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บทคัดย่อ 

หอยตะเภา (Donax scortum) เป็นสัตว์น ้าเศรษฐกิจที่มีความส้าคัญในภาคใต้ของประเทศ
ไทย ปัจจุบันหอยตะเภามีจ้านวนลดลง เนื่องจากมีการจับเพื่อน้ามาบริโภคจนเกินขีดความสามารถใน
การขยายพันธ์ุ จ้าเป็นต้องมีการจัดการซึ่งต้องมีข้อมูลทางพันธุกรรมในการวางแผนจัดการ โดยการ
วิจัยครั งนี ท้าการศึกษาโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรและประวัติประชากรของหอยตะเภาตามแนว
ชายฝั่งทะเลอันดามัน โดยวิเคราะห์จากความหลากหลายของล้าดับนิวคลีโอไทด์ในไมโทคอนเดรียลดี
เอ็นเอขนาด 426 คู่เบสจากยีน  cytochrome oxidase subunit I จ้านวน 115 ตัว และล้าดับนิวคลี
โอไทด์ในไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอขนาด 727 คู่เบส จากยีน 18S rRNA จ้านวน 99 ตัว เก็บตัวอย่าง
จาก 4 แหล่งตัวอย่าง คือจังหวัดสตูล อ้าเภอหาดส้าราญ จังหวัดตรัง และจังหวัดกระบี่ ผลการศึกษา
จากยีน cytochrome oxidase subunit I พบว่ามีแฮโพลไทป์ 32 แฮโพลไทป์ ค่า haplotype 
diversity และ nucleotide diversity มีค่า 0.887 และ 0.00500 ตามล้าดับ ค่าสถิติ Tajima’s D 
และ Fu’ FS จากการทดสอบ neutrality test พบว่าประชากรหอยตะเภาเคยมีการขยายขนาด
ประชากร ทดสอบ mismatch distribution  พบว่ายอมรับการเกิด sudden expansion model 
และน่าจะขยายขนาดมาประมาณ 1,000 ปี แผนผังความสัมพันธ์ระหว่างแฮโพลไทป์ (MSN) พบว่า
เป็นรูปแบบดาว (star topology) และไม่สามารถแบ่งประชากรตามสภาพภูมิศาสตร์ได้ ทดสอบ
โครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรด้วยวิธี AMOVA พบว่าไม่มีโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรเกิดขึ น 
ทดสอบความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างแหล่งตัวอย่างด้วยวิธี pairwise FST และการสร้างแผนผัง
ต้นไม้วิวัฒนาการ พบว่าไม่มีความแตกต่างกัน ผลการศึกษาจากยีน 18S rRNA พบว่ามีแฮโพลไทป์ 5 
แฮโพลไทป์ ค่า haplotype diversity และ nucleotide diversity มีค่า 0.080 และ 0.00031 
ตามล้าดับ ค่าสถิติ Tajima’s D และ Fu’ FS จากการทดสอบ neutrality test พบว่าประชากรหอย
ตะเภาเคยมีการขยายขนาดประชากร ทดสอบ mismatch distribution  พบว่ายอมรับการเกิด 
sudden expansion model และน่าจะขยายขนาดมาประมาณ 100 ปี แผนผังความสัมพันธ์ระหว่าง
แฮโพลไทป์ พบว่าเป็นรูปแบบดาวและไม่สามารถแบ่งประชากรตามสภาพภูมิศาสตร์ได้ ทดสอบ
โครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรด้วยวิธี AMOVA พบว่า ไม่มีโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรเกิดขึ น 
ทดสอบความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างจังหวัดด้วยวิธี pairwise FST และการสร้างแผนผังต้นไม้
วิวัฒนาการ พบว่าไม่มีความแตกต่างกัน การไม่เกิดโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรน่าจะเกิดจาก 
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ประชากรหอยตะเภามีความสามารถในการแลกเปลี่ยนสารพันธุกรรมได้ดี   ผลการศึกษาครั งนี 
สามารถน้ามาใช้เป็นข้อมูลในการจัดการหอยตะเภาในทะเลอันดามันได้ 

 
ค าส าคัญ: ไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอ หอยตะเภา โครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากร อนุรักษ์ 
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Population genetic analysis of Leather Donax (Donax scortum) 
along the Andaman sea coast: Implication for conservation 

 
Verakiat Supmee1, Juthamas Suppapan2 and Apirak Songrak3 

 
Abstracts 

 Leather Donax (Donax scortum) is an important commercial fishery product in 
Southern Thailand. Due to dramatic decreases in D. scortum 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 Leather Donax (D. scortum) living 
along the Andaman Sea coast was analyzed based on the variation of the 426 bp of 
nucleotide sequence of mitochondrial DNA in cytochrome oxidase subunit I gene (115 
individuals) and the variation of the 727 bp nucleotide sequence of mitochondrial DNA 
in 18S rRNA gene (99 individuals). The mtDNA sequences collected from 4 sampling 
sites: Satun, Hat Samran, Trang and Krabi province, were analyzed. For cytochrome 
oxidase subunit I gene results, 32 haplotypes were identified. Estimated values of 
haplotype and nucleotide diversities were 0.887 and 0.00500, respectively. Neutrality 
tests (Tajima's D and Fu's FS statistics) showed that Andaman populations of D. scortum 
had experienced expansion. In addition, the analysis of mismatch distribution accepted 
the sudden expansion model. The approximate time of the expansion was 1,000 years 
ago. 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) and phylogenetic tree also showed no statistically significant difference between 
all possible regional combinations. For 18S rRNA gene results, 5 haplotypes were 
identified. Estimated values of haplotype and nucleotide diversities were 0 . 0 80  and 
0.00031 , respectively. Neutrality tests (Tajima's D and Fu's FS statistics) showed that 
Andaman populations of D. scortum had experienced expansion. In addition, the 
analysis of mismatch distribution accepted the sudden expansion model. The 
approximate time of the expansion was 1,000 years ago. 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) and phylogenetic tree also 
showed no statistically significant difference between all possible regional 
combinations. Based on these results, an absence of a population structure of D. 
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scortum 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.    

 
Keywords: Mitochondrial DNA, Leather Donax, Population genetic structure, 
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ระดับนานาชาติ 
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4 ภาพกิจกรรมในการท้างานวิจัย 55 
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บทท่ี 1 
บทน า 

 
หอยตะเภาเป็นหอยสองฝาที่อาศัยอยู่ตามชายฝั่งทะเลในเขตน ้าขึ นน ้าลงที่มีดินที่มีลักษณะ

เป็นทรายละเอียดปนโคลนเล็กน้อยแพร่กระจายอยู่ทั่วไปในเขตมหาสมุทรอินเดียในประเทศไทย พบ
มากตามชายหาดตลอดแนวชายฝั่งของทะเลอันดามัน ในจังหวัดสตูล จังหวัดตรัง จังหวัดกระบี่ 
จังหวัดพังงา และบางส่วนของจังหวัดระนองเนื่องจากหอยตะเภามี เนื อที่มีลักษณะขาวนุ่มน่า
รับประทานท้าให้เป็นที่นิยมบริโภคอย่างแพร่หลาย โดยเฉพาะในจังหวัดตรังมีการจัดงานเทศกาลหอย
ตะเภาเป็นงานประจ้าปีทุกปี จากการที่มีการจับหอยตะเภามาบริโภคมากขึ นทุกปีเป็นผลให้มีการ
ลดลงของจ้านวนหอยตะเภาอย่างเห็นได้ชัดและเนื่องจากแหล่งที่อยู่อาศัยของหอยตะเภาจะพบได้ใน
พื นที่ที่จ้ากัด เช่น ในจังหวัดสตูลพบได้ในอ้าเภอละงูและอ้าเภอทุ่งหว้า หรือจังหวัดตรังพบได้ใน
บริเวณหาดส้าราญและอ้าเภอสิเกา เท่านั น ดังนั นจึงมีโอกาสที่หอยชนิดนี จะสูญหายไปจากแหล่งที่อยู่
เดิม จึงได้มีการศึกษาทดลองเพาะพันธ์ุหอยตะเภามาโดยต่อเนื่องและประสบผลส้าเร็จในการกระตุ้น
ให้พ่อแม่พันธ์ุหอยตะเภาปล่อยเซลล์สืบพันธ์ุและสามารถอนุบาลจนเป็นหอยวัยรุ่นได้ แต่พบว่าต้นทุน
ในการผลิตยังสูงอยู่มากและต้องใช้เทคนิคและทักษะทางวิชาการในขั นสูง ดังนั นแนวทางที่จะอนุรักษ์
พันธ์ุหอยตะเภาที่ใช้ต้นทุนน้อยที่สุดคือ การก้าหนดมาตรการในการจับเพื่อรักษาแหล่งพันธุกรรมของ
พ่อแม่พันธ์ุเอาไว้ แต่อย่างไรก็ตามมาตรการต่างๆเหล่านี ควรจะต้องมีข้อมูลเบื องต้นทางพันธุศาสตร์
เพื่อใช้ในการจัดการเช่น ข้อมูลในการระบุกลุ่มทางพันธุกรรม (genetic stock) ข้อมูลทางโครงสร้าง
ทางพันธุศาสตร์ประชากร (population genetic structure) และข้อมูลประวัติโครงสร้างประชากร 
(demographic history) ของหอยตะเภาในธรรมชาติเพื่อใช้ประกอบแต่พบว่าข้อมูลดังกล่าวของหอย
ตะเภายังไม่เคยมีมาก่อนโดยจากการค้นคว้าข้อมูลเกี่ยวกับการศึกษาหอยตะเภาในประเทศไทยจาก
เอกสารที่เกี่ยวข้องพบว่าส่วนใหญ่จะเป็นการศึกษาเกี่ยวกับการเพาะพันธ์ุ ชีววิทยา การจัดการและ
การใช้ประโยชน์   

ดังนั นการศึกษาครั งนี จึงมุ่งเน้นศึกษาข้อมูลโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรและประวัติ
ประชากรของหอยตะเภาเพื่อระบุกลุ่มพันธุกรรมโดยใช้ล้าดับนิวคลีโอไทด์ในไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอ
บริเวณยีน cytochrome c oxidase I  และยีน 18S rRNA ข้อมูลดังกล่าวท้าให้ทราบกลุ่มพันธุกรรม
ของหอยตะเภาเพื่อน้าไปใช้ในการจัดการประชากรหอยตะเภาในธรรมชาติได้อย่างมีประสิทธิภาพ
และเป็นข้อมูลกลุ่มทางพันธุกรรมของแต่ละท้องถ่ินเพื่อที่จะให้นักปรับปรุงพันธ์ุและนักอนุรักษ์
น้าไปใช้ให้เหมาะสมกับแหล่งพันธุกรรมของแต่ละท้องถ่ินเพื่อให้คงไว้ซึ่งความหลากหลายทาง
พันธุกรรมของหอยตะเภาเอาไว้ โดยในงานวิจัยครั งนี จะเน้นศึกษาโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรของ
หอยตะเภาในชายฝั่งทะเลอันดามันซึ่งเป็นแหล่งประมงแหล่งใหญ่ของหอยตะเภาในประเทศไทย 

โครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรเกิดจากการเปลี่ยนแปลงทางพันธุกรรมอันเนื่องมาจากปจัจยั
ต่างๆที่มีผลกระทบต่อการเปลี่ยนแปลงความถ่ีของยีนหรือความหลากหลายทางพันธุกรรมซึ่งอาจจะ
เกิดจากปัจจัยทางสิ่งแวดล้อม การอพยพหรือการกลายพันธ์ุ (Ayala, 1982; Slatkin, 1987) รูปแบบ
โครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรจะบ่งบอกถึงความสามารถในการอยู่รอดที่สิ่งมีชีวิตสามารถปรับตัวให้
เหมาะสมกับแหล่งที่อยู่โดยแสดงออกในรูปแบบของความหลากหลายทางพันธุกรรมที่เหมาะสมกับ

 



 

กลุ่มประชากร (Tudela et al., 1999) ซึ่งสามารถน้าข้อมูลโครงสร้างทางพันธุศาสตร์ประชากรไปใช้
ในการวางแผนจัดการทรัพยากรให้เหมาะสมกับแหล่งที่อยู่ได้ (Roldan et al., 2000) อีกทั งยัง
สามารถใช้ระบุกลุ่มทางพันธุกรรม (genetic stock) ของประชากรในธรรมชาติจากแหล่งอาศัยต่างๆ 
เพื่อเป็นฐานข้อมูลในการคัดเลือกสายพันธ์ุที่เหมาะสมเพื่อใช้ในการเพาะเลี ยงได้ 

ตามพระราชบัญญัติการประมง พ.ศ. 2558 ในมาตราที่ 9 มีการกล่าวถึงการส่งเสริมการมี
ส่วนร่วมและสนับสนุนชุมชนประมงท้องถ่ินในการจัดการการอนุรักษ์ การฟื้นฟู และการใช้ประโยชน์
อย่างยั่งยืนจากทรัพยากรสัตว์น ้ารวมทั งต้องมีการเผยแพร่ความรู้หรือข้อมูลข่าวสารลงสู่ชุมชนดังนั น
จึงเป็นโอกาสดีที่จะมีการเริ่มต้นศึกษาเพื่อหาข้อมูลทางพันธุกรรมเพื่อเป็นข้อมูลในการจดัการและการ
ติดตามการเปลี่ยนแปลงทางพันธุกรรมของสัตว์ทะเลต่อไปในอนาคตและจะได้เป็นข้อมูลในการ
เผยแพร่เพื่อลงสู่ชุมชนต่อไป   โดยในแผนงานต่อไปจะน้าผลการวิจัยไปบูรณาการกับการจัดการทาง
ประมงด้วยวิธีการอื่นๆร่วมกับชุมชนเครือข่ายเพื่อหาข้อตกลงในการจัดการประมงชายฝั่งทีจ่ะทา้ให้คง
ความหลากหลายทางพันธุกรรมของหอยตะเภาในท้องถ่ิน  
 
วัตถุประสงค์ของโครงการวิจัย 
 

1. เพื่อวิเคราะห์โครงสร้างพันธุศาสตรป์ระชากรของหอยตะเภาที่อาศัยตามแนวชายฝั่งทะเล
อันดามัน 

2. เพื่อวิเคราะหป์ระวัตปิระชากรของหอยตะเภา ที่อาศัยตามแนวชายฝั่งทะเลอันดามัน 
3. เพื่อระบุกลุ่มทางพันธุกรรม (genetic stock) ของหอยตะเภาในประชากรธรรมชาติจาก

แหล่งอาศัยต่างๆ ตามแนวชายฝั่งทะเลอันดามัน 
4. เพื่อหาแนวทางในการจัดการอนุรักษ์หอยตะเภาที่อาศัยตามแนวชายฝั่งทะเลอันดามัน 
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บทท่ี 2 
ตรวจเอกสาร 

 
ปัจจุบันมีการตื่นตัวในการรักษาความหลากหลายทางชีวภาพ (biodiversity) ในธรรมชาติ

เพิ่มมากขึ นเนื่องจากในอดีตที่ผ่านมามนุษย์มีการพัฒนาด้านต่างๆเป็นระยะเวลายาวนาน โดยมี
วัตถุประสงค์ที่จะให้ได้ผลลัพธ์สูงสุดแต่ให้ความส้าคัญต่อผลกระทบต่อสิ่งแวดล้อมน้อยมากจึงท้า
ให้ได้ผลผลิตที่ไม่ยั่งยืน จะเห็นได้จากตัวอย่างของการประมงที่เริ่มจับสัตว์น ้าได้น้อยลงหรือการ
เพาะเลี ยงสัตว์น ้าที่ประสบกับปัญหาต่าง ๆ มากมาย เช่น โรคระบาดหรือสัตว์น ้าที่เลี ยงมีขนาดไม่
โตเหมือนในอดีตที่ผ่านมา 

จากความตอนหนึ่งในพระราชด้ารัสของพระบาทสมเด็จพระเจ้าอยู่หัวพระราชทานแก่
สมาชิกกลุ่มเกษตรกรทั่วประเทศ ณ โครงการส่วนพระองค์สวนจิตรลดาเมื่อวันที่ 14 พฤษภาคม 
2523 ว่า 

 
“...ทรัพยากรด้านประมงจะต้องจัดเป็นระเบียบ ความส าคัญไม่ได้อยู่ท่ีว่าปล่อยพันธุ์ปลาให้ดี

หรือเลี้ยงปลาให้เติบโต ความส าคัญอยู่ท่ีด้านบริหารการจับปลาเพ่ือให้ประชาชน 
ได้ประโยชน์จริงๆ...” 

 
จากความในพระราชด้ารัสดังกล่าวน้ามาสู่แนวคิดในงานวิจัยครั งนี  เนื่องจากว่าในการบริหาร
จัดการทรัพยากรสัตว์น ้าอย่างยั่งยืนนั นนอกจากจะต้องมีการจัดการทางการประมงที่ดีแล้ว ข้อมูลที่
จ้าเป็นมากในการจัดการก็คือข้อมูลทางพันธุกรรมของสัตว์น ้าซึ่งจ้าเป็นที่จะต้องน้ามาใช้พิจารณา
ประกอบในการจัดการเพื่อให้เหมาะสมกับแหล่งพันธุกรรมของสัตว์น ้าแต่ละท้องถ่ินเพื่อให้คงซึ่งความ
หลากหลายทางพันธุกรรมไว้ แต่พบว่าข้อมูลทางพันธุกรรมของหอยตะเภาซึ่งเป็นสัตว์น ้าเศรษฐกิจที่
พบเฉพาะในทะเลอันดามัน ได้แก่ ข้อมูลทางโครงสร้างทางพันธุศาสตร์ประชากรและข้อมูลประวัติ
โครงสร้างประชากรยังไม่เคยมีมาก่อน อีกทั งตลอดระยะทางของชายฝั่งทะเลอันดามันที่เป็นแหล่งที่
อยู่ของหอยตะเภามีสภาพภูมิประเทศชายฝั่งและกระแสน ้าที่แตกต่างกันซึ่งอาจเป็นปัจจัยในการ
ขัดขวางการแลกเปลี่ยนสารทางพันธุกรรม (gene flow) ระหว่างประชากร ดังนั นจึงน่าจะเป็นอีก
ปัจจัยที่จะท้าให้มีความแตกต่างทางพันธุกรรมของประชากรในแต่ละจังหวัด ประกอบกับมีการจับ
หอยตะเภามาบริโภคเพิ่มมากขึ นจึงน่าจะส่งผลกระทบต่อความหลากหลายทางพันธุกรรม ดังนั น
การศึกษาครั งนี จึงมุ่งเน้นเพื่อศึกษาข้อมูลทางโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรและข้อมูลประวัติ
โครงสร้างประชากรของหอยตะเภาในธรรมชาติ โดยใช้ล้าดับนิวคลีโอไทด์ในไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอ
บริเวณ cytochrome c oxidase I  และยีน 18S rRNA เป็นเครื่องหมายทางพันธุกรรม ซึ่งนัก
เพาะพันธ์ุและนักอนุรักษ์สามารถน้าข้อมูลที่ได้ไปใช้ในการจัดการประชากรหอยตะเภาในธรรมชาติได้
อย่างมีประสิทธิภาพและยังคงไว้ซึ่งความหลากหลายทางพันธุกรรมและการจัดการที่ยั่งยืนต่อไป 
 
 
 



 

2.1 ลักษณะทางชีววิทยาของหอยตะเภา 
 

 หอยตะเภามีช่ือสามัญภาษาอังกฤษว่า Leather Donax และมีช่ือวิทยาศาสตร์ว่า
Donax scortum มีการจ้าแนกทางอนุกรมวิธานดังนี  (ภาพที่ 1) 

 Phylum  Mollusca 
    Class      Bivalvia (Pelecypoda) 
    Order          Veneroida   

 Family          Donacidae 
    Genus             Donax 
    Species           Donax scortum 
  เป็นหอยกาบคู่ เปลอืกมีขนาดค่อนข้างใหญ่และหนาเป็นรปูสามเหลี่ยมคล้ายเรือ
ส้าเภาชาวบ้านในบางทอ้งถ่ินจงึเรียกว่าหอยท้ายเภาหรือหอยท้ายส้าเภาขนาดที่พบโดยทั่วไปยาว
ประมาณ 5 -10 ซม. หอยตะเภาจัดอยู่ในตระกลูเดียวกันกับหอยเสียบแต่มีขนาดใหญ่กว่ามาก  
 

 
 

ภาพท่ี 1 หอยตะเภา 
 

รูปร่างลักษณะ 
เปลือกแบ่งออกเป็นสองฝาที่มีด้านซ้ายขวาเท่ากันและยึดติดกันด้วยบานพับ (hinge) ซึ่งเป็น

กล้ามเนื อที่มีลักษณะเหนียวและแข็งแรงใกล้ๆบานพับจะเป็นปุ่มนูนออกมาเรียกว่าก้นหอยซึง่เปน็สว่น
ของเปลือกที่เกิดก่อนส่วนอื่น 

รูปร่างลักษณะภายนอก 
ที่สังเกตเห็นได้อย่างเด่นชัดคือเปลือกรูปสามเหลี่ยมที่มีปลายด้านท้ายโค้งงอนขึ นมีเส้นนูน

เป็นสันพาดตามแนวยาวจากด้านหน้าไปด้านท้ายตามแนวขอบเปลือกประมาณ 70-90 สันในบริเวณ
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ส่วนหน้าสันนี มีลักษณะเป็นแผ่นสูงขึ นมาเล็กน้อยบริเวณส่วนกลางของเปลือกส่วนด้านท้ายสันจะมี
ลักษณะแหลมสูงขึ นมาเป็นหนามแหลมซึ่งเห็นได้ชัดเจนในหอยที่มีขนาดเล็กเปลือกมีสีน ้าตาลอม
เหลืองหรือน ้าตาลด้าเนื่องจากในธรรมชาติหอยตะเภาชอบฝังตัวอยู่ในบริเวณดินที่มีลักษณะเป็นดิน
ปนโคลนเลน 

ลักษณะภายใน 
เปลือกด้านในมีลักษณะเรียบลื่นเป็นมันมีลวดลายสีม่วงสลับขาวอวัยวะรวมอยู่ภายในเปลือก

มีเนื อหรือเท้า (foot) สีขาวเหงือกปากท่อน ้าเข้าท่อน ้าออกส่วนของอวัยวะภายในมีหัวใจตับกระเพาะ
อาหารล้าไส้ไตและอวัยวะสืบพันธ์ุ 

การแพร่กระจาย 
พบแพร่กระจายทั่วไปในเขตมหาสมุทรอินเดียในประเทศไทยมีรายงานว่าพบตามบริเวณ

ชายหาดของจังหวัดตรังตั งแต่หาดหัวหินหาดปากเมงหาดฉางหลางหาดเจ้าไหมและหาดส้าราญโดย
พบชุกชุมมากที่สุดบริเวณหาดปากเมงและพบได้เกือบตลอดปีนอกจากนี ยังพบหอยตะเภาในบริเวณ
ชายฝั่งทะเลของบางจังหวัดที่มีชายฝั่งทะเลติดต่อกับจังหวัดตรังคือชายฝั่งของจังหวัดสตูลและจังหวัด
กระบี่ รวมถึงส่วนหนึ่งของจังหวัดพังงาและบางส่วนของจังหวัดระนอง (นภารัตน์ ประไพวงศ์ และ มี
ชัย แก้วศรีทอง, 2549) 

ชีววิทยาของหอยตะเภา 
 หอยตะเภามีเท้าที่แข็งแรงสามารถใช้ในการเคลื่อนที่และฝังตัวลงไปในทรายได้อย่างรวดเร็ว
ฝังตัวลึกลงไปในดินประมาณ 1-2 นิ วขณะฝังตัวจะยื่นท่อน ้าออกมาเพื่อกินอาหารและหายใจกิน
อาหารโดยการดูดน ้าผ่านท่อน ้าเข้าและกรองอาหารโดยใช้เหงือกแล้วส่งต่อไปที่ปากและกระเพาะ
อาหารในขณะดูดน ้าเข้านั นจะมีการหายใจเกิดขึ นไปด้วยโดยใช้เหงือกเป็นอวัยวะแลกเปลี่ยน
ออกซิเจนในน ้าขับถ่ายและปล่อยของเสียออกมาทางท่อน ้าออกท่อน ้าทั งสองอันเมื่อหดเข้าไปจะเห็น
เป็นรูเล็กๆ 2 รูติดกันบนผิวดิน (นภารัตน์ ประไพวงศ์และ มีชัย แก้วศรีทอง, 2549) 

ความส าคัญทางเศรษฐกิจของหอยตะเภา 
หอยตะเภาเป็นหอยสองฝาที่ได้รับความนิยมจากผู้บริโภคในแถบจังหวัดทะเลอันดามัน 

เนื่องจากมีรสชาติอร่อยเนื อมีลักษณะขาวนุ่มน่ารับประทานและรสชาติหวานอร่อยไม่เหมือนหอยชนดิ
อื่นๆทั งยังสามารถน้าไปประกอบอาหารได้หลายประเภทเช่นต้มแกงผัดย้าท้าให้เป็นที่นิยมบริโภคกัน
อย่างแพร่หลายกันมานานปัจจุบันหอยตะเภาเป็นที่สนใจของนักท่องเที่ยว โดยเฉพาะในจังหวัดตรังที่
ได้มีการจัดเทศกาลหอยตะเภาและเป็นโปรแกรมหนึ่งของการท่องเที่ยวของจังหวัด ซึ่งเป็นการกระตุน้
ทางเศรษฐกิจได้อีกทางหนึ่ง การท้าการประมงหอยตะเภาเป็นการท้าการประมงในครัวเรือนท้าได้
เกือบตลอดปีปริมาณมากน้อยแตกต่างกันออกไปโดยทั่วไปจะท้าการประมงหอยตะเภาได้ในช่วงเดือน
กันยายนถึงเดือนพฤษภาคมชาวบ้านบริเวณชายหาดหรือใกล้เคียงจะลงไปท้าการเก็บหอยในเวลาทีน่ า้
ลงต่้าสุดของวันในช่วงแรมหรือขึ น 13 ค้่าจนถึงขึ นหรือแรม 5-6 ค้่าแล้วแต่ฤดูกาลโดยเฉพาะในช่วง
เทศกาลการจับหอยตะเภา มีราคาจ้าหน่ายสูงถึงกิโลกรัมละ 300 -500 บาทในช่วงหลายปีที่ผ่านมามี
แนวโน้มการจับหอยตะเภาได้ลดลงเนื่องจากมีปริมาณความต้องการสูงขึ นจึงท้าให้มีปริมาณการจับ
เพิ่มสูงขึ นตามไปด้วยอีกทั งมีการใช้เครื่องมือและอุปกรณ์ท้าลายล้างเช่น การลากหอยโดยใช้เครื่องมอื
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ที่ไม่เหมาะสม รวมไปถึงการจับหอยโดยไม่ค้านึงถึงขนาด จึงมีความเสี่ยงเป็นอย่างมากที่หอยตะเภา
จะเกิดการสูญหายไปจากแหล่งที่อยู่เดิม 
 
2.2 ไมโทคอนเดรยีลดีเอ็นเอในสัตว์ 
 

การศึกษาโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรของสัตว์ทะเลมีเครื่องหมายโมเลกุลเพื่อใช้ในการ
ตร วจ ส อบ ห ล าย วิ ธี เ ช่ น Random amplification of polymorphic DNA (RAPD), Amplified 
fragment Length Polymorphism (AFLP) และ Simple Sequence Repeat (SSR) (Klinbunga 
et al., 2007) ปัจจุบันนี เครื่องหมายโมเลกุลที่ก้าลังได้รับความนิยมในปัจจุบันได้แก่ การศึกษาล้าดับนิ
วคลีโอไทด์ในไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอเนื่องจากมีข้อดีหลายประการเช่น มีการถ่ายทอดพันธุกรรมทาง
แม่ท้าให้มีความคล้ายคลึงกันของสมาชิกภายในประชากรจึงท้าให้ไม่ต้องใช้ตัวอย่างในปริมาณที่มาก
ในการเก็บตัวอย่างแต่ละครั ง (Brown et al., 1982)  อีกทั งไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอมีจ้านวนมากใน
แต่ละเซลล์ท้าให้การสกัดดีเอ็นเอในแต่ละครั งจะได้ปริมาณดีเอ็นเอเป็นจ้านวนมาก รวมทั งไม่มีการ
เกิด recombination ท้าให้สามารถตรวจสอบสายสัมพันธ์ภายในประชากรได้และที่ส้าคัญคือมีอัตรา
การกลายพันธ์ุที่สูงซึ่งเหมาะแก่การศึกษาความแปรปรวนทางพันธุกรรม โครงสร้างทางพันธุศาสตร์
ประชากรและประวัติประชากร (Guo et al., 2011) 

ไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอประกอบไปด้วยดีเอ็นเอประมาณ 2-10 ซ ้า (Boore, 1999) ไมโท
คอนเดรียลดีเอ็นเอในสัตว์จะมีลักษณะเป็น circular DNA โดยมีล้าดับนิวคลีโอไทด์ประมาณ 15,000-
17,000 คู่เบส ประกอบไปด้วยยีนจ้านวน 37 ยีน ได้แก่ยีนที่แปลรหัสเพื่อเป็นเอนไซม์ที่เกี่ยวข้องกับ
กระบวนการ oxidative phosphorylation13 ยีน แปลรหัสเป็น transfer RNAs22 ยีน และแปล
รหัสเป็นเป็น small และ large subunits of ribosomal RNAs จ้านวน 2 ยีน ไมโทคอนเดรียลดีเอ็น
เอ มีการจัดเรียงตัวของยีนที่ไม่ทับซ้อนและไม่มีส่วนที่เป็นอินทรอน มีส่วนที่เรียกว่าคอนโรลรีเจียนซึ่ง
เป็นส่วนที่ไม่มีการแปลรหัสเป็นโปรตีน (Crease,1999; Avise, 1986; Ouithavon, 2009) บริเวณ
คอนโทรลรีเจียนมีช่ือเรียกอีกช่ือว่า D-loop เป็นบริเวณที่มีอัตราการกลายพันธ์ุที่สูงมากกว่าบริเวณ
อื่นในไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอซึ่งเป็นจุดเริ่มต้นของการเกิด replication และ expression (Boore, 
1999) อัตราการเกิด nucleotide substitution ของบริเวณคอนโรลรีเจียนจะสูงกว่าบริเวณอื่น 5-
10 เท่าและสูงกว่าใน nuclear genes25-100 เท่า  
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ภาพท่ี 2  โครงสร้างของในไมโทคอนเดรียลดเีอ็นเอ 
ท่ีมา: Avise (1994) 
 

2.3 การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม 
 
 ความหลากหลายทางพันธุกรรมเป็นเป็นส่วนหนึ่งของความหลากหลายทางชีวภาพ 
(biodiversity) ซึ่งประกอบด้วยความหลากหลายทางพันธุกรรม ( genetic diversity) ความ
หลากหลายของชนิด( species diversity) และความหลากหลายทางนิเวศวิทยา ( ecological 
diversity)ความหลากหลายทางพันธุกรรมหมายถึงความผันแปรของยีนหรือหน่วยของพันธุกรรมของ
สิ่งมีชีวิตชนิดใดชนิดหนึ่งทั งภายในประชากรและระหว่างประชากร ซึ่งความหลากหลายทาง
พันธุกรรมภายในประชากรเกิดจากการสืบพันธ์ุแบบอาศัยเพศโดยการแลกเปลี่ยนชิ นส่ว น
(recombination) และการรวมตัวกันใหม่ (rearrangement) ของยีนหรือโครโมโซมในระหว่างการ
แบ่งตัวแบบไมโอซิสรวมทั งการกลาย ส่วนความหลากหลายทางพันธุกรรมระหว่างประชากรเกิดขึ น
เมื่อสมาชิกในประชากรมีการแยกตัวออกจากประชากรเดิมและเริ่มแยกกลุ่มผสมพันธ์ุ ลดการถ่ายเท
ยีน (gene flow) ระหว่างประชากรท้าให้ความถ่ีของอัลลีลเปลี่ยนแปลงไป ซึ่งถ้ามีการถ่ายเทของยีน
มากประชากรก็มีความแตกต่างกันเล็กน้อย แต่ถ้ามีการถ่ายเทของยีนน้อย หรือไม่มีเลยประชากรก็จะ
แตกต่างกันมากจนในระยะเวลาหนึ่งประชากรที่แยกจากกันจะมี วิวัฒนาการที่แตกต่างกัน 
เนื่องมาจากการปรับตัวให้เข้ากับสภาพแวดล้อมที่เปลี่ยนแปลงไป จึงท้าให้เกิดความแตกต่างระหว่าง
ประชากร (Frankham et al, 2002)และน้าไปสู่การวิวัฒนาการเกิดเป็นชนิดพันธ์ุใหม่ (speciation) 
 ความหลากหลายทางพันธุกรรมเป็นพื นฐานที่ส้าคัญต่อความอยู่รอดของชนิดพันธ์ุ (species) 
โดยสิ่งมีชีวิตที่มีความหลากหลายทางพันธุกรรมต่้า จะไม่สามารถปรับตัวได้หากสภาพแวดล้อม
เปลี่ยนแปลงไปก็จะน้าไปสู่การสูญพันธ์ุ นอกจากนั นความหลากหลายที่ต่้าหากเป็นผลจากจ้านวนพ่อ
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แม่พันธ์ุทางพันธุกรรม (effective population size, Ne) น้อยจะน้าไปสู่การผสมเลือดชิด ซึ่งมีผลให้
ลักษณะที่จ้าเป็นต่อการอยู่รอด เสื่อมถอยลง การอนุรักษ์จึงจ้าเป็นต้องรักษาความหลากหลายทาง
พันธุกรรมภายในประชากรและระหว่างประชากรไว้ ซึ่งจะท้าให้ได้อย่างมีประสิทธิภาพก็ต่อเมื่อมี
ข้อมูลความหลากหลายทางพันธุกรรมของประชากรเป้าหมาย (Frankham et al., 2002) 

กระบวนการเปลี่ยนแปลงทางพันธุกรรมภายในประชากร 
 ประชากรในธรรมชาติมักมีพฤติกรรมที่เบี่ยงเบนไปจากประชากรทางทฤษฎี เนื่องจากเกิด
กระบวนการทางพันธุกรรมต่างๆ  กระบวนการส้าคัญที่เกี่ยวข้องมีดังนี คือ 
 1. การขาดช่วงทางพันธุกรรม (genctic drift) คือการที่ความถ่ีของอัลลิลเปลี่ยนแปลงไป
อย่างไม่มีทิศทาง เกิดจากการที่มีพันธุกรรมเพียงบางส่วนเท่านั นที่ได้ถ่ายทอดไปสู่ช่ัวอายุต่อไปท้าให้
เกิดการเปลี่ยนแปลง 2 ประการ คือ (1) พันธุกรรมของรุ่นลูกแตกต่างจากรุ่นพ่อแม่ (2) ประชากรจะ
สูญเสียความหลากหลายทางพันธุกรรมโดยอัลลิลจ้านวนหนึ่งจะสูญหายไปโดยเฉพาะอัลลิลที่มคีวามถ่ี
ต่้า ดังนั นจ้านวนอัลลิลต่อต้าแหน่งจะลดลงเมื่อเทียบกับประชากรธรรมชาติ กระบวนการขาดช่วงทาง
พันธุกรรมมักเกิดขึ นกับประชากรขนาดเล็กมากกว่าประชากรขนาดใหญ่ 
 2. การถ่ายเทยีนระหว่างประชากร (gene flow)เกิดจากสมาชิกของประชากรหนึ่งไปผสม
พันธ์ุกับอีกประชากรหนึ่ง หากสิ่งมีชีวิต  2 กลุ่มมีการถ่ายเทยีนในระดับที่สูง ความแตกต่างระหว่าง
ประชากร 2 กลุ่ม ก็จะน้อยลงจนกระทั่งเป็นประชากรเดียว หากระดับการถ่ายเทยีนระหว่างกลุ่มต่้า
ทั งสองกลุ่มก็อาจจะมีความแตกต่างทางพันธุกรรม ปัจจัยที่ขีดขวางการถ่ายเทยีนระหว่างกลุ่ม อาจ
รวมถึงปัจจัยทางกายภาพ เช่น สภาพภูมิประเทศหรือสิ่งก่อสร้าง และปัจจัยทางชีววิทยา เช่น 
ความจ้าเพาะต่อแหล่งวางไข่ หรือการมีฤดูกาลวางไข่ต่างกัน 
 3. การเกิดสภาวะคอขวด (demographic bottlenecks) เกิดจากการที่แต่ละจีโนไทป์มี
โอกาสถูกคัดเลือกออกจากประชากรได้ไม่เท่ากัน การคัดเลือกในประชากรสัตว์น ้าธรรมชาติสามารถ
เกิดได้จากสภาวะธรรมชาติ เช่น การเปลี่ยนแปลงอุณหภูมิของน ้าหรือจากการกระท้าของมนุษย์ เช่น 
การใช้เครื่องมือที่จ้าเพาะต่อสัตว์ลักษณะหนึ่ง การคัดเลือกอาจท้าให้ความหลากหลายทางพันธุกรรม
ของประชากรเท่าเดิมหรือลดลงขึ นอยู่กับลักษณะจีโนไทป์ที่เป็นโฮโมไซโกตหรือเฮเทอโรไซโกตที่ถูก
คัดออกจากประชากร ผลของการคัดเลือกต่อลักษณะปริมาณคือการเปลี่ยนค่าเฉลี่ยของลักษณะของ
ประชากรรุ่นถัดไป (วันศุกร์และจิราภรณ์, 2551) 

 
2.4 การศึกษาโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากร 
 

การศึกษาโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรเป็นการศึกษาการเปลี่ยนแปลงทางพันธุกรรมอัน
เนื่องมาจากปัจจัยต่างๆที่มีผลกระทบต่อการเปลี่ยนแปลงความถ่ีของยีนหรือความหลากหลายทาง
พันธุกรรมซึ่งอาจเกิดจากการปัจจัยทางสิ่งแวดล้อม การอพยพหรือการกลายพันธ์ุ  (Ayala, 1982; 
Slatkin, 1987)รูปแบบโครงสร้างทางพันธุศาสตร์ประชากรจะบ่งบอกถึงความสามารถในการอยูร่อดที่
สิ่งมีชีวิตสามารถปรับตัวให้เหมาะสมกับแหล่งที่อยู่นั นๆโดยแสดงออกในรูปแบบของความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมที่เหมาะสมกับกลุ่มประชากร โดยการเกิดโครงสร้างประชากรเกิดจากการที่มีการ
ขัดขวางความสามารถในการส่งถ่ายยีนในกลุ่มประชากรเช่นการขัดขวางการเกิดการถ่ายเทยีนอัน
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เนื่องมาจากปัจจัยต่างๆ เช่น ปัจจัยทางสิ่งกีดขวางทางภูมิศาสตร์ หรือความสามารถในการสืบพันธ์ุ  
วิธีการวิ เคราะห์ โครงสร้ างพัน ธุศาสตร์ประชากรนั นมีหลายวิธี เ ช่น การเปรียบเทียบค่า 
heterozygosity หรือการเปรียบเทียบความแปรปรวนทางพันธุกรรม ส้าหรับการศึกษาโครงสร้าง
พันธุศาสตร์ประชากรด้วยเครื่องหมายโมเลกุลที่เป็นล้าดับนิวคลีโอไทด์นั นนิยมใช้วิธีการเปรียบเทียบ
ความแปรปรวนทางพันธุกรรมด้วยวิธี Analysis of molecular variance (AMOVA) โดย AMOVA 
จะท้าการประมาณการความแตกต่างทางพันธุกรรมโดยตรงจากความแตกต่างของล้าดับนิวคลีโอไทด์
โดยค้านวณในรูปแบบของ squared-distances matrix จากการเปรียบเทียบระหว่างคู่ของแฮโพล
ไทป์โดยจะค้านวณออกมาเป็นความแปรปรวนออกมาแล้วแสดงค่าในรูปแบบของค่า  F-statistic 
analogs ตามระดับของการแบ่งกลุ่มประชากรตรวจสอบ (Excoffier, et al. 2010)  

 
2.5 การศึกษาประวัติประชากร 
 

การศึกษาประวัติประชากรเป็นการศึกษาถึงรูปแบบการเปลี่ยนแปลงของ  effective 
population size ในช่วงระยะเวลาที่ผ่านมา  การใช้ล้าดับนิวคลีโอไทด์สามารถที่จะน้ามาสร้างเป็น
โมเดลของรูปแบบของการกลายพันธ์ุเพื่อใช้คาดคะเนการเปลี่ยนแปลงที่ผ่านมาได้เช่น การตรวจสอบ
การขยายขนาดของประชากรโดยการศึกษาย้อนกลับด้วยวิธีการทาง  coalescent เพื่อคาดคะเน
ประชากรก่อนและหลังการขยายตัว (Tajima,1989 ; Rogers and Harpending, 1992) อีกวิธีหนึ่ง
ซึ่งนิยมใช้ในการตรวจสอบประวัติประชากรคือการศึกษาneutrality tests (Tajima’s D and Fu’s F 
statistics) โดยวิธีนี เป็นการตรวจสอบประชากรที่มีการเบี่ยงเบนไปจากประชากรที่เป็น  neutral 
population ซึ่งเป็นประชากรที่มีการเปลี่ยนแปลงความถี่ของยีนอันเนื่องมาจากปัจจัยของการเกิด
การกลายพันธ์ุและ genetic drift เท่านั น และยังสามารถตรวจสอบการเปลี่ยนแปลงของ 
population sizeได้อีกด้วย (Mousset et al., 2004) โดยในการตรวจสอบด้วยวิธี Tajima’s D test 
และ Fu’s Fs test หากมีค่าติดลบ แสดงว่าประชากรเคย ผ่านการถูกคัดเลือกแบบ purifying 
selection หรือเคยเกิด population expansion มาก่อน โดยค่า Fu’s Fs จะมีความสามารถในการ
ตรวจสอบการเกิด population expansion ได้สูงหากมีค่าติดลบ (Fu, 1997) การตรวจสอบประวัติ
ประชากรอีกวิธีการที่นิยมคือการตรวจสอบด้วยวิธี Mismatch distribution โดยวิธี Mismatch 
distribution เป็นการตรวจสอบการแพร่กระจายของความถ่ีเมื่อเปรียบเทียบเป็นรายคู่ของจ้านวน
ของการกลายพันธ์ุ โดยแสดงออกมาในรูปแบบของพารามิเตอร์ ได้แก่ θ0, θ1 (ก่อนและหลัง 
population growth) และค่า τ (ระยะเวลาในการกลายพันธ์ุ) และยังแสดงผลในรูปแบบของกราฟ
การกระจายได้ (Rogers and Harpending ,1992) โดยหากกราฟเป็นรูปแบบ smooth unimodal 
distributions แสดงว่ามีการสะสมของการเกิดการกลายพันธ์ุมาเรื่อยๆแสดงว่าประชากรน่าจะเริ่มมี
การขยายขนาดมาเมื่อไม่นานมานี  แต่ถ้าหากว่ารูปแบบของกราฟเป็นแบบ  ragged multimodal 
distributions แสดงว่าประชากรมีการขาดหายของการกลายพันธ์ุมานานการฉีกขาดของกราฟเป็น
เพียงการกลายพันธ์ุเพื่อรักษาความสมดุลในประชากรเท่านั นซึ่งแสดงว่าประชากรมีขนาดที่คงที่และ
เป็นประชากรที่เป็น constant population size (Cassone and Boulding, 2006) 
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2.6 การศึกษาพันธุศาสตร์ประชากรในหอยทะเล 
 

การศึกษาพันธุศาสตร์ประชากรหอยตะเภานั นไม่เคยมีรายงานมาก่อนแต่มีรายงานในกลุ่ม
หอยที่ใกล้เคียงคือในหอย Queen conch (Strombus gigas) โดยการศึกษาของ Perez- Enriquez 
et al. (2011) ซึ่ งได้ท้าการ ศึกษาความหลากหลายทางพัน ธุกรรมของหอย Queen conch 
(Strombus gigas) บริเวณหมู่เกาะแคริบเบียนและที่อ่าวเม็กซิโกโดยใช้ล้าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน 
COI และ cytb ผลการศึกษาพบว่าหอย Queen conch ที่อาศัยในแถบบริเวณดังกล่าวเคยผ่าน
ปรากฏการณ์คอขวดมาก่อนและพบว่าไม่มีโครงสร้างประชากรเกิดขึ น  อีกการศึกษาเป็นการศึกษา
โครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรโดยใช้เครื่องหมายพันธุกรรมไมโครแซทเทลไลท์ของหอย Queen 
conch ในบริเวณตะวันตกเฉียงใต้ของหมู่เกาะแคริบเบียนและตลอดชายฝั่งของเขตไหล่ทวีป 
Columbian พบว่าบริเวณดังกล่าวมีความแตกต่างของโครงสร้างประชากรเกิดขึ น (Marquez et al. 
2012) ส่วนอีกบริเวณที่มีการศึกษาโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรของหอย Queen conch คือ
ตลอดแหลมยูคาธานโดยใช้เครื่องหมายพันธุกรรมไมโครแซทเทลไลท์พบว่าบริเวณดังกล่าวไม่มีการ
แยกกลุ่มประชากรซึ่งอาจเกิดจากการที่มี gene flow สูงจึงสามารถจัดการบริหารทรัพยากรร่วมกัน
ได้ (Bustillos et al. 2011) ส้าหรับเครื่องหมายพันธุกรรมอื่นที่มีการศึกษาในหอย Queen conch 
คือ ต้าแหน่งของ polymorphic enzyme loci ของประชากรหอย 17 บริเวณรอบหมู่ เกาะ
แคริบเบียนพบว่าบริเวณดังกล่าวมีการเกิด gene flow ค่อนข้างสูงจึงไม่มีการแบ่งแยกกลุ่มประชากร
ยกเว้นบริเวณ Bermuda ที่มีความแตกต่างของโครงสร้างประชากรกับกลุ่มอื่น (Mitton et al. 1989)   
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
2.7 พันธุศาสตร์กับการจัดการทรัพยากรสัตว์น้ า 
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ปัจจุบันกิจกรรมทางการประมงดานการจับสัตวน ้าและการเพาะเลี ยงสัตว์น ้ามีการพัฒนา

อย่างรวดเร็วมีการน้าความรูทางพันธุศาสตรมาใชในการจัดการทรัพยากรเพื่อให้สามารถใชประโยชน์
ไดอยางยั่งยืนและมีประสิทธิภาพสูงสุดการที่สัตวน ้าตางชนิดกันมีลักษณะการด้ารงชีวิต อัตราการ
เจริญเติบโต อัตราการรอด และรูปแบบการสืบพันธุที่แตกตางกันเป็นผลเนื่องมาจากพันธุกรรมที่
แตกตางกันในแตละชนิดปจจุบันเทคนิคทางดานอณูพันธุศาสตรมีความกาวหนาเปนอยางมากท้าให
สามารถตรวจสอบความแตกตางของสิ่งมีชีวิตไดในระดับโมเลกุลโดยอาศัยโมเลกุลเครื่องหมาย เช่น 
โปรตีนเครื่องหมาย ไดแกอัลโลไซมซึ่งเปนการตรวจสอบและเปรียบเทียบความแตกตางของโปรตีน
ชนิดตางๆและดีเอ็นเอเครื่องหมายไดแก ไมโครแซทเทลไลท์ (microsatellites), เครื่องหมายอารเอพี
ดี (Randomly Amplified Polymorphic DNA; RAPD), เครื่องหมายเอเอฟแอลพี (Amplified 
fragment length; polymorphism; AFLP) และเครื่องหมายจากไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอเอ รวมทั ง
การตรวจสอบความแตกตางในการเรียงตัวของล้าดับนิวคลีโอไทด์ที่บริเวณตางๆ ซึ่งดีเอ็นเอ
เครื่องหมายสามารถบอกความแตกตางทางพันธุกรรมไดละเอียดและถูกตองกวาโปรตีนเครื่องหมาย
และใชปริมาณตัวอยางในการตรวจสอบเพียงเล็กนอย ดีเอ็นเอเครื่องหมายที่พัฒนาขึ นในสัตวน า้ชนดิต
างๆ ในประเทศไทยมีประโยชนตอการวางแผนและการจัดการในเชิงอนุรักษไมใหมีการปนของสาย
พันธุที่ท้าใหสูญเสียความหลากหลายทางพันธุกรรมและอาจท้าลายลักษณะทางพันธุกรรมที่เปนประ
โยชนตอการเพาะเลี ยง การปรับปรุงพันธุ การจัดการเกี่ยวกับโปรแกรมการคัดเลือกเพื่อการผสมพันธ์ุ 
ความผันแปรทางพันธุกรรมภายในประชากร และความแตกตางทางพันธุกรรมระหวางประชากรของ
สัตว์น ้า ดังนั นการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของสัตวน ้าแตละชนิดทั งระดับภายใน
ประชากรและแตละประชากรจึงมีความส้าคัญอยางยิ่งตอการจัดการทรัพยากรสัตวน ้าแตละชนิด ซึ่ง
ความรูที่ไดจากงานวิจัยพันธุศาสตร์พื นฐานสามารถน้าไปประยุกตใชในการจัดการทางพันธุกรรมของ
สิ่งมีชีวิตแตละชนิดเปนอยางดี (Frankham et al., 2002) 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 



 

บทท่ี 3 
วิธีการด าเนินการวิจัย 

 
3.1. วัสดุและอุปกรณ์ 
 3.1.1 ตัวอย่าง 
        เก็บตัวอย่างหอยตะเภาจากจังหวัดสตูล, อ้าเภอหาดส้าราญ, จังหวัดตรัง และจังหวัด
กระบี่ (ภาพที่ 3) หลังจากนั นเก็บตัวอย่างสดไว้ในน ้าแข็งแล้วส่งเข้าห้องปฏิบัติการและเก็บรักษาไว้ที่
อุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียส 
 

 

ภาพท่ี 3  บริเวณพื นทีเ่ก็บตัวอย่างหอยตะเภาตลอดชายฝัง่ทะเลอันดามัน 
 

3.1.2 ชุดสกัดดีเอ็นเอ 
       Genomic DNA Mini Kit  
3.1.3 ชุดท้า PCR product ให้บริสทุธ์ิ 
       Gel/PCR DNA fragments extraction kit  
3.1.4 โปรแกรมวิเคราะห์ข้อมลูทางพันธุศาสตรป์ระชากร 
 
 
 
 

 



 

 
3.2. การสกัดดีเอ็นเอและการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอเป้าหมาย  
 3.2.1 การสกัดดีเอ็นเอ 

       น้าเนื อปลาน ้าหนักประมาณ 20–30 มิลลิกรัม มาสกัด total genomic DNA ด้วยชุด
สกัด Tissue Genomic DNA Extraction Mini Kit (FAVORGEN, BIOTECH CORP.) 

3.2.2 การเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอเป้าหมาย 
                3.2.2.1 การออกแบบไพรเมอร์จากยีน cytochrome oxidase subunit I 

               ออกแบบไพรเมอร์เพื่อเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอเป้าหมายบริเวณยีน cytochrome 
oxidase subunit I ในไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอของหอยตะเภาจากฐานข้อมูล NCBI ด้วยการท้า
ปฏิกิริยาพีซีอาร์  (PCR) โดยใช้ forward primer DS_COI_H1 5’ CCT TTA TCT CTT ATT TGG 
TGC C 3’ และ reverse primer DS_COI_L1 5’ GAA GAG ATG TTG ATA AAG AAT GGG 3’ ใน
หลอดพีซีอาร์ประกอบด้วย 10X Taq buffer 5 ไมโครลิตร, 25 mM MgCl2 7.5 ไมโครลิตร , 2 
mMdNTPs mix 4 ไมโครลิตร, 10 M primer forward 2 ไมโครลิตร,10 M primer reverse 2 
ไมโครลิตร , Taq DNA polymerase (RBCbiosciences, USA) 0.5 ไมโครลิตร  (2.5 unit), DNA 
template 5 ไมโครลิตร (50-100 ng) และ ultrapure water 24 ไมโครลิตร เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอ
เป้าหมายด้วยเครื่อง Mastercycler, Eppendorf (Germany) เริ่มต้นโดยการแยกสายดีเอ็นเอ 
(initial denaturation) ที่อุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส 4 นาทีจากนั นแยกสายดีเอ็นเอ (denaturation) 
ที่อุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส 40 วินาที ลดอุณหภูมิเพื่อให้ไพรเมอร์เข้าคู่กับดีเอ็นเอต้นแบบ 
(annealing) ที่อุณหภูมิ 54 องศาเซลเซียส 1 นาที และเพิ่มอุณหภูมิเพื่อต่อสังเคราะห์ดีเอ็นเอ 
(extension) ที่อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส 1 นาทีรวมเป็นจ้านวน 35 รอบ และใช้อุณหภูมิสุดท้าย
เพื่อสังเคราะห์สายดีเอ็นเอ (final extension) ที่อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส 10 นาที 

3.2.2.2 การออกแบบไพรเมอร์จากยีน 18S rRNA 
                  ออกแบบไพรเมอร์เพื่อเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอเป้าหมายบริเวณยีน 18S rRNA ใน

ไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอของหอยตะเภาจากฐานข้อมูล NCBI  ด้วยการท้าปฏิกิริยาพีซีอาร์ (PCR) โดย
ใช้ forward primer DS_18SrRNA_H1: 5’ CAA CCT GGT TGA TCC TGC CAG T 3’ และ reverse 
primer DS_18SrRNA_L1: 5’ CTG ATC CTT CTG CAG GTT CAC CTA C 3’ในห ล อดพี ซี อ า ร์
ประกอบด้วย 10X Taq buffer 5 ไมโครลิตร, 25 mM MgCl2 7.5 ไมโครลิตร, 2 mMdNTPs mix 4 
ไมโครลิตร, 10 M primer forward 2 ไมโครลิตร,10 M primer reverse 2 ไมโครลิตร, Taq 
DNA polymerase (RBCbiosciences, USA) 0.5 ไ ม โ ค ร ลิ ต ร  (2.5 unit), DNA template 5 
ไมโครลิตร (50-100 ng) และ ultrapure water 24 ไมโครลิตร เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอเป้าหมายด้วย
เ ค รื่ อ ง Mastercycler, Eppendorf (Germany) เ ริ่ ม ต้ น โ ดย ก า ร แยกส าย ดี เ อ็ น เ อ  (initial 
denaturation) ที่อุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส 4 นาทีจากนั นแยกสายดีเอ็นเอ (denaturation) ที่
อุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส 40 วินาที ลดอุณหภูมิเพื่อให้ไพรเมอร์เ ข้าคู่กับดีเอ็นเอต้นแบบ 
(annealing) ที่อุณหภูมิ 59 องศาเซลเซียส 1 นาที และเพิ่มอุณหภูมิเพื่อต่อสังเคราะห์ดีเอ็นเอ 
(extension) ที่อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส 1 นาทีรวมเป็นจ้านวน 35 รอบ และใช้อุณหภูมิสุดท้าย
เพื่อสังเคราะห์สายดีเอ็นเอ (final extension) ที่อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส 10 นาที 
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3.2.3 การตรวจสอบดีเอ็นเอเป้าหมายและการหาล้าดับนิวคลีโอไทด์ 
น้าผลการท้าปฏิกิริยาพีซีอาร์ไปตรวจสอบด้วยเทคนิค agarose gel electrophoresis น้า

ผลผลิตพีซีอาร์ที่ ได้ท้าให้บริสุทธ์ิด้วย Gel/PCR Purification Mini Kit (FAVORGEN, BIOTECH 
CORP.) จากนั นส่ งดี เอ็นเอบริสุท ธ์ิที่ ได้ไปหาล้าดับนิวคลีโอไทด์ที่หน่วยบริการ  (1ST Base 
Laboratory, Malaysia) 
 
3.3. การจัดการข้อมูลและการวิเคราะห์ความหลากหลายทางพันธุกรรม 
 3.3.1 การจัดการข้อมลูล้าดับนิวคลีโอไทด ์

       เช่ือมต่อข้อมูลชิ นส่วนล้าดับนิวคลีโอไทด์ด้วยโปรแกรม CAP3 software (Huang and 
Madan, 1999) ท้าการ alignment ด้วยโปรแกรม ClustalW version 2.0.12 (Larkin et al., 2007) 
แล้วตรวจสอบความถูกต้องด้วยสายตาอีกครั ง 

3.3.2 การวิเคราะห์ความหลากหลายทางพันธุกรรม  
       วิเคราะห์ความหลากหลายทางพันธุกรรมโดยหาค่า nucleotide diversity (π; Nei, 

1987), haplotype diversity (h; Nei, 1987) และค่า mean number of nucleotide differences 
ระหว่างแฮโพลไทป์ทั งหมดด้วยโปรแกรม DnaSP version 5.00 (Librado and Rozas, 2009)  
 
3.4. การวิเคราะห์โครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากร 

3.4.1 โครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากร 
        วิเคราะห์โครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรด้วยวิธี analysis of molecular variance 
(AMOVA) เพื่อเปรียบเทียบระดับความหลากหลายทางพันธุกรรมภายในและระหว่างประชากรโดยใช้
โป รแก รม  ARLEQUIN version 3.5.1.2 (Excoffier and Lischer, 2010) ใ ช้ ก าร ท้ าซ ้ า 10,000 
permutations  
 3.4.2 ระยะห่างทางพันธุกรรม 
        วิเคราะห์ระยะห่างทางพันธุกรรมระหว่างประชากรด้วยวิธี pairwise FSTใช้การท้าซ ้า 
10,000 permutations โดยใช้โปรแกรม ARLEQUIN version 3.5.1.2 (Excoffier and Lischer, 
2010) 
 3.4.3 การวิเคราะห์ต้นไม้วิวัฒนาการ (phylogenetic tree) 
                  สร้างต้นไม้วิวัฒนาการของแต่ละแฮโพลไทป์โดยใช้ Neighbor-joining ด้วยวิธี kimura 
-2-parameter ท้า 1,000 ครั ง ด้วยโปรแกรม MEGA version 4.0 (Tamura et al., 2007) 
3.5. การวิเคราะห์ประวัติประชากร 

3.5.1  ทดสอบ neutrality test 
                  วิเคราะห์ค่า Tajima’s D (Tajima, 1989) และ Fu’s Fs (Fu, 1997) เพื่อทดสอบการ
เบี่ยงเบนของประชากรจาก neutral population ใช้การท้าซ ้า 10,000 permutations โดยใช้
โปรแกรม ARLEQUIN version 3.5.1.2 (Excoffier and Lischer, 2010)                   
 3.5.2 ทดสอบmismatch distribution 



 

        วิเคราะห์ mismatch distribution เพื่อศึกษาการขยายขนาดของประชากรภายใต้
สมมติฐาน sudden expansion model โดยใช้ ค่าทดสอบ Harpending Raggedness index 
(Harpending, 1994) และ sum of squared deviations (SSD) เพื่อทดสอบ goodness-of-fit ใช้
การท้าซ ้า 10,000 permutations โดยใช้โปรแกรม ARLEQUIN version 3.5.1.2 (Excoffier and 
Lischer, 2010) ประเมินขนาดของประชากรด้วยพารามิเตอร์ θ0 และθ1 เมื่อ θ0 และ θ1 เท่ากับ 

2N เมื่อ Nคือค่า effective female population size  
 3.5.3 การวิเคราะห์การขยายขนาดของประชากร (Bayesian skyline plot) 
         วิเคราะห์การขยายขนาดของประชากรโดยใช้วิธี Bayesian skyline analysis (BSP) 
ค้านวณโดยใช้โปรแกรม BEAST/BEAUTi ver. 1.7.2 (Drummond et al., 2012) เพื่ อหาการ
เปลี่ยนแปลง effective population size (Ne) เมื่อเทียบกับระยะเวลาที่ผ่านมา โดยใช้โมเดล 
substitution models ที่ดีที่สุดที่ทดสอบได้จากโปรแกรม jModelTest 2.1.7 (Darriba et al., 
2012) โดยใช้อัตรา evolutionary rate ที่ 2.0 % per million years ท้าการวิเคราะห์ทั งหมด 20 
ล้านรอบด้วยโปรแกรม Markov chain Monte Carlo (MCMC) โดยใช้ relaxed molecular clock 
model  จากนั นสร้างกราฟประวัติประชากรด้วยโปรแกรม Tracer ver. 1.6 (Rambaut et al., 
2014) 

3.5.4 การวิเคราะห์ความสัมพันธ์ระหว่างแฮโพลไทป์ (Minimum spanning network) 
        สร้างแผนผังความสัมพันธ์ระหว่างแฮโพลไทป์โดยใช้ค่า mean number of pairwise 

differences ระหว่างแฮโพลไทป์ด้วยโปรแกรม ARLEQUIN version 3.5.1.2 (Excoffier and 
Lischer, 2010) ใช้การท้าซ ้า 10,000 permutations   
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บทท่ี 4 
ผลการวิจัย 

 
4.1 ผลการศึกษาจากยีน cytochrome oxidase subunit I 
 

4.1.1 ความหลากหลายทางพันธุกรรม 
                ล้าดับนิวคลีโอไทด์จากตัวอย่างทั งหมด 115 ตัว วิเคราะห์จากล้าดับเบส 426 คู่เบส มี
ต้าแหน่ง polymorphic sites 29 ต้าแหน่ง มีแฮโพลไทป์ทั งหมด 32 แฮโพลไทป์ประกอบไปด้วยแฮ
โพลไทป์ที่ เป็น shared haplotype จ้านวน 13 แฮโพลไทป์ แบ่งเป็นแฮโพลไทป์ที่  shared 
haplotype ระหว่างประชากร 11 แฮโพลไทป์และ shared haplotype ภายในประชากร 2 แฮโพล
ไทป์ โดยแฮโพลไทป์ H04, H06, H07 และ H08 เป็นแฮโพลไทป์ที่มีสมาชิกจากทุกแหล่งตัวอย่าง ทุก
แหล่งตัวอย่างมี rare haplotype และมีจ้านวนรวมทั งหมด 19 แฮโพลไทป์ โดยจังหวัดกระบี่มี rare 
haplotype มากที่สุด 8 แฮโพลไทป์ รองลงมาคือจังหวัดสตูล 5 แฮโพลไทป์ อ้าเภอหาดส้าราญ 4 แฮ
โพลไทป์และจังหวัดตรัง 2 แฮโพลไทป์ (ตารางที่ 1) ส้าหรับค่า haplotype diversity มีค่าอยู่ในช่วง 
0.810-0.921 ส่วนค่า nucleotide diversity มีค่าอยู่ในช่วง 0.00401-0.00612 โดยค่า haplotype 
diversity ของประชากรรวมทั งหมดมี ค่า 0.887+0.017 และค่า nucleotide diversity ของ
ประชากรรวมทั งหมดมีค่า 0.00500+0.00032  ค่าความหลากหลายทางพันธุกรรมได้แก่ จ้านวนแฮ
โพลไทป์, จ้านวน polymorphic sites, haplotype diversity (h) และ nucleotide diversity (π) 
ของแต่ละจังหวัดแสดงในตารางที่ 2  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 

 
 
ตารางท่ี 1 การกระจายของแฮโพลไทป์ในแต่ละแหลง่ตัวอยา่งวิเคราะห์จากยีน  
              cytochrome oxidase subunit I 
  

Haplotype Satun Hat Samran Trang Krabi Total 

H01 2 - 1 - 3 

H02 1 1 - - 2 

H03 1 - 1 1 3 

H04 8 5 3 8 24 

H05 1 - - 1 2 

H06 5 11 7 3 26 

H07 1 1 1 1 4 

H08 4 4 2 4 14 

H09 2 - 3 2 7 

H10 1 - - - 1 

H11 1 - - - 1 

H12 1 - 1 1 3 

H13 1 - - - 1 

H14 1 - - - 1 

H15 1 - - - 1 

H16 - 1 - - 1 

H17 - 1 - - 1 

H18 - 1 - - 1 

H19 - 2 1 1 4 
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H20 - 1 - - 1 

 
ตารางท่ี 1 การกระจายของแฮโพลไทป์ในแต่ละแหลง่ตัวอยา่งวิเคราะห์จากยีน  
             cytochrome oxidase subunit I (ต่อ) 
 

Haplotype Satun Hat Samran Trang Krabi Total 

H21 - - 1 - 1 

H22 - - 2 - 2 

H23 - - 1 - 1 

H24 - - - 1 1 

H25 - - - 1 1 

H26 - - - 1 1 

H27 - - - 2 2 

H28 - - - 1 1 

H29 - - - 1 1 

H30 - - - 1 1 

H31 - - - 1 1 

H32 - - - 1 1 

Total 31 28 24 32 115 
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ตารางท่ี 2 ค่าความหลากหลายทางพันธุกรรมของหอยตะเภาวิเคราะห์จากยีน  
              cytochrome oxidase subunit I 
 

Collecting 

localities 

N No. 

polymorphic 

sites 

No. 

haplotypes 

Haplotype 

diversity (h) 

(mean+SD) 

Nucleotide 

diversity (π) 

(mean+SD) 

Satun 31 15 15 0.901+0.035 0.00553+0.00881 

Hat Samran 28 9 10 0.810+0.059 0.00401+0.00051 

Trang 24 15 12 0.895+0.045 0.00612+0.00067 

Krabi 32 20 18 0.921+0.034 0.00600+0.00066 

Total 115 29 32 0.887+0.017 0.00500+0.00032 

 
4.1.2 โครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากร 

        จากการศึกษาโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรพบว่าประชากรหอยตะเภาในทะเลอนัดา
มันไม่มีโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากร โดยมีค่า ΦST =-0.00009 (p= 0.426) ประชากรมีความ
แปรปรวนภายในกลุ่ม 100.01 เปอร์เซ็นต์ และความแปรปรวนระหว่างกลุ่มประชากร  -0.01 
เปอร์เซ็นต์ (ตารางที่ 3) ผลการวิเคราะห์ค่า pairwise FST พบว่าประชากรแต่ละแหล่งตัวอย่างไม่มี
ความแตกต่างทางพันธุกรรม (ตารางที่ 4) ผลการศึกษาแผนผังต้นไม้วิวัฒนาการพบว่าแฮโพลไทป์มี
การกระจายตัวโดยไม่มีการแบ่งแยกเป็นกลุ่มประชากร (ภาพที่ 4) 
  
ตารางท่ี 3 โครงสร้างพันธุศาสตรป์ระชากรวิเคราะห์ด้วยวิธี AMOVA จากยีน 
              cytochrome oxidase subunit I ของหอยตะเภา 
 

Source of variation df Sum of 

squares 

Variance 

components 

Percentage 

of variation 

p-value 

Among populations 3 3.451 -0.0001Va -0.01 ΦST = -0.00009 

(p=0.426) 

Within populations 111 128.010 1.15324Vb 100.01  

Total 114 131.461 1.15314   
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ตารางท่ี 4 ค่า pairwise FST ของหอยตะเภาโดยวิเคราะห์จากยีน cytochrome oxidase subunit I 
 

 Satun Hat Samran Trang Krabi 

Satun - 0.21186 0.97565 0.90743 

Hat Samran 0.01132 - 0.20661 0.05099 

Trang -0.02573 0.01268 - 0.84566 

Krabi -0.01632 0.03840 -0.01634 - 

หมายเหต:ุ ค่าที่อยู่มุมด้านบนคือค่า p – value 
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ภาพท่ี 4 แผนผังต้นไม้วิวัฒนาการของหอยตะเภาตลอดชายฝั่งทะเลอันดามันวิเคราะหจ์ากยีน 
           cytochrome oxidase subunit  

4.1.3 ประวัติประชากร 
                  จากการวิเคราะห์ประวัติประชากร พบว่าประชากรเบี่ยงเบนไปจาก neutral 
population โดยมีค่า D statistic เท่ากับ -1.72180 (p= 0.01070) ส่วนค่า FS statistic มีค่า -
25.76639 (p= 0.00000) และทั งสองค่าสถิติมีค่าติดลบในทุกแหล่งตัวอย่าง (ตารางที่ 5) การทดสอบ 
mismatch distribution พบว่ามีการกระจายตัวแบบ unimodal (ภาพที่ 5) โดยมีค่า Raggedness 
index เท่ากับ 0.03081 (p=0.58070)  และยอมรับการเกิด sudden expansion model โดยมีค่า 
SSD เท่ากับ 0.00302 (p=0.28640) ค่าพารามิเตอร์ θ1ของประชากรรวม มีค่า 31.64000 และ θ0 

ของประชากรรวม มีค่า 0.02109  และพบว่าทุกจังหวัดมีค่า θ1 มากกว่า θ0 (ตารางที่ 5)  ระยะเวลา
ในการขยายขนาดประชากรพบว่ามีการขยายขนาดมา 1,000 ปีที่ผ่านมา (ภาพที่ 6) แผนผัง
ความสัมพันธ์ระหว่างแฮโพลไทป์ พบว่าไม่แบ่งกลุ่มประชากรตามสภาพภูมิศาสตร์ และมีรูปร่างแบบ
ดาว (star topology) โดยมีแฮโพลไทป์ H04 เป็น dominant haplotype เช่ือมต่อด้วยแฮโพลไทป์
ที่มีสมาชิกจากทุกจังหวัดด้วยการกลายพันธ์ุ 1-2 ครั ง (ภาพที่ 7) 

 
ตารางท่ี 5 ค่าพารามิเตอร์ในการวิเคราะห์ประวัติประชากรของหอยตะเภาวิเคราะห์จากยีน 
              cytochrome oxidase subunit I 
 

Collecting 

localities 

Tajima’s D Fu’ s Fs SSDa Ragb θ0
c θ1

d 

Satun -1.24556 

(0.09710) 

-8.43751* 

(0.00000) 

0.00464 

(0.32380) 

0.03730 

(0.55800) 

0.00000 325.00000 

Hat Samran -0.82426 

(0.22600) 

-4.12776* 

 (0.00730) 

0.00146 

(0.83480) 

0.03043 

(0.87960) 

0.00352 12.50547 

Trang -1.24191 

(0.09300) 

-4.97384* 

(0.00450) 

0.01349 

(0.19160) 

0.04756 

(0.36330) 

0.00000 33.08594 

Krabi -1.67009* 

(0.02480) 

-12.52458* 

(0.00000) 

0.00443 

(0.34230) 

0.04698 

(0.32050) 

0.00000 99999.00000 

Total -1.72180* 

(0.01070) 

-25.76639* 

(0.00000) 

0.00302 

(0.28640) 

0.03081 

(0.58070) 

0.02109 31.64000 

หมายเหต:ุ *มีความแตกต่างอย่างมีนัยส้าคัญ (p< 0.05), ค่าในวงเล็บคือค่า p - value 
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ภาพท่ี 5 กราฟ mismatch distribution ของหอยตะเภาวิเคราะหจ์ากยีน  
           cytochrome oxidase subunit I 

 
 

 

ภาพท่ี 6 กราฟ Bayesian skyline plot ของหอยตะเภาวิเคราะหจ์ากยีน  
            cytochrome oxidase subunit I 
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ภาพท่ี 7 แผนผังความสมัพันธ์ของแฮโพลไทป์ของหอยตะเภาวิเคราะห์จากยีน  
           cytochrome oxidase subunit I 

 

4.2 ผลการศึกษาจากยีน 18S rRNA 
 

4.2.1 ความหลากหลายทางพันธุกรรม 
                  ล้าดับนิวคลีโอไทด์จากตัวอย่างทั งหมด 99 ตัว วิเคราะห์จากล้าดับเบส 727 คู่เบส มี
ต้าแหน่ง polymorphic sites 11 ต้าแหน่ง มีแฮโพลไทป์ทั งหมด 5 แฮโพลไทป์ประกอบไปด้วยแฮ
โพลไทป์ที่เป็น shared haplotype จ้านวน 1 แฮโพลไทป์ แบ่งเป็นแฮโพลไทป์ที่ shared haplotype 
ระหว่างประชากร 1 แฮโพลไทป์ โดยแฮโพลไทป์ H01 เป็นแฮโพลไทป์ที่มีสมาชิกจากทุกแหล่ง
ตัวอย่าง (ตารางที่ 6) มี rare haplotype รวมทั งหมด 4 แฮโพลไทป์ และมีเพียง 2 แหล่งตัวอย่าง
เท่านั นที่มี rare haplotype คือ อ้าเภอหาดส้าราญ และจังหวัดตรัง โดยมี rare haplotype แหล่ง
ตัวอย่างละ 2 แฮโพลไทป์ ส้าหรับค่า haplotype diversity มีค่าอยู่ในช่วง 0.000-0.195 ส่วนค่า 
nucleotide diversity มี ค่าอยู่ ใน ช่วง  0.00000-0.00124 โดยค่า haplotype diversity ของ
ประชากรรวมทั งหมดมีค่า 0.080+0.038 และค่า nucleotide diversity ของประชากรรวมทั งหมดมี
ค่า 0.00031+0.00020  ค่าความหลากหลายทางพันธุกรรมได้แก่ จ้านวนแฮโพลไทป์ , จ้านวน 
polymorphic sites, haplotype diversity (h) และ nucleotide diversity (π) ของแต่ละจังหวัด
แสดงในตารางที่ 7 
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ตารางท่ี 6 การกระจายของแฮโพลไทป์ในแต่ละแหล่งตัวอยา่งวิเคราะห์จากยีน  
              cytochrome oxidase subunit I จากยีน 18S rRNA 
 

Haplotype Satun Hat Samran Trang Krabi Total 

H01 27 25 18 25 95 

H02 - 1 - - 1 

H03 - 1 - - 1 

H04 - - 1 - 1 

H05 - - 1 - 1 

Total 27 27 20 25 99 
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ตารางท่ี 7  ค่าความหลากหลายทางพันธุกรรมของหอยตะเภาวิเคราะห์จากยีน 18S rRNA 
 

Collecting 

localities 

N No. 

polymorphic 

sites 

No. 

haplotypes 

Haplotype 

diversity (h) 

(mean+SD) 

Nucleotide diversity (π) 

(mean+SD) 

Satun 27 0 1 0.000+0.000 0.00000+0.00000 

Hat Samran 27 2 3 0.145+0.090 0.00020+0.00013 

Trang 20 9 3 0.195+0.115 0.00124+0.00087 

Krabi 25 0 1 0.000+0.000 0.00000+0.00000 

Total 99 11 5 0.080+0.038 0.00031+0.00020 

 
4.2.2 โครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากร 

         จากการศึกษาโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรพบว่าประชากรหอยตะเภาในทะเลอัน
ดามันไม่มีโครงสร้างประชากรย่อย โดยมีค่า ΦST 0.00998 (p= 0.055) ประชากรมีความแปรปรวน
ภายในกลุ่ม 99.00 เปอร์เซ็นต์ และความแปรปรวนระหว่างกลุ่มประชากร 1.00 เปอร์เซ็นต์ (ตารางที่ 
8)   ผลการวิเคราะห์ค่า pairwise FST พบว่าประชากรแต่ละแหล่งตัวอย่างไม่มีความแตกต่างทาง
พันธุกรรม (ตารางที่ 9) ผลการศึกษาแผนผังต้นไม้วิวัฒนาการพบว่าแฮโพลไทป์มีการกระจายตัวโดย
ไม่มีการแบ่งแยกเป็นกลุ่มประชากร (ภาพที่ 8) 
 
ตารางท่ี 8 โครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรวิเคราะห์ด้วยวิธี AMOVA จากยีน 18S rRNA  
             ของหอยตะเภา 
 

Source of variation df Sum of 

squares 

Variance 

components 

Percentage 

of variation 

p-value 

Among populations 3 0.413 0.00111Va 1.00 ΦST = 0.00998 

(p=0.055) 

Within populations 95 10.476 0.11027Vb 99.00  

Total 98 10.889 0.11138   
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ตารางท่ี 9 ค่า pairwise FST ของหอยตะเภาวิเคราะห์จากยีน 18S rRNA 
 

 Satun Hat Samran Trang Krabi 

Satun - 0.99990 0.17177 0.99990 

Hat Samran 0.00000 - 0.22424 0.99990 

Trang 0.01545 0.01059 - 0.19622 

Krabi 0.00000 -0.00291 0.01145 - 

หมายเหต:ุ ค่าที่อยู่มุมด้านบนคือค่า p - value  

 
ภาพท่ี 8 แผนผังต้นไม้วิวัฒนาการของหอยตะเภาตลอดชายฝั่งทะเลอันดามันวิเคราะหจ์ากยีน  
           18S rRNA 
 

4.2.3 ประวัติประชากร 
                  จากการวิเคราะห์ประวัติประชากร พบว่าประชากรเบี่ยงเบนไปจาก neutral 
population โดยมีค่า D statistic เท่ากับ -2.33994 (p= 0.00000) ส่วนค่า FS statistic มีค่า -
3.87033 (p= 0.01290) และทั งสองค่าสถิติมีค่าติดลบในบางแหล่งตัวอย่าง (ตารางที่ 10) การ
ทดสอบ mismatch distribution พบว่ามีการกระจายตัวแบบ unimodal (ภาพที่ 9) โดยมีค่า 
Raggedness index เท่ากับ 0.77812 (p=0.80250)  และยอมรับการเกิด sudden expansion 
model โดยมีค่า SSD เท่ากับ 0.00131 (p=0.13660) ค่าพารามิเตอร์ θ1 ของประชากรรวม มีค่า 
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0.06733 และ θ0 ของประชากรรวม มีค่า 0.00000  และพบว่าแหล่งตัวอย่างที่มีค่า θ1 มากกว่า θ0 
คือ อ้าเภอหาดส้าราญและจังหวัดตรัง (ตารางที่ 10)  ระยะเวลาในการขยายขนาดประชากรพบว่ามี
การขยายขนาดมา 100 ปีที่ผ่านมา (ภาพที่ 10) แผนผังความสัมพันธ์ระหว่างแฮโพลไทป์ พบว่าไม่
แบ่งกลุ่มประชากรตามสภาพภูมิศาสตร์ และมีรูปร่างแบบดาว (star topology) โดยมีแฮโพลไทป์ 
H01 เป็น dominant haplotype เช่ือมต่อด้วยแฮโพลไทป์ที่มีสมาชิกจากทุกจังหวัดด้วยการกลาย
พันธ์ุ 1 ครั ง (ภาพที่ 11) 
 
ตารางท่ี 10 ค่าพารามิเตอร์ในการวิเคราะห์ประวัติประชากรของหอยตะเภาโดยศึกษาจากยีน  
               18S rRNA 
 

Collecting 

localities 

Tajima’s D Fu’ s Fs SSDa Ragb θ0
c θ1

d 

Satun 0.00000 

(0.10000) 

0.00000 

N.A. 

0.00000 

(0.00000) 

0.00000 

(0.00000) 

0.00000 0.00000 

Hat Samran -1.51197* 

(0.04350) 

-2.22268* 

 (0.00070) 

0.00051 

(0.37200) 

0.52680 

(0.71090) 

0.00000 0.17778 

Trang -2.21889* 

(0.00030) 

0.98113 

(0.70910) 

0.03239 

(0.06990) 

0.68440 

(0.64190) 

0.00000 0.14688 

Krabi 0.00000 

(0.10000) 

0.00000 

N.A. 

0.00000 

(0.00000) 

0.00000 

(0.00000) 

0.00000 0.00000 

Total -2.33994* 

(0.00000) 

-3.87033* 

(0.01290) 

0.00131 

(0.13660) 

0.77812 

(0.80250) 

0.00000 0.06733 

หมายเหต:ุ*มีความแตกต่างอย่างมีนัยส้าคัญ (p< 0.05), ค่าในวงเล็บคือค่า p – value 
 

 
 

27 



 

 
 

ภาพท่ี 9 กราฟ mismatch distribution ของหอยตะเภาวิเคราะหจ์ากยีน 18S rRNA 
 
 

 

ภาพท่ี 10 กราฟ Bayesian skyline plot ของหอยตะเภาวิเคราะหจ์ากยีน 18S rRNA 
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ภาพท่ี 11 แผนผังความสมัพันธ์ของแฮโพลไทป์ของหอยตะเภาวิเคราะห์จากยีน 18S rRNA 
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บทท่ี 5 
วิจารณ์ผลการวิจัย 

 
5.1 ความหลากหลายทางพันธุกรรม  
 

ผลการศึกษาจากยีน cytochrome oxidase subunit I พบว่าประชากรหอยตะเภาในทะเล
อันดามันมีความแปรปรวนทางพันธุกรรมภายในประชากรถึง 100.01 เปอร์เซ็นต์ แสดงว่ามีความ
หลากหลายทางพันธุกรรมสูง และเมื่อพิจารณาจากค่า haplotype diversity พบว่าทุกแหล่งตัวอย่าง
มีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูง ซึ่งน่าจะเกิดจากยีน cytochrome oxidase subunit I มีอัตรา
การกลายพันธ์ุที่ค่อนข้างสูง จากรูปแบบความหลากหลายทางพันธุกรรมพบว่า ทุกแหล่งตัวอย่างมีค่า 
haplotype diversity สูงกว่าค่า nucleotide diversity รูปแบบดังกล่าวพบได้ในประชากรที่มีการ
ขยายขนาดโดยเกิดจากประชากรมีการสะสมการกลายพันธ์ุรูปแบบใหม่ในระหว่างที่มีการขยายขนาด
อย่างรวดเร็ว (Watterson, 1984) และสามารถพบรูปแบบความหลากหลายดังกล่าวได้ในสัตว์ทะเล
หลายชนิด เช่น ปูม้า (Portunus trituberculatus) (Xu et al., 2009), ปลาตะกรับ (Scatophagus 
argus) (วีระเกียรติ ทรัพย์มี, 2558) และปลากระบอก (Liza subviridis) (จุฑามาศ ศุภพันธ์, 2558) 
เป็นต้น การศึกษาครั งนี พบว่ามีการ share haplotype ระหว่างแหล่งตัวอย่างจ้านวน 11 แฮโพลไทป์ 
ในขณะที่อีก 19 แฮโพลไทป์ พบเฉพาะในแต่ละจังหวัด ซึ่งเรียกว่า private allele โดยสามารถใช้ 
private allele เป็นดัชนีในการระบุกลุ่มทางพันธุกรรมของแต่ละจังหวัดได้  (Xu et al., 2009) 
ส้าหรับผลการศึกษาจากยีน 18S rRNA ซึ่งเป็นยีนที่มีความอนุรักษ์ ดังนั นจึงมีการกลายพันธ์ุที่น้อย
กว่ายีน cytochrome oxidase subunit I จึงมีจ้านวนแฮโพลไทป์น้อยกว่าการศึกษาจากยีน 
cytochrome oxidase subunit I แต่อย่างไรก็ตามพบว่าจากรูปแบบความหลากหลายทางพันธุกรรม
พบว่า ทุกแหล่งตัวอย่างมีค่า haplotype diversity สูงกว่าค่า nucleotide diversity ซึ่งได้ผล
เหมือนกับยีน cytochrome oxidase subunit I ดังนั นจึงน่าจะสรุปได้ว่าประชากรหอยตะเภาใน
ชายฝั่งทะเลอันดามันก้าลังมีการขยายขนาดประชากร  

 
5.2 โครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากร  
 
 จากผลการตรวจสอบโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรจากยีน cytochrome oxidase 
subunit I และยีน 18S rRNA ด้วยวิธี AMOVA พบว่าไม่เกิดโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากร และไม่มี
ความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างประชากรเมื่อทดสอบด้วยวิธี  pairwise FST อีกทั งผลการศึกษา
แผนผังต้นไม้วิวัฒนาการและการวิเคราะห์ความสัมพันธ์ระหว่างแฮโพลไทป์ให้ผลเช่นเดียวกันคือไม่มี
การแบ่งเป็นกลุ่มประชากร โดยปัจจัยที่ท้าให้ไม่เกิดโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรของสัตว์ทะเลสว่น
ใหญ่ เกิดจากความสามารถในการแพร่กระจายของตัวอ่อนได้ในระยะทางไกล (Kyle and Boulding, 
2000) มีรายงานว่าตัวอ่อนหอยสังข์ Queen conch (S. gigas) สามารถเคลื่อนที่ตามกระแสน ้าได้
ไกลกว่า 900 กิโลเมตรโดยใช้เวลาสามสัปดาห์ (Davis et al.,1993) ในขณะที่ตามแนวชายฝั่งทะเล
อันดามันระยะทางยาวประมาณ 700 กิโลเมตรไม่มีสิ่งกีดขวางทางภูมิศาสตร์และมีกระแสน ้าไหล



 

หมุนเวียนตลอดแนวชายฝั่งตามทิศทางของลมมรสุมตลอดทั งปี (Sinsakul, 2000) อีกทั งระยะตัวอ่อน
ของหอยตะเภาใช้เวลาประมาณ 20 วัน จึงน่าจะเป็นปัจจัยที่ท้าให้การแลกเปลี่ยนสารพันธุกรรม 
(gene flow) ระหว่างประชากรเกิดขึ นได้ง่าย อีกสาเหตุที่ท้าให้ไม่เกิดโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากร
ในทะเลอันดามัน น่าจะเกิดจากประชากรหอยตะเภาเคยมีการขยายขนาดประชากร ท้าให้มีการ
แพร่กระจายของประชากรในพื นที่กว้าง ซึ่งอาจเป็นอีกปัจจัยที่เสริมให้เกิดการแลกเปลี่ยนสาร
พันธุกรรมได้ง่ายเช่นกัน ผลการศึกษาครั งนี ยังสอดคล้องกับการไม่เกิดโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากร
ของปูแสมก้ามขาว (Supmee et al., 2012) และหอยชักตีนในทะเลอันดามัน (Suppapan, 2017) 
อีกด้วย จากการที่ประชากรหอยตะเภาในทะเลอันดามันไม่เกิดโครงสร้างประชากรย่อยดังนั นแนวทาง
ในการอนุรักษ์ความหลากหลายทางพันธุกรรมอาจท้าได้โดยการใช้พ่อแม่พันธ์ุจากในหลายพื นทีข่องฝัง่
ทะเลอันดามันปล่อยลงสู่แหล่งธรรมชาติในทะเลอันดามันด้วยกันเพื่อเป็นการเพิ่มความหลากหลาย
ทางพันธุกรรม 
 
5.3 ประวัติประชากร 
 
  จากการศึกษาประวัติประชากรพบว่าประชากรหอยตะเภาในทะเลอันดามันเคยมีการขยาย
ขนาดประชากร สอดคล้องกับผลการศึกษา 5 วิธีได้แก่ 1) การทดสอบ Tajima’s D test และ Fu ‘s 
FS test  พบว่า มีค่าติดลบซึ่งแสดงว่าประชากรเบี่ยงเบนไปจาก neutral population ส้าหรับค่า D 
statistic ที่มีค่าติดลบบ่งบอกว่าประชากรก้าลังถูกคัดเลือกโดยการคัดการกลายพันธ์ุที่ไม่เหมาะสมทิ ง
ไป (purifying selection) หรืออาจมีการขยายขนาดประชากรเกิดขึ น (Yang, 2006) อีกทั งค่า FS 
statistic ซึ่งเป็นค่าสถิติที่ใช้ทดสอบการขยายขนาดประชากรส้าหรับเครื่องหมายทางพันธุกรรมที่เป็น
นอนรีคอมบิเนชัน (Ramirez-Soriano et al., 2008)  พบว่ามีค่าติดลบด้วยเช่นกัน จึงเป็นการยืนยัน
ว่าประชากรหอยตะเภาเคยมีการขยายขนาด 2) การทดสอบ mismatch distribution พบว่ามี
รูปแบบการกระจายตัวแบบ unimodal และยอมรับการเกิด sudden expansion model จึงเป็น
การยืนยันว่าเคยมีการขยายขนาดประชากรของหอยตะเภาในทะเลอันดามัน 3) แผนผังความสัมพันธ์
ระหว่างแฮโพลไทป์เป็นรูปแบบดาว ซึ่งพบได้ในประชากรที่เคยมีการขยายขนาดประชากร (Slatkin 
and Hudson, 1991) อีกทั งไม่สามารถแบ่งกลุ่มประชากรตามจังหวัดได้ ซึ่งสอดคล้องกับผลการไม่
เกิดโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากร 4) ค่าพารามิเตอร์ θ1 มีค่ามากกว่า θ0 ในทุกประชากรแสดงว่ามี
ประชากรเพศเมียที่มีความสามารถในการสืบพันธ์ุเพิ่มขึ น ซึ่งบ่งบอกว่าประชากรเคยมีการขยายขนาด 
5) ระยะเวลาในการขยายขนาดประชากรทดสอบด้วยวิธี Bayesian skyline plot เริ่มมาเมื่อ
ประมาณ 100-1,000 ปี   
 
5.4. แนวทางในการอนุรักษ์ความหลากหลายทางพันธุกรรม 
 

5.4.1  การอนุรักษ์ความหลากหลายทางพันธุกรรมในแหล่งน ้าธรรมชาติ 
         การปลอยพันธ์ุสัตว์น ้าลงสูแหลงน ้าธรรมชาติที่มีประชากรชนิดนั นอาศัยอยูอาจส่ง

กระทบตอโครงสรางทางพันธุกรรมของประชากรธรรมชาติได  โดยจะเกิดการแขงขันกันในระบบนเิวศ
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ระหวางสัตว์น ้าในธรรมชาติและสัตว์น ้าที่ท้าการปล่อย นอกจากนี ยังส งผลกระทบโดยตรงต่อ
พันธุกรรม เช่น อาจเกิดการแยกกลุ่มย่อยทางพันธุกรรมหรือการเกิดการผสมข้ามระหว่างประชากรซึง่
การจัดการทางการประมงในปัจจุบันนี มักจะไมใหความส้าคัญตอกรณีดังกลาว  ดังนั นในกรณีที่ตอง
การปลอยสัตว์น ้าลงสูธรรมชาติควรท้าในลักษณะบ้ารุงพันธุและรักษาพันธุกรรมดั งเดิมซึ่งท้าไดโดย
การใชพันธ์ุท้องถ่ินที่มีอยู่ในธรรมชาติปล่อยลงสู่แหล่งน ้าและต้องมีการตรวจสอบค่าทางพันธุกรรมอื่น 
เชน ความหลากหลายทางพันธุกรรม และความถ่ีของแอลลีลในประชากร (Alendorf, 1986)  

จากผลการวิจัยครั งนี พบว่าไม่มีความแตกต่างของโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากร
ของหอยตะเภาในทะเลอันดามัน แสดงให้เห็นว่าประชากรในแต่ละจังหวัดมีรูปแบบของความ
หลากหลายทางพันธุกรรมที่เหมือนกัน ดังนั นแนวทางในการอนุรักษ์ความหลากหลายทางพันธุกรรม
สามารถท้าได้โดยการใช้แม่พันธ์ุของระหว่างจังหวัดปล่อยลงสู่ธรรมชาติเพื่อขยายพันธ์ุภายใน
ประชากรเดียวกันเพื่อคงไว้ซึ่งความหลากหลายทางพันธุกรรมเอาไว้  และจากผลการทดลองที่พบว่า
ประชากรหอยตะเภาก้าลังมีการขยายขนาดประชากรอยู่นั นวิธีที่สามารถจัดการคือการรักษาถ่ินที่อยู่
ตามธรรมชาติเอาไว้โดยการไม่ท้าลายแหล่งที่อยู่หรืออาจจัดการโดยการงดจับหอยขนาดเลก็ เนือ่งจาก
เป็นการขัดขวางการขยายขนาดประชากรและงดการใช้เครื่องมือท้าลายล้างที่มีความรุนแรง รวมถึง
การบังคับใช้กฏหมายอย่างเคร่งครัดต่อไป 
 

5.4.2  การจัดการประชากรในระบบการเลี ยง 
        การลดลงของความหลากหลายทางพันธุกรรมอาจส่งผลกระทบต่อความอยู่รอดของ

ประชากรโดยเฉพาะประชากรในระบบการเลี ยง (Frankhamet al., 2002)  โดยตามปกติทั่วไปนั น
การเพาะเลี ยงหรือการปรับปรุงพันธ์ุจะท้าให้องค์ประกอบพันธุกรรมของประชากรพื นฐาน (base 
population) มีการลดลงทุกครั งที่มีการเพาะพันธ์ุแต่ละรุ่น (พนม และคณะ, 2555) ซึ่งการลดลงของ
ความหลากหลายทางพันธุกรรมมาจากการใชประชากรเริ่มตนจ้านวนนอยและไดมาจากประชากร
เดียวกันมาเปนพอแมพันธุสงผลกระทบตอประชากรรุนตอมาที่เกิดในระบบเพาะเลี ยงโดยกอใหเกิด
ความผิดปกติเนื่องจากการผสมภายในเครือญาติ  (inbreeding depression) ซึ่ ง เป นผลของ
ปรากฏการณ์คอขวดอยางรุนแรง ซึ่งการจัดการประชากรสัตว์น ้าในระบบเพาะเลี ยงที่เหมาะสมตองมี
ขนาดประชากรที่ขนาดใหญเพียงพอที่จะไม่กอใหเกิดผลกระทบจากเจเนติกส์ดริฟท์นอกจากนี 
ประชากรตองมีการผสมพันธุแบบสุมเพื่อเพิ่มความหลากหลายทางพันธุกรรม และมีอัตราสว่นระหว่าง
เพศในอัตราส่วนที่เท่ากันเพื่อรักษา effective population sizes ในแตละรุนใหมากที่สุด 

จากการศึกษาในครั งนี แนะน้าว่าการจัดการหอยตะเภาในระบบเพาะเลี ยงหรือเพื่อปรับปรุง
สายพันธ์ุต้องเริ่มจากพ่อแม่พันธ์ุที่ที่มีความแปรปรวนทางพันธุกรรมสูงพอสมควร โดยพนม และคณะ 
(2548) ระบุว่าปริมาณความแปรปรวนทางพันธุกรรมของประชากรเริ่มต้นอย่างน้อยที่สุดไม่ควรต่้า
กว่าหรืออยู่ในระดับเดียวกันเมื่อเทียบกับประชากรที่อยู่ในธรรมชาติ ซึ่งจากการศึกษาครั งนี พบว่าหอย
ตะเภาในทะเลอันดามันมีความแปรปรวนทางพันธุกรรมสูง ดังนั นในการปรับปรุงพันธ์ุของประชากร
ในระบบเพาะเลี ยงจึงควรสร้างประชากรพ่อแม่พันธ์ุให้มีความแปรปรวนทางพันธุกรรมใกล้เคียงกับใน
ธรรมชาติโดยอาจมีการผสมระหว่างประชากรหรือน้าประชากรจากธรรมชาติเข้ามาผสมเพื่อให้ได้

32 



 

ประชากรพ่อแม่พันธ์ุที่มีคุณภาพทางพันธุกรรมที่สมบูรณ์และมีศักยภาพที่ยั่งยืนในการเป็นพ่อแม่พันธ์ุ
ที่ดี  
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บทท่ี 6 
สรุปผลการวิจัย 

 
การศึกษาโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรและประวัติประชากรของหอยตะเภาที่สุ่มขึ นมา

จากแต่ละแหล่งตัวอย่างตามแนวชายฝั่งทะเลอันดามัน โดยวิเคราะห์จากล้าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน 
cytochrome oxidase subunit I ในไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอขนาด 426 คู่เบส และล้าดับนิวคลีโอ
ไทด์ของยีน 18S rRNA ในไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอขนาด 727 คู่เบส พบว่าไม่มีโครงสร้างพันธุศาสตร์
ประชากรของหอยตะเภาในทะเลอันดามัน และเมื่อวิเคราะห์ประวัติประชากร พบว่า ประชากรหอย
ตะเภาในทะเลอันดามันเคยมีการขยายขนาดประชากรมาประมาณ 100–1,000 ปีที่ผ่านมา ผล
การศึกษาครั งนี สามารถใช้เป็นข้อมูลในการวางแผนพิจารณาในการจัดการทรัพยากรตะเภาในทะเล
อันดามันได ้แต่อย่างไรก็ตามควรมีการศึกษาเพิ่มเติมโดยใช้เครื่องหมายพันธุกรรมอื่นเช่นเครื่องหมาย
ไมโครแซทเทลไลท์ ซึ่งมีอัตราการกลายพันธ์ุสูง ในการพิจารณาเพื่อก้าหนดแนวทางในการอนุรักษ์
ความหลากหลายทางพันธุกรรมของหอยตะเภาในทะเลอันดามันควบคู่ไปด้วยกัน 
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ภาคผนวก 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 



 

ภาคผนวกท่ี 1 ล้าดับนิวคลีโอไทด์ของแฮโพลไทปจ์้านวน 33 แฮโพลไทป์ที่ได้จากการศึกษา 
                   ในยีน cytochrome oxidase subunit I รวม outgroup 
>H_01 

ATTGAGCTGTACCGCTTTTACTGGCAGCTCCTGACATGGTTTTTGCGCGGTTAAACAACCTTAGGTTTT

GGCTTCTTCCGGCTGCTACGGTTTTATTATTAATATCTAATGAAGTAGAAGAGGGAGTGGGTACCGGGT

GAACTTTGTATCCCCCTCTTTCTGCTTGGTTGGGGCATCCAGCACCTGCAATAGAATTTATAATCTTGG

GGCTTCATATCGCCGGCTTATCTTCTATTTTTGCAAGAATTAATTTTGTTACTACGGGCGCTAATATGC

GGCCTGAAGGTGTAGCTCCTCAGCGAACTACACTATTCGTTGTTTCTGTTGTTATTACTTCTTTTTTAT

TAGTTACAGCTATGCCTGTATTAGCTGCTGCTTTAACCATGCTTTTGACTGATCGAAATTTTAATACTT

CTTTTTTTGATC 

>H_02 

ATTGAGCTGTACCACTTTTACTGGCAGCTCCTGACATGGTTTTTGCGCGGTTAAACAACCTTAGGTTTT

GGCTTCTTCCGGCTGCTACGGTTTTATTATTAATATCTAATGAAGTAGAAGAGGGAGTGGGTACCGGTT

GAACTTTGTATCCCCCTCTTTCTGCTTGGTTGGGACATCCAGCACCTGCAATAGAATTTATAATCTTGG

GGCTTCATATCGCCGGCTTATCTTCTATTTTTGCAAGAATTAATTTTGTTACTACGGGCGCTAATATGC

GGCCTGAAGGTGTAGCTCCTCAGCGAACTACACTATTCGTTGTTTCTGTTATTATTACTTCTTTTTTAT

TAGTTACAGCTATGCCTGTATTAGCTGCTGCTTTAACCATGCTTTTGACTGATCGAAATTTTAATACTT

CTTTTTTTGATC 

>H_03 

ATTGAGCTGTACCACTTTTACTGGCAGCTCCTGACATGGTTTTTGCGCGGTTAAACAACCTTAGGTTTT

GGCTTCTTCCGGCTGCTACGGTTTTATTATTAATATCTAATGAAGTAGAAGAGGGAGTAGGTACCGGGT

GAACTTTGTATCCCCCTCTTTCTGCTTGGTTGGGGCATCCAGCACCTGCAATAGAATTTATAATCTTGG

GGCTTCATATCGCCGGCTTATCTTCTATTTTTGCAAGAATTAATTTTGTTACTACGGGCGCTAATATGC

GGCCTGAAGGTGTAGCTCCTCAGCGAACTACACTATTCGTTGTTTCTGTTATTATTACTTCTTTTTTAT

TAGTTACAGCTATGCCTGTGTTAGCTGCTGCTTTAACCATGCTTTTGACTGATCGAAATTTTAATACTT

CTTTTTTTGATC 

>H_04 

ATTGAGCTGTACCACTTTTACTGGCAGCTCCTGACATGGTTTTTGCGCGGTTAAACAACCTTAGGTTTT

GGCTTCTTCCGGCTGCTACGGTTTTATTATTAATATCTAATGAAGTAGAAGAGGGAGTAGGTACCGGGT

GAACTTTGTATCCCCCTCTTTCTGCTTGGTTGGGGCATCCAGCACCTGCAATAGAATTTATAATCTTGG

GGCTTCATATCGCCGGCTTATCTTCTATTTTTGCAAGAATTAATTTTGTTACTACGGGCGCTAATATGC

GGCCTGAAGGTGTAGCTCCTCAGCGAACTACACTATTCGTTGTTTCTGTTATTATTACTTCTTTTTTAT

TAGTTACAGCTATGCCTGTATTAGCTGCTGCTTTAACCATGCTTTTGACTGATCGAAATTTTAATACTT

CTTTTTTTGATC 

>H_05 

ATTGAGCTGTACCACTTTTACTGGCAGCTCCTGACATGGTTTTTGCGCGGTTAAACAACCTTAGGTTTT

GGCTTCTTCCGGCTGCTACGGTTTTATTATTAATATCTAATGAAGTAGAAGAGGGAGTGGGTACCGGGT

GAACTTTGTATCCCCCTCTTTCTGCTTGGTTGGGGCATCCAGCACCTGCAATAGAATTTATAATCTTGG

GGCTTCATATCGCCGGCTTATCTTCTATTTTTGCAAGAATTAATTTTGTTACTACGGGCGCTAATATGC

GGCCTGAAGGTGTAGCTCCTCAGCGAACTACACTATTCGTTGTTTCTGTTGTTATTACTTCTTTTTTAT

TAGTTACAGCTATGCCTGTATTAGCTGCTGCTTTAACCATGCTTTTGACTGATCGAAATTTTAATACTT

CTTTTTTTGATC 

>H_06 

ATTGAGCTGTACCACTTTTACTAGCAGCTCCTGACATGGTTTTTGCGCGGTTAAACAACCTTAGGTTTT

GGCTTCTTCCGGCTGCTACGGTTTTATTATTAATATCTAATGAAGTAGAAGAGGGAGTAGGTACCGGGT

GAACTTTGTATCCCCCTCTTTCTGCTTGGTTGGGGCATCCAGCACCTGCAATAGAATTTATAATCTTGG

GGCTTCATATCGCCGGCTTATCTTCTATTTTTGCAAGAATTAATTTTGTTACTACGGGCGCTAATATGC

GGCCTGAAGGTGTAGCTCCTCAGCGAACTACACTATTCGTTGTTTCTGTTATTATTACTTCTTTTTTAT

TAGTTACAGCTATGCCTGTATTAGCTGCTGCTTTAACCATGCTTTTGACTGATCGAAATTTTAATACTT

CTTTTTTTGATC 
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>H_07 

ATTGAGCTGTACCACTTTTACTGGCAGCTCCTGACATGGTTTTTGCGCGGTTAAACAACCTTAGGTTTT

GGCTTCTTCCGGCTGCTACGGTTTTATTATTAATATCTAATGAAGTAGAAGAGGGAGTGGGTACTGGGT

GAACTTTGTATCCCCCTCTTTCTGCTTGGTTGGGACATCCAGCACCTGCAATAGAATTTATAATCTTGG

GGCTTCATATCGCCGGCTTATCTTCTATTTTTGCAAGAATTAATTTTGTTACTACGGGCGCTAATATGC

GGCCTGAAGGTGTAGCTCCTCAGCGAACTACACTATTCGTTGTTTCTGTTATTATTACTTCTTTTTTAT

TAGTTACAGCTATGCCTGTATTAGCTGCTGCTTTAACCATGCTTTTGACTGATCGAAATTTTAATACTT

CTTTTTTTGATC 

>H_08 

ATTGAGCTGTACCACTTTTACTGGCAGCTCCTGACATGGTTTTTGCGCGGTTAAACAACCTTAGGTTTT

GGCTTCTTCCGGCTGCTACGGTTTTATTATTAATATCTAATGAAGTAGAAGAGGGAGTGGGTACCGGGT

GAACTTTGTATCCCCCTCTTTCTGCTTGGTTGGGACATCCAGCACCTGCAATAGAATTTATAATCTTGG

GGCTTCATATCGCCGGCTTATCTTCTATTTTTGCAAGAATTAATTTTGTTACTACGGGCGCTAATATGC

GGCCTGAAGGTGTAGCTCCTCAGCGAACTACACTATTCGTTGTTTCTGTTATTATTACTTCTTTTTTAT

TAGTTACAGCTATGCCTGTATTAGCTGCTGCTTTAACCATGCTTTTGACTGATCGAAATTTTAATACTT

CTTTTTTTGATC 

>H_09 

ATTGAGCTGTACCACTTTTACTGGCAGCTCCTGACATGGTTTTTGCGCGGTTAAACAACCTTAGGTTTT

GGCTTCTTCCGGCTGCTACGGTTTTATTATTAATATCTAATGAAGTAGAAGAGGGAGTGGGTACCGGGT

GAACTTTGTATCCCCCTCTTTCTGCTTGGTTAGGGCATCCAGCACCTGCAATAGAATTTATAATCTTGG

GGCTTCATATCGCCGGCTTATCTTCTATTTTTGCAAGAATTAATTTTGTTACTACGGGCGCTAATATGC

GGCCTGAAGGTGTAGCTCCTCAGCGAACTACACTATTCGTTGTTTCTGTTATTATTACTTCTTTTTTAT

TAGTTACAGCTATGCCTGTATTAGCTGCTGCTTTAACCATGCTTTTGACTGATCGAAATTTTAATACTT

CTTTTTTTGATC 

>H_10 

ATTGAGCTGTACCACTTTTACTGGCAGCTCCTGACATGGTTTTTGCGCGGTTAAACAACCTTAGGTTTT

GGCTTCTTCCGGCTGCTACGGTTTTATTATTAATATCTAATGAAGTAGAAGAGGGAGTAGGTACCGGGT

GAACTTTGTATCCCCCTCTTTCTGCTTGGTTGGGGCATCCAGCACCTGCAATAGAATTTATAATCTTGG

GGCTTCATATCGCCGGCTTATCTTCTATTTTTGCAAGAATTAATTTTGTTACTACGGGCGCTAATATGC

GGCCTGAAGGTGTAGCTCCTCACCGAACTACACTATTCGTTGTTTCTGTTATTATTACTTCTTTTTTAT

TAGTAACAGCTATGCCTGTATTAGCTGCTGCTTTAACCATGCTTTTGACTGATCGAAATTTTAATACTT

CTTTTTTTGATC 

>H_11 

ATTGAGCTGTACCACTTTTACTGGCAGCTCCTGACATGGTTTTTGCGCGGTTAAACAACCTTAGGTTTT

GGCTTCTTCCGGCTGCTACGGTTTTATTATTAATATCTAATGAAGTAGAATAGGGAGTGGGTACCGGGT

GAACTTTGTATCCCCCTCTTTCTGCTTGGTTAGGGCATCCAGCACCTGCAATAGAATTTATAATCTTGG

GGCTTCATATCGCCGGCTTATCTTCTATTTTTGCAAGAATTAATTTTGTTACTACGGGCGCTAATATGC

GGCCTGAAGGTGTAGCTCCTCAGCGAACTACACTATTCGTTGTTTCTGTTATTATTACTTCTTTTTTAT

TAGTTACAGCTATGCCTGTATTAGCTGCTGCTTTAACCATGCTTTTGACTGATCGAAATTTTAATACTT

CTTTTTTTGATC 

>H_12 

ATTGAGCTGTACCACTTTTACTGGCAGCTCCTGACATGGTTTTTGCGCGGTTAAACAACCTTAGGTTTT

GGCTTCTTCCGGCTGCTACGGTTTTATTACTAATATCTAATGAAGTAGAAGAGGGAGTGGGTACCGGGT

GAACTTTGTATCCCCCTCTTTCTGCTTGGTTGGGACATCCAGCACCTGCAATAGAATTTATAATCTTGG

GGCTTCATATCGCCGGCTTATCTTCTATTTTTGCAAGAATTAATTTTGTTACTACGGGCGCTAATATGC

GGCCTGAAGGTGTAGCTCCTCAGCGAACTACACTATTCGTTGTTTCTGTTATTATTACTTCTTTTTTAT

TAGTTACAGCTATGCCTGTATTAGCTGCTGCTTTAACCATGCTTTTGACTGATCGAAACTTTAATACTT

CTTTTTTTGATC 

>H_13 

ATTGAGCTGTACCACTTTTACTGGCAGCTCCTGACATGGTTTTTGCGCGGTTAAACAACCTTAGGTTTT

GGCTTCTTCCGGCTGCTACGGTTTTATTATTAATATCTAATGAAGTAGAAGAGGGAGTAGGTACCGGGT

GAACTTTGTATCCCCCTCTTTCTGCTTGGTTGGGACATCCAGCACCTGCAATAGAATTTATAATCTTGG

GGCTTCATATCGCCGGCTTATCTTCTATTTTTGCAAGAATTAATTTTGTTACTACGGGCGCTAATATGC

GGCCTGAAGGTGTAGCTCCTCAGCGAACTACACTATTCGTTGTTTCTGTTATTATTACTTCTTTTTTAT

TAGTTACAGCTATGCCTGTATTAGCTGCTGCTTTAACCATGCTTTTGACTGATCGAAATTTTAATACTT

CTTTTTTTGATC 
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>H_14 

ATTGAGCTGTACCACTTTTACTAGCAGCTCCTGACATGGTTTTTGCGCGGTTAAACAACCTTAGGTTTT

GGCTTCTTCCGGCTGCTACGGTTTTATTATTAATATCTAATGAAGTAGAAGAGGGAGTAGGTACCGGGT

GAACTTTGTATCCCCCTCTTTCTGCTTGGTTGGGACATCCAGCACCTGCAATAGAATTTATAATCTTGG

GGCTTCATATCGCCGGCTTATCTTCTATTTTTGCAAGAATTAATTTTGTTACTACGGGCGCTAATATGC

GGCCTGAAGGTGTAGCTCCTCAGCGAACTACACTATTCGTTGTTTCTGTTATTATTACTTCTTTTTTAT

TAGTTACAGCTATGCCTGTATTAGCTGCTGCTTTAACCATGCTTTTGACTGATCGAAATTTTAATACTT

CTTTTTTTGATC 

>H_15 

ATTGAGCTGTACCACTTTTACTAGCAGCTCCTGACATGGTTTTTGCGCGGTTAAACAACCTTAGGTTTT

GGCTTCTTCCGGCTGCTACGGTTTTATTATTAATATCTAATGAAGTAGAAGAGGGAGTAGGTACCGGGT

GAACTTTGTATCCCCCTCTTTCTGCTTGGTTGGGGCATCCAGCACCTGCAATAGAATTTATAATCTTGG

GGCTTCATATCGCCGGCTTATCTTCTATTTTTGCAAGAATTAATTTTGTTACTACGGGCGCTAATATGC

GGCCTGAAGGTGTAGCTCCTCAGCGAACTACACTATTCGTTGTTTCTGTTATTATTACTTCTTTTTTGT

TAGTTACAGCTATGCCTGTATTAGCTGCTGCTTTAACCATGCTTTTGACTGATCGAAATTTTAATACTT

CTTTTTTTGATC 

>H_16 

ATTGAGCTGTACCACTTTTGCTAGCAGCTCCTGACATGGTTTTTGCGCGGTTAAACAACCTTAGGTTTT

GGCTTCTTCCGGCTGCTACGGTTTTATTATTAATATCTAATGAAGTAGAAGAGGGAGTAGGTACCGGGT

GAACTTTGTATCCCCCTCTTTCTGCTTGGTTGGGGCATCCAGCACCTGCAATAGAATTTATAATCTTGG

GGCTTCATATCGCCGGCTTATCTTCTATTTTTGCAAGAATTAATTTTGTTACTACGGGCGCTAATATGC

GGCCTGAAGGTGTAGCTCCTCAGCGAACTACACTATTCGTTGTTTCTGTTATTATTACTTCTTTTTTAT

TAGTTACAGCTATGCCTGTATTAGCTGCTGCTTTAACCATGCTTTTGACTGATCGAAATTTTAATACTT

CTTTTTTTGATC 

>H_17 

ATTGAGCTGTACCACTTTTACTGGCAGCTCCTGACATGGTTTTTGCGCGGTTAAACAACCTTAGGTTTT

GGCTTCTTCCGGCTGCTACGGTTTTATTATTAATATCTAATGAAGTAGAAGAGGGAGTAGGTACCGGGT

GAACTTTGTATCCCCCTCTTTCTGCTTGGTTGGGGCATCCAGCACCTGCAATAGAATTTATAATCTTGG

GGCTTCATATCGCCGGCTTATCTTCTATTTTTGCAAGAATTAATTTTGTTACTACGGGCGCTAATATGC

GGCCTGAAGGTGTAGCTCCTCAGCGAACTACACTATTTGTTGTTTCTGTTATTATTACTTCTTTTTTAT

TAGTTACAGCTATGCCTGTATTAGCTGCTGCTTTAACCATGCTTTTGACTGATCGAAATTTTAATACTT

CTTTTTTTGATC 

>H_18 

ATTGAGCTGTACCACTTTTACTGGCAGCTCCTGACATGGTTTTTGCGCGGTTAAACAACCTTAGGTTTT

GGCTTCTTCCGGCTGCTACGGTTTTATTATTAATATCTAATGAAGTAGAAGAGGGAGTAGGTACCGGGT

GAACTTTGTATCCCCCTCTTTCTGCTTGGTTGGGGCATCCAGCACCTGCAATAGAATTTATAATCTTGG

GGCTTCATATCGCCGGCTTATCTTCTATTTTTGCAAGAATTAATTTTGTTACTACGGGCGCTAATATGC

GGCCTGAAGGTGTAGCTCCTCAGCGAACTACACTATTCGTTGTTTCTGTTGTTATTACTTCTTTTTTAT

TAGTTACAGCTATGCCTGTATTAGCTGCTGCTTTAACCATGCTTTTGACTGATCGAAATTTTAATACTT

CTTTTTTTGATC 

>H_19 

ATTGAGCTGTACCACTTTTACTGGCAGCTCCTGACATGGTTTTTGCGCGGTTAAACAACCTTAGGTTTT

GGCTTCTTCCGGCTGCTACGGTTTTATTATTAATATCTAATGAAGTAGAAGAGGGAGTGGGTACCGGGT

GAACTTTGTATCCCCCTCTTTCTGCTTGGTTGGGGCATCCAGCACCTGCAATAGAATTTATAATCTTGG

GGCTTCATATCGCCGGCTTATCTTCTATTTTTGCAAGAATTAATTTTGTTACTACGGGCGCTAATATGC

GGCCTGAAGGTGTAGCTCCTCAGCGAACTACACTATTCGTTGTTTCTGTTATTATTACTTCTTTTTTAT

TAGTTACAGCTATGCCTGTATTAGCTGCTGCTTTAACCATGCTTTTGACTGATCGAAATTTTAATACTT

CTTTTTTTGATC 

>H_20 

ATTGAGCTGTACCACTTTTATTGGCAGCTCCTGACATGGTTTTTGCGCGGTTAAACAACCTTAGGTTTT

GGCTTCTTCCGGCTGCTACGGTTTTATTATTAATATCTAATGAAGTAGAAGAGGGAGTAGGTACCGGGT

GAACTTTGTATCCCCCTCTTTCTGCTTGGTTGGGGCATCCAGCACCTGCAATAGAATTTATAATCTTGG

GGCTTCATATCGCCGGCTTATCTTCTATTTTTGCAAGAATTAATTTTGTTACTACGGGCGCTAATATGC

GGCCTGAAGGTGTAGCTCCTCAGCGAACTACACTATTCGTTGTTTCTGTTATTATTACTTCTTTTTTAT

TAGTTACAGCTATGCCTGTATTAGCTGCTGCTTTAACCATGCTTTTGACTGATCGAAATTTTAATACTT

CTTTTTTTGATC 
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>H_21 

ATTGAGCTGTACCACTTTTACTGGCAGCTCCTGACATGGTTTTTGCGCGGTTAAACAACCTTAGGTTTT

GGCTTCTTCCGGCTGCTACGGTTTTATTATTAATATCTAATGAAGTAGAAGAGGGAGTAGGTACCGGGT

GAACTTTGTATCCCCCTCTTTCTGCTTGGTTGGGGCATCCAGCACCTGCAATAGAATTTATAATCTTGG

GGCTTCATATCGCCGGCTTATCTTCTATTTTTGCAAGAATTAATTTTGTTACTACGGGCGCTAATATGC

GGCCTGAAGGTGTAGCTCCTCAGCGAACTACACTATTCGTTGTTTCTGTTATTATTACTTCTTTTTTAT

TAGTAACAGCTATGCCTGTATTAGCTGCTGCTTTAACCATGCTTTTGACTGATCGAAATTTTAATACTT

CTTTTTTCGATC 

>H_22 

ATTGAGCTGTACCACTTTTACTGGCAGCTCCTGACATGGTTTTTGCGCGGTTAAACAACCTTAGGTTTT

GGCTTCTTCCGGCTGCTACGGTTTTATTATTAATATCTAATGAAGTAGAAGAGGGAGTGGGTACCGGGT

GAACTTTGTATCCCCCTCTTTCTGCTTGGTTGGGACATCCAGCACCTGCAATAGAATTTATAATCTTGG

GGCTTCATATCGCCGGCTTATCTTCTATTTTTGCAAGAATTAATTTTGTTACTACGGGCGCTAATATGC

GGCCTGAAGGTGTAGCTCCTCAGCGAACTACACTATTCGTTGTTTCTGTTATTATTACTTCTTTTTTAT

TAGTTACAGCTATGCCTGTATTAGCTGCTGCTTTAACTATGCTTTTGACTGATCGAAATTTTAATACTT

CTTTTTTTGATC 

>H_23 

ATTGAGCTGTACCACTTTTACTGGCAGCTCCTGACATGGTTTTTGCGCGGTTAAACAACCTTAGGTTTT

GGCTTCTTCCGGCTGCTACGGTTTTATTATTAATATCTAATGAAGTAGAAGAGGGAGTGGGTACCGGTT

GAACTTTGTATCCCCCTCTTTCTGCTTGGTTGGGACATCCAGCACCTGCAATAGAATTTATAATCTTAG

GGCTTCATATCGCCGGCTTATCTTCTATTTTTGCAAGAATTAATTTTGTTACTACGGGCGCTAATATGC

GGCCTGAAGGTGTAGCTCCTCAGCGAACTACACTATTCGTTGTTTCTGTTATTATTACTTCTTTTTTAT

TAGTTACAGCTATGCCTGTATTAGCTGCTGCTTTAACCATGCTTTTGACTGATCGAAATTTTAATACTT

CTTTTTTTGATC 

>H_24 

ATTGAGCTGTACCACTTTTACTGGCAGCTCCTGACATGGTTTTTGCGCGGTTAAACAACCTTAGGTTTT

GGCTTCTTCCGGCTGCTACGGTTTTATTATTAATATCTAATGAAGTAGAAGAGGGAGTGGGTACCGGGT

GAACTTTGTATCCCCCTCTTTCTGCTTGGTTAGGGCATCCAGCACCTGCAATAGAATTTATAATCTTGG

GGCTTCATATCGCCGGCTTATCTTCTATTTTTGCAAGAATTAATTTTGTTACTACGGGCGCTAATATAC

GGCCTGAAGGTGTAGCTCCTCACCGAACTACACTATTCGTTGTTTCTGTTATTATTACTTCTTTTTTAT

TAGTTACAGCTATGCCTGTATTAGCTGCTGCTTTAACCATGCTTTTGACTGATCGAAATTTTAATACTT

CTTTTTTTGATC 

>H_25 

ATTGAGCTGTACCACTTTTACTAGCAGCTCCTGACATGGTTTTTGCGCGGTTAAACAACCTTAGGTTTT

GGCTTCTTCCGGCTGCTACGGTTTTATTATTAATATCTAATGAAGTAGAAGAGGGAGTAGGTACCGGGT

GAACTTTGTATCCCCCTCTTTCTGCTTGGTTGGGGCATCCAGCACCTGCAATAGAATTTATAATCTTGG

GGCTTCATATCGCCGGCTTATCTTCTATTTTTGCAAGAATTAATTTTGTTACTACGGGCGCTAATATGC

GGCCTGAAGGTGTAGCTCCTCACCGAACTACACTATTCATTGTTTCTGTTATTATTACTTCTTTTTTAT

TAGTTACAGCTATGCCTGTATTAGCTGCTGCTTTAACCATGCTTTTGACTGATCGAAATTTTAATACTT

CTTTTTTTGATC 

>H_26 

ATTGAGCTGTACCACTTTTACTGGCAGCTCCTGACATGGTTTTTGCGCGGTTAAACAACCTTAGGTTTT

GGCTTCTTCCGGCTGCTACGGTTTTATTATTAATATCTAATGAAGTAGAAGAGGGAGTAGGTACCGGGT

GAACTTTGTATCCCCCTCTTTCTGCTTGGTTGGGGCATCCAGCACCTGCAATAGAATTTATAATCTTGG

GGCTTCATATCGCCGGCTTATCTTCTATTTTTGCAAGAATTAATTTTGTTACTACGGGCGCTAATATGC

GGCCTGAAGGTGTAGCTCCTCAGCGAACTACACTATTCGTTGTTTCTGTTATTATTACTTCTTTTCTAT

TAGTAACAGCTATGCCTGTATTAGCTGCTGCTTTAACCATGCTTTTGACTGATCGAAATTTTAATACTT

CTTTTTTTGATC 

>H_27 

ATTGAGCTGTACCACTTTTACTGGCAGCTCCTGACATGGTTTTTGCGCGGTTAAACAACCTTAGGTTTT

GGCTTCTTCCGGCTGCTACGGTTTTATTATTAATATCTAATGAAGTAGAAGAGGGAGTGGGTACCGGGT

GAACTTTGTATCCCCCTCTTTCTGCTTGGTTGGGGCATCCAGCACCTGCAATAGAATTTATAATCTTGG

GGCTTCATATCGCCGGCTTATCTTCTATTTTTGCAAGAATTAATTTTGTTACTACGGGCGCTAATATGC

GGCCTGAAGGTGTAGCTCCTCAGCGAACTACACTATTCGTTGTTTCTGTTATTATTACTTCTTTTTTAT

TAGTTACAGCTATGCCCGTATTAGCTGCTGCTTTAACCATGCTTTTGACTGATCGAAATTTTAATACTT

CTTTTTTTGATC 
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>H_28  

ATTGAGCTGTACCACTTTTACTGGCAGCTCCTGACATGGTTTTTGCGCGGTTAAACAACCTTAGGTTTT

GGCTTCTTCCGGCTGCTACGGTTTTATTATTAATATCTAATGAAGTAGAAGAGGGAGTGGGTACCGGGT

GAACTTTGTATCCCCCTCTTTCTGCTTGGTTGGGACATCCAGCACCTGCAATAGAATTTATAATCTTGG

GGCTTCATATCGCCGGCTTATCTTCTATTTTTGCAAGAATTAATTTTGTTACTACGGGCACTAATATGC

GGCCTGAAGGTGTAGCTCCTCAGCGAACTACACTATTCGTTGTTTCTGTTATTATTACTTCTTTTTTAT

TAGTTACAGCTATGCCTGTATTAGCTGCTGCTTTAACCATGCTTTTGACTGATCGAAATTTTAATACTT

CTTTTTTTGATC 

>H_29  

ATTGAGCTGTACCACTTTTACTGGCAGCTCCTGACATGGTTTTTGCGCGGTTAAACAACCTTAGGTTTT

GGCTTCTTCCGGCTGCTACGGTTTTATTATTAATATCTAATGAAGTAGAAGAGGGAGTAGGTACCGGGT

GAACTTTGTATCCCCCTCTTTCTGCTTGGTTGGGGCATCCAGCACCTGCAATAGAGTTTATAATCTTGG

GGCTTCATATCGCCGGCTTATCTTCTATTTTTGCAAGAATTAATTTTGTTACTACGGGCGCTAATATGC

GGCCTGAAGGTGTAGCTCCTCAGCGAACTACACTATTCGTTGTTTCTGTTATTATTACTTCTTTTTTAT

TAGTTACAGCTATGCCTGTATTAGCTGCTGCTTTAACCATGCTTTTGACTGATCGAAATTTTAATACTT

CTTTTTTTGATC 

>H_30 

ATTGAGCTGTACCACTTTTACTGGCAGCTCCTGACATGGTTTTTGCGCGGTTAAACAACCTTAGGTTTT

GGCTTCTTCCGGCTGCTACGGTTTTATTATTAATATCTAATGAAGTAGAAGAGGGAGTGGGTACCGGGT

GAACTTTGTATCCCCCTCTTTCTGCTTGGTTGGGACATCCAGCACCTGCAATAGAATTTATAATCTTGG

GGCTTCATATCGCCGGCTTATCTTCTATTTTTGCAAGAATTAATTTTGTGACTACGGGCGCTAATATGC

GGCCTGAAGGTGTAGCTCCTCAGCGAACTACACTATTTGTTGTTTCTGTTATTATTACTTCTTTTTTAT

TAGTTACAGCTATGCCTGTATTAGCTGCTGCTTTAACCATGCTTTTGACTGATCGAAATTTTAATACTT

CTTTTTTTGATC 

>H_31 

ATTGAGCTGTACCACTTTTACTGGCAGCTCCTGACATGGTTTTTGCGCGGTTAAACAACCTTAGGTTTT

GGCTTCTTCCGGCTGCTACGGTTTTATTATTAATATCTAATGAAGTAGAAGAGGGAGTGGGTACCGGGT

GAACTTTGTATCCCCCTCTTTCTGCTTGGTTGGGACATCCAGCACCTGCAATAGAATTTATAATCTTGG

GGCTTCATATCGCCGGCTTATCTTCTATTTTTGCAAGAATTAATTTTGTGACTACGGGCGCTAATATGC

GGCCTGAAGGTGTAGCTCCTCAGCGAACTACACTATTCGTTGTTTCTGTTATTATTACTTCTTTTTTAT

TAGTTACAGCTATGCCTGTATTAGCTGCTGCTTTAACCATGCTTTTGACTGATCGAAATTTTAATACTT

CTTTTTTTGATC 

>H_32 

ATTGAGCTGTACCACTTTTACTAGCAGCTCCTGACATGGTTTTTGCGCGGTTAAACAACCTTAGGTTTT

GGCTTCTTCCGGCTGCTACGGTTTTATTATTGATATCTAATGAAGTAGAAGAGGGAGTAGGTACCGGGT

GAACTTTGTATCCCCCTCTTTCTGCTTGGTTGGGGCATCCAGCACCTGCAATAGAATTTATAATCTTGG

GGCTTCATATCGCCGGCTTATCTTCTATTTTTGCAAGAATTAATTTTGTTACTACGGGCGCTAATATGC

GGCCTGAAGGTGTAGCTCCTCAGCGAACTACACTATTCGTTGTTTCTGTTATTATTACTTCTTTTTTAT

TAGTTACAGCTATGCCTGTATTAGCTGCTGCTTTAACCATGCTTTTGACTGATCGAAATTTTAATACTT

CTTTTTTTGATC 

 

>DQ399402.1_Meretrix_meretrix  

ATTGGCTGGTTCCTTTAATGTTAACAGCTCCTGACATAGCTTTTCCTCGTTTGAATAATTTAAGTTTCT

GATTATTAACTAGTTCTTTGTTGCTTTTATTAGGTTCTACTTATGTGGAAGCTGGTTCTGGTACGGGTT

GAACTATTTATCCTCCTTTATCTAGTTGAAAATATCATTCTGGTGTAAGTGTAGATTATTTAATTTTAT

CTCTACATGTAGGTGGTGCTTCTTCTATTATGTCTGGTATTAACTTTACTACTACAGCTATTTGTATAC

GTCCAGGAGTTATAGCTTTAGTTCGAACGCCAATGTTTGTTTGGTGTATTGCTGTGACTGGTTTTTTAT

TAATTTGTGCTATACCTGTTTTAGCGGCTGGTTTAACAATACTTTTGACAGATCGTAATTTTAACACAG

GGTTTTTTGATC 
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ภาคผนวกท่ี 2 ล้าดับนิวคลีโอไทด์ของแฮโพลไทปจ์้านวน 6 แฮโพลไทปท์ี่ได้จากการศึกษา 
                  ในยีน cytochrome oxidase subunit I รวม outgroup 
 
>H_01 

CTGCGAATGGCTCATTAAATCAGTTATGGTTCCTTAGACATACCACATCCACTTGGACAACTGTGGAAA

ATCTAGAGCTAATACATGCGACAAAGCTCCGACCTTCGGGGAAGAGCGCATTTGTTAGTACAAAACCAA

CCCGGGTTCGCCCGGCCATCTTGGTGACTCTGAACAACCTTGAGCTGATCGCACGGCCTTGCGCCGGCG

ACGTATCTTTCAAATGTCTGCCCTATCAACTGTCGATGGTACGTGCTATGCGTACCATGGTTCTCACGG

GTAACGGGGAATCAGGGTTCGATTCCGGAGAGGGAGCCTGAGAAACGGCTACCACATCCAAGGAAGGCA

GCAGGCACGCAAATTACCCAATGCCGACACGGCGAGGTAGTGACGAAAAATAACAATACGGGTCTCTTT

CGAGGCCCCGTAATTGGAATGAGTACACTCTAAATCCTTTAACGAGGATCTATTGGAGGGCAAGTCTGG

TGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGCTGCGTTTAAAAAGCTCGTAG

TTGGATCTCGGTTCCAGGCCTGCGGTCCGCCTCGAGGCGGATACTGCTCGTCCTGTGTTCGACGTCGTG

GTGGTCCCTTGGTGCTCTTGACTGAGTGTCTCGGGCGGTCCCGAATGTTTACTTTGAAAAAATTAGAGT

GCTCAAAGCAGGCGTATCGCCTGAATAATTCCGCATG 

 

>H_02  

CTGCGAATGGCTCATTAAATCAGTTATGGTTCCTTAGACATACCACATCCACTTGGACAACTGTGGAAA

ATCTAGAGCTAATACATGCGACAAAGCTCCGACCTTCGGGGAAGAGCGCATTTGTTAGTACAAAACCAA

CCCGGGTTCGCCCGGCCATCTTGGTGACTCTGAACAACCTTGAGCTGATCGCACGGCCTTGCGCCGGCG

ACGTATCTTTCAAATGTCTGCCCTATCAACTGTCGATGGTACGTGCTATGCGTACCATGGTTCTCACGG

GTAACGGGGAATCAGGGTTCGATTCCGGAGAGGGAGCCTGAGAAACGGCTACCACATCCAAGGAAGGCA

GCAGGCACGCAAATTACCCAATGCCGACACGGCGAGGTAGTGACGAAAAATAACAATACGGGTCTCTTT

CGAGGCCCCGTAATTGGAATGAGTACACTCTAAATCCTTTAACGAGGATCTATTGGAGGGCAAGTCTGG

TGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGCTGCGTTTAAAAAGCTCGTAG

TTGGATCTCGGTTCCAGGCCTGCGGTCCGCCTCGAGGCGGATACTGCTCGTCCTGTGTTCGACGTCGTG

GTGGTCCCTTGGTGCTCTTGACTGAGTGTCTCGGGCGGTCCCGAATGTTTACTTTGAAAAAATTAGAGT

GGTCAAAGCAGGCGTATCGCCTGAATAATTCCGCATG 

 

>H_03  

CTGCGAATGGCTCATTAAATCAGTTATGGTTCCTTAGACATACCACATCCACTTGGACAACTGTGGAAA

ATCTAGAGCTAATACATGCGACAAAGCTCCGACCTTCGGGGAAGAGCGCATTTGTTAGTACAAAACCAA

CCCGGGTTCGCCCGGCCATCTTGGTGACTCTGAACAACCTTGAGCTGATCGCACGGCCTTGCGCCGGCG

ACGTATCTTTCAAATGTCTGCCCTATCAACTGTCGATGGTACGTGCTATGCGTACCATGGTTCTCACGG

GTAACGGGGAATCAGGGTTCGATTCCGGAGAGGGAGCCTGAGAAACGGCTACCACATCCAAGGAAGGCA

GCAGGCACGCAAATTACCCAATGCCGACACGGCGAGGTAGTGACGAAAAATAACAATACGGGTCTCTTT

CGAGGCCCCGTAATTGGAATGAGTACACTCTAAATCCTTTAACGAGGATCTATTGGAGGGCAAGTCTGG

TGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAGAGTTGCTGCGTTTAAAAAGCTCGTAG

TTGGATCTCGGTTCCAGGCCTGCGGTCCGCCTCGAGGCGGATACTGCTCGTCCTGTGTTCGACGTCGTG

GTGGTCCCTTGGTGCTCTTGACTGAGTGTCTCGGGCGGTCCCGAATGTTTACTTTGAAAAAATTAGAGT

GCTCAAAGCAGGCGTATCGCCTGAATAATTCCGCATG 

 

>H_04 

CTGCGAATGGCTCATTAAATCAGTTATGGTTCCTTAGACATGCCACATCCACTTGGACAACTGTGGAAA

ATCTAGAGCTAATACATGCGACAAAGCTCCGACCTTCGGGGAAGAGCGCATTTGTTAGTACAAAACCAA

CCCGGGTTCGCCCGGCCATGTTGGTGACTCTGAACAACCTTGAGCTGATCGCACGGCCTTGCGCCGGCG

ACGTATCTTTCAAATGTCTGCCCTATCAACTGTCGATGGTACGTGCTATGCGTACCATGGTTCTCACGG

GTAACGGGGAATCAGGGTTCGATTCCGGAGAGGGAGCCTGAGAAACGGCTACCACATCCAAGGAAGGCA

GCAGGCACGCAAATTACCCAATGCCGACACGGCGAGGTAGTGACGAAAAATAACAATACGGGTCTCTTT

CGAGGCCCCGTAATTGGAATGAGTACACTCTAAATCCTTTAACGAGGATCTATTGGAGGGCAAGTCTGG

TGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGCTGCGTTTAAAAAGCTCGTAG

TTGGATCTCGGTTCCAGGCCTGCGGTCCGCCTCGAGGCGGATACTGCTCGTCCTGTGTTCGACGTCGTG

GTGGTCCCTTGGTGCTCTTGACTGAGTGTCTCGGGCGGTCCCGAATGTTTACTTTGAAAAAATTAGAGT

GCTCAAAGCAGGCGTATCGCCTGAATAATTCCGCATG 
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>H_05  

CTGCGAATGGCTCATTAAATCAGTTATGGTTCCTTAGACATACCACATCCACTTGGACAACTGTGGAAA

ATCTAGAGCTAATACATGCGACAAAGCTCCGACCTTCGGGGAAGAGCGCATTTGTTAGTACAAAACCAA

CCCGGGTTCGCCCGGCCATCTTGGTGACTCTGAACAACCTTGAGCTGATCGCACGGCCTTGCGCCGGCG

ACGTATCTTTCAAATGTCTGCCCTATCGACTGACGATGGTACGTGCTATGCGTACCATGGTTCTCACGG

GTAACGGGGAATCAGGGTTCGATTCCGGAGAGGGAGCCTGAGAAACGGCTACCACATCCCAGGAAGGCA

GCAGGCACGCAAATTACCCAATGCCGACACGGCGAGGTAGTGACGAAAAATAACAATACAGGTCTCTTT

CGAGGCCCCGTAATTGGAATGAGTACACTCTAAATCCTTTAACGAGGATCTATTGGAGGGCAAGTCTGG

TGCCAGCAGCCGCGGTAATTCCAGCTCCAATAGCGTATATTAAAGTTGCTGCGTTTAAAAAGCTCGTAG

TTGGATCTCGGTTCCTGGCCTGTGGTCCGCCTCGAGGCGGATACTGCTCGTCCTGTGTTCGACGTCGTG

GTGGTCCCTTGGTGCTCTTGACTGAGTGTCTCGGGCGGTCCCGAATGTTTACTTTGAAAAAATTAGAGT

GCTCAAAGCAGGTGTATCGCCTGAATAATTCCGCATG 

 

>EF426291.1_Meretrix_meretrix  

CTGCGAATGGCTCATTAAATCAGTTATGGTTCCTTAGATAGTACACTCCTACTTGGATAACTGTGGCAA

ATCTAGAGCTAATACATGCGACCCAGCTCCGACCTCTCGCGGGGGACGAGCGCTTTTGTTAGCTAAAAA

ACCAATCCGGGCTCTACGCTGGTCCGCCTCGCGCGGGCCTTCGCATTCCCGGTCTTATAGCCTCTGTGA

TGACTCTGAACAACTTTGTGCCGATCGTATGCCCTCGTGGCGACGACGTATCTATCAAATGTCTGCCCT

ATCACACTATCGATGGTACGTGCTATGCCTACCACGGTGATGACGGGTAACGGGGAATCGGGGTTCGAT

TCCGGAGAGGGAGCATGAGATACGGCTACCACATCCAAGGAAGGCAGCAGGCGCGCAAATTACCCAATG

CAGACACTGCGAGGTAGTGACGAAAAATAACAATGCGGGACTCTTTCGAGGCCTCGTAATTGAAATGAG

TACACTCTAAATCCTTGACACGAGGATCCATTGGAGGGCAAGTCTGGTGCCAGCAGCCGCGGTAATTCC

AGCTCCAATAGCGTATACACGGGTTGCTGCAGTTAAAAAGCTCGTAGTTGGATCTCGGGCGCGGGCTCG

CGGTGTGCTCGTCGAGGCGACCATCGCTTGTCCAAGCCTCCCAGCCGGACTCTGAAAGTCCCTGGTGCT

CTTCATCGAGCGTCTTGGACGGCCGGCGTGTTTACTTTGAAGAAATTAGAGTGCTCAAAGCAGGTCTAG

CCAGCCTGAATACTGTTGCATG 
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Abstract 
Leather donax (Donax scortum) is an economical fishery clam in the Andaman Sea. It 

was dramatic decreased caused by overexploitation. In order to construct sustainable 

management of this species, genetic information is necessary. In our study, the genetic 

diversity of D. scortum was investigated based on the variation of the nucleotide sequence 
(852 bp) of mitochondrial DNA (mtDNA) in the 18S rRNA gene. The mtDNA sequences of 

62 individual collecting from 3 sampling sites along the Andaman Sea coast: Ban Bo Jed 

Look; Satun province (21), Sikao beach; Trang province (20), Klong Prasong; Krabi province 
(21) were analyzed. The result revealed that all populations showed low levels of genetic 

diversity. Estimated values of haplotype and nucleotide diversity were 0.312+0.011 and 

0.020+0.004, respectively. The results of neutrality tests, both Tajima’s D and Fu’s Fs 
statistics, yielded negative values (-0.721 and -1.423, respectively), which were a statistically 

significant deviation from the neutrality, indicating that the D. scortum living in the Andaman 

Sea had experienced population expansion. The AMOVA analysis did not reveal genetic 

differentiation of D. scortum between populations. Based on these results, an absence of a 
population structure of D. scortum in the Andaman Sea was possibly caused by a high level of 

gene flow due to the high dispersal ability of this species. This study provided basic 

information that could be used for conserving this species in the Andaman Sea coast of 
Thailand. 

 

Keywords: Donax scortum, Genetic diversity, mitochondrial DNA, Thailand  

 

Introduction 

 
 Leather donax (Donax scortum) is an economical fishery clam in the Andaman Sea 
that lives along the coast in the tidal zone which has muddy-sand (Singh et al. 2012). It is 

widely distributed in the Indian Ocean region in Thailand. The muscle of D. scortum has a 

soft, white appearance, which is widely consumed in Southern Thailand. Especially in Trang 
province, there is an annual D. scortum festival every year. In the present, D. scortum has 

been dramatic decreased, caused by overexploitation for commercial purposes. Moreover, the 

habitats of the D. scortum are found in limited areas, therefore there is a chance that D. 
scortum will be lost from the original source. As a result, an effective sustainable 

management strategy is needed. This plan needs to be based on genetic data of this species. In 
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our study, the genetic diversity of D. scortum was revealed based on the variation of 

mitochondrial nucleotide sequences. Since the mitochondrial genome is exclusively 
maternally inherited with a relatively rapid evolutionary rate and a lack of recombination 

(Avise, 2000), genetic variations of D. scortum populations were identified by examining the 

partial sequence of the 18S rRNA gene in mitochondrial DNA. This genetic information 

would be helpful for designing appropriate management and sustainable exploitation of D. 
scortum in Andaman Sea coast. 

 

Materials and Methods 
Sample collection and DNA extraction  

A total of 62 individuals of D. scortum was collected from 3 localities along the coast 
of the Andaman Sea including Ban Bo Jed Look; Satun province (21), Sikao beach; Trang 

province (20), Klong Prasong; Krabi province (21) (Table 1, Figure 1). Specimens were 

preserved on the ice during transportation to a laboratory and stored at -20 oC until required. 
Total genomic DNA was extracted from muscle tissue using the Genomic DNA Extraction 

Kit (Tiangen BioTech, China) following manufacturer specifications. 

 

 
Figure 1. The collecting localities for D.scortum along the Andaman coast  

 

PCR amplification and nucleotide sequencing 

A segment of the mtDNA 18S rRNA gene was amplified using the primer 

DS_18SrRNA_H1: 5’CAA CCT GGT TGA TCC TGC CAG T 3’and DS_18SrRNA_L1: 
5’CTG ATC CTT CTG CAG GTT CAC CTA C 3’. Amplification was performed in a 

thermocycler (Major Cycler, CYCLER, TAIWAN) on a 50 l reaction mixture containing 

50-100 ng template DNA 5l , 10X Taq buffer 5l, 25 mM MgCl2 5l,  2 mM dNTPs mix 

4l, 10 M each primers 2 l, 2.5 unit Taq DNA polymerase (ThermoSCIENTIFIC, USA) 

0.5l, and 26.5 l of ddH2O. The reaction mixtures were performed with the following 
profile: first denaturation at 94oC for 4 min, followed by 35 cycles consisting of 94oC for 40 

sec, 59oC for 1 min, 72oC for 1 min and a final extension at 72oC for 10 min. All PCR 
products were separated on 1% agarose gels (1×TAE) for 45 min at 100 V, stained with 

ethidium bromide and visualized under UV light.  The correct size of the PCR product was 

purified using a DNA product purification kit (Tiangen BioTech, China) and sequenced (1ST 

Base Laboratory, Malaysia). 

Data analysis 

Genetic diversity 

        Sequences were viewed, edited and aligned using ClustalW version 1.83 
(Thompson et al. 1994). The genetic diversity consisting of the polymorphic sites, nucleotide 

diversity (π) (Nei and Tajima, 1981), and haplotype diversity (h) (Nei, 1987) were calculated 

using DnaSP version 5.00 (Librado and Rozas, 2009). Neutrality analysis of D. scortum 
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population was examined. We calculated Fu's Fs (Fu, 1997) and Tajima's D (Tajima, 1989) in 

ARLEQUIN v. 3.5 (Excoffier and Lischer, 2010) with 10,000 permutations (p<0.05) to test 
for demographic expansion in each population and in the dataset. 

 Population genetic structure  

       Population genetic structure of D. scortum was investigated using AMOVA 

software package implemented on ARLEQUIN v. 3.5 (Excoffier and Lischer, 2010). A 
hierarchical analysis of molecular variance (AMOVA) was performed with 10,000 

permutations (p<0.05). We calculated pairwise FST as implemented on ARLEQUIN v. 3.5 

(Excoffier and Lischer, 2010) with 10,000 permutations (p<0.05) to analyze differentiation 
among populations.  

 

Results  

 
Genetic diversity 
The alignment results showed that out of 852 aligned sites, 847 were monomorphic 

and 5 were polymorphic. Among the 5 polymorphic sites, 4 were a singleton and 1 site were 

parsimonious informative sites. An alignment of variable sites was presented in Table 1. 

Haplotype diversity and the nucleotide diversity value of the pool populations were 

0.3120.011 and 0.0200.004, respectively (Table 1). The number of polymorphic sites, 
number of haplotypes, haplotype diversity (h), and nucleotide diversity (π) within each 

population were presented in Table 1. In total, 5 haplotypes were identified, consisting of 2 

shared (DS01, DS02) and 3 rare haplotypes (DS03, DS04, DS05) (Table 2). In general, 

haplotype DS01 and DS02 were shared by all populations from the Andaman Sea. The other 
3 haplotypes (DS03, DS04, DS05) were unique haplotype (private alleles) (Table 2). Two 

populations (Satun province and Krabi province) had private alleles. Satun province 

population possessed 2 private alleles (DS03, DS04), followed by Krabi province with 1 
private allele (DS05) respectively (Table 2). Neutrality analysis for the overall population, 

Tajima’s D statistic was significantly different from zero (D=-0.721, p=0.039) (Table 1). Fu’s 

Fs test showed significant values in the pool populations (Fs=-324.1, p=0.040) (Table 1). 

 

Table 1 Collecting localities, code of collecting site, number of individuals per sampling site 

(N) and summary statistics of genetic variability for D.scortum along the Andaman coast  

Collecting 

localities 

N No.  

haplotypes 

No.  

polymorphic 

sites 

Haplotype 

diversity (h) 

(mean + 

SD) 

Nucleotide 

diversity (π) 

(mean + 

SD) 

Tajima’s 

D 

Fu’ s 

FS 

Satun 21 4 4 0.386+0.079 0.010+0.000 -0.921 
(0.180) 

-0.604 
(0.290) 

Trang 20 2 1 0.379+0.072 0.015+0.000 1.261 

(0.917) 

1.131 

(0.664) 

Krabi 21 3 2 0.352+0.066 0.011+0.000 0.143 

(0.645) 

0.141 

(0.442) 

Total 62 5 5 0.312+0.011 0.020+0.004 -0.721 

(0.039) 

-1.423 

(0.040) 

p values in parentheses 
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Table 2 Haplotype distributions of D.scortum from three localities along the Andaman coast 

Haplotype Satun  Trang Krabi Total 

DS01 12  13 12 37 

DS02 7  7 8 22 

DS03 1  - - 1 

DS04 1  - - 1 

DS05 -  - 1 1 

Total 21  20 21 62 

 
Population genetic structure 

The population genetic structures of D.scortum collected from the Andaman Sea 

coast based on mtDNA 18S rRNA gene sequence were determined. The F-statistic of the 

genetic structure, D.scortum population along the Andaman coast was not statistically 

significant (ΦST=-0.037, p=1.000) (Table 3). Further, genetic differentiation between the 

regions was not revealed by pairwise FST analysis shows that Table 4. Every pairwise FST of 
the geographic-based populations showed no significant differences for most comparison 

between the populations.  

 
 

Table 3 Hierarchical analysis of molecular variance (AMOVA) of D.scortum 

Source of 

variation 

df Sum of 

squares 

Variance 

components 

Percentage of variation p-value 

Among 

populations 

2 0.150 -0.011 Va -3.78 ΦST = -0.037 

(p=1.000) 

Within 

populations 

59 17.979 0.304 Vb 103.7892.70  

Total 61 18.129 0.293   

p values in parentheses 

 
Table 4. Population pairwise FST values of D.scortum 

 

 Satun Trang Krabi 

Satun -   

Trang -0.038 (0.999) -  

Krabi -0.031 (0.999) -0.044 (0.999) - 

p values in parentheses 

Discussion  

 
Genetic diversity 

In our study, five variable sites were found in the 852 bp of 5 haplotypes, suggested a 
low variation in the mtDNA 18S rRNA gene sequence in the D. scortum. In all population, a 

pattern of genetic diversity in the population of D. scortum living along the Andaman Sea 

coast presented a high haplotype diversity but a low nucleotide diversity. The variability 

pattern indicates that D. scortum had experienced a population expansion (Grant and Bowen, 
1998). The cause of the population growth is responsible for retaining new mutations and help 

to keep up high haplotype diversity within a population (Ma et al. 2010). This pattern has 

been reported as a typical molecular character of marine species, such as the Chinese sea bass 
(Lateolabrax maculatus) (Wang et al. 2017) and the small yellow croaker (Larimichthys 

polyacis) (Zhang et al. 2017). Two haplotypes shared by all populations indicating an 

extensive gene flow among the sampling locations in the same geographical area. 
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This confirms that D. scortum has the habitat migration, reproductive migration and 

feeding migration, which is an important way for the gamete exchanging among 
individuals. In this study, 3 haplotypes presented only in a specific population (Table 2), 

suggested that these haplotypes could be used as indicators of stock identification (Xu et al. 

2009). Interestingly, the clam samples collected from Satun province carried the highest level 

of genetic variations. Hence, these populations should be preserved as the base-line stocks for 
natural resource management. On the other hand, the clam population from Krabi province 

had low genetic diversity and risk to lose genetic diversity. Therefore, this province should be 

focused on to aid in determining breeding populations and proper units of management for 
conservation. Neutrality analysis showed negative Tajima's D and Fu’s Fs deviated 

significantly (p<0.05) from the neutral state of the total population. In general, Tajima’s D 

test is the statistically significant negative value might have been caused by exist slightly 
deleterious mutations, purifying selection or a population expansion (Yang, 2006). Moreover, 

Fu’ Fs statistics is a powerful statistical test for detecting demographic expansion from 

mitochondrial DNA sequence showed a statistically significant negative value indicated 

population expansion (Ramirez-Soriano et al. 2008). As a neutrality test result indicating that 
the D. scortum living in the Andaman Sea had experienced population expansion. 

Population genetic structure  

The AMOVA analysis and pairwise FST revealed that the genetic structure of D. 
scortum in the   Andaman Sea was a single population. Not surprisingly, D. scortum 

population in the Andaman Sea has occurred a lack of population genetic structure. Many 

marine species have a high dispersal ability by spending part of their life cycle that is 
gametes, planktotrophic larvae, larvae, and adults in open waters and distribute by current 

circulation. This strategy promoted gene flow among marine species population (Russo et al. 

1994; Uthicke and Benzie, 2003). In addition, the Andaman Sea does not have a geographic 

barrier along the coast. Therefore, the gene flow of D. scortum population was plausibly 
maintained by high dispersal ability. The lack of genetic structure was also reported in 

populations of other marine species in the Andaman Sea; Episesarma versicolor (Supmee et 

al. 2012), Liza subviridis (Supmee et al. 2017) and Strombus canarium (Suppapan and 
Supmee, 2016). For implication to management, D. scortum population along the Thailand 

coast should be managed as single units because D. scortum population carries the same 

genetic structure. 

  

Conclusions  
In conclusion, our study showed that the genetic diversity of D. scortum was low. 

There is no population genetic structure in D. scortum due to high gene flow and no 

geographic barrier along the Andaman Sea. These results provide necessary information for 

management strategies to maintain genetic diversity and suggest a proper way to catch D. 

scortum in Thailand. 

 
Acknowledgments  

Financial support of our research was fully granted by Rajamangala University of 

Technology Srivijaya, Nakhon Si Thammarat, Thailand, which we are much appreciated. 

 

References 

 
Avise, J.C. (2000). Phylogeography. London: Harvard University Press. 

Excoffier, L. and H.E.L Lischer. 2010. Arlequin suite ver 3.5: a new series of programs to perform  

population genetics analysis under Linux and Windows. Molecular Ecology Resources. 10: 

564-567. 

Fu, F.X. 1997. Statistical tests of neutrality of mutations against population growth, hitchhiking and 

 background selection. Genetics. 147: 915-925. 

53 



 

Grant, W.S. and B.W. Bowen. 1998. Shallow population histories in deep evolutionary lineages of 

marine fishes: insights from sardines and anchovies and lessons for conservation. Journal of 

Heredity. 89: 415-426. 

Librado, P. and J. Rozas. 2009. DnaSP v5: a software for comprehensive analysis of DNA 

polymorphism data. Bioinformatics. 25: 1451-1452. 

Ma, C.Y., Q.Q. Cheng, Q.Y. Zhang, P.V. Zhuang and Y.L. Zhao. 2010. Genetic variation of 
Coiliaectenes (Clupeiformes: Engraulidae) revealed by the complete cytochrome b sequences 

of mitochondrial DNA. Journal of Experimental Marine Biology and Ecology. 385: 14-19. 

Nei, M. (1987). Molecular evolutionary genetics. New York: Columbia University Press. 

Nei, M. and F. Tajima. 1981. DNA polymorphism detectable by restriction endonucleases. Genetics.  

97: 145-163. 

Ramirez-Soriano, A., S.E. Ramos-Onsins, J. Rozas, F. Calafell and A. Navarro. 2008. Statistical power 

analysis  

of neutrality tests under demographic expansions, contractions and bottlenecks with 

recombination. Genetics. 179: 555-567. 

Russo, C.A.M., A.M. Sole-cava and J.P. Thorpe. 1994. Population structure and genetic variation in 

two tropical 

 sea anemones (Cnidaria, Actinidae) with different reproductive strategies. Marine Biology.  
119: 267-276. 

Singh, Y.T., M. Krishnamoorthy and S. Thippeswamy. 2012. Seasonal changes in the biochemical  

composition of wedge clam, Donax scortum from the Padukere beach, Karnataka. Recent 

Research in Science and Technology. 4(12): 12-17. 

 Supmee,V., J. Suppapan, J. Pechsiri, P. Sangthong. 2017. Population genetic structure of Greenback 

mullet  

(Liza subviridis) along the Andaman Sea coast of Thailand. Journal of Fisheries 

Technology Research.  11(2): 98-110. (in Thai) 

Supmee, V., L. Ngernsiri, A. Sriboonlert, P. Wonnapinij and P. Sangthong. 2012. Population genetic 

analysis of Violet vinegar crab (Episesarma versicolor) along the Andaman sea coast of 

Thailand. Zoological Studies. 51(7): 1040-1050. 
Suppapan, J., J. Pechsiri, S. O-Thong, A. Vanichanon, P. Sangthong and V. Supmee. 2017. Population 

genetic analysis of Oceanic paddle crab (Varuna litterata) in Thailand. Sains Malaysiana. 

46(12): 2251-2261. 

Tajima, F. 1989. Statistical method for testing the neutral mutation hypothesis by DNA polymorphism. 

Genetics. 123: 585-595. 

Thompson, J.D., D.G. Higgins and T.J. Gibson. 1994. CLUSTALW: improving the sensitivity of 

progressive multiple sequence alignment through sequence weighting, position-specific gap 

penalties and weight matrix choice. Nucleic Acids Research. 22: 4673-4680. 

Uthicke, S. and J.A.H. Benzie. 2003. Gene flow and population history in high dispersal marine 

invertebrates: mitochondrial DNA analysis of Holothuria nobilis (Echinodermata: 

Holothuroidea) populations from Indo-Pacific. Molecular Ecology. 12: 2635-2648. 

Xu, Q., R. Liu and Y. Liu. 2009. Genetic population structure of the swimming crab, Portunus 
trituberculatus in the East China Sea based on mtDNA 16S rRNA sequences. Journal of 

Experimental Marine Biology and Ecology. 371: 121-129. 

Wang, W., C. Ma, W. Chen, H. Zhang, W. Kang, Y. Ni and L. Ma. 2017. Population genetic diversity 

ofChinese sea bass (Lateolabrax maculatus) from southeast coastal regions of China based on 

mitochondrial COI gene sequences. Biochemical Systematics and Ecology. 71: 114-120. 

Yang, Z. (2006). Computational molecular evolution. New York: Oxford University Press. 

Zhang, Y., F. Yang, Z. Wang, Q. You, B. Lou, D. Xu, R. Chen, W. Zhan and F. Liu. 2017. Mitochondrial 

DNA variation and population genetic structure in the Small yellow croaker at the coast of 

Yellow Sea and East China Sea. Biochemical Systematics and Ecology. 71: 236-243. 

 

 

 

 

 

 

54 



 

ภาคผนวกท่ี 4 ภาพกิจกรรมในการท้างานวิจัย 
 

  
การบรรจุเนื อเยื่อลงหลอดทดลอง ตัวอย่างเนื อเยือ่ในหลอดทดลอง 

  
การสกัดดีเอ็นเอ การบดเนื อเยือ่ 

  
เครื่องเพิ่มปรมิาณสารพันธุกรรม การเพิม่ปริมาณสารพันธุกรรม 
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การแยกดีเอ็นเอด้วยกระแสไฟฟ้า การย้อมสีดีเอ็นเอด้วยเอธิเดียมโบรไมด ์

  
เครื่องตรวจสอบดเีอ็นเอ ผลการตรวจสอบดีเอ็นเอ 

  
ตัวอย่างดีเอ็นเอที่รอการท้าให้บรสิุทธ์ิ การท้าดีเอ็นเอให้บริสทุธ์ิ 
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การเตรียมตัวอย่างเพื่อส่งหาล้าดับนิวคลีโอไทด ์ ตัวอย่างดีเอ็นเอที่พร้อมส่งหาล้าดับนิวคลีโอไทด ์

 
ผลล้าดับนิวคลีโอไทด์อ่านโดยโปรแกรม BioEdit Sequence Alignment Editor 
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