
บทความวิจยั 

วารสารวิทยาศาสตร์บรูพา ปีที่  24  (ฉบบัที่ 1)  มกราคม – เมษายน  พ.ศ. 2562 124  

 

การศึกษาเบือ้งต้นถงึความแตกต่างทางพันธุกรรมในประชากรม้าน า้แคระ  
(Hippocampus mohnikei) : ความเป็นไปได้ของชนิดซ่อนเร้น 

A Preliminary Study of Genetic Differentiation in the Japanese Seahorse  
(Hippocampus mohnikei) Populations: a Possibility of Cryptic Species 

ทรรศิน  ปณิธานะรักษ์* และ รตมิา  ครุวรรณเจริญ 

Thadsin  Panithanarak* and Ratima  Karuwanjaroen  
สถาบนัวิทยาศาสตร์ทางทะเล มหาวิทยาลยับูรพา  

Institute of Marine Science, Burapha University 
Received  :   4   September   2018 

Revised  :     3   January   2019 
Accepted   :    13   January   2019 

 
บทคัดย่อ 

ม้าน า้แคระ (Hippocampus mohnikei) เคยถูกรายงานว่าพบเฉพาะในญ่ีปุ่ น แต่ปัจจุบนัพบแพร่กระจายในหลาย
ประเทศของทวีปเอเชีย เช่น อินเดีย สิงคโปร์ ไทย กมัพูชา มาเลเซีย และเวียดนาม ซึ่งอาจท าให้การแลกเปลี่ยนยีนระหว่าง
ประชากรที่อยูห่า่งกนัลดน้อยลงไป จนเกิดความแตกตา่งระหวา่งประชากรได้ การศกึษานีจ้ึงมีวตัถปุระสงค์เพื่อตรวจสอบระดบั
ความแตกต่างทางพันธุกรรม โครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรและระยะห่างทางพันธุกรรมของประชากรที่พบในอ่าวไทย 
เปรียบเทียบกับประชากรที่พบในน่านน า้ญ่ีปุ่ นและชายฝ่ังทางตอนเหนือของจีน โดยการวิเคราะห์ล าดับทางพันธุกรรม             
บริเวณ cytochrome b ขนาด 702 คูเ่บส การศกึษาล าดบัทางพนัธุกรรมของประชากรในอา่วไทย (2 haplotypes, n = 6, หาด
บางแสน จ. ชลบุรี) เปรียบเทียบกบัน่านน า้ญ่ีปุ่ น (2 haplotypes, n = 3) และชายฝ่ังทางตอนเหนือของจีน (29 haplotypes,             
n = 50, Yangmadao และ Laizhouwan) พบว่าประชากรจากอ่าวไทยแสดงความแตกต่างทางพนัธุกรรมกับประชากรที่พบ           
ในน่านน า้ญ่ีปุ่ นและชายฝ่ังทางตอนเหนือของจีนอย่างมีนยัส าคญั (FST, P < 0.05) พบความผนัผวนทางพนัธุกรรมสงูระหว่าง
สองกลุ่มประชากร (63.89%, P < 0.0001) ระยะห่างทางพันธุกรรม (Kimura 2-parameter) ระหว่างประชากรอ่าวไทยกับ
ชายฝ่ังทางตอนเหนือของจีนและอา่วไทยกบันา่นน า้ญ่ีปุ่ นมีคา่สงู (13.54-14.46 % และ 14.42-14.79 % ตามล าดบั) เทียบเทา่
กบัระยะห่างทางพนัธุกรรมระหว่างม้าน า้ต่างชนิดกนั ผลการศึกษาทัง้หมดชีใ้ห้เห็นว่าประชากรอ่าวไทยแสดงความแตกต่าง
ทางพนัธุกรรมอยา่งชดัเจนและมีโอกาสเกิดชนิดซอ่นเร้นขึน้ในเขตแพร่กระจายของประชากรม้าน า้แคระ การศกึษาเพิ่มเติมทาง
อณพูนัธุศาสตร์ร่วมกบัสณัฐานวิทยาจึงมีความส าคญัในการจ าแนกชนิดม้าน า้แคระในประเทศไทย 
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Abstract 
 The Japanese seahorse (Hippocampus mohnikei)  had been confirmed to present only in Japan, 
although recently its range has greatly expanded to many countries in Asia such as India, Singapore, Thailand, 
Cambodia, Malaysia, and Vietnam. This could possibly reduce gene flow between distant populations, allowing 
differentiation to occur.  Therefore, this study aimed to investigate levels of genetic differentiations, population 
genetic structure and genetic distances among the populations found in the Gulf of Thailand, Japanese waters 
and North China’s coast based on cytochrome b sequence analyses (702 bp) .  The analyses of the Gulf of 
Thailand sequences (2 haplotypes, n = 6, Bangsaen Beach, Chonburi Province) compared with Japanese waters 
(2 haplotypes, n = 3) and North China’s coast (29 haplotypes, n = 50, Yangmadao and Laizhouwan) suggested 
that the population in the Gulf of Thailand was significantly different from those in Japan and North China’s coast 
(FST, P < 0.05). High genetic variance was observed among the 2 population groups (63.89%, P < 0.0001). 
Genetic distances (Kimura 2-parameter)  between the populations from the Gulf of Thailand and North China’s 
coast, and those from the Gulf of Thailand and Japan were high (13.54-14.46 % and 14.42-14.79 %, respectively), 
similar to the distances observed between species.  This suggests genetically distinct population in the Gulf of 
Thailand and the possibility of cryptic species within H. mohnikei population range. More studies based on both 
genetic and morphological data are important to correctly identify the Japanese seahorse found in Thai waters.    
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บทน า  

ม้าน า้แคระ (Hippocampus mohnikei) เป็นม้าน า้ที่มีขนาดเล็ก มีขนาดล าตวัยาวประมาณ 5-8 เซนติเมตร มกัพบ
ในบริเวณชายฝ่ัง ปากแมน่ า้ และบริเวณแหลง่หญ้าทะเลซึง่มีความลกึตัง้แต ่0-10 เมตร (Lourie et al., 1999) นอกจากนีย้งัมี
รายงานว่าพบม้าน า้แคระในบริเวณป่าชายเลน ฟาร์มหอยนางรมและหอยแมลงภู่ รวมถึงพบอาศยัอยู่ร่วมกับม้าน า้ชนิดอื่น 
ได้แก่ ม้าน า้ด า (H. kuda) ม้าน า้สามจุด (H. trimaculatus) ม้าน า้หนาม (H. spinosissimus) และปลาจิม้ฟันจระเข้ในสกุล 
Trachyrhampus, Acentronura และ Halicampus (Yagi et al., 2011; Laksanawimol et al., 2013; Lipton & Thangaraj, 
2013; Zhang et al., 2014; Aylesworth et al., 2016) ในอดีตมีการรายงานวา่ม้าน า้แคระพบเฉพาะในประเทศญ่ีปุ่ น และคาด
วา่จะมีการแพร่กระจายลงไปจนถึงบริเวณทะเลจีนใต้และอ่าวไทย (Lourie et al., 1999; 2004) ปัจจบุนัมีการรายงานการพบ
ม้าน า้แคระเพิ่มเติมในหลายพืน้ที่  ได้แก่ บริเวณชายฝ่ังของอ่าว Palk Bay ทางตะวันออกเฉียงใต้ของประเทศอินเดีย 
(Thangaraj & Lipton, 2007) ประเทศสิงคโปร์ (Lim, 2013) บริเวณชายฝ่ังทางตะวนัตกของคาบสมุทรมลายู ได้แก่ Kuala 
Gula, Sepentang และปีนัง ประเทศมาเลเซีย เกาะลิบงและเกาะพระทอง ในบริเวณทะเลอันดามันของประเทศไทย 
(Aylesworth et al., 2016)  นอกจากนีม้้าน า้แคระยงัพบในบริเวณเมือง Sep และจงัหวดัก าปอต (Kampot) ประเทศกมัพชูา 
บริเวณชายฝ่ังทางตะวนัออกของอา่วไทย และเกาะฟู้ โกว๊ก (Phu Quoc) ประเทศเวียดนาม (Aylesworth et al., 2016) ผลการ
วิเคราะห์ขอบเขตและการแพร่กระจายของม้าน า้แคระโดยใช้ข้อมูลที่ได้มีการส ารวจและตีพิมพ์ตัง้แต่แรกเร่ิมจนถึงปัจจุบัน 
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(Aylesworth et al., 2016) พบว่าม้าน า้แคระมีการแพร่กระจายตัง้แต่อ่าว Mannar ประเทศอินเดียไปจนถึงชายฝ่ังของทะเล     
อนัดามนั ลงไปถึงประเทศสงิคโปร์ และพบแพร่กระจายทัว่ทัง้อา่วไทยขึน้ไปจนถึงตอนเหนือของเกาะฮอนช ูประเทศญ่ีปุ่ น 
 การขยายขอบเขตการแพร่กระจายของม้าน า้แคระจากที่เคยระบไุว้ในอดีต สง่ผลตอ่ความเป็นไปได้ของการแยกกลุม่
ประชากรออกเป็นประชากรยอ่ย โดยปกติแล้วประชากรยอ่ยจะมีการผสมพนัธุ์กนัภายในกลุม่และอาจมีการผสมพนัธุ์ข้ามกลุม่
ประชากรบ้างหรืออาจจะไมม่ีเลย การผสมพนัธุ์ข้ามกลุม่ประชากรท าให้เกิดโอกาสในการแลกเปลีย่นยีนระหวา่งประชากรยอ่ย 
ซึ่งถ้ามีการแลกเปลี่ยนยีนมากประชากรก็จะแตกต่างกันน้อย ถ้ามีการแลกเปลี่ยนของยีนน้อยหรือไม่มีเลยประชากรก็จะ
แตกต่างกนัมาก นอกจากนีแ้ล้วระยะห่างระหว่างประชากรยงัเป็นอุปสรรคต่อการผสมพนัธุ์และการแลกเปลี่ยนยีนระหว่าง
ประชากรท่ีอยู่หา่งไกลกนั เมื่อโอกาสในการแลกเปลีย่นยีนระหวา่งประชากรลดลงหรือไม่มีเลยประชากรก็จะแตกต่างกนัมาก 
เช่น ในกรณีความแตกต่างทางพนัธุกรรมระหว่างตวัอย่างม้าน า้แคระจากประเทศญ่ีปุ่ นและเวียดนาม จากการเปรียบเทียบ
ล าดับทางพันธุกรรมในบริเวณยีน cytochrome oxidase subunit I (COI) ขนาด 648 คู่เบส ของตัวอย่างม้าน า้แคระจาก
ประเทศญ่ีปุ่ นและเวียดนาม พบความแตกต่างทางพนัธุกรรมประมาณ 2.25% (BOLD, 2016) ในขณะที่ความแตกต่างของ
ล าดบัทางพันธุกรรมบริเวณยีน cytochrome b ขนาด 780 คู่เบส ระหว่างประชากรจากชายฝ่ังทางตอนเหนือของจีนมีค่า
เทา่กบั 0.35% (Zhang et al., 2014) ในปัจจุบนัยงัไมม่ีข้อมลูการศึกษาเก่ียวกบัประชากรในธรรมชาติของม้าน า้แคระ มีเพียง
การส ารวจการใช้ประโยชน์จากม้าน า้แคระทัง้โดยตัง้ใจ เช่น การด าน า้จับเพื่อน าไปขายให้กับผู้ที่ต้องการเลีย้งเพื่อความ
สวยงาม และไม่ตัง้ใจ เช่น ม้าน า้แคระที่ติดมากับเคร่ืองมือประมง มีการน าไปขายต่อในรูปแบบม้าน า้ตากแห้งเพื่อเป็น
เคร่ืองประดบั และเป็นสว่นผสมในการปรุงยาจีน (Aylesworth et al., 2016) ในประเทศไทย ม้าน า้แคระเป็นชนิดหนึ่งที่พบใน
การค้าขายภายในประเทศ โดยพบเป็นชนิดเด่นซึ่งมีสดัส่วนถึง 75.75% ของจ านวนม้าน า้ทัง้หมดในการซือ้ขายม้าน า้มีชีวิต
ให้กบัตลาดปลาสวยงามและสถานแสดงพนัธุ์สตัว์น า้ในท้องถ่ิน (Laksanawimol et al., 2013) นอกจากนีแ้ล้วแหลง่ที่อยูอ่าศยั
ที่ส าคญัของม้าน า้แคระ เช่น แหลง่หญ้าทะเลและป่าชายเลน ยงัถกูบกุรุกท าลายจนมีจ านวนลดลงซึ่งเป็นผลกระทบจากการ
กระท าของมนุษย์ ในอดีตมีการรายงานการลดจ านวนของม้าน า้แคระในหลายประเทศ มีการคาดการณ์ว่าประชากรม้าน า้
แคระมีจ านวนลดลงอยา่งน้อย 30% ในช่วงเวลา 10 ปีที่ผา่นมา (Pollom, 2017) และมีแนวโน้มวา่การลดจ านวนของประชากร
ม้าน า้แคระจะคงด าเนินต่อไปในอนาคต ดังนัน้ม้าน า้แคระจึงจัดเป็นม้าน า้อีกชนิดหนึ่งที่เกือบอยู่ในข่ายใกล้การสูญพันธุ์ 
(Vulnerable) ตามบญัชีแดงไอยซูีเอ็น (IUCN Red List) (Pollom, 2017)  
 จากสถานภาพของม้าน า้แคระในปัจจุบนัที่มีจ านวนลดลงอย่างเห็นได้ชดัและมีความเสี่ยงต่อการสญูพนัธุ์ แม้ว่าใน
ปัจจบุนัจะมีข้อมลูยืนยนัวา่ม้าน า้แคระมีขอบเขตและการแพร่กระจายครอบคลมุในหลายประเทศของทวีปเอเชีย ซึง่บง่บอกถึง
ความเสีย่งตอ่การสญูพนัธุ์ยงัอยูใ่นระดบัต ่า (Dulvy et al., 2003) แตใ่นปัจจบุนัยงัไมม่ีรายงานการศกึษาถึงความแตกตา่งทาง
พันธุกรรมหรือการเกิดโครงสร้างพันธุศาสตร์ (genetic structure) ในเขตแพร่กระจายของประชากรม้าน า้แคระ ข้อมูล
โครงสร้างพนัธุศาสตร์ประชากรของม้าน า้แคระมีความส าคญัและจ าเป็นต่อการก าหนดแนวทางในการอนรัุกษ์และจดัการกบั
ประชากรเพื่อการใช้ประโยชน์อย่างยั่งยืน การศึกษานีเ้ป็นการศึกษาเบือ้งต้นโดยใช้ข้อมูลล าดับทางพันธุกรรมบริเวณยีน 
cytochrome b ในไมโตคอนเดรียของม้าน า้แคระที่มีการศึกษามาก่อนหน้านี ้ได้แก่ ม้าน า้แคระของอ่าวไทย (Panithanarak, 
2015) นา่นน า้ญ่ีปุ่ น (Casey et al, 2004) และชายฝ่ังทางตอนเหนือของจีน (Zhang et al., 2014) มีวตัถปุระสงค์เพื่อประเมิน
พนัธุศาสตร์ประชากรของม้าน า้แคระเบือ้งต้น โดยการตรวจสอบระดบัความแตกต่างทางพันธุกรรม โครงสร้างพนัธุศาสตร์
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ประชากร และระยะห่างทางพนัธุกรรมระหว่างประชากรม้าน า้แคระที่พบในอ่าวไทย เปรียบเทียบกับประชากรจากน่านน า้
ญ่ีปุ่ นและชายฝ่ังทางตอนเหนือของจีน  
  
วิธีด าเนินการวิจัย 
การศึกษาข้อมูลล าดับทางพนัธุกรรม 
 ข้อมลูล าดบัทางพนัธุกรรมของม้าน า้แคระบริเวณยีน cytochrome b (cytb) ที่ใช้ในการศึกษานี ้ได้แก่ ข้อมูลล าดบั
ทางพนัธุกรรมของม้าน า้แคระที่พบในอา่วไทย น่านน า้ญ่ีปุ่ น และบริเวณชายฝ่ังทางตอนเหนือของประเทศจีน ข้อมลูล าดบัทาง
พนัธุกรรมของม้าน า้แคระที่พบในอ่าวไทยมาจากการศึกษาของ Panithanarak (2015) ข้อมูลล าดบัทางพนัธุกรรมของม้าน า้
แคระที่พบในนา่นน า้ญ่ีปุ่ นและชายฝ่ังทางตอนเหนือของจีนได้จากการสบืค้นข้อมลูล าดบัทางพนัธุกรรมของม้าน า้แคระบริเวณ
ยีน cytb  จากฐานข้อมูล GenBank และเป็นข้อมูลที่มีความน่าเช่ือถือ ได้รับการตีพิมพ์ในวารสารระดบันานาชาติ (Casey             
et al., 2004 และ Zhang et al., 2014 ตามล าดับ) รายละเอียดของข้อมูลล าดับทางพันธุกรรมที่ใช้ในการศึกษาแสดง                     
ในตารางที่ 1 [ตวัอย่างม้าน า้แคระจากทกุรายงานการศึกษาในท่ีนีผ้่านการจดัจ าแนกชนิดวา่เป็นม้าน า้แคระ (Hippocampus 
mohnikei Bleeker 1853) จากผู้ เช่ียวชาญโดยใช้เอกสารจดัจ าแนกชนิดของ Lourie et al. (2004)]  
 
ตารางที่ 1  ข้อมลูล าดบัทางพนัธุกรรมของม้าน า้แคระบริเวณยีน cytb ที่ใช้ในการศกึษานี ้ได้แก่ บริเวณที่พบ  
                  (ตวัเลขในวงเลบ็แสดงจ านวนตวัอยา่ง) จ านวน haplotypes (H) ช่ือ haplotoypes GenBank accession  
                   numbers และเอกสารอ้างองิ  
บริเวณที่พบ H ช่ือ haplotypes Accession numbers เอกสารอ้างอิง 
อา่วไทย (n=6) 
-หาดบางแสน จ. ชลบรีุ  
 
น่านน า้ญ่ีปุ่ น (n=3) 
 
ชายฝ่ังทางตอนเหนือของจีน (n=50) 
-Yangmadao (n=30) 
-Laizhouwan (n=20)  

2 
 

 
2 
 

29  
 

moh TH1 และ moh TH2 
 

 
JAP.346.7 และ JAP.346.8 

 
HJ1 – HJ29 

EU179923 และ EU179924 
 

 
AF192688 และ AF192689 

 
KC527556 – KC527584 

Panithanarak (2015) 
 

 
Casey et al. (2004) 

 
Zhang et al. (2014) 

 
การวิเคราะห์ข้อมูล 
1. ความหลากหลายทางพนัธุกรรม ความแตกตา่งทางพนัธุกรรม และโครงสร้างพนัธุศาสตร์ประชากร 

เปรียบเทียบข้อมลูล าดบัทางพนัธุกรรมของม้าน า้แคระที่พบบริเวณอ่าวไทย นา่นน า้ญ่ีปุ่ น และชายฝ่ังทางตอนเหนือ
ของจีนดังแสดงในตารางที่  1 โดยใช้โปรแกรม Clustal X (Thompson et al., 1997)  ตรวจสอบความหลากหลายทาง
พนัธุกรรมโดยการค านวณค่าความหลากหลายของนิวคลีโอไทด์ (π) โดยใช้โปรแกรม DnaSP 6.12.01 (Rozas et al., 2017) 
ตรวจสอบความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างคู่ของประชากรโดยการค านวณค่า pairwise FST (distance method = 
Pairwise difference) และตรวจสอบโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากร (population genetic structure) โดยวิธี AMOVA (A 
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Molecular Variance Analysis, Michalakis & Excoffier, 1996) ด้วยโปรแกรม Arlequin ver 3.5 (Excoffier et al., 2005) 
(distance method = Pairwise difference)  
2. ระยะหา่งทางพนัธุกรรมและความสมัพนัธ์ทางวิวฒันาการ 

ตรวจสอบระยะห่างทางพนัธุกรรมภายในและระหวา่งประชากรของอา่วไทย นา่นน า้ญ่ีปุ่ น และชายฝ่ังทางตอนเหนือ
ของจีน โดยการค านวณค่าระยะห่างทางพันธุกรรมระหว่างคู่ของ haplotype (pairwise genetic distance, distance 
measure = Kimura 2-parameter) โดยใช้โปรแกรม PAUP* 4.0 beta 10 (Swofford, 2002) และวิเคราะห์ความสมัพนัธ์ทาง
วิวฒันาการ (phylogenetic relationships) ของประชากรม้าน า้แคระที่พบในอ่าวไทย  นา่นน า้ญ่ีปุ่ น และชายฝ่ังทางตอนเหนือ
ของจีนโดยการสร้างแผนผงัความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรม (phylogenetic tree) โดยวิธี neighbor-joining (NJ, Saitou & Nei, 
1987) ใช้การตัง้ค่าเช่นเดียวกบัการค านวณค่า pairwise genetic distance และยืนยนัผลการสร้างแผนผงัความสมัพนัธ์ทาง
พันธุกรรมด้วยค่าความเช่ือมั่นทางสถิติจากวิธี bootstrapping จ านวน 1,000 ครัง้ โดยใช้โปรแกรม PAUP* 4.0 beta 10 
(Swofford, 2002) 
 
ผลการวิจัย  

จากการศึกษาข้อมูลล าดับทางพันธุกรรมบริเวณ cytb ขนาด 702 bp ของม้าน า้แคระจ านวน 33 haplotypes            
(อ่าวไทย 2 haplotypes น่านน า้ ญ่ี ปุ่ น 2 haplotypes และชายฝ่ังทางตอนเหนือของจีน 29 haplotypes, ตารางที่  1)                
เมื่อเปรียบเทียบล าดบัทางพนัธุกรรมใน 33 haplotype พบวา่มีความแตกตา่งกนัมาก มีนิวคลีโอไทด์ที่แสดงความแตกตา่งกนั 
116 ต าแหน่ง  ซึ่งเกิดจากการแทนที่ของนิวคลีโอไทด์แบบ transition และ transversion (ภาพที่ 1) ความหลากหลายของ         
นิวคลโีอไทด์มีคา่เทา่กบั 0.02384 ในขณะท่ีเมื่อเปรียบเทียบภายในประชากรเดียวกนัจ านวนต าแหนง่ที่แสดงความผนัแปรของ
นิวคลีโอไทด์ลดลงโดยมีค่าต ่าสดุ 2 ต าแหน่ง และสงูสดุ 25 ต าแหนง่ ในประชากรน่านน า้ญ่ีปุ่ นและชายฝ่ังทางตอนเหนือของ
จีนตามล าดบั เช่นเดียวกนั ความหลากหลายของนิวคลโีอไทด์มีคา่ลดลงเมื่อเปรียบเทียบภายในประชากรเดียวกนั โดยมีคา่อยู่
ระหวา่ง 0.00285-0.00570 (ตารางที่ 2)  
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ภาพที่ 1  ต าแหนง่ความผนัแปรของล าดบัทางพนัธกุรรม (polymorphic sites) บริเวณยีน cytochrome b  จ านวน 116  
               ต าแหนง่ เปรียบเทยีบระหวา่ง haplotype ของม้าน า้แคระที่พบในอา่วไทย (moh TH1 และ moh TH2) นา่นน า้ญ่ีปุ่ น  
               (JAP.346.7 และ JAP.346.8) และชายฝ่ังทางตอนเหนอืของจีน (HJ1 ถึง HJ29) ตวัเลขบนล าดบัทางพนัธุกรรม 
               แสดงต าแหนง่ของนิวคลโีอไทด์ (จาก 1 ถึง 702, ขนาด 702 bp) เคร่ืองหมาย . แสดงนวิคลโีอไทด์ที่เหมือนกนั 
               กบั haplotype HJ11 

          00000000000000011111111111111111122222222222222222 
          12223344456799901222235666788999900123333444666777 
          62584807984012705147807036519034624432689147258148 
HJ11      CCACTTAACCACTTTCCTACCATGTTATTTAGCATGTTAAGCCTTCGCTA 
HJ23      ........T..A...............................A...... 
JAP.346.7 ....C...T.......T........A..A..AT.CA..G.A..AA.TTC. 
HJ24       ..G....GT......................................... 
HJ3       ........T......................................... 
HJ7       ..G.....T......................................... 
HJ15      ........T......................................... 
HJ26      ........T.........T............................... 
HJ12      ........T......................................... 
HJ2       .......GT......................................... 
HJ22      .................................................. 
HJ1       ....C...T.......T........A..A..AT.CA..G.A..AA.T.CG 
HJ9       ........T..................................A...... 
HJ4       ........T.........T............................... 
HJ10      ........T......................................... 
HJ21      .......GT......................................... 
HJ27      ........T...C..................................... 
HJ8       .......GT......................................... 
HJ19      ........T......................................... 
HJ20      .......TT......................................... 
HJ17      ........T......................................... 
HJ14      ........T......................................... 
HJ6       ........T......................................... 
HJ5       .......GT......................................... 
JAP.346.8 ........T......................................... 
HJ13      ........T..............A...................A...... 
HJ25      ........T................................A........ 
HJ28      ........T......................................... 
HJ29      ........T............G..C......................... 
HJ18      ........T..........................A.............. 
HJ16      ........T.........T............................... 
moh TH2   .TGTCCT..TCA.CCTTC.TT.AA.ATC.CT.AT.ACA.C.TTA.AAT.. 
moh TH1   TTGTCCT..TCA.CCTTC.TT.AA.ATC.CT.AT.ACA.C.TTA.AAT.. 
 

          22222333333333344444444444444444445555555555666666 
          88999001123347900012333456677788991122456779000122 
          39258470391799106924036843625817697839742145147625 
HJ11      TTGAAATTCCAGCCATCTATAATTTGTTTTAAAGTGCGCCTTTACTTTAT 
HJ23      .....................T................T........... 
JAP.346.7 C..GG.A...G....C.C........C......A....T.....A..... 
HJ24      ................................................G. 
HJ3       ........................................C.......G. 
HJ7       ................................................G. 
HJ15      ............................................A...G. 
HJ26      ................................................G. 
HJ12      ......G.........................................G. 
HJ2       ................................................G. 
HJ22      ............................................A...G. 
HJ1       C..GG.A...G....C.C........C......A....T.....A..... 
HJ9       .................................................. 
HJ4       ......G.....................................A...G. 
HJ10      ......................................T.........G. 
HJ21      .............................C.................... 
HJ27      ................................................G. 
HJ8       ............................................G...G. 
HJ19      ......................................A.....A...G. 
HJ20      .................................................. 
HJ17      .................................................. 
HJ14      ....................................T...........G. 
HJ6       ..................G.............................G. 
HJ5       ............................................G...G. 
JAP.346.8 ................................................G. 
HJ13      .................................................. 
HJ25      ................................................G. 
HJ28      ............................................A...G. 
HJ29      ............................................A...G. 
HJ18      ................................................G. 
HJ16      ............................................A...G. 
moh TH2   CCA..G.CTT.ATTCAT..CC.CCCACCCCGGG.CA.ATT.CCGACCC.C 
moh TH1   CCA..G.CTT.ATTCAT..CC.CCCACCCCGGG.CA.ATT.CCGA.CC.C 
 

          6666666666666677 
          2334467788899900 
          8470323906913701 
HJ11      TTATCACGTTCGTATT 
HJ23      .......A........ 
JAP.346.7 ..C.TCAC........ 
HJ24      ...C............ 
HJ3       ................ 
HJ7       ................ 
HJ15      ....T........... 
HJ26      ................ 
HJ12      ................ 
HJ2       ................ 
HJ22      ................ 
HJ1       ..C.TCAC........ 
HJ9       ................ 
HJ4       ................ 
HJ10      .......A........ 
HJ21      C............... 
HJ27      ................ 
HJ8       ....T........... 
HJ19      ................ 
HJ20      C............... 
HJ17      C............... 
HJ14      ................ 
HJ6       ................ 
HJ5       ................ 
JAP.346.8 ................ 
HJ13      ................ 
HJ25      ................ 
HJ28      ................ 
HJ29      ....T........... 
HJ18      ................ 
HJ16      ................ 
moh TH2   .CTCT.AACCTA.GCC 
moh TH1   .CTCT.AACCTAC.CC 
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ตารางที่ 2  ข้อมลูความหลากหลายทางพนัธุกรรมของประชากรอา่วไทย นา่นน า้ญ่ีปุ่ น และชายฝ่ังทางตอนเหนือของจีน  
                  ได้แก่ จ านวนประชากร (n) จ านวน haplotype (H) จ านวนต าแหนง่ที่แสดงความผนัแปรของนิวคลโีอไทด์ (S)     
                  และความหลากหลายของนิวคลโีอไทด์ (π ± SD)  
ประชากร n H S π ± SD 
อา่วไทย  
นา่นน า้ญ่ีปุ่ น 
ชายฝ่ังทางตอนเหนือของจีน 

6 
3 
50 

2 
2 

29  

4 
2 
25 

0.00570 ± 0.00285 
0.00285 ± 0.00142 
0.00513 ± 0.00051 

รวม 59 33 116 0.02384 ± 0.00895 
 
ความแตกต่างทางพันธุกรรมและโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากร 

จากการตรวจสอบความแตกตา่งทางพนัธุกรรมของประชากรที่พบในอา่วไทย นา่นน า้ญ่ีปุ่ น และชายฝ่ังทางตอน
เหนือของจีน โดยการค านวณคา่ population pairwise FST  (distance method: Pairwise difference) พบวา่ประชากรจาก
อา่วไทยมคีวามแตกตา่งกบัประชากรที่พบในนา่นน า้ญ่ีปุ่ นและชายฝ่ังทางตอนเหนือของจีนอยา่งมนียัส าคญั (P = 0.015 และ 
P < 0.0001 ตามล าดบั, ตารางที่ 3) นอกจากนีแ้ล้ว ประชากรของนา่นน า้ญ่ีปุ่ นยงัแสดงความแตกตา่งจากประชากรชายฝ่ัง
ทางตอนเหนือของจีนอยา่งมีนยัส าคญั (P < 0.0001, ตารางที่ 3)  
ตารางที่ 3  คา่ population pairwise FST (distance method: Pairwise difference) (ในตารางซ้าย-ลา่ง) และคา่ FST P-value  
                  (ในตารางขวา-บน) ท่ีได้จากการเปรียบเทียบระหวา่งคูข่องประชากรจากอา่วไทย นา่นน า้ญ่ีปุ่ น และชายฝ่ังทาง 
                  ตอนเหนือของจีน  
 อา่วไทย นา่นน า้ญ่ีปุ่ น ชายฝ่ังทางตอนเหนือของจีน 
อา่วไทย - 0.015 <0.0001 
นา่นน า้ญ่ีปุ่ น 0.985 - <0.0001 
ชายฝ่ังทางตอนเหนือของจีน 0.965 0.899 - 

จากการตรวจสอบโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรของม้าน า้แคระโดยวิธี AMOVA (distance method: Pairwise 
difference) หรือการเปรียบเทียบความผนัผวนทางพนัธุกรรม (genetic variance) ระหวา่งประชากรที่พบในอ่าวไทย และกลุม่
ของประชากรน่านน า้ญ่ีปุ่ นและชายฝ่ังทางตอนเหนือของจีน โดยแบ่งการวิเคราะห์ออกเป็น 3 ระดบัคือ เปรียบเทียบความผนั
ผวนทางพนัธุกรรมภายในประชากรเดยีวกนั เปรียบเทียบภายในกลุม่ประชากรเดียวกนั และเปรียบเทียบระหวา่งกลุม่ประชากร                 
ผลการศึกษาในตารางที่ 4 พบว่าเปอร์เซ็นต์ของความผนัผวนทางพันธุกรรมภายในประชากรเดียวกันมีค่าเท่ากับ 3.46%           
(P = 0.337) ภายในกลุม่ประชากรเดียวกนัมีคา่เทา่กบั 32.65% (P < 0.0001) และระหวา่งกลุม่ประชากรมีคา่เทา่กบั 63.89% 
(P < 0.0001) ผลการศึกษาโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรชีใ้ห้เห็นว่าเปอร์เซ็นต์ความผนัผวนทางพนัธุกรรมมาจากความ
แตกต่างระหว่างกลุม่ประชากรมากที่สดุ นัน่คือประชากรจากอ่าวไทยมีความแตกต่างจากกลุม่ของประชากรที่พบในน่านน า้
ญ่ีปุ่ นและชายฝ่ังทางตอนเหนือของจีนอยา่งมีนยัส าคญั นอกจากนีแ้ล้ว ยงัพบวา่เปอร์เซ็นต์ความผนัผวนทางพนัธุกรรมภายใน
กลุ่มประชากรของน่านน า้ญ่ีปุ่ น และชายฝ่ังทางตอนเหนือของจีนมีค่าสูง และประชากรทัง้สองแสดงความแตกต่าง                
อยา่งมีนยัส าคญัเช่นเดียวกนั 
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ตารางที่ 4  โครงสร้างพนัธุศาสตร์ของประชากรม้าน า้แคระจากการตรวจสอบโดยวิธี AMOVA โดยเปรียบเทยีบความผนัผวน 
                  ทางพนัธุกรรมระหวา่งประชากรอา่วไทย กบักลุม่ประชากรของนา่นน า้ญ่ีปุ่ นและชายฝ่ังทางตอนเหนือของจีน 
ระดับการเปรียบเทียบ d.f. % ความผันผวน     

ทางพนัธุกรรม 
Fixation Indices P-value 

ภายในประชากรเดียวกนั 56 3.46 0.63890 0.337 
ภายในกลุม่ประชากรเดยีวกนั 1 32.65 0.96543 <0.0001 
ระหวา่งกลุม่ประชากร 1 63.89 0.90428 <0.0001 
 
ระยะห่างทางพนัธุกรรมและความสัมพนัธ์ทางววิัฒนาการ 

ค่าระยะห่างทางพันธุกรรม (pairwise genetic distance, distance measure = Kimura 2-parameter) ภายใน
ประชากรของอ่าวไทย น่านน า้ญ่ีปุ่ น และชายฝ่ังทางตอนเหนือของจีน (ตารางที่ 5) มีค่า 0.57%, 0.29% และระหว่าง 0.14-
5.90% ตามล าดบั ส าหรับคา่ระยะห่างทางพนัธุกรรมระหว่างอา่วไทยกบัชายฝ่ังทางตอนเหนือของจีน และอา่วไทยกบันา่นน า้
ญ่ีปุ่ นมีค่าสงู โดยมีค่าระหว่าง 13.54-14.46% และ 14.42-14.79% ตามล าดบั (ตารางที่ 5) ค่าระยะห่างระหว่างประชากร
ชายฝ่ังทางตอนเหนือของจีนกบันา่นน า้ญ่ีปุ่ นมีคา่ต ่ากวา่ คือมีคา่ระหวา่ง 4.42-5.19% (ตารางที่ 5) 
 
ตารางที่ 5  คา่ระยะหา่งทางพนัธุกรรม (pairwise genetic distance, distance measure = Kimura 2-parameter) ภายใน 
                  ประชากรอา่วไทย นา่นน า้ญ่ีปุ่ น และชายฝ่ังทางตอนเหนือของจีน (ตวัเลขในวงเลบ็) และระหวา่งประชากร  
                  คา่ระยะหา่งทางพนัธุกรรมแสดงคา่เป็นเปอร์เซ็นต์  
 อา่วไทย นา่นน า้ญ่ีปุ่ น ชายฝ่ังทางตอนเหนือของจีน 
อา่วไทย (0.57) 14.42-14.79 13.54-14.46 
นา่นน า้ญ่ีปุ่ น - (0.29) 4.42-5.19 
ชายฝ่ังทางตอนเหนือของจีน - - (0.14-5.90) 

 
จากการศกึษาความสมัพนัธ์ทางวิวฒันาการของประชากรม้าน า้แคระที่พบในอา่วไทย น่านน า้ญ่ีปุ่ น และชายฝ่ังทาง

ตอนเหนือของจีน โดยการสร้างแผนผงัความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมด้วยวิธี neighbor-joining พบแผนผงัความสมัพนัธ์ทาง
พนัธุกรรมที่ดีที่สดุจากวิธีการค้นหาแบบ neighbor-joining จ านวน100 แผนผงั โดยในที่นีจ้ะแสดงแผนผงัความสมัพนัธ์ทาง
พันธุกรรมแบบ 50% majority rule consensus (ภาพที่ 2) จากแผนผังความสมัพันธ์ทางพันธุกรรมพบว่า การจัดกลุ่มของ 
haplotypes แบ่งออกเป็น 2 กลุ่มอย่างชัดเจน กลุ่มแรก คือ haplotypes จากชายฝ่ังทางตอนเหนือของจีนและน่านน า้ญ่ีปุ่ น 
กลุม่ที่สอง คือ haplotypes จากอา่วไทย การจดักลุม่นีม้ีคา่ความเช่ือมัน่ทางสถิติสงูจากคา่ bootstrap support 100%  
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ภาพที่ 2   แผนผงัความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมแบบ 50% majority rule consensus สร้างด้วยวิธี neighbor-joining แสดง 
                ความสมัพนัธ์ระหวา่ง haplotype ของม้าน า้แคระที่พบในอา่วไทย (moh TH1 และ moh TH2) นา่นน า้ญ่ีปุ่ น  
                (JAP.346.7 และ JAP.346.8) และชายฝ่ังทางตอนเหนือของจีน (HJ1 ถึง HJ29) โดยมี haplotype ของม้าน า้ด า  
                kuda TH1 เป็น outgroup ตวัเลขบนแผนผงัความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมแสดงคา่ bootstrap support ที่มากกวา่  
                50% จากการวเิคราะห์ 1,000 ครัง้  
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วิจารณ์ผลการวิจัย 
 การตรวจสอบความหลากหลายทางพันธุกรรมในประชากรม้าน า้แคระชีใ้ห้เห็นว่าม้าน า้แคระแต่ละประชากร              
(อา่วไทย น่านน า้ญ่ีปุ่ น และชายฝ่ังทางตอนเหนือของจีน) มีความหลากหลายของนิวคลโีอไทด์ (π = 0.00570, 0.00285 และ 
0.00513 ตามล าดบั, ตารางที่ 2) ใกล้เคียงกบัความหลากหลายของนิวคลีโอไทด์บริเวณยีน cytb ที่พบในม้าน า้ชนิดอื่นจาก
รายงานการศึกษาวิวัฒนาการของม้าน า้  7 ชนิดที่พบในน่านน า้ ไทย  (Panithanarak, 2015) เช่น  ม้ าน า้สามจุด                         
(H. trimaculatus) ม้าน า้หางปล้อง (H. comes) ม้าน า้ยกัษ์ (H. kelloggi) และม้าน า้ด า (H. kuda) (π = 0.00249, 0.00292, 
0.00404 และ 0.00639 ตามล าดบั) แต่เมื่อพิจารณาความหลากหลายทางพนัธุกรรมของม้าน า้แคระทัง้สามประชากรรวมกนั
กลบัพบวา่ม้าน า้แคระมีความหลากหลายทางพนัธุกรรมสงู โดยความหลากหลายของนิวคลโีอไทด์บริเวณยีน cytb ของม้าน า้
แคระจากทัง้สามประชากรรวมกนั (π = 2.38%, ตารางที่ 2) มีคา่มากกวา่ความหลากหลายทางพนัธุกรรมบริเวณยีน cytb ของ
ม้าน า้ชนิดอื่นที่พบมีการแพร่กระจายในหลายพืน้ที่เช่นเดียวกัน เช่น ม้าน า้ long-snouted (H. guttulatus) และม้าน า้ short-
snouted (H. hippocampus) ซึ่งพบแพร่กระจายทั่วทวีปยุโรปและแอฟริกาเหนือ (π = 1.23% และ 1.94% ตามล าดับ, 
Woodall et al., 2018) 
สาเหตุของความแตกต่างทางพันธุกรรม 

ประชากรม้าน า้แคระของอ่าวไทยแสดงความแตกต่างทางพนัธุกรรมจากประชากรของน่านน า้ญ่ีปุ่ นและชายฝ่ังทาง
ตอนเหนือของจีนสอดคล้องกับการตรวจพบความผันผวนทางพันธุกรรมสูงหรือโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรระหว่าง
ประชากรอา่วไทยกบักลุม่ของประชากรน่านน า้ญ่ีปุ่ นและชายฝ่ังทางตอนเหนือของจีน ความแตกต่างระหว่างประชากรม้าน า้
แคระของอ่าวไทยกับประชากรของน่านน า้ญ่ีปุ่ นและชายฝ่ังทางตอนเหนือของจีนน่าจะมีสาเหตุมาจากระยะห่างระหว่าง
ประชากรตามสภาพภูมิศาสตร์ (geographical distance) ความไม่ต่อเนื่องของแหล่งที่อยู่อาศยั และการปรับตวัในท้องถ่ิน 
(local adaptation) เนื่องจากปัจจยัทางสิง่แวดล้อมที่แตกตา่งกนัระหวา่งนา่นน า้ในเขตร้อน (อา่วไทย) และเขตอบอุ่น (นา่นน า้
ญ่ีปุ่ นและชายฝ่ังทางตอนเหนือของจีน) เช่น อุณหภูมิของน า้ทะเล เป็นต้น นอกจากนีแ้ล้ว ผลการศึกษาที่พบว่าทัง้สาม
ประชากร  (อ่าวไทย น่านน า้ญ่ีปุ่ นและชายฝ่ังทางตอนเหนือของจีน) แสดงความแตกต่างกนัอย่างมีนยัส าคญัอาจอธิบายได้
จากการศึกษาทางธรณีวิทยาที่พบว่าทะเลญ่ีปุ่ น ทะเลบริเวณตะวนัออกของจีน และทะเลจีนใต้ (อ่าวไทยเป็นน่านน า้ที่อยู่ใน
ทะเลจีนใต้) เคยแยกออกจากกนัในชว่งยคุน า้แข็ง (Wang, 1999) ซึง่สอดคล้องกบัการศกึษาทางอณพูนัธุศาสตร์โดย Liu et al. 
(2007) ที่พบว่าปลาทะเลบางชนิดมีรูปแบบของวิวฒันาการในบริบทของภูมิศาสตร์ (phytogeography) สอดคล้องกับการ
แยกตวักันของทะเลทัง้สาม ดงันัน้จึงมีความเป็นไปได้ที่ในสมัยไพลสโตซีน (Pleistocene, 2.4 ล้านปี-10,000 ปี) น า้ทะเลมี
ระดบัลดลง (120 m จากระดบัน า้ทะเลในปัจจบุนั) จนเกิดแผน่ดินหรือสิง่กีดขวางทางภมูิศาสตร์ (geographical barrier) ซึง่มี
บทบาทส าคญัตอ่การจ ากดัการแพร่กระจายและการแลกเปลี่ยนยีนของประชากรม้าน า้แคระระหวา่งนา่นน า้ญ่ีปุ่ น ชายฝ่ังทาง
ตอนเหนือของจีนและอา่วไทย จนท าให้เกิดความแตกตา่งทางพนัธุกรรมระหวา่งประชากรทัง้สาม 
ระยะห่างทางพันธุกรรมและความเป็นไปได้ของชนิดซ่อนเร้น 

ระยะหา่งทางพนัธุกรรมภายในประชากรของม้าน า้แคระจากการศกึษานี ้(0.57%, 0.29% และ 0.14-5.90% อา่วไทย
นา่นน า้ญ่ีปุ่ น และชายฝ่ังทางตอนเหนือของจีน ตามล าดบั, ตารางที่ 5) มีค่าอยูใ่นช่วงเดียวกบัระยะหา่งทางพนัธุกรรมภายใน
ประชากรจากการศึกษาม้าน า้  7 ชนิดที่ พบในประเทศไทย  (0-1.2%, Panithanarak, 2015) และม้าน า้  big-belly                   
(H. abdominalis) ของประเทศนิวซีแลนด์ (0.5-0.7%, Nickel & Cursons, 2012) ยกเว้นระยะห่างทางพันธุกรรมภายใน
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ประชากรทางตอนเหนือของจีนที่มีบางค่ามากกว่าระยะห่างทางพันธุกรรมที่เคยมีการรายงานในประชากรเดียวกัน               
[ค่าระยะห่างทางพนัธุกรรมภายในประชากรม้าน า้ส่วนใหญ่มีค่าไม่เกิน 1.1% (Casey et al., 2004)] ส าหรับระยะห่างทาง
พนัธุกรรมระหว่างประชากรม้าน า้แคระ ผลการวิเคราะห์โดยภาพรวมพบว่าระยะห่างทางพนัธุกรรมระหว่างประชากรม้าน า้
แคระของอ่าวไทยกบัประชากรอื่น มีค่าสงูและมากกว่าค่าระยะห่างทางพนัธุกรรมที่เคยมีการรายงานมาก่อนหน้านีใ้นม้าน า้
ชนิดอื่น ระยะห่างทางพนัธุกรรมระหวา่งอ่าวไทยกบัชายฝ่ังทางตอนเหนือของจีน และอา่วไทยกบัน่านน า้ญ่ีปุ่ นมีคา่สงู (13.54-
14.46% และ 14.42-14.79% ตามล าดบั, ตารางที่ 5) และอยูใ่นช่วงเดียวกบัคา่ระยะหา่งทางพนัธุกรรมระหวา่งม้าน า้ตา่งชนิด
กนั เช่น การศึกษาม้าน า้ 7 ชนิดที่พบในน่านน า้ไทย ได้แก่ ม้าน า้สามจดุ (H. trimaculatus) ม้าน า้แคระ (H. mohnikei) ม้าน า้
หางปล้อง (H. comes) ม้าน า้หนามเข็ม (H. histrix) ม้าน า้ยักษ์  (H. kelloggi) ม้าน า้ด า (H. kuda) และม้าน า้หนาม                    
(H. spinosissimus) พบว่าค่าระยะห่างทางพันธุกรรมระหว่างม้าน า้ 7 ชนิดมีค่าระหว่าง 10.70-19.33% (Panithanarak, 
2015) และการศึกษาม้าน า้หลายชนิดที่พบในเขตอินโด-แปซิฟิคพบว่ามีระยะห่างทางพนัธุกรรมระหว่างชนิดมากกว่า 10% 
(Casey et al., 2004) ส าหรับระยะห่างระหว่างประชากรชายฝ่ังทางตอนเหนือของจีนกับน่านน า้ญ่ีปุ่ นมีค่าต ่ากว่า (4.42-
5.19%) ซึ่ งใกล้ เคียงกับค่าระยะห่างระหว่างประชากรที่ เคยมีการรายงานในม้าน า้ ชนิดอื่น  เช่น  ม้ าน า้สามจุด                                 
(H. trimaculatus) ฟิลิปปินส์และเวียดนามมีระยะห่างทางพันธุกรรมระหว่าง 1.1-3.2% และม้าน า้ lined (H. erectus)                    
อเมริกาเหนือและบราซิลมีระยะหา่งทางพนัธุกรรมเทา่กบั 5.9% (Casey et al., 2004)  

ผลการศึกษาระดับความแตกต่างทางพันธุกรรม โครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากร ระยะห่างทางพันธุกรรมและ
ความสมัพันธ์ทางวิวัฒนาการระหว่างม้าน า้แคระที่พบในอ่าวไทย น่านน า้ญ่ีปุ่ น และชายฝ่ังทางตอนเหนือของจีนมีความ
สอดคล้องกนั และชีใ้ห้เห็นวา่ประชากรของอ่าวไทยมีพนัธุกรรมที่แตกต่างอย่างชดัเจน (genetically distinct population) กบั
ประชากรอื่น ระยะห่างทางพนัธุกรรมระหว่างประชากรของอ่าวไทยกับประชากรอื่นมีค่าสงูและใกล้เคียงกับระยะห่างทาง
พนัธุกรรมระหว่างม้าน า้ต่างชนิดกัน แสดงถึงความเป็นไปได้ของชนิดซ่อนเร้น (cryptic species) ในประชากรของอ่าวไทย 
ชนิดซอ่นเร้น หมายถึง ชนิดที่มีความแตกต่างของลกัษณะสณัฐานน้อยเมื่อเปรียบเทียบกบัระดบัความแตกต่างและระยะห่าง
ทางพนัธุกรรม และเมื่อเปรียบเทียบกบัระดบัความแตกต่างของสณัฐานในชนิดอื่น (Struck et al., 2018) รายงานการศึกษา
ล่าสดุโดย Pollom (2017) และ Lourie et al. (2016) กล่าวถึงความเป็นไปได้ของชนิดซ่อนเร้นในประชากรม้าน า้แคระ โดย
พบว่าตวัอย่างม้าน า้แคระที่พบในเขตอินโด-แปซิฟิคแสดงความแตกต่างทางพนัธุกรรมอย่างชดัเจน เช่น ความแตกต่างทาง
พนัธุกรรมระหว่างตวัอย่างม้าน า้แคระจากประเทศญ่ีปุ่ นและเวียดนามมีค่าประมาณ 2.25% จากการเปรียบเทียบล าดบัทาง
พนัธุกรรมในบริเวณยีน COI ขนาด 648 คู่เบส (BOLD, 2016) ความเป็นไปได้ของชนิดซ่อนเร้นพบในรายงานการศึกษาของ
ม้าน า้ชนิดอื่นเช่นเดียวกัน เช่น การศึกษาความแตกต่างทางพันธุกรรมบริเวณยีน cytb ระหว่างตัวอย่างม้าน า้สามจุด                  
(H. trimaculatus) จากฟิลิปปินส์และเวียดนาม (ระยะห่างทางพันธุกรรม 1.1-3.2%) และการศึกษาความแตกต่างทาง
พนัธุกรรมบริเวณยีน cytb ระหว่างตวัอย่างม้าน า้ lined (H. erectus) จากอเมริกาเหนือและบราซิล (ระยะห่างทางพนัธุกรรม 
5.9%) (Casey et al., 2004)  

ความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างประชากรอ่าวไทยกับประชากรอื่นอาจมีสาเหตุมาจากระยะห่างระหว่าง
ประชากร ความไมต่่อเนื่องของแหลง่ที่อยู่อาศยั การปรับตวัของประชากรให้เหมาะสมกบัปัจจยัทางสิ่งแวดล้อมที่แตกต่างกนั 
และสิง่กีดขวางทางภมูิศาสตร์ในสมยัไพลสโตซีนท่ีจ ากดัการแพร่กระจายและแลกเปลีย่นของยีนระหวา่งประชากรของอา่วไทย
กบัประชากรอื่น อยา่งไรก็ตาม การศกึษานีเ้ป็นเพียงการศกึษาเบือ้งต้นเทา่นัน้ ข้อมลูที่ใช้ในการศกึษา เช่น จ านวนตวัอยา่งและ
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เคร่ืองหมายทางพันธุกรรมที่ใช้ยงัไม่เพียงพอต่อการยืนยันผลการศึกษา ดังนัน้จึงจ าเป็นต้องมีการศึกษาเพิ่มเติมทางอณ ู             
พนัธุศาสตร์โดยการเพิ่มทัง้จ านวนตวัอย่างและจ านวนเคร่ืองหมายทางพนัธุกรรม ในการศึกษาด้านพันธุศาสตร์ประชากร                
ยังไม่มีหลักการที่แน่นอนว่าควรเลือกใช้จ านวนตัวอย่างหรือจ านวนเคร่ืองหมายทางพันธุกรรมเท่าใดจึงจะเหมาะสม               
ซึง่โดยทัว่ไปจะอ้างอิงตามการศึกษาที่มีมาก่อนหน้าหรือตามการศึกษาโดยใช้แบบจ าลองทางคณิตศาสตร์ บางการศึกษาใช้
เคร่ืองหมายทางพันธุกรรมและตัวอย่างเป็นจ านวนมากเท่าที่จะเป็นไปได้ โดยคาดว่าจะท าให้ก าลงัทางสถิติ (statistical 
power) มีค่าสงู (Ryman & Palm, 2006) แต่ในบางงานวิจัยใช้หลกัการง่าย ๆ โดยการศึกษาตวัอย่างมากกว่า 30 ตัวอย่าง                  
เพื่อการประเมินความแตกต่างระหว่างประชากร (Ward & Jasieniuk, 2009) ก าลงัในการตรวจสอบของเคร่ืองหมายทาง
พนัธุกรรมแต่ละชนิดมีผลต่อการศึกษา ดงันัน้ ควรมีการศึกษาความแตกต่างของล าดบัทางพนัธุกรรมบนยีนหรือชิน้สว่นของ                   
ดีเอ็นเอมากกว่า 1 ต าแหน่ง โดยคดัเลือกเคร่ืองหมายทางพนัธุกรรมทัง้จากในนิวเคลียสและในไมโตคอนเดรีย รวมถึงควร
ท าการศกึษาร่วมกบัการศกึษาความแตกตา่งทางสณัฐานเพื่อเป็นข้อมลูสนบัสนนุและยืนยนัการจดัจ าแนกชนิดซอ่นเร้น Struck 
et al. (2018) ได้เสนอแนวคิดในการศึกษาชนิดซอ่นเร้นไว้วา่ควรเป็นการศึกษาแบบบรูณาการ โดยศึกษาข้อมลูให้ครอบคลมุ
ถึงลกัษณะทางพนัธุกรรมในระดบัจีโนมร่วมกบัการศกึษาลกัษณะทางสณัฐาน โดยต้องมีการทดสอบทางสถิติเพื่อเปรียบเทียบ
ข้อมลูระหวา่งชนิดซอ่นเร้นกบัชนิดที่ไมใ่ช่ชนิดซอ่นเร้น  
  
สรุปผลการวิจัย  

การประเมินพนัธุศาสตร์ประชากรของม้าน า้แคระเบือ้งต้น โดยการวิเคราะห์ล าดบัทางพนัธุกรรมบริเวณ cytochrome 
b ขนาด 702 คู่เบส ในประชากรอ่าวไทย น่านน า้ญ่ีปุ่ นและชายฝ่ังทางตอนเหนือของจีน พบว่าประชากรอ่าวไทยแสดงความ
แตกตา่งทางพนัธุกรรมจากประชากรของน่านน า้ญ่ีปุ่ นและชายฝ่ังทางตอนเหนือของจีนอยา่งมีนยัส าคญั พบความผนัผวนทาง
พนัธุกรรมสงูระหว่างประชากรอ่าวไทยกบักลุ่มของประชากรน่านน า้ญ่ีปุ่ นและชายฝ่ังทางตอนเหนือของจีนอย่างมีนยัส าคญั 
ระยะหา่งทางพนัธุกรรมของประชากรท่ีพบในอา่วไทย เปรียบเทียบกบัประชากรจากนา่นน า้ญ่ีปุ่ นและชายฝ่ังทางตอนเหนือของ
จีนมีค่าสงู เทียบเท่ากบัระยะห่างทางพนัธุกรรมที่พบในม้าน า้ต่างชนิดกัน ชีใ้ห้เห็นว่าประชากรอ่าวไทยมีความแตกต่างทาง
พนัธุกรรมอย่างชัดเจนจากประชากรอื่นและมีความเป็นไปได้ของชนิดซ่อนเร้นในขอบเขตการแพร่กระจายของม้าน า้แคระ 
อย่างไรก็ตาม การศึกษานีเ้ป็นเพียงการศึกษาวิเคราะห์เบือ้งต้น การศึกษาเพิ่มเติมทางอณูพนัธุศาสตร์ร่วมกบัสณัฐานวิทยา              
จึงมีความส าคญัและจ าเป็นในการจ าแนกชนิดม้าน า้แคระในประเทศไทยตอ่ไป 
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