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บทคัดย่อภาษาไทย 
 

หอยทรายสกุล Mekongia เป็นหอยน้ำจืดที่มีการกระจายกว้างในภูมิภาคอินโดจีน พบใน
ประเทศไทยและประเทศข้างเคียง การจัดจำแนกหอยทรายสกุลนี้ในอดีตใช้เพียงลักษณะทางสัณฐาน
วิทยาของเปลือกเพียงอย่างเดียว อย่างไรก็ตามลักษณะของเปลือกในหอยสกุลนี้มีความแปรปรวนสูง
จึงส่งผลให้เกิดความคลุมเครือในการจัดจำแนก ดังนั้นในการศึกษาครั้งนี้จึงมีวัตถุประสงค์เพื่อศึกษา
ความสัมพันธ์ทางสายวิว ัฒนาการด้วยยีนในไมโทคอนเดรีย 16S rRNA และ CO1 และยีนจาก
นิวเคลียส 28S rRNA โดยเก็บตัวอย่างหอยทราย 5 ชนิด จำนวน 84 ตัวอย่าง จากพ้ืนที่ของไทย และ
ประเทศข้างเคียง จากนั้นนำลำดับนิวคลีโอไทป์มาสร้างแผนภูมิต้นไม้ทางวิวัฒนาการ 2 วิธี คือ 
Maximum Likelihood และ Bayesian Inference ผลการศึกษา พบว่า หอยทรายสกุลนี้แสดงสาย
วิวัฒนาการเดี่ยว ภายในสายวิวัฒนาการเดี่ยวนี้แยกออกเป็น 6 สายวิวัฒนาการย่อย ที่มีความสัมพันธ์
กับลักษณะภูมิศาสตร์ของแม่น้ำ การวิเคราะห์สายวิวัฒนาการของข้อมูลทางพันธุกรรมในบริบททาง
ภูมิศาสตร์ในหอยทรายสนับสนุนการจำแนกก่อนหน้านี ้คือ M. swainsoni M. rattei และ M. 
lamarcki อย่างไรก็ตามการศึกษาครั้งนี้ไม่สนับสนุนการจำแนกหอยทรายสปีชีส์ M. pongensis และ
ระดับซับสปีชีส์ของ M. swainsoni นอกจากนี้ผลการศึกษาได้ค้นพบสปีชีส์ซ่อนเร้น 3 สปีชีส์ภายใน 
M. sphaericula และสนับสนุน M. sphaericula sphaericula และ M. sphaericula extensa 
เป็นระดับสปีชีส์ แต่ไม่สนับสนุน M. sphaericula spiralis เป็นระดับสปีชีส์



 

บทคัดย่อภาษาอังกฤษ 
 

Genus Mekongia is widely distributed in Thailand and nearby countries and are 
currently identified on the basis of their shell morphology. However, the classification 
depending on shell morphology could contribute to the over and under estimate of 
species diversity due to phenotypic plasticity. Phylogenetic analyses of 84 individuals 
representing five nominal species, plus two related outgroup species, from Thailand 
and nearby countries were performed using DNA sequence data of nuclear (28S rRNA 
gene) and mitochondrial (mt)DNA (cytochrome oxidase subunit 1 and 16S rRNA) gene 
fragments with maximum likelihood and Bayesian inference. The genus Mekongia was 
recovered as monophyletic under all analyses in agreement with the geographic 
location according to drainages system. The phylogeography confirmed the species 
level classification of M. swainsoni, M. rattei and M. lamarcki. However, our analyses 
did not support the validity of M. pongensis and subspecies level within M. swainsoni. 
The genetic analyses yielded three cryptic species of M. sphaericula supporting the 
validity of M. sphaericula sphaericula and M. sphaericula extensa as a distinct species 
rather than subspecies but did not support M. sphaericula spiralis as a valid species.
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บทท่ี  1 
บทนำ 

 
 หอยวงศ์ Viviparidae เป็นหอยฝาเดียวที่พบได้ในระบบนิเวศน้ำจืด มีความสำคัญต่อห่วง
โซ่อาหารและสายใยอาหาร พบการกระจายเกือบจะทั่วทั้งโลก เป็นกลุ่มหอยที่ออกลูกเป็นตัวมากกว่า
จะวางไข่จึงเป็นที่มาของชื่อวงศ์ มีชื่อเรียกโดยทั่วไปว่า หอยแม่น้ำหรือหอยลำธารซึ่งเรียกตามถิ่นที่อยู่
อาศัย หอยกลุ่มนี้มีบทบาทสำคัญมากในทางการแพทย์ โดยส่วนใหญ่เป็นโฮสต์กึ่งกลางที่สำคัญของ
พยาธิ เช่น พยาธิใบไม้ (Brandt, 1974) 
 หอยน้ำจืดสกุล Mekongia Crosse & Fischer, 1876 หรือหอยทรายเป็นหอยที่พบ
กระจายตัวกว้าง ในประเทศไทยและอินโดจีนยกเว้นบริเวณคาบสมุทรไทยและมาเลเซีย (Brandt, 
1974; Upathum et al., 1983) เป็นที่นิยมบริโภคกันอย่างกว้างขวางโดยประชาชนในท้องถิ่น และ
สามารถซื้อขายได้ตามท้องตลาดตลอดปีโดยเฉพาะภาคกลางของประเทศไทย  

ในประเทศไทยหอยทรายจำแนกได้ 7 สปีชีส์ ตามการรายงานของ Brandt (1974) ถึงแม้ว่า
จะมีการศึกษาทางด้านอนุกรมวิธานในหอยทรายสกุล Mekongia โดยอาศัยลักษณะของเปลือกและ
ถิ่นที่อยู่อาศัยตามสาขาของแม่น้ำเป็นหลัก อย่างไรก็ตามการศึกษาทางด้านอื่น เช่น โครงสร้างทาง
พันธุกรรมของสกุล Mekongia นี ้ก็มีความจำเป็น เนื ่องจากข้อมูลทางด้านนี ้สามารถประเมิน
สถานะภาพของหอยชนิดนี้ในอนาคตได้ นอกจากนี้ในปัจจุบันได้มีการค้นพบสปีชีส์ซ่อนเร้นเป็น
จำนวนมากซึ่งเป็นการบ่งบอกความหลากหลายของหอยน้ำจืดในภูมิภาคนี้โดยอาศัยข้อมูลการแบ่ง 
แยกทางพันธุกรรม (Prasankok et al., 2009) ดังนั้นการวิจัยครั้งนี้จึงมุ่งเน้นการวิเคราะห์ในเชิง
ความสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการโดยใช้ดีเอ็นเอบาโค้ด ของยีน CO1 16S rRNA และ 28S rRNA เพ่ือ
วิเคราะห์สายสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการเชิงภูมิศาสตร์ ตลอดจนการประเมินความสัมพันธ์ระหว่างความ
แตกต่างทางสัณฐานวิทยาและความแตกต่างทางพันธุกรรมในหอยทรายสกุล Mekongia ซึ่งผลการ
วิเคราะห์นี้จะมีประโยชน์เป็นอย่างมากต่อการอนุรักษ์สายพันธุ์ การบ่งชี้สิ ่งมีชีวิตเฉพาะถิ่นทาง
ภูมิศาสตร์ในประเทศไทย องค์ความรู้ทางวิวัฒนาการและเพ่ือต่อยอดใช้ประโยชน์จากผลการประเมิน
โครงสร้างทางพันธุกรรมอันเนื่องมาจากปัจจัยต่าง ๆ ที่เกี่ยวข้องซึ่งจะมีผลโดยตรงต่อประชาชนใน
ท้องถิ่นนั้น ๆ และเป็นการจัดการทรัพยากรชีวภาพที่มีค่านี้ให้ยั่งยืน 
 
วัตถุประสงค์ของการวิจัย 
 เพ่ือวิเคราะห์สายสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการในหอยทราย สกุล Mekongia โดยอาศัยข้อมูลดี
เอ็นเอบาโค้ด ของยีน CO1 16S rRNA และ 28S rRNA 
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 เพ่ือวิเคราะห์ความเป็นมาทางชีวภูมิศาสตร์ในหอยทราย สกุล Mekongia ในประเทศไทย
โดยอาศัยข้อมูลดีเอ็นเอบาโค้ดของยีน CO1 16S rRNA และ 28S rRNA 
 เพ่ือวิเคราะห์โครงสร้างทางพันธุกรรมในหอยทรายสกุล Mekongia ในประเทศไทย  
 
ขอบเขตของการวิจัย 

ศึกษาสายสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการ โครงสร้างทางพันธุกรรมและความเป็นมาทางชีว
ภูมิศาสตร์ของหอยทราย Mekongia ในประเทศไทย โดยการวิเคราะห์ดีเอ็นเอบาโค้ดของยีน CO1 
16S rRNA และ 28S rRNA ทั้งนี้ใช้ผลงานวิจัยและแหล่งรวบรวมตัวอย่างต้นแบบ (Type collection) 
ของ Brandt (1974) และ Prasankok et al. (2009) เป็นตัวตั้งต้น และผลงานอื่น ๆ ที่ได้อ้างอิง
มาแล้วประกอบในการวิจัย 
 
ข้อตกลงเบื้องต้น 

ผลงานวิจัยนี้คาดว่าจะตีพิมพ์เผยแพร่สู่นานาชาติและเผยแพร่เป็นภาษาไทยเพื่อให้หน่วย 
งานที่เกี่ยวข้องโดยตรงคือ กรมประมง สามารถนำข้อมูลโครงสร้างทางพันธุกรรมในหอยชนิดนี้ไปใช้
ในการวางแผนจัดการให้เกิดประโยชน์ที่ยั่งยืนต่อไป 
 
ประโยชน์ที่ได้รับจากการวิจัย 

เนื่องจากหอยทรายเป็นสัตว์เศรษฐกิจชนิดหนึ่งซึ่งมีผู้คนนิยมบริโภค ถึงแม้จะมีรายงานใน
เชิงอนุกรมวิธานพื้นฐานมาบ้าง ในขณะที่ข้อมูลทางด้านอ่ืนไม่มี อีกทั้งในปัจจุบันนี้ได้มีการค้นพบสปี
ชีส์ซ่อนเร้นเป็นจำนวนมากซึ่งเป็นการบ่งบอกความหลากหลายของหอยน้ำจืดในภูมิภาคนี้นั้น ถือว่า
เป็นการเน้นย้ำว่าประเทศไทยมีความหลากหลายทางชีวภาพที่สลับซับซ้อน นอกจากนี้ทำให้ทราบ
โครงสร้างทางพันธุกรรมของหอยทรายในประเทศไทย ซึ่งจะเป็นข้อมูลที่สำคัญสำหรับการประเมิน
สถานะภาพของหอยทรายในประเทศไทย เพ่ือต่อยอดใช้ประโยชน์จากผลการประเมินโครงสร้างทาง
พันธุกรรมอันเนื่องมาจากปัจจัยต่าง ๆ ที่เก่ียวข้อง ซึ่งจะมีผลโดยตรงต่อประชาชนในท้องถิ่นนั้น ๆ 

ดังนั้นจึงมีความจำเป็นที่จะต้องทำการศึกษาข้อมูลพื้นฐานที่สำคัญเพ่ือใช้เป็นข้อมูลในการ
วางแผนอนุรักษ์ และการจัดการทรัพยากรชีวภาพที่มีค่านี้ให้ยั่งยืนและเป็นข้อมูลสำหรับงานวิจัยต่อ
ยอดในอนาคต จึงคาดว่าผลการวิเคราะห์จะมีประโยชน์เป็นอย่างมากต่อการอนุรักษ์สายพันธุ์ และ
องค์ความรู้ทางวิวัฒนาการ ซึ่งหน่วยงานที่ใช้ประโยชน์จากผลการวิจัยนี้คือ กรมประมง และงานวิจัยนี้
คาดว่าจะได้เผยแพร่ในวารสารระดับนานาชาติ 

 
 



 

บทท่ี  2 
เอกสารและงานวิจัยที่เกี่ยวข้อง 

 
 หอยฝาเดียวเป็นกลุ่มหอยที่มีความหลากหลาย จากประวัติทางธรณีวิทยาที่ซับซ้อนของ
โลกส่งผลให้กลุ่มสิ่งมีชีวิตหอยฝาเดียวประจำถิ่นมีความหลายตามความหลากหลายของธรณีวิทยา 
เช่น สกุล Viviparus พบกระจายในเขตตอนเหนือของโลก สกุล Cipangopaludina พบกระจายใน
เอเชียและ สกุล Campeloma เป็นสปีชีส์ประจำถ่ินในอเมริกา  

หอยฝาเดียวน้ำจืดจัดเป็นกลุ่มสิ่งมีชีวิตที่มีความสำคัญต่อห่วงโซ่อาหารและสายใยอาหารใน
ระบบนิเวศน้ำจืด หอยน้ำจืดเป็นแหล่งอาหารของสัตว์ต่าง ๆ เช่น ปลา นกและสัตว์เลี้ยงลูกด้วยนม 
มนุษย์ก็ได้ใช้ประโยชน์จากหอยน้ำจืดในทางเศรษฐกิจเช่นเดียวกัน นอกจากนี้หอยน้ำจืดบางชนิดยัง
เป็นแหล่งพาหะนำโรคพยาธิที่สำคัญทั้งในคนและสัตว์เลี้ยงลูกด้วยนมอื่น ๆ 

สิ่งมีชีวิตในระบบนิเวศน้ำจืดและน้ำกร่อยที่พบมากท่ีสุดในประเทศไทย คือ หอย ซึ่งมีอยู่
ประมาณ 268 สปีชีส์และ 162 สปีชีส์ พบในระบบนิเวศน้ำจืด 96 สปีชีส์พบบริเวณน้ำกร่อย และ 10 
สปีชีส์ พบทั้งสองระบบนิเวศ ซึ่งทั้งหมดถูกจำแนกได้ 75 สกุล 23 วงศ์และ 6 อันดับ มี 3 ชั้นย่อย เป็น
พวกแกสโตรพอดหรือหอยฝาเดียว ประกอบด้วย Prosobranchia Opisthobranchia และ 
Pulmonata ที่พบในประเทศไทย (Upatham et al., 1983) 

หอยน้ำจืดสกุล Mekongia หรือหอยทรายเป็นหอยฝาเดียวที่มีฝาปิดเปลือก (operculum) 
ดังภาพที่ 1 มีอวัยวะในการหายใจหรือแลกเปลี่ยนแก๊ส คือ เหงือก (gill) หอยกลุ่มนี้ในทางวิชาการ
เรียกว่าโพรโซแบรงค์ (prosobranchs) หมายถึงกลุ่มที่มีหัวใจอยู่ด้านหน้าเหงือก ถูกจำแนกอยู่ในวงศ์ 
Viviparidae มีการกระจายตัวกว้างตามแม่น้ำต่าง ๆ (ภาพที่ 2 และ 4 และ ตารางที่ 1) พบในประเทศ
ไทยและอินโดจีนยกเว้นบริเวณคาบสมุทรไทยและมาเลเซีย (Brandt, 1974; Upathum et al., 
1983) หอยทรายเป็นที่นิยมบริโภคกันอย่างกว้างขวางโดยประชาชนในท้องถิ่น และสามารถซ้ือขาย
ตามท้องตลาดตลอดปีโดยเฉพาะภาคกลางของประเทศไทย  

หอยทรายมีเปลือกซึ่งเป็นโครงร่างแข็งมีสารพวกแคลเซียมคาร์บอเนตหรือหินปูนเป็นองค์ 
ประกอบหลัก ทนต่อสภาพแวดล้อมได้ดี เป็นเครื่องป้องกันอันตรายหรือพลางตัวจากศัตรู ป้องกันการ
สูญเสียน้ำให้กับตัวหอยในช่วงหน้าแล้ง หอยทรายมีเปลือกทรงกรวย รูปไข่ หนา มีสีเขียวใบตองจนถึง
เข้ม ดังภาพที่ 1 และ 3 ส่วนยอดแหลม บางชนิดอาจมีสีดำที่วงเปลือกทางด้านล่างใกล้ร่องระหว่าง
เปลือก เปลือกสูง 3-4 เซนติเมตร กว้าง 2-3 เซนติเมตร มีวงเปลือก 4-5 ชั้น ผิวเปลือกเรียบหรือมี
รอยเป็นเกลียวตามวงเปลือก ปากเปลือกเป็นรูปไข่ สะดือปิดเล็กน้อย ผิวเปลือกด้านในมีสีขาว เมื่อโต
เต็มวัยขอบปากเปลือกไม่บานออก ฝาปิดเปลือกบางเป็นสารพวกไคติน มีสีน้ำตาลบิดงอได้และมีรอ
ยวนเป็นวงกลมค่อนมาทางด้านข้างเล็กน้อย ดังภาพที่ 1 หอยทรายมีเพศแยก ออกลูกเป็นตัว 



4 
 

 

 
ภาพที่ 1 แสดงลักษณะของเปลือกและฝาปิดเปลือกของหอยทราย 

ที่มา: ภาพโดยผ่องพรรณ ประสารกก 
 
Brandt (1974) ได้จำแนกหอยทรายในประเทศโดยอาศัยลักษณะของเปลือกและสีได้ 

ทั้งหมด 7 สปีชีส์ ดังนี้ 
Mekongia siamensis (Frauenfeld, 1865) พบที่แม่น้ำแม่กลอง 
M. pongensis Brandt, 1968 พบที่แม่น้ำโขงและแม่น้ำสงคราม 
M. swainsoni (Lea, 1856) 

M. swainsoni swainsoni (Lea, 1856) พบที่แม่น้ำเจ้าพระยาตอนบน 
M. swainsoni braueri (Kobelt, 1908) พบที่แม่น้ำเจ้าพระยาและแม่น้ำสาขา 
M. swainsoni kmeriana (Morlet, 1890) พบที่แม่น้ำปราจีนบุรี 
M. swainsoni flavida Brandt, 1974 พบที่แม่น้ำโขง  

M. rattei (Crosse & Fischer, 1876) พบที่แม่น้ำโขงในประเทศกัมพูชา 
M. lamarcki (Deshayes, 1876) พบที่แม่น้ำโขง 
M. sphaericula 

M. sphaericula sphaericula (Deshayes, 1876) พบที่แม่น้ำมูล 
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M. sphaericula spiralis Brandt, 1974 พบที่แม่น้ำชี 
M. sphaericula extensa Brandt, 1974 พบที่แม่น้ำสงคราม 

M. bocourti พบที่แม่น้ำเพชรบุรี 
 
Prasankok et al. (2009) ได้ทำการศึกษาพันธุกรรมในประชากรหอยทรายสปีชีส์ M. 

pongensis M. sphaericula M. lamarcki และ M. swainsoni ผลการศึกษาพบว่า พบการแบ่งแยก
ทางการสืบพันธุ์ระหว่าง M. sphaericula extensa และ M. sphaericula sphaericula เมื่อ
วิเคราะห์ความแตกต่างของอัลลีลระหว่างทั้งสองกลุ่มประชากร นอกจากนี้ลักษณะทางภูมิศาสตร์ยัง
สนับสนุนการแบ่งแยกหอยทรายทั้งสองกลุ่มประชากร กล่าวคือ M. sphaericula extensa พบตาม
ลุ่มน้ำสงครามและ M. sphaericula sphaericula พบในแม่น้ำมูล 

ประเทศไทยตั้งอยู่ในบริเวณท่ีมีความหลากหลายทางชีวภาพสูง (Myers et al., 2000; 
Webb et al., 2010) ดังนั้นโอกาสที่จะค้นพบสปีชีส์ซ่อนเร้นและสปีชีส์ใหม่ในสิ่งมีชีวิตต่าง ๆ จึงมีสูง 
ได้มีงานวิจัยที่สนับสนุนการค้นพบสปีชีส์ซ่อนเร้นในสิ่งมีชีวิตต่าง ๆ เช่น มอลลัส (Prasankok et al., 
2007; Prasankok et al., 2008; Prasankok et al., 2011; Jeratthitikul et al., 2019; Köhler et 
al., 2010; Nantarat et al., 2014a,b) สัตว์สะเทินน้ำสะเทินบก (Yodthong et al., 2014; Matsui 
et al., 2001; Chan et al., 2011; Aowphol et al., 2013) สัตว์เลื้อยคลาน (Voris, 2000; 
Lukoschek et al., 2011; Leaché et al., 2009) และสัตว์เลี้ยงลูกด้วยนม (Woodruff, 2010) เป็น
ต้น ดังนั้นการประเมินความหลากหลายทางชีวภาพต่ำจึงส่งผลกระทบต่อการวางแผนอนุรักษ์ใน
อนาคตเป็นอย่างยิ่ง 

ลักษณะทางภูมิศาสตร์ของประเทศไทย ประกอบด้วยภาคกลางซ่ึงเป็นพื้นที่ราบลุ่มขนาด
ใหญ่เรียกว่า ลุ่มน้ำเจ้าพระยาและท่ีราบสูงโคราช ลุ่มน้ำเจ้าพระยาเกิดจากแม่น้ำ ปิง วัง ยมและน่าน 
ไหลจากตอนเหนือซึ่งเป็นแนวเทือกเขามารวมกันยังภาคกลางที่เป็นพ้ืนที่ลุ่ม เกิดเป็นแม่น้ำเจ้าพระยา
และไหลลงสู่อ่าวไทย พ้ืนที่ราบลุ่มเจ้าพระยานี้ตั้งอยู่ระหว่างที่ราบสูงโคราชซึ่งอยู่ทางทิศตะวันออก
และแนวเทือกเขาทางทิศตะวันตกและเหนือ บริเวณที่ราบสูงโคราชเกิดจากการยกตัวของแผ่นเปลือก
โลก บริเวณพ้ืนที่นี้มีการพัฒนาการของลุ่มน้ำต่าง ๆ เกิดขึ้น โดยแม่น้ำที่สำคัญ คือ แม่น้ำโขงซ่ึงไหล
ผ่านทางทิศเหนือและตะวันออก แม่น้ำสงครามทางทิศเหนือ และแม่น้ำมูลทางทิศใต้  

แม่น้ำเจ้าพระยาและแม่น้ำโขงได้ถูกพิจารณาโดยนักวิทยาศาสตร์ว่าเป็นเครื่องขวางกั้นทาง
ภูมิศาสตร์ อันเป็นผลมาจากการเปลี่ยนแปลงของแผ่นเปลือกโลก ทำให้เกิดลุ่มน้ำต่าง ๆ จากอดีต
จนกระทั่งเป็นแม่น้ำต่าง ๆ ในปัจจุบัน การเปลี่ยนแปลงของระดับน้ำทะเลและสภาพอากาศตั้งแตยุ่ค
ซีโนโซอิก ซึ่งปัจจัยต่าง ๆ ที่กล่าวมานี้ล้วนส่งผลต่อวิวัฒนาการของสิ่งมีชีวิตหลาย ๆ ชนิดทั้งบนบก
และในน้ำ (Attwood & Johnson, 2001; Hall & Holloway, 1998; Voris, 2000; Inger & Voris, 
2001; Woodruff, 2010; Köhler et al., 2010; Dodson et al., 1995; Adamson et al., 2012) 

https://www.nature.com/articles/35002501#auth-1
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ดีเอ็นเอบาโค้ด (DNA barcoding) เป็นเทคนิคหนึ่งที่นิยมสำหรับการแสดงลักษณะของสปี
ชีส์ของสิ่งมีชีวิต (Jeratthitikul et al., 2019; Marescaux & Van Doninck, 2013; Huang et al., 
2007; Chang et al., 2009) โดยเป็นลำดับดีเอ็นเอมาตรฐานสายสั้นๆ ในจีโนม ส่วนของจีโนมสัตว์ที่
นิยมใช้กันอยู่ในปัจจุบัน คือ ยีนในไมโตคอนเดรีย (cytochrome c oxidase 1 gene, CO1) ซึ่งได้รับ
การพิสูจน์แล้วว่ามีประสิทธิภาพสูงในการจำแนกชนิดของสัตว์ เช่น นก แมลง ปลา กิ้งกือ หอยทากบก
และไส้เดือน ดังนั้นในการศึกษาครั้งนี้จึงได้ใช้ CO1 ร่วมกับ 16S rRNA และ 28S rRNA สำหรับ
วิเคราะห์สายสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการของหอยทรายสกุล Mekongia ในประเทศไทย 

เนื่องจากหอยทรายเป็นสัตว์เศรษฐกิจชนิดหนึ่งซึ่งมีผู้คนนิยมบริโภค ถึงแม้จะมีรายงานใน
เชิงอนุกรมวิธานพื้นฐานมาบ้าง ในขณะที่ข้อมูลทางด้านอื่นไม่มี อีกทั้งในปัจจุบันนี้ได้มีการค้นพบสปี
ชีส์ซ่อนเร้นเป็นจำนวนมากซึ่งเป็นการบ่งบอกความหลากหลายของหอยน้ำจืดในภูมิภาคนี้ ถือว่าเป็น
การเน้นย้ำว่าประเทศไทยมีความหลากหลายทางชีวภาพที่สลับซับซ้อน นอกจากนี้ทำให้ทราบ
โครงสร้างทางพันธุกรรมของหอยทรายในประเทศไทย ซึ่งจะเป็นข้อมูลที่สำคัญสำหรับการประเมิน
สถานะภาพของหอยทรายในประเทศไทย เพื่อต่อยอดใช้ประโยชน์จากผลการประเมินโครงสร้างทาง
พันธุกรรมอันเนื่องมาจากปัจจัยต่าง ๆ ที่เก่ียวข้อง ซึ่งจะมีผลโดยตรงต่อประชาชนในท้องถิ่นนั้น ๆ 

ดังนั้นจึงมีความจำเป็นที่จะต้องทำการศึกษาข้อมูลพื้นฐานที่สำคัญเพื่อใช้เป็นข้อมูลในการ
วางแผนอนุรักษ์ และการจัดการทรัพยากรชีวภาพที่มีค่านี้ให้ยั่งยืนและเป็นข้อมูลสำหรับงานวิจัยต่อ
ยอดในอนาคต จึงคาดว่าผลการวิเคราะห์จะมีประโยชน์เป็นอย่างมากต่อการอนุรักษ์สายพันธุ์  และ
การบ่งชี้สิ่งมีชีวิตเฉพาะถิ่นทางภูมิศาสตร์ของหอยทรายในประเทศไทย 
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ภาพที่ 2 ถิ่นที่อยู่อาศัยของหอยทราย 

ที่มา: ภาพโดยผ่องพรรณ ประสารกก 
 

 
 

 



 

บทท่ี  3 
วิธีดำเนินการวิจัย 

 
1. การเก็บตัวอย่าง 

ทำการเก็บตัวอย่างหอยทราย Mekongia 5 ชนิด ดังนี้ 
M. pongensis  
M. rattei  
M. lamarcki  
M. swainsoni  

M. swainsoni swainsoni  
M. swainsoni braueri  
M. swainsoni kmeriana  

M. sphaericula 
M. sphaericula sphaericula  
M. sphaericula spiralis  
M. sphaericula extensa  

 
เก็บตัวอย่างให้ทั่วการกระจายของหอยทรายในประเทศไทย บางพื้นที่ในประเทศลาวและ

ประเทศกัมพูชา ทั้งหมด 46 พ้ืนที่ ดังตารางที่ 1 และภาพท่ี 4 จากนั้นคงสภาพตัวอย่างและลงบันทึก
ในทะเบียนตัวอย่าง ทำการจำแนกสปีชีส์และซับสปีชีส์ของหอยทรายตามเอกสารของ Brandt 
(1974) และ Prasankok et al. (2009) ดังภาพที่ 3 
 
2. การสกัดดีเอ็นเอและเพิ่มปริมาณยีน 

ตัดเนื้อเยื่อของส่วนเท้ามาสกัดดีเอ็นเอและเพิ่มปริมาณยีนเป้าหมาย คือ 28S rRNA 16S 
rRNA และ CO1 จำนวน 84 ตัวอย่างสำหรับหอยทราย และหอยขม 2 ชนิด คือ Filopaludina 
javanica และ Filopaludina martensi จำนวน 3 ตัวอย่าง สำหรับกลุ่มนอก จากนั้นเพิ่มปริมาณ
ยีนเป้าหมายด้วยวิธี PCR โดยใช้ไพร์เมอร์ดังนี้ ยีน CO1 ตาม Folmer et al. (1994) ยีน 16S rRNA 
ตาม Kessing et al. (1989) และยีน 28S rRNA ตาม Morgan et al. (2002) จากนั ้นทำการเพ่ิม
ปริมาณดีเอ็นเอภายใต้สภาวะ ดังนี้ 

 
 

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed?term=Folmer%20O%5BAuthor%5D&cauthor=true&cauthor_uid=7881515
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Pre-denaturation อุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส 15 นาท ี 
Denaturation อุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส 30 วินาที  
Annealing 50-59 องศาเซลเซียส 30 วินาที  
Extention 72 องศาเซลเซียส 1 นาท ี
Final extension ที ่72 องศาเซลเซียส นาน 5 นาที 

 

 
 

ภาพที่ 3 สปีชีส์และซับสปีชีส์ของหอยทราย Mekongia; A = M. swainsoni swainsoni, Ai = 
M. swainsoni braueri, Aii = M. swainsoni kmeriana, B = M. lamarcki, C = M. 
sphaericula sphaericula, Ci = M. sphaericula sphaericula, Cii = M. sphaericula 
extensa, Ciii = M. sphaericula extensa, Civ = M. sphaericula sphaericula, Cv = M. 
sphaericula sphaericula, D = M. pongensis และ E = M. rattei 

ที่มา: ภาพโดยผ่องพรรณ ประสารกก 
 

35 รอบ 
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3. การวิเคราะห์ข้อมูล 
1. หาลำดับนิวคลีโอไทด์ด้วยเครื่อง 23 ABI 3730 XLs sequencer (Macrogen) เมื่อได้

ลำดับนิวคลีโอไทด์จะทำการวิเคราะห์ลำดับนิวคลีโอไทด์ด้วยโปรแกรม MUSCLE ใน MEGA6.06 
(Tamura et al., 2013) เพ่ือจัดเรียงข้อมูลและตรวจสอบลำดับกรดอะมิโนสำหรับยีน CO1  

2. วิเคราะห์ความหลากหลายทางพันธุกรรม (Genetic diversity) ของยีน 28S rRNA 16S 

rRNA และ CO1 โดยคำนวณค่าความหลากหลายของนิวคลีโอไทด์ (nucleotide diversity; π) 
ความหลากหลายของแฮพโพลไทป์ (Haplotype diversity; Hd) จำนวนแฮพโพลไทป์ (Number of 
haplotype; h) และจำนวนตำแหน่งที ่ม ีความหลากหลาย (S) ด้วยโปรแกรม DnaSP v 5.10 
(Librado & Rozas, 2009) 

3. ทดสอบโมเดลทางวิวัฒนาการด้วยโปรแกรม jModelTest v. 2.1.4 (Darriba et al., 
2012) โดยแบ่งชุดข้อมูลสำหรับวิเคราะห์สายสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการ ออกเป็น 5 ชุดข้อมูล ดังนี้  

1. 28S rRNA ยีนจากนิวเคลียส 
2. 16S rRNA ยีนจากไมโตคอนเดรีย 
3. CO1 ยีนจากไมโตคอนเดรีย 
4. 16S rRNA + CO1 ยีนจากไมโตคอนเดรีย 
5. 16S rRNA + CO1 + 28S rRNA 

 
4. วิเคราะห์สายส ัมพันธ ์ทางวิว ัฒนาการด้วยว ิธ ี Maximum likelihood (ML) และ 

Bayesian Inference (BI) ด ้วยโปรแกรม RAxML v.7.6.3 (Stamatakis, 2006)  และ  MrBayes 
3.2.6 (Ronquist et al., 2012) ตามลำดับ ใน CIPRES (Miller et al., 2010)  ในการวิเคราะห์ข้อมูล
นั้นได้ใช้ Filopaludina javanica และ Filopaludina martensi เป็น กลุ่มนอก โดยแบ่งชุดการ
วิเคราะห์ข้อมูลตามข้อ 3 

5. การวิเคราะห์ความต่างทางวิวัฒนาการระหว่างกลุ ่มประชากรหอยทราย สามารถ
วิเคราะห์ได้จากระยะห่างทางพันธุกรรมโดยคำนวนจากค่า uncorrected p-distances ของยีน 28S 
rRNA 16S rRNA และ CO1 ด้วยโปรแกรม MEGA6.06  

6. วิเคราะห์ขอบเขตของสปีชีส์ ทำการวิเคราะห์ขอบเขตของสปีชีส์ของหอยทรายจาก
ลำดับนิวคลีโอไทด์ที่หาได้ด้วยวิธี GMYC (generalized mixed Yule coalescence) ในโปรแกรม 
BEAUti v2 ใน BEAST v.2.4.0 (Bouckaert et al., 2014) บนเวบไซด์ http://species.h-its.org 
และวิเคราะห์ด้วยวิธี ABGD (Automatic Barcode Gap Discovery; Puillandre et al., 2012)  

7. วิเคราะห์แฮพโพลไทป์เฉพาะจากลำดับนิวคลีโอไทด์ของแต่ละยีน จากนั้นสร้างโครงข่าย
ของแฮพโพลไทป์ ด ้ ว ยค ่ า  median-joining (Bandelt et al., 1999) ในโปรแกรม  Network 
(http://www.fluxus-technology.com) 

http://www.phylo.org/sub_sections/portal/sc2010_paper.pdf
http://species.h-its.org/
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ภาพที ่4 แผนที่การเก็บตัวอย่าง ตัวเลขแสดงพื้นที่การเก็บตัวอย่างซึ่งสอดคล้องกับตารางที่ 1 และ
สีแสดงสปีชีส์และซับสปีชีส์ของหอยทราย Mekongia 
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ตารางท่ี 1 แสดง สปีชีส์ ซับสปีชีส์ พ้ืนที่เก็บตัวอย่าง จำนวนตัวอย่างและรหัสตัวอย่างของหอยทราย
ที่ใช้ในการวิจัย 
สปีชีส ์ ซับสปีชีส์ เลขที่พืน้ที ่ รหัสตัวอย่าง พื้นที่เก็บตัวอย่าง 
M. swainsoni swainsoni 1 M63 แม่น้ำปิง อำเภอจอมทอง จังหวัดเชียงใหม ่ประเทศไทย    

M64 
 

  
2 M32 แม่น้ำปิง บ้านคณฑี อำเภอคลองขลุง จังหวดักำแพงเพชร ประเทศไทย   
3 M38 แม่น้ำปิง อำเภอขาณวุรลกัษณบุรี จังหวัดกำแพงเพชร ประเทศไทย   
4 M06 แม่น้ำน่าน อำเภอวัดโบสถ์ จังหวัดพิษณุโลก ประเทศไทย   
5 M34 แม่น้ำเขก็ อำเภอวังทอง จังหวัดพิษณุโลก ประเทศไทย   
6 M61 แม่น้ำแมก่ลอง อำเภอเมือง จังหวัดราชบุรี ประเทศไทย    

M62 
 

  
7 M40 แม่น้ำวังทอง บ้านวังไคร้ อำเภอสามเงา จังหวัดตาก ประเทศไทย   
8 M30 แม่น้ำปิง อำเภอคลองขลุง จงัหวัดกำแพงเพชร ประเทศไทย  

braueri 9 M36 แม่น้ำยม อำเภอสามง่าม จังหวัดพิจิตร ประเทศไทย   
10 M57 แม่น้ำเจ้าพระยา บ้านตานิว อำเภอโกรกพระ จังหวัดนครสวรรค ์ประเทศไทย   
11 M46 แม่น้ำน้อย อำเภอบางสะเดจ็ จังหวัดอ่างทอง ประเทศไทย    

M47 
 

   
M56 

 
  

12 MBB อำเภอบางบาล จังหวัดพระนครศรอียธุยา ประเทศไทย   
13 M08 วัดแค อำเภอท่าเรอื จังหวัดพระนครศรีอยธุยา ประเทศไทย    

M09 
 

   
M10 

 
   

M52 
 

   
M53 

 
  

14 M54  แม่น้ำป่าสกั บ้านม่วง อำเภอแก่งคอย จังหวัดสระบรุี ประเทศไทย    
M55 

 
   

KK1 
 

   
KK2 

 
   

MK    
kmeriana 15 M66 แม่น้ำพระปรง อำเภอกบินทร์บุรี จังหวัดปราจีนบุรี ประเทศไทย    

M67 
 

   
MG 

 
  

16 M50 อำเภอประจนัตคาม จังหวัดปราจีนบุรี ประเทศไทย    
M51 

 
  

17 M48 แม่น้ำพระปรง บ้านท่าตูม อำเภอศรีมหาโพธิ จังหวัดปราจีนบุรี ประเทศไทย 
  

  
M49   

M. lamarcki 
 

18 M60 แม่น้ำโขง แก่งกะเบา อำเภอวังใหญ ่จังหวดัมุกดาหาร ประเทศไทย    
M42 

 

  
 

19 MPN แม่น้ำโขง พระธาตุพนม จังหวัดนครพนม ประเทศไทย 
M. pongensis 

 
20 M58 แม่น้ำปาว บ้านบัวบาน อำเภอยางตลาด จงัหวัดกาฬสนิธุ์ ประเทศไทย    

M43 
 

  
21 M59 แม่น้ำปาว ลำแพน อำเภอเมอืง จังหวดักาฬสินธุ์ ประเทศไทย 

  
 

22 M45 แม่น้ำแพน จังหวัดกาฬสนิธุ์ ประเทศไทย 
M. sphaericula extensa 23 M79 แม่น้ำสวย วัดหลวง อำเภอโพนพิสัย จังหวดัหนองคาย ประเทศไทย   

24 TM1 แม่น้ำโขงที่วัดวมิุตตาราม จังหวัดบึงกาฬ ประเทศไทย 
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TM2 

 
   

MB1 
 

  25 M76 แม่น้ำสงคราม อำเภอคำตากล้า จังหวัดสกลนคร ประเทศไทย    
26 M80 แม่น้ำสงครามที่ท่าคอน อำเภออากาศอำนวย จงัหวัดสกลนคร ประเทศไทย    

M80A 
 

   
M80B 

 
   

M80C 
 

   
M80D 

 

  27 M75 แม่น้ำเมา อำเภอศรีสงคราม จังหวัดนครพนม ประเทศไทย 
  28 M77 แม่น้ำสงครามที่ชยับุรี อำเภอท่าอุเทน จังหวัดนครพนม ประเทศไทย   

29 M65 แม่น้ำโขง อำเภอท่าอุเทน จังหวัดนครพนม ประเทศไทย 
   MS แม่น้ำสงคราม อำเภอท่าอุเทน  จังหวัดนครพนม ประเทศไทย   

30 M12 แม่น้ำฮวย อำเภอท่าอุเทน จังหวัดนครพนม ประเทศไทย    
M13 

 
   

M13-2 
 

   
M14 

 

  31 M15 แม่น้ำโขง จังหวัดนครพนม ประเทศไทย 
   M02  
   M03    

32 M68 แม่น้ำหินบูน แขวงคำม่วน ประเทศลาว 
   33 M70 น้ำปากัน แขวงคำม่วน ประเทศลาว   

34 M71 แม่น้ำบางเฮียง ประเทศลาว   
35 M69 เซบังนวล ประเทศลาว 

 spiralis 36 M44 แม่น้ำช ีอำเภอท่าขอนยาง จังหวัดมหาสารคาม ประเทศไทย 
  37 M29 บ้านโชคชัย อำเภอโกสุมพิสัย จังหวัดมหาสารคาม ประเทศไทย 
 sphaericula 38 MT แม่น้ำมูล บ้านปราสาท อำเภอท่าตูม จังหวดัสุรินทร์ ประเทศไทย 
  39 MW แม่น้ำมูล อำเภอวารนิชำราบ จังหวัดอุบลราชธานี ประเทศไทย   

40 M81 แม่น้ำโดม อำเภอพิบูลมังสาหาร จังหวัดอุบลราชธานี ประเทศไทย   
41 M82 แม่น้ำโดม อำเภอเดชอุดม จังหวัดอุบลราชธานี ประเทศไทย   
42 M25 แม่น้ำโขง อำเภอโขงเจยีม จังหวัดอุบลราชธานี ประเทศไทย    

M23 
 

  
43 M04-2 แม่น้ำเซดอน บ้านนางดุย่ จำปาสกั ประเทศลาว   
44 M72 แม่น้ำเซดอน บ้านโพธิ์ตก ปากเซ ประเทศลาว   
45 M20 แม่น้ำเซดอน ปากเซ ประเทศลาว    

M26 
 

   
M27 

 
   

M28 
 

M. rattei 
 

46 CA1 แม่น้ำศรีโสภณ ประเทศกัมพูชา    
CA2 

 
   

CA3 
 

   
CA4 

 
   

CA5 
 

Filopaludina javanica 
 

OM1 คลองสีเสยีด จงัหวัดนครนายก ประเทศไทย 
Filopaludina martensi 

 
OM2 บ้านวังใหม่ อำเภอวังสมบูรณ์ จังหวัดสระแก้ว ประเทศไทย    
OM3 อำเภอประจนัตคาม จังหวัดปราจีนบุรี ประเทศไทย 



 

บทท่ี 4 
ผลการวิจัย 

 
1. การเพิ่มปริมาณสารพันธุกรรม 

จากการเพิ่มปริมาณสารพันธุกรรมของหอยทรายสกุล Mekongia ที่เก็บตัวอย่างจาก 46 
แห่ง ทั่วประเทศไทย ด้วยเทคนิคปฏิกิริยาลูกโซ่โพลิเมอเรส พบว่า  

ยีน 16S rRNA ผลิตภัณฑ์ที่ได้มีขนาด 505 คู่เบส มี 31.7% GC มีเบส 380 ตำแหน่งที่ไม่มี
ความหลากหลาย มี 125 (24.8%) ตำแหน่งมีความหลากหลาย และมี 99 (19.6%) ตำแหน่งที่ให้
ข้อมูลสำหรับวิเคราะห์สายสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการ   

ยีน 28S rRNA ผลิตภัณฑ์ที่ได้มีขนาด 482 คู่เบส  มี 65.5% GC มีเบส 306 ตำแหน่งที่ไม่มี
ความหลากหลาย มี 176 (36.5%) ตำแหน่งมีความหลากหลาย และมี 173 (35.9%) ตำแหน่งที่ให้
ข้อมูลสำหรับวิเคราะห์สายสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการ  

ยีน CO1 ผลิตภัณฑ์ที่ได้มีขนาด 660 คู่เบส มี 34.9% GC มีเบส 422 ตำแหน่งที่ไม่มีความ
หลากหลาย มี 238 (36.1%)  ตำแหน่งมีความหลากหลาย และมี 226 (34.2%) ตำแหน่งที่ให้ข้อมูล
สำหรับวิเคราะห์สายสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการ  

ยีน 16S rRNA+CO1 ผลิตภัณฑ์ที่ได้มีขนาด 1,165 คู่เบส มีเบส 793 ตำแหน่งที่ไม่มีความ
หลากหลาย มี 356 ตำแหน่งมีความหลากหลาย และมี 319 ตำแหน่งที่ให้ข้อมูลสำหรับวิเคราะห์สาย
สัมพันธ์ทางวิวัฒนาการ  

ยีน 28S rRNA+16S rRNA+CO1 ผลิตภัณฑ์ที่ได้มีขนาด 1,647  คู่เบส มี 42.6% GC มีเบส 
1,116 ตำแหน่งที่ไม่มีความหลากหลาย มี 531 (32.2%) ตำแหน่งมีความหลากหลาย และมี 491 
(29.8%) ตำแหน่งที่ให้ข้อมูลสำหรับวิเคราะห์สายสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการ  

 
2. ผลการทดสอบโมเดลทางวิวัฒนาการ 

โมเดลทางวิวัฒนาการที่วิเคราะห์ไดต้ามชุดข้อมูลคือ  
1. 28S rRNA คือ JC (Jukes & Cantor, 1969) 
2. 16S rRNA คือ HKY (Hasegawa et al., 1985) 
3. CO1 คือ JC (Jukes & Cantor, 1969) 
4. 16S rRNA+CO1 คือ GTR (Tavaré, 1986) 
5. 28S rRNA+16S rRNA+CO1 คือ GTR+I+G 

 
 
 



15 
 

3. แผนภูมิต้นไม้ทางวิวัฒนาการ 
เมื่อสร้างแผนภูมิต้นไม้ทางวิวัฒนาการด้วยวิธี BI และ ML พบว่า รูปแบบแผนภูมิต้นไม้

คล้ายกันเมื่อวิเคราะห์ด้วยชุดข้อมูล 4 ชุดข้อมูล คือ 16S rRNA CO1 16S rRNA+CO1 และ 28S 
rRNA+16S rRNA+CO1 ดังภาพที่ 5-9 ในขณะที่ชุดข้อมูล 28S rRNA ความหลากหลายของลำดับนิ
วคลีโอไทด์ต่ำเกินไปทำให้ไม่พบรูปแบบการจัดกลุ่มทางวิวัฒนาการ ดังภาพที่ 10 และตารางท่ี 2 

ถึงแม้จะมี 4 ชุดข้อมูล สามารถสร้างแผนภูมิต้นไม้ทางวิวัฒนาการ อย่างไรก็ตามรูปแบบ
แผนภูมิต้นไม้ที่มีค่าสนับสนุน (ML boot strap และ posterior probability) สูงที่สุด คือ ภาพที่ 5 
ซึ่งเป็นแผนภูมิต้นไม้ที่วิเคราะห์ด้วยชุดข้อมูล 28S rRNA+16S rRNA+CO1 ในขณะที่แผนภูมิที่เหลือ
มีค่าสนับสนุนต่ำหรือปานกลางดังภาพที่ 7-9 

แผนภูมิต้นไม้ที่วิเคราะห์ด้วยชุดข้อมูล 28S rRNA+16S rRNA+CO1 พบว่า หอยทรายสกุล 
Mekongia แสดงสายวิวัฒนาการเดี ่ยว (monophyly) มีค่าสนับสนุนเป็น Bayesian posterior 
probability และ ML bootstrap (BPP/ML) คือ 1/100 จากนั้นจึงแยกออกเป็น 2 สายวิวัฒนาการ 
(clade) คือ สายวิวัฒนาการ A-E (1) และสายวิวัฒนาการ F (0.57/79) จากนั้นสายวิวัฒนาการ A-E 
จึงแยกออกเป็น 2 สายวิวัฒนาการย่อย คือ สายวิวัฒนาการ A (1/99) และสายวิวัฒนาการ B-E 
(1/70) จากนั้นสายวิวัฒนาการ B-E จึงแยกออกเป็น 2 สายวิวัฒนาการย่อย คือ สายวิวัฒนาการ B 
และ C (0.99/65) และสายวิวัฒนาการ D และ E (1/90) จากนั้นแต่ละสายจึงแยกออกเป็นสาย
วิวัฒนาการ B (1/96) และ C (1/90) และสายวิวัฒนาการ D (1.98) และ E (1/99) ตามลำดับ  

เมื ่อพิจารณาแต่ละสายวิวัฒนาการ พบว่า สายวิวัฒนาการสอดคล้องกับลักษณะทาง
ภูมิศาสตร์ (ภาพที่ 6) และไม่สอดคล้องและสอดคล้องกับการจัดจำแนกโดยอาศัยข้อมูลทางสัณฐาน
วิทยาโดย Brandt (1974) โดยแต่ละสายวิวัฒนาการประกอบด้วยตัวอย่าง ดังนี้  

1) สายวิวัฒนาการ A ประกอบด้วยหอยทรายสปีชีส์ M. swainsoni และประกอบด้วย 3 
ซับสปีชีส์ คือ M. swainsoni swainsoni M. swainsoni braueri และ M. swainsoni kmeriana  
โดยที่ทั้ง 3 ซับสปีชีส์ไม่มีรูปแบบการจัดกลุ่มทางสายวิวัฒนาการ ในสายวิวัฒนาการนี้พบตามแม่น้ำ
ทางภาคเหนือของประเทศไทย คือ แม่น้ำปิง วัง ยม และน่าน แม่น้ำทางภาคกลาง คือ แม่น้ำ
เจ้าพระยาและแม่น้ำสาขาของแม่น้ำเจ้าพระยา แม่น้ำแม่กลอง และแม่น้ำจากภาคตะวันออก เช่น 
แม่น้ำปราจีนบุรีและคลองสาขา เช่น คลองพระปรง จากสายวิวัฒนาการที่เกิดขึ้นนี้สอดคล้องและ
สนับสนุนการจัดจำแนกตาม Brandt (1974) ในระดับสปีชีส์ อย่างไรก็ตามสายวิวัฒนาการ A ไม่
สนับสนุนการจัดจำแนกเป็นซับสปีชีส์เนื่องจากรูปแบบของการจัดกลุ่มภายในสายวิวัฒนาการไม่
เกิดข้ึน นอกจากนี้ผลการศึกษายังสอดคล้องกับการศึกษาของ Prasankok et al. (2009) 

2) สายวิวัฒนาการ B คือ M. sphaericula extensa เป็นตัวอย่างจากลุ่มน้ำสงครามและ
แม่น้ำสาขา รวมทั้งแม่น้ำโขงตอนบนของประเทศไทยและแม่น้ำสาขาในลาวบริเวณใกล้เคียง สาย
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วิวัฒนาการนี้สอดคล้องและสนับสนุนการจัดจำแนกตาม Brandt (1974) ที่จำแนกเป็นซับสปีชีส์ M. 
sphaericula extensa ผลการศึกษานี้ยังสอดคล้องกับการศึกษาของ Prasankok et al. (2009)  

3) สายวิวัฒนาการ C คือ M. rattei ประกอบด้วยตัวอย่างจากแม่น้ำตาบัน เมืองศรีโสภณ 
ประเทศกัมพูชา ซึ่งอยู่ในลุ่มน้ำโตนเลสาป สายวิวัฒนาการนี้สอดคล้องกับการจำแนกของ Brandt 
(1974) ที่จำแนกเป็น M. rattei 

4) สายวิวัฒนาการ D คือ M. sphaericula sphaericula ประกอบด้วยตัวอย่างจากแม่น้ำ
โขงตรงบริเวณแยกที่จะเข้าไปในลาวที่อำเภอโขงเจียม จังหวัดอุบลราชธานี และแม่น้ำโขงในลาว ตรง
บริเวณเมืองปากเซ สายวิวัฒนาการนี้สอดคล้องและสนับสนุนการจัดจำแนกตาม Brandt (1974) ที่
จำแนกเป ็น M. sphaericula sphaericula ผลการศ ึกษาน ี ้ย ังสอดคล ้องก ับการศ ึกษาของ 
Prasankok et al. (2009)  

5) สายวิว ัฒนาการ E ประกอบด้วย M. sphaericula sphaericula M. sphaericula 
spiralis และ M. pongensis สายวิวัฒนาการนี้พบกระจายตัวตามลุ ่มน้ำชี ลุ ่มน้ำมูล แม่น้ำปาว 
ตลอดจนแม่น้ำโขงบริเวณใกล้เคียง สายวิวัฒนาการนี้สอดคล้องกับการศึกษาของ Prasankok et al. 
(2009) แต่ไม่สอดคล้องกับการจัดจำแนกของ Brandt (1974) ซ่ึง Brandt จำแนกหอยทรายในลุ่มน้ำ
ชีเป็น M. sphaericula spiralis แม่น้ำปาวเป็น M. pongensis และจำแนกหอยทรายในลุ่มน้ำมูล
เป็น M. sphaericula sphaericula  

6) สายวิวัฒนาการ F คือ M. lamarcki ประกอบด้วยตัวอย่างจากแก่งกะเบาและบริเวณ
ใกล้เคียง สายวิวัฒนาการนี้สนับสนุนการจัดจำแนก ตาม Brandt (1974) ที่จำแนกเป็น M. lamarcki 
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ภาพที่ 5 ความสัมพันธ์ทางสายวิวัฒนาการในหอยทรายสกุล Mekongia เมื่อวิเคราะห์ด้วยวิธี BI 
โดยอาศัยข้อมูลจากยีน 28S rRNA+CO1+16S rRNA สีสอดคล้องกับซับสปีชีและสปีชีส์ตามภาพที่ 
4 ต ัวเลขตรงจุดแยกแสดงค่าสนับสนุน (posterior probability/ML bootstrap) และแถบ
ด้านข้างแสดงจำนวนสปีชีส์ที่วิเคราะห์ด้วยวิธี ABGD และ GMYC 
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ภาพที ่ 6 ความสัมพันธ์ทางสายวิว ัฒนาการและลักษณะทางภูมิศาสตร์ในหอยทรายสกุล 
Mekongia เมื ่อวิเคราะห์ด้วยวิธ ี BI โดยอาศัยข้อมูลจากยีน 28S rRNA+16S rRNA+CO1 สี
สอดคล้องกับแม่น้ำและสายวิว ัฒนาการ ตัวเลขตรงจุดแยกแสดงค่าสนับสนุน (posterior 
probability/ML bootstrap) 
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ภาพที่ 7 ความสัมพันธ์ทางสายวิวัฒนาการในหอยทรายสกุล Mekongia เมื่อวิเคราะห์ด้วยวิธี BI 
โดยอาศัยข้อมูลจากยีน CO1+16S rRNA สีสอดคล้องกับซับสปีชีและสปีชีส์ตามภาพที่ 4 ตัวเลข
ตรงจุดแยกแสดงค่าสนับสนุน (posterior probability/ML bootstrap) 
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ภาพที่ 8 ความสัมพันธ์ทางสายวิวัฒนาการในหอยทรายสกุล Mekongia เมื่อวิเคราะห์ด้วยวิธี BI 
โดยอาศัยข้อมูลจากยีน CO1 สีสอดคล้องกับซับสปีชีและสปีชีส์ตามภาพที่ 4 ตัวเลขตรงจุดแยก
แสดงค่าสนับสนุน (posterior probability/ML bootstrap) 
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ภาพที่ 9 ความสัมพันธ์ทางสายวิวัฒนาการในหอยทรายสกุล Mekongia เมื่อวิเคราะห์ด้วยวิธี BI 
โดยอาศัยข้อมูลจากยีน 16S rRNA สีสอดคล้องกับซับสปีชีและสปีชีส์ตามภาพที่ 4 ตัวเลขตรงจุด
แยกแสดงค่าสนับสนุน (posterior probability/ML bootstrap) 
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ภาพที่ 10 ความสัมพันธ์ทางสายวิวัฒนาการในหอยทรายสกุล Mekongia เมื่อวิเคราะห์ด้วยวิธี BI 
โดยอาศัยข้อมูลจากยีน 28S rRNA สีสอดคล้องกับซับสปีชีและสปีชีส์ตามภาพที่ 4 ตัวเลขตรงจุด
แยกแสดงค่าสนับสนุน (posterior probability/ML bootstrap) 

 
 
 



23 
 

4. ค่าความผันแปรทางพันธุกรรม 
หอยทรายมีค่าความผันแปรทางพันธุกรรมสูงในยีน 16S rRNA และ CO1 และมีค่าความ

ผันแปรทางพันธุกรรมต่ำในยีน 28S rRNA ดังนี้ 

ยีน 16S rRNA มีค่าความหลากหลายของลำดับนิวคลีโอไทด์ (π) คือ 0.04489 และค่าความ
หลากหลายของแฮพโพลไทป์ (Hd) คือ 0.959 และจำนวนตำแหน่งที่มีความหลากหลาย (S) คือ 103 

ยีน CO1 มีค่าความหลากหลายของลำดับนิวคลีโอไทด์ คือ 0.06640 และค่าความ
หลากหลายของแฮพโพลไทป์ คือ 0.987 และจำนวนตำแหน่งที่มีความหลากหลาย คือ 144 

ยีน 28S rRNA มีค่าความหลากหลายของลำดับนิวคลีโอไทด์ คือ 0.00573 และค่าความ
หลากหลายของแฮพโพลไทป์ คือ 0.885 และจำนวนตำแหน่งที่มีความหลากหลาย คือ 15 

เมื่อเปรียบเทียบค่าความผันแปรทางพันธุกรรมในแต่ละสายวิวัฒนาการ พบว่า ความผนั
แปรทางพันธุกรรมสอดคล้องกันในแต่ละสายวิวัฒนาการ กล่าวคือ ในยีน 16S rRNA และ CO1 มีค่า
สูงในขณะที่ค่าความผันแปรทางพันธุกรรมในยีน 28S rRNA มีค่าต่ำ ดังตารางที่ 2 

 
ตารางท่ี 2 ความผันแปรทางพันธุกรรมของหอยทราย จากข้อมูลยีน CO1 16S rRNA และ 28S rRNA 
ซ่ึง n คือ จำนวนตัวอย่าง; S คือ  จำนวนตำแหน่งที่มีความหลากหลาย; Hd คือ ความหลากหลายของ

แฮพโพลไทป ์และ π คือ ความหลากหลายของลำดับนิวคลีโอไทด์  
 

 

 
5. ผลการวิเคราะห์ขอบเขตของสปีซีส์ 

เมื่อวิเคราะห์ขอบเขตของสปีชีส์ในหอยทราย พบว่า ผลการวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางสาย
วิว ัฒนาการ พบจำนวนชนิดในหอยทราย 6 ชนิด ค ือ 1. M. swainsoni 2. M. sphaericula 
extensa 3. M. sphaericula sphaericula (Mekong) 4. M. sphaericula sphaericula (Mun) / 
spiralis / pongensis 5. M. rattei และ 6. M. lamarcki เมื่อวิเคราะห์ขอบเขตของสปีชีส์ด้วยวิธี 
GMYC พบว่า ในหอยทรายสกุล Mekongia มีจำนวนสปีชีส์ทั้งหมด 15 ชนิด ส่วนวิธี ABGD พบว่า 
ในหอยทรายสกุล Mekongia มีจำนวนสปีชีส์ทั้งหมด 7 ชนิด ดังภาพที่ 5 

สายววิัฒนาการ n S  Hd  π 
  CO1 16S 28S  CO1 16S 28S  CO1 16S 28S 

M. swainsoni (A) 33 26 36 5  0.939 0.797 0.837  0.00533 0.00701 0.00385 
M. s. extensa (B) 25 48 19 10  0.960 0.897 0.590  0.02147 0.00822 0.00297 
M. rattei (C) 5 19 5 0  1.000 0.900 0  0.01515 0.00436 0 
M. s. sphaericula (Mekong) (D) 8 21 10 1  0.964 0.893 0.250  0.01006 0.00530 0.00052 
M. s. sphaericula (Mun)/spiralis/ 
pongensis (E) 

10 9 17 0  0.978 0.978 0  0.00552 0.00955 0 

M. lamarcki (F) 3 53 23 0  1.000 0.667 0  0.05354 0.03036 0 
Pooled  84 144 103 15  0.987 0.959 0.885  0.06640 0.04489 0.00573 
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6. การประเมินการแบ่งแยกทางวิวัฒนาการระหว่างสายวิวัฒนาการ 
เมื่อวิเคราะห์ค่าเฉลี่ยของระยะห่างทางพันธุกรรม  (uncorrected p-distance) ระหว่าง

สายวิวัฒนาการ ทั้ง 6 สายวิวัฒนาการที่แยกได้จากการสร้างแผนภูมิต้นไม้ พบว่า 
ยีน 28S rRNA สายวิวัฒนาการ ทั ้ง 6 มีค่าระยะห่างทางพันธุกรรมเฉลี ่ยภายในสาย

วิวัฒนาการต่ำ (A=0.4%, B=0.3%, C=0.0%, D=0.1%, E=0.0%, F=0.0%) เมื ่อเปรียบเทียบค่า
ระยะห่างทางพันธุกรรมระหว่างสายวิวัฒนาการทั้งหมด พบว่า มีค่าความต่างระหว่างสายวิวัฒนาการ
ต่ำเช่นเดียวกัน (ตารางท่ี 3) คือ ระหว่าง 0 – 1% 

ยีน 16S rRNA สายวิว ัฒนาการ ทั ้ง 6 มีค่าระยะห่างทางพันธุกรรมเฉลี ่ยภายในสาย
วิวัฒนาการต่ำ (A= 0.7%, B= 0.7%, C=0.4%, D=0.5%, E=0.9%, F=3.1%) เมื่อเปรียบเทียบค่า
ระยะห่างทางพันธุกรรมระหว่างสายวิวัฒนาการทั้งหมด พบว่า มีค่าความต่างระหว่างสายวิวัฒนาการ
ปานกลางถึงสูง (ตารางท่ี 3) คือ ระหว่าง 2.6 – 7.4% 

ยีน CO1 สายวิวัฒนาการ ทั้ง 6 มีค่าระยะห่างทางพันธุกรรมเฉลี่ยภายในสายวิวัฒนาการ
ต่ำ (A=0.5%, B=2.1%, C=1.5%, D=1.0%, E=0.6%, F=5.1%) และเมื่อเปรียบเทียบค่าระยะห่าง
ทางพันธุกรรมระหว่างสายวิวัฒนาการทั้งหมด พบว่า มีค่าความต่างระหว่างสายวิวัฒนาการปานกลาง
ถึงสูง (ตารางท่ี 3) คือ ระหว่าง 4.0 – 10.5% 

 
ตารางท่ี 3 ค่าเฉลี่ยระยะห่างทางพันธุกรรม uncorrected p-distance (%) ของยีน CO1/16S rRNA 
(ทแยงมุมด้านล่าง) และ 28S rRNA (ทแยงมุมด้านบน) ตามการแบ่งกลุ่มตามสายวิวัฒนาการ  
 

สายววิัฒนาการ 1. 2. 3. 4. 5. 6. 
1. M. swainsoni (A) - 1.0 0.6 0.4 0.4 0.6 
2. M. s. extensa (B) 9.8/6.0 - 0.8 0.7 0.6 0.7 
3. M. rattei (C) 8.2/5.6 6.3/4.0 - 0.2 0.2 0.4 
4. M. s. sphaericula (Mekong) (D) 8.8/4.9 8.1/4.6 4.9/5.1 - 0.0 0.2 
5. M. s. sphaericula (Mun) / spiralis / pongensis (E) 8.4/5.7 7.8/4.7 5.1/5.9 4.0/2.6 - 0.2 
6. M. lamarcki (F) 9.9/7.4 10.5/7.2 8.8/7.2 9.4/7.1 9.5/6.9 - 

 

 
 

7. ผลการวิเคราะห์จำนวนแฮพโพลไทป์ จำนวนแฮพโพลไทป์เฉพาะและโครงข่ายแฮพโพลไทป์ 
เมื่อวิเคราะห์จำนวนแฮพโพลไทป์และจำนวนแฮพโพลไทป์เฉพาะ พบว่า หอยทรายมี

จำนวนแฮพโพลไทป ์ในยีน CO1 = 61 แฮพโพลไทป ์ยีน 16S rRNA = 52 แฮพโพลไทปแ์ละยีน 28S 
rRNA = 17 แฮพโพลไทป์และจำนวนแฮพโพลไทป์เฉพาะในยีน CO1 = 61 แฮพโพลไทป์ ยีน 16S 
rRNA = 52 แฮพโพลไทปแ์ละยีน 28S rRNA = 15 แฮพโพลไทป ์ดังตารางที่ 4 
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เมื่อวิเคราะห์จำนวนแฮพโพลไทป์ และจำนวนแฮพโพลไทป์เฉพาะในแต่ละสายวิวัฒนาการ
พบว่า จำนวนแฮพโพลไทป์ และจำนวนแฮพโพลไทป์เฉพาะ ในยีน CO1 และ 16S rRNA สูงกว่า ยีน 
28S rRNA ในทุกสายวิวัฒนาการ 

เมื่อวิเคราะห์จำนวนแฮพโพลไทป์เฉพาะจากตารางที่ 4 และโครงข่ายของแฮพโพลไทป์ จาก
ภาพที่ 11 พบว่า ในยีน CO1 และ 16S rRNA สามารถแยกกลุ่มหอยทรายได้ 6 กลุ่ม เช่นเดียวกับผล
การวิเคราะห์ด้วยแผนภูมิทางวิวัฒนาการ ดังนี้ 1) M. swainsoni (A) มีแฮพโพลไทป์เฉพาะ คือ H1-
18 ในยีน CO1 และ H1-17 ในยีน 16S rRNA 2) M. sphaericula extensa (B) มีแฮพโพลไทป์
เฉพาะ คือ H19-37 ในยีน CO1 และ H18-31 ในยีน 16S rRNA 3) M. rattei (C) มีแฮพโพลไทป์
เฉพาะ คือ H54-58 ในยีน CO1 และ H47-50 ในยีน 16S rRNA 4) M. sphaericula sphaericula 
(Mekong) (D) มีแฮพโพลไทป์เฉพาะ คือ H38-44 ในยีน CO1 และ H32-37 ในยีน 16S rRNA 5) M. 
sphaericula sphaericula (Mun) / spiralis / pongensis (E) มีแฮพโพลไทป์เฉพาะ คือ H45-53 
ในยีน CO1 และ H38-46 ในยีน 16S rRNA และ 6) M. lamarcki (F) มีแฮพโพลไทป์เฉพาะ คือ H59-
61 ในยีน CO1 และ H51-52 ในยีน 16S rRNA 

เมื่อวิเคราะห์จำนวนแฮพโพลไทป์เฉพาะในยีน 28S rRNA พบว่า ทั้ง 6 กลุ่มมีแฮพโพลไทป์
ร่วมกัน ยกเว้น M. lamarcki และ M. rattei ดังตารางที่ 4 

 
ตารางที ่4 จำนวนตัวอย่าง (N) จำนวนแฮพโพลไทป์ (Nh) จำนวนแฮพโพลไทป์เฉพาะ (Nu) และการ
กระจายของแฮพโพลไทป์ในแต่ละยีน 

 
สายวิวัฒนาการ N Nh Nu กระจายของแฮพโพลไทป์ 

CO1 16S 28S CO1 16S 28S CO1 16S 28S 
A 33 18 17 8 18 17 7 H1-18 H1-17 H1-8 
B 25 19 14 7 19 14 5 H19-37 H18-31 H1, H9, H10-13, H14 
C 5 5 4 1 5 4 1 H54-58 H47-50 H16 
D 8 7 6 2 7 6 1 H38-44 H32-37 H13, H15 
E 10 9 9 1 9 9 0 H45-53 H38-46 H13 
F 3 3 2 1 3 2 1 H59-61 H51-52 H17 

Total 84 61 52 17 61 52 15 61 52 17 
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ภาพที่ 11 โครงข่ายแฮพโพลไทป์ (Haplotype network) ของสปีชีส์หอยทราย โดยอาศัยข้อมูล
จากยีน (A) CO1 (B) 16S rRNA และ (C) 28S rRNA สีแสดงสปีชีส์และซับสปีชีส์ของหอยทราย
และความถ่ีของแฮพโพลไทป์แสดงโดยขนาดของวงกลม 



 

บทท่ี  5 
สรุปผลการวิจัย อภิปรายผล และข้อเสนอแนะ 

 
ในการศึกษาความสัมพันธ์ทางสายวิวัฒนาการของหอยทราย 5 สปีชีส์ พบว่า หอยทราย 

แสดงรูปแบบความสัมพันธ์ทางสายวิวัฒนาการ 6 สายวิวัฒนาการ และสอดคล้องกับลักษณะทาง
ภูมิศาสตร์ ในขณะที่ผลการวิเคราะห์ขอบเขตของสปีซีส์ ด้วยวิธี GMYC (15 สปชีีส์) และ ABGD (7 สปี
ชีส์) ค่อนข้างประเมินจำนวนสปีชีส์มากเกินไปเมื่อเปรียบเทียบกับการสร้างแผนภูมิต้นไม้ด้วยวิธี BI 
และ ML ซึ่งการประเมินจำนวนสปีชีส์มากเกินไปด้วยวิธี GMYC และ ABGD สามารถพบได้ในงานวิจัย
อ่ืนๆ เช่นเดียวกัน ทั้งนี้เนื่องมาจากความผันแปรของลำดับนิวคลีโอไทด์ในสปีชีส์และระหว่างสปีชีส์สูง
เกินไป (Talavera et al., 2013; Zhang et al., 2013; Lang et al., 2015)  

ผลการศึกษาระยะห่างทางพันธุกรรมสนับสนุน 6 สายววิัฒนาการที่เกิดขึ้น มีรายงาน
การศึกษาระยะห่างทางพันธุกรรมระหว่างสปีชีส์ในหอยฝาเดียวอ่ืน ๆ พบว่า ในหอยน้ำจืดสกุล 
Margarya มีระยะห่างทางพันธุกรรมระหว่างสปีชีส์ 7.7% สำหรับ 16S rRNA และ 11% สำหรับ CO1 
(Du et al., 2013) ในหอยน้ำจืดซึ่งเป็นสปีชีส์ซ่อนเร้น Indoplanorbis exustus มีระยะห่างทาง
พันธุกรรม 4.4–13.9% สำหรับ CO1 (Gauffre-Autelin et al., 2017) ในหอยน้ำจืดสกุล Radix มี
ระยะห่างทางพันธุกรรมระหว่างสปีชีส์ 8.6-18.5% สำหรับ CO1 (Schniebs et al., 2013) ในหอยน้ำ
จืดสกุล Paracrostoma มีระยะห่างทางพันธุกรรมระหว่างสปีชีส์ 10.0-11.6% สำหรับ 16S rRNA 
(Köhler & Glaubrecht, 2007) และในหอยสกุล Ladislavella มีระยะห่างทางพันธุกรรมระหว่างส
ปีชีส์ 5.9-6.9% สำหรับ CO1 (Vinarski et al., 2016) จากผลการศึกษาครั้งนี้แสดงให้เห็นว่าแต่ละ
สายวิวัฒนาการของหอยทรายมีการแยกเป็นแต่ละสปีชีส์ ดังนั้นจึงควรมีการทบทวนการจำแนกใน
ระดับสปีชีส์ต่อไปเนื่องจากบางสายวิวัฒนาการจำแนกเป็นเพียงระดับซับสปีชีส์เท่านั้น นอกจากนี้จาก
ผลการศึกษาระยะห่างทางพันธุกรรมของยีน CO1 ยังสามารถใช้เป็นบาโค้ดสำหรับการจัดจำแนก
ระดับสปีชีส์ในหอยทราย Mekongia ได้อีกด้วย 

ผลการศึกษาจำนวนแฮพโพลไทป์เฉพาะและโครงข่ายแฮพโพลไทป์ด้วยยีน CO1 และ 16S 
rRNA พบว่า สามารถแยกกลุ่มหอยทราย ออกเป็น 6 กลุ่ม ซึ่งสอดคล้องกับผลการศึกษาระยะห่างทาง
พันธุกรรมและแผนภูมิต้นไม้ด้วยวิธี BI และ ML ในกลุ่มทั้ง 6 กลุ่ม แต่ละกลุ่มมีแฮพโพลไทป์เฉพาะที่
ไม่มีร่วมกันในระหว่างกลุ่ม แสดงว่าไม่มีการเคลื่อนย้ายของยีนระหว่าง 6 กลุ่มนี้ ทั้งนี้อาจเนื่องมาจาก 
การแยกตัวทางภูมิศาสตร์ของแม่น้ำร่วมกับแรงกดดันทางธรรมชาติด้านอื่น ๆ ที่อาจทำให้ลักษณะทาง
พันธุกรรมของหอยทรายมีการเปลี่ยนแปลงไป จนเกิดกลไกการกีดกั้นทางการสืบพันธุ์ขึ้นระหว่าง 6 
กลุ่มนี้ 
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M. swainsoni เป็นสปีชีส์ที่จำแนกโดย Brandt (1974) ผลการศึกษาครั้งนี้สนับสนุนการ
จำแนกโดย Brandt อย่างไรก็ตาม Brandt ได้จำแนกหอยทราย M. swainsoni ออกเป็น 3 ซับสปีชสี์ 
คือ M. swainsoni swainsoni M. swainsoni braueri และ M. swainsoni kmeriana ซึ่งจากผล
การศึกษาครั้งนี้ไม่สนับสนุนการจำแนกระดับซับสปีชีส์ตาม Brandt (1974) และผลการศึกษาในครั้ง
นี้ยังสอดคล้องกับการศึกษาของ Prasankok et al. (2009) เมื่อพิจารณาลักษณะทางสัณฐานวิทยา
ของ M. swainsoni พบว่ามีรูปทรงเปลือกเกือบกลม สะดือปิด ส่วนยอดแหลมเป็นรูปโคนสั้น สีเนื้อ
หรือขาว มีแกนกลางค่อนข้างตรง แสดงว่าลักษณะที่กล่าวมาเป็นลักษณะที ่พัฒนามาร่ามกัน 
(synapomorphy) ใน M. swainsoni 

เมื่อพิจารณาการกระจายของ M. swainsoni (สายวิวัฒนาการ A) พบว่า หอยทรายชนิดนี้
กระจายตัวกว้างมากตั้งแต่แม่น้ำทางภาคเหนือของประเทศไทย คือ แม่น้ำปิง วัง ยม และน่าน แม่น้ำ
ทางภาคกลาง คือ แม่น้ำเจ้าพระยาและแม่น้ำสาขาของแม่น้ำเจ้าพระยา แม่น้ำแม่กลอง และแม่น้ำ
จากภาคตะวันออก เช่น แม่น้ำปราจีนบุรีและคลองสาขา เช่น คลองพระปรง ตามประวัติศาสตร์แม่น้ำ
เหล่านี ้เชื ่อมติดกันในอดีตและแม่น้ำเจ้าพระยาจะไหลยาวลงไปในเขตซุนดาแลนด์เมื ่อครั ้ง ที่
ระดับน้ำทะเลลดลงมากกว่า 100 เมตร จากนั้นแม่น้ำบางสาย เช่น แม่น้ำปราจีนบุรี แม่น้ำแม่กลอง 
จึงได้แยกออกจนกระทั่งมาเป็นแม่น้ำในปัจจุบัน ดังนั้นการเชื่อมกันของแม่น้ำในอดีตจึงเป็นเหมือน
สะพานเช ื ่อมประชากรท ี ่ ไม ่ เช ื ่อมต ิดก ันของแม ่น ้ำในป ัจจ ุบ ัน( Hall, 1998; Voris, 2000; 
Sathiamurthy & Voris, 2006; Lukoschek et al., 2011) ส่งผลให้เกิดสายวิว ัฒนาการของ M. 
swainsoni และเป็นหลักฐานอธิบายว่า 3 ซับสปีชีส์ M. swainsoni swainsoni M. swainsoni 
braueri และ M. swainsoni kmeriana จึงไม่มีรูปแบบการจัดกลุ่มทางสายวิวัฒนาการ เนื่องจากมี
แฮพโพลไทป์ร่วมกันทั้ง 3 ซับสปีชีส์ ดังแสดงในโครงข่ายของแฮพโพลไทป์ดังภาพที่ 11 นอกจากนี้
สายวิวัฒนาการของ M. swainsoni ยังสอดคล้องกับงานวิจัยอื่นที่ศึกษาสิ่งมีชีวิตในบริเวณเดียวกนันี้
เช่นเดียวกัน (Matsui et al., 2001) 

M. rattei (สายวิวัฒนาการ C) และ M. lamarcki (สายวิวัฒนาการ F) เป็นสปีชีส์ที่จำแนก
โดย Brandt (1974) ผลการศึกษาครั ้งนี ้สนับสนุนการจำแนกโดย  Brandt และยังสอดคล้องกับ
ลักษณะทางภูมิศาสตร์กล่าวคือ M. rattei พบตามแม่น้ำสาขาของแม่น้ำโขงตอนล่างในประเทศ
กัมพูชา และ M. lamarcki พบตามแม่น้ำโขงบริเวณแก่งกะเบา จังหวัดมุกดาหาร M. rattei จำแนก
โดยมีลักษณะดังนี้ เปลือกทรงกรวย รูปไข่ มีสะดือเปิด แสดงว่าลักษณะนี้เป็นลักษณะที่พัฒนามาร่าม
กันใน M. rattei ในทำนองเดียวกัน M. lamarcki จำแนกโดยมีลักษณะดังนี้ เปลือกยาว เปลือกชั้น
สุดท้ายสูงเป็นสองเท่าของวงเปลือกชั้นรองสุดท้าย แสดงว่าลักษณะที่กล่าวมาเป็นลักษณะที่พัฒนามา
ร่ามกันใน M. lamarcki 

M. sphaericula ตามการจำแนกของ Brandt (1974) ผลการศึกษาครั้งนี้ พบว่า M. 
sphaericula แยกออกเป็น 3 สายวิวัฒนาการซึ่งสอดคล้องกับลักษณะทางภูมิศาสตร์ กล่าวคือ สาย
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วิวัฒนาการ B พบตามลุ่มน้ำสงครามและแม่น้ำสาขา รวมทั้งแม่น้ำโขงตอนบนของประเทศไทยและ
แม่น้ำสาขาในลาวบริเวณใกล้เคียง สายวิวัฒนาการ D พบบริเวณแม่น้ำโขงตรงบริเวณแยกท่ีจะเข้าไป
ในลาวที่อำเภอโขงเจียม จังหวัดอุบลราชธานี และแม่น้ำโขงในลาว ตรงบริเวณเมืองปากเซ และสาย
วิวัฒนาการ E พบตามลุ่มน้ำชี ลุ่มน้ำมูล แม่น้ำปาว ตลอดจนแม่น้ำโขงบริเวณใกล้เคียง ซึ่งรูปแบบของ
สายวิวัฒนาการเช่นนี้พบได้ในสิ่งมีชีวิตอ่ืนเช่นเดียวกัน เช่น ปลาช่อน (Channa striata) ข้อมูลนี้
สนับสนุนการแยกกันในอดีตของพ้ืนที่ลุ่มน้ำบนพ้ืนที่ราบโคราชตอนบนและตอนล่าง (Adamson et 
al., 2012) ในอดีตพ้ืนที่บริเวณนี้ มีวิวัฒนาการการกำเนิดและการเปลี่ยนแปลงของธรณีที่แยกจากกัน 
ดังนั้นการเกิดแม่น้ำสายต่าง ๆ จึงมีที่มาต่างกันด้วยก่อนที่จะมาเป็นลุ่มน้ำต่าง ๆ และลุ่มน้ำโขงใน
ปัจจุบัน (Hutchison, 1989; Rainboth, 1996; Attwood & Johnson, 2001; Glaubrecht & 
Köhler, 2004) หอยทราย M. sphaericula สายวิวฒันาการ B จากลุ่มน้ำสงคราม สนับสนุน
สมมุติฐานที่ว่าแม่น้ำโขงเคยแยกจากกันมาก่อนการเกิดแม่น้ำโขงจนมีรูปร่างในปัจจุบัน (Workman, 
1977; Attwood & Johnson, 2001; Hutchison, 1989; Rainboth 1996) แม่น้ำโขงในอดีต ตรง
บริเวณขอบของที่ราบสูงโคราชทิศเหนือเคยแยกเป็นแม่น้ำอิสระ (แม่น้ำสงครามในปัจจุบัน) ตั้งแต่ช่วง
ต้นของยุคซีโนโซอิก (Attwood & Johnson, 2001) ก่อนที่จะเชื่อมกันกับแม่น้ำโขงประมาณช่วง
ปลายไพลโทซีน (Workman, 1977; Attwood & Johnson, 2001) ดังนั้นจึงเป็นไปได้ว่าพ้ืนที่ที่
แบ่งแยกกันในอดีตส่งผลให้เกิดแม่น้ำท่ีแยกจากกันอย่างอิสระซึ่งสอดคล้องกับแม่น้ำในปัจจุบัน คือ 
แม่น้ำสงคราม แม่น้ำมูล และแม่น้ำโขงในลาวตอนใต้ การแบ่งแยกนี้จึงนำไปสู่การเกิดสายวิวัฒนาการ 
B D และ E อย่างไรก็ตามไม่สามารถอธิบายได้ว่าเกิดการแบ่งแยกเป็นสปีชีส์ก่อนหรือเกิดจากการ
กระจายออกไปจากนั้นจึงค่อยแบ่งแยกออกเป็นหลายชนิดในเวลาต่อมา 

หอยทราย M. sphaericula สายวิวัฒนาการ E จากลุ่มน้ำมูล สนับสนุนสมมุติฐานที่ว่า
แม่น้ำมูลในอดีตและแม่น้ำสาขาเคยแยกจากแม่น้ำโขงและแม่น้ำทางตอนเหนือของที่ราบสูงโคราชตั้ง
แยกยุคซีโนโซอิก (Rainboth, 1996; Attwood & Johnson, 2001) จากนั ้นจึงมีการเช ื ่อมกัน
ระหว่างแม่น้ำมูลและแม่น้ำสงครามด้วยแม่น้ำโขง  

M. sphaericula จำแนกโดยอาศัยลักษณะเปลือกสุดท้ายสูงเป็นสามเท่าของเปลือกรอง
สุดท้าย ยอดเปลือกมีสีม่วง ส่วนยอดป้าน แสดงว่าลักษณะนี้เป็นลักษณะดั้งเดิมไม่เหมาะสำหรับ
จำแนกสปีชีส์เนื่องจากพิสูจน์แล้วว่าภายใต้ลักษณะนี้มี 3 สายวิวัฒนาการ Brandt (1974) จำแนก M. 
sphaericula ออกเป็น 3 ซับสปีชีส์ คือ M. sphaericula spiralis M. sphaericula sphaericula 
และ M. sphaericula extensa จากผลการศึกษาครั ้งนี้ M. sphaericula แสดงสายวิวัฒนาการ
แบบแยกสาย (polyphyly) เมื่อวิเคราะห์สายสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการทั้ง 2 วิธี การวิเคราะห์แฮพโพล
ไทป์เฉพาะและโครงข่ายของแฮพโพลไทป์ พบว่า ผลการศึกษาสนับสนุนการจำแนก M. sphaericula 
sphaericula (สายวิวัฒนาการ D) และ M. sphaericula extensa (สายวิวัฒนาการ B) และควร
ยกระดับจากซับสปีชีส์ขึ้นมาเป็นระดับสปีชีส์ คือ M. sphaericula และ M. extensa ในขณะที่ M. 
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sphaericula spiralis ไม่สนับสนุนการจำแนกเป็นซับสปีชีส์ ซึ่งควรมีการทบทวนการจำแนกระดับ
ซับสปีชีส์ตาม Brandt (1974) 

M. sphaericula สายวิว ัฒนาการ E ประกอบด้วย M. sphaericula sphaericula M. 
sphaericula spiralis และ M. pongensis โดย M. sphaericula sphaericula Brandt (1974) 
จำแนกเป็นซับสปีชีส์โดยมีลักษณะดังนี้ ยอดเปลือกต่ำมีขนาดใหญ่ ส่วนยอดป้าน มีสีม่วง ผิวเรียบ 
ส่วน M. pongensis จำแนกเป็นสปีชีส์โดยอาศัยลักษณะดังนี้ ส่วนยอดของเปลือกมีสีม่วงเข้ม และมี
ขนาดเปลือกไม่เกิน 20 มิลลิเมตร และ M. sphaericula spiralis จำแนกเป็นซับสปีชีส์โดยลักษณะ
ของเปลือกมีส ันเป ็นเกลียว แสดงว่าล ักษณะที ่ใช ้จำแนก M. sphaericula sphaericula M. 
pongensis และ M. sphaericula spiralis เป็นลักษณะที่มีความแปรปรวนสูงส่งผลให้เกิดความ
สับสนในการจำแนกเป็นสปีชีส์และซับสปีชีส์ ซึ่งลักษณะที่มีความแปรปรวนสูง (Plasticity) พบได้
บ่อยในพวกหอยน้ำจืด (Clewing et al., 2015; Van Bocxlaer et al., 2008; Pfennig et al., 2010; 
Inoue et al., 2013, 2014; Fassatoui et al., 2015)  ด ั งน ั ้นจ ึงควรม ีการทบทวนการจำแนก
ระด ับสป ีช ีส ์ ใน M. pongensis และระด ับซ ับสป ีช ีส ์ ใน  M. sphaericula spiralis และ M. 
sphaericula sphaericula ตาม Brandt (1974) อย่างไรก็ตามควรมีการทบทวนการจำแนก
ระดับสปีชีส์ในสายวิวัฒนาการ E เช่นเดียวกัน 

 
การนำไปใช้ประโยชน์เพื่อการอนุรักษ์ 

 
จากผลการศึกษาแสดงให้เห็นว่า ภาคตะวันออกเฉียงเหนือของไทย มีจำนวนสปีชีส์ 4 สปี

ชีส์จากเดิมที่มีการจำแนกไว้เพียง 3 สปีชีส์ โดยเฉพาะใน M. sphaericula ซึ่งมีทั้งหมด 3 สปีชีส์ 
หรือที่เรียกว่าสปีชีส์ซ่อนเร้น แสดงให้เห็นว่าที่ราบสูงโคราชของไทยเป็นบริเวณที่มีความหลากหลาย
สูงกว่าบริเวณอื่น และสปีชีส์ค่อยข้างที่จะมีความจำเพาะต่อแม่น้ำซึ่งสอดคล้องกับการศึกษาในหอย
อ่ืน ๆ (Rintelen & Glaubrecht, 2006; Graf & Cummings, 2011; McCartney et al., 2016) สปี
ชีส์ที ่มีการกระจายตัวค่อนข้างจำเพาะต่อแม่น้ำ จะตอบสนองไวต่อการเปลี ่ยนแปลงที ่เกิดจาก
กิจกรรมของมนุษย์และการเปลี่ยนแปลงของสภาพอากาศสูง (Kier et al., 2009; Randklev et al., 
2015; McCartney et al. , 2016)  ด ั ง น ั ้ น ก า ร จ ำ เพ า ะต ่ อ แ ม ่ น ้ ำ ขอ งห อยทร าย ใ น ภ า ค
ตะวันออกเฉียงเหนือของไทยควรจะถูกพิจารณาเป็นลำดับแรกสำหรับการอนุรักษ์ 

 
สรุปผลการวิจัยและข้อเสนอแนะ 

 
การค้นพบหลักที่สำคัญในครั้งนี้คือ พบสปีชีส์ซ่อนเร้นใน M. sphaericula ทั้งหมด 3 สปี

ชีส์ จากเดิมที่มีเพียง 1 ชนิด แสดงให้เห็นว่า มีการประเมินจำนวนสปีชีส์ในหอยทรายต่ำ นอกจากนี้

http://www.bioone.org/doi/pdf/10.4003/006.034.0207
http://www.bioone.org/doi/pdf/10.4003/006.034.0207
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ยังพบว่าลักษณะของเปลือกที่ใช้ในการจำแนกชนิดมีความแปรปรวนสูงซึ่งทำให้ยากต่อการจำแนก
ชนิด เนื่องจากบางลักษณะมีการเหลื่อมล้ำกันส่งผลให้จำแนกชนิดหอยทรายเป็นชนิดเดียวกันหรือ
ต่างชนิดกันโดยเฉพาะใน M. sphaericula และ M. pongensis ดังนั้นจึงควรมีการศึกษาลักษณะ
ทางกายวิภาคศาสตร์ของเปลือกเพิ่มเติมเพื่อหาลักษณะสำหรับจำแนกต่อไป นอกจากนี้ ชนิดของ
หอยทรายในภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทยค่อนข้างที่จะมีความจำเพาะต่อแม่น้ำ ซึ่งเป็น
ข้อมูลที่สำคัญสำหรับการวางแผนการจัดการลุ่มน้ำต่อไป นอกจากนี้การวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทาง
สายวิว ัฒนาการจากข้อมูลทางพันธุกรรมในบริบททางภูมิศาสตร์ในหอยทรายสะท้อนให้เห็น
ประวัติศาสตร์ทางวิวัฒนาการของลุ่มน้ำในประเทศไทยชัดเจนขึ้น

https://dict.longdo.com/search/%E0%B8%97%E0%B8%B3%E0%B9%83%E0%B8%AB%E0%B9%89%E0%B9%80%E0%B8%AB%E0%B8%A5%E0%B8%B7%E0%B9%88%E0%B8%AD%E0%B8%A1%E0%B8%81%E0%B8%B1%E0%B8%99
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