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บทคัดยอภาษาไทย 
 

หอยหวานเปนหอยทะเลฝาเดียวที่พบกระจายทั่วไปในอาวไทย การสํารวจครั้งนี้ไดพบความแตกตางของลักษณะสี
เปลือกของหอยหวานจากตัวอยางหอยหวานที่เก็บมาจาก 8 สถานี คือ ตราด ชลบุรี ระยอง เพชรบุรี ประจวบคีรีขันธ 
นครศรีธรรมราช สงขลา และปตตานี โดยสามารถแบงออกไดเปน 5 ลักษณะคือ น้ําตาล สม ขาว สนิม และ แถบน้ําตาลเขม โดย
หอยสีน้ําตาลจะพบในหอยหวานที่ไดจากทุกสถานี ตรงกันขามหอยสีแถบน้ําตาลเขมจะพบเฉพาะหอยที่ไดจากจังหวัด
ประจวบคีรีขันธเทานั้น อีกสามสีที่เหลือจะพบกระจายอยูในบริเวณอาวไทยฝงตะวันตกจากจังหวัดนครศรีธรรมราชถึงปตตานี 
แตเฉพาะสีสนิมที่มีการพบจากตัวอยางที่ไดจากจังหวัดตราดดวย ความหลากหลายทางพันธุกรรม และโครงสรางพันธุกรรมของ
หอยทะเลชนิดนี้ไดถูกทําการศึกษาโดยการใชเครื่องหมายพันธุกรรม ISSR จากการสํารวจ ISSR primer 49 ตัว มีเพียง 4 ตัวที่
ใหผลที่เช่ือถือได และมี polymorphisms คือ UBC 814 UBC841 UBC845 และ T8707 หลังจากที่ไดทําการสํารวจความ
แปรปรวนทางพันธุกรรมของตัวอยางหอยหวานจํานวน 203 ตัวอยาง ที่ไดจาก 7 สถานี คือ ตราด ชลบุรี ระยอง เพชรบุรี 
ประจวบคีรีขันธ นครศรีธรรมราช และสงขลา พบวา มีแถบ DNA ที่สามารถเก็บขอมูลไดทั้งหมด 27 แถบ โดย 24 แถบจาก
ทั้งหมดให polymorphisms ซึ่งคิดเปน 88.89% ความหลากหลายทางพันธุกรรมของตัวอยางหอยหวานทั้งหมดมีคาคอนขางสูง 
(PPB: 88.89%, H: 0.2329, I: 0.3563) ประชากรที่มีความหลากหลายสูงสุดและต่ําสุดคือ ประชากรจากจังหวัดตราด (PPB: 
74.07%, H: 0.2380, I: 0.3572) และจังหวัดนครศรีธรรมราช (%PB = 40.74, H = 0.1163, I = 0.1800) ตามลําดับ ความหางทาง
พันธุกรรมระหวางประชากรแตละคูมีคาตั้งแต 0.0145 ถึง 0.1276 แผนภาพความสัมพันธทางพันธุกรรมของประชากรหอยหวาน
แสดงการแบงกลุมของประชากรทั้งหมดออกเปน 2 กลุมอยางชัดเจนคือ อาวไทยตอนบน(ตราด ชลบุรี ระยอง เพชรบุรี 
ประจวบคีรีขันธ) และอาวไทยตอนลาง(นครศรีธรรมราช และสงขลา) การวิเคราะหโครงสรางพันธุกรรมของประชากรหอย
หวานดวยวิธี AMOVA ซึ่งแสดงความแตกตางทางพันธุกรรมอยางมีนัยสําคัญระหวางตัวอยางทั้งหมดในแตละประชากร (Fst: 
0.2602, p<0.001) ระหวางประชากรในแตละพื้นที่ (0.1505, p<0.001) และระหวางพื้นที่ทั้งหมด (Fct: 0.1291, p<0.049 ) มี
ความสัมพันธระหวาง ความหางทางพันธุกรรม (genetic distances) กับ ระยะความหางทางภูมิศาสตร (geographical distances) 
ของแตละประชากรเมื่อวิเคราะหดวยวิธี Mantel’s test (r = 0.6289, p=0.008)  การพบความแตกตางทางพันธุกรรมระหวาง
ประชากรทั้งหมด อาจเปนผลมาจากในแตละประชากรที่ความแปรปรวนทางพันธุกรรมที่สูงซึ่งนาจะมีสาเหตุมาจากการอพยพ
เขามาเปนสมาชิกใหมของตัวออนสามารถไดมาจากหลายแหลง หรืออาจจะมีสาเหตุมาจากการคดัเลือกทางธรรมชาติที่มี
ความจําเพาะตอประชากรแตละประชากร ขอมูลโครงสรางพันธุกรรมของประชากรหอยหวานบริเวณอาวไทยที่ไดจาก
การศึกษาครั้งนี้เปนขอมูลที่มีประโยชนอยางมากในการอนุรักษประชากรหอยหวานในพื้นที่ดังกลาว 
 
คําสําคัญ  หอยหวาน  พันธุกรรม  ความหลากหลาย  ประชากร
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บทคัดยอภาษาอังกฤษ 
 
Babylonia areolata is a common marine gastropod found wildly distributed in the Gulf of Thailand. In this investigation, the 
variations in shell color patterns were found among the samples collected from eight sampling sites (Trat, Chanthaburi, 
Rayong, Phetchaburi, Prachuapkhirikhan, Nakorn Si Thammarat, Songkhla, and Pattani). There were five different color 
patterns described as brown, orange, white, rust, and dark-brown stripe. The brown samples were obtained from all sites. In 
contrast, the dark-brown stripe samples were found only in the samples from Prachuapkhirikhan. The other three color 
patterns commonly distributed on the West coast of the Gulf (from Nakorn Si Thammarat to Pattani), but samples having rust 
color also occur in one site from the East coast (Trad). The genetic diversity and population genetic structure of this marine 
species were investigated using ISSR markers. Forty nine ISSR primers were screened and four reliable and polymorphic 
primers (UBC 814, UBC841 , UBC845, and T8707) were obtained and used. After, the investigation on genetic variation of 
two hundred and three spotted babylon samples from seven sites (Trat, Chanthaburi, Rayong, Phetchaburi, 
Prachuapkhirikhan, Nakorn Si Thammarat, and Songkhla), twenty-seven DNA bands can be scored, of which twenty-four 
were polymorphic (88.89%). High genetic diversity, at species level, was found (PPB: 88.89%, H: 0.2329, I: 0.3563). The 
highest and lowest genetic diversity within population were detected in Trat (PPB: 74.07%, H: 0.2380, I: 0.3572) and Nakorn 
Si Thammarat (%PB = 40.74, H = 0.1163, I = 0.1800) respectively. Pairwise genetic distances among populations ranged 
from 0.0145 to 0.1276. UPGMA dendrogram based on Nei’s genetic distances divided the populations of B. areolata into two 
groups, the upper area (Trat, Chanthaburi, Rayong, Phetchaburi, and Prachuapkhirikhan) and the southern area of the Gulf 
(Nakorn Si Thammarat and Songkhla). The hierarchical analysis of molecular variance tested by AMOVA showed significant 
genetic differentiation among the populations (Fst: 0.2602, P<0.0001),  among populations within group (Fsc: 0.1505, 
P<0.0001) and among regions (Fct: 0.1291, P< 0.049). Mantel’s test showed high correlation between genetic distances and 
geographical distances (r = 0.6289, p=0.008). High genetic differentiation among the populations can be effected by high 
genetic variation within populations, caused by various sources of larval supply or specific-local selection. The genetic 
structure between the populations in the upper and the South area of the Gulf of Thailand, found in this study, is  useful 
information for the conservation of this marine gastropod species. 
 
Keyword: Babylonia areolata, genetics, diversity, population
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บทสรุปสําหรบัผูบริหาร 
 
งานวิจัยครั้งนี้มุงเนนศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมและโครงสรางของหอยหวานในอาวไทยและทะเลอันดา

มัน แตจากการเก็บตัวอยางและสอบถามขอมูลจากชาวประมงและผูเช่ียวชาญพบวาหอยหวานในบริเวณทะเลอันดามันมีใน
ปริมาณที่นอยมาก  งานวิจัยครั้งนี้จําเปนตองตัดตัวอยางประชากรหอยหวานบริเวณฝงอันดามันออกจากการวิเคราะหตัวอยาง
หอยหวานถูกเก็บจาก 8 สถานีดังนี้คือ ตราด  จันทบุรี  ระยอง  เพชรบุรี  ประจวบคีรีขันธ  นครศรีธรรมราช  สงขลา และปตตานี  
และพบวาหอยหวานมีลักษณะของสีเปลือกตางกัน  เทาที่สํารวจในการศึกษาครั้งนี้สามารถจําแนกออกเปน 5 ลักษณะคือ สี
น้ําตาล สีสม สีขาว สีน้ําตาลแถบเขม และสีสนิม  โดยบริเวณอาวไทยตอนบนจะพบหอยสีน้ําตาลมากที่สุดโดยจะพบหอยสีสนิม
ปนอยูดวยในตัวอยางที่ไดจากตราดเทานั้นซึ่งมีจํานวนไมมาก  สวนบริเวณอาวไทยตอนลาง จะพบหอยที่มีหลากหลายสีมากขึ้น
โดยจะพบทั้ง 5 สี แตหอยสีน้ําตาลแถบเขมจะพบในตัวอยางที่ไดจากจงัหวัดประจวบคีรีขันธเทานั้น  ดวยเหตุที่ยังไมมีการศึกษา
ยืนยันวาหอยที่มีสีเปลือกตางกันนี้เปนหอยชนิดเดียวกันหรือไม  จึงทําใหการศึกษาครั้งนี้จําเปนตองเลือกศึกษาเฉพาะหอยสี
น้ําตาลเทานั้นเนื่องจากเปนหอยที่มีการกระจายพันธุทั่วทั้งอาวไทย และเปนหอยที่ตลาดตองการมากที่สุด  
  

ในสวนของการพัฒนาเครื่องหมายพันธุกรรม ISSR สําหรับหอยหวาน ไดมีการทดสอบ ISSR primers จํานวน 49 
primers ปรากฏวามี ISSR primers จํานวน 4 primers คือ UBC 814 UBC 841 UBC 845 และ T8707 ที่ใหผล ISSR profiles ที่
ชัดเจน มี polymorphism และไมมีการเปลี่ยนแปลงของ ISSR profiles เมื่อมีการทําปฏิกิริยา PCR ซ้ํา จากการสํารวจความ
หลากหลายทางพันธุกรรมของหอยหวานทั้งหมด 203 ตัวอยาง จาก 7 ประชากร ดวยวิธี ISSR primer 4 ตัวพบวา มีแถบDNA 
ทั้งหมด 27 แถบ โดยขนาดของแถบDNA อยูระหวาง 270 ถึง 1100 คูเบส และมี 24 แถบจากทั้งหมด หรือคิดเปน 88.89% ที่ให 
polymorphism ความหลากหลายทางพันธุกรรม (gene diversity) มีคาเทากับ 0.2318±0.1959 และ Shannon’s information index  
มีคาเทากับ 0.3554±0.2645 หากพิจารณาในระดับประชากรพบวาเปอรเซ็นตของแถบDNA ที่ให polymorphism จะอยูในชวง 
40.74% ถึง 74.07% ความหลากหลายทางพันธุกรรม gene diversity (H) อยูในชวง 0.1163±0.1732 ถึง 0.2385±0.2124 และ 
Shannon’s information index (I)  อยูในชวง 0.1800±0.2544 ถึง 0.3572±0.2821 โดยประชากรหอยหวานที่มีความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมมากที่สุดคือ ประชากรจากจังหวัดตราด (%PB = 74.07, H = 0.2380±0.2029, I = 0.3572±0.2821) สวนประชากร
ที่มีความหลากหลายทางพันธุกรรมต่ําที่สุดคือ ประชากรจากจังหวัดนครศรีธรรมราช (%PB = 40.74, H = 0.1163±0.1732, I = 
0.1800±0.2544) ความแตกตางทางพันธุกรรมของประชากรหอยหวาน พบวา คา coefficient of genetic differentiation (Gst) มีคา
เทากับ  0.1810 แสดงใหเห็นวา ความแปรปรวนทางพันธุกรรม (genetic variation) ระหวางประชากรหอยหวานที่ทําการสํารวจ
ในการศึกษาครั้งนี้มีอยูประมาณ 18 %  ซึ่งสอดคลองกับผลที่ไดจาก AMOVA ที่แสดงความแตกตางทางพันธุกรรมอยางมี
นัยสําคัญ (p<0.001) ระหวางประชากรหอยหวานทั้งหมด และจากสัดสวนของความแปรปรวนทางพันธุกรรมทั้งหมด ประมาณ 
20% เปนสัดสวนของ ความแปรปรวนทางพันธุกรรม (genetic variation) ระหวางประชากรหอยหวานทั้ง 7 ประชากร (among 
populations)  ความหางทางพันธุกรรม (genetic distance) มีคาอยูระหวาง 0.0145 ถึง 0.1276 โดย ความหางทางพันธุกรรม
ระหวางประชากรจากจันทบุรีกับสงขลา มีคาความหางทางพันธุกรรมมากที่สุดคือ 0.1276 สวนระหวางประชากรจากระยองกับ
เพชรบุรี มีคาคานอยที่สุดคือ 0.0145 (ดูตารางที่ 8) เมื่อนําคาดังกลาวมาสราง dendrogram เพื่อแสดงความสัมพันธของประชากร
หอยหวานพบวา ประชากรของหอยหวานในบริเวณอาวไทยแบงออกเปน 2 กลุมชัดเจน โดยกลุมแรกคือประชากรตั้งแตจังหวัด
ประจวบคีรีขันธ ไปจนถึง จังหวัดตราด อีกกลุมคือประชากรหอยหวานจากจังหวัดนครศรีธรรมราช และ สงขลา  แตภายในกลุม
ประชากรแรกโครงสรางพันธุกรรมระหวางประชากรฝงตะวันออก (ตราด จันทบุรี และ ระยอง) กับ ฝงตะวันตกของอาวไทย ( 
เพชรบุรี และ ประจวบคีรีขันธ) ยังไมชัดเจน อยางไรก็ตามประชากรจากจังหวัดตราดแยกออกจากประชากรอื่นภายในกลุมอยาง
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ชัดเจน ผลดังกลาวสอดคลองกับผลของ AMOVA เมื่อแบงประชากรหอยหวานทั้งหมดออกเปน 2 พ้ืนที่คือ อาวไทยตอนบน 
(ตราด จันทบุรี ระยอง เพชรบุรีและประจวบคีรีขันธ) และอาวไทยตอนลาง (นครศรีธรรมราช และสงขลา) ซึ่งแสดงความ
แตกตางทางพันธุกรรมอยางมีนัยสําคัญระหวางตัวอยางทั้งหมดในแตละประชากร (p<0.001) ระหวางประชากรในแตละพื้นที่ 
(p<0.001) และระหวางพื้นที่ทั้งหมด (p<0.049 )  ขอมูลขางตนถือวามีประโยชนตอการวางแผนการจัดการทรัพยากรหอยหวาน
ในอาวไทย โดยเฉพาะการปลอยพันธุหอยหวานกลับคืนสูแหลงที่อยูตามธรรมชาติ แตหากจะทําการอนุรักษหอยหวานอยางมี
ประสิทธิภาพ จําเปนอยางยิ่งที่จะตองมีการศึกษาโครงสรางพันธุกรรมของประชากรหอยหวานเพิ่มเติมดวยเครื่องหมาย
พันธุกรรมรูปแบบอื่น เพื่อยืนยันผลดังกลาว และชีววิทยาที่สําคัญบางประการเชน ฤดูการสืบพันธุวางไข เปนตน 
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1 บทนํา 
หอยหวาน (Babylonia  areolata) เรียกอีกช่ือวา หอยตุกแก หรือ หอยเทพรส จัดเปนหอยทะเลฝาเดียวที่มี

ความสําคัญในเชิงพานิชยชนิดหนึ่งของประเทศไทย ( Panichasuk, 1996) ลักษณะภายนอกที่สังเกตไดงายคือ เปลือก
คอนขางหนามีลักษณะเปนรูปทรงไข ผิวเรียบพื้นสีขาว มีแตมรูปรางคลายสี่เหลี่ยมสีน้ําตาลดําเรียงเปนแถวสามแถวบน
วงลําตัว บริเวณสวนปลายสุดแหลม บริเวณสวนหัวขดเปนเกลียวจะมีรองต้ืนๆปรากฏอยู ซึ่งบริเวณรองนี้สามารถใช
จําแนกหอยหวานออกจากหอยหมาก (B. spirata) โดยหอยหมากจะมีรองที่ลึกกวา โดยทั่วไปหอยหวานอาศัยอยูบริเวณ
ชายฝงที่มีพ้ืนทะเลเปนทรายหรือทรายปนโคลนที่ระดับความลึก 10-20 เมตร สําหรับในประเทศไทยพบแพรกระจายอยู
ทั่วไปตามแนวชายฝงของอาวไทย ต้ังแตจังหวัดจันทบุรี ระยอง เพชรบุรี ประจวบคีรีขันธ ไปถึงปตตานี และนราธิวาส 
และทะเลอันดามัน ในบริเวณจังหวัดระนอง และสตูล (นิลนาจ ชัยธนาวิสุทธิ์ และ ศิรุษา กฤษณะพันธุ, 2545) ในปจจุบัน
ปริมาณหอยชนิดนี้ไดลดลงอยางมาก เนื่องจากความตองการของผูบริโภคที่เพิ่มขึ้น จึงทําใหการศึกษาวิจัยเกี่ยวกับหอย
หวานในประเทศไทยที่ผานมามุงเนนไปทางดานการเพาะเลี้ยงเปนหลัก (Chaitanawisuti and Kritsanapuntu, 1997a, 
b,1999, 2000; Chaitanawisuti et al., 2001a,b,2002 ) โดยการพัฒนาเทคนิคการเพาะเลี้ยงไดอาศัยขอมูลพ้ืนฐานทาง
ชีววิทยาและนิเวศวิทยาที่ไดมีการศึกษาไวในหอยหมาก (B. spirata) เปนสวนใหญ เชน ความรูทางชีววิทยาทั่วไป 
(Thirumavalavan, 1987)  พฤติกรรมการสืบพันธุ (Kannapiran, 1994) การทนตอความเค็ม  (Patterson et al., 1994) และ 
การเลือกอาหาร (Patterson et al., 1995) เปนตน ปจจุบันการพัฒนาการเพาะเลี้ยงหอยหวานมีความกาวหนาไปมาก แต
การทําการประมงหอยหวานก็ยังคงมีการดําเนินการอยูเนื่องดวยปริมาณหอยหวานที่ไดจากการเพาะเลี้ยงไมเพียงพอตอ
ความตองการของผูบริโภค และพอแมพันธุสวนใหญยังเปนหอยที่จับมาจากธรรมชาติ ดังนั้นการอนุรักษประชากรของ
หอยหวานในธรรมชาติก็ยังถือวามีความสําคัญอยางมากตอการรักษาสมดุลของระบบนิเวศที่หอยหวานอาศัยอยูและการ
ทําการประมงหอยหวานที่ยั่งยืน ในดานการอนุรักษนั้นขอมูลดานชีววิทยาและนิเวศวิทยาของหอยชนิดนี้เปนสิ่งที่จําเปน
อยางยิ่ง โดยเฉพาะขอมูลในเรื่องพลวัตประชากรและโครงสรางประชากร  ซึ่งสามารถนําเทคนิคทางชีวโมเลกุลเขามา
ชวยในการสํารวจได  เนื่องจากการทําการสํารวจและติดตามภาคสนามของการศึกษาประเภทนี้กระทําไดคอนขางลําบาก
โดยเฉพาะในสัตวทะเลที่ไมมีกระดูกสันหลังซึ่งสวนใหญมีตัวออนที่เปนแพลงกตอนและระบบนิเวศวิทยาทางทะเลยัง
ถือวาเปนระบบเปดอีกดวย  

 
เทคนิคทางอณูชีววิทยาที่ใชในการศึกษาโครงสรางประชากรของสิ่งมีชีวิตมีอยูหลากหลายวิธีแตสามารถแบง

ออกได สองประเภทใหญๆคือ เทคนิคที่ใช DNA hybridisation เปนเทคนิคพื้นฐาน เชน multi-locus minisattelites 
(Jeffreys et al., 1985, Bruford et al., 1998) อีกเทคนิคนั้นใช PCR เปนเทคนิคพื้นฐาน เชน Microsatellites (Amour et 
al., 1994, David and Menotti-Raymond, 1998), RAPDs (Williams et al., 1990, Hadrys et al., 1992) และ ISSR 
(Zietckiewicz et al., 1994) เปนตน ในปจจุบันเทคนิคที่มี PCR เปนเทคนิคพื้นฐานมีความนิยมในการใชสูงกวาเนื่องจาก
ขอไดเปรียบหลายอยางเชน ตองการปริมาณ DNA template ที่นอย ขั้นตอนในการทํางานไมซับซอน ประหยัดเวลาใน
การทํางาน   เทคนิค Inter-simple sequence repeat (ISSR) เปนเทคนิคที่ทําไดงาย ไมตองการเครื่องมือที่ซับซอน ให
ระดับของ polymorphism คอนขางสูง ไมตองอาศัยขอมูลลําดับรหัสพันธุกรรมของสิ่งมีชีวิตที่ตองการศึกษา และไมไว
ตอปจจัยที่เปลี่ยนแปลงในการทําปฏิกิริยา PCR เหมือน RAPD เนื่องจากการมี primer ที่ยาวกวาซึ่งสงผลใหสามารถใช 
อุณหภูมิ annealing ที่สูงกวาได หลักการของเทคนิค ISSR ก็เหมือนการทําปฏิกิริยา PCR ทั่วไปเพียงแตมีขอแตกตางคือ
การใช primer ที่มี microsatellite sequence อยูโดยที่ปลายดาน 3’ ของ primer จะมีการเติม 1 ถึง 3 นิวคลีโอไทดเขาไป 
ตัวอยางเชน (AG)8GC, (AT) 9G หรือ (GT) 8ACG เปนตน ดังนั้นปจจัยสําคัญของเทคนิค ISSR คือ การหา ISSR primers 
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ที่ใหผลดี ซึ่ง primer ที่จะนํามาทดสอบสามารถนํามาจาก primer ที่มีรายงานการใชมากอนโดยเฉพาะการใชกับกลุม
สิ่งมีชีวิตที่มีความใกลเคียงกับสิ่งมีชีวิตที่ตองการศึกษา(ในดานวิวัฒนาการ) หรือออกแบบ primer ขึ้นมาเองก็ได  

 
ไดมีการใชเทคนิคดานอณูชีววิทยาศึกษานิเวศวิทยาและโครงสรางประชากรของหอยหลากหลายชนิด 

ตัวอยางเชน  Littorina striata (De Wolf et al.,1998), Congeria kusceri (Stepien et al., 2001), Chorus giganteus 
(Gajardo et al., 2002), Arctica islandica (Holmes et al., 2003), Littorina saxatilis ( Johannesson et al., 2004) และ  
Abra tenuis (Holmes et al., 2004) สําหรับในทะเลไทยไดมีการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของหอยเปาฮ้ือ  
(Haliotis asinina) และ ไดพัฒนาเครื่องหมายพันธุกรรมที่มีความจําเพาะตอหอยเปาฮ้ือ 3 ชนิดคือ Haliotis asinina 
Haliotis ovina และ Haliotis varia (Klinbunga et al.,2003a)  หอยนางรมเปนหอยอีกชนิดหนึ่งที่มีการศึกษาทั้งในดาน
การจําแนกชนิดโดยวิธี PCR-RFLP และ RAPD (Klinbunga et al., 2000, Klinbunga et al., 2003b) และความหลากหลาย
ทางพันธุกรรม (Klinbunga et al., 2001a) นอกจากนี้ยังมีการใช Allozyme ในการจําแนกชนิดของหอยนางรมสกุล 
Saccostrea อีกดวย (Day et al., 2000) สําหรับหอยสกุล Babylonia มีการใชเทคนิค allozymeรวมกับลักษณะของสวน
ตางๆของรางกายในการจําแนกชนิดระหวาง Babylonia formosae formosae กับ B. formosae habei (Liu and Chiu, 
1998) และจากการคนหาขอมูลทางพันธุกรรมของหอยสกุลนี้ในฐานขอมูลของ Genbank มีเพียงลําดับเบสของยีน 
cytochrome oxidase subunit I ใน mtDNA ของ B. japonicus เทานั้น ยังไมพบการศึกษาทางดานพันธุศาสตรประชากร
ของหอยหวาน (B. areolata) โดยเฉพาะอยางยิ่งในทะเลไทย  

 
การศึกษาครั้งนี้จึงมุงเนนการสํารวจความหลากหลายทางพันธุกรรม และโครงสรางพันธุศาสตรประชากรของ

หอยหวานในทะเลไทย ซึ่งขอมูลดังกลาวมีความสําคัญอยางยิ่งตอการวางแผนการอนุรักษ และเครื่องหมายพันธุกรรมที่
พัฒนาขึ้นมาจากการทําวิจัยครั้งนี้อาจมีประโยชนในการนําไปใชในการจัดการเกี่ยวกับพอแมพันธุหอยหวานในฟารมได
ในอนาคต 
 

2 วิธีดําเนินการ 
2.1 การเก็บรวบรวมตัวอยาง 
 การเก็บตัวอยางหอยหวานในการศึกษาครั้งนี้จะแบงออกเปน 3 พ้ืนที่คือ อาวไทยตอนบน (จังหวัดตราด ถึง จังหวัด
ประจวบคีรีขันธ) อาวไทยตอนลาง (จังหวัดสุราษฎรธานี ถึง จังหวัดนราธิวาส) และ ฝงทะเลอันดามัน โดยจะเก็บ 3-5 แหลง
ประชากรตอพ้ืนที่ดังกลาว (ดูรูปที่ 1) กลามเนื้อเทาของหอยจะถูกตัดเพียงเล็กนอย แลวเก็บรักษาไวใน 95% เอทธานอล ที่
อุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียสโดยเร็วที่สุดเพื่อรอการนําไปใชในงานดานอณูชีววิทยาตอไป  
 
2.2 การสกัดสารพันธุกรรม 

นําเนื้อเยื่อเทาของหอยที่ถูกเก็บรักษาไวใน 95 เปอรเซ็นต ethanol ออกมาตัดเปนช้ินขนาดประมาณเทาหัวไม
ขีดไฟแลวใสไวในหลอด Microcentrifuge ขนาด 1.5 มิลลิลิตร อันใหม หลังจากนั้นเติม TEN (0.1M Tris-HCl (pH 8.0), 
0.05M EDTA, 0.2M NaCl) บัฟเฟอร ที่มี 1% (w/v)SDS  ผสมอยู  จํานวน 230 µl และ เติม Proteinase K (10 mg/ml) 
จํานวน 20 µl ลงไปตามลําดับ ผสมใหเขากันแลวนําไปบมไวที่อุณหภูมิ 55 oC เปนเวลา 3 ช่ัวโมง แลวเติม 250µl  2 % 
CTAB buffer [2% (w/v) of  CTAB (Hexadecyltrimethlyammonium bromide) 0.1 M Tris (pH 8.0), 1.4 M NaCl, 0.02 
M EDTA, 0.002% (v/v) ß-mercaptoethanol] ผสมใหเขากัน แลวนําไปบมตอที่อุณหภูมิ 55 oC เปนเวลา 30 นาที หลังจาก
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นั้น เติม 6M NaCl  200 µl ลงไป ผสมใหเขากันแลวนําไปเขาเครื่องเหวี่ยง ที่ระดับความเร็ว 14000 rpm นาน 10 นาที จะ
เห็นวามีสารเหนียวสีขาว 

 

 
 

รูปท่ี1 แผนที่แสดงสถานีที่คาดวาจะมีการเก็บตัวอยาง (1= จันทบุรี 2=ระยอง 3=ชลบุรี 4=สมุทรสงคราม 5=
เพชรบุรี 6=ประจวบคีรีขันธ 7=สุราษฎรธานี 8=นครศรีธรรมราช 9=สงขลา 10=สตูล 11=กระบี่ 12=ระนอง) 

 
อยูดานบนของสารละลาย ใหดูดสารละลายใสดานลางแลวนําไปใสลงในหลอด Microcentrifuge ขนาด 1.5 มิลลิลิตร อันใหม 
หลังจากนั้นเติม  Phenol:Chloroform (1:1) ปริมาณ 700 µl แลวผสมใหเขากัน แลวนําไปเขาเครื่องเหวี่ยง ที่ระดับความเร็ว 
14000 rpm นาน 10 นาที สารละลายในหลอดจะแบงออกเปน 2 ช้ัน ดูดสารชั้นบนและนําไปใสในหลอด Microcentrifuge 
ขนาด 1.5 มิลลิลิตร อันใหม เติม 95 เปอรเซ็นต เอทธานอล (ethanol) และผสมสารละลายใหเขากันแลวนําไปแชไวที่ -20 oC 
อยางนอย 2 ช่ัวโมง เพื่อตกตะกอนสารพันธุกรรม หลังจากนั้นนําไปเขาเครื่องเหวี่ยง ที่ระดับความเร็ว 14000 rpm นาน 20 
นาที เทสารละลายออก แลวเติม 70 เปอรเซ็นต เอทธานอล (ethanol) ปริมาณ 700µl เพื่อลางตะกอนของสารพันธุกรรม นําไป
เขาเครื่องเหวี่ยง ที่ระดับความเร็ว 14000 rpm นาน 10 นาที เทสารละลายออก แลวเติม 70 เปอรเซ็นต เอทธานอล (ethanol) 
ปริมาณ 500µl นําไปเขาเครื่องเหวี่ยง ที่ระดับความเร็ว 14000 rpm นาน 10 นาที เทสารละลายออก เพื่อลางตะกอนเปนครั้งที่2  
ตากตะกอนสารพันธุกรรมใหแหงที่อุณหภูมิหอง แลวเติม 20 µl TE บัฟเฟอร เพื่อละลายสารพันธุกรรม 
  

สารพันธุกรรมในรูปสารละลายที่ไดถูกนํามาตรวจวัดคุณภาพและปริมาณดวยวิธี gel electrophoresis โดย ผสมสาร
พันธุกรรม 1µl กับน้ํา 7µl และ loading buffer (orange G ใน 40เปอรเซ็นต glycerol) แลวโหลดลงใน 0.8 เปอรเซน็ต agarose 
gel พรอมกับ λDNA ที่ทราบความเขมขน เพื่อใชเปนมาตรฐานในการประเมินความเขมขนของสารพันธุกรรมที่สกัดได โดย
ใชความตางศักยไฟฟาที่ 60 โวลต  
 
2.3 ISSR-PCR  

ISSR primers ถูกนํามาทดสอบกับตัวอยางหอยหวาน โดยใช PCR condition ที่เหมือนกันดังนี้คือ ใน ปฏิกิริยา PCR 
ที่มีปริมาตร 25 µl ประกอบดวย 1x PCR buffer (Fermentas)  2.0 mM MgCl2  0.25mM DNTP’s   25 pmol Primer  1 unit Taq 
polymerase (Fermentas) และ  10-20 ng DNA template  PCR cycle ประกอบดวย 95oC 5 นาที ตามดวย 45 รอบของ 95 oC  45 

1 2 

 3 
  4 

 5 

 6 

 

 8 

 9 
10 

11 

 7 
12 



 10

วินาที 45oC  45 วินาที และ 72 oC  2 นาที จบดวย 72 oC  10 นาที หลังจากการทดสอบ ISSR primers แลว เฉพาะ primers ที่ให 
ISSR profiles ที่คาดวาจะสามารถนํามาใชในการศึกษาครั้งนี้ได จะถูกนํามาปรับ PCR condition เพื่อใหได ISSR profiles ที่
ชัดเจนขึ้น โดยจะปรับในสวนของ annealing temperature และ ความเขมขนของ MgCl2 เทานั้น พารามิเตอรตัวอื่นจะไมปรับ
เนื่องจากมีผลคอนขางนอยตอปฏิกิริยา PCR 

 
ผลผลิตของ ISSR PCR ที่ไดตรวจเช็คดวยวิธี gel electrophoresis โดยผลผลิตทั้ง 25µl จะถูกผสมกับ 5µl loading 

buffer (Orange G ใน 40 เปอรเซ็นต Glycerol) แลวโหลดลงใน 2.0 เปอรเซ็นต Agarose gel และมี 100bp DNA ladder (Hyper 
Ladder II, BIOLINE) เปน DNA มาตรฐานในการบอกขนาดของผลผลิตPCR โดยใชความตางศักยไฟฟาที่ 100 โวลต 
 
2.4 การวิเคราะหขอมูล 
 ขอมูลถูกเก็บรวบรวมในรูปแบบของการมีและไมมีแถบของ ISSR profiles ที่ไดรับจากตัวอยางทั้งหมด ในแตละ 
primer โดยตัวเลข 1 แทนการมีแถบ และ 0 แทนการไมมีแถบ โดย gene diversity (Nei, 1987)  Shannon’s information index 
(Lewinton, 1972)  pairwise genetic distances (Nei, 1972) และ coefficient of genetic differentiation ระหวางประชากร
ทั้งหมด (Gst) (Nei, 1973 ) สามารถประเมินไดโดยคอมพิวเตอรโปรแกรม POPGENE (Yeh et al., 1997) ขอมูล Pairwise 
genetic distances จะถูกนํามาสรางแผนภาพแสดงความสัมพันธทางพันธุกรรมของประชากรหอยหวาน (dendrogram) โดยใช 
Phylip (Felsenstein, 1989)  และโปรแกรม Treeview (Page, 1996) ถูกนํามาใชในการแปลง Tree file เปน dendrogram   การ
สํารวจความสัมพันธของ genetic distances กับ geographical distances สามารถทําไดดวยวิธี Mantel’s test (permutation 
10000 ครั้ง) โดยใชคอมพิวเตอรโปรแกรม Arlequin version 3.01 (Excoffier et al., 2005) สําหรับขอมูล geographical 
distances ไดจากการวัดระยะหางที่ใกลที่สุดระหวางประชากรโดยใช โปรแกรม Google Earth  

 
ลําดับขั้นความสัมพันธทางพันธุกรรมของประชากร (Hierarchical relationship) จะทําการวิเคราะหดวยวิธี 

Analysis of molecular variance (AMOVA)โดยใชคอมพิวเตอรโปรแกรม Arlequin version 3.01 โดยจะวิเคราะหความ
แตกตางทางพันธุกรรมระหวางประชากรทั้งหมด (among population)  และแบงประชากรออกเปน 2 กลุมคือ (ตราด 
จันทบุรี และ ระยอง) และอาวไทยตอนบน (ตราด จันทบุรี ระยอง เพชรบุรีและประจวบคีรีขันธ) และอาวไทยตอนลาง 
(นครศรีธรรมราช และสงขลา) โดยทดสอบแตกตางทางพันธุกรรมระหวางตัวอยางทั้งหมดในแตละประชากร (within 
populations)  ระหวางประชากรในแตละพื้นที่ (among population within regions).และระหวางพื้นที่ทั้งหมด (among 
regions)   ซึ่งการทดสอบนัยสําคัญสําหรับการวิเคราะหประเภทนี้สามรถทําไดโดยวิธี permutation ซึ่งทําใหไม
จําเปนตองมีการสมมุติวาขอมูลมีการกระจายแบบ normal distribution เพราะการกระจายของขอมูลจะไดจากการ 
permutation ในการวิเคราะหครั้งนี้ permute 10000 ครั้ง 
 

3 ผลการทดลอง 
3.1 การเก็บและรวบรวมตัวอยาง 

ตามที่ไดมีการวางแผนการเก็บตัวอยางทั้งในบริเวณอาวไทยและทะเลอันดามันนั้น ปรากฏวาในฝงอันดามันไมพบ
การกระจายตัวของหอยหวาน (B. areolata) (ถามีก็จะมีในปริมาณที่นอยมาก)  จึงทําใหไมสามารถเก็บตัวอยางจากฝงอันดา-
มันไดและมีความจําเปนตองตัดสถานีเก็บตัวอยาง สตูล กระบี่ และระนองออกไป  สวนใหญหอยสกุล Babylonia ที่พบเปน
จํานวนมากในบริเวณดังกลาวคือ หอยหมาก (B. spirata)  สําหรับการเก็บตัวอยางฝงอาวไทย สถานีเก็บตัวอยางอาจจะไมตรง
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กับแผนที่วางไวแตก็จะครอบคลุมพื้นที่ทั้งอาวตามที่ไดวางแผนไวโดยจํานวนตัวอยางหอยหวานที่เก็บจะอยูระหวาง 40-50 ตัว 
ยกเวนตัวอยางจากปตตานีซึ่งรวบรวมมาไดเพียง 18 ตัวอยาง (ดูตารางที่ 1) ประกอบ 

 
จากตัวอยางหอยที่รวบรวมไดพบวาหอยหวานมีลักษณะของสีเปลือกตางกัน โดยในการศึกษาครั้งนี้ไดจําแนก

ออกเปน 5 ลักษณะคือ สีน้ําตาล สีสม สีขาว สีน้ําตาลแถบเขม และสีสนิม (ดู รูปที่2) โดยบริเวณอาวไทยตอนบนพบหอยสี
น้ําตาลมากที่สุดและพบหอยสีสนิมปนอยูดวยในตัวอยางที่ไดจากจังหวัดตราดเทานั้นซึ่งมีจํานวนไมมาก สวนบริเวณอาวไทย
ตอนลาง จะพบหอยที่มีหลากหลายสีมากขึ้นโดยจะพบทั้ง 5 สี แตหอยสีน้ําตาลแถบเขมพบมากในตัวอยางที่ไดจากจังหวัด
ประจวบคีรีขันธ (ดู ตารางที่ 2 และ รูปที่ 2 และ 3 ประกอบ) 
 
ตารางที่ 1 สถานีเก็บตัวอยาง และจํานวนตัวอยางที่เก็บในแตละสถานี (*สถานีที่อยูฝงอันดามัน) 
ลําดับที่ สถานที่เก็บตัวอยาง

ตามแผนเดิม 
สถานที่เก็บตัวอยางจริง พิกัด จํานวนตัวอยาง

ที่เก็บ (ตัว) 
1 - หาดเล็ก, คลองใหญ,

ตราด 
11o 46’ 38.79’’ N   
102o 52’ 38.05’’ E 

40 

2 จันทบุรี ทาแฉลบ, หาดจาวหลาว,
จันทบุรี 

12o 34’ 19.72’’ N   
101o 53’ 38.48’’ E 

50 

3 ระยอง บานเพ, ตะพง, ระยอง 12o 36’ 47.65’’ N   
101o 25’ 23.87’’ E 

50 

4 ชลบุรี -  - 
5 สมุทรปราการ หรือ -  - 
 สมุทรสงคราม    
6 เพชรบุรี ชะอํา, หาดเจาสําราญ, 

เพชรบุรี 
12o 48’ 48.78’’ N   
99o 59’ 44.70’’ E 

40 

7 ประจวบคีรีขันธ บางสะพาน,
ประจวบคีรีขันธ 

11o 11’ 54.91’’ N   
99o 31’ 31.65’’ E 

45 

8 สุราษฎรธานี -  - 
9 นครศรีธรรมราช สิชล, นครศรีธรรมราช 8o 58’ 58.51’’ N    

99o 54’ 54.29’’ E 
65 

10 สงขลา จะนะ สมิหราและนาทับ,
สงขลา 

6o 58’ 27.67’’ N   
100o 46’ 42.91’’ E 

65 

11 สตูล* -  - 
12 กระบี่* -  - 
13 ระนอง* -  - 
14 - หาดตะโลตะโป,ปตตานี 6o 53’ 56.27’’ N   

101o 22’ 26.15’’ E 
18 
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ตารางที่ 2 จํานวนของหอยหวานโดยแยกออกเปนแตละกลุมของสีเปลือก 
 
สถานี สีน้ําตาล สีสม สีขาว สีสนิม สีน้ําตาล 

แถบเขม 
รวม 

ตราด 32 - - 8 - 40 
จันทบุรี 50 - - - - 50 
ระยอง 50 - - - - 50 
เพชรบุรี 40 - - - - 40 

ประจวบคีรีขันธ 35 - - - 10 45 
นครศรีธรรมราช 38 8 19 - - 65 

สงขลา 30 18 7 10 - 65 
ปตตานี 9 5 3 1 - 18 
 
 
 
 

                                                                                                      
                                      ก                                              ข 

                                                                                                    
                                        ค                                              ง 

                                                                                                          
                                                                 จ 
รูปท่ี 2 แสดงลักษณะสีเปลือกของหอยหวาน (ก. สีน้ําตาล  ข. สีสม  ค.สีสนิม ง.สีขาว และ จ.สีน้ําตาลแถบเขม) 
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รูปท่ี 3 แสดงการกระจายพันธุของหอยหวานสีตางๆในอาวไทย 
 
3.2 กาสกัดสารพันธุกรรม 

การสกัดสารพันธุกรรมจากลามเนื้อเทาของหอยหวานที่เก็บไว ใน 95 เปอรเซ็นต ethanol สามารถทําไดโดยวิธี 
CTAB extraction สารพันธุกรรมที่สกัดไดคอนขางบริสุทธิ์ และคุณภาพดี (ไมแตกหัก) โดยปริมาณสารพันธุกรรมที่ไดจะ
อยูที่ประมาณ 50-100 ng/µl (ดูรูปที่ 4) 

 
 

                                                                                                             
 
รูปท่ี 4 สารพันธุกรรม (DNA) ที่สกัดได (M = λ Hind III DNA marker 1-9 = สารพันธุกรรมของแตละตัวอยาง) 
 

23130 bp (238.4ng) 
9416 bp (97.1ng) 6557 bp (67.6ng) 4361 bp (45.0ng) 
2322 bp (23.9ng) 
2027 bp (20.9ng) 

    M     1     2      3      4      5     6      7      8      9    10    M 
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3.3 ISSR-PCR 
 จากการทดสอบ ISSR primers จํานวน 49 primers (ตารางที่3) กับตัวอยางหอยหวาน 5 ตัวอยาง พบวามี ISSR primers 
ที่นาจะนํามาใชในการศึกษาได 8 primers ดังแสดงไวในตารางที่ 3 (ตัวอักษรเอียง) หลังจากที่นํา ISSR primers ทั้ง 8 มาปรับ 
PCR condition เหลือเพียง 4 primers ที่ให ISSR profiles ที่ชัดเจน และไมมีการเปลี่ยนแปลงของ ISSR profiles เมื่อมีการทํา
ปฏิกิริยา PCR ซ้ํากับตัวอยางเดิม (ดูรูปที่ 5) โดยพารามิเตอรของปฏิกิริยา PCR สําหรับแตละ Primer ไดแสดงไวในตารางที่ 4  
 
ตารางที่ 3  ISSR primers ที่ใชทดสอบ   
ลําดับ ช่ือ ลําดับเบส (5’-3’) ลําดับ ช่ือ ลําดับเบส (5’-3’) 

1 UBC809 (AG)8G 26 T8711 (CA)7YG 
2 UBC811 (GA)8C 27 T8712 (GA)8AT 
3 UBC827 (AC)8G 28 T8713 (CT)8G 
4 SAS1 (GIG)4C 29 T8714. (GT)6RG(CT)8T 
5 SAS3 (GAG)4C 30 T8715 (GA)6C 
6 UBC814 (CT)8TG 31 T8716 (CA)6C 
7 844A (CT)8AC 32 T8717 (CA)6T 
8 844B (CT)8GC 33 T8718 (GA)6T 
9 17898A (CA)6AC 34 UBC-813 (CT)8T 
10 17898B (CA)6GT 35 UBC-814 (CT)8A 
11 17899A (CA)6AG 36 UBC-824 (CT)8G 
12 HB12 (AC)3GC 37 UBC-845 (CT)8RG 
13 HB13 (GAG)3GC 38 UBC-840 (GA)8YT 
14 HB14 (CTC)3GC 39 UBC-848 (CA)8RG 
15 HB15 (GIG)3GC 40 TL01 (CAG)5 
16 T8701 (CT)8RA 41 TL02 (CAA)5 
17 T8702 (AG)7YC 42 TL03 (GACA)4 
18 T8703 (GT)6YR 43 TL04 (GATA)4 
19 T8704 (GT)6AY 44 UBC812 (GA)8A 
20 T8705 CAA(AG)5 45 UBC826 (AC)8C 
21 T8706 GGGC(GA)8 46 UBC841 (GA)8YC 
22 T8707 (GAG)4RC 47 UBC857 (AC)8YC 
23 T8708 (GA)7RG 48 UBC818 (CA)8G 
24 T8709 (GT)7YG 49 UBC868 (GAA)6 
25 T8710 (CA)7YC    
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ตารางที่ 4   ISSR primers ที่ให ISSR profiles ที่ดี Annealing temperature ความเขมขนของ MgCl2ที่เหมาะสม
สําหรับแตละ Primer จํานวนแถบ DNA จํานวน polymorphic bands (PB) และขนาดของผลผลิต PCR 
 

Primers ลําดับเบส 
(5’-3’) 

Annealing 
temperature 

(oC) 

ความเขมขน 
MgCl2  (mM) 

จํานวน
แถบ DNA  
ทั้งหมด 

จํานวน PB ขนาดของ 
ผลผลิต

PCR (bp) 
UBC814 (CT)8TG 52 2.0 6 5 440-1100 
UBC841 (GA)8YC 58 2.0 6 6 570-1000 
UBC845 (CT)8RG 54 2.0 8 8 270-900 
T8707 (GAG)4RC 51 2.0 7 5 390-630 

 
 
                                                      ก                                                                                               ข 

                                 
 
                                                       ค                                                                                    ง  

                                        
  
รูปท่ี 5 ISSR profiles ของไพรเมอร (primer) 814 (ก) 841 (ข) T8707 (ค) และ 845 (ง) (M= 100bp ladder DNA marker 
(hyperladder) 1-19 = ISSR profiles ของตัวอยางหอยหวานแตละตัวอยาง) 

 300  

800 1000 

 300  

800 
1000 

 300  

800 
1000 

 

         M   1   2    3   4    5    6   7    8    9  10 11 12  13  14  15 16 17  18 19   M   1    2    3   4    5    6   7    8    9   10  11 12  13  14  15 16  17 18 19  
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800 
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  M   1   2    3    4    5    6   7    8    9  10  11  12  13  14  15 16 17  18 19    M   1   2    3    4    5    6   7    8    9  10  11  12  13  14  15 16 17  18 19  
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3.4 ความหลากหลายทางพันธุกรรม  
 จากการสํารวจความหลากหลายทางพันธุกรรมของหอยหวานทั้งหมด 203 ตัวอยาง จาก 7 ประชากร ดวยวิธี ISSR 
พบวา มีแถบDNA ทั้งหมด 27 แถบ เกิดจาก ISSR primer 4 ตัว โดยขนาดของแถบDNA อยูระหวาง 270 ถึง 1100 คูเบส และมี 
24 แถบจากทั้งหมด หรือคิดเปน 88.89% ที่ให polymorphism ความหลากหลายทางพันธุกรรม (gene diversity) มีคาเทากับ 
0.2318±0.1959 และ Shannon’s information index  มีคาเทากับ 0.3554±0.2645 (ดูตารางที่ 5) 

 
หากพิจารณาในระดับประชากรพบวาเปอรเซ็นตของแถบDNA ที่ให polymorphism จะอยูในชวง 40.74% ถึง 

74.07% ความหลากหลายทางพันธุกรรม gene diversity (H) อยูในชวง 0.1163±0.1732 ถึง 0.2385±0.2124 และ Shannon’s 
information index (I)  อยูในชวง 0.1800±0.2544 ถึง 0.3572±0.2821 โดยประชากรหอยหวานที่มีความหลากหลายทาง
พันธุกรรมมากที่สุดคือ ประชากรจากจังหวัดตราด (%PB = 74.07, H = 0.2380±0.2029, I = 0.3572±0.2821) สวนประชากรที่
มีความหลากหลายทางพันธุกรรมต่ําที่สุดคือ ประชากรจากจังหวัดนครศรีธรรมราช (%PB = 40.74, H = 0.1163±0.1732, I = 
0.1800±0.2544) (ดูตารางที่ 5) 
 
ตารางที่ 5 ความหลากหลายทางพันธุกรรมของหอยหวาน B. areolata (PB: polymorphic bands, H: gene diversity 
(Nei, 1987, I:  Shannon information index (Lewinton, 1972))  

ประชากร จํานวน 
ตัวอยาง (ตัว) 

จํานวน 
PB 

เปอรเซ็นต 
PB (%) 

H I 

ตราด 29 20 74.07 0.2380±0.2029 0.3572±0.2821 
จันทบุรี 26 17 62.96 0.2064±0.2101 0.3080±0.2950 
ระยอง 33 16 59.26 0.1708±0.1934 0.2621±0.2752 
เพชรบุรี 34 18 66.67 0.2142±0.1999 0.3244±0.2802 
ประจวบคีรีขันธ 31 19 70.37 0.2385±0.2124 0.3526±0.2969 
นครศรีธรรมราช 22 11 40.74 0.1163±0.1732 0.1800±0.2544 
สงขลา 28 13 48.15 0.1361±0.1866 0.2088±0.2685 
รวม 203 24 88.89 0.2318±0.1959 0.3554±0.2645 
 
3.5 โครงสรางพันธุศาสตรประชากร 

จากการศึกษาความแตกตางทางพันธุกรรมของประชากรหอยหวาน พบวา คา coefficient of genetic differentiation 
(Gst) มีคาเทากับ  0.1810 แสดงใหเห็นวา ความแปรปรวนทางพันธุกรรม (genetic variation) ระหวางประชากรหอยหวานที่
ทําการสํารวจในการศึกษาครั้งนี้มีอยูประมาณ 18 %  ซึ่งสอดคลองกับผลที่ไดจาก AMOVA ที่แสดงความแตกตางทาง
พันธุกรรมอยางมีนัยสําคัญ (p<0.001) ระหวางประชากรหอยหวานทั้งหมด และจากสัดสวนของความแปรปรวนทาง
พันธุกรรมทั้งหมด ประมาณ 20% เปนสัดสวนของ ความแปรปรวนทางพันธุกรรม (genetic variation) ระหวางประชากรหอย
หวานทั้ง 7 ประชากร (among populations)  (ดูตารางที่ 6)  
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ตารางที่ 6 Analysis of Molecular Variance (AMOVA) ของหอยหวาน B. areolata ในระดับระหวางประชากรทั้งหมด  
Source of variation          d.f.         Sum of squares       Variance components    Percentage of variation        P-value 
Among populations          6                 136.270                       0.69102 Va                             20.19                         < 0.001 
Within populations         196               535.296                       2.73110 Vb                            79.81    
Total                                 202               671.567                       3.42212 
 

 
ความหางทางพันธุกรรม (genetic distance) มีคาอยูระหวาง 0.0145 ถึง 0.1276 โดย ความหางทางพันธุกรรมระหวาง

ประชากรจากจันทบุรีกับสงขลา มีคาความหางทางพันธุกรรมมากที่สุดคือ 0.1276 สวนระหวางประชากรจากระยองกับ
เพชรบุรี มีคาคานอยที่สุดคือ 0.0145 (ดูตารางที่ 8) เมื่อนําคาดังกลาวมาสราง dendrogram เพื่อแสดงความสัมพันธของ
ประชากรหอยหวานพบวา ประชากรของหอยหวานในบริเวณอาวไทยแบงออกเปน 2 กลุมชัดเจน โดยกลุมแรกคือประชากร
ต้ังแตจังหวัดประจวบคีรีขันธ ไปจนถึง จังหวัดตราด อีกกลุมคือประชากรหอยหวานจากจังหวัดนครศรีธรรมราช และ สงขลา  
แตภายในกลุมประชากรแรกโครงสรางพันธุกรรมระหวางประชากรฝงตะวันออก (ตราด จันทบุรี และ ระยอง) กับ ฝง
ตะวันตกของอาวไทย ( เพชรบุรี และ ประจวบคีรีขันธ) ยังไมชัดเจน อยางไรก็ตามประชากรจากจังหวัดตราดแยกออกจาก
ประชากรอื่นภายในกลุมอยางชัดเจน (ดูรูปที่ 6) ผลดังกลาวสอดคลองกับผลที่ไดจาก AMOVA เมื่อประชากรถูกแบงออกเปน
2 พ้ืนที่ คือ อาวไทยตอนบน (ตราด จันทบุรี ระยอง เพชรบุรีและประจวบคีรีขันธ) และอาวไทยตอนลาง (นครศรีธรรมราช 
และสงขลา) ซึ่งแสดงความแตกตางทางพันธุกรรมอยางมีนัยสําคัญระหวางตัวอยางทั้งหมดในแตละประชากร (p<0.001) 
ระหวางประชากรในแตละพื้นที่ (p<0.001) และระหวางพื้นที่ทั้งหมด (p<0.049 ) (ดูตารางที่ 7)   

 
ตารางที่ 7 Analysis of Molecular Variance (AMOVA) ของหอยหวาน B. areolata ในระดับระหวางตัวอยางทั้งหมดในแตละ
ประชากร ระหวางประชากรในแตละพื้นที่ และระหวางพื้นที่ทั้งหมด 
Source of variation          d.f.         Sum of squares       Variance components    Percentage of variation        P-value 
Among regions                    1                    51.584                       0.4766Va                              12.91                      < 0.049 
Among populations          
within regions                      5                    84.687                       0.4839 Vb                             13.11                      < 0.001 
Within population           196                  535.296                       2.7311 Vc                             73.98                      < 0.001 
Total                                 202                  671.567                       3.6916 

 
ผลของ Mantel’s test แสดงความสัมพันธระหวาง genetic distance กับ geographical distance (ดูตารางที่ 8) อยางมี

นัยสําคัญ (r = 0.6289, p=0.008) ซึ่งสอดคลองกับโครงสรางประชากรของหอยหวานที่แสดงไวในแผนภาพความสัมพันธทาง
พันธุกรรม (ดูรูปที่ 6)  
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0.1

Trat

Chan

Prachuab

Rayong

Petch

Nakorn

Songkla

 
 
ตารางที่ 8 Genetic distances และ Geographical distances (*102 km) ระหวางประชากรของหอยหวาน 
================================================================= 
ประชากร           ตราด     จันทบุรี      ระยอง     เพชรบุรี    ประจวบฯ   นครศรีฯ    สงขลา 
================================================================= 
ตราด ****       1.1155      1.8414      3.3438       3.7134        4.4715       5.7768     
จันทบุรี 0.0431      ****        0.4964     2.0858       2.9820        4.5370       6.2382     
ระยอง 0.0615     0.0457       ****       1.5665       2.5787        4.3366       6.2760     
เพชรบุรี 0.0578     0.0588      0.0145      ****         1.8568        4.2323       6.5077     
ประจวบฯ 0.0558     0.0310      0.0289     0.0360        ****          2.4737       4.8655     
นครศรีฯ 0.1138     0.0992      0.0451     0.0343       0.0647        ****          2.4145     
สงขลา 0.1210     0.1276      0.0667     0.0593       0.0813        0.0385       ****     
================================================================= 
Geographical distances (above diagonal) and genetic distances (below diagonal). 
 

รูปท่ี 6 UPGMA dendrogram แสดงความสัมพันธทาง 
พันธุกรรมของประชากรหอยหวาน (Trat = ตราด,  
Chan = จันทบุรี , Prachuab = ประจวบคีรีขันธ,  
Rayong = ระยอง, Petch = เพชรบุรี,  
Nakorn = นครศรีธรรมราช และ Songkla = สงขลา)  
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4 วิเคราะหผลการทดลอง 
4.1 ความแตกตางของสีเปลือก 

จากการศึกษาครั้งนี้พบวาตัวอยางหอยหวานที่เก็บได มีความแตกตางในเรื่องของสีเปลือก ซึ่งสามารถจําแนกได 5 
ลักษณะคือ สีน้ําตาล สีสม สีขาว สีน้ําตาลแถบเขม และสีสนิม  โดยบริเวณอาวไทยตอนบนจะพบหอยสีน้ําตาลมากที่สุดโดยจะ
พบหอยสีสนิมปนอยูดวยในตัวอยางที่ไดจากตราดเทานั้น และหอยสีน้ําตาลแถบเขมจะพบในตัวอยางที่ไดจากจังหวัด
ประจวบคีรีขันธที่เดียวเทานั้น  สวนบริเวณอาวไทยตอนลาง จะพบหอยที่มีหลากหลายสีมากขึ้น ความแตกตางของสีเปลือกอาจ
เกิดจากอิทธิพลของสิ่งแวดลอม หรือพันธุกรรมก็ได อยางเชนใน Littorina saxatilis ความแตกตางของสีเปลือกขึ้นอยูกับที่อยู
อาศัยวามีผูลาอยาง Carcinus maenas  อยูหรือไม (Ekendahl, 1998)  และ การเปลี่ยนแปลงอยางฉับพลันของความเค็ม และ 
อุณหภูมิ (Sokolova and Berger, 2000) สวนใน desert landsnail, Trochoidea simmulata มีรายงานวาความแตกตางของสีเปลือก
มีสาเหตุมาจากความแตกตางของความสามารถในการเขาไปใช CaCO3 ของหอยแตละตัว และปริมาณของCaCO3 ที่มีอยูในดิน
บริเวณที่อยูอาศัย (Ward and Slotow, 1997) แตในหอยแลงภู Mytilus edulis มีรายงานวาความแตกตางของเปลือกสีน้ําตาลกับสี
น้ําเงินเปนผลมาจากพันธุกรรม (Newkirk, 1980) และ มีรายงานวาพันธุกรรมควบคุมเกี่ยวกับสีของเปลือกและขอบของMantle
ในหอยนางรม Crassostrea gigas (Brake et al., 2004)  นอกจากนี้ Qin et al. (2007) ไดพบเครื่องหมายพันธุกรรมที่เกี่ยวของกับ
สีเปลือกของหอยเชลล Argopecten irradians irradians  โดยการใชเทคนิค Amplified fragment length Polymorphism (AFLP) 
จากรายงานขางตนจะเห็นไดวาความแตกตางของสีเปลือกในหอยชนิดเดียวกันเปนเรื่องที่เกิดขึ้นได และสาเหตุอาจจะเกิดไดจาก
อิทธิพลของสิ่งแวดลอมหรือพันธุกรรม หรือทั้งสองอยาง  จากขอมูลที่มีในการศึกษาครั้งนี้สามารถบอกไดเพียงการกระจายพันธุ
ของหอยหวานแตละสีและแหลงที่พบ แตยังไมสามารถสรุปไดวาความแตกตางของสีเปลือกหอยหวานมีสาเหตุมาจากอิทธิพล
ของอะไร ซึ่งเปนเรื่องที่ตองมีการศึกษาในรายละเอียดตอไป 
 
4.2 ความหลากหลายและโครงสรางทางพันธุกรรม 

ความหลากหลายทางพันธุกรรมของประชากรหอยหวานบริเวณอาวไทยมีคาคอนขางสูง (gene diversity = 0.2318) ซึ่ง
สอดคลองความหลากหลายทางพันธุกรรมที่พบในหอยเปาฮ้ือดวยวิธี PCR RFLP analysis ของยีน 16s rRNA และ 18s rRNA 
(คาเฉลี่ย nucleotide diversity = 0.3716  และคาเฉลี่ย haplotype diversity = 0.6762) (Kinbunga et al., 2003a) และ กุงกุลาดําซึ่ง
ศึกษาดวยวิธี (คาเฉลี่ย nucleotide diversity = 3.328 และคาเฉลี่ย haplotype diversity = 0.855)  (Kinbunga et al., 2001b) แตตาง
จาก หอยเชลลซึ่งศึกษาดวยวิธี sequencing analysis ของยีน 16s rRNA ( mean nucleotide diversity = 0.0006 และ mean 
haplotype diversity = 0.0237 ) (Mahidol et al., 2007) ที่มีรายงานวามีความหลากหลายทางพันธุกรรมที่คอนขางต่ําเมื่อเทียบกับ
หอยทั้ง 3 ชนิดที่กลาวไวขางตน และเมื่อเปรียบเทียบความหลากหลายทางพันธุกรรมของประชากรหอยหวานทั้งหมดจะเห็นได
วา ประชากรหอยหวานบริเวณอาวไทยตอนบน (ตราด จันทบุรี ระยอง เพชรบุรี และ ประจวบคีรีขันธ ) มีความหลากหลายทาง
พันธุกรรมสูงกวา ประชากรบริเวณอาวไทยตอนลางมาก (นครศรีธรรมราช และสงขลา) ทั้งๆที่ประชากรหอยหวานบริเวณอาว
ไทยตอนลางมีความหลากหลายของสีเปลือกมากกวาประชากรหอยหวานบริเวณอาวไทยตอนบนซึ่งหอยหวานสวนใหญมีสี
เปลือกสีน้ําตาล  การที่ประชากรหอยหวานบริเวณอาวไทยตอนลาง มีความหลากหลายทางพันธุกรรมที่ตํ่าอาจเปนผลมาจากการ 
ที่เฉพาะหอยสีน้ําตาลถูกนํามาใชในการวิเคราะหเนื่องจากความไมแนใจในเรื่องของสายพันธุหรือชนิดของหอยที่มีสีเปลือกตาง
ไปจากสีน้ําตาล หรือเปนผลจากการคัดเลือกโดยธรรมชาติ  

 
สําหรับการศึกษาโครงสรางพันธุกรรมของประชากรหอยหวานในอาวไทย ไดมีการแบงตัวอยางออกเปน 2 พ้ืนที่คือ 

อาวไทยตอนบน (ตราด จันทบุรี ระยอง เพชรบุรี และประจวบคีรีขันธ) และ อาวไทยฝงตะวันตกตอนลาง (นครศรีธรรมราช 
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และสงขลา) พบวามีความแตกตางทางพันธุกรรมอยางมีนัยสําคัญระหวางตัวอยางทั้งหมดในแตละประชากร (p<0.001) ระหวาง
ประชากรในแตละพื้นที่ (p<0.001) และระหวางพื้นที่ทั้งหมด (p<0.049) สาเหตุของผลดังกลาวอาจเปนเพราะหอยหวานใน
ประชากรทั้งหมดมีความแปรปรวนทางพันธุกรรม (genetic variation) สูง (ประมาณ 79%) เพราะวาสมาชิกใหมที่มาทดแทน
ประชากรเดิมสามารถไดจากประชากรในบริเวณนั้นและจากบริเวณอื่น เนื่องมาจากระบบนิเวศวิทยาทางทะเลถือไดวาเปนระบบ
เปด และตัวออนของสิ่งมีชีวิตทางทะเลสวนใหญเปนแพลงกตอนรวมทั้งหอยหวานดวย ผลดังกลาวขางตนสนับสนุนผลที่ได
จากสํารวจความสัมพันธทางพันธุกรรมของประชากรหอยหวานในอาวไทย ซึ่งพบวาสามารถแบงออกได 2 กลุมชัดเจน กลุม
แรกคือ ประชากรหอยหวานบริเวณอาวไทยตอนบน (ตราด จันทบุรี ระยอง เพชรบุรี และ ประจวบคีรีขันธ) และกลุมที่สองคือ 
ประชากรหอยหวานบริเวณอาวไทยตอนลาง (นครศรีธรรมราช และสงขลา) ซึ่งผลการศึกษาครั้งนี้สอดคลองกับผลการศึกษาใน
การศึกษาโครงสรางพันธุศาสตรประชากรของกุงทะเลในทะเลไทย (Penaeus merguiensis) โดยพบโครงสรางประชากรระหวาง
ประชากรจากอาวไทยตอนบน (ตราด) และตอนลาง (สุราษฎรธานี และสงขลา) (Wanna et al., 2004)  แตหากพิจารณาประชากร
หอยหวานในกลุมแรก (อาวไทยตอนบน) พบวายังไมมีโครงสรางประชากรที่ชัดเจน ซึ่งผลดังกลาวก็พบในการศึกษาความ
หลากหลายและโครงสรางทางพันธุกรรมของหอยเปาฮ้ือ (Haliotis asinina) ที่ไมพบโครงสรางประชากรที่ชัดเจนจากประชากร
จากบริเวณอาวไทยตอนบนเชนกัน (Kinbunga et al., 2003a; Tang et al., 2004)  นอกจากนี้ในการศึกษาความหลากหลายของ 
Mitochondrial DNA ของหอยเชลล (Amusium pleuronectes) ก็ไมพบโครงสรางพันธุกรรมระหวางประชากรจากจังหวัด
นราธิวาสกับประชากรจากตราด จันทบุรี ระยอง และ เพชรบุรี (Mahidol et al., 2007)   
 

หากพจิารณาถึงความแตกตางทางพันธุกรรมของสิ่งมีชีวิตที่อาศัยอยูในทะเล ซึ่งสวนใหญจะมีตัวออนที่ดํารงชีวิตบาง
ชวงเปนแพลงกตอนจะเห็นไดวา ความสามารถในการแพรกระจายของตัวออน (Scheltema, 1971; Gooch, 1975; Crisp, 1978) 
นาจะปจจัยสําคัญที่มีผลตอเรื่องดังกลาว หากใชระยะเวลาที่ตัวออนดํารงชีวิตเปนแพลงกตอนมาเปนตัวบงบอกถีงความสามารถ
ในการแพรกระจายของตัวออนมีรายงานวา ตัวออนของเพรียงทะเล (Elminius modestus) มีระยะที่เปนแพงกตอนอยู 10-15 วัน 
กอนที่จะลงเกาะ ความสามารถในการแพรกระจายของตัวออนมีคาประมาณ 20-30 กิโลเมตรตอป (Crisp, 1958) ดังนั้นตัวออน
ของหอยหวานซึ่งมีระยะที่ดํารงชีวิตเปนแพลงกตอนอยูประมาณ 14-16 วัน ( นิลนาจ ชัยธนาวิสุทธิ์ และ ศิรุษา กฤษณะพันธุ 
2545) ดังนั้นความสามารถในการแพรกระจายของตัวออนของหอยหวานก็นาจะประมาณ 30-40 กิโลเมตรตอป จากขอมูล
ดังกลาวจึงมีความเปนไปไดที่ตัวออนของหอยหวานนาจะมีความสามารถที่จะแพรกระจายไปทั่วในบริเวณอาวไทย และความ
แตกตางทางพันธุกรรมของประชากรหอยหวานทั้งหมดก็นาจะไมมี หรือถาจะมีก็จะตองมีคานอยมาก ดังนั้นความแตกตางทาง
พันธุกรรมที่เกิดขึ้นระหวางประชากรหอยหวานบริเวณอาวไทยตอนบนกับตอนลางนาจะเปนผลมาจากปจจัยอื่นเชน พฤติกรรม
ของตัวออน (Bousfield, 1955; Burton and Feldman, 1982)  การคัดเลือกในชวงที่ดํารงชีวิตเปนแพลงกตอนและชวงลงเกาะ 
(Karl and Avise, 1992; Holm and Bourget, 1994) และโดยเฉเพาะการไหลเวียนของกระแสน้ํา (Benzie and Stoddart, 1992; 
Bertness and Gaines, 1992; Wanna et al., 2004) ซึ่งมคีวามเปนไปไดที่ทําหนาที่เหมือนสิ่งกีดขวางไมใหตัวออนของหอยหวาน
ของทั้งสองพื้นที่เคลื่อนที่หากันเนื่องจากชวงฤดูมรสุมกระแสน้ําจะแบงสวนของอาวไทยตอนบนกับตอนลาง (Wanna et al., 
2004; ปราโมช ศุจิ.. คุยเปนการสวนตัว)  อยางไรก็ตามฤดูการสืบพันธุของหอยหวานก็มีความจําเปนที่จะตองทําการศึกษาอยาง
ละเอียดเพ่ือสํารวจวาชวงเวลาที่มีการสืบพันธุวางไขมากที่สุดตรงกับการแบงสวนของอาวไทยตอนบนกับตอนลางโดย
กระแสน้ําในชวงฤดูมรสุมหรือไม หากตรงกันก็เปนไปไดวากระแสน้ํานาจะเปนปจจัยสําคัญที่มสีวนทําหนาที่เสมือนสิ่งกีดขวาง
การเคลื่อนที่ยายถิ่นของตัวออนระหวางสองพื้นที่  นอกจากนี้ Wanna และคณะ (2004) ไดแสดงความเห็นวาชวงฤดูฝนที่
แตกตางกันระหวางพื้นที่อาวไทยตอนบน (สิงหาคม – ตุลาคม) และตอนลาง (ธันวาคม - กุมภาพันธ) มีผลตออุณหภูมิของผิวน้ํา
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ซึ่งอาจสงผลใหชวงเวลาในการสืบพันธุวางไขของพื้นที่ทั้งสองแตกตางกัน ทําใหการไหลแลกเปลี่ยนยีนระหวางพื้นที่อาวไทย
ตอนบน และลางเกิดขึ้นไดคอนขางยาก   
 
4.3 การจัดการทรัพยากรหอยหวาน 

การสํารวจความแตกตางทางพันธุกรรมหอยหวานในระดับพื้นที่พบวา ไมมีความแตกตางอยางมีนัยสําคัญ ในพันธุ-
ศาสตรเชิงของการอนุรักษกรณีที่ไมพบความแตกตางทางพันธุกรรมระหวางประชากรสิ่งมีชีวิตที่ศึกษา กลุมประชากรดังกลาวก็
สามารถที่จะทําการจัดการเหมือนกับวาเปนประชากรเดียว แตการที่ไมพบความแตกตางทางพันธุกรรมอาจจะเกิดไดจากสาเหตุ
หลายประการเชน การมีการแลกเปลี่ยนยีนระวางประชากรที่เพียงพอ (Gene flow) มีระดับการคัดเลอืกที่เทากันเมื่ออาศัยอยูใน
บริเวณที่มีสิ่งแวดลอมคลายๆกัน  ประชากรนั้นๆอาจแยกออกจากกันในระยะเวลาที่ไมนาน  หรือการที่เครื่องหมายพันธุกรรม
ไมมีประสิทธิภาพเพียงในการคนหาความแปรปรวนทางพันธุกรรม (Carvalho and Hauser, 1995) เปนตน ดังนั้นการจะอธิบาย
หรือสรุปเรื่องดังกลาวจึงตองมีความรอบครอบ และจะตองใชขอมูลในหลายๆดาน แตพบความแตกตางทางพันธุกรรมอยางมี
นัยสําคัญของประชากรหอยหวานทั้ง 7 ประชากร อาจเปนไปไดที่แตละประชากรอาจรับสมาชิกใหมจากประชากรอื่นทั้ง
ใกลเคียงและไกลออกไปในสัดสวนที่ไมเทากัน หรือมีผลของการคัดเลือกโดยธรรมชาติไมเทากัน แสดงใหเห็นวาหากจะทําการ
อนุรักษประชากรหอยหวานมีความจําเปนที่จะตองทําเปนแหลงๆไป สวนในกรณีที่ความสัมพันธทางพันธุกรรมของประชากร
หอยหวานแสดงใหเห็นชัดเจนวา ประชากรบริเวณอาวไทยตอนบนตั้งแตจังหวัดประจวบคีรีขันธถึงตราด และ อาวไทยตอนลาง 
ต้ังแตจังหวัดนครศรีธรรมราชลงไปถึงสงขลา แยกออกจากกันอยางชัดเจน หากใชขอมูลดังกลาวการอนุรักษประชากรหอย
หวานก็คงจะตองแบงออกเปน 2 พ้ืนที่ โดยเฉพาะการปลอยพันธุหอยหวานกลับคืนสูแหลงที่อยูตามธรรมชาติ อยางไรก็ตามหาก
จะทําการอนุรักษหอยหวานอยางมีประสิทธิภาพจําเปนอยางยิ่งที่จะตองมีการศึกษาโครงสรางพันธุกรรมของประชากรหอย
หวานเพิ่มเติมดวยเครื่องหมายพันธุกรรมรูปแบบอื่น เพื่อยืนยันผลดังกลาว และชีววิทยาที่สําคัญบางประการเชน ฤดูการสืบพันธุ
วางไข เปนตน 

 
5 ขอเสนอแนะ 

 
การคนพบความหลากหลายของสีเปลือกหอยหวานที่พบในการศึกษาครั้งนี้ถือไดวาเปนปรากฏการณที่นาสนใจและ

ทําการศึกษาเพิ่มเติมเพื่อความชัดเจนในเรื่องของสายพันธุของหอยที่มีลักษณะของสีเปลือกที่ตางกัน เนื่องจากการสงออกหอย
หวาน และตลาดภายในประเทศมีความตองการหอยสีน้ําตาลมากที่สุด  ควรมีการศึกษาโครงสรางพันธุกรรมของประชากรหอย
หวานเพิ่มเติมดวยเครื่องหมายพันธุกรรมรูปแบบอื่นเชน mitochondrial DNA หรือ microsatellites  เปนตน เพื่อยืนยันผลที่ได
จากการศึกษาครั้งนี้ เพื่อชวยทําใหไดภาพของโครงสรางพันธุกรรมประชากรหอยหวานในอาวไทย และนาจะทําการศึกษาขอมูล
เกี่ยวกับฤดูการสืบพันธุวางไขหอยหวานในประชากรธรรมชาติ  ซึ่งขอมูลดังกลาวจะเปนขอมูลที่สําคัญที่ชวยทําใหการวางแผน
จัดการทรัพยากรหอยหวานมีประสิทธิภาพมากขึ้น 
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