez-Soriano et al., 2008)  พบว่ามีค่าติดลบด้วยเช่นกัน จึงเป็นการยืนยนัว่าประชากรหอยชักตีน          
เคยมีการขยายขนาด 2) การทดสอบ mismatch distribution พบว่ามีรูปแบบการกระจายตวัแบบ unimodal และยอมรับการ
เกิด sudden expansion model จึงเป็นการยืนยนัวา่เคยมีการขยายขนาดประชากรของหอยชกัตนีในทะเลอนัดามนั 3) แผนผงั
ความสมัพนัธ์ระหว่างแฮโพลไทป์เป็นรูปแบบดาว ซึ่งพบได้ในประชากรที่ เคยมีการขยายขนาดประชากร (Slatkin & Hudson, 
1991) อีกทัง้ไม่สามารถแบ่งกลุ่มประชากรตามจงัหวดัได้ ซึ่งสอดคล้องกบัผลการไม่เกิดโครงสร้างพนัธุศาสตร์ประชากร 4) 
ค่าพารามิเตอร์ θ1 มีค่ามากกว่า θ0 ในทุกประชากรแสดงว่ามีประชากรเพศเมียที่มีความสามารถในการสืบพันธุ์ เพิ่มขึน้               
ซึ่งบ่งบอกว่าประชากรเคยมีการขยายขนาด โดยระยะเวลาในการขยายขนาดเร่ิมมาเมื่อประมาณ 100,000 ปี  ซึ่งอยู่ใน             
ยุคไพลสโตซีน (Pleistocene) และมีรายงานว่าในยุคนีม้ีสัตว์ทะเลหลายชนิดเร่ิมมีการขยายขนาดประชากรด้วยเช่นกัน 
(Planes et al., 2001) เมื่อพิจารณาจากค่าพารามิเตอร์  τ พบว่าทิศทางการขยายขนาดประชากรน่าจะเร่ิมต้นจากทะเล            
อนัดามนัตอนลา่งสู่ทะเลอนัดามนัตอนบน สอดคล้องกบัทิศทางการไหลของกระแสน า้ในทะเลอนัดามนัที่ เร่ิมต้นจากช่องแคบ
มะละกาสูท่ะเลอนัดามนัตอนบนในช่วงฤดมูรสมุตะวนัออกเฉียงเหนือ (Pongparadon et al., 2015) ซึ่งตรงกบัช่วงฤดวูางไข่
ของหอยชกัตีนในทะเลอนัดามนั (Thongnunui et al.,2010) 
 
สรุปผลการวิจัย 
 การศึกษาโครงสร้างพนัธุศาสตร์ประชากรและประวตัิประชากรของหอยชกัตีนที่สุม่ขึน้มาจากแต่ละจงัหวดัตามแนว
ชายฝ่ังทะเลอนัดามนั โดยวิเคราะห์จากล าดบันิวคลีโอไทด์ของยีน cytochrome oxidase subunit I ในไมโทคอนเดรียขนาด 
497 คู่เบส พบว่าไม่มีโครงสร้างพนัธุศาสตร์ประชากรของหอยชักตีนในทะเลอนัดามนั  และเมื่อวิเคราะห์ประวตัิประชากร 
พบว่าประชากรหอยชกัตีนในทะเลอนัดามนัเคยมีการขยายขนาดประชากรโดยมีทิศทางจากทะเลอนัดามนัตอนล่างสูท่ะเล           
อนัดามนัตอนบน ผลการศึกษาครัง้นีส้ามารถใช้เป็นข้อมลูในการวางแผนพิจารณาในการจดัการทรัพยากรหอยชกัตีนในทะเล
อนัดามนัได้ แต่อย่างไรก็ตามควรมีการศึกษาเพิ่มเติมโดยใช้เคร่ืองหมายพนัธุกรรมอื่น เช่น เคร่ืองหมายไมโครแซทเทลไลท์        
ซึ่งมีอตัราการกลายพนัธุ์สงู ในการพิจารณาเพื่อก าหนดแนวทางในการอนรัุกษ์ความหลากหลายทางพนัธุกรรมของหอยชกัตีน
ในทะเลอนัดามนัควบคูไ่ปด้วยกนั 
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