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บทคัดย่อ 

หอยตลับ (Meretrix spp.) พบได้ตามบริเวณชายฝั ่งทะเลอินโด-แปซิฟิก รวมถึงบริเวณ

ชายฝั่งทะเลของประเทศไทย ลักษณะภายนอกของหอยตลับมีสีเปลือกที่หลากหลาย อีกทั้งลักษณะ

ของเปลือกภายนอกและภายในยังมีการรายงานที่ชัดเจน และข้อมูลความหลายหลายของหอยกลุ่มนี้

ยังขาดแคลน การศึกษานี้มีจุดประสงค์เพ่ือศึกษารูปแบบการแพร่กระจายและวิเคราะห์ความแตกต่าง

ของลักษณะสัณฐานวิทยาของหอยตลับบริเวณชายฝั่งทะเลอ่าวไทย โดยวิเคราะห์ลักษณะสัณฐาน

วิทยาของหอยตลับในแต่ละชนิดพันธุ์โดยการใช้ลักษณะของเปลือกภายนอกและภายใน รวมถึง

วิเคราะห์ข้อมูลทางพันธุกรรมด้วยยีน Cytochrome Oxidase Subunit I (COI) เพื ่อยืนยันการ

จำแนกชนิดพันธุ์และสร้างความเข้าใจถึงความสัมพันธ์เชิงวิวัฒนาการของหอยตลับ จากการวิเคราะห์

ลักษณะสัณฐานวิทยาและการใช้เทคนิคทางชีวโมเลกุล พบหอยตลับสองชนิดพันธุ์ คือ Meretrix 

meretrix และ Meretrix astricta ซ ึ ่ ง M. meretrix นั ้นไม ่พบบร ิ เวณอ่าวไทยตอนล ่าง และ            

M. astricta จะไม่พบบริเวณอ่าวไทยฝั่งตะวันออก สามารถแบ่งกลุ่มหอยตลับจากลักษณะของเปลือก

ภายนอกได้ชนิดพันธุ์ละ 5 กลุ่ม ผลจากการเปรียบเทียบลำดับนิวคลีโอไทด์ของตัวอย่างกับลำดับ-    

นิวคลีโอไทด์ในฐานข้อมูล NCBI  พบว่าตัวอย่าง M. meretrix ในการศึกษาครั้งนี้มีความคล้ายคลึง

ของลำดับนิวคลีโอไทด์ของหอยตลับชนิดเดียวกันมากกว่า 90% ในขณะที่ตัวอย่าง M. astricta มี

ความคล้ายคลึงกับลำดับนิวคลีโอไทป์ของหอย 2 ชนิดคือ M. lyrate และ M. meretrix ด้วยความ

คล้ายคลึงทีน่้อยกว่า 81% และยังไม่มีข้อมูลลำดับนิวคลีโอไทด์ของ M. astricta ในฐานข้อมูล อีกทั้ง

ผลการศึกษาการแบ่งกลุ่มตามวิวัฒนาการด้วยการสร้างแผนภูมิต้นไม้วิวัฒนาการทำให้ทราบว่า

ตัวอย่าง M. astricta นั้นไม่ใช่ทั้ง M. lyrate และ M. meretrix ในการศึกษานี้จึงได้นำลำดับนิวคลี-

โอไทด์ของ M. astricta ไปบันทึกในฐานข้อมูล NCBI จากนั้นวิเคราะห์ความแปรปวนทางพันธุกรรม

พบว่า M. meretrix มี 3 แฮพลอไทป์ ระยะห่างทางพันธ ุกรรมภายในชนิดพันธ ุ ์อย ู ่ ในช ่วง            
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0.002 – 0.007  และ M. astricta มี 4 แฮพลอไทป์ ระยะห ่างทางพันธ ุกรรมอย ู ่ ในช ่วง               

0.002 - 0.021 การจำแนกชนิดพันธุ์โดยใช้เทคนิคทางชีวโมเลกุลร่วมกับลักษณะสัณฐานภายนอกทำ

ให้เข้าใจการแพร่กระจายของชนิดพันธุ์ที่ถูกต้อง และเป็นข้อมูลเพื่อใช้ในการจัดการทรัพยากรใน

ระบบนิเวศท่ียั่งยืน 
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ABSTRACT 

 Asian hard clams (Meretrix spp.) are widely distributed along the coastal areas 

of the Indo-Pacific region, including the coastal waters of Thailand. These clams exhibit 

a variety of shell colors and have well-documented external and internal shell 

characteristics. However, information on the diversity within this group remains limited. 

This study aimed to investigate the distribution patterns and analyze the morphological 

differences of hard clams in the Gulf of Thailand. Morphological characteristics were 

assessed using both external and internal shell features, while genetic analysis based 

on the Cytochrome Oxidase Subunit I (COI) gene was performed to confirm species 

identification and elucidate evolutionary relationships among Meretrix species. Based 

on morphological and molecular analyses, two species were identified: Meretrix 

meretrix and Meretrix astricta. M. meretrix was not found in the lower Gulf of Thailand, 

while M. astricta was not found along the eastern Gulf. Each species could be grouped 

into five distinct shell morphotypes according to their external shell characteristics. 

Comparison of nucleotide sequences with those in the NCBI database showed that M. 

meretrix in this study had over 90%  sequence similarity with the same species. In 

contrast, M. astricta sequences showed less than 81% similarity to both M. lyrata and 

M. meretrix. Additionally, there were no prior nucleotide sequence records for M. 

astricta in the database. Phylogenetic analysis using evolutionary tree construction 

confirmed that the M. astricta were distinct from both M. lyrata and M. meretrix. 

Therefore, the nucleotide sequences of M. astricta identified in this study were 
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registered in the NCBI database. Genetic variation analysis revealed that M. meretrix 

comprises three haplotypes, with intraspecific genetic distances ranging from 0.002 to 

0.007, while M. astricta has four haplotypes, with genetic distances ranging from 0.002 

to 0.021. The use of molecular techniques in combination with external morphological 

characteristics for species identification improves the accuracy of understanding 

species distribution and provides essential data to support sustainable ecosystem 

management. 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 
 

จ 
 

กิตติกรรมประกาศ 

              วิทยานิพนธ์เล่มนี้สำเร็จได้ด้วยความกรุณาจากอาจารย์ที่ปรึกษา ผศ.ดร.วัลย์ลดา กลางนุ-

รักษ์ ที่ให้ความช่วยเหลือ ให้คำแนะนำช่วยแก้ปัญหาตลอดจนให้ความรู้และประสบการณ์ที่ดีแก่

ข้าพเจ้า 

              ขอขอบคุณ ดร. เชาวลิต วิทยานนท์ ที่ค่อยให้คำปรึกษาในการจัดจำแนกชนิดพันธุ์ของ

หอยตลับ อีกท้ังขอขอบคุณ รศ.ดร. มณฑล แก่นมณี และ ศ.ดร. สุนีรัตน์ เรืองสมบูรณ ์ กรรมการสอบ

หัวข้อโครงร่างวิทยานิพนธ์ที่ได้กรุณาให้คำแนะนำตลอดจนข้อชี้แนะ และขอขอบคุณเจ้าหน้าที่

ห้องปฏิบัติการ คณะเทคโนโลยีการเกษตร สาขานวัตกรรมการเพาะเลี้ยงสัตว์น้ำ และการจัดการ

ทรัพยากรทางน้ำ ที่ให้คำแนะนำด้านการใช้เครื่องมือและอุปกรณ์ทางวิทยาศาสตร์ นักศึกษาปริญญา

โทใน Molecular Ecology Lab คณะเทคโนโลยีการเกษตร สาขาวิทยาศาสตร์การประมง และคุณ

ภานุพงศ์ พุทธศรี ที่ช่วยเก็บตัวอย่าง และคอยช่วยเหลือ จนทำให้วิทยานิพนธ์ฉบับนี้สำเร็จลงได้ 

รวมทั้งกองทุนวิจัยสถาบันเทคโนโลยีพระจอมเกล้าเจ้าคุณทหารลาดกระบังที ่ให้การสนับสนุน

ทุนการศึกษาเพ่ือทำงานวิจัยนี้ 

                          สำหรับคุณงามความดีอันใดที่เกิดจากวิทยานิพนธ์ฉบับนี้ ข้าพเจ้าขอมอบให้บิดา

มารดา ซึ่งเป็นที่รักและเคารพยิ่ง ตลอดจนครูอาจารย์ที่เคารพทุกท่านที่ได้ประสิทธิประสาทวิชา

ความรู้และถ่ายทอดประสบการณ์ท่ีดีให้แก่ข้าพเจ้า 

 

นางสาวณัฐธิดา ศรีนุ่น 

 

 

 

 

 

 

 

 



 
 

ฉ 
 

สารบัญ 

 

          หน้า 

บทคัดย่อภาษาไทย ............................................................................................................. ก  

บทคัดย่อภาษาอังกฤษ ........................................................................................................ ค 

กิตติกรรมประกาศ.............................................................................................................. จ 

สารบัญ ............................................................................................................................... ฉ 

สารบัญตาราง ..................................................................................................................... ฌ 

สารบัญรูป .......................................................................................................................... ฎ 

สารบัญตัวย่อ ...................................................................................................................... ฒ 

บทที่ 1 บทนำ .............................................................................................................. 1 

1.1 ความเป็นมาและความสำคัญของปัญหา ......................................................... 1 

1.2 ความมุ่งหมายและวัตถุประสงค์ของปัญหา ..................................................... 2 

1.3 สมมุติฐานของการศึกษา ................................................................................ 2 

1.4 ทฤษฎีหรือแนวคิดท่ีใช้ในการวิจัย .................................................................. 3 

1.5 ขอบเขตการวิจัย ............................................................................................ 3 

1.6 ขั้นตอนการศึกษา ........................................................................................... 4 

บทที่ 2 งานวิจัยท่ีเกี่ยวข้อง .......................................................................................... 5 

 2.1 การอนุกรมวิธานของหอยตลับ ....................................................................... 5 

 2.2 ลักษณะสัณฐานวิทยาของหอยตลับ ................................................................ 6  

 2.2.1 ลักษณะภายนอก ................................................................................. 6 

 2.2.2 การศึกษาการจำแนกหอยตลับด้วยลักษณะสัณฐานวิทยา ................... 7  

 2.3 วิทยาศาสตร์บางประการของหอยตลับ Meretrix spp. .................................. 19  

  2.3.1 การกินอาหาร ................................................................................... 20 

  2.3.2 การหายใจ ........................................................................................ 20 

  2.3.3 การสืบพันธุ์การพัฒนาของตัวอ่อน.................................................... 20 

 2.3.3.1 ชีววิทยาการสืบพันธุ์ของหอยตลับ ...................................... 21 

 2.3.3.2 การพัฒนาระยะของตัวอ่อนหอยตลับ ................................. 24 

 2.4 นิเวศวิทยาของหอยตลับ ................................................................................. 26 



 
 

ช 
 

สารบัญ (ต่อ) 

 

          หน้า 

 2.5 การแพร่กระจายของหอยตลับ ........................................................................ 27 

 2.6 เทคนิคทางอณูพันธุศาสตร์ในการศึกษาการจำแนกชนิดพันธุ์ .......................... 30 

 2.6.1 ข้อมูลทางพันธุกรรม ............................................................................ 30 

 2.6.2 เทคนิคปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรส  

 (Polymerase Chain Reaction, PCR) ........................................................ 31 

 2.6.3 เทคนิคDNA Sequencing และการทำ DNA barcoding ................... 32 

 2.6.4 เทคนิคเจลอิเล็กโทรโฟริซิส (Gel Electrophoresis) ........................... 34 

 2.6.5 การจำแนกชนิดพันธุ์หอยตลับด้วยเทคนิคทางอณูพันธุศาสตร์ ............. 34 

 2.6.6 การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม........................................... 40 

บทที่ 3 วิธีดำเนินการวิจัย ............................................................................................ 41 

 3.1 การเก็บตัวอย่าง ............................................................................................. 41 

 3.2 การวิเคราะห์ข้อมูลลักษณะทางสัณฐานวิทยาของเปลือก ................................ 43 
  3.2.1 การศึกษาลักษณะภายนอก ................................................................. 43 
  3.2.2 การวิเคราะห์มอร์โฟเมตริก .................................................................. 43 
   3.3.2.1 การวัดลักษณะเชิงตัวเลข....................................................... 43 
   3.3.2.2 การวิเคราะห์เชิงรูปร่าง ......................................................... 45 
 3.3 การวิเคราะห์ข้อมูลทางพันธุกรรม ................................................................... 47 
บทที่ 4 ผลการวิจัยและอภิปรายผล .............................................................................. 50 

 4.1 การแพร่กระจายของหอยตับ Meretrix spp. ................................................. 50 

 4.2 ผลการศึกษาทางสัณฐานวิทยาของหอยตลับ Meretrix spp. ......................... 57 

 4.3 การวิเคราะห์ข้อมูลทางพันธุกรรม .................................................................. 63 

 4.3.1 การสกัดดีเอ็นเอ และ การเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอด้วยเทคนิค PCR .......... 63 

 4.3.2 การศึกษาลำดับดีเอ็นเอ (DNA sequencing) ..................................... 77 

 4.3.3 ระยะห่างทางพันธุกรรม (Genetic distance) .................................... 82  

 4.3.4 การตรวจสอบชนิดพันธุ์ด้วยเทคนิคชีวโมเลกุล ..................................... 84 

 4.3.5 สายสัมพันธ์เชิงวิวัฒนาการของหอยตลับ Meretrix spp. .................... 87 



 
 

ซ 
 

สารบัญ (ต่อ) 

 

          หน้า 

บทที่ 5 สรุปผลการศึกษาและข้อเสนอแนะ ................................................................... 90 

 5.1 สรุปผลการศึกษา ............................................................................................ 90 

 5.2 ข้อเสนอแนะ .................................................................................................. 91  

บรรณานุกรม ...................................................................................................................... 92 

ประวัติผู้เขียน ..................................................................................................................... 100 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 
 

ฌ 
 

สารบัญตาราง 

 

ตารางท่ี          หน้าที ่
2.1 ลักษณะสัณฐานวิทยาของหอยตลับที่ใช้ในการศึกษา ............................................. 12 

2.2 ตำแหน่งที่ใช้วัดลักษณะสัณฐานวิทยาของหอยตลับ............................................... 14 

2.3 การรายงานการแพร่กระจายของชนิดพันธุ์หอยตลับ (Meretrix spp.)  
ที่พบเจอในประเทศไทย ........................................................................................ 29 

3.1 สถานีเก็บตัวอย่างหอยตลับที่ใช้ในการศึกษา บริเวณอ่าวไทย ................................ 42 

3.2 การอธิบายตำแหน่งในการวัดตำแหน่งลักษณะสัณฐานวิทยาของหอยตลับ ............ 44 

4.1 สถานีเก็บตัวอย่าง และจำนวนตัวอย่างหอยตลับที่พบเจอบริเวณอ่าวไทย 

 ทั้ง 5 จังหวัด ......................................................................................................... 51 

4.2 ลักษณะของเปลือกภายนอก ขนาดความสูง ความยาว  

 และความหนาของเปลือก ...................................................................................... 57 

4.3 ลักษณะสัณฐานวิทยา ลักษณะต่าง ๆ ต่อความยาวเปลือก วิเคราะห์  

 one way ANOVA ด้วยวิธี Tukey’s HSD ของรูปแบบของสีเปลือก .................... 59 

4.4 สรุปผลการการสกัดดีเอ็นเอการปรับ Condition ในการทำ PCR  

 การเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอสำเร็จ และการอ่านลำดับนิวคลีโอไทด์ในการศึกษา .......... 65 

4.5 การเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอโดยการใช้ยีนตำแหน่งยีนในไมโตคอนเดรียในการศึกษา ... 76 

4.6 ตำแหน่งความผันแปรของตำแหน่งลำดับนิวคลีโอไทด์ของตัวอย่างหอยตลับ  

 M. meretrix และ M. astricta ที่เก็บรวบรวมได้บริเวณชายฝั่งทะเลอ่าวไทย  

 จำนวนแฮพลอไทป์เปรียบเทียบกันระหว่างแฮพลอไทป์ MA_H  

 ตัวเลขบนลำดับนิวคลีโอไทด์แสดงถึงตำแหน่งของนิวคลีโอไทด์ (ขนาด 428 bp) 

 จุดบ่งบอกถึงการเหมือนกันของนิวคลีโอไทด์ และตัวเลขท่ีใส่วงเล็บ 

 เป็นสัดส่วนของจำนวนของตัวอย่าง ....................................................................... 79 

4.7 ลำดับนิวคลีโอไทด์ของตัวอย่างหอยตลับ M. meretrix และ M. astricta  

ที่เก็บรวบรวมได้บริเวณชายฝั่งทะเลอ่าวไทย จำนวนแฮพลอไทป์ทั้งหมด 

เปรียบเทียบกันระหว่างแฮพลอไทป ์...................................................................... 80 

 



 
 

ญ 
 

สารบัญตาราง (ต่อ) 

 

ตารางท่ี          หน้าที ่
4.8 ความสอดคล้องระหว่างแฮพลอไทป์และรูปแบบของเปลือกภายนอก 

 ของหอยตลับทั้งสองชนิดพันธุ์ ............................................................................... 82 

4.9 เปอร์เซ็นต์ความแตกต่างของลำดับนิวคลีโอไทด์ (เหนือเส้นทแยงมุม)  

 และความแตกต่างทางพันธุกรรมที่คำนวณโดย Tamura-Nei model 

 (ใต้เส้นทแยงมุม) ................................................................................................... 83 

4.10 เปอร์เซ็นต์ความคล้ายคลึงกันในหอยตลับชนิดพันธุ์ Meretrix spp. 

ในแต่ละของแฮพลอไทป ์ M. meretrix จำนวน 3 แบบ  

และแฮพลอไทป์ M. astricta จำนวน 4 แบบ ที่วิเคราะห์โดยวิธีการ BLAST ....... 85 

4.11 Similarity Matrix ระหว่าง M. meretrix และ M. astricta ในการศึกษาครั้งนี้  

 กับลำดับ COI ของชนิดพันธุ์ Meretrix จำนวน 8 ลำดับที่เลือกจากฐานข้อมูล  

 GenBank (NCBI) ซึ่งใช้สำหรับการวิเคราะห์สายสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการ .............. 86 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 
 

ฎ 
 

สารบัญรูป 

 

รูปที่          หน้าที ่
1.1 ขั้นตอนการศึกษาความแปรผันทางลักษณะสัณฐานและพันธุกรรม 

ของหอยตลับ Meretrix spp. บริเวณอ่าวไทย ...................................................... 4 

2.1  ตัวอย่างเปลือกหอยสองฝาด้านซ้ายและเปลือกหอยด้านขวา ของ  

  Mercenaria mercenaria .................................................................................. 6 

2.2  ลักษณะโครงสร้างส่วนต่าง ๆ ของเปลือกหอยตลับ Meretrix  

  (A) ลักษณะของเปลือกด้านหลัง (B) ลักษณะของเปลือกด้านใน.  ......................... 7 

2.3  ลักษณะของเปลือกหอยตลับ Meretrix sp. บริเวณบาดูซรา ประเทศอินโดนีเชีย.. 9 

2.4 ลักษณะเปลือกภายในและภายนอกของหอยตลับ Meretrix ที่พบเจอ 
 ในประเทศไทย (A) M. meretrix (B) M. planisalcata ...................................... 10 
2.5 ลักษณะเปลือกภายใน และภายนอกของหอยตลับ Meretrix ที่พบเจอ 
 ในประเทศไทย (C) M. casta (D) M. ovum ....................................................... 11 
2.6 การวัดตำแหน่งของเปลือกหอย Meretrix spp. .................................................... 11 
2.7 ลักษณะภายนอกของเปลือก และรูปแบบของ pallial sinus ของ  
 (A) Meretrix lyrata (B) M. meretrix (C) M. lusoria ....................................... 13 
2.8 ตำแหน่งที่ใช้วัดหอยตลับ 9 ตำแหน่ง ของเปลือกหอยด้านขวา ............................. 14 
2.9 ลักษณะภายนอกของ M. cf. meretrix ที่ทำการสุ่มเก็บบริเวณ  
 Tong Fuk Miu Wan และ หาด Shui Han ที่เกาะ Lantau ฮ่องกง .................... 16 
2.10 รูปร่างลักษณะภายนอกของ M. cf. meretrix ...................................................... 16 
2.11 ลักษณะภายในของ M. cf. meretrix ที่ทำการสุ่มเก็บบริเวณ  
 Tong Fuk Miu Wan และ หาด Shui Han ที่เกาะ Lantau ฮ่องกง (AAM;  
 Anterior adductor muscle, ACT; Anterior cardinal tooth,  
 ALT; Anterior lateral tooth, ALTS; Anterior lateral tooth and socket,  
 APRM; Anterior pedal retractor muscle, CSL; Calcareous shell layer,  
 L; Ligament, LU; Lunule, PAM; Posterior adductor muscle,  
 PCT; Posterior cardinal tooth, PL; Pallial line, PLTS; Posterior lateral  
 tooth and socket, PPRM; Posterior pedal retractor muscle, PS; Pallial  
 sinus, U; Umbo) ................................................................................................ 17 



 
 

ฏ 
 

สารบัญรูป (ต่อ) 

 

รูปที่          หน้าที ่
2.12 การกำหนด Landmark จำนวน 15 จุด ที่ใช้ในการอธิบายลักษณะทาง 

สัณฐานภายในของเปลือกหอยสองฝาทั้งข้าง เปลือกด้านซ้าย (A)  
และเปลือกด้านขวา (B) ของหอยสกุล Venerid สามชนิด ได้แก่  
Meretrix lyrata (รูปบน), Mercenaria mercenaria (รูปกลาง),  
และ Venerupis philippinarum (รูปล่าง) โดยการวางตำแหน่ง (C) ................... 18 

2.13 Relative warp box plot และฮิสโตแกรม แสดงการแปรผันในเปลือก 
 หอยด้านซ้าย (a) และเปลือกหอยด้านขวา (b) ของเปลือกหอยภายใน 
 ของ: (A) Meretrix lyrate (B) Mercenaria mercenaria  
 และ(C) Venerupis philippinarum .................................................................... 19 
2.14 ลักษณะโครงสร้างภายในของหอยสองฝา .............................................................. 19 
2.15 ช่วงฤดูกาลสืบพันธุ์ของหอยตลับ M. lyrata จากการคำนวน 

ค่าดัชนีความสมบูรณ์เพศ (GSI) ค่าดัชนีสมบูรณ์เพศหลังจากการหักน้ำหนัก 
รังไข่ (MGSI) และ ค่าดัชนีโดบริยัล (DI) ................................................................ 22 

2.16 ระยะการพัฒนาของหอยตลับ (M. lyrata) ในประเทศมาเลเซีย ........................... 23 
2.17 ระยะการพัฒนาของหอยตลับ (M. meretrix) ในประไทย ..................................... 24 
2.18 ระยะการพัฒนาของตัวอ่อนหอยตลับ M. lyrata .................................................. 25 
2.19 ความสัมพันธ์ทางสายวิวัฒนการของหอยตลับ Meretrix sp. จาก 
 ประเทศไต้หวันกับลำดับนิวคลีโอไทด์ของ Meretrix sp. ชนิดพันธุ์อื่น ๆ  
 กับฐานข้อมูลใน NCBI ........................................................................................... 36 
2.20 แฮพโพลไทป์ของหอยตลับ Meretrix sp.ที่เก็บได้จากเกาหลี จีน และไต้หวัน ....... 37 
2.21 การวิเคราะห์ด้วยวิธีทางชีวโมเลกุลของ M. lusoria และ M. petechialis  
 (A) การวิเคราะห์โดยใช้ mitochondrial COI และ 
  (B) วิเคราะห์ด้วยการใช้ nucleus ITS-1 ............................................................. 38 
3.1 บริเวณพ้ืนที่เก็บตัวอย่างหอยตลับ Meretrix spp. บริเวณอ่าวไทย ....................... 41 

3.2 อุปกรณ์การทำประมงหอยตลับของชาวประมงพ้ืนบ้าน (A) การทำประมง 

หอยตลับบริเวณสุราษฎร์ธานี (B) คราดหอยเครื่องมือประมงหอยตลับ 

จังหวัดเพชรบุรี ..................................................................................................... 43 



 
 

ฐ 
 

สารบัญรูป (ต่อ) 

 

รูปที่          หน้าที ่
3.3 พารามิเตอร์ที่ใช้ในการวัดหอยตลับของเปลือกด้านขวา 13 ตำแหน่ง  
 (SL=shell length; SH=shell height; SW=shell width;  
 LL=ligament length; UL=umbo length; PL=posterior length;  
 AL=anterior length; LCT=length of cardinal tooth;  
 AW=anterior adductor scar width; PW=posterior adductor  
 scar width; LPAS= length of posterior adductor scar to anterior 
  adductor scar; PVM= pallial line scar to ventral margin;  
 PS= pallial sinus length) .................................................................................. 43 
3.4 การวางตำแหน่ง (Landmark) 52 ตำแหน่งบนเปลือกหอยตลับด้านขวา 

ในโปรแกรมtpsDig2 ............................................................................................. 47 

4.1 การแพร่กระจายของ M. meretrix และ M. astricta บริเวณอ่าวไทย  
 (A) สัดส่วนหอยตลับทั้งสองชนิดพันธุ์ที่พบเจอในบริเวณอ่าวไทยทั้ง 5 จังหวัด  
 (B) สัดส่วน M. meretrix ที่พบเจอในบริเวณอ่าวไทยทั้ง 5 จังหวัด  
 และ (C) สัดส่วน M. astricta ที่พบเจอในบริเวณอ่าวไทยทั้ง 5 จังหวัด ................ 52 
4.2 ลักษณะของเปลือกภายในและรูปแบบของสีเปลือกภายนอก M. meretrix ............. 53 

4.3 ลักษณะของเปลือกภายในและรูปแบบของสีเปลือกภายนอก M. astricta .............. 55 

4.4 Principal Component Analysis (PCA) ของ 10 ลักษณะ Morphometric  

ที่แตกต่างกันอย่างมีนัยสำคัญระหว่าง M. meretrix และ M. astricta ................ 60  

4.5  canonical variate analysis (CVA) จากการวัดรูปร่างโดยการลงตำแหน่ง  

  Landmark ลงบน M. meretrix และ M. astricta .............................................. 61 

4.6  Warped outline drawings ของรูปทรง (A) M. meretrix และ 

  (B) M. astricta. โดยเส้นในสีฟ้าแสดงการเปลี่ยนแปลงรูปร่าง 

  และเส้นในสีน้ำเงินเข้มแสดงรูปร่างเฉลี่ย ............................................................... 62 

4.7 ตัวอย่างลำดับนิวคลีโอไทด์ที่สามารถอ่านผลและนำมาใช้ได้ .................................. 78 

 



 
 

ฑ 
 

สารบัญรูป (ต่อ) 

 

รูปที่          หน้าที ่
4.8 ลำดับนิวคลีโอไทด์ที่ไม่สามารถอ่านผลลำดับนิวคลีโอไทด์ได้ ................................. 78 

4.9 แผนภูมิต้นไม้วิวัฒนาการถูกสร้างขึ้นโดยใช้วิธี Maximum Likelihood  

และแบบจำลอง Tamura-Nei สำหรับแฮพโพลไทป์ M. meretrix 

จำนวน 3 แบบ และแฮพโพลไทป์ M. astricta จำนวน 4 แบบ  

ร่วมกับลำดับของ Meretrix sp. อ่ืน ๆ .................................................................. 88 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 
 

ฒ 
 

สารบัญตัวย่อ (ต่อ) 

 

อักษรย่อ ชื่อเต็ม 

bp Base pair 

COI Cytochrome c oxidase subunit 1 mitochondrial gene 

SL Shell length 

SH Shell height 

SW Shell width 

LL Ligament length 

UL Umbo length 

AL Anterior length 

PL Posterior length (PL) 

LCT Length of cardinal tooth 

LPAS Length of posterior adductor scar to anterior adductor scar 

PW Posterior adductor scar width scar 

AW Anterior adductor scar width scar 

PVM pallial line scar to ventral margin anterior 

PS pallial sinus open scar 
  

 

 

 



 
 

 
 

บทท่ี 1 

บทนำ 

1.1 ความเป็นมาและความสำคัญของปัญหา 

 หอยตลับ Meretrix spp. เป็นหอยสองฝาที่จัดอยู่ในครอบครัว Veneridae หอยตลับถือว่ามี

ความสำคัญต่อระบบนิเวศชายฝั่งและระบบนิเวศปากแม่น้ำ (Morton et al., 2021) มีความสำคัญ

ทางเศรษฐกิจ  (Huang et al., 2016; Liu et al., 2006; Tan et al., 2017) รวมถึงสามารถใช้เป็น

ตัวชี้วัดทางชีววิทยาที่ใช้วัดระดับมลพิษสิ่งแวดล้อมทางทะเล  (Lin et al., 2022; Liu et al., 2018; 

Meng et al., 2013 ; Wan et al., 2015)  มีการรายงานพบหอยตลับท ั ่วโลก 17 ชน ิดพ ันธุ์  

(MolluscaBase, 2022) ส่วนในประเทศไทย มีรายงานหอยตลับบริเวณชายฝั่งครั้งแรก 4 ชนิดพันธุ์ 

โดย Yoosukh and Matsukuma (2001) ได้แก่ Meretrix casta (Gmelin, 1791) Meretrix lyrata 

(G.B. Sowerby II, 1851) Meretrix meretrix (Linnaeus, 1758) และ  Meretrix planisulcata 

(G.B. Sowerby II, 1854) นอกจากนี้ยังมีการรายงานโดย Huber (2010) Meretrix astricta และมี

การรายงานล่าส ุดในปี 2021 โดย Wells et al. (2021) คือ Meretrix petechialis (Lamarck, 

1818)  รายงานการสำรวจหอยตลับ Meretrix spp. บริเวณอ่าวไทยนั้นจำกัดอยู่บริเวณชายฝั่งทะเล

อ่าวไทยตอนบน และอ่าวไทยฝั่งตะวันออก จังหวัดเพรชบุรี สมุทรสงคราม ชลบุรี และตราด ทั้งนี้ยัง

ไม่ปรากฏผลการสำรวจหอยตลับในพ้ืนที่อ่าวไทยตอนล่าง ตั้งแต่จังหวัดสุราษฎร์ธานี ไปจนถึงปัตตานี 

ซึ่งมีลักษณะพื้นที่ รวมถึงการได้รับอิทธิผลจากลมมรสุม การรับลมพายุ โดยตรง แตกต่างจากพื้นที่

อ่าวไทยตอนบน และอ่าวไทยฝั่งตะวันออก  ความหลากหลากชนิดพันธุ์ของหอยตลับ Meretrix spp. 

จึงยังต้องการการศึกษาเพ่ิมเติมเพื่อติดตามการเปลี่ยนแปลงของชนิดพันธุ์ และเพิ่มพื้นที่ศึกษาให้

ครอบคลุมทั้งอ่าวไทย 

 ภาวะโลกร้อนและการเปลี่ยนแปลงสภาพแวดล้อมส่งผลต่อสิ่งมีชีวิตที่ดำรงอยู่บริเวณชายฝั่ง

ทะเละและบริเวณปากแม่น้ำ ซึ่งอุณหภูมิที่สูงข้ึนส่งผลต่อการเปลี่ยนแปลงสภาพอากาศของมหาสมุทร 

เช่นการเกิดพายุ ที ่ส่งผลโดยตรงต่อระบบนิเวศและสรีรวิทยาของสัตว์หน้าดินและนำไปสู ่การ

เปลี่ยนแปลงในเรื่องของความชุกชุม และสภาพภูมิประเทศ ความหลากหลายทางชีวภาพและการ

เปลี่ยนแปลงความชุกชุมของหอยสองฝาในช่วงระยะเวลามากกว่า 10 ปี ที่มีการรายงานในอ่าวปีเต

อร์มหาราช ที่ประเทศญี่ปุ่น จำนวนของหอยสองฝานั้นลดลงเป็นครึ่งหนึ่ง และมีความหนาแน่นลดลง

จาก 1.9 เป็น 9.8 เท่า นอกจากนี้ก็ยังมีการเปลี่ยน
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แปลงของหอยสองฝาที่เป็นชนิดพันธุ์เด่น (Oleynik and Moshchenko, 2004) การติดตามหอยสอง

ฝาอย่างต่อเนื่องจึงมีความสำคัญในการทำความเข้าใจการเปลี่ยนแปลงสภาพแวดล้อมทางน้ำ และ

ระบบนิเวศ 

 หอยตลับ Meretrix spp. มีลักษณะของรูปร่างและสีของเปลือกที่คล้ายคลึงกันระหว่างชนิด 

มักทำให้เกิดการจำแนกชนิดพันธุ์ผิดอยู่บ่อยครั้ง การระบุชนิดพันธุ์มักใช้ข้อมูล DNA มาใช้ในการ

จำแนกชนิดพันธุ์ (Kim and Yoon, 2014; Torii et al., 2010; Yamakawa et al., 2008) เนื่องจาก

หอยตลับ Meretrix มีความสำคัญทางเศรษฐกิจ จึงทำให้มีการศึกษาและทำความเข้าใจเกี่ยวกับข้อมูล

ทางพันธุกรรม โดยข้อมูลส่วนใหญ่เป็นลำดับนิวคลีโอไทด์ ตรงตำแหน่งยีน cytochrome c oxidase 

subunit I (COI) ช่วยเพิ่มความแม่นยำในการระบุชนิดพันธุ์ และช่วยแก้ไขปัญหาการจำแนกชนิดที่

ผิดพลาดจากลักษณะภายนอกที่คล้ายคลึงกัน นอกจากนี้ การใช้ข้อมูลทางพันธุกรรมยังช่วยในการ

ติดตามการแพร่และความหลากหลายทางพันธุกรรมของหอยตลับในแต่ละพ้ืนที่  

 การศึกษาครั้งนี้มีจุดประสงค์เพื่อยืนยันจำนวนของชนิดพันธุ์หอยตลับที่มีการแพร่กระจาย

ตามแนวชายฝั่งทะเลอ่าวไทย และศึกษาลักษณะความแตกต่างของหอยตลับแต่ละชนิดพันธุ์ โดยใช้

ลักษณะสัณฐานวิทยาและเทคนิคทางพันธุกรรม การศึกษาครั้งนี้ไม่เพียงแต่เป็นข้อมูลที่เพิ่มความ

เข้าใจเกี่ยวกับหอยตลับแต่ละชนิดพันธุ์ แต่ยังเป็นข้อมูลที่สามารถนำไปวางแผนเกี่ยวกับการจัดการ

ทรัพยากร และการเพาะเลี้ยงสัตว์น้ำในอนาคต                 

 

1.2 ความมุ่งหมายและวัตถุประสงค์ของการศึกษา 

  การศึกษาครั้งนี้มีวัตถุประสงค์เพื่อตรวจสอบจำนวนชนิดพันธุ์ของหอยตลับที่แพร่กระจาย
ตามแนวชายฝั่งทะเลอ่าวไทย โดยใช้ลักษณะสัณฐานวิทยาของเปลือกเพื่อช่วยในการจัดจำแนกชนิด
พันธุ์ และศึกษาลักษณะสัณฐานที่ช่วยในการจัดจำแนกชนิดเพิ่มเติมอีกทั้งยังจำแนกหอยตลับโดยใช้
เทคนิคทางชีวโมเลกุล  โดยใช้ลําดับนิวคลีโอไทด์ในตําแหน่งยีน COI  มาช่วยในการจัดจำแนกชนิด
หอยตลับบริเวณอ่าวไทยให้มีความชัดเจนยิ่งขึ้น นอกจากนี้ยังมีวัตุประสงค์เพ่ือศึกษาความหลากหลาย
ทางพันธุกรรม และความสัมพันธ์เชิงวิวัฒนาการของหอยตลับ เพ่ือเป็นฐานข้อมูลในความหลากหลาย
ของชนิด สามารถขยายผลไปสู่การศึกษาความหลากหลายทางชีวภาพ เพ่ือใช้ในการจัดการทรัพยากร
ต่อไปได ้

 

1.3 สมมุติฐานของการศึกษา 

ขอบเขตการแพร่กระจายของหอยตลับ Meretrix spp. บริเวณชายฝั่งทะเลอ่าวไทย ลักษณะ
สัณฐานวิทยา และความแปรผันทางพันธุกรรม มีความแตกต่างกันระหว่างหอยตลับแต่ละชนิดพันธุ์  
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1.4 ทฤษฎีหรือแนวความคิดที่ใช้ในการวิจัย 

 ความหลากหลายของหอยตลับ Meretrix spp. เกิดจากความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่าง
ประชากรหอยตลับในแต่ละพื้นที่ ซึ่งอาจมีผลมาจากการแยกตัวทางภูมิศาสตร์และสภาพแวดล้อมทำ
ให้ประชากรลดโอกาสการแลกเปลี ่ยนยีน ส่งผลให้หอยตลับมีความแตกต่างกันทางพันธุกรรม 
นอกจากนี้ประชากรหอยตลับที่อยู่ในสภาพแวดล้อมทีเ่หมาะสมจะมีโอกาสรอดและสืบพันธุ์ได้มากขึ้น 
ทำให้ลักษณะเหล่านั้นถ่ายทอดสู่รุ ่นถัดไปและเกิดความหลากหลายทางพันธุกรรมในแต่ละพื้นที่  
นอกจากพันธุกรรมที่อาจแตกตต่างระหว่างพื ้นที ่แล้ว ลักษณะสัณฐานวิทยาของหอยสามารถ
เปลี่ยนแปลงไปตามสภาพแวดล้อมที่แตกต่างกัน เช่นรูปร่างของเปลือกหอย หอยที่อาศัยอยู่ในบริเวณ
น้ำตื้นอาจมีเปลือกที่บางและกว้าง เพื่อเพิ่มพื้นที่ในการกรองอาหารและเคลื่อนที่ได้สะดวก ขณะที่
หอยในน้ำลึกอาจมีเปลือกหนาและแข็งแรง เพ่ือป้องกันแรงกดดันจากน้ำ สภาพของพ้ืนทะเล เช่น พ้ืน
ทราย พ้ืนโคลน หรือพ้ืนโคลนปนทราย มีผลต่อรูปร่างและโครงสร้างของเปลือกหอยเช่น หอยที่อาศัย
บนพื้นทรายอาจมีเปลือกเรียวและยาวเพ่ือช่วยในการฝังตัว ขณะที่หอยบนพ้ืนโคลนอาจมีเปลือกกลม
และหนากว่าเพื ่อเพิ ่มความมั ่นคง (Gosling, 2003; Seed, 1969) ซึ ่งส่งผลต่อการอยู ่อาศัย การ
แพร่กระจายและความหนาแน่นของหอยตลับแต่ละชนิด อีกท้ังการแพร่กระจายของตัวอ่อนมักเกิดใน
บริเวณใกล้เคียงกับแหล่งวางไข่และพื้นที่อยู่อาศัยเดิม ส่งผลให้ประชากรหอยตลับแต่ละชนิดมีการ
กระจายตัวแบบกลุ่มและมีความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างพ้ืนที่ต่างกัน  

 
1.5 ขอบเขตการวิจัย 

การศึกษาความแปรผันทางลักษณะสัณฐานและพันธุกรรมของหอยตลับ บริเวณชายฝั่งทะเล
อ่าวไทย โดยเก็บตัวอย่างจากพื้นที่ชายฝั่งทะเลร่วมกับชาวประมงในพื้นที่จากอ่าวไทยฝั่งตะวันออก 
ได้แก่ จังหวัดตราด อ่าวไทยตอนใน ได้แก่ จังหวัดชลบุรี และจังหวัดเพชรบุรี อ่าวไทยตอนกลาง ได้แก่ 
จังหวัดสุราษฎร์ธานี และอ่าวไทยตอนใต้ ได้แก่ จังหวัดปัตตานี  โดยใช้การวิเคราะห์สัณฐานวิทยาของ
ลักษณเปลือกภายนอก วัดความกว้าง ความสูงและความหนาของเปลือก  รวมถึงสี และลวดลายของ
เปลือก จากนั้นศึกษาลักษณะเปลือกภายในทั้งหมด 13 ลักษณะ อีกทั้งยังศึกษาข้อมูลทางพันธุกรรม
โดยใช้ยีน COI เพื่อศึกษาความแตกต่างทางลักษณะทางพันธุกรรม โดยรายงานความหลากหลายทาง
พันธุกรรม ร่วมกับแผนภูมิวิวัฒนาการ รวมถึงรายงานการแพร่กระจายของหอยตลับแต่ละชนิดพันธุ์
ในอ่าวไทยเปรียบเทียบกับการศึกษาก่อนหน้า  
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1.6 ขั้นตอนของการศึกษา 
 การศึกษาความแปรผันทางลักษณะสัณฐานและพันธุกรรมของหอยตลับบริเวณอ่าวไทยนั้น 

ทำโดยการรวบรวมเก็บตัวอย่างหอยตลับตามแนวชายฝั่งทะเลอ่าวไทย มาศึกษาลักษณะของสัณฐานที่

แตกต่างกันของเปลือกทั้งภายในและภายนอก และศึกษาข้อมูลทางพันธุกรรม มายืนยันการจัด

จำแนกชนิดพันธุ์และหาความสัมพันธ์เชิงวิวัฒนาการของหอยตลับ  

 

 
รูปที่ 1.1 ขั้นตอนการศึกษาความแปรผันทางลักษณะสัณฐานและพันธุกรรมของหอยตลับ     

Meretrix spp. บริเวณอ่าวไทย 

 



 
 

 
 

บทท่ี 2 

ทฤษฎีและงานวิจัยที่เกี่ยวข้อง 

2.1 อนุกรมวิธานของหอยตลับ  

 หอยตลับ หรือที่เรียกว่าหอยตลับลาย หอยขาว มีชื่อสามัญภาษาอังกฤษว่า hard clam หรือ 
Asian hard clam มีการจำแนกทางอนุกรมวิธานดังนี้  
Kingdom Animalia 
   Phylum Mollusca 
      Class Bivalvia 
         Subclass Autobranchia 
            Superorder Imparidentia 
               Order Venerida 
                  Family Veneridae 
                     Subfamily Meretricinae 
                        Genus Meretrix 
                           Species Meretrix astricta (Reeve, 1864) 
    Meretrix attenuata Dunker, 1863 
    Meretrix aurora Hornell, 1917 
    Meretrix casta (Gmelin, 1791) 
    Meretrix lagiensis Thach, 2023 
    Meretrix lamarckii Deshayes, 1853 
    Meretrix lusoria (Röding, 1798) 
    Meretrix lyrata (G. B. Sowerby II, 1851) 
    Meretrix marisarabicum C. Martin & Matsukuma, 2020 
    Meretrix meretrix (Linnaeus, 1758) 
    Meretrix morphina (Lamarck, 1818) 
    Meretrix petechialis (Lamarck, 1818) 
    Meretrix planisulcata (G. B. Sowerby II, 1854) 
    Meretrix subtrigona (Dunker, 1857) 
    Meretrix taiwanica S.-T. Hsiao & S.-C. Chuang, 2023 
    Meretrix tigris K.-Y. Lai & Y.-G. Nien, 2008 
    Meretrix vestita (Reeve, 1864
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2.2 ลักษณะสัณฐานวิทยาของหอยตลับ 
2.2.1 ลักษณะภายนอก 
หอยตลับ Meretrix เป็นหอยในกลุ่มหอยสองฝา หอยสองฝามีลักษณะสมมาตรแบบกระจก 

(bilaterally symmetrical) เมื่อพับฝาทั้งสองเข้าหากัน โดยจะมีเปลือกสองฝาประกบกัน เปลือกฝา
ด้านซ้ายและฝาด้านขวาของหอยสองฝาส่วนใหญ่จะมีรูปร่างและขนาดที่เท่ากัน แต่ในบางชนิดอาจมี
ความแตกต่างกันมาก โดยการดูเปลือกหอยสองฝาด้านซ้ายหรือด้านขวา สามารถทำได้โดยวางเปลือก
หอยให้บานพับ (hinge) และจุดยอดของเปลือกหอย (umbo หรือ beak) ซึ่งเป็นจุดสังเกตหลักอยู่
ด้านบน และขอบที่เปลือกเปิดออก (commissure) อยู่ด้านล่าง จุดยอดของเปลือกหอยอยู่ห่างจากตัว
เราไปทางด้านหน้า-ด้านหลังของหอย (dorsal-anterior side) และตำแหน่งนี้ ฝาเปลือกด้านขวาจะ
อยู่ทางขวามือเรา และฝาเปลือกด้านซ้ายจะอยู่ทางซ้ายมือ (รูปที่ 2.1) 

 

 
 

ร ูปที ่  2.1 ตัวอย ่างเปล ือกหอยสองฝาด้านซ้ายและเปลือกหอยด้านขวา ของ Mercenaria 
mercenaria 

ที่มา: Bivalves parts (n.d.)  
 

นอกจากนี้ลักษณะรูปร่างของเปลือกหอยตลับเป็นรูปสามเหลี่ยมมนคล้ายรูปไข่  ส่วนที่ถูก
สร้างข้ึนก่อนและเป็นส่วนที่แก่ที่สุดของเปลือกเรียกว่าจะงอยเปลือก beak อยู่ทางด้านบนค่อนไปทาง
ด้านหน้าของเปลือก (รูปที่ 2.2) ด้านหน้าของ beak มีรอยเป็นรูปวงรี เรียกว่า lunule ด้านหลังของ 
beak มีแอ่งตื้น ๆ เรียกว่า escutcheon เปลือกสองฝาประกบติดกันด้วย มีเอ็นยึด ligament ที่
เหนียว เอ็นยึดมีสีน้ำตาลเข้ม 
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รูปที่ 2.2 ลักษณะโครงสร้างส่วนต่าง ๆ ของเปลือกหอยตลับ  Meretrix (A) ลักษณะของเปลือก

ด้านหลัง (B) ลักษณะของเปลือกด้านใน 
ที่มา: Yoosukh and Matsukuma (2001) 
 

ตรงตำแหน่งกลางของเปลือกมักมีลักษณะเป็นฟัน เรียกว่าฟันคาร์ดินัล (cardinal tooth) ซึ่ง
จำนวนของซี่ฟันมี 3 ซี่ ทำหน้าที่สำคัญในการช่วยยึดและเสริมความแข็งแรงของการเชื่อมต่อระหว่าง
ฝาเปลือกทั้งสองข้าง การเปิดปิดของฝามีลักษณะคล้ายบานพับ (hinge) เมื่อกล้ามเนื้อยึดเปลือก 
(adductor muscle) คลายตัว เอ็นจะเป็นตัวยึดให้ฝาเปิด และการหดตัวของกล้ามเนื้อยึดเปลือกทำ
ให้ฝาปิดเข้าหากัน ซึ่งด้านในของเปลือกจะพบรอยของกล้ามเนื้อต่าง ๆ  โดยกลุ่มแรกคือรอยของ
กล้ามเนื ้อยึดฝา (adductor muscle scar) จะมี 2 รอย รอยที่อยู ่ด้านหน้าจะเรียกว่า anterior 
adductor scar และรอยที่อยู่ด้านหลังเรียวว่า posterior adductor scar  และกลุ่มที่สองคือเส้น
แพลเลียล (pallial line) เป็นรอยที่มีลักษณะเป็นเส้นโค้งอยู่ทางด้านล่างสุดของเปลือกด้านใน ซึ่ง
แสดงถึงส่วนของแมนเทิล (mantle) ที่ติดกับเปลือกและเชื่อมระหว่างรอยกล้ามเนื้อทางส่วนหน้าและ
ส่วนหลัง และมีส่วนที่เว้าเข้าไปเรียว่า pallial sinus (Poutiers, 1998; Yoosukh and Matsukuma, 
2001) 
 

2.2.2 การศึกษาการจำแนกหอยตลับด้วยลักษณะสัณฐานวิทยา  
การจัดจำแนกด้วยลักษณะสัณฐานวิทยานี้เป็นวิธีที่นิยมใช้กันมาตั้งแต่อดีต โดยในหอยสองฝา

สามารถใช้ รูปร่างของเปลือกภายนอกได้ นอกจากนี้สิ่งที่จำเป็นในการระบุชนิดพันธุ์ของหอยสองฝา
นั้นคือเปลือกหอยด้านใน สิ่งที่ใช้ในการจัดจำแนกคือ รอย pallial sinus ด้านในเปลือก (ถ้ามี) รอย
ยึดกล้ามเนื้อด้านหลัง และลักษณะเอ็นยึด ligament ภายนอกเมื่อยืดไปตามด้านหนึ่งของด้านหลัง 
(beak) แต่อย่างไรก็ตามสิ่งที่กล่าวมา ใช้ไม่ได้กับหอยสองฝาทุกชนิดพันธุ์ และบางครั้งก็ต้องใช้เกณฑ์
อื่นๆร่วมด้วย (Poutiers, 1998) เช่นสีสัน และขนาดของตัว แต่หอยตลับมีความหลากหลายของสี
เปลือกที่มาก และรูปร่างของหอยตลับในแต่ละชนิดพันธุ์ที่มีรูปร่างที่คล้ายกัน จนทำให้เกิดความสับ
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สันในการจัดจำแนกชนิดพันธุ์ได้ อีกท้ังบริเวณท่ีอยู่อาศัยของหอยกลุ่มนี้ยังขึ้นอยู่กับปัจจัยสิ่งแวดล้อม
ที่หลากหลาย และมีการเปลี่ยนแปลงตลอดเวลา อาจทำให้เกิดความผันแปรของลักษณะสัณฐานวิทยา
ได้ ดังนั้นจึงได้มีการศึกษาความผันแปรของลักษณะสัณฐานในหลายบริเวณ  

นอกจากนี้การวัดลักษณะทางสัณฐานวิทยา (Morphometry) หรือการวิเคราะห์ทางสัณฐาน
วิทยา (morphometric analysis) เป็นการวิเคราะห์ข้อมูลโดยอาศัยข้อมูลการวัดขนาด ระยะ และ
อัตราส่วนของลักษณะสำคัญทางสัณฐานวิทยาของการจัดจำแนกร่วมกับการวิเคราะห์ทางสถิติของพหุ
ตัวแปร (multivariate analysis) เช่น การวัดทางสัณฐานมาตรฐาน (standard morphometric) 
เป็นการวัดค่าของโครงสร้างหรืออวัยวะ ที่อ้างอิงบนระนาบแนวแกนของร่างกาย (body-axis plane) 
โดยมีการใช้ตำแหน่งหรือจุดปลายของโครงสร้างหรืออวัยวะนั้นเป็นจุดเริ่มต้นหรือจุดสิ้นสุดของการวัด 
ทำให้จุดบางจุดถูกใช้เป็นจุดเริ่มต้นของการวัดค่าหลายค่า และค่าที่ได้จากการวัดจะสัมพันธ์กับความ
ยาวหรือความลึกของร่างกาย ส่วนการวัดสัณฐานเรขาคณิต (geometric analysis) เป็นวิธีการ
วิเคราะห์ทางเรขาคณิต โดยจะช่วยวิเคราะห์และจำแนกรูปทรงของอวัยวะหรือโครงสร้างต่าง ๆ เช่น 
กะโหลก กระดูก หรือครีบ จากการสร้างแบบจำลองทางเรขาคณิตของข้อมูลการวัดความโค้ง ความ
ยาว หรือพื้นที่ผิว (Rohlf, 1999) เทคนิคนี้สามารถใช้เปรียบเทียบความแตกต่างของรูปร่างระหว่าง
สายพันธุ์ หรือศึกษาการเปลี่ยนแปลงของรูปร่างในกระบวนการวิวัฒนาการได้อย่างแม่นยำ  
 มีการศึกษาความแตกต่างทางลักษณะสัณฐานวิทยาของ Meretrix sp. บริเวณบาดูซรา 
ประเทศอินโดนีเชีย (Ambarwati et al., 2021) โดยหอยทั้งหมดถูกนำมาจัดจำแนกโดยการสังเกต
ลักษณะภายนอกและภายในของเปลือก โดยหอยตลับที่พบในแม่น้ำบันคารานมีเพียง 1 ชนิดพันธุ์ คือ 
Meretrix cf. aurora แต่มีลักษณะภายนอกที่มีลักษณะต่างกัน 5 แบบ ดังตัวอย่างใน รูปที่ 2.3 จะ
เห็นได้ว่าลักษณะของสีเปลือกด้านนอกมีความแตกต่างกัน โดยลักษณะ 2.3a สีของเปลือกหอยจะไม่มี
ลวดลายมีสีค่อนข้างขาวล้วนคล้ายกับลักษณะ 2.3d ที่มีสีของเปลือกหอยเป็นสีน้ำตาล ส่วน 3 แบบที่
เหลือคือ 2.3b 2.3c  และ 2.3e จะมีแถบของสีดำบนสีเปลือกของหอย โดยลักษณะ 2.3b จะมีแถบสี
ดำที่กว้างอย่างเห็นได้ชัดและสีของเปลือกเป็นสีน้ำตาล ในขณะที่ลักษณะ 2.2e มีแถบสีดำที่แคบกว่า
ลักษณะ 2.3b และ 2.3c ที่มีสีของเปลือกสีดำเทาค่อนข้างออกสีม่วง นอกจากนี้เมื่อพิจารณาจาก
ลักษณะภายนอกของเปลือกโดยมีพารามิเตอร์ คือ ความยาวของเปลือก  ความสูงของเปลือก และ
ความหนาของเปลือก พบว่าหอยที่มีความแตกต่างของสีเปลือกทั้ง 5 แบบไม่มีความแตกต่างกัน ซึ่ง
การจำแนกในครั้งนี้ยังไม่ชัดเจนจำเป็นต้องใช้เทคนิคทางชีวโมเลกุลเพื่อเพิ่มประสิทธิภาพในการ
จำแนกชนิดพันธุ์ของหอยตลับให้มีความถูกต้องแม่นยำมากยิ่งขึ้น เพื่อยืนยันการจัดจำแนกชนิดพันธุ์
หอยชนิดนี้ 
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รูปที่ 2.3 ลักษณะของเปลือกหอยตลับ  Meretrix sp. บริเวณบาดูซรา ประเทศอินโดนีเชีย 
ที่มา: Ambarwati et al. (2021) 
 
 การศึกษาของ Yoosukh and Matsukuma (2001) เป็นการศึกษาหอยตลับ Meretrix spp. 
ที่พบในประเทศไทย ทั้งทะเลอันดามัน และอ่าวไทย โดยทำการศึกษาอนุกรมวิธานของหอยตลับใน
ประเทศไทย พบหอยตล ับ Meretrix จำนวน 4 ชนิดพ ันธ ุ ์ท ี ่  ค ือ M. meretrix M. casta M. 
planisalcata และ M. ovum การจัดแนกหอยตลับในแต่ละชนิดพันธุ์จะสังเกตุจาก pallial line ดัง
รูปที่ 2.4 จะเห็นว่า M. meretrix  และ M. planisalcata ลักษณะด้านในของเปลือก pallial line 
ตรง pallial sinus มีลักษณะที่มีความเว้าเหมือนกัน แต่ M. meretrix จะเว้าลึกกว่าเกือบเป็นครึ่ง
วงกลมและมีลักษณะคล้ายตะขอ (horn) เรียกว่า pallial horn และเป็นหอยมีเปลือกใหญ่กว่า ส่วน 
M. planisalcata เปลือกหอยจะมีขนาดเล็กมาก เปลือกด้านนอกจะเป็นซี ่ แข็ง ๆ  ขอบภายใน
ทั้งหมดอาจมีสีขาวแต้มเป็นสีดำ ลักษณะภายในเปลือกตรง pallial sinus จะตื ้นไม่ลึกเท่า M. 
meretrix  ซึ่งมีการตรวจสอบและเก็บหอยตลับ M. planisalcata นี้บนชายหาด รายละเอียดของ
แหล่งที่อยู่และขนาดของตัวโตเต็มวัยไม่สามารถบอกได้อย่างชัดเจน  
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รูปที่ 2.4 ลักษณะเปลือกภายในและภายนอกของหอยตลับ Meretrix ที่พบเจอในประเทศไทย (A) 

M. meretrix (B) M. planisalcata 
ที่มา: ดัดแปลงจาก Yoosukh and Matsukuma (2001) 
 
 ส่วนหอยตลับ M. casta และ M. ovum มี pallial sinus ไม่เว้าลึก มีลักษณะมน ไม่เป็น
ลักษณะของ pallial horn สีของสีเปลือก M. casta จะมีตั้งแต่สีน้ำตาลอมเขียวไปจนถึงสีน้ำตาลไหม้ 
ส่วน M. ovum จะมีสีน้ำตาลไหม้ ไปถึงสีน้ำตาลดำ สิ่งที่จำแนกหอยตลับ 2 ชนิดพันธุ์นี้ได้ คือ โครง
ร่างภายนอกของเปลือกหอย โดย M. ovum จะรีมากกว่า M. casta (รูปที ่ 2.5) ถึงแม้ลักษณะ
คล้ายกันมาก และภายในเปลือกตรง anterior adductor scar และตรง posterior adductor scar 
มีเส้นขอบที่ยาวยึดออกมากกว่าชนิดพันธุ์อื่น นอกจากนี้แหล่งที่พบ M. casta จะมีความชุกชุมตรง
บริเวณปากแม่น้ำ บริเวณพื้นที่ที่เป็นทรายผสมโคลน ซึ่งสีและเปลือกของหอยตลับชนิดพันธุ์นี้จะมี
ความแตกต่างกันมากขึ้นอยู่กับความแตกต่างของแหล่งที่อยู่ในแต่ละพ้ืนที่ ส่วน M. ovum จะพบเจอ
บริเวณพ้ืนผิวที่เป็นโคลนบริเวณปากแม่น้ำ  
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รูปที่ 2.5  ลักษณะเปลือกภายใน และภายนอกของหอยตลับ Meretrix ที่พบเจอในประเทศไทย (C) 

M. casta (D) M. ovum 
ที่มา: ดัดแปลงจาก Yoosukh and Matsukuma (2001) 
 
 นอกจากนั้น Hamli et al. (2016) ทำการศึกษาลักษณะสัณฐานวิทยาภายในของเปลือก
หอยตลับ Meretrix spp. ที่แตกต่างกัน โดยเก็บรวบรวมหอยตลับบริเวณซาราวัก ประเทศมาเลเซีย 
ทั้งหมด 3 ชนิดพันธุ์ได้แก่ M. lyrate M. lusoria และ M. meretrix โดยทำศึกษาลักษณะภายนอก 
และลักษณะสัณฐานภายในตามวิธี Poutiers (1998) โดยวัดลักษณะของเปลือกทั้งหมด 13 ตำแหน่ง 
ตามรูปที่ 2.6 (ตารางท่ี 2.1) 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 

รูปที่ 2.6 การวัดตำแหน่งของเปลือกหอย Meretrix spp. 
ที่มา: Hamli et al. (2016) 
 



12 
 

 
 

ตารางท่ี 2.1 ลักษณะสัณฐานวิทยาของหอยตลับที่ใช้ในการศึกษา 
ลำดับ ลักษณะที่ในการวัด ตัวย่อ 

1.  shell length  SL  
2.  Shell height  SH  
3.  Shell width  SW  
4.  Ligament length  LL  
5.  umbo length  UL  
6.  anterior length  AL  
7.  posterior length (PL) PL 
8.  length of cardinal tooth  LCT 
9.  length of posterior adductor scar to anterior adductor scar  LPAS 
10.  posterior adductor scar width scar  PW 
11.  anterior adductor scar width scar  AW 
12.  pallial line scar to ventral margin anterior  PVM 
13.  pallial sinus open scar  PS 

ที่มา: Hamli et al. (2016) 
 
 จากการศึกษาลักษณะภายนอกของหอยตลับทั ้ง 3 ชนิดพันธุ ์ พบว่ามีร ูปทรงเป็นรูป
สามเหลี่ยมมนรูปไข่เหมือนกัน จัดจำแนกด้วยลักษณะรูปร่างไม่ได้ แต่หอยตลับแต่ละชนิดพันธุ์มีสีและ
รูปแบบของเปลือกที่มีลักษณะเฉพาะ ชนิดพันธุ์ที่จำแนกลักษณะภายนอกที่ง่ายที่สุด คือ M. lyrata 
เนื่องจากผิวเปลือกด้านนอกมีลักษณะเป็นร่อง ริ้ว ๆ อีกทั้งความยาวด้านหน้าของเปลือก (AL) นั้นมี
ความแตกต่างอย่างมีนัยสำคัญ (p<0.05) กับ M. meretrix และ M. lusoria เนื่องจาก M. lyrata มี
ความยาวด้านหน้าของเปลือกที่สั้นกว่า ในส่วนชนิดพันธุ์ M. meretrix และ M. lusoria ที่ผิวเปลือก
ด้านนอกจะเรียบ M. meretrix เปลือกเป็นสีน้ำตาลอ่อนถึงน้ำตาลเข้ม ส่วน M. lusoria จะมีเปลือก
ที่ค่อนข้างขาว โดย M. lusoria  และ M. meretrix มีความกว้างของเปลือก (SW) แตกต่างกันอย่างมี
นัยสำคัญ (p<0.05) ซึ่งความกว้างของเปลือก M. meretrix จะมีความกว้างของเปลือกกว้างกว่า M. 
lusoria หากใช้เพียงลักษณะภายนอกอาจจำแนกผิดพลาดได้ง่าย เนื่องจากพื้นผิวของเปลือกมีความ
แตกต่างกันของสี โดยเฉพาะอย่างยิ่งสำหรับสปีชีส์ M. meretrix และ M. lusoria ที่มีลักษณะของผิว
เปลือกด้านนอกที่เรียบเหมือนกัน รวมถึงปัจจัยสิ่งแวดล้อมยังมีผลต่อสัณฐานวิทยาของเปลือกหอย
และรูปร่างของหอยสองฝา เช่น ละติจูด ความลึก กระแสน้ำ และประเภทของพื้นผิวของแหล่งที่อยู่
อาศัย แต่การใช้ลักษณะภายในเปลือกพบว่า pallial sinus แต่ละชนิดพันธุ์จะมีลักษณะแตกต่างกัน 
posterior adductor muscle scar ของ M. lusoria คล้ายกับรูปแบบของตัว L เนื่องจาก pallial 
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ยืดยาวออกจาก pallial sinus ส่วน M. meretrix และ M. lyrata ตรง pallial sinus ของทั้งสอง
ชนิดจะมีลักษณะคล้ายกับไฮโพโบลา แต่ M. lyrata จะมีขนาดที่เป็นทรงและใหญ่ กว่า M. meretrix 
ดังนั้น pallial sinus สามารถใช้จำแนกหอยตลับทั้งสามชนิดพันธุ์ได้ (รูปที่ 2.7) 
 
 

รูปที่ 2.7 ลักษณะภายนอกของเปลือก และรูปแบบของ pallial sinus ของ (A) Meretrix lyrata (B) 
M. meretrix (C) M. lusoria 

ที่มา: Hamli et al. (2016) 
  
เช่นเดียวกันกับ Torii et al. (2010) ได้ศึกษาความสัมพันธ์ระหว่างพันธุกรรมและลักษณะสัณฐาน
วิทยาของเปลือก ระหว่าง M. lusoria และ M. petechialis ในประเทศญี่ปุ ่น อ่าว Mutsu  (MT) 
อ่าว Sendai (SN) ทะเล Aso (AS) อ่าว Ise (IS) อ่าว Yuya (YY) อ่าว Kafuri (KF) และอ่าว Ariake 
(AR) แ ล ะ ในประ เ ท ศ เ ก า หลี อ ่ า ว  Sacheon (SC) อ ่ า ว  Gangjin (GJ)  Baeksu (BK) แล ะ 
Saemangeum (SM) หอยตลับทั้งสองชนิด ถือว่าเป็นสัตว์น้ำที่มีความสำคัญทางเศรษฐกิจของทั้งสอง
ประเทศ ประเทศญีปุ่นซึ่งมี M. lusoria ที่เป็นหอยท้องถิ่น แต่มีการถมทะเลครั้งใหญ่ และปัญหา
มลพิษทางน้ำ รวมทั้งในเกาหลีตรงบริเวณ Saemangeum ที่เป็นแหล่งผลิต M. petechialis มีการ
ถมทะเลเช่นเดียวกัน จึงทำให้หอยตลับทั้งสองชนิดนี้ลดลงอย่างมาก และมีการรายงานว่าหอยตลับทั้ง
สองชนิดมีการผสมพันธุ์กันระหว่างสองชนิดพันธุ์ในประเทศญี่ปุ่น ซึ่งข้อมูลหรือการอธิบายถึงลักษณะ
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ของให้ตลับในแต่ละชนิดพันธุ์ มักทำให้เกิดความสับสน เนื่องจากลักษณะสัณฐานวิทยามีความ
คล้ายคลึงกัน และมีการระบุที่ผิดพลาดมากมายในหนังสือ รายงาน และบทความต่าง ๆ จำนวนมาก 
จึงได้ทำการศึกษาลักษณะสัณฐานโดยการวัดลักษณะต่างๆทั้งหมด 10 ตำแหน่ง (อธิบายตำแหน่งการ
วัดในตารางที่ 2.2) แสดงให้เห็นในรูปที่ 2.8 
 
ตารางท่ี 2.2 ตำแหน่งที่ใช้วัดลักษณะสัณฐานวิทยาของหอยตลับ 

ชื่อย่อ พารามิเตอร์ที่ใช้วัดลักษณะสัณฐาน 
L shell length 
H shell height 
B shell breadth 
PL pallial sinus length 
LL ligament length 
SW socket width 
AL anterior shell length 
UH upper shell height 
LPM length of posterior-dorsal margin 
HPM height of posterior-dorsal margin 

 
 

 
รูปที่ 2.8  ตำแหน่งที่ใช้วัดหอยตลับ 9 ตำแหน่ง  ของเปลือกหอยด้านขวา 
ที่มา: Torii et al. (2010) 
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 การวิเคราะห์สัณฐานวิทยาของเปลือกในหลายตัวแปร พบว่า M. lusoria จากทุกชายฝั่ง
ทะเลของญี่ปุ่น และจากชายฝั่งทะเลทางตอนใต้และตะวันตกเฉียงใต้ของเกาหลีจะมีลักษณะของ 
pallial line ที่เป็นเส้นตรงมากกว่า ความกว้างของ socker ที่แคบ และความกว้างของเปลือกที่กว้าง
กว่า M. petechialis ที่บริเวณชายฝั่งทะเลตะวันตกเกาหลี เมื่อได้ทำการวิเคราะห์ความสัมพันธ์
ระหว่างลักษณะที่ใช้จำแนกและชนิดพันธุ์โดยใช้ canonical discriminant analysis (CDA) พบว่ามี 
5 ตำแหน่งที่ใช้จำแนกความแตกต่างระหว่าง M. lusoria และ M. petechialis คือ ความยาวของ
เปลือก (L)  ความกว้างของเปลือก (B) ความกว้างของ socket (SW) ความยาวด้านหลังของเปลือก 
(LPM) และความสูงด้านหลังของเปลือก (HPM) มีความแม่นยำถึง 98.89 %  
 จากการศึกษาชีววิทยาและลักษณะสัณฐานวิทยาของ หอยตลับ Meretrix cf. meretrix ที่ 
ฮ่องกง (Morton et al., 2021) เก็บตัวอย่างที่ Tong Fuk Miu Wan และ หาด Shui Han ที่เกาะ 
Lantau ฮ่องกง เนื่องจากบริเวณนี้มีการทำประมงและเป็นที่ท่องเที่ยวจึงคาดว่า M. cf. meretrix จะ
ลดลง โดยทำการสุ่มเก็บตัวอย่างทั้งหมด 28 ตัวอย่าง ศึกษารูปแบบของเปลือกความสัมพันธ์ระหว่าง 
morphometric และ shell polymorphism   โดยพบว่าหอยมีความยาวเปลือกขนาดเล็กและใหญ่
ที่สุดเท่ากับ 22.2 มิลลิเมตร และ 90.1 มิลลิเมตร ตามลำดับ เห็นได้ว่าหอยตลับแต่ละตัวจะมีรูปแบบ
ของเปลือกที่เหมือนกัน แต่ในแง่ของสีนั้นมีความแตกต่างกันสูง (รูปที่ 2.9) ยังไม่มีการอธิบายถึง
ลักษณะของสีเปลือกหอยที่แตกต่างกันได้ เพราะลวดลายของสีหอยตลับที่พบเจอต่างกันทุกขนาด  มี
การวิเคระห์ morphometric แสดงให้เห็นถึงค่าสัมประสิทธิความสัมพันธ์ระหว่างลักษณะภายนอก
แต่ละลักษณะ (phenotypic correlation coefficient) ในกลุ่มของตัวอย่าง M. cf. meretrix ที่สุ่ม
ได้บริเวณ Tong Fuk Miu Wan มีความสัมพันธ์ไปทางบวก โดยพบว่าความสูง ความกว้าง และความ
หนามีความสัมพันธ์เป็นไปในทิศทางเดียวกัน คือถ้ามีความสูงของเปลือกหอยที่เพิ่มขึ้น ความกว้าง
และความหนาของเปลือกหอยตลับจะเพิ่มขึ้นไปด้วย เมื่อนำหอยมาวาดลักษณะของรูปร่างภายนอก 
พบว่า M. cf. meretrix เมื ่อมองจากเปลือกขวามีลักษณะที่เรียบและด้านหลังมนขึ้น ขนาดของ
เปลือกหอยจะถูกวัดจากจุด a ถึง b ซึ่งแสดงให้เห็นถึงความสูงและความกว้าง (รูปที่ 2.10A)  เมื่อมอง
จากด้าน Dorsal เปลือกหอยแสดงเห็นถึงการเชื่อมต่อของ opisthodetic ligament และ anterior 
lunula ซึ่งเป็นลักษณะสำคัญในการศึกษาการเปิดและการปิดของเปลือก (รูปที่ 2.10B) อีกทั้งมุมจาก
ด้าน Ventral จะเห็นความกว้างที ่ใหญ่ที ่สุดของเปลือกหอย เมื ่อวัดความกว้างจากจุด x ถึง y        
(รูปที่ 2.10C) และจะเห็นว่าเมื่อเปลือกหอยปิดสนิท การเชื่อมต่อระหว่างฝาของเปลือก (valves) มี
การเชื่อมกันระหว่าง ฝาของเปลือกหอยแต่ละข้าง เมื่อหอยตลับปิดเป็นเส้นตรงที่ปิดสมบูรณ์ (รูปที่ 
2.10D) เปลือกหอย จะพบว่า ขอบของฝาเปลือก (valve margins) มีลักษณะโค้งเล็กน้อยในรูปแบบ 
S-shape ซึ่งหมายความว่าเมื่อปิดเปลือกหอยจากด้านหน้า ขอบของฝาเปลือกจะไม่ได้ตรง แต่จะมี
ลักษณะโค้งเป็นรูป S เล็กน้อย (รูปที่ 2.10B) เมื่อลองดเูปลือกภายในที่เส้น pallial line จะมี pallial 
sinus (PS) กล้ามเนื้อยึดสองตำแหน่ง ด้านหน้าและด้านหลัง (กล้ามเนื้อยึดด้านหน้าและกล้ามเนื้อยึด
ข้างหลัง) เป็นการประมาณขนาดได้ ภายในทั้งสองมีรอย pedal retractor muscles ที่ทำหน้าที่ดึง
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เท้ากลับเข้ามาในเปลือก (จะประกอบด้วยส่วนที่ดึงเท้ากลับด้านหน้า (APRM) และส่วนที่ดึงเท้ากลับ
ด้านหลัง (PPRM)) (รูปที่ 2.11) 
 

 
รูปที ่2.9 ลักษณะภายนอกของ M. cf. meretrix ที่ทำการสุ่มเก็บบริเวณ Tong Fuk Miu Wan และ 

หาด Shui Han ที่เกาะ Lantau ฮ่องกง 
ที่มา: Morton et al. (2021) 

รูปที่ 2.10 รูปร่างลักษณะภายนอกของ M. cf. meretrix 
ที่มา: Morton et al. (2021) 



17 
 

 
 

 

 
รูปที่ 2.11  ลักษณะภายในของ M. cf. meretrix ที่ทำการสุ่มเก็บบริเวณ Tong Fuk Miu Wan และ 

หาด Shui Han ที่เกาะ Lantau ฮ่องกง (AAM; Anterior adductor muscle, ACT; 
Anterior cardinal tooth, ALT; Anterior lateral tooth, ALTS; Anterior lateral 
tooth and socket, APRM; Anterior pedal retractor muscle, CSL; Calcareous 
shell layer, L; Ligament, LU; Lunule, PAM; Posterior adductor muscle, PCT; 
Posterior cardinal tooth, PL; Pallial line, PLTS; Posterior lateral tooth and 
socket, PPRM; Posterior pedal retractor muscle, PS; Pallial sinus, U; Umbo) 

ที่มา: Morton et al. (2021) 
 
 นอกจากนี้จากมีการศึกษาลักษณะสัณฐานเรขาคณิต (geometric morphometric) ยังเป็น
หนึ่งในวิธีการในการจำแนกชนิดพันธุ์  โดยมีหลักการนี้จะมี 2 วิธี ได้แก่ การวิเคราะห์รูปร่าง หรือโครง
ร่าง (shape/outline) ของเปลือกหอย โดยใช้การวิเคราะห์ที่เส้นขอบรอบนอกเปลือกของตัวอย่าง 
และการวิเคราะห์โดยการวางตำแหน่งอ้างอิง (landmark) ไว้ตามจุดเด่นของโครงร่างเปลือกแล้ว
ตรวจสอบการเปลี่ยนแปลงในตำแหน่งของการวางจุดของแต่ละตัวอย่าง ซึ่งทั้งสองหลักการนี้จะ
นำเสนอในรูปของข้อมูลที่ต่างกัน และสามารถนำไปใช้ในสถานการณ์ท่ีแตกต่างกันได้ มีการศึกษาของ 
Moneva et al. (2014) ที่ทำการเปรียบเทียบลักษณะสัณฐานวิทยาภายในของเปลือกหอยสองฝา 3 
ชนิดพันธุ์คือ M. lyrata, Mercenaria mercenaria และ Venerupis philippinarum โดยใช้การ
กำหนด Landmark จำนวน 15 จุด (รูปที ่ 2.12)   แล้ววิเคราะห์ลักษณะสัณฐานเรขาคณิตด้วย 
relative warp analysis (RWA) พบว่าหอยสองฝาทั้งสามชนิดนั้นมีรูปร่างของลักษณะของเปลือก
ภายในแตกต่างกันอย่างมีนัยสำคัญทางสถิติ ความแตกต่างที่ชัดเจนในลักษณะของเปลือกหอยในแต่
ละชนิด ได้แก่ ตำแหน่งของจุดยอดของเปลือกหอย (umbo)  และรอยที่เกิดจากการยึดติดกล้ามเนื้อ
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ภายในเปลือกหอย (muscle scars)  ความยาวของเส้นที่แสดงตำแหน่งของเนื้อเยื่อที่หุ้มภายในของ
เปลือกหอย (pallial line) และความยาวรอยเว้าในเปลือกหอย (pallial sinus)  
 

 
 

รูปที่ 2.12 การกำหนด Landmark จำนวน 15 จุด ที่ใช้ในการอธิบายลักษณะทางสัณฐานภายในของ
เปลือกหอยสองฝาทั้งข้าง เปลือกด้านซ้าย (A) และเปลือกด้านขวา (B) ของหอยสกุล 
Venerid สามชนิด ได้แก่ Meretrix lyrata (รูปบน), Mercenaria mercenaria (รูป
กลาง), และ Venerupis philippinarum (รูปล่าง) โดยการวางตำแหน่ง (C) 

ที่มา: Moneva et al. (2014) 
 

และผลที่ได้จากการใช้ RWA มีการแบ่งผลออกเป็น Relative Warps (RW1, RW2, RW3) ที่
มีการแปรผันอย่างมีนัยสำคัญ โดยแต่ละ RW แสดงถึงความแตกต่างของมิติหลักในลักษณะทางรูปร่าง
ของเปลือกหอย (รูปที่ 2.13) พบว่า RW1 อธิบายความแปรผันในเปลือกหอยด้านซ้ายได้ถึง 67.89% 
และ 68.78% ในเปลือกหอยด้านขวา หมายความว่า RW1 นี้ครอบคลุมการแปรผันที่สำคัญที่สุดใน
ข้อมูลที ่ใช้ในการศึกษา จากการใช้ RWA แสดงให้เห็นว่า M. lyrata มีการแปรผันทางรูปร่างที่
แตกต่างจาก M. mercenaria และ V. philippinarum โดยเฉพาะในเรื่องของ pallial sinus ที่ตื้น
กว่า ส่วน M. mercenaria และ V. philippinarum มีความคล้ายคลึงกันมากกว่าในลักษณะของ
รูปร่างโดยรวม ซึ่งความลึกและลักษณะของ pallial sinus มักจะสัมพันธ์กับลักษณะการขุดดินของ
หอย โดยหอยที่สามารถขุดดินได้ลึกอย่าง M. mercenaria และ V. philippinarum จะมี pallial 
sinus ที่เว้าลึกและมีพื้นที่มากพอที่จะรองรับ siphon ที่ยาวขึ้น ส่วน M. lyrata ที่ขุดดินได้ตื้นกว่า 
จะมี pallial sinus ทีเ่ว้าตื้นกว่า  
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รูปที่ 2.13 Relative warp box plot และฮิสโตแกรม แสดงการแปรผันในเปลือกหอยด้านซ้าย (a) 

และเปลือกหอยด้านขวา (b) ของเปลือกหอยภายในของ: (A) Meretrix lyrate (B) 
Mercenaria mercenaria และ(C) Venerupis philippinarum 

ที่มา: Moneva et al. (2014) 
  

2.3. ชีววิทยาบางประการของหอยตลับ Meretrix spp. 
 หอยตลับ Meretrix มีโครงสร้างภายในที่พัฒนาเพื่อการดำรงชีวิตในแหล่งที่อยู่ที่เป็นดินโคลน
และทราย โดยใช้การขุดและฝังตัวในการหาแหล่งที่อยู่อาศัย มีอวัยวะภายในจะประกอบไปด้วย 
ระบบย่อยอาหาร ระบบหมุนเวียนเลือด ระบบขับถ่าย และระบบสืบพันธุ์ และมีแมนเทิล (mantle) ที่
เป็นเนื้อเยื่อห่อหุ้มอวัยวะต่าง ๆ ภายใน (รูปที่ 2.14) ช่องระหว่างเยื่อแมนเทิลกับอวัยวะภายในแมน
เทิลนั้นมีเหงือก (gill)  
 

 
รูปที่ 2.14 ลักษณะโครงสร้างภายในของหอยสองฝา 
ที่มา: ftp://ftp.fao.org 
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 2.3.1 การกินอาหาร 
 หอยตลับเป็นหอยสองฝาที่กินอาหารด้วยการกรองอาหารจากน้ำทะเล (filter feeder) โดย

จะเปิดเปลือกเพื่อให้น้ำไหลเข้ามาในช่องแมนเทิล (Mantle cavity) น้ำที่ดูดเข้ามาจะถูกกรองผ่าน

เหงือก (gill) เหงือกของหอยตลับทำหน้าที่กรองอนุภาคอาหารจากน้ำ เซลล์ขนเล็ก ๆ (cilia) ที่อยู่บน

เหงือกจะสร้างกระแสน้ำและดักจับอนุภาคอาหาร โดยอนุภาคอาหารที่กรองได้จะถูกส่งต่อไปยัง กลีบ

ปาก (labial Palps) หลังจากนั้นก็จะส่งต่ออาหารเข้าสู่ปาก ซึ่งอาหารจะเข้าสู่ระบบย่อยอาหาร 

กระเพาะอาหารที่มี คริสตัลไลน์สไตล์ (crystalline Style) จะช่วยหมุนและบดอาหารให้ละเอียดก่อน

เข้าสู่ลำไส้ ใน ลำไส้ (intestine) อาหารจะถูกย่อยและดูดซึมสารอาหารเข้าสู่ร่างกาย ส่วนของเสียที่

ไม่สามารถย่อยได้จะถูกขับออกทาง ทวารหนัก (anus) (Gosling, 2003)  

 

2.3.2 การหายใจ 

 หอยตลับใช้เหงือก (gills) เป็นอวัยวะหลักในการแลกเปลี่ยนก๊าซ และอาศัยการไหลเวียนของ

น้ำที ่ผ ่านช่องว่างระหว่างเยื ่อแมนเทิล (mantle cavity) เพื ่อดึงออกซิเจนจากน้ำและขับก๊าซ

คาร์บอนไดออกไซด์ออก โดยการดูดน้ำเข้าสู่ช่องแมนเทิล น้ำจะถูกดูดเข้าสู่ร่างกายผ่านท่อไซฟอนดูด

น้ำ (Incurrent Siphon) จากนั้นน้ำจะไหลเข้าสู่ช่องว่างระหว่างเยื่อแมนเทิลกับลำตัว การไหลของน้ำ

จะช่วยนำออกซิเจนเข้าสู่ระบบหายใจและลำเลียงก๊าซคาร์บอนไดออกไซด์ออกไป หลังจากนั้นเหงือก

ของหอยตลับมีโครงสร้างเป็นแผ่นบางและมีเซลล์ขนเล็ก ๆ (cilia) ที่ช่วยในการสร้างกระแสน้ำให้ไหล

ผ่าน และเซลล์เย ื ่อบ ุเหงือกมีความสามารถในการดูดซ ับออกซิเจนจากน้ำและปล่อยก๊าซ

คาร์บอนไดออกไซด์ออกสู่กระแสน้ำ กระบวนการแลกเปลี่ยนก๊าซเกิดขึ้นโดยการแพร่ (diffusion) 

ระหว่างน้ำและเลือดที่ไหลเวียนผ่านเหงือก และหลังจากนั้นจะมีการขับน้ำออกโดยน้ำที่ผ่านการ

แลกเปลี่ยนก๊าซแล้วจะถูกปล่อยออกจากร่างกายผ่าน ท่อไซฟอนขับถ่าย (excurrent siphon) พร้อม

กับของเสียที่ไม่ต้องการกระแสน้ำที่ไหลผ่านช่วยรักษาสมดุลของอุณหภูมิและลดการสะสมของสารพิษ

ในร่างกาย (Gosling, 2003) 

 

  2.3.3 การสืบพันธุ์และการพัฒนาของตัวอ่อน 

  หอยตลับมีการสืบพันธุ์แบบแบบอาศัยเพศ (sexual Reproduction) โดยปล่อย

เซลล์สืบพันธุ์เพศผู้และเพศเมียลงในน้ำเพื่อให้เกิดการปฏิสนธิ โดยกระบวนการนี้เกิดขึ้นผ่าน การ

ปฏิสนธิภายนอก (external Fertilization) กระบวนการสืบพันธุ์มีลักษณะเฉพาะที่เหมาะสมกับ

สภาพแวดล้อมในดินโคลนหรือทราย โดยหอยตลับจะมีเพศแยก (gonochoristic) โดยเพศผู้จะมี 

อัณฑะ (testes) ที่ใช้ในการผลิตสเปิร์ม และ เพศเมียจะมีรังไข่ (ovaries) การสืบพันธุ์มักเกิดขึ้น

ในช่วงฤดูผสมพันธุ์หรือเมื่อสภาพแวดล้อมเหมาะสม เช่น อุณหภูมิหรือความเค็มของน้ำที่พอเหมาะ  
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หลังการปฏิสนธิ เซลล์ไข่จะพัฒนาเป็นตัวอ่อน lLarva) ซึ่งลอยอยู่ในน้ำในระยะเริ่มต้น และตัวอ่อนจะ

เติบโตและพัฒนารูปร่าง จนสามารกระทั่งสามารถฝั่งตัวลงในพื้นดินตะกอนหรือทรายได้ (เสถียรพงษ์ 

ขาวหิต และคณะ, 2558; Gosling, 2003) 

 

   2.3.3.1 ชีววิทยาการสืบพันธุ์ของหอยตลับ 

   การศึกษาเกี่ยวกับชีววิทยาการสืบพันธุ์ของหอยตลับโดย Hossain et al. 

(2023) ได้ทำการศึกษาเกี ่ยวกับการจำแนกชนิดพันธุ์และชีววิทยาการสืบพันธุ์ของหอยตลับ M. 

lyrata บริเวณอ่าวเบงกอล ประเทศบังกลาเทศ โดยทำการเก็บรวบตัวอย่างหอยตลับในแต่ละเดือน 

ระหว่างเดือนมกราคม ถึงเดือนธันวาคม 2020  ประเมินขนาดแรกเริ่มสืบพันธุ์ (size at first sexual 

maturity, SLm)  และประเมินขนาดที่ประชากรหอย 50% มีความสมบูรณ์ทางเพศ ( length at 

which 50% of specimens are mature, SL50) โดยใน M. lyrata พบ SLm และ SL50 อยู่ที ่ 4.2 

เซนติเมตร และยังพบว่าหอยตลับ M. lyrata ตัวเมียที่มีขนาดเล็กที่สุดและมีความสมบูรณ์ทางเพศคือ 

1.7 เซนติเมตร ซึ่งการประเมินขนาดแรกเริ่มในการสืบพันธุ์เป็นเรื่องยาก เนื่องจากมีความแตกต่าง

ระหว่างสต็อคที่มีความหลากหลายในชนิดพันธุ์เดียวกัน และความแตกต่างของขนาดหอยที่มีความ

ยาวแรกเริ่มในการสืบพันธุ์นั ้นอาจเกิดจากการทำการประมง หรือจากปัจจัยอื่น ๆ ทั้งนี้ยังได้รับ

อิทธิพลของ ขนาด อายุ และลักษณะของภูมิศาสตร์ และพบว่าช่วงการวางไข่และการวางไข่สูงสุดของ

หอยตลับ M. lyrata (รูปที่ 2.15) จะอยู่ในช่วงมกราคม ถึงมิถุนายน และธันวาคม โดยมีค่าดัชนีความ

สมบูรณ์เพศ (gonadosomatic Index, GSI), ค่าดัชนีสมบูรณ์เพศหลังจากการหักน้ำหนักรังไข่ 

(modified gonadosomatic index, MGSI) และค่าดัชนีโดบริยัล (Dobriyal index, DI) เพ่ิมข้ึนและ

พบว่าในเดือนพฤษภาคม เป็นช่วงที่การปล่อยไข่สูงสุดในฤดูวางไข่  
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รูปที่ 2.15 ช่วงฤดูกาลสืบพันธุ์ของหอยตลับ M. lyrata จากการคำนวนค่าดัชนีความสมบูรณ์เพศ

(GSI) ค่าดัชนีสมบูรณ์เพศหลังจากการหักน้ำหนักรังไข่ (MGSI) และค่าดัชนีโดบริยัล (DI) 
ที่มา: Hossain et al. (2023) 
  
  นอกจากนี้ปัจจัยทางสิ่งแวดล้อมยังมีความสัมพันธ์กันกับดัชนีความสมบูรณ์
เพศ โดยพบว่าปัจจัยสิ่งแวดล้อม 5 พารามิเตอร์จะมีหน้าที่ไปกระตุ้นการวางไข่และการสืบพันธ์ของ
หอย นั้นคืออุณหภูมิ, pH, DO, ความเค็ม และปริมาณน้ำฝน โดยพบว่าปริมาณ ค่า DO และความเค็ม
นั ้นมีความสัมพันธ์อย่างมีนัยสำคัญกับค่า GSI  และต่อฤดูการวางไข่ของ M. lyrata ในเดือน
พฤษภาคม จะมี DO สูง (6 mg/l) และความเค็มสูง (34 ppt) ซึ่งมัก ซึ่งเป็นฤดูการวางไข่ของหอย
ชนิดนี้ เนื่องจากมีค่า GSI สูง  และพบ DO ต่ำ (2.9 mg/l) และความเค็มปานกลาง (15 ppt) ในเดือน
กรกฎาคม ซึ ่งค่า GSI ก็ต่ำในเดือนนี ้เช่นกัน แสดงว่าหอยจะไม่ปล่อยไข่ในช่วงเดือนดังกล่าว     
(เสถียรพงษ์ ขาวหิต และคณะ, 2558) นอกจากนี้มีการศึกษาเกี่ยวกับวงจรการสืบพันธ์ของหอยตลับ 
M. lyrata ในประเทศมาเลเซีย โดยใช้ข้อมูลทางเนื้อเยื้อวิทยา พบว่าหอยตลับ M. lyrata มีเพศแยก
โดยอัตราส่วนเพศผู ้ต่อเพศเมีย เท่ากับ 1 : 0.78  จะโดยเพศผู้จะเด่นกว่า (Hamli et al., 2015) 
ในขณะที่หอยอีกชนิด M. meretrix จะมีอัตราส่วนเพศเท่ากับ 1 : 1.14 โดยมีเพศเมียที่เด่น (เสถียร
พงษ์ ขาวหิต     และคณะ, 2559)  อัตราส่วนเพศผู้ต่อเพศเมียที่ต่างกันในหอยสองฝานั้นเป็นเพราะว่า 
หอยสองฝามีเพศแยก โดยเพศถูกกำหนดโดยอัลลีล (allele) บนยีนบางตำแหน่ง นอกจากนี้หอยสอง
ฝามีความแปรปรวนทางพันธุกรรมที ่ส ูง จึงทำให้สามารถตอบสนองต่อการเปลี ่ยนแปลงของ



23 
 

 
 

สิ ่งแวดล้อมได้ดี ส่งผลให้อัตราส่วนเพศผู ้ต่อเพศเมียในประชากรไม่คงที ่และเปลี ่ยนแปลงตาม
สภาพแวดล้อมนั้น ๆ และปัจจัยสิ่งแวล้อมที่มีผลโดยตรงต่อการกำหนดเพศเพศของหอยสองฝา คือ 
อุณหภูมิ โดยอุณหภูมิที่แตกต่างกันจะส่งผลต่อการหลั่งฮอร์โมนเพศ ซึ่งเป็นตัวเหนี่ยวนำให้เกิดการ
พัฒนาไปเป็นเพศผู้หรือเพศเมีย และการศึกษาการพัฒนาของอวัยวะสร้างเซลล์สืบพันธุ์และการวางไข่
ของหอยตลับ (M. lyrata) ในประเทศมาเลเซีย (Hamli et al., 2015)  ที่แบ่งระยะการพัฒนาของ
อว ัยวะส ืบพ ันธุ์ ได ้   5  ระยะค ือ  ระยะก ่อนการพ ัฒนา  (rest stage) ระยะกำล ั งพ ัฒนา 
(developmental stage)  ระยะเซลล ์ส ืบพ ันธ ุ ์ส ุก  (mature stage) ระยะวางเซลล ์ส ืบพ ันธุ์  
(spawning Stage) และระยะหลังวางเซลล์สืบพันธุ์ (spent stage) เห็นได้ว่าเดือนธันวาคมจะพบ
ระยะไข่เริ่มพัฒนา และเดือนมราคมจะพบระยะกำลังพัฒนาที่มาก เดือนพฤษภาคม (รูปที่ 2.16) จะ
พบเซลล์สืบพันธุ์สุกเป็นส่วนมาก ซึ่งช่วงการปล่อยไข่คือเดือนมิถุนายนถึงเดือนกันยายน มีการวางไข่
สูง ซึ่งช่วงนี้จะเป็นฤดูฝน ซึ่งเป็นช่วงที่ความเค็มและอุณหภูมิ ไม่ต่ำหรือสูงเกินไป เพราะมีผลต่อการ
พัฒนาเซลล์สืบพันธุ์และการว่างไข่ และความเค็มมีผลต่อการ metabolism ของหอยสองฝา และฤดู
ฝนเป็นช่วงที่มีอาหารเพียงพอที่จะทำให้หอยพัฒนาเนื้อเยื่อและส่งผลทำให้การว่างไข่ของหอยสองฝา
ในช่วงฤดูฝนสูงไปด้วย และเสถียรพงษ์ ขาวหิต และคณะ (2558) ทำการศึกษาวงจร 
 
 

 
รูปที่ 2.16 ระยะการพัฒนาของหอยตลับ (M. lyrata) ในประเทศมาเลเซีย 
ที่มา: Hamli et al. (2015) 
 
สืบพันธุ์ของหอยตลับ (M. meretrix) ในประเทศไทยพบว่า การพัฒนาของอวัยสืบพันธุ์แบ่งเป็น 6 
ระยะ คือ ระยะก่อนการพัฒนา (prefollicular development stage) ระยะเริ ่มพัฒนา ( initial 
development stage) ระยะกำลังพัฒนา (developing stage)  ระยะระยะเซลล์ส ืบพันธ ุ ์สุก 
(mature stage) ระยะวางเซลล์สืบพันธุ์ (spawning stage) และ ระยะหลังวางเซลล์สืบพันธุ์ (spent 
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stage) โดยพบว่าทีช่วงการสืบพันธุ์เริ่มเดือนมิถุนายนถึงเดือนกันยายน เป็นช่วงฤดูฝน (รูปที่ 2.17) 
ทำให้มีการชะล้างน้ำทิ้งจากกิจกรรมชุมชนในพ้ืนที่ศึกษา และมีการชะล้างของดินตะกอน ทำให้มีธาตุ
อาหารไหลมารวมกันบริเวณหน้าชายฝั่งทะเลบริเวณที่ศึกษาจึงส่งผลให้มีปริมาณแพลงก์ตอนพืชที่สูง 
โดยหอยตลับกินอาหารด้วยการกรองกินแพลงก์ตอนพืชเป็นอาหาร ซึ่งปริมาณอาหารที่เหมาะสม จะ
สนับสนุนให้หอย 2 ฝา นำไปใช้ในรูปไกลโคเจนค่อนข้างสูงเพื่อพัฒนาเนื้อเยื่อของเพศผู้หรือเพศเมีย 
ทำให้มีการพัฒนาต่อมเพศหรือทำให้วงจรการสืบพันธุ์ของหอยสองฝาเป็นไปอย่างสมบูรณ์ ในช่วงฤดู
ฝนหอยสองฝามีไกลโคเจนที่สูงทำให้มีการพัฒนาเนื้อเยื่อทำให้การวางไข่หอยสองฝาในช่วงฤดูฝนตาม
ไปด้วย นอกจากนี้อุณหภูมิยังเป็นตัวกำหนดลักษณะเพศของหอยสองฝาจะมีต่อมไรท่อที่ประกอบด้วย
กลุ่มเซลล์ที่สร้างเนื้อเยื่อหรือหลั่งฮอร์โมน แล้วส่งไปยังเซลล์เป้าหมาย คือต่อมเพศเพื่อกำหนดเพศผู้ 
หรือเพศเมีย ความเค็มจะมีผลต่อกลไกเมตาบอลิซึมของหอยสองฝา ในเรื่องของการกรองกินอาการ 
การย่อยอาหาร การหายใจ การขับถ่าย และความเครียด 
 

 
รูปที่ 2.17 ระยะการพัฒนาของหอยตลับ (M. meretrix) ในประไทย 
ที่มา: เสถียรพงษ์ ขาวหิต และคณะ (2558) 
 

2.3.3.2 การพัฒนาระยะของตัวอ่อนหอยตลับ 

เมื่อหอยตลับเริ่มพัฒนาอวัยวะสืบพันธุ์จนถึงช่วงฤดูสืบพันธุ์ โดยหอยตลับเพศผู้และ

เพศเมียปล่อยสเปิร์มและไข่ลงสู่น้ำทะเล (รูปที่ 2.18) เกิดการปฏิสนธิกันจนกลายเป็นไซโกต (zygote) 

มีการแบ่งตัวและพัฒนาไปเป็นตัวอ่อนระยะแรก (trochoproes stage) ตัวอ่อนระยะนี้จะมีลักษณะ

เป็นเซลล์กลมขนาดเล็ก จะมีระยะเวลาอยู่ 6 - 12 ชั่วโมงระยะสั้น ๆ หลังจากนั้นจะพัฒนาเข้าสู่ระยะ 

Veliger ในช่วงแรกของระยะนี้ เรียกว่า prodissoconch I โดยตัวอ่อนในระยะนี้ เปลือกจะเริ่ม

พัฒนาขึ้นบาง ๆ และมีลักษณะที่โปรงใส่มีโครงสร้างที่เรียกว่า velum ที่ใช้ในการเคลื่อนที่ในการว่าย

น้ำและหาอาหาร ระยะนี้จะมีเวลาอยู่ประมาณ 1 – 2 วัน หลังจากนั้นจะเข้าสู่ระยะ prodissoconch 
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II ในระยะนี้เปลือจะมีความหนามากข้ึน และเริ่มพัฒนารูปทรงของเปลือกชัดเจนขึ้นและมีขนาดที่ใหญ่

ขึ้น ระยะนี้ยังคงใช้ velum ในการว่ายน้ำและหาอาหาร เวลาของตัวอ่อนในระยะนี้ประมาณ 5 – 10 

วัน ขึ้นอยู่กับอุณหภูมิและสภาพแวดล้อม ก่อนจะเข้าระยะ pediveliger ระยะนี้จะมีเท้า (foot) 

ปรากฎขึ้น เรียกช่วงเวลานี้ว่าระยะเวลาลอยในน้ำ (larval stage) ระยะนี้เป็นระยะที่สำคัญก่อนจะ

เข้าสู่ระยะฝังตัว (settlement) ในสภาพแวดล้อม ระยะ pediveliger จะมีการพัฒนาของเท้า ซึ่งจะ

ช่วยให้สามารถเคลื่อนที่ไปยังพื้นที่ที ่ตัวอ่อนต้องการฝังตัวในแหล่งที่อยู่อาศั ย มีการเปลี่ยนแปลง

รูปร่างและมีขนาดใหญ่ขึ้น ตัวอ่อนในระยะนี้จะเริ่มยึดเกาะกับพ้ืนผิวทราย หรือเปลือกหอยจะใช้เวลา

ประมาณ 1 – 2 วัน ก่อนจะเข้าสู่การฝังตัวในแหล่งที่อยู่อาศัยเป็นหอยเล็ก (spat) หรือระยะลงพ้ืน 

(settlement หรือ benthic stage)  ระยะนี้จะมีการพัฒนาเปลือกให้แข็งแรงขึ้น และมีระบบอวัยวะ

ต่าง ๆ ซึ่งระยะนี้จะใช้เวาไม่นานในการพัฒนาไปเป็นระยะ juvenile ซึ่งจะขึ้นอยู่กับสภาพแวดล้อม 

หลังจากเป็น spat เติบโตไปเป็น juvenile ในที่สุดจะกลายเป็น adult stage เมื่อถึงมีการพัฒนา

เซลล์สืบพันธุ์จนพร้อมที่จะสืบพันธุ์ได้ (Thiet and Kumar, 2008) 

 

 
รูปที่ 2.18 ระยะการพัฒนาของตัวอ่อนหอยตลับ M. lyrata 
ที่มา: Hamli et al. (2019) 
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2.4 นิเวศวิทยาของหอยตลับ  
 หอยตลับเป็นหอยสองฝาที่พบได้บริเวณชายฝั่งทะเลและบริเวณปากแม่น้ำ โดยอาศัยอยู่ใน
พื้นชายฝั่งทะเลที่มีทรายปนโคลนหรือดินตะกอน มักฝังตัวอยู่ในระดับความลึก 5-15 เซนติเมตร 
ปัจจัยสิ ่งแวดล้อมมีผลต่อการแพร่กระจายและการเติบโตของหอยตลับ โดยพบว่าหอยตลับมี
ความสัมพันธ์กับคุณภาพน้ำ ถ้าคุณภาพน้ำที่ดีจะส่งผลให้หอยตลับมีความหนาแน่นสูงขึ้น ในขณะที่
คุณภาพน้ำที่ไม่ดี เช่น ความเค็มและความขุ่น มีผลโดยตรงต่อจำนวนหอยตลับในพื้นที่ที ่ศึกษา 
โดยเฉพาะความขุ่นของน้ำและความเค็มมีความสัมพันธ์เชิงลบ (negative correlation)  คือ เมื่อค่า
ความขุ่นหรือความเค็มในน้ำสูงขึ้น จะส่งผลให้หอยตลับลดจำนวนลง ซึ่งอาจเนื่องมาจากสิ่งแวดล้อมที่
ไม่เหมาะสมสำหรับการอาศัยอยู่ของหอย เช่น น้ำที่ขุ่นสูง เนื่องจากหอยสองฝาจะกินอาการด้วยการ
กรองกินกรองเอาสารอาหาร เช่น แพลงก์ตอนพืช หรืออนุภาคอาหารขนาดเล็ก ออกจากน้ำเพื่อใช้
เป็นอาหาร ในขณะเดียวกันหอยสองฝาก็ใช้เหงือกในการแลกเปลี่ยนก๊าซออกซิเจนกับน้ำ เพื่อหายใจ
ดังนั้นน้ำที่มีความขุ่นสูงจะมีตะกอนหรือสารแขวนลอยมาก ทำให้น้ำที่หอยสองฝากรองมีคุณภาพต่ำ 
หรือมีสิ่งสกปรกมากเกินไป ส่งผลให้กรองน้ำได้ยากขึ้น กระบวนการหายใจและการดูดอาหารจึงมี
ประสิทธิภาพลดลงในขณะที่ความเค็มที่สูงอาจส่งผลให้หอยตลับต้องเกิดการเครียดจากการปรับสมดุล
น้ำในร่างกาย ทำให้ลดการเจริญเติบโตและการสืบพันธุ์ของหอยตลับ ในขณะเดียวกันคุณภาพของดิน
ตะกอน เช่น อินทรียวัตถุ แคลเซียม โพแทสเซียม  และ แมกนีเซียม มีความสัมพันธ์เชิงบวก (positive 
correlation) กับการเจริญเติบโตและปริมาณหอยตลับที่พบในพ้ืนที่นั้น ๆ โดยอินทรียวัตถุและแร่ธาตุ
เหล่านี้ทำให้สภาพแวดล้อมเหมาะสมกับการเติบโตของหอยตลับ ทั้งในด้านการให้เป็นแหล่งอาหาร 
(เช่น สารอาหารที่ละลายในดินและน้ำ) และการปรับสภาพของดินให้เหมาะสมกับแหล่งอาศัยของ
หอยโดยที่แคลเซียม โพแทสเซียม และแมกนีเซียมเป็นแร่ธาตุที่สำคัญต่อการสร้างเปลือกของหอย
ตลับ รวมถึง การสร้างเปลือก และการควบคุมกระบวนการเคมีในร่างกายของหอย ซึ่งหากพ้ืนตะกอน
ดินมีแร่ธาตุเหล่านี้ในระดับที่เหมาะสม จะช่วยให้หอยตลับในการเติบโตและเพิ่มจำนวนของหอยใน
พื้นที่นั้น ๆ ได้ (เสถียรพงษ์ ขาวหิต และเกษม จันทร์แก้ว, 2559) หอยตลับถือว่ามีบทบาทสำคัญใน
ระบบนิเวศ เนื่องจากมีหน้าที่เป็นผู้กรองอาหาร ทำให้น้ำสะอาดและช่วยควบคุมปริมาณแพลงก์ตอน 
และมีส่วนช่วยสร้างสมดุลในระบบนิเวศชายฝั่งโดยการหมุนเวียนสารอาหารในดินตะกอนหรือทราย  
 นอกจากนี้หอยตลับยังมีวงจรชีวิต โดยมีการเติบโตและจะเข้าช่วงระยะสืบพันธุ์เมื่อมีอายุ 6 
ถึง 12 เดือน โดยจะขึ้นอยู่กับสภาพแวดล้อมและปัจจัยต่าง ๆ เช่น  อุณหภูมิและแหล่งอาหารที่
เพียงพอในพ้ืนที่ของแหล่งที่อยู่อาศัย (เสถียรพงษ์ ขาวหิต และคณะ, 2558)  
 
 
 
 



27 
 

 
 

2.5 การแพร่กระจายของหอยตลับ 
 หอยตลับ (Meretrix spp.) เป็นสัตว์หน้าดินกลุ่มหอยสองฝา ที่พบการแพร่กระจายอยู่บริเวณ
ชายฝั่งเอเชียตะวันออกเฉียงใต้ พบในประเทศไทย ฟิลิปปินส์ สิงคโปร์ เวียดนาม อินโดนีเซีย  ตาม
ชายฝั่งเอเชียใต้และมหาสมุทรอินเดีย พบในอินเดีย ศรีลังกา ชายฝั่งเอเชียตะวันออกเฉียงเหนือ จีน 
เกาหลี ญี่ปุ่น และใต้หวัน  หอยตลับสามารถพบได้บริเวณชายฝั่งทะเลหาดทราย หาดทรายปนโคลน 
และบริเวณปากแม่น้ำในเขตน้ำขึ้น-ลง โดยฝังตัวอยู่ใต้พื้นทรายลึกประมาณ 5 - 10 ซม. กินอาหาร
โดยการกรองกินอาหารขนาดเล็ก ได้แก่ พวกแพลงก์ตอนพืช สามารถพบเจอได้ทั่วไปตามชายฝั่งทะเล 
 Jayawickrema and Wijeyaratne (2009) ศึกษาการแพร่กระจายและพลวัตประชากรหอย
ตลับ M. casta โดยเก็บรวบรวมหอยตลับตามแนวชายฝั่งในคลองดัตช์ ประเทศศรีลังกา พบว่าการ
แพร่กระจายของหอยตลับ M. casta ขึ้นอยู่กับปริมาณของสารอินทรีย์ และปริมาณอนุภาคขนาด
ทราย ทรายแป้ง และดินเหนียว ในตะกอนดิน โดยพบว่าปริมาณของสารอินทรีย์ และปริมาณอนุภาค
ขนาดทราย ทรายแป้ง และดินเหนียวในดินตะกอน ที่เพิ่มมากขึ้น ทำให้ความชุกของ M. casta 
เพ่ิมข้ึนไปด้วย และปัจจัยสิ่งแวดล้อมอ่ืน ๆ เช่น อุณหภูมิ ความเค็ม ค่าความเป็นกรดด่าง และปริมาณ
คลอโรฟิลล์ในน้ำ ไม่มีความสัมพันธ์กับความชุกชุมของหอยตลับกลุ่มนี้ แต่ความเค็มจะมีผลต่อความ
ชุกชุมของ M. casta ซึ่งความเค็มที่มากกว่า 40 ppt หรือความเค็มที่น้อยกว่า 3 ppt จะทำให้ M. 
casta มีความชุกชุมน้อยลง เนื่องจากความเค็มผลต่อการ เปิดปิดฝาเปลือกของหอย (vales) โดยเมื่อ
มีความความเค็มต่ำสุด และสูงสุด M. casta จะทำการปิดฝาเปลือกอย่างสนิท เพื่อปรับตัวให้อยู่รอด
และรักษาสมดุลในร่างกาย   
 ศึกษาการแพร่กระจายและการเคลื่อนที่ระหว่างแหล่งที่อยู่ในการเติบโตของหอยตลับ M. 
lusoria บริเวณปากแม่น้ำ ชิราคาวา มิโดริคาวา ประเทศญี่ปุ่น Hashiguchi et al. (2014) ทำการ
เปรียบเทียบค่าเฉลี่ยของความยาวเปลือกในการแพร่กระจายหอยตลับ ระยะตัวอ่อน (ความยาว
เปลือกน้อยกว่า 5 มิลลิเมตร) และระยะที่ยังไม่สมบูรณ์พันธุ์ (ความยาวเปลือก 5-20 มิลลิเมตร) จะ
พบระยะตัวอ่อนและระยะที่ยังไม่สมบูรณ์พันธุ์ชุกชุมตรงบริเวณปากแม่น้ำ ตรงข้ามกันกับระยะตัวเต็ม
วัย (ความยาวเปลือกมากกว่า 20 มิลลิเมตร)  ที่พบการแพร่กระจายอยู่พื ้นที่ราบที่มีน้ำขึ้นน้ำลง
บริเวณชายฝั่งทะเลที่ไม่ได้รับอิทธิพลของแม่น้ำ อาจเป็นไปได้ว่าระยะตัวอ่อนและระยะที่ยังไม่สมบูรณ์
พันธุ์มีการรวมตัวกันตรงใกล้กับบริเวณปากแม่น้ำท่ีเป็นแหล่งอาหารที่เหมาะสมในการเติบโต แต่พอโต
ขึ้นเคลื่อนย้ายไปบริเวณเขตน้ำขึ้นน้ำลง นั้นเป็นเพราะว่าเป็นการเอาตัวรอดของหอยชนิดนี้ เนื่องจาก
บริเวณปากแม่น้ำมักมีการสะสมของตะกอนโคลนที่มาก โดยเฉพาะระยะหลังจากที่ฝนตก และอาจ
เป็นเพราะว่าหลีกเลี่ยงการกินอาหารของหอยสองฝาชนิดอื่นที่มีการกินแพลงค์ตอนพืชเหมือนกัน 
หอยตลับมีการเติบโตที่ช้า แต่สามารถทนความเค็มในช่วงกว้าง จึงทำให้พบการแพร่กระจายตั้งแต่
บริเวณปากแม่น้ำไปจนถึงตามบริวณชายฝั่งทะเล 
 นอกจากนี้มีการศึกษาการแพร่กระจายของหอยตลับในประเทศไทย โดย รัตนา มั่นประสิทธิ์
และคณะ (2552) ศึกษาปัจจัยการอยู่อาศัยของหอยตลับ (Meretrix spp.) บริเวณแหลมกลัด จังหวัด
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ตราด โดยเก็บตัวอย่างชายตลับตลอดชายฝั่งแหลมกลัด พบการแพร่กระจายของหอยตลับ 2 ชนิด คือ 
M. casta และ M. meretrix ปัจจัยสิ่งแวดล้อมมีความสัมพันธ์กับการแพร่กระจายของหอยตลับเป็น
อย่างมาก โดยปัจจัยที่สำคัญเป็นอย่างแรกในการแพร่กระจายที่เป็นตัวบ่งบอกถึงแหล่งที่อยู่อาศัยของ
หอยตลับคือ ดินตะกอน เนื่องจากหอยตลับมีการสัมผัสอยู่กับดินทรายตลอดเวลา โดยพบว่าความชุก
ชุมของ M. casta ตรงบริเวณที่มีดินตะกอนเป็นพื้นโคลน พบมากตรงปลายแหลมกลัดซึ่งอยู่ติดกับ
พื้นที่ป่าชายเลน และ M. meretrix จะชุกชุมบริเวณท้ายบ้านคลองสนที่เป็นบริเวณชายทราย ซึ่ง
สอดคล้องกันกับความสัมพันธ์ของปริมาณ silt-clay ในดินตะกอน ที่ M. casta มีความสัมพันธ์ในเชิง
บวกกับ ปริมาณ silt-clay ในดินตะกอน และ M. meretrix มีความสัมพันธ์เชิงลบกับ ปริมาณ silt-
clay ในดินตะกอน และปัจจัยสิ่งแวดล้อมอีกหนึ่งที่มีความสัมพันธ์กับหอยตลับทั้งสองชนิดพันธุ์นี้ คือ
ความเค็มของน้ำ จะเห็นได้ว่า M. casta ชอบอยู่ในแหล่งที่มีความเค็มต่ำ ดังที่พบมีความชุกชุมมากที่
บริเวณน้ำกร่อยใกล้กับป่าชายเลน ส่วน M. meretrix จะแพร่กระจายในบริเวณที่ไม่ได้มีอิทธิพลจาก
แหล่งน้ำจืดมากนัก นอกจากนี้ความอุดมสมบูรณ์ของแหล่งน้ำ เช่น ปริมาณธาตุอาหาร คลอโรฟิลล์เอ 
และออกซิเจนที่ละลายในน้ำ ที่มีมากขึ้นในระดับหนึ่ง ยังส่งผลต่อความชุกชุมที่ เพิ่มมากขึ้นของ M. 
casta เช่นกัน 
 ม ีการรายงานชน ิดพ ันธ ุ ์ ของหอยตล ับ  Meretrix ท ั ่ ว โลกม ีท ั ้ งหมด 17 ชน ิดพ ันธุ์  
(MolluscaBase, 2022) ได ้แก ่  M. astricta (Reeve, 1864)  M.  attenuata Dunker, 1863 M. 
aurora Hornell, 1 9 1 7  M. casta (Gmelin, 1791) M. lagiensis Thach, 2023 M. 
lamarckii Deshayes, 1853 M. lusoria (Röding, 1798) M. lyrata (G. B. Sowerby II, 1851) M. 
marisarabicum C. Martin & Matsukuma, 2020 M. meretrix (Linnaeus, 1758) M. 
morphina (Lamarck, 1818) M. petechialis (Lamarck, 1818) M. planisulcata (G. B. 
Sowerby II, 1854) M.  subtrigona (Dunker, 1857) M. taiwanica S.-T. Hsiao & S.-C. Chuang, 
2023 M. tigris K.-Y. Lai & Y.-G. Nien, 2008 และ M. vestita (Reeve, 1864) และในประเทศไทย
สามารถพบหอยตลับ 6 ชนิดพันธุ์ Yoosukh and Matsukuma (2001) รายงานชนิดพันธุ์หอยตลับที่
พบ 3 ชน ิดพ ันธ ุ ์ ได ้ แก ่  M. meretrix (Linnaeus, 1758) M. casta (Gmelin, 1791) และ M. 
planisulcata (G. B. Sowerby II, 1854) นอกจากนี้ Huber (2010) ได้แก่ M. astricta  และมีการ
รายงานในปี 2021 ได้แก่ M. lyrata (G. B. Sowerby II, 1851) และ M. petechialis (Lamarck, 
1818) Wells et al. (2021) ซึ่งจากการรายงานการศึกษาหอยตลับในประเทศไทยที่พบเจอบ่อย M. 
meretrix M. casta และ M. lyrata บริเวณชายฝั่งทะเลตั้งแต่อ่าวไทยฝั่งตะวันออกไปจนถึงอ่าวไทย
ตอนกลางรวมถึงชายฝั่งทะเลอันดามัน (ตารางที่ 2.3) และมี 2 ชนิดพันธุ์ ที่มีการรายงานว่าพบเจอใน
ประเทศแต่ยังไม่ได้รายงานว่าพบเจอตรงบริเวณชายฝั่งทะเล M. astricta และ M. petechialis 
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ตารางท ี่ 2.3 การรายงานการแพร่กระจายของชนิดพันธุ ์หอยตลับ (Meretrix spp.) ที่พบเจอใน
ประเทศไทย 

ลำดับ  ชนิดพันธุ์ บริเวณท่ีพบ  อ้างอิง 
1 M. astricta ประเทศไทย Huber (2010) 
2 M. casta สมุทรสงคราม ภมรพรรณ ฉัตรภูมิและคณะ (2564) 

เพชรบุรี เสถียรพงษ์ ขาวหิต และคณะ (2558) 
ระนอง มนตรี สุมณฑาและคณะ (2562) 
ตราด รัตนา มั่นประสิทธ์ิ และคณะ (2552) 
สุราษฎร์ธานี พังงา ระยอง ตรัง Yoosukh and Matsukuma (2001) 

3 M. lyrata ประเทศไทย Huber (2010) 
ประเทศไทย Wells et al. (2021) 
เพรชบุรี สาวิกา และสิทธิ (2556) 
ชุมพร สุราษฎร์ธานี นครศรีธรรมราช 
พังงา ตรัง สตูล 

Suppapan et al. (2021)  

4 M. meretrix ประเทศไทย Huber (2010) 
สมุทรสงคราม ณัฎฐ์นัส และคณะ มมป. 
ชลบุรี ขวัญภิรมย์ นกเทศ และคณะ (2562)  
 ชลบุรี วิภ ูษ ิต ม ัณฑะจิตร และอศลย์ ม ีนาภา 

(2565) 
เพชรบุรี เสถียรพงษ์ ขาวหิต และเกษม จันทร์แก้ว

(2559) 
ระยอง ชลบรี Yoosukh & Matsukuma (2001) 
ตราด รัตนา มั่นประสิทธ์ิ และคณะ (2552) 
ประจวบคีรีขันธ์ ทรงชัยและคณะ (2530) อ้างอิงโดยกรม

ประมง(2547) 
ชลบุรี สมุทรสงคราม ชุมพร สุราษฎร์
ธานี นครศรีธรรมราช ตรัง สตูล 

Supmee et al. (2020) 

5 M. petechialis  ประเทศไทย Wells et al. (2021) 
6 M. planisulcata สงขลา ภูเก็ต Yoosukh and Matsukuma (2001) 
 M. ovum  

เ ป ็ น  synonym  
M. casta 

สมุทรสงคราม Yoosukh and Matsukuma (2001) 
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 เมื่อ 20 ปีก่อนประเทศไทย มีการศึกษาอนุกรมวิธานของหอยตลับ Meretrix spp. อธิบายถึง
ชนิดพันธ ุ ์หอยตลับออกเป็น 4 ชนิดพันธ ุ ์ท ี ่ เก ็บรวมรวมได้ ค ือ M. meretrix, M. casta, M. 
planisalcata และ M. ovum (Yoosukh and Matsukuma, 2001) และในปัจจุปันยังคงใช้การ
จำจัดแนกตามวิธีการของ Yoosukh and Matsukuma (2001) จึงทำให้มีความคลุมเคลือหรือจำแนก
ชนิดผิดพลาดได้ เนื่องจากปัจจุปันสภาพแวดล้อมที่เปลี่ยนแปลงไปอาจจะทำให้หอยตลับมีการปรับตัว
ตามสภาพแวดล้อม ทำให้เกิดเกิดการเปลี่ยนแปลงลักษณะภายนอก หรือรวมไปถึงการเปลี่ยนแปลง
สารพันธุกรรมได้ นอกจากนี้จากการรวบรวมผลงานวิจัยข้างต้น (ตารางที่ 2.3)  พบหอยตลับทั้งหมด
ในประเทศไทยถึง 6 ชนิดพันธุ์ ซึ่งการศึกษาการแพร่กระจายและข้อมูลลักษณะสัณฐานวิทยายังไม่มี
ข้อมูลของหอยตลับ Meretrix ทุกชนิดพันธุ์ อีกทั้งข้อมูลหลากหลายทางพันธุกรรมของหอยตลับใน
ประเทศไทยนั้น มีเพียงสองชนิดพันธุ์ ได้แก่ M. meretrix และ M. lyrata (Supmee et al., 2020; 
Suppapan et al., 2021) 
 

2.6 เทคนิคทางอณูพันธุศาสตร์ในการศึกษาการจำแนกชนิดพันธุ์ 
 การจำแนกชนิดพันธุ ์โดยการใช้เทคนิคทางอณูพันธุศาสตร์ เป็นวิธ ีการที ่ใช้ข้อมูลทาง
พันธุกรรมเพื่อระบุและจำแนกสิ่งมีชีวิตชนิดพันธุ์ต่างๆ ที่มีความแม่นยำสูง เทคนิคเหล่านี้สามารถ
นำไปใช้ในการจำแนกสิ่งมีชีวิตที่มีลักษณะภายนอกที่มีลักษณะคล้ายกัน แต่มีความแตกต่างกันทาง
พันธุกรรม ซึ่งบางครั้งไม่สามารถจำแนกได้จากลักษณะทางสัณฐานวิทยาภายนอกได้  
 

2.6.1 ข้อมูลทางพันธุกรรม 
 ดีเอ็นเอ (deoxy ribonucleic acid หรือ DNA) เป็นข้อมูลที ่กำหนดลักษณะต่าง ๆ ของ
สิ่งมีชีวิตรวมถึงโครงสร้างของโปรตีน การทำงานของเซลล์ และลักษณะทางพันธุกรรมที่ถ่ายทอดจาก
รุ่นสู่รุ่น ข้อมูลทางพันธุกรรมถูกบันทึกในลำดับของนิวคลีโอไทด์ ที่ประกอบไปด้วย ส่วนประกอบสาม
ส่วนหลัก ได้แก่ น้ำตาลเพนโทส (pentose Sugar)  กลุ่มฟอสเฟต (phosphate Group) และเบส
ไนโตรเจน (nitrogenous Base) ซ่ึงมี 4 ชนิด ได้แก่ อะดีนีน (adenine, A), ไทมีน (thymine, T), ไซ
โตซีน (cytosine, C) และกัวนีน (guanine, G) ซึ่งการเรียงกันของเบสไนโตรเจนแต่ละชนิดทำให้
สิ ่งมีชีวิตต่างกัน และการเรียงกันของสายดีเอ็นเอนี ้สามารถนำมาสร้างลายพิมพ์ดีเอ็นเอ  (DNA 
fingerprinting) ซึ่งลายพิมพ์ดีเอ็นเอคือรูปแบบของแถบดีเอ็นเอที่ถูกสร้างขึ้น และเป็นลักษณะเฉพาะ
ของสิ่งมีชีวิตนั้นๆ  
 การสกัดดีเอ็นเอมีหลักการในการสกัด โดยเริ่มจากการทำลายเซลล์ให้แตกเพื่อให้ดีเอ็นเอ
ออกจากจากเซลล์ (cell lysis) การทำให้เซลล์แตกนั้นสามารถทำได้หลายวิธี เช่นการใช้สารเคมีที่
สามารถทำลายผนังเซลล์ หรือ การบดตัวอย่าง จะทำให้ผนังเซลล์และเนื้อเยื่อของเซลล์ถูกทำลาย ให้
ดีเอ็นเอที่อยู่ในเซลล์ถูกปล่อยออกมาให้สารละลาย จากนั้นเป็นการทำให้ดีเอ็นเอบริสุทธิ์ (DNA 
purification) เป็นการกำจัดสิ่งที่ปนเปื้อนที่เหลืออยู่จาการทำให้เซลล์แตก ขั้นตอนนี้สามารถทำได้
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หลายวิธี เช่น การใช้สารละลาย สารเคมีอินทรีย์แยกโปรตีนออกจากดีเอ็นเอได้อย่างมีประสิทธิภาพ 
หรือเช่นเดียวกันกับการใช้ชุดสกัดดีเอ็นเอที่พัฒนาด้วยบริษัทต่าง ๆ เป็นวิธีที่สะดวกและรวดเร็วใน
การสกัดดีเอ็นเอ ต่อไปจะเป็นขั้นตอนการตกตะกอนดีเอ็นเอ (DNA precipitation) จะเป็นขั้นตอน
สำคัญในการสกัดดีเอ็นเอ โดยจะใช้แอลกอฮอล์ เช่น เอทานอล (ethanol) หรือไอโซโพรพานอล 
(isopropanol) เนื่องจากแอลกฮอล์มีความหนาแน่นมากกว่าน้ำ เมื่อเติมแอลกอฮอล์ลงไปจึงทำให้ดี
เอ็นเอตกตะกอน หรืออาจจะมีการเติมเกลือโซเดียมโซเดียมอะซิเตต ให้ดีเอ็นเอสามารถแยกออกจาก
สารละลาย และให้ดีเอ็นเอนจับตัวกันเองแล้วตกตะกอนเป็นสีขาวอยู่ก้นหลอด หลังจากนั้น ดีเอ็นเอที่
ตกตะกอนจะถูกล้างด้วยเอทานอล 70% เพ่ือทำให้บริสุทธิ์ยิ่งขึ้น และข้ันตอนสุดท้ายเป็นการละลายดี
เอ็นเอ (DNA rehydration) โดยดีเอ็นเอที่ตกตะกอนจะถูกละลายด้วยสารละลายที่เหมาะสม เช่น TE 
buffer หรือน้ำปราศจากนิวคลีเอส เป็นต้น การละลายดีเอ็นเอจะช่วยให้ได้สารพันธุกรรมที่พร้อม
สำหรับการใช้ในขั้นตอนถัดไป เช่น การทำ PCR หรือการวิเคราะห์ทางพันธุกรรมและการจำแนกชนิด
พันธุ์ในสัตว์ทะเล และในการสกัดดีเอ็นเอในหอยสองฝามักใช้วิธีการสกัดด้วย phenol/chloroform  
 

2.6.2 เทคนิคปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรส (Polymerase Chain Reaction, PCR) 
 เทคนิค PCR เป็นเทคนิคการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอเป้าหมายให้ได้ปริมาณที่เพิ่มขึ้น โดยต้องมี
การอาศัยการทำงานร่วมกันของเอนไซม์ดีเอ็นเอพอลิเมอเรส (DNA polymerase) ไพรเมอร์ นิวคลีโอ
ไทด์ (deoxynucleotide triphosphates, dNTPs) และดีเอ ็นเอต้นแบบในสภาวะที ่ เหมาะสม   
เอนไซม์ดีเอ็นเอพอลิเมอเรส คือ เอนไซม์ที่สำคัญในการจำลองดีเอ็นเอ โดยมีหน้าที่ในการสร้างสายดี
เอ็นเอใหม่จากดีเอ็นเอต้นแบบ กระบวนการทำงานของเอนไซม์นี้จะเกิดขึ้นในระหว่างการแบ่งเซลล์ 
ซึ่งทำให้เซลล์สามารถคัดลอกสารพันธุกรรมไปยังเซลล์ลูก โดยเอนไซม์จะเพิ่มนิวคลีโอไทด์ที่ตรงกับ
เบสในสายดีเอ็นเอต้นแบบเพื ่อสร้างสายดีเอ็นเอใหม่ ส่วนไพรเมอร์ คือโอลิโกนิวคลีโอไทด์  
(oligonucleotide) ที่มีควายาวของนิวคลีโอไทด์ประมาณ 20 – 30 เบส โดยไพรเมอร์จะมีปลายคู่สม
กับดีเอ็นเอต้นแบบที่ต้องการจะเพิ่มปริมาณ ดังนั้นการทำ PCR ต้องรู้ถึงลำดับนิวคลีโอไทด์ของดีเอ็น
เอต้นแบบบริเวณท่ีต้องการเพ่ิมปริมาณ อาจจะรู้ทั้งหมดหรือเฉพาะส่วนปลายก็ได้ เพ่ือนำไปออกแบบ
สังเคราะห์ไพรเมอร์ที่จะใช้ในปฏิกิริยา  และนิวคลีโอไทด์ คือหน่วยย่อยของคลีอิกที่ประกอบด้วย
น้ำตาล ฟอสเฟต และเบสไนโตรเจน (A, T, C, G) ซึ่งจะมาเชื่อมต่อกันในรูปแบบสายเพื่อสร้างสายดี
เอ็นเอ 

การทำ PCR อาศัยความร้อนในการเร่งปฎิกิริยาของเอนไซน์และสารประกอบต่างๆ มีลำดับ
ขั้นตอนดังนี้   

1. Denaturation เป็นขั้นตอนที่ใช้ความร้อนที่อุณหภูมิสูง (ประมาณ 94-98°C) ทำให้ดีเอ็น
เอต้นแบบที่เป็นสายคู่แยกออกเป็นสายเดี่ยวสองสาย โดยการทำลายพันธะไฮโดรเจนระหว่างเบสของ
ดีเอ็นเอ  
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2. Annealing เป็นขั้นตอนการจับคู่ไพรเมอร์ โดยหลังจากที่ดีเอ็นเอแยกเป็นสายเดี่ยว จะ
เป็นการลดอุณหภูมิลงอย่างรวดเร็ว (ประมาณ 50-65°C) เพ่ือให้ไพรเมอร์ ทีม่ีลำดับของนิวคลีโอไทด์ที่
ตรงกันกับส่วนที่ต้องการขยายในดีเอ็นเอ ทำการจับคู่กับดีเอ็นเอต้นแบบที่เป็นสายเดี่ยวที่เหมาะสมให้
สามารถจับคู่กันได้ ไพรเมอร์จะทำหน้าที่เป็นจุดเริ่มต้นสำหรับการสังเคราะห์ดีเอ็นเอ 

3. Extension ขั้นตอนนี้จะเป็นการปรับอุณหภูมิให้เหมาะสมกับการทำงานของเอนไซม์ดีเอ็น
เอพอลิเมอเรส มักจะให้ Taq polymerase ซึ่งเป็นเอนไซม์ที่สามารถทำงานได้ที่อุณหภูมิสูง โดย
เอนไซม์นี้จะใช้ dNTPs ซึ่งประกอบด้วย Adenine (dATP), Thymine (dTTP), Cytosine (dCTP), 
และ Guanine (dGTP) ในการเพิ่มนิวคลีโอไทด์เหล่านี้ลงในสายดีเอ็นเอใหม่ที่กำลังขยาย โดยจะเริ่ม
จากไพรเมอร์และใช้ดีเอ็นเอต้นแบบเป็นแม่แบบในการขยายสายดีเอ็นเอใหม่ 

เมื่อสิ้นสุดปฏิกิริยาทั้ง 3 ขั้นตอน จะได้ดีเอ็นเอเพิ่มขึ้นเป็น 2 เท่า  ในทุกรอบ หรือ 2n เมื่อ
ปฏิกิริยาเกิด n รอบ  และสามารถใช้งานกับเครื่องควบคุมอุณหภูมิอัตโนมัติในแต่ละขั้นตอนทำซ้ำได้
ถึง 30 – 40 รอบ ก็สามารถเพ่ิมปริมาณดีเอ็นได้หลาย ๆ เท่า ในเวลาประมาณ 2 – 4 ชั่วโมง (สุรินทร์ 
ปิยโชคณากุล, 2552)  
 

2.6.3 เทคนิค DNA sequencing และการทำ DNA barcoding  
 DNA barcoding เป็นเทคนิคที่ใช้ในการหาลำดับนิวคลีโอไทด์ ในสายดีเอ็น เพ่ือระบุตำแหน่ง
และลำดับของเบส ซึ่งเป็นเทคนิคที่นิยมในการจำแนกชนิดพันธุ์ของสิ่งมีชีวิต ด้วยการวิเคราะห์ลำดับ 
นิวคลีโอไทด์ที่ค่อนข้างคงที่หรือไม่เปลี่ยนแปลงมากในสิ่งมีชีวิต โดยอาศัยลำดับนิวคลีโอไทด์สายสั้น ๆ 
ของบางยีน เช่น ยีน COI มาทำหน้าที่เป็น บาร์โค้ด ของสิ่งมีชีวิตนั้น ๆ และสามารถนำไปเปรียบเทียบ
กับฐานข้อมูลที่มีอยู่เพื่อระบุชนิดพันธุ์ของสิ่งมีชีวิตที่ไม่รู้จักได้  (Herbert et al., 2003) โดยหลักการ
ทำ DNA barcoding ทำโดยการเก็บรวบรวมตัวอย่างสิ่งมีที่ชีวิตที่เราต้องการศึกษา ทำการสกัดดีเอ็น
เอจากตัวอย่างที่เก็บรวบรวม ทำ PCR เพื่อขยายส่วนของดีเอ็นเอที่ต้องการทำการระบุชนิดพันธุ์  
จากนั้นทำ DNA sequencing เพ่ือหาลำดับนิวคลีโอไทด์ของส่วนดีเอ็นเอที่ได้จาก PCR และนำลำดับ
ที่ได้ไปเปรียบเทียบกับข้อมูลในฐานข้อมูลบาร์โค้ดเพ่ือระบุชนิดพันธุ์ที่ตรงกับตัวอย่าง ซึ่งวิธีการนี้นิยม
ใช้ในการจัดจำแนกชนิดพันธุ์ของสิ่งมีชีวิตที่มีแม่นยำและเชื่อถือได้ นอกจากจะมีประโยชน์ในหลาย ๆ 
ด้าน เช่น การอนุรักษ์ความหลากหลายทางชีวภาพ โดยจะช่วยในการบันทึกและจัดการความ
หลากหลายของสายพันธุ ์ ซึ ่งมีประโยชน์โดยเฉพาะสำหรับสายพันธุ ์ที ่ยังไม่รู ้จักหรือมีลักษณะ
คล้ายคลึงกัน และใช้ในการตรวจสอบและติดตามสายพันธุ์ที่ใกล้สูญพันธุ์ รวมถึงการตรวจจับสายพันธุ์
ต่างถิ ่นที ่รุกราน นอกจากนี้ในด้านนิติวิทยาศาสตร ใช้ในการระบุตัวตนของตัวอย่างชีวภาพใน
กระบวนการสอบสวนคดี และการวินิจฉัยทางการแพทย์ รวมถึงในทางด้านเกษตรกรรมและ
อุตสาหกรรมอาหารทีใ่ช้ในการตรวจสอบคุณภาพ (Frezal and Leblois, 2008)  

การทำ DNA sequencing นั้นมีเทคนิคหลายประเภทที่ใช้ในหาลำดับนิวคลีโอไทด์ในสายดี
เอ ็นเอ ยกตัวอย ่างเช ่น Sanger sequencing และ  Next-Generation sequencing (NGS) โดย 
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Sanger Sequencing จะใช้หลักการ chain termination ซึ่งทำให้การเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอหยุดลง
โดยการใช ้  dideoxynucleotides (ddNTPs) ท ี ่ ขาดกล ุ ่ ม  -OH ท ี ่ ตำแหน ่ ง  3 ' ของน ้ ำตาล 
(deoxyribose) ซึ่งจำเป็นสำหรับการเชื่อมต่อกับนิวคลีโอไทด์ตัวถัดไปในกระบวนการเพ่ิมปริมาณสาย
ดีเอ็นเอ เริ่มต้นจากการเตรียมตัวอย่างดีเอ็นเอจากสิ่งมีชีวิตหรือเซลล์ที่ต้องการศึกษา แล้วทำการเพ่ิม
ชิ้นส่วนของดีเอ็นเอที่ต้องการศึกษาโดยใช้ PCR เพื่อให้ได้ปริมาณดีเอ็นเอที่เพียงพอในการถอดรหัส 
โดยจะมีสารที่ใช้ในการถอดรหัสประกอบไปด้วย dNTPs (ATP, TTP, CTP, GTP) เป็นสารที่ใช้ในการ
เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอสายใหม่ และ ddNTPs (dideoxynucleotide triphosphates) เป็นสารที่ใช้ใน
การหยุดการเพิ่มปริมาณสายดีเอ็นเอ (ddATP, ddTTP, ddCTP, ddGTP), DNA polymerase เป็น
เอนไซม์ที่ใช้ในการสร้างสายดีเอ็นเอ  ไพรเมอร์ใช้เป็นจุดเริ่มต้นในการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอต้นแบบเป็น
ดีเอ็นเอท่ีต้องการถอดรหัส  

การเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอใช้ เอนไซม์ดีเอ็นเอพอลิเมอเรส ในเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอสายใหม่จาก
ไพรเมอร์ โดยใช้ dNTPs เพ่ือเพ่ิมนิวคลีโอไทด์ต่อไปตามลำดับที่ต้องการ เมื่อกระบวนการเพ่ิมปริมาณ
ดีเอ็นเอดำเนินไป ddNTPs จะถูกเพิ่มเข้าไปในส่วนผสมในปริมาณน้อยมาก ซึ่งเมื่อ ddNTP ถูกเพ่ิม
เข้ามาในสายดีเอ็นเอที่อยู่ในกระบวนการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอ จากนั้นการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอจะหยุด
ลงทันทีที่ ddNTP เข้าไปจับเรียกว่าChain Termination การหยุดกระบวนการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอ
เกิดข้ึนเพราะ ddNTP ขาดกลุ่ม -OH ที่ตำแหน่ง 3' ของน้ำตาล ซึ่งเป็นกลุ่มท่ีจำเป็นสำหรับการเชื่อม
นิวคลีโอไทด์ตัวถัดไป ddNTPs ทั้ง 4 ชนิด จะหยุดการขยายที่ตำแหน่งต่างๆ ซึ่งจะทำให้เกิดลำดับ
ของสายดีเอ็นเอที่ยาวต่างกัน ขึ้นอยู่กับว่า ddNTP ตัวใดถูกใช้ในแต่ละข้ันตอน ตรวจสอบสายดีเอ็นเอ
ที่ถูกเพิ่มขึ้นมาโดยการใช้ capillary electrophoresis เพื่ออ่านลำดับนิวคลีโอไทด์ของสายดีเอ็นเอที่
หยุดการเพิ่ม โดยผลลัพธ์ที่ได้จะอยู่ในรูปแบบของโครมาโตแกรม (chromatogram) เป็นการแสดง
ภาพของลำดับนิวคลีโอไทด์ การแสดงผลจะประกอบไปด้วยชุดของ พีค (peaks) ที่แต่ละพีคจะแสดง
ถ ึงน ิวคล ีโอไทด ์ (A T C และG) ในด ี เอ ็นเอ  (Sanger et al., 1997) และหล ักการของ  Next-
Generation sequencing (NGS) เป็นเทคโนโลยีที่ช่วยให้การถอดรหัสดีเอ็นเอเกิดขึ้นได้ในหลาย ๆ 
สายพร้อมกัน โดยไม่ต้องทำการขยายสายดีเอ็นเอทีละตัวอย่างเหมือนใน  Sanger sequencing โดย
พ้ืนฐานแล้ว NGS มีการทำงานโดยการสร้าง short DNA fragments (ชิ้นส่วนดีเอ็นเอขนาดสั้น) และ
ถอดรหัสลำดับของดีเอ็นเอในลำดับที่ไม่ซ้ำกันในระหว่างกระบวนการ ซึ่งข้ันตอนการทำ NGS ขั้นตอน
แรกคือการเตรียมตัวอย่างดีเอ็นเอ จากเซลล์สิ่งมีชีวิตที่เราต้องการศึกษา หลังจากนั้นดีเอ็นเอจะถูก
ย่อยเป็น fragments ขนาดเล็ก (typically 100-800 bp) โดยใช้ enzymes หรือ mechanical 
shearing ต้องมีการเชื่อมกับ adapters เพ่ือให้สามารถจับคู่และวางตัวอย่างในกระบวนการ NGS ได้ 
จำเป็นต้องเพิ่ม adapters (ลำดับสั้นๆ ที่รู้จัก) ที่ปลายทั้งสองข้างของดีเอ็นเอ fragment ชิ้นส่วนดี
เอ็นเอที ่เชื ่อมต่อกับ adapters จะถูกวางลงใน flow cell ซึ ่งเป็นแผ่นกระจกพิเศษที่มีที ่จ ับตัว 
(capture oligos) ซึ่งช่วยยึดชิ้นส่วนดีเอ็นเอ ชิ้นส่วนดีเอ็นเอที่จับกับ flow cell จะถูกขยายจำนวน
ในกระบวนการ cluster generation โดยการใช้เทคนิค bridge amplification ในกระบวนการนี้ 
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ชิ้นส่วนดีเอ็นเอจะสร้าง clusters ที่มีจำนวนมากๆ ซึ่งเป็นการเพิ่มจำนวนของสัญญาณที่ได้จากการ
อ่าน หลังจากข้ันตอนการขยาย DNA แล้ว จะเริ่มกระบวนการการอ่านลำดับดีเอ็นเอ หลังจากท่ีข้อมูล
การถอดรหัสถูกเก็บรวบรวมแล้วจะถูกแปลงเป็น sequence reads ซึ่งสามารถนำไปวิเคราะห์ต่อได้ 
เช่น Alignment คือขั้นตอนที่ใช้ในการจับคู่ข้อมูลกับ reference genome หรือฐานข้อมูลที่มีลำดับ
ดีเอ็นเอที ่รู ้จัก (Mardis, 2008)  ดังนั ้นในการอ่านลำดับนิวคลีโอไทด์แบบ Sanger sequencing 
เหมาะสำหรับการถอดรหัสดีเอ็นเอขนาดเล็กหรือการตรวจสอบเฉพาะจุดที่ต้องการความแม่นยำสูง  
และ NGS เหมาะสำหรับการถอดรหัสข้อมูลพันธุกรรมขนาดใหญ่ เช่น จีโนมทั้งชุด หรือการวิเคราะห์
พันธุกรรมในเชิงลึก โดยสามารถถอดรหัสได้เร็วและมีข้อมูลจำนวนมากกว่า  ดังนั้นการทำ DNA 
Sequencing ควรเลือกให้เหมาะสมกับงานที่เราต้องการศึกษา 
 

2.6.4 เทคนิคเจลอิเล็กโทรโฟริซิส (gel electrophoresis) 
 เทคนิคเจลอิเล็กโทรโฟริซิส เป็นเทคนิคท่ีใช้สำหรับการแยก DNA, RNA หรือโปรตีนออกตาม
ขนาด โดยอาศัยสนามไฟฟ้าที่ทำให้โมเลกุลที่มีประจุเคลื่อนที่ผ่านเจลที่มีรูพรุน โดยข้างหนึ่งของ
เครื่องอิเล็กโทรโฟริซิสจะมีประจุบวกและอีกข้างหนึ่งจะมีประจุลบ และ DNA หรือ RNA ที่มีประจุลบ
ก็จะเคลื่อนที่ไปยังขั้วบวกของเครื่องอิเล็กโทรโฟริซิส หลักการทำงานของเทคนิคนี้คือ การเคลื่อนที่
ของโมเลกุล เมื่อมีการใช้กระแสไฟฟ้า โมเลกุลกุลที่มีประจุลบจะถูกดึงไปยังขั้วบวก โดย  โมเลกุลที่มี
ขนาดเล็กจะเคลื่อนที่ได้เร็วกว่าโมเลกุลที่มีขนาดใหญ่ ทำให้เกิดการแยกตามขนาด นอกจากนี้การ
เลือกใช้เจล มักใช้เจลอะกาโรสเป็นวัสดุหลักในการทำอิเล็กโทรโฟริซิส โดยความเข้มข้นของเจลจะ
ส่งผลต่อขนาดของรู ในการอ่านผลจาการทำเจลอิเล็กโทรโฟริซิส จะต้องมีการย้อมสีเจลด้วยสีเรือง
แสง เพื่อให้สามารถเห็นแถบ DNA ที่แยกออกมาเมื่ออยู่ภายใต้แสงยูวี (UV transilluminator) เช่น 
สารละลายเอธิเดียมโบรไมด์ (Ethidium bromide) แต่เนื่องจากสารละลายเอธิเดียมโบรไมด์เป็นสาร
ก่อมะเร็ง ปัจจุปันเลยมีสีย้อมท่ีปลอดภัยและไม่ก่อมะเร็งที่สามารถใช้แทนสารละลายเอธิเดียมโบรไมด์ 
เช่น SYBR Green เป็นสีย้อมฟลูออเรสเซนต์ และสามารถดูแถบ DNA ที่เกิดขึ้นบนเจลภายใต้แสงยวูี
ได้เช่นกัน (สุกัญญา สุนทร, 2549) 
 
 2.6.5 การจำแนกชนิดพันธุ์หอยตลับด้วยเทคนิคทางอณูพันธุศาสตร์ 
 การใช้เทคนิคทางอณูพันธุศาสตร์ โดยเทคนิคดีเอ็นเอบาร์โค้ดในการจำแนกหอยเป็นเทคนิคที่
ใช้กันแพร่หลายในปัจจุบัน โดยทั่วไปการจำแนกชนิดของสิ่งมีชีวิตสามารถทำได้โดยใช้ลักษณะจาก
ภายนอก (morphology) แต่การจำแนกชนิดพันธุ์จากลักษณะภายนอกยังมีข้อจำกัดอยู่ ได้แก่ ผล
ของการเปลี่ยนแปลงรูปร่างภานนอกไปตามสิ่งแวดล้อม (phenotypic plasticity) และความแปรผัน
ทางพันธุกรรม (genetic variabilities) ของลักษณะที่ใช้ในการจำแนก อาจนำไปสู่การจำแนกชนิด
พันธุ ์ที ่ผิดพลาดได้ ซึ ่งการจัดจำแนกจากลักษณะภายนอกนั้นจะต้องอาศัยผู ้ชำนาญและต้องมี
ประสบการณ์ ในปัจจุบันนมีการนำความรู้ด้านอณูชีววิทยามาใช้ร่วมในการจัดจำแนกชนิด โดย ลำดับ
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นิวคลีโอไทด์องสิ่งมีชีวิตมีลักษณะเฉพาะของแต่ละชนิดพันธุ์ ดังนั้นจึงใช้ดีเอ็นเอบาร์ดโค้ดเพื่อใช้เป็น
เครื่องมือที่ช่วยในการระบุชนิดพันธุ์ของสิ่งมีชีวิต และเป็นสิ่งจำเป็นที่นักอนุกรมวิธานสามารถนำไปใช้
เพื่อสร้างระบบอ้างอิงที่ถูกต้อง ปัจจุปันมีการนำลำดับนิวคลีโอไทด์มาใช้ระบุและจำแนกสิ่งมีชีวิต ซึ่ง
สามารถช่วยระบุตัวอย่างชนิดพันธุ์ของสิ่งมีชีวิตที่ยังไม่ทราบชนิด ทำให้พบสิ่งมีชีวิตชนิดใหม่เพิ่มขึ้น 
โดยเฉพาะในสิ่งชีวิตที่มีขนาดเล็กที่มีความซับซ้อนที่ยากต่อการระบุชนิดพันธุ์โดยลักษณะสัณฐาน
วิทยา เพื่อลดความผิดพลาดในการระบุชนิดพันธุ์ของสิ่งมีชีวิตต่าง ๆ รวมทั้งสามารถใช้ประยุกต์ในงาน
ต่าง ๆ ได้เช่น ด้านวิวัฒนาการของสิ่งมีชีวิต ความหลากหลายของสิ่งมีชีวิต การจัดการทรัพยากร เป็น
ต้น (Herbert et al., 2003) ลำดับนิวคลีโอไทด์บนยีนที่ใช้เป็นตัวเปรียบเทียบระหว่างชนิดพันธุ์ ใน
ปัจจุบันมีหลากหลาย เช่น 12S ribosomal RNA (12S rRNA), 18S ribosomal RNA (18S rRNA) 
Cytochrome b (Cytb), และ COI เป็นต้น 
 Hsiao et al. (2019) ศึกษาการจำแนกหอยตลับโดยใช้เทคนิคทางชีวโมเลกุล จากตัวอย่าง
หอยตลับบริเวณปากแม่น้ำตั้นสุ่ยที่ประเทศไต้หวัน เนื่องจากหอยตลับเป็นหอยที่มีความสำคัญทาง
เศรษฐกิจ และมีการเพาะเลี้ยงหอยตลับมาเป็นระยะเวลานาน ซึ่งการระบุชนิดพันธุ์ของหอยตลับ โดย
ใช้เพียงลักษณะสัณฐานวิทยาภายนอกนั้นเป็นไปได้ยาก   โดย Hsiao et al. (2019) ได้ศึกษาลําดับนิ
วคลีโอไทด์ในตําแหน่งยีน COI  พบว่าหอยตลับทั้งหมดที่เก็บรวบรวมได้บริเวณปากแม่น้ำตั้นสุ่ย ที่มี
ลักษณะภายนอกคลุมเคลือกับหอยตลับชนิดพันธุ์อื่น (cryptic new species) เมื่อหาความสัมพันธ์
เชิงวิวัฒนาการ (Phylogenetic) ของหอยตัวอย่างเทียบกับข้อมูลตัวอย่างใน GenBank พบว่ามีความ
ใกล้ชิดกับ M. meretrix และ M. pectecchalis  (รูปที่ 2.19) อีกทั้งหอยตลับ Meretrix sp. nov. ที่
พบบริเวณบริเวณปากแม่น้ำตั้นสุ่ยนั้นพบได้เฉพาะในประเทศไต้หวัน และทางตอนใต้ของประเทศจีน
เท่านั้น  
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รูปที่ 2.19 ความสัมพันธ์ทางสายวิวัฒนการของหอยตลับ Meretrix sp. จากประเทศไต้หวันกับ 

ลำดับนิวคลีโอไทด์ของ Meretrix sp. ชนิดพันธุ์อื่น ๆ กับฐานข้อมูลใน NCBI 
ที่มา: Hsiao et al. (2019) 
  
 จากการศึกษาหอยตลับที่เป็นชนิดพันธุ์รุกรานชนิดพันธุ์ใหม่จากไต้หวันที่มีการนำเข้ามายัง
ประเทศญี่ปุ่น เก็บตัวอย่างจากญี่ปุ่น จีน และไต้หวัน ทั้งหมดรวมพื้นที่ศึกษาทั้งหมด 12 สถานี โดย
รวบรวมหอยตลับ Meretrix spp. สามชนิด คือ M. lusoria, M. petechialis และ Meretrix sp. มา
วิเคราะห์ด้วยเทคนิค PCR – RFLP และวิเคราะห์ลำดับนิวคลีโอไทด์ที่ตำแหน่งยีน COI ร่วมกับการ
ตรวจสอบยีน Hincll และ Asel เพิ่มเติมในการจัดจำแนกหอยตลับทั้ง 3 ชนิด พบว่า Meretrix sp. 
จากประเทศไต้หวัน มีสารพันธุกรรมแตกต่างจาก M. lurosia และ M. petechialis  มีรูปแบบแฮพ
โพลไทป์ทั้งหมด 6 แฮพโพลไทป์ (รูปที่ 2.20) จากพื้นที่การศึกษาทั้ง 12 สถานี ไม่พบแฮพโพลไทป์ที่
รวมกันในแตช่นิด  ยกเว้นตัวอย่างหอยตลับทางตอนเหนือของชายฝั่งของอ่าวโตเกียวที่มีแฮพโพลไทป์
ที่คล้ายกับ Meretrix sp. จากประเทศไต้หวัน นั้นเป็นเพราะว่าในปีค.ศ. 1920 มีการนำเข้า Meretrix 
sp. จากประเทศไต้หวัน เข้ามาในประเทศญี่ปุ่นตรงบริเวณนี้ เนื่องจาก M. lurosia ที่เป็นหอยตลับ
ท้องถิ่นในประเทศญี่ปุ่นลดลง จากการถมทะเลครั้งใหญ่ รวมถึงปัญหามลพิษ แต่ความต้องการบริโภค
หอยตลับในญี่ปุ่นเป็นที่นิยมมาก ๆ ในช่วงนั้น จึงมีการนำลูกพันธุ์ของ Meretrix sp. จากประเทศ
ไต้หวันเข้ามาเพาะเลี้ยง จึงเป็นไปได้ว่าอาจจะมีการจัดการโรงเพาะเลี้ยงไม่เหมาะสม จึงทำให้มี  
Meretrix sp. จากประเทศไต้หวันถูกปล่อยหรือหลุดลงไปในแหล่งน้ำธรรมชาติ ที่เป็นแหล่งที่อยู่ของ 
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M. lurosia จึงทำให้มีการผสมพันธุ์กันระหว่างสองชนิดพันธุ์ เนื่องจากฤดูวางไข่ของทั้งสองมีความ
ซ้อนทับกัน โดย M. lurosia จะมีฤดูวางไข่ในเดือนเมษายนถึงเดือนกันยายน และ Meretrix sp. จาก
ประเทศไต้หวันจะมีฤดูวางไข่ในเดือนเมษายนถึงเดือนพฤศจิกายน จึงเป็นไปได้ที่จะเกิดการผสมพันธุ์
ระหว่างกัน นอกจากนี้ตัวอย่างหอยตลับตรงบริเวณชายฝั่งตะวันออกของอ่าวโตเกียว ที่มีแฮพโพลไทป์ 
2 แฮพโพลไทป์ที่เหมือนกับบริเวณอ่ืนในประเทศญี่ปุ่น ที่จำแนกชนิดพันธุ์เป็น M. lusoria แต่บริเวณ
นี้ได้มีทำการปล่อยลูกพันธุ์หอยตลับที่มาจากเพาะเลี้ยงในประเทศไต้หวัน ตั้งแต่ปี ค.ศ. 2007 แต่ไม่
พบลักษณะแฮพโพลไทป์ที่เหมือนกันกับ Meretrix sp. จากประเทศไต้หวัน ทั้งนี้จึงอาจเป็นไปได้ว่า
จำนวนตัวอย่างหอยตลับจากบริเวณชายฝั่งตะวันออกของอ่าวโตเกียว ที่นำมาวิเคราะห์ข้อมูลพันธุ์
กรรมในครั้งนี้น้อยเกินไปที่จะตรวจหาความแตกต่างทางพันธุกรรมกับ Meretrix sp. จากประเทศ
ไต้หวัน ดังนั้นจึงควรจะเพ่ิมจำนวนของตัวอย่างให้มากกว่าสถานีอ่ืน ๆ เพื่อดูว่าการมีอยู่ของ Meretrix 
sp. จากประเทศไต้หวันในบริเวณดังกล่าว (Yamakawa and Imai, 2013)  
 

 
 
รูปที่ 2.20  แฮพโพลไทป์ของหอยตลับ Meretrix sp.ที่เก็บได้จากเกาหลี จีน และไต้หวัน 
ที่มา: Yamakawa and Imai (2013) 
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นอกจากนี้การวิเคราะห์ข้อมูลทางพันธุกรรม การใช้เทคนิคทางชีวทางโมเลกุล โดยใช้ลำดับนิ
วคลีโอไทด์ตรงตำแหน่ง COI ที่เป็นดีเอ็นเอในไมโตคอนเดรียและตำแหน่ง Internally trabscribed 
spacer – 1 (ITS-1) ทีเป็นดีเอ็นเอในนิวเคลียส พบว่าจากการวิเคราะห์โดยใช้ COI (รูปที่ 2.21) 
ตัวอย่างหอยตลับจากญี่ปุ่น และชายฝั่งทางตอนใต้ของเกาหลี (SC) มีการระบุชนิดพันธุ์ทางพันธุกรรม
เป็น M. lusoria ในขณะที่บริเวณอ่ืนของเกาหลีนั้น ระบุชนิดพันธุ์ทางพันธุกรรมเป็น M. petechialis 
การระบุชนิดพันธุ์ใช้ COI มีความสอดคล้องกับผลการวิเคราะห์ทางลักษณะสัณฐานวิทยา  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
รูปที่ 2.21 การวิเคราะห์ด้วยวิธีทางชีวโมเลกุลของ M. lusoria และ M. petechialis (A) การ

วิเคราะห์โดยใช้ mitochondrial COI และ (B) วิเคราะห์ด้วยการใช้ nucleus ITS-1 
ที่มา: ดัดแปลงจาก Torii et al. (2010) 
 

แต่เมื่อวิเคราะห์โดยใช้ ITS-1 พบว่าบริเวณ Ariake (AR) ประเทศญี่ปุ่นนั้นมีบางตัวอย่างถูก
ระบุชนิดพันธุ์ทางพันธุกรรมเป็น M. petechialis (รูปที่ 2.21) เป็นไปได้ว่าตัวอย่างหอยตลับจาก AR 
บางตัวอย่างที่เป็น M. petechialis แต่ถูกจัดจำแนกด้วยลักษณะสัณฐานวิทยา และลำดับนิวคลีโอ
ไทด์ตรงยีน COI ว่าเป็น M. lusoria แต่เมื่อใช้ยีน ITS-1 พบว่าบางตัวอย่างนั้นสามารถระบุชนิดเป็น 
M. petechialis และบริเวณชายฝั่งทะเลชายฝั่งทางตอนใต้ของเกาหลี (SC, GJ)  การวิเคราะห์โดยใช้ 
ITS-1 ระบุชนิดพันธุ์ทางพันธุกรรมเป็น M. lusoria และ M. petechialis และตัวอย่างหอยตลับ GJ 
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ถูกระบุชนิดพันธุ์ทางพันธุกรรมเป็นหอยตลับทั้งสองชนิดพันธุ์เช่นเดียวกันกับตัวอย่างจากทะเลชาย
ชายฝั่งตะวันตกเกาหลี (BK)  นี้แสดงให้เห็นได้ว่าอาจเกิดการผสมพันธุ์กันระหว่างหอยตลับทั้งสอง
ชนิดพันธุ ์ แต่มีการสันนิษฐานว่า M. lusoria และ M. petechialis เป็นหอยท้องถิ ่นบริเวณ GJ 
เนื่องจากมีรายงานการนำ M. petechialis ที่เป็นสัตว์น้ำท้องถิ่นในประเทศจีน และเกาหลี เข้ามายัง
ประเทศญี่ปุ่น จึงคาดว่าอาจเป็นไปได้ที่ จะมีการผสมพันธุ์กันระหว่างสองชนิดพันธุ์ M. lusoria และ 
M. petechialis 
 
 

2.4.6 การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของประชากรหอยตลับ 
ในประเทศไทยมีการศึกษาโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรของหอยตลับ M. meretrix 

(Supmee et al., 2020) เนื ่องจากเป็นหอยที่มีความสำคัญทางเศรษกิจของประเทศไทย และมี
แนวโน้มว่าหอยตลับมีแนวโน้มลดลง ซึ่งการข้อมูลทางพันธุศาสตร์ สามารถนำมาใช้วางแผนในการ
อนุรักษ์ทรัพยากรหอยตลับได้ในอนาคต โดยในการศึกษาได้เก็บรวบรวมหอยตลับชนิดพันธุ์ M. 
meretrix ทั้งหมด 135 ตัวอย่าง จากการสุ่มเก็บตัวอย่าง 7 พื้นที่ โดยบริเวณชายฝั่งทะเลอ่าวไทย 
เป็น 5 พื ้นที ่ ได้แก่ ชลบุรี (CB) สมุทรสงคราม (SM) เป็นบริเวณอ่าวไทยตอนบน ชุมพร (CP) 
นครศรีธรรมราช (NS) และสุราษฎร์ธานี (SR) ฝั่งทะเลอันดามัน แบ่งออกเป็น 2 พื้นที่คือ สตูล (ST) 
และตรัง (TG) ในการศึกษานี้จะตรวจสอบด้วยการใช้ความแตกต่างกันของลำดับนิวคลีโอไทด์ตรง
ตำแหน่งยีน COI ในแต่ละตัวอย่าง แล้วจัดกลุ่มมีความใกล้ชิดกันทางพันธุกรรมที่ โดยแบ่งออกเป็น 2 
กลุ่มคือ ฝั่งทะเลอันดามัน และฝั่งอ่าวไทย บริเวณพื้นที่ทะเลชายฝั่งทะเลอ่าวไทยตอนบนมีความ

หลากหลายทางพันธุกรรมที่ต่ำ (π = 0.00045 ถึง 0.00075) นั้นเป็นเพราะว่าการทำประมงหอยตลับ
บริเวณอ่าวไทยตอนบนที่ผ่านมานั้นมีการใช้เครื่องมือที่เป็นเครื่องจักรในการทำประมง และจับหอยที่
ไม่คำนึงถึงขนาด เป็นผลทำให้ประชากรหอยตลับลดลงจากการใช้ประโยชน์จนมากเกินกำลังการผลิต
ในธรรมชาติ แลการที่โครงสร้างทางพันธุกรรมของประชากร M. meretrix ถูกแบ่งออกเป็นสองกลุ่ม
คือ ฝั่งทะเลอันดามัน และฝั่งทะเลอ่าวไทย นั้นอาจมาจากเหตุผล 2 ประการ คือประการแรกฝั่งอ่าว
ไทยนั้นตั้งอยู่ในมหาสมุทรแปรซิฟิก และฝั่งอันดามันอยู่ในมหาสมุทรอินเดีย โดยถูกคั่นด้วยคาบสมุทร
ไทย-มาเลเซีย ดังนั้นการถูกขวางกั้นนี้เป็นอุปสรรคทางภูมิศาสตร์จึงไม่มีการแลกเปลี่ยนสารพันธุกรรม 
(gene flow) ประการที่สอง ตัวอ่อนระยะแรกเป็นแพลงก์ตอนสัตว์ เป็นตัวอ่อนที่ล่องลอยไปตาม
กระแสน้ำ และเริ่มลงเกาะลงในพ้ืนท้องน้ำ ในช่วง 12 วัน ระยะเวลาที่ค่อนข้างสั้นในระยะตัวอ่อนนั้น
อาจลดการแพร่กระจายของ M. meretrix และอาจลด gene flow ระหว่างพื้นที่ได้ เช่นเดียวกันกับ 
Suppapan et al. (2021) ศึกษาโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรของหอยตลับ M. lyrata ในประเทศ
ไทย โดยตรวจสอบด้วยลำดับนิวคลีโอไทด์ของยีน COI ทั้งหมด 145 ตัวอย่าง จากการสุ่มเก็บตัวอย่าง 
6 พื้นที่ โดยบริเวณชายฝั่งทะเลอ่าวไทย ได้แก่ ชุมพร (CP) สุราษฎร์ธานี (SR) และนครศรีธรรมราช 
(NS) ฝั่งทะเลอันดามัน ไดแ้ก่ พังงา (PN) สตูล (ST) ตรัง (TG) จาการศึกษาพบว่า M. lyrata  มีความ
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หลากหลายของประชากรของหอยตลับ M. lyrata ทั้งฝั่งอ่าวไทย และฝั่งอันดามัน พบว่าประชากร
หอยตลับฝั่งอันดามันมีความหลากหลายทางพันธุกรรมที่สูงกว่าฝั่งอ่าวไทย  (สำหรับฝั่งอันดามันค่า 

h=0.263, π=0.00063 ในขณะที ่ฝ ั ่ งอ ่าวไทยม ีค ่า h=0.029 และ π=0.00007) และต ัวอย ่าง
ประชากรจากฝั่งอ่าวไทย ได้แก่ประชากรจากสุราษฎร์ธานี และนครศรีธรรมราช ที่มีความหลากหลาย

ทางพันธุกรรมที่ต่ำมาก (h=0.000 และ π=0.00000) เป็นเพราะว่าทั้งสองพ้ืนที่มีการทำประมงที่มาก
เกินไป จึงทำให้ random genetic drift และสูญเสียความหลากหลายทางพันธุกรรม และโครงสร้าง
ทางพันธุกรรมของประชากรหอยตลับ M. lyrata ถูกแบ่งออกเป็นสองกลุ่มคือทางฝั่งอ่าวไทย และฝั่ง
อันดามัน  เนื่องจากมีปัจจัยทางภูมิศาสตร์ของภาคใต้ที่มีคาบสมุทรไทย-มาเลเซียคั่นระหว่างทะเลอ่าว
ไทย และทะเลอันดามัน ขัดขวางการถ่ายเทของพันธุกรรม 
  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 
 

 
 

บทท่ี 3 

วิธีการดำเนินการวจิัย 

3.1 การเก็บตัวอย่างและการแพร่กระจายของตลับ  

เก็บรวบรวมตัวอย่างหอยตลับบริเวณชายฝั่งทะเลอ่าวไทย (รูปที3่.1) ตั้งแต่จังหวัดตราด (อ่าว

ไทยฝั่งตะวันออก) จังหวัดชลบุรี จังหวัดเพชรบุรี (อ่าวไทยตอนใน) จังหวัดสุราษฎร์ธานี (อ่าวไทย

ตอนกลาง) และจังหวัดปัตตานี (อ่าวไทยตอนล่าง) (ตารางที่ 3.1) เก็บตัวอย่างในช่วงเดือนพฤษภาคม 

2565 ถึงเดือน กรกฎาคม 2566 โดยทำการสุ่มเก็บตัวอย่างหอยตลับในพื้นที่ศึกษาช่วงน้ำทะเลลง

ต่ำสุด ใช้พลั่วขุดหาหอยความลึกประมาณ 5 – 10 เซนติเมตร การเก็บตัวอย่างในแต่ละจุดจะเว้น

ระยะห่างประมาณ 50 เมตร และมีการรวบรวมตัวอย่างจากชาวประมงพ้ืนบ้านที่มีการทำประมงหอย

ตลับบริเวณพื้นที่ศึกษา (รูปที่ 3.2) หลังจากนั้นนำตัวอย่างหอยตลับที่เก็บรวบรวมได้ทั้งหมดมาจัด

จำแนกชนิด ตาม Huber (2010) และ Yoosukh and Matsukuma (2001) แล้วคัดแยกหอยแต่ละ

ชนิดพันธุ์ออกเป็นกลุ่มตามลักษณะสีและลวดลายของเปลือกหอยตลับภายนอก เพื่อนำมาวิเคราะห์

ลักษณะสัณฐานวิทยาทั้งหมด และจากนั้นเลือกหอยตลับในแต่ละกลุ่ม มาอย่างน้อย 5 ตัวอย่าง ในแต่

ละชนิดพันธุ์ เก็บรักษาตัวอย่างเนื ้อเยื ้อหอยตลับบริเวณเท้า (foot) และกล้ามเนื ้อยึดเปลือก 

(adductor muscle) ด้วย 95% alcohol ลงในหลอดไมโครเซนตริฟิวส์ขนาด 1.5 ไมโครลิตรและ

เก็บไว้ในอุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียล สำหรับวิเคราะห์ความหลากหลายทางพันธุกรรม 

 

 
รูปที่ 3.1 บริเวณพ้ืนที่เก็บตัวอย่างหอยตลับ Meretrix spp. บริเวณอ่าวไทย
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ตารางท่ี 3.1 สถานีเก็บตัวอย่างหอยตลับที่ใช้ในการศึกษา บริเวณอ่าวไทย 

อักษรย่อ จังหวัดที่เก็บตัวอย่าง พิกัด  วิธีการเก็บตัวอย่าง 

TRT ต.แหลมกลัด อ.เมือง 
จ.ตราด 

12.152247014461716, 
102.62496700948998 

ประมงพ้ืนบ้าน 

CBI ต.แสนสุข อ.เมือง จ.
ชลบุร ี

13.274411302166982, 
100.92082039685077 

ประมงพ้ืนบ้าน 

PBI ต.แหลมผักเบี้ย อ. 
บ้านแหลม จ. เพชรบุรี 

13.091522913183368, 
100.06190871485632 

ประมงพ้ืนบ้าน 

SNI ต.ท่าชนะ อ.ท่าชนะ จ. 
สุราษฎร์ธานี 

9.620129310542286, 
99.21149446531216 

ประมงพ้ืนบ้าน และการ
สุ่มเก็บตัวอย่าง 

PTN จังหวัดปัตตานี 6.512909415672954, 
101.80546471074518 

ตลาดสดเทศบาลเมือง
นราธิวาส ประมงพ้ืนบ้าน  

 

 

รูปที่ 3.2 อุปกรณ์การทำประมงหอยตลับของชาวประมงพื้นบ้าน (A) การทำประมงหอยตลับบริเวณ 

สุราษฎร์ธานี (B) คราดหอยเครื่องมือประมงหอยตลับจังหวัดเพชรบุรี 
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3.2 การวิเคราะห์ข้อมูลลักษณะทางสัณฐานวิทยาของเปลือก 

3.2.1 การศึกษาลักษณะภายนอก (external morphology) 

 นำหอยที่จัดกลุ่มตามลักษณะสัณฐานวิทยาภายนอกของหอยตลับแต่ะชนิดพันธุ์ จากการ

แบ่งกลุ่มของลักษณะของผิวเปลือก สีของเปลือก ลายแถบบนสีเปลือก ไปวัดขนาดความสูง ความยาว 

และความหนาของเปลือก (มิลลิเมตร)  ด้วยเวอร์เนียร์คาลิปเปอร์ และทำการชั่งน้ำหนักรวมทั้งหมด

ด้วยเครื่องชั่งทศนิยม 2 ตำแหน่ง 

 
รูปที่ 3.3 พารามิเตอร์ที่ใช้ในการวัดหอยตลับของเปลือกด้านขวา 13 ตำแหน่ง (SL=shell length; 

SH=shell height; SW=shell width; LL=ligament length; UL=umbo length; 

PL=posterior length; AL=anterior length; LCT=length of cardinal tooth; 

AW=anterior adductor scar width; PW=posterior adductor scar width; LPAS= 

length of posterior adductor scar to anterior adductor scar; PVM= pallial line 

scar to ventral margin; PS= pallial sinus length 

 

3.3.2 การวิเคราะห์มอร์โฟเมตริก 

  3.3.2.1 การวัดลักษณะเชิงตัวเลข (Traditional Morphometrics) 

  นำตัวอย่างเปลือกหอยมาวัดลักษณะต่าง ๆ ของเปลือกภายใน และลักษณะของ

เปลือกส่วนอื่นๆตามวิธีของ Hamli et al. (2016) ได้แก่  วัดลักษณะสัณฐานวิทยาของเปลือกภายใน 

และภายนอก ทั้งหมด 13 ตำแหน่ง (รูปที่ 3.3)  ด้วยเวอร์เนียร์คาลิปเปอร์ แล้วนำนำข้อมูลที่วัดจาก

แต่ละตำแหน่งมาหารด้วยความยาวของเปลือก (SL) จากนั้นนำไปวิเคราะห์เปรียบเทียบความแตกต่าง

ของลักษณะสัณฐานวิทยาของเปลือกหอยระหว่างกลุ่มที่แบ่งตามสีและลวดลายข้างต้น จากการ
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ตรวจสอบในเบื้องต้นพบว่าข้อมูลแต่ละกลุ่มมีการแจกแจงแบบปกติและมีความแปรปรวนเท่ากันจึง 

ใช้ one way analysis of variance (ANOVA) ในการวิเคราะห์ความแตกต่างในทุกกลุ่ม จากนั้นหา

ความแตกต่างกันระหว่างกลุ่มที่แยกตามลักษณะสัณฐานวิทยาของเปลือกหอยโดยใช้ Tukey's test 

ด้วยโปรแกรม SPSS  และจัดกลุ ่มความคล้ายคลึงของลักษณะที่ใช้จำแนกและชนิดพันธุ ์โดยใช้ 

Principal Component Analysis (PCA) เพื่อหาความแตกต่างของลักษณะโครงสร้างระหว่างหอย

ตลับในแต่ละชนิดพันธุ์โดยใช้ โปรแกรม R 

 

ตารางท่ี 3.2 การอธิบายตำแหน่งในการวัดตำแหน่งลักษณะสัณฐานวิทยาของหอยตลับ 

ชื่อตำแหน่งในการวัดภาษาไทย ชื่อตำแหน่งในการ

วัดภาษาอังกฤษ 

ตัวอักษรย่อ อธิบายการวัด 

ความยาวของเปลือก shell length SL วัดจากจุดที่ยาวท่ีสุดในแนวหน้าถึงแนว

หลัง ของเปลือก 

ความสูงของเปลือก shell height SH วัดจากจุดทีสู่งที่สุดในแนวบนถึงดา้นล่าง 

ของเปลือก 

ความหนาของเปลือก shell width SW วัดจากขอบเปลือกดา้นหนึ่งถึงอีกด้านหนึ่ง

ในจุดที่หนาท่ีสุด 

ความยาวของเอ็นบานพับ ligament length LL วัดตามแนวเส้นตรงท่ีเชื่อมระหว่าง

จุดเริม่ต้นและจุดสิ้นสุดของเอ็นบานพับ 

ความยาวจากจดุยอดของเปลือก

หอยถึงขอบของเปลือกหอย 

umbo length UL วัดระยะจากจดุอัมโบซึ่งเป็นจุดที่ยืน่ข้ึนมา

บนเปลือกหอยไปยังขอบของเปลอืกหอย 

ความยาวด้านหลังของเปลือก posterior length PL วัดความยาวในแนวตรงจากตำแหน่งบาน

พับไปถึงขอบเปลือกด้านหลัง 

ความยาวด้านหน้าของเปลือก anterior length AL วัดในแนวตรงจากจุดฐานบานพับด้านหน้า

ไปยังขอบเปลือกดา้นหน้าของหอย 

ความยาวของฟันกลาง length of 

cardinal tooth 

LCT  วัดจากจุดเริ่มต้นของฟันไปยังปลายสุดของ

ฟันที่ยืนออกมา 

ความกว้างของรอยยึดกล้ามเนื้อ

ยึดฝาด้านหน้า 

anterior adductor 

scar width 

AW วัดจากจุดตรงกว้างที่สุดโดยเริ่มจากจุด

ภายในรอยกล้ามเนื้อด้านหน้าไปยงั 

ขอบด้านหลังของรอยยึดกล้ามเนือ้ยึดฝา

ด้านหน้าของเปลือก 
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ตารางท่ี 3.2 การอธิบายตำแหน่งในการวัดตำแหน่งลักษณะสัณฐานวิทยาของหอยตลับ (ต่อ) 

ชื่อตำแหน่งในการวัดภาษาไทย ชื่อตำแหน่งในการ

วัดภาษาอังกฤษ 

ตัวอักษรย่อ อธิบายการวัด 

ความกว้างของรอยยึดกล้ามเนื้อ

ยึดฝาด้านหลัง 

posterior 

adductor scar 

width 

PW วัดจากจุดตรงกว้างที่สุดโดยเริ่มจากจุด

ภายในรอยกล้ามเนื้อด้านหน้าไปยงั 

ขอบด้านหลังของรอยยึดกล้ามเนือ้ยึดฝา

ด้านหลังของเปลือก 

ความยาวระหว่างรอยยดึ

กล้ามเนื้อยดึฝาด้านหลัง 

ไปยังรอยยดึกล้ามเนื้อฝา

ด้านหน้า 

length of 

posterior 

adductor scar  

to anterior 

adductor scar 

LPAS วัดจากรอยรอยยึดกล้ามเนื้อยึดฝาด้านหลัง

ไปยังรอยยดึกล้ามเนื้อฝาด้านหน้า 

ในแนวเส้นตรง 

ความยาวของระยะหว่างจาก

เส้นพัลเลียล ไปยัง 

ขอบด้านล่างของเปลือก 

pallial line scar 

to ventral margin 

PVM วัดจากขอบตรงกลางด้านล่างของเปลือกท่ี

เป็นส่วนท่ีกว้างที่สุดมายังเส้นพัลเลียล 

ความยาวของรอยเว้าพัลเลยีล pallial sinus 

length 

PS วัดตรงจุดเส้นพัลเลยีลแตกออกเปน็รอย

เว้าพัลเลียลซึ่งอยู่ใกล้บริเวณรอยยดึ

กล้ามเนื้อ 

ยึดฝาด้านหลังไปถึงปลายลึกท่ีสดุของรอย

เว้า 

 

  3.3.2.2 การวิเคราะห์เชิงรูปร่าง (geometric morphometrics) 

  นำตัวอย่างเปลือกหอยตลับ M. meretrix 57 ตัว และ M. astricta 110 ตัว มา

ถ่ายภาพ และวัดลักษณะต่าง ๆ ของเปลือกภายในโดยการกำหนดตำแหน่ง (landmark) แทนการวัด

ระยะ แล้วนำไปศึกษาการจัดกลุ่มตามรูปร่าง (shape) ด้วย canonical variate analysis (CVA)  

โดยนำตัวอย่างเปลือกหอย มาถ่ายรูปเปลือกหอยด้านขวา โดยการสังเกตลักษณะ

ของเปลือกหอยด้านขวาหรือด้านซ้ายนั้น เมื่อมองจากลักษณะภายนอกให้วางเอ็นบานพับหรือ อัมโบ

หันขึ้นไปด้านบน และขอบที่ปิดเปลือกหอยไว้ด้านล่าง และถ้ามองข้างล่าง แล้วจุดอัมโบ หันออกไกล

จากตัว (ด้านหน้า- ด้านหลัง) โดยที่ฝาด้านขวาจะอยู่ทางด้านขวาของตัวเรา และฝาด้านซ้ายจะอยู่ทาง

ด้านซ้ายของตัวเรา จากนั้นใช้กล้องถ่ายรูปดิจิทัลรุ่น DSLR NIKON D5300 พร้อมขาตั้งกล้องเพื่อยึด

ติดกล้องไว้กับท่ี ให้มีตำแหน่งและระยะห่างระหว่างภาพเท่ากัน หันเลนส์กล้องเข้าหาเปลือกหอย การ
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ถ่ายภาพตัวอย่างต้องเห็นภายในเปลือกของตัวอย่างชัดเจน จึงใช้ดินน้ำมันรองใต้ฐานเพื่อยึดเปลือก

หอย และกำหนดจุด landmark ที่สำคัญ 1 จุด สำหรับวางตัวอย่างหอยตลับทุกตัวอย่างให้ตรงกัน   

ทำให้ได้ตำแหน่ง landmark ที่แม่นยำและเสมอ ทุกภาพจะต้องมีไม้บรรทัดวางให้เห็นในภาพ เพื่อใช้

วัด Centroid size ที่เป็นสิ่งสำคัญในการวิเคราะห์ข้อมูล เมื่อถ่ายรูปหอยตลับทั้งหมดแล้ว จะเก็บ

ตัวอย่างรูปถ่ายไว้ในโฟร์เดอร์เดียวกัน โดยไฟล์ภาพเปลือกหอยตลับแต่ละตัวอย่างที่บันทึกไว้จะเป็น

สกุล .JPEG  หลังจากนั้นนำไฟล์รูปไปแปลงเป็น .TPS โดยการสร้างไฟล์ข้อมูลในโปรแกรม tpsUtil 

เพื่อที่จะได้สะดวกในการเก็บข้อมูลของภาพทุกภาพที่มี โดยการเปิด tpsUtil เลือก Build file from 

images สำหรับ Input ให้เลือก folder ที่เก็บภาพไว้ output จากนั้นเข้าโปรแกรม tpsDig2 แล้ว

เปิดไฟล์ .TPS ที่เตรียมไว้เพื่อจะทำการลง landmark โดยก่อนที่จะลง landmark ควร set scale 

ก่อนเพื่อป้องกันการลืมลง การ set scale ต้องทำการ set scale สำหรับทุกรูปของตัวอย่าง เผื่อว่า

ระยะแต่ละตัวอย่างจะแตกต่างกันเล็กน้อย จากนั้นทำการ landmark จุด โดยตำแหน่งที่ลงจุดนั้น

ทั้งหมด 52 จุด (รูปที่ 3.4) โดยลงจุดเริ่มต้นจากบริเวณอัมโบมายังรอบขอบเปลือกขวาจนรอบเปลือก 

นอกจากบริเวณรอบของเปลือกแล้วยังวาง landmark ตรง cardinal tooth รวมถึง ตรง anterior 

adductor scar ลงมายังตาม เส้น pallial และ pallial sinus จนถึง posterior adductor scar เมื่อ

ทำการวางจุด landmark ในตัวอย่างแต่ละตัวอย่างเรียบร้อยทำการบันทึก และข้อมูลตัวอย่างที่ทำ

การ landmark ต้องเชื่อมกันกับ Excle file เช่นรูปตัวอย่างหอยตลับที่ทำการลง landmark ตัวที่ 1 

กับรหัสตัวอย่างใน Excle file  ที ่บันทึกชนิด สถานที่เก็บตัวอย่าง ตัวที ่ 1 ต้องตรงกันเพื ่อการ

วิเคราะห์ในขั้นตอนการวิเคราะห์ต่อในโปรแกรม MorphoJ จะได้ตรงกัน และทำการบันทึกข้อมูลใน 

Excle file เป็นสกุล .CSV 

เมื่อทำการ landmark ตัวอย่างครบทุกตัวอย่างแล้ว นำข้อมูลไปวิเคราะห์ความผัน

แปรของรูปร่างภายนอกเปลือกและภายในเปลือกระหว่างชนิดด้วยโปรแกรม MorphoJ โดยโปรแกรม 

MorphoJ เป็นโปรแกรมที่นำข้อมูลที่เป็นที่สกุล .TPS มาใช้ และเป็นการวิเคราะห์ความแตกต่างของ

รูปร่างของเปลือกหอยตลับ โดยทำการนำข้อมูลจากการทำ landmark เป็นสกุล .TPS เข้ามายัง

โปรแกรมเป็นข้อมูล new Data set และจากนั้นนำข้อมูลที่ Excel file ที่เป็น.CSV เข้ามาเนื่องจากใน

ไฟล์ .TPS มีแค่ชื่อตัวอย่าง และใน Excel file จะมีรายละเอียดต่าง ๆ ของตัวอย่างไว้ด้วยทำให้เมื่อลง

ไฟล์ทั ้งสองลงใน MorphoJ จะได้มีการอ่านไฟล์ทั ้งสองคู ่กัน  หลังจากนั ้นจะเป็นการ ทำการ 

alignment โดยใช้ Procrustes superimposition เพื่อปรับข้อมูลให้อยู่ในทิศทางเดียวกัน หลังจาก

นั้นจะทำการเชื่อมจุด landmark ในลักษณะโครงสร้างแบบกรอบ (wireframe) เป็นการกำหนด

ลำดับของการเชื่อมระหว่างจุด landmark เพ่ือสร้างแผนภาพที่ช่วยในการแสดงผล หลังจากนั้นจะทำ

การวิเคราะห์ข้อมูลรูปร่างที่ได้จากการวัดจุดสังเกต (landmarks) บนเปลือกหอยโดยวิเคราะห์ CVA
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ซึ่ง CVA จะช่วยแปลงข้อมูลเหล่านี้ให้อยู่ในรูปของแกนใหม่ (canonical variates) ที่สามารถแยก

ความแตกต่างระหว่างกลุ่มหอยแต่ละชนิดพันธุ์ได้ หากลักษณะสัณฐานมีความแตกต่างกัน 

 

รูปที ่ 3.4 การวางตำแหน่ง (Landmark) 52 ตำแหน่งบนเปลือกหอยตลับด้านขวาในโปรแกรม

tpsDig2 

 

3.3 การวิเคราะห์ข้อมูลทางพันธุกรรม 

นำตัวอย่างเนื้อเยื่อในส่วน mantle หรือ เนื้อเยื่อตรง adductor ที่เก็บรักษาตัวอย่างใน
แอลกอฮอล์ 95% ที่เก็บในอุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียส ใช้เนื้อเยื่อ 10 มิลลิกรัมมาสกัดดีเอ็นเอด้วย 
ด้วยวิธี Phenol – Chloroform โดยทำการตัดเนื้อเยื่อประมาณ 10 – 20 มิลลิกรัม ลงในหลอดไมโค
รเซนตริฟิวส์ขนาด 1.5 ไมโครลิตร ผสม SDS-Lysis buffer 200 ไมโครลิตร กับ proteinase K 0.5 
ไมโครลิตรสำหรับ 1 ตัวอย่าง แล้วบ่มไว้ในเตาให้ความร้อนแบบหลุม 50 องศาเซลเซียส บ่มข้ามคืน
แล้วตรวจสอบคุณภาพว่าเนื้อเยื่อถูกย่อยหมด กำจัดโปรตีนและเศษเซลล์ออกโดยการเติม phenol- 
chloroform 100 ไมโครลิตร แล้วผสมด้วยเครื ่องเขย่าผสมสารให้เข้ากัน (vortex) ปั่นเหวี่ยงที่ 
15000 รอบ 4 องศาเซลเซียส 5 นาที ดูดสารละลายส่วนบน 150 ไมโครลิตรที่เป็นส่วนใสลงในหลอด
ใหม่ เติม chloroform 100 ไมโครลิตร ผสมด้วยมือ ปั่นเหวี่ยงที่ 15000 รอบ 4 องศาเซลเซียส 5 
นาที ย้ายส่วนบน 110 ไมโครลิตรไปหลอดใหม่ เติม 4M NaCl 25 ไมโครลิตร และ 100% ethanol 
ผสมด้วยมือปั่น เหวี่ยงที่ 15000 รอบ 4 องศาเซลเซียส 10 นาที ดูสารละลายทิ้งทั้งหมดโดยใช้ปเิปิต 
เติม 75% ethanol 200 ไมโครลิตร เหวี่ยงที่ 15000 รอบ 4 องศาเซลเซียส 10 นาที ดูสารละลายทิ้ง
ทั ้งหมดโดยใช้ปิเปิตแล้วตากให้แห้ง 30 นาที เติมน้ำ Dnase free water 50 ไมโครลิตร การ
ตรวจสอบจีโนมิกดีเอ็นเอ โดยใช้ 1.5 % agarose Gel Electrophoresis ตรวจดูแถบจีโนมิกดีเอ็นเอ
บนแผ่น agarose gel โดยส่องด้วยแสงอัลตราไวโอเลต บันทึกผลด้วยการถ่ายภาพ จีโนมิกดีเอ็นเอที่
ได้เป็นดีเอ็นเอต้นแบบ เก็บรักษาที่ตู้เย็น 4 องศา เพื่อใช้ทำ Polymerase Chain Reaction (PCR) 
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นอกจากนี้ตัวอย่างที่ไม่สามารถเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอด้วยการสกัด ด้วย Phenol – Chloroform ได้ ก็
ย ังม ีการสก ัดด ี เอ ็นเอด ้วยช ุด Kit ด ้วยช ุด Qiagen® DNeasy Blood & Tissue Kits (Qiagen, 
California, USA) และปฏิบัติตามวิธีการสกัดดีเอ็นเอตามวิธีของชุด Kit 
 เมื่อได้ดีเอ็นเอต้นแบบและจะนำมาเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอตำแหน่งยีน COI ที่ mitochondria 
DNA ด้วยเทคนิค PCR เพื่อวิเคราะห์ชนิดพันธุ์ของหอยตลับในแต่ละรูปแบบ จากลำดับนิวคลีโอไทด์
ในตำแหน่ง COI โดยใช้คู่ไพรเมอร์ LCO1490 (5’-GGTCAACAAATCATAAAGATATTGG-3’) และ 
HCO2198 (5’-TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA-3’) (Folmer et al., 1994) ในปฏิกิริยา 20 
µL จะประกอบด้วย PCR buffer (10X) 2 µl  MgCl2 (2.5mmol/ µl) 2 µl  dNTPs (2.5mmol/ 
µl) 2 µl i-TaqTM DNA Polymerase (5U/ µl) 0.2 µl (Intron, Korea),  ไพรเมอร์ forward และ 
reverse 10 pmol/µl  0.5 - 1 µl (Macrogen, Korea) และ ดีเอ็นเอต้นแบบ 1-2 µl เพิ่มดีเอ็นเอ
เป้าหมายด้วยเครื่อง QIAamplifierTM 96 (Germany) ที่ควบคุมอุณหภูมิเพื่อเพิ่มปริมาณ DNA ดังนี้ 
initial denaturation step (เริ ่มต้นการแยกสายดีเอ็นเอ) อุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส 3 นาที 
denaturation step (การแยกสายดีเอ็นเอ) อุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส 20 วินาที annealing step 
(ลดอุณหภูมิเพื ่อให้ไพรเมอร์เข้าคู ่กับดีเอ็นเอต้นแบบ) อุณหภูมิ 50 องศาเซลเซียส 10 วินาที 
extension step (เพิ่มอุณหภูมิเพื่อให้มีการสังเคราะห์ดีเอ็นเอสายใหม่) อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส 
40 วินาท ีจำนวน 35 รอบ และ final extension step (อุณหภูมิสุดท้ายเพ่ือสังเคราะห์สายดีเอ็นเอ)
อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส 5 นาท ีหลังจากนั้นตรวจสอบการเพิ่มขึน้ของดีเอ็นเอ หรือ PCR product 
ด้วย1.5% agarose gel electrophoresis ดูแถบดีเอ็นเอที่เกิดขึ้น โดยการส่องด้วยแสงอัตราไวโอ
เลต บันทึกผลด้วยการถ่ายภาพ  

ตัวอย่างหอยตลับที่ไม่สามารถเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอสำเร็จจะมีการปรับ condition โดยการทำ 

gradient temperature ในการทำ PCR โดยการตั้งค่าอุณหภูมิที่แตกต่างกันในอุณหภูมิ 40 องศา

เซลเซียส ถึง 50 องศาเซลเซียส  เพื่อทดสอบช่วงอุณหภูมิที่เหมาะสมที่สุดสำหรับการจับคู่ไพรเมอร์ 

(annealing temperature) อีกทั้งยั้งมีการปรับปริมาณดีเอ็นเอต้นแบบ โดยจะใช้ปริมาณดีเอ็นเอตั้ง

เต่ 1 – 5 µl และปรับปริมาณไพร์เมอร์โดยจะใช้ปริมาณ 0.5 – 1 µl สำหรับตัวอย่างที่ยังทำ PCR ไม่

สำเร็จ ได้ทำการเพิ่มปริมาณดีเอ็นจากยีนบริเวณอื่นในตำแหน่ง mitochondria DNA คือ ยีน Cytb 

โดย โดยใช้คู่ไพรเมอร์ Cytb-F  (5’- TCTCTATAAGCCATTCTACAAAAAG-3’)  และ Cytb-R (5’- 

TTAATGAGTCAAGATGTAGT-3’) นอกจากน ี ้ย ังใช ้ย ีน 16S rRNA โดยค ู ่ ไพรเมอร ์  16S_arL, 

16S_brH 16S_ANNF, 16S_ANNR และย ีน  18S rRNA  โดยค ู ่ ไพ ร เมอร ์ท ี ่  Myt18S F ( 5 ’ - 

CAACCTGGTTGATCCTGCCAGT -3’) Myt18S R (5 ’ - CACCTCTAACACCGTAATACGA -3') 

DtCed18S (5’- CACCTCTCSCGCCGCARTACGT -3’) BIVALVE1F (5 ’ -TCTAG AGCTAATACAT 

GC -3’)  และ BIVALVE 1R (5’- ATAGGKCAGACAYTTGAAAG -3’) และถ้าหากยังทำ PCR ไม่

สำเร็จไดท้ำการปรับ condition PCR เช่นเดียวกับท่ีทำในยีน COI  
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ตัวอย่าง PCR product ที่เพิ่มปริมาณสำเร็จแล้วได้ถูกส่งไปทำให้ดีเอ็นเอบริสุทธิ์ (DNA 
purification) และหาลำดับนิวคลีโอไทด์ (sequencing) ที่บริษัท Gibthai Co.,Ltd. (Thailand) เมื่อ
ได้รับผลลำดับนิวคลีโอไทด์แล้ว นำมาตรวจสอบลำดับนิวคลีโอไทด์และทำการตัดแต่งลำดับนิวคลีโอ
ไทด์ ในโปรแกรม CodonCode Aligner (Richterich, 2004) และ MEGAX (Kumar et al., 2018) 
จากนั้นตรวจสอบความคล้ายคลึงของลำดับนิวคลีโอไทด์ที่ได้กับฐานข้อมูลของ NCBI (National 
Center for Biotechnology Information) โดยใช้การ BLAST (Basic Local Alignment Search 
Tool) (Altschul et al., 1997) ที่ใช้หาความคล้ายคลึงกันของลำดับนิวคลีโอไทด์ของตัวอย่างกับ
ข้อมูลลำดับนิวคลีโอไทด์ในฐานข้อมูล NCBI เพื่อระบุชนิดพันธุ์ โดยจะแสดงผลให้เห็นถึง query 
coverage และ percent identity หากมีค่าที ่สูงแสดงว่าลำดับนิวคลีโอไทด์ของตัวอย่างมีความ
ใกล้เคียงกับชนิดพันธุ์นั้นๆในฐานข้อมูลใน NCBI หลังจากนั้นหาจำนวนแฮพโพลไทป์ของตัวอย่างหอย
ตลับที่รูปแบบในโปรแกรม  DnaSP version 6 (Rozas et al., 2017) แล้วนำลำดับนิวคลีโอไทป์แต่
ละแฮพโพลไทป์  ไปบ ันท ึกในฐานข ้อม ูล NCBI โดยใช้  BankIt และคำนวนหา Nucleotide 
divergence ด้วยโปรแกรม MEGAX (Kumar et al., 2018) เพื ่อตรวจสอบระยะทางพันธุกรรม
ระหว่างหอยตลับ Meretrix spp. แต่ละชนิดพันธุ์ 
 วิเคราะห์สายสัมพันธ์เชิงวิวัฒนาการของหอยตลับ Meretrix spp. โดยการสร้างแผนภูมิ

ต้นไม้วิวัฒนาการ (phylogenetic tree) ที่สร้างจากข้อมูลลำดับนิวคลีโอไทด์ของยีน COI โดยมีการ

รวบรวบข้อมูลลำดับนิวคลีโอไทด์ของ Meretrix spp. ทุกชนิดพันธุ์ในฐานข้อมูล NCBI และตัวอย่าง 

Meretrix แต่ละแฮพโพลไทป์ในการศึกษานี้  รวมถึงเลือกหอยสองฝาชนิดพันธุ์อื่น คือ Mercenaria 

mercenaria ซึ่งเป็นหอยในครอบครัว Veneridae ซึ่งเป็นหอยในครอบครัวเดียวกับ Meretrix spp.  

มาเป็น outgroup แล้วนำลำดับนิวคลีโอไทด์มา alignment ตัดแต่งลำดับนิวคลีโอไทด์ด้วยโมเดล 

ClustalW ในโปรแกรม MEGA11 (Kumar et al., 2018) หลังจากนั้นนำลำดับที่ผ่านการ alignment  

แล้วมาประเมนิโมเดลที่ใช้ในการสร้างแผนภูมิต้นไม้วิวัฒนาการ โดยใช้ jModelTest (Posada, 2008) 

ตาม  Akaike information Criterion corrected for small sample sizes (AICc) ซ ึ ่ ง โ ม เ ด ล ที่

คัดเลือกมาที่ดีที ่สุด ในการสร้างแผนภูมิต้นไม้วิวัฒนาการ ในการศึกษาครั ้งนี้คือ Tamara- Nei 

model + Gamma distribution parameter เมื่อได้โมเดลแล้วนำมาสร้างแผนภูมิต้นไม้วิวัฒนาการ 

ด้วยวิธี maximum likelihood โดยใช้โปรแกรม MEGA11 (Kumar et al., 2018) ใช้ repeated 

test ทั้งหมด 1,000 bootstraps  

 



 
 

 
 

บทที่ 4 

ผลการวิจัยและการอภิปรายผล 

4.1 การแพร่กระจายของหอยตลับ Meretrix spp. 

ตัวอย่างหอยตลับ Meretrix spp. บริเวณชายฝั่งทะเลอ่าวไทย 5 จังหวัด ได้แก่ ตราด ชลบุรี 

เพชรบุรี สุราษฎธานี และปัตตานี จากการเก็บตัวอย่างโดยสุ่มเก็บตัวอย่าง และจากชาวประมง

พื้นบ้านในพื้นที่ มีจำนวนที่พบทั้งหมด 787 ตัวอย่าง มี ซึ่งจำนวนตัวอย่างที่พบในหอยตลับแสดงใน 

ตารางที่ 4.1 โดยตัวอย่างที่ได้จากจังหวดสุราษฎร์ธานีนั้น มีการเก็บตัวอย่างได้มากที่สุด  คิดเป็น 32 

เปอร์เซ็นต์ เนื่องจากได้ตัวอย่างทั้งชาวประมงพื้นบ้านและการสุ่มเก็บตัวอย่าง ซึ่งจากตัวอย่างใน

จังหวัดปัตตานีได้ตัวอย่างหอยตลับที่น้อยที่สุดคิดเป็น 12 เปอร์เซ็นต์ เนื่องจากเก็บจากชาวประมง

พ้ืนบ้านเพียงอย่างเดียว อีกท้ังจำนวนหอยในพ้ืนที่ที่เก็บตัวอย่างมีปริมาณน้อย นอกจากลักษณะพ้ืนที่

ชายหาดที่แตกต่างกันในแต่ละพ้ืนที่ อาจส่งผลให้จำนวนหอยตลับที่พบเจอนั้นแตกต่างกันได้แล้ว การ

เก็บตัวอย่างในครั้งนี้ยังใช้เครื่องมือประมงในการหาหอยตลับที่มีประสิทธิภาพต่างกันตามพื้นที่ทำให้

ไม่สามารถควบคุมปริมาณหอยที่พบในแต่ละพื้นที่ให้เท่ากันได้  โดยจากการศึกษาของ Leitão et al. 

(2025) ทำการพัฒนาแบบจำลองและใช้ในการทำนายปริมาณสัตว์น้ำที่จับจากเครื่องมือประมงที่

หลากหลายในการทำประมงชายฝั่งในโปรตุเกส โดยอ้างอิงจากข้อมูลการจับสัตว์น้ำที่ขึ้นฝั่ง ซึ่งรวมถึง

ชนิดของสัตว์น้ำ ท่าเรือ และช่วงเวลาของปี พบว่าเครื่องมือประมงที่ต่างกันมีผลอย่างมากต่อปริมาณ

สัตว์น้ำ รวมถึงหอยสองฝา โดยเฉพาะคราดลากหอย (bivalve dredge) ซึ่งเป็นเครื่องมือที่ทำนายได้

แม่นยำที่สุดในโมเดล และมีความเฉพาะเจาะจงสูงในการจับหอย มีอัตราการทำนายที่ถูกต้องเกือบ 

100% ซึ่งปริมาณการจับได้ต่างจากการใช้เครื่องมือประมงและการจับหอยสองฝาเบบดั้งเดิม เช่น 

การเก็บด้วยมือ (handpicking) การขุด (digging) และการใช้อวนจับหอย (clam net) หรือการใช้

เครื่องมือพื้นบ้าน เช่น มีด สิ่ว ตะกร้าหวาย ไม้ไผ่ หน้ากากดำน้ำ และเรือไม้ขนาดเล็ก (dinge) พบว่า

การเก็บด้วยมือและขุดเหมาะกับหอยที่อยู่ตื้นหรือฝังในโคลนตื้นๆ มีประสิทธิภาพดีในพื้นที่ที่หอย

กระจุกตัวหนาแน่น การใช้อวนจับหอย สามารถจับหอยได้จำนวนมากในเวลาสั้น เหมาะกับพื้นที่น้ำ

ตื้นและหอยอยู่รวมกันเป็นกลุ่ม และสำหรับสำหรับหอยนางรมและหอยแมลงภู่ การใช้เครื่องมืออย่าง

มีดหรือสิ่วในการแซะหอยจากวัสดุเกาะยึด มีประสิทธิภาพขึ้นกับความชำนาญและสภาพพ้ืนที่ นี้แสดง

ให้เห็นว่าเครื่องมือที่มีประสิทธิภาพสูงหรือเหมาะสมกับพื้นที่ จะช่วยให้จับหอยได้จำนวนมากและ

หลากหลายขนาด เครื่องมือที่มีประสิทธิภาพต่ำหรือไม่เหมาะสมกับพ้ืนที่ จะจับหอยได้น้อยหรือจับได้

เฉพาะบางขนาด และความแตกต่างของเครื่องมือและวิธีการในแต่ละพ้ืนที่ ส่งผลให้จำนวนหอยที่จับ
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ได้แตกต่างกันอย่างชัดเจน (Lagade and Muley, 2018) ทั้งนี้ปัจจัยทางสิ่งแวดล้อม เช่น คุณภาพน้ำ 

ฤดูกาล และกิจกรรมมนุษย์ในพื้นที่ อาจมีผลกระทบต่อความหนาแน่นของประชากรหอยตลับได้

เช่นกัน (Jayawickrema and Wijeyaratne, 2009; Morton et al., 2021)  

 

ตารางท่ี 4.1 สถานีเก็บตัวอย่าง และจำนวนตัวอย่างหอยตลับที่พบเจอบริเวณอ่าวไทยทั้ง 5 จังหวัด  

พ้ืนที่เก็บตัวอย่าง 
(ตัวย่อ) 

จำนวนตัวอย่างทั้งหมด 
(ตัว) 

จำนวนตัวอย่างทั้งหมด 
(%) 

ตราด (TRT) 140 17 
ชลบุรี (CBI) 146 19 
เพชรบุรี (PBI) 159 20 
สุราษฎร์ธานี (SNI) 249 32 
ปัตตานี (PTN) 93 12 
รวม 787 100 

 

 การจำแนกชนิดพันธุ์จากการศึกษาลักษณะสัณฐานวิทยาโดยดูจากลักษณะของเปลือก

ภายนอกตาม Yoosukh and Matsukuma (2001) พบว่ามีหอยตลับสองชนิดพันธุ์ ได้แก่ Meretrix 

meretrix และ Meretrix actricta (รูปที่ 4.1A) โดยพบว่าบริเวณอ่าวไทยฝั่งตะวันออก ได้แก่จังหวัด

ตราด พบเจอ M . meretrix เพียงชนิดเดียว คิดเป็น 100 เปอร์เซ็นต์ บริเวณอ่าวไทยตอนใน ได้แก่ 

จังหวัดชลบุรี สามารถพบเจอได้ทั ้งสองชนิด โดยพบเจอ M. meretrix เป็นส่วนใหญ่คิดเป็น 95 

เปอร์เซ็นต์ และ M. astricta จะพบเจอได้น้อยกว่าคิดเป็น 5 เปอรเ์ซ็นต์ แต่ในจังหวัดเพชรบุรีนั้น พบ

เจอแต ่M. astricta เพียงชนิดเดียว คิดเป็น 100 เปอร์เซ็นต ์และจะเห็นได้ว่า M. meretrix ที่พบเจอ

บริเวณอ่าวไทยตอนใน เจอในจังหวัดชลบุรีแต่ไม่พบเจอในจังหวัดเพชรบุรี  ในส่วนของอ่าวไทย

ตอนกลาง ได้แก่ สุราษฎร์ธานี สามารถเจอได้ทั้งสองชนิด โดย M. meretrix คิดเป็น 43 เปอร์เซ็นต์ 

และ M. astricta คิดเป็น 53 เปอร์เซ็นต์ และบริเวณอ่าวไทยตอนล่าง เจอ M. astricta เพียงชนิด

เดียวคิดเป็น 100 เปอร์เซ็นต ์
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รูปที่ 4.1 การแพร่กระจายของ M. meretrix และ M. astricta บริเวณอ่าวไทย (A) สัดส่วนหอยตลับ

ทั้งสองชนิดพันธุ์ที่พบเจอในบริเวณอ่าวไทยทั้ง 5 จังหวัด (B) สัดส่วน M. meretrix ที่พบ

เจอในบริเวณอ่าวไทยทั้ง 5 จังหวัด และ (C) สัดส่วน M. astricta ที่พบเจอในบริเวณอ่าว

ไทยทั้ง 5 จังหวัด 

 

การศึกษาลักษณะสัณฐานวิทยาภายนอกของหอยตลับจากบริเวณอ่าวไทยทั้ง 5 จังหวัดโดย

ใช้ลักษณะของเปลือกภายในและ ภายนอกรวมถึงขนาดความสูง ความยาว และความหนาของเปลือก 

รวมถึงสี และลวดลายของเปลือก พบว่า M. meretrix มีลักษณะของเปลือกภายในแสดงให้เห็นถึง 

anterior และ posterior adductor scar มีรูปร่างคล้ายหยดน้ำ และ posterior adductor scar จะ

มีขนาดที่ใหญ่กว่า anterior adductor scar เพียงเล็กน้อย pallial sinus ของหอยตลับชนิดพันธุ์นี้

เป็นมีลักษณะที่โค้งเว้าลึกเข้าไปจนทำให้มีลักษณะที่คล้ายกันกับตะขอ (projecting horn) ส่วน

ลักษณะของเปลือกภายนอกนั้นพบว่ารูปแบบที่สีเปลือกมีความแตกต่างกันถึง 5 กลุ่ม (รูปที่ 4.2) 

1) เปลือกที่มีลักษณะเป็นสีน้ำตาลเข้มไปจนน้ำตาลสีเกาลัดและมีสีขาวเพียงเล็กน้อยตรงเส้น

การเติบโต 

2) เปลือกท่ีมีลักษณะเป็นสีขาวมีสีน้ำตาลที่เป็นริ้วโค้งบนเปลือกขนาดใหญ่ 

3) เปลือกท่ีมีลักษณะเป็นสีขาวและมีลายเป็นซิกแซกสีน้ำตาล 

4) เปลือกท่ีมีลักษณะเป็นสีขาว 

5) เปลือกท่ีมีลักษณะเป็นสีขาวและมี escutcheon เป็นสีดำ 
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รูปที่ 4.2 ลักษณะของเปลือกภายในและรูปแบบของสีเปลือกภายนอก M. meretrix 

 

จากข้อมูลการแพร่กระจายของรูปแบบและสีเปลือกภายนอก พบว่าในเปลือกกลุ่มที่ 1 นั้น

สามารถได้จังหวัดชลบุรีเท่านั้นคิดเป็น 48 เปอร์เซ็นต์ของหอยในจังหวัดชลบุรี (รูปที่ 4.1B) เปลือก

หอยกลุ่มที่ 2 นั้น สามารถพบทุกจังหวัดที ่มีการพบเจอ M. meretrix ได้แก่ ตราดพบเจอได้ 14 

เปอร์เซ็นต์ ชลบุรีพบได้ 6 เปอร์เซ็นต์ และ จังหวัดสุราษฎร์ธานีพบได ้11 เปอร์เซน็ต์ และเปลือกหอย

กลุ่มที่ 3 ในจังหวัดสุราษฎร์ธานีเป็นเปลือกที่พบเจอได้น้อยที่สุด คิดเป็น 3 เปอร์เซ็นต์ เมื่อเทียบกับ

อีกสองจังหวักที่พบเจอหอยกลุ่มนี้ คือจังหวัดชลบุรีเจอได้ 33 เปอร์เซ็นต์ และจังหวัดตราดพบเจอได้ 

30 เปอร์เซ็นต ์ในขณะทีเ่ปลือกหอยกลุ่มที่ 4 เจอได้ที่จังหวัดตราด เยอะสุดเมื่อเทียบกับจังหวัดอ่ืนคิด

เป็น 14 เปอร์เซ็นต์ โดยจังหวัดสุราษฎร์ธานีเจอได้ 12 เปอร์เซ็นต์ และจังหวัดชุลบุรีน้อยที่สุด คิดเป็น 

2 เปอร์เซ็นต์ และเปลือกหอยกลุ่มที่ 5 จังหวัดที่พบเจอเปลือกหอยกลุ่มนี้มากที่สุด คือ จังหวัดตราด 

คิดเป็น 42 เปอร์เซ็นต์ เมื่อเที่ยบกันกับจังหวัดสุราษฎร์ธานีที่พบเจอ คิดเป็น 17 เปอร์เซ็นต์ และ

ชลบุรี คิดเป็น 6 เปอร์เซ็นต์ และจะเห็นได้ว่าไม่เจอเปลือกหอยกลุ่มที่ 5 ในจังหวัดเพรชบุรี และ

จังหวัดปัตตานี  

 การศึกษาลักษณะสัณฐานวิทยาภายนอกของ M. astricta พบว่ามีลักษณะของเปลือก

ภายนอกมีลักษณะเงาเรียบไม่มีริ้วเช่นเดียวกันกับ M. meretrix แต่ส่วนหน้าของ M. astricta จะ

ลักษณะที่แคบกว่า มี cardinal tooth 3 ซี่ที่มีการขยายออกอยู่ด้านบนของขอบเปลือก มีความยาว

ของ cardinal tooth มากกว่า ลักษณะภายในของเปลือก anterior adductor scar มีรูปทรงไข่ และ
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posterior adductor scar รูปทรงคล้ายหยดน้ำ ซึ่ง posterior adductor scar มีขนาดกว้างกว่า 

anterior adductor scar เพียงเล็กน้อย pallial sinus มีลักษณะการโค้งเว้าที ่ตื ้น ไม่เป็นตะขอ 

(projecting horn) รูปที่ 4.3 และเม่ือเทียบความยาวของ pallial sinus ของ M. astricta จะสั้นกว่า 

M. meretrix และรูปแบบของเปลือกภายนอกจากการศึกษานี้สามารถแบ่งออกเป็น 5 กลุ่มคือ 

1) เปลือกท่ีมีลักษณะเป็นสีเทาอมเขียว 

2) เปลือกท่ีมีลักษณะเป็นสีเทาอมเขียว escutcheon เป็นสีดำ 

3) เปลือกท่ีมีลักษณะเป็นสีน้ำตาลออกสีคล้ายขี้เถ้า 

4) เปลือกท่ีมีลักษณะเป็นสีน้ำตาลทึบไปถึงสีดำ 

5) เปลือกท่ีมีลักษณะเป็นสีออกสีน้ำตาลเหลืองมีเส้นสีดำบนเปลือก 

จากข้อมูลการแพร่กระจายของรูปแบบและสีเปลือกภายนอก พบว่าเปลือกหอยกลุ่มที่ 1 พบเจอได้

มากที่สุดในจังหวัดเพชรบุรีคิดเป็น 15 เปอร์เซ็นต์จากเปลือกหอยทั้งหมดที่พบ จังหวัดปัตตานีพบได้ 

14 เปอร์เซ็นต์ และจังหวัดสุราษฎร์ธานีพบได้ 10 เปอร์เซ็นต์ และเปลือกหอยกลุ่มที่ 2  จังหวัด

เพชรบุรีพบเจอได้มากที่สุดเมื่อเทียบกับจังหวัดอ่ืน คิดเป็น 53 เปอร์เซ็นต์ ส่วนในจังหวัดสุราษฎร์ธานี 

พบได้ 33 เปอร์เซ็นต์ และจังหวัดปัตตานีพบได้ 10 เปอร์เซ็นต์ เปลือกหอยกลุ่มที่ 3  เป็นรูปแบบ

เดียวที่พบในจังหวัดชลบุรีจึงคิดเป็น 100 เปอร์เซ็นต์ เปลือกหอยกลุ่มที่ 4 เจอในจังหวัดปัตตานี คิด

เป็น 20 เปอร์เซ็นต์ จังหวัดเพชรบุรี 7 เปอร์เซ็นต์ และจังหวัดสุราษฎร์ธานี 1 เปอร์เซ็นต์ และเปลือก

หอยกลุ่มที่ 5 พบว่าสามารถเจอได้ที่จังหวัดปัตตานีเท่านั้น (รูปที่ 4.1C)  ซึ่งรูปแบบของสีเปลือก

ภายนอกที่พบจากจังหวัดเพชรบุรีที ่อยู่บริเวณอ่าวไทยตอนในมีรูปแบบของเปลือกที่คล้ายกันกับ

จังหวัดสุราษฎร์ธานีที่อยู่บริเวณอ่าวไทยตอนกลาง  
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รูปที่ 4.3 ลักษณะของเปลือกภายในและรูปแบบของสีเปลือกภายนอก M. astricta 

 

 จากการเก็บตัวอย่างหอยตลับทั้ง 5 จังหวัดบริเวณอ่าวไทย พบหอยตลับ 2 ชนิดพันธุ์ คือ M. 

meretrix และ M. astricta โดยแต่ละชนิดพันธุ์พบความแตกต่างของสีเปลือกและลวดลายจำนวน 5 

แบบ จากรายงานเกี่ยวกับหอยตลับบริเวณอ่าวไทย โดยส่วนใหญ่มักพบเจอ M. meretrix (Huber, 

2010; Yoosukh & Matsukuma, 2001; Supmee et al., 2020; ขวัญภิรมย์ นกเทศ และคณะ , 

2562; วิภูษิต มัณฑะจิตร และอศลย์ มีนาภา , 2565; เสถียรพงษ์ ขาวหิต และเกษม จันทร์แก้ว , 

2559; รัตนา มั ่นประสิทธิ์และ คณะ, 2552) ในขณะที่ M. casta (Yoosukh and Matsukuma, 

2001; ภมรพรรณ ฉัตรภูมิ และคณะ, 2564; เสถียรพงษ์  ขาวหิตและคณะ, 2558; มนตรี สุมณฑา

และคณะ, 2562; รัตนา มั่นประสิทธิ์ และคณะ, 2552), M. lyrata (Suppapan et al., 2021), M. 

planisulcata (Yoosukh and Matsukuma, 2001) และ M. astricta (Huber,2010) พบได้น้อย

กว่า และจากการศึกษาครั้งนี้ไม่สามารถพบเจอ M. meretrix ที่บริเวณอ่าวไทยตอนล่าง และไม่พบ

เจอ M. astricta บริเวณอ่าวไทยฝั่งตะวันออก อีกทั้งไม่เจอ M. casta และ M. planisulcata ใน

บริเวณอ่าวไทย ซึ่งแสดงให้เห็นถึงความแปรผันของสภาพแวดล้อมบริเวณชายฝั่งทะเล อาจส่งผลต่อ

การแพร่กระจายชนิดพันธุ์ของหอยตลับ ซึ่งการแพร่กระจายของหอยตลับในแต่ละพื้นที่อาจได้รับ

อิทธิพลจากชนิดของดินตะกอนในแหล่งที่อยู่อาศัย เช่น ทรายหรือโคลน ซึ่งเป็นปัจจัยสำคัญในการ

เลือกแหล่งที่อยู่อาศัยของหอย รวมถึง ปัจจัยทางชีวภาพ เช่นปฏิสัมพันธ์ของสิ่งมีชีวิตที่อาศัยอยู่

รวมกัน (Morton, 1983) นอกจากนี้ ปัจจัยด้านสิ่งแวดล้อม เช่น ความเค็มของน้ำ อุณหภูมิ และการ

เปลี่ยนแปลงของกระแสน้ำที่มีผลต่อการเจริญเติบโตและการแพร่กระจายของประชากรหอยตลับ 
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(Gosling, 2003) เนื่องจาก M. astricta และ M. meretrix มีลักษณะทางสัณฐานวิทยาที่คล้ายคลึง

กัน เพื่อทำให้เกิดความเข้าใจถึงการแพร่กระจายและพลวัตประชากรของ M. astricta และ M. 

meretrix ที่อยู่บริเวณอ่าวไทย จำเป็นต้องสังเกตลักษณะแหล่งที่อยู่อาศัยของหอยตลับ ซึ่งการทำ

ความเข้าใจแหล่งที่อยู่อาศัยของหอยตลับทั้งในอดีตและในปัจจุบัน เป็นข้อมูลที่สำคัญที่จะทำหน้าที่

การทำนายผลที่ตามมาจากการเปลี่ยนแปลงสภาพภูมิอากาศในประชากรหอยและแหล่งที่อยู่อาศัย

ของหอยตลับได ้

จากการรายงานพบเจอหอยตลับในบริเวณชายฝั่งอ่าวไทยในช่วง 10 ปีที่ผ่านมา (Huber, 

2010; Sanpanich, 2011; Yoosukh and Matsukuma, 2001) แสดงให้เห็นถึงความแปรผันของ

ประชากรหอยตลับ โดยเฉพาะในการศึกษาครั้งนี้ที่ไม่พบ M. lyrata แม้เคยมีการรายงานการพบเจอ

ในบริเวณชายฝั่งทะเลจังหวัดสุราษฎร์ธานีเมื่อ 5 ปีก่อน (Suppapan et al., 2021) ซึ่งเป็นพื้นที่

เดียวกันกับการศึกษาในครั้งนี้ อาจเป็นไปได้ว่าการเปลี่ยนแปลงสิ่งแวดล้อมเฉพาะพ้ืนที่ในบริเวณอ่าว

ไทย อาจทำให้เกิดความหลากหลายของหอยตลับในพื ้นที ่ลดลงและในช่วงเวลาดังกล่าว การ

เปลี่ยนแปลงสิ่งแวดล้อมมีผลกระทบโดยตรงต่อสัตว์ที่มีการยึดเกาะเช่น หอยกาบและหอยชนิดอื่น ๆ 

ที่มีการเคลื่อนที่จำกัด โดย Herder et al. (2021) แสดงให้เห็นว่าอุณหภูมิที่เพ่ิมข้ึนในแต่ละปีในแถบ

อาร์กติกของแคนาดาในช่วง 50 ปีที่ผ่านมา ส่งผลให้หญ้าทะเลลดลง และมีการเปลี่ยนแปลงใน

สภาพแวดล้อมทางกายภาพอ่ืน ๆ ซึ่งการเปลี่ยนแปลงเหล่านี้ทำให้ส่งผลต่อความหลากหลายของหอย

ในพื้นที่ที่ทำการศึกษา  รวมทั้งความหนาแน่นและความสมบูรณ์ของหอยลดลงไป (Rueda et al., 

2009) ชี้ให้เห็นถึงว่าการตรวจสอบชนิดพันธุ์ของสัตว์ทะเลอย่างละเอียดและทำอย่างต่อเนื่องสามารถ

ให้ข้อมูลที่สำคัญเกี่ยวกับการเปลี่ยนแปลงทางนิเวศวิทยา และส่งผลไปยังการจัดการอนุรักษ์ได้ 

หอยที่มีสีเปลือกแตกต่างกันอาจเกิดจากการปรับตัวให้เข้ากับสภาพแวดล้อม และการอยู่รอด

โดยสีจะช่วยในเรื่องการพรางตัวและเลี่ยงการถูกล่าจากนักล่า (Williams, 2017) ซึ่งการวิวัฒนาการ

ของสีเปลือกในหอยสองฝาขึ้นอยู่กับปัจจัยสิ่งแวดล้อม และปัจจัยทางชีวภาพที่มีผลต่อการคัดเลือก

ทางธรรมชาติ (natural selection) รวมถึงการตอบสนองต่อการล่าจากนักล่า สภาพแวดล้อมทาง

ภูมิศาสตร์และสภาพแวดล้อมที ่ม ีอยู ่อย่างจำกัด  อาจส่งผลให้เกิดว ิว ัฒนาการแบบเบนออก 

(Divergent evolution) เช่นที่พบเจอในหอยตลับในการศึกษาครั้งนี้ที่มีลักษณะสีที่แตกต่างกันในทั้ง 

2 ชนิด และมีความหลากหลายภายในชนิดพันธุ์สูง การสะสมความแตกต่างระหว่างกลุ่มสิ่งมีชีวิตนี้

นำไปสู่การเกิดสปีชีส์ใหม่ ๆ และในทางกลับกัน หอยสองฝาบางชนิดมีวิวัฒนาการแบบเบนเข้า 

(Convergent Evolution) ที่เป็นหนึ่งในรูปแบบวิวัฒนาการของสิ่งมีชีวิตที่ไม่ได้มีบรรพบุรุษร่วมกัน 

แต่มีลักษณะทางวิวัฒนาการที่ได้ผลลัพธ์คล้ายกัน โดยปัจจัยหลักอาจมาจากสภาพแวดล้อมที่อยู่อาศัย

ที่ทำให้ต้องปรับตัวให้เข้ากับสภาพแวดล้อมที่เปลี่ยนไป จึงทำให้มีรูปร่างลักษณะที่คล้ายกัน การศึกษา
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ของ Asato et al. (2022) ที่ศึกษาวิวัฒนาการแบบเบนเข้า ของลวดลายของสีเปลือกในหอยสองฝา

น้ำจืด จากยุคครีเตเชียส ฟอร์เมชัน Kitadani ประเทศญี่ปุ่น พบว่า ลวดลายสีในหอยน้ำจืดที่สูญพันธุ์

ไปแล้ว (fossil freshwater bivalves) และ หอยน้ำจืดที่มีอยู่ในปัจจุบัน มีลักษณะสีที่คล้ายคลึงกัน 

โดยที่ทั้ง Trigoniida และ Unionida มีการวิวัฒนาการลวดลายสีที่คล้ายคลึงกันในรูปแบบต่าง ๆ  

 

4.2 ผลการศึกษาทางสัณฐานวิทยาของหอยตลับ Meretrix spp. 

 จากการศึกษาลักษณะสัณฐานวิทยาภายนอกของหอยตลับจากบริเวณอ่าวไทยทั้ง 5 จังหวัด

โดยใช้ลักษณะของเปลือกภายนอก คือขนาดความสูง ความยาว และความหนาของเปลือก รวมถึงสี 

และลวดลายของเปลือก พบหอยตลับสองชนิดพันธุ์ ได้แก่ M. meretrix และ M. astricta โดย M. 

meretrix จะมีความยาวเปลือกเฉลี ่ยอยู ่ที่  44.4±0.05 มิลลิเมตร มีความกว้างของเปลือกอยู่  

25.3±0.3 มิลลิเมตร และความหนาอยู่ระหว่าง 36.5±0.4 มิลลิเมตร และจะเห็นว่า M. astricta ทั้ง 

3 ลักษณะ มีขนาดที่เล็กกว่า โดยความยาวเปลือกเฉลี่ยอยู่ที่ 39.1±0.07 มิลลิเมตร มีความกว้างของ

เปลือกอยู่ 21.7±0.4 มิลลิเมตร และความหนาอยู่ระหว่าง 31.2±0.6 มิลลิเมตร (ตารางที่ 4.2) 

 

ตารางท่ี 4.2 ลักษณะของเปลือกภายนอก ขนาดความสูง ความยาว และความหนาของเปลือก ตัวเลข

ในวงเล็บจำนวนตัวอย่าง 

species  Shell Length (mm) Shell width (mm) Shell height (mm) 
M. meretrix 44.4±0.05 25.3±0.3 36.5±0.4 

(385) Min 31.0 16.0 26.0 

 Max 61.0 43.0 45.0 
M. astricta 39.1±0.07 21.7±0.4 31.2±0.6 

(402) Min 25.0 14.0 20.0 

 Max 62.0 33.0 49.0 
 

 จากการนำสัดส่วนของความยาวเปลือกต่อลักษณะสัณฐานอื่น ทั้ง 12 ลักษณะ (ตารางท่ี 4.4)  

จากเปลือกภายในและภายนอกระหว่างหอยตลับทั้ง 2 ชนิดพันธุ์มาเปรียบเทียบทางสถิติ พบมีสัดส่วน 

10 ใน 12 สัดส่วนมีความแตกต่างกันอย่างมีนัยสำคัญทางสถิติ (p ≤0.05) หอยทั้ง 10 กลุ่ม (ตาราง ที่ 
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4.3) โดยสัดส่วนที่ต่างกันของเปลือกภายนอก คือความหนาของเปลือกต่อความความยาวเปลือก 

(SW/SL) ความสูงของเปลือกต่อความยาวเปลือก (SH/SL) ความยาวของอัมโบต่อความยาวเปลือก 

(UL/SL) ความยาวด้านหน้าของเปลือกต่อความยาวเปลือก (AL/SL) ความยาวด้านหลังของเปลือกต่อ

ความยาวเปลือก (PL/SL) และสัดส่วนที ่ต่างกันของเปลือกภายใน คือความยาวระหว่างรอยยึด

กล้ามเนื้อยึดฝาด้านหลังไปยังรอยยึดกล้ามเนื้อฝาด้านหน้าต่อความยาวเปลือก (LPAS/SL) ความยาว

ของฟันต่อความยาวเปลือก (LCT/SL) ความยาวของระยะหว่างจากเส้นพัลเลียลไปยังขอบด้านล่าง

ของเปลือกต่อความยาวเปลือก (PVM/SL) ความยาวของ pallial sinus ต่อความเปลือก (PS/SL) 

และ ความกว้างของรอยยึดกล้ามเนื้อยึดฝาด้านหน้าต่อความยาวเปลือก (AW/SL)  

จากตารางที่ 4.3 เห็นได้ชัดเจนว่า มีสองสัดส่วนของลักษณะเปลือกภายในที่มีความยาวที่

แตกต่างกัน ระหว่าง M .astricta และ M. meretrixคือ ความยาวของฟันกลางต่อความยาวเปลือก 

(LCT/SL) และความยาวของ pallial sinus ต่อความเปลือก (PS/SL)  

ลักษณะที่จะใช้จัดจำแนกหอยตลับทั้งสองชนิดพันธุ์ได้ง่ายที่สุดคือลักษณะของ pallial sinus 

scar (PS) โดยความยาวของ pallial sinus ต่อความเปลือก (PS/SL) ของ M. meretrix มีความยาว

เฉลี ่ยเท่ากับ 0.17±0.02 มิลลิเมตร ซึ ่งมีขนาดใหญ่กว่า M. astricta ที่มีความยาวเฉลี ่ยเท่ากับ 

0.13±0.07 มิลลิเมตร โดยลักษณะของ pallial sinus scar ของ M. astricta ส่วนใหญ่จะมีลักษณะที่

คล้ายคลึงกัน M. casta (Yoosukh and Matsukuma, 2001) แต่ pallial line ของ M. astricta 

ส่วนที่โค้งด้านหน้า pallial sinus นั้นจะเรียบไม่มีลักษณะเป็นติ่งหรือเป็นมุมเหมือน M. casta  ใน

ส่วนของ pallial sinus ของ M. meretrix จะแสดงให้เห็นถึงลักษณะโค้งเว้าลึกเข้าไปจนทำให้มี

ลักษณะที่คล้ายกับตะขอ ดังนั้น pallial sinus จึงเป็นลักษณะที่สำคัญในการจำแนกหอยตลับในแต่

ละชนิดพันธุ์ เนื่องลักษณะของ pallial sinus แต่ละชนิดพันธุ์จะไม่มีความซ้อนทับกัน ซึ่ง M. lyrate 

M. meretrix และ M. lusoria สามารถจัดจำแนกชนิดพันธุ์ได้จากลักษณะของ pallial sinus (Hamli 

et al., 2016) นอกจากนี้ความยาวของ pallial sinus ยังสามารถใช้ในการจัดจำแนกหอยสองฝาชนิด

อ ื ่ น  ๆ  เช ่น  Ruditapes Chamelea  Mercenaria และ  Venerupis (Moneva et al., 2014 ; 

Nerelovic et al., 2016; Rufino et al., 2006) 
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ตารางท่ี 4.3 ลักษณะสัณฐานวิทยา ลักษณะต่าง ๆ ต่อความยาวเปลือก วิเคราะห์ one way ANOVA ด้วยวิธี Tukey’s HSD ของรูปแบบของสีเปลือก

Sp
ec

ies
 Color 

pattern 
group 

Outer shell Inner shell 

SW/SL SH/SL UL/SL LL/SL AL/SL PL/SL LPAS/SL LCT/SL PVM/SL PS/SL AW/SL PW/SL 

M
er

et
rix

 m
er

et
rix

 1 0.58±0.01a 0.84±0.02ad 0.70±0.02abc 0.24±0.02ab 0.66±0.02ac 0.78±0.02ad 0.52±0.02ad 0.21±0.02a 0.21±0.02a 0.15±0.01a 0.12±0.01ac 0.15±0.01a 

2 0.57±0.03ac 0.82±0.02ac 0.71±0.03ac 0.25±0.02a 0.64±0.03a 0.79±0.03ad 0.53±0.02abd 0.24±0.02a 0.19±0.02bd 0.16±0.01a 0.12±0.01ac 0.16±0.02a 

3 0.57±0.02a 0.83±0.04ad 0.70±0.03a 0.24±0.02ab 0.63±0.04cd 0.80±0.03a 0.53±0.02ad 0.23±0.04a 0.19±0.02bce 0.17±0.02a 0.12±0.01a 0.16±0.02a 

4 0.57±0.02a 0.82±0.02ad 0.71±0.03ac 0.25±0.01a 0.64±0.02ac 0.80±0.03a 0.54±0.02abcd 0.24±0.01a 0.20±0.01ac 0.17±0.02a 0.12±0.01cbe 0.16±0.01a 

5 0.57±0.04a 0.82±0.03a 0.71±0.03ac 0.24±0.02ab 0.63±0.04acd 0.78±0.10de 0.53±0.03ad 0.24±0.02a 0.19±0.01bd 0.17±0.02a 0.11±0.01cb 0.15±0.01a 

Average±SD 0.57±0.03 0.82±0.03 0.71±0.03 0.24±0.02 0.63±0.03 0.79±0.06 0.53±0.02 0.24±0.02 0.19±0.02 0.17±0.02 0.11±0.01 0.16±0.01 

M
er

et
rix

 a
ct

ric
ta

 1 0.56±0.03bc 0.80±0.03b 0.69±0.03b 0.25±0.02a 0.60±0.05bd 0.75±0.03c 0.54±0.02abc 0.25±0.03b 0.20±0.02ac 0.13±0.02b 0.11±0.01b 0.16±0.04a 

2 0.55±0.03bc 0.80±0.03b 0.68±0.03b 0.24±0.02ab 0.60±0.03b 0.75±0.03bc 0.54±0.02ab 0.25±0.03b 0.19±0.02bce 0.14±0.12b 0.11±0.01be 0.15±0.02a 

3 0.55±0.02b 0.80±0.03b 0.68±0.04b 0.24±0.02bc 0.60±0.08b 0.75±0.03bc 0.53±0.04d 0.25±0.02b 0.20±0.02ac 0.12±0.02b 0.11±0.01b 0.16±0.04a 

4 0.55±0.03bc 0.80±0.03bc 0.70±0.04ac 0.25±0.02ac 0.61±0.02bd 0.76±0.03ce 0.54±0.03bc 0.25±0.02b 0.20±0.02ae 0.13±0.02b 0.11±0.01e 0.15±0.02a 

5 0.57±0.02ac 0.83±0.04d 0.71±0.03c 0.24±0.02b 0.61±0.04d 0.78±0.03de 0.55±0.04c 0.26±0.02b 0.19±0.02d 0.13±0.02b 0.10±0.01d 0.14±0.02a 

Average±SD 0.56±0.03 0.80±0.03 0.69±0.03 0.24±0.02 0.60±0.05 0.75±0.03 0.54±0.03 0.25±0.03 0.20±0.02 0.13±0.07 0.11±0.01 0.15±0.02 

p-value <0.001 <0.001 <0.001 0.054 <0.001 <0.001 0.003 <0.001 0.003 <0.001 <0.001 0.689 



60 
 

 
 

และเมื่อนำสัดส่วนที ่มีความแตกต่างกันทั้ง 10 ส่วนจากตารางที่ 4.3  ไปวิเคราะห์ PCA 

(Principal Component Analysis) ผลจากการศึกษาพบว่าลักษณะที่แตกต่างกันในทั้ง 2 ชนิดพันธุ์

ไม่ได้แยกกลุ่มออกจากกันชัดเจน ข้อมูล morphometric จากทั้ง 10 ลักษณะยังคงเกิดการซ้อนทับ

กันสูง  โดยผลของ PC ที่คำนวนได้ 2 แกนแรกรวมได้เพียง 45.1% โดย PC1 มีความแปรปรวนที่ 

30.0 เปอร์เซ็นต์ และ PC2 แสดงให้เห็นถึงความแปรปรวนที่ 15.1 % (รูปที่ 4.4) แสดงให้เห็นว่า

ลักษณะที่พบว่ามีความแตกต่างกันระหว่าง 2 ชนิดยังไมส่ามารถใช้จำแนกชนิดพันธุ์ได้อย่างชัดเจน ซึ่ง

การใช้ PCA  ในการศึกษาลักษณะสัณฐานวิทยาของหอยสองฝา มักพบว่ามีการซ้อนทับของข้อมูลสูง

เมื่อใช้เพียงลักษณะของเปลือกหอยในการศึกษา สอดคล้องกับการศึกษาของ Zieritz et al. (2010) 

ที่พบว่าหอยน้ำจืดในกลุ่ม Unionoida มีลักษณะของเปลือกคล้ายคลึงกันมาก ส่งผลให้การจำแนก

ชนิดพันธุ์ด้วย PCA มีความซับซ้อน การศึกษายังชี้ให้เห็นว่า ลักษณะสัณฐานของเปลือกหอยอาจมี

ความคล้ายคลึงกันระหว่างชนิดพันธุ์ ทำให้การจำแนกชนิดโดยอาศัยลักษณะของเปลือกเพียงอย่าง

เดียวเป็นเรื่องที่ทำได้ยาก 

 

 

รูปที่ 4.4 Principal Component Analysis (PCA) ของ 10 ลักษณะ Morphometric ที่แตกต่างกัน

อย่างมีนัยสำคัญระหว่าง M. meretrix และ M. astricta 
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ผลการศึกษาจาก PCA ที่ได้จากการวัดความยาวของลักษณะต่างๆ 10 ลักษณะ แตกต่างจาก

การศึกษา geometric morphometrics ที่ตรวจสอบรูปทรงของเปลือกภายในจากการทำ landmark 

ทั ้งหมด 52 ตำแหน่งลักษณะ โดยผลของ CVA แสดงถึงความแตกต่างของรูปร่างเปลือกภายใน

ระหว่างชนิดพันธุ์ได้ ซึ่งค่าของ CV1 มีความแปรปรวนเท่ากับ 94.1 เปอร์เซ็นต์  ผลการศึกษานี้แสดง

ให้เห็นว่าการใช้ CVA ทีต่รวจสอบลักษณะรูปทรงเปลือกภายในสามารถใช้ในการแยกลักษณะระหว่าง

หอยตลับทั้งสองชนิดได้อย่างชัดเจน (รูปที ่4.5)   

 

 

รูปที่ 4.5 canonical variate analysis (CVA) จากการวัดรูปร่างโดยการลงตำแหน่ง Landmark ลง

บน M. meretrix และ M. astricta 

 

นอกจากนี้การใช้ warped outline drawing แสดงให้เห็นว่าลักษณะของรูปทรง (Shape) 

ของ   M . astricta และ M. meretrix โดยลักษณะของ pallial sinus ของ M. meretrix   และ 

cardinal tooth ส่วนของ anterior– posterior ทำให้หอยตลับทั้ง 2 ชนิดพันธุ์มีความแตกต่างกัน

มาก (รูปที่ 4.6) การที่ pallial sinus ที่มีลักษณะโค้งเว้าลึก หรือโค้งเว้าตื้นนั้น เกิดจากมีความสัมพันธ์

กันกับพฤติกรรมการเลือกแหล่งที่อยู่อาศัยและการปรับตัวให้เข้ากับทางสัณฐานวิทยาเพ่ือให้เหมาะสม

กับสิ่งแวดล้อม โดยที่ M. meretrix มี pallial sinus ที่โค้งเว้าลึก ซึ่งรอย pallial sinus นี้เป็นร่องรอย

ของ siphons หอยชนิดนี้มักอาศัยในแหล่งที่ต้องขุดดินหรือทรายที่ลึกจึงต้องใช้ siphons ในการดูด
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น้ำและหายใจจากผิวน้ำด้านบน การเว้าลึกของ pallial sinus จึงสะท้อนถึง siphons ที่ยาวและลึก

ซึ่งช่วยให้หอยสามารถดำรงชีวิตในโพรงใต้ดินลึกได้ดี ในขณะที่ M. astricta ที่มี pallial sinus ที่เว้า

ตื้นกว่า อาจเป็นเพราะว่าแหล่งที่อยู่นั้นอยู่บริเวณท่ีตื้นกว่า ทำให้ siphons ไม่จำเป็นต้องยาวมากเพ่ือ

เข้าถึงน้ำด้านบน ซึ่งความแตกต่างกันของลักษณะ pallial sinus  เป็นผลจากการวิวัฒนาการและการ

ปรับตัวทางสัณฐานวิทยาของหอยตลับแต่ละชนิดให้เหมาะสมกับพฤติกรรมการขุดดินและลักษณะ

ของแหล่งที่อยู่อาศัย โดยการอยู่ในโพรงลึกเป็นเวลานานของ M. meretrix ทำให้เกิดการพัฒนาของ 

pallial sinus ที่เว้าลึกชัดเจน เพื่อรองรับ siphons ที่ยาวและช่วยให้หอยสามารถดำรงชีวิตในระบบ

นิเวศ (Moneva et al., 2014)  

อีกลักษณะที่ควรนำมาใช้จัดจำแนกหอยตลับทั้ง 2 ชนิดคือความยาวของ cardinal tooth 

(LCT) โดยพบว่าความยาว cardinal tooth ของ M. astricta จะยาวกว่า M. meretrix ซ่ึง cardinal 

tooth จะมีความแข็งแรงและใช้ในการยึดเกาะระหว่างเปลือกหอยทั้งสองฝา ซึ่งทำหน้าที่ที่สำคัญใน

การป้องกันตัวจากมวลน้ำหรือกระแสน้ำได้ในช่วงที่มีน้ำขึ้นน้ำลง (Moneva et al., 2014)  ดั้งนั้น M. 

meretrix ที่มีความยาว cardinal tooth ที่สั ้นกว่าอาจจะ เนื ่องจากอยู ่อาศัยในที ่ลึกทำให้ได้รับ

ผลกระทบจากแรงจากมวลน้ำหรือกระแสน้ำที่ซัดผ่านผิวทรายน้อยกว่า M. astricta ที่อาจอยู่อาศัย

ในน้ำตื้น จึงมีความยาว cardinal tooth ยาวกว่า โดย cardinal tooth ที่ยาวขึ้นจะช่วยเพ่ิมแรงต้าน

มวลน้ำหรือกระแสน้ำได้มากขึ้น ซึ่งเป็นการปรับตัวของสิ่งมีชีวิตให้เหมาะสมกับสภาพแวดล้อมที่มีการ

เคลื่อนที่ของน้ำตลอดเวลาอย่างเช่นบริเวณชายหาด (Moneva et al., 2014)   

 

 

รูปที่ 4.6 Warped outline drawings ของรูปทรง (A) M. meretrix และ (B) M. astricta. โดยเส้น

ในสีฟ้าแสดงการเปลี่ยนแปลงรูปร่างและเส้นในสีน้ำเงินเข้มแสดงรูปร่างเฉลี่ย 
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จากการศึกษาของ Rufino et al. (2006) ที่ใช้วิธีการวิเคราะห์สัณฐานวิทยาเชิงเรขาคณิต 

(Geometric Morphometrics) เพื ่อจำแนกความแตกต่างของรูปร่างเปลือกหอยสองฝาในสกุล 

Chamelea โดยเฉพาะระหว่างชนิด Chamelea gallina และ Chamelea striatula พบว่าการใช้

วิธีการวิเคราะห์สัณฐานวิทยาเชิงเรขาคณิตสามารถแยกความแตกต่างระหว่างชนิดพันธุ์ได้อย่างมี

ประสิทธิภาพ เช่นเดียวกันกับการศึกษาของ Huang et al. (2024) ที่ศึกษาความแตกต่างของรูปร่าง

เปลือกหอยเชลล์ (Argopecten irradians) ที่มีสีเปลือกที่แตกต่างกัน คือ สีเปลือกแดง (Red Shell 

หรือ RS) และสีดำ (Black Shell หรือ BS) โดยใช้จุด Landmark หลายตำแหน่ง และวิเคราะห์ด้วย 

CVA พบว่ามีความแตกต่างของรูปร่างเปลือกอย่างมีนัยสำคัญระหว่างหอยที่มีสีเปลือกที่ต่างกันได้

อย่างชัดเจน และการศึกษา Printrakoon et al. (2022) ที่ได้ศึกษาเกี่ยวกับการจำแนกชนิดและการ

แพร่กระจายของหอยเสียบโดยใช้วิธี วิธี Geometric Morphometric (GM) และ การวิเคราะห์ลำดับ

พันธุกรรม ในประเทศไทย พบว่าการใช้ Geometric Morphometric สามารถช่วยจัดจำแนกหอย

เสียบ Donax ในประเทศไทยได้อย่างมีประสิทธิภาพ แต่ในบางกรณีอาจต้องใช้ ข้อมูลพันธุกรรมรว่ม

ด้วย เพื่อความแม่นยำในการจัดจำแนกชนิดยิ่งขึ ้น ดังนั้นการใช้ลักษณะเปลือกภายนั้นต้องมีการ

ลักษณะการหลาย ๆ ลักษณะเข้ามาช่วยในการจำแนกชนิดพันธุ์  โดยเฉพาะอย่างยิ่งเมื่อลักษณะทาง

สัณฐานวิทยาภายนอก เช่น สีหรือรูปร่างของเปลือก  ที่ยังไม่สามารถแยก ความแตกต่างกันได้อย่าง

ชัดเจน  

 

4.3 การวิเคราะห์ข้อมูลทางพันธุกรรม 
 4.3.1 การสกัดดีเอ็นเอ และ การเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอด้วยเทคนิค PCR 

 จากตัวอย่างหอยตลับรวมทั้ง 2 ชนิดจำนวน 231 ตัวอย่างมีการสกัดดีเอ็นเอทั้งแบบ Phenol 

Chloroform และชุด kit แล้วนำตัวอย่างดีเอ็นเอมาเพิ ่มปริมาณดีเอ็นเอ ด้วยเทคนิค PCR พบ

ความสำเร็จในการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอตั้งแต่ครั้งแรกคิดเป็น 2.2 เปอร์เซ็นต์จากตัวอย่างทั้งหมด และ

เมื่อเปลี่ยนบริเวณเนื้อเยื่อท่ีใช้ในการสกัดดีเอ็นเอจากเนื้อเยื่อเท้าไปเป็นตัวอย่างเนื้อเยื้อยึดเปลือกก็ยัง

ไม่สามารถเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอได้ จากนั้นนำตัวอย่างดีเอ็นเอที่เหลือมาปรับ condition ของ PCR ได้

ตัวอย่างที่เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอสำเร็จเพิ่มขึ้นอีก 11.3 เปอร์เซ็นต์ ตัวอย่างที่เหลืออีก 86.5 เปอร์เซ็นต์ 

ก็ยังไม่สามารถเพิ่มปริมาณให้สำเร็จได้ (ตารางที่ 4.4) โดยเปลือกแต่ละกลุ่มจากหอยทั้ง 2 ชนิดได้

ตัวอย่างที่เพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอได้สำเร็จจำนวน 1-4 ตัวอย่าง 

 จากการศึกษาครั้งนี้แสดงในเห็นถึงความยากในการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอ อาจจะเป็นผลมา

จากการเนื้อเยื่อที่เหมาะสมในการสกัดดีเอ็นเอที่เป็นปัจจัยสำคัญ และการสกัดดีเอ็นเอจากหอยสอง
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ฝา มักได้ปริมาณดีเอ็นเอที่ต่ำเมื่อเทียบกับสิ่งมีชีวิตชนิดอื่น (Pereira et al., 2011) นอกจากนี้การ

ปนเปื้อนจากสารอินทรีย์ เช่น โปรตีน และไขมันที่อยู่ในเนื้อเยื่อ ในขั้นตอนการตกตะกอนดีเอ็นเอ ถ้า

ตกตะกอนไมดี่ก็จะส่งผลให้คุณภาพดีเอ็นเอลดลงได้ (Pereira et al., 2011) เมื่อเปรียบเทียบเนื้อเยื่อ

ที่ใช้ในการสกัดดีเอ็นเอจากหอยสองฝา พบว่าการศึกษาส่วนใหญ่ใช้เนื้อเยื่อบริเวณเท้า (He et al., 

2011; Yamakawa and Imai, 2013; Yamakawa et al., 2008) เช ่นเด ียวก ับการศ ึกษาคร ั ้ งนี้  

นอกจากนี้ยังมีการใช้เนื้อเยื่อบริเวณกล้ามเนื้อยึดเปลือก (Idris et al., 2022; Murari et al., 2018; 

Pereira et al., 2011) และเหงือก (Gills) (Gros et al., 1996; Liu et al., 2021; Pathirana et al., 

2019) ตัวอย่างจากเนื้อเยื่อแต่ละประเภทมีข้อดีและข้อเสียที่แตกต่างกัน โดยการใช้เนื้อเยื่อส่วนเท้า

มาใช้ในการสกัดดีเอ็นเอมีข้อดีคือเป็นเนื้อเยื่อบริเวณที่สะอาดและมีการปนเปื้อนจากสิ่งแวดล้อมต่ำ

เมื่อเทียบกับเนื้อเยื่อบริเวณเหงือก ทำให้มีความเสี่ยงต่อการปนเปื้อนจากจุลินทรีย์ต่ำ อย่างไรก็ตาม

ปริมาณดีเอ็นเอที่สกัดได้จากเนื้อเยื่อนี้อาจต่ำกว่าส่วนอื่น ๆ เนื่องจากมีองค์ประกอบของโปรตีนน้อย

กว่าที่อื่น ในส่วนของเหงือก แม้ว่าจะมีปริมาณเซลล์สูงและสามารถสกัดดีเอ็นเอได้ในปริมาณมาก แต่

เนื่องจากเหงือกเป็นอวัยวะที่สัมผัสกับน้ำโดยตรง จึงมีความเสี่ยงสูงต่อการปนเปื้อนจากสิ่งแวดล้อม

และจุลินทรีย์ การปนเปื้อนจากสิ่งเหล่านี้อาจทำให้กระบวนการสกัดดีเอ็นเอมีความยุ่งยากมากขึ้น 

แม้ว ่าจะมีการสกัดได้ในปริมาณที ่สูงกว่าก็ตาม และกล้ามเนื ้อยึดเปลือก ซึ ่งเป็นเนื ้อเยื ่อที ่มี

ลักษณะเฉพาะและมีองค์ประกอบของโปรตีนน้อยกว่าส่วนอื่น ๆ ส่งผลให้มีปริมาณดีเอ็นเอสูงและมี

การปนเปื้อนต่ำ จึงเป็นเนื้อเยื่อที่เหมาะสมในการสกัดดีเอ็นเอ เนื่องจากการปนเปื้อนจากสิ่งแวดล้อม

และจุลินทรีย์น้อย ซ่ึงการเลือกใช้เนื้อเยื่อบริเวณส่วนเท้าทำให้ดีเอ็นเอที่ต่ำ จนทำให้ส่งผลต่อการเพ่ิม

ปริมาณดีเอ็นเอด้วยเทคนิค PCR อาจทำให้ไม่มีประสิทธิภาพหรือไม่สามารถเพ่ิมขยายปริมาณดีเอ็นเอ

ได้เพียงพอ (Pereira et al., 2011; Popa et al., 2007)



65 
 

 
 

ตารางท่ี 4.4 สรุปผลการการสกัดดีเอ็นเอการปรับ Condition ในการทำ PCR การเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอสำเร็จ และการอ่านลำดับนิวคลีโอไทด์ในการศึกษา 

 
 

ชนิด
พันธุ์ 

กลุ่มท่ี สถานท่ี ชื่อตัวอย่าง 

จำนวน
การสกัด ดี

เอ็นเอ  
(คร้ัง) 

วิธีการสกัด ดีเอ็นเอ 
จำนวนท่ี
ทำพีซีอาร์ 

(คร้ัง) 

การปรับ Condition (คร้ัง) ผล  Sequencing 

ปรับ
ปริมาณ 
ดีเอ็นเอ 
(คร้ัง) 

ปรับ
อุณหภูมิ 

ทำ Gradient  
Temperature 

ทำ 
Gradient  
ปริมาณดี
เอ็นเอ 

เพ่ิมปริมาณ
ดีเอ็นเอ
สำเร็จ 

อ่านผล
ไม่ได้ 

อ่านผลได ้

M
. m

er
et

rix
 

1 

CBI CBI 5.1 2 
1. Phenol Chloroform 

2. ชุด kit 6 4 1 - 1 1   

 
CBI 5.2 2 

1. Phenol Chloroform 
2. ชุด kit 6 3 1 - 0 0   

 
CBI 5.3 1 Phenol Chloroform 6 4 2 - - 0   

 
CBI 5.4 1 Phenol Chloroform 4 2 1 - - 0   

 
CBI 5.5 1 Phenol Chloroform 4 2 1 - - 0   

2 

TRT TRT (form 5).1 1 Phenol Chloroform 4 2 1 - - 0   

 
TRT (form 5).2 1 Phenol Chloroform 4 2 1 - - 0   

 
TRT (form 5).3 1 Phenol Chloroform 4 2 1 - - 0   

 
TRT (form 5).4 1 Phenol Chloroform 4 2 1 - - 0   

 
TRT (form 5).5 1 Phenol Chloroform 4 2 1 - - 0   

CBI CBI (form 6) .1 1 Phenol Chloroform 3 2 1 - - 0   

 
CBI (form 6) .2 1 Phenol Chloroform 3 2 1 - - 0   

 
CBI (form 6) .3 1 Phenol Chloroform 3 2 1 - - 0   
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ตารางท่ี 4.4 สรุปผลการการสกัดดีเอ็นเอ การปรับ Condition ในการทำ PCR การเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอสำเร็จ และการอ่านลำดับนิวคลีโอไทด์ในการศึกษา (ต่อ) 

 
 

ชนิด
พันธุ์ 

กลุ่มท่ี สถานท่ี ชื่อตัวอย่าง 

จำนวน
การสกัด 
ดีเอ็นเอ 
(คร้ัง) 

วิธีการสกัดดีเอ็นเอ 
จำนวนท่ี
ทำพีซีอาร์ 

(คร้ัง) 

การปรับ Condition (คร้ัง) ผล  Sequencing 

ปรับ
ปริมาณ 
ดีเอ็นเอ 
(คร้ัง) 

ปรับ
อุณหภูมิ 

ทำ Gradient  
Temperature 

ทำ 
Gradient  

ปริมาณดีเอ็น
เอ 

เพ่ิมปริมาณ
ดีเอ็นเอ
สำเร็จ 

อ่านผล
ไม่ได้ 

อ่านผลได ้

M
. m

er
et

rix
 

2 

SNI m1.1 1 Phenol Chloroform 3 1 1 - - 0   

 
m1.2 1 Phenol Chloroform 3 1 1 - - 0   

 
หาดสำเร็จ 2.1 1 Phenol Chloroform 1 - - - 1 1   

 
หาดสำเร็จ 2.2 1 Phenol Chloroform 1 - - - 1 1   

 
หาดสำเร็จ 2.3 1 Phenol Chloroform 1 - - - - 1   

 
หาดสำเร็จ 2.4 1 Phenol Chloroform 1 - - - - 1   

 
หาดสำเร็จ 2.5 1 Phenol Chloroform 3 2 1 - - 0   

 
หาดสำเร็จ 2.6 1 Phenol Chloroform 3 2 1 - - 0   

 
หาดสำเร็จ 2.7 1 Phenol Chloroform 3 2 1 - - 0   

 
หาดสำเร็จ 2.8 2 

1. Phenol Chloroform 
2. ชุด kit 4 1 1 1 - 0   

 
หาดสำเร็จ 2.9 2 

1. Phenol Chloroform 
2. ชุด kit 4 1 1 1 - 0   

3 

CBI 
CBI 1.1 

2 
1. Phenol Chloroform 

2. ชุด kit 4 2 1 - - 0   

 

CBI 1.2 
2 

1. Phenol Chloroform 
2. ชุด kit 4 2 1 - - 0   

 
CBI 1.3 1 Phenol Chloroform 4 2 1 - - 0   

 
CBI 1.4 1 Phenol Chloroform 4 2 1 - - 0   

 
CBI 1.5 1 Phenol Chloroform 4 2 1 - - 0   
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ตารางท่ี 4.4 สรุปผลการการสกัดดีเอ็นเอ การปรับ Condition ในการทำ PCR การเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอสำเร็จ และการอ่านลำดับนิวคลีโอไทด์ในการศึกษา (ต่อ) 

 
 

ชนิด
พันธุ์ 

กลุ่มท่ี สถานท่ี ชื่อตัวอย่าง 

จำนวน
การสกัด 
ดีเอ็นเอ 
(คร้ัง) 

วิธีการสกัดดีเอ็นเอ 
จำนวนท่ี
ทำพีซีอาร์ 

(คร้ัง) 

การปรับ Condition (คร้ัง) ผล  Sequencing 

ปรับ
ปริมาณ 
ดีเอ็นเอ 
(คร้ัง) 

ปรับ
อุณหภูมิ 

ทำ Gradient  
Temperature 

ทำ 
Gradient  

ปริมาณดีเอ็น
เอ 

เพ่ิมปริมาณ
ดีเอ็นเอ
สำเร็จ 

อ่านผล
ไม่ได้ 

อ่านผลได ้

M
. m

er
et

rix
 

3 

TRT TRT (form 1).1 1 Phenol Chloroform 3 2 1 - - 1   

 
TRT (form 1).2 1 Phenol Chloroform 3 2 1 - - 1   

 
TRT (form 1).3 1 Phenol Chloroform 3 2 1 - - 0   

SNI m 4.1 prelim 1 ชุด kit 1 - - - - 1   

 
m 4.2 prelim 1 ชุด kit 1 - - - - 1   

 
หาดสำเร็จ 3.1 1 Phenol Chloroform 3 2 - - - 1   

 
หาดสำเร็จ 3.2 1 Phenol Chloroform 3 2 - - - 1   

 
หาดสำเร็จ 3.3 1 Phenol Chloroform 3 2 - - - 1   

 
หาดสำเร็จ 3.4 1 Phenol Chloroform 3 2 - - - 0   

4 

CBI CBI 7.1 1 Phenol Chloroform 3 2 - - - 0   

 
CBI 7.2 1 Phenol Chloroform 3 2 - - - 0   

TRT TRT (form 3).1 1 Phenol Chloroform 4 2 1 - - 0   

 
TRT (form 3).2 1 Phenol Chloroform 4 2 1 - - 0   

SNI หาดสำเร็จ 11.1 1 Phenol Chloroform 4 2 1 - - 2   

 
หาดสำเร็จ 11.2 1 Phenol Chloroform 1 - - - - 1   

 
หาดสำเร็จ 11.3 1 Phenol Chloroform 4 2 1 1 - 1   

 
หาดสำเร็จ 11.4 1 Phenol Chloroform 4 2 1 1 - 2   

 
หาดสำเร็จ 11.5 1 Phenol Chloroform 4 2 1 - - 2   
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ตารางท่ี 4.4 สรุปผลการการสกัดดีเอ็นเอ การปรับ Condition ในการทำ PCR การเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอสำเร็จ และการอ่านลำดับนิวคลีโอไทด์ในการศึกษา (ต่อ) 

 
 

ชนิด
พันธุ์ 

กลุ่มท่ี สถานท่ี ชื่อตัวอย่าง 

จำนวน
การสกัด ดี

เอ็นเอ  
(คร้ัง) 

วิธีการสกัดดีเอ็นเอ 
จำนวนท่ี
ทำพีซีอาร์ 

(คร้ัง) 

การปรับ Condition (คร้ัง) ผล  Sequencing 

ปรับ
ปริมาณ 
ดีเอ็นเอ 
(คร้ัง) 

ปรับ
อุณหภูมิ 

ทำ Gradient  
Temperature 

ทำ 
Gradient  

ปริมาณดีเอ็น
เอ 

เพ่ิมปริมาณ
ดีเอ็นเอ
สำเร็จ 

อ่านผล
ไม่ได้ 

อ่านผลได ้

M
. m

er
et

rix
 

5 

CBI CBI (form 4) 1 Phenol Chloroform 4 2 1 - - 0   
TRT TRT (form 2).1 1 Phenol Chloroform 3 2 1 - - 1   

 
TRT (form 2).2 1 Phenol Chloroform 3 2 1 - - 2   

 
TRT (form 2).3 1 Phenol Chloroform 3 2 1 - -    

SNI SNI (form 10หาดสำเร็จ).1 2 
1. Phenol Chloroform 

2. ชุด kit 4 2 1 - - 1   

 
SNI (form 10หาดสำเร็จ).2 2 

1. Phenol Chloroform 
2. ชุด kit 4 2 1 - - 1   

 
SNI (form 10หาดสำเร็จ).3 2 

1. Phenol Chloroform 
2. ชุด kit 4 2 1 - - 0   

 
SNI (form 10หาดสำเร็จ).4 2 

1. Phenol Chloroform 
2. ชุด kit 4 2 1 - - 0   

 
SNI (form 10หาดสำเร็จ).5 2 

1. Phenol Chloroform 
2. ชุด kit 4 2 1 - - 0   
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ตารางท่ี 4.4 สรุปผลการการสกัดดีเอ็นเอ การปรับ Condition ในการทำ PCR การเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอสำเร็จ และการอ่านลำดับนิวคลีโอไทด์ในการศึกษา (ต่อ) 

 
 

ชนิด
พันธุ์ 

กลุ่มท่ี สถานท่ี ชื่อตัวอย่าง 

จำนวน
การสกัด 
ดีเอ็นเอ 
(คร้ัง) 

วิธีการสกัดดีเอ็นเอ 
จำนวนท่ี
ทำพีซีอาร์ 

(คร้ัง) 

การปรับ Condition (คร้ัง) ผล  Sequencing 

ปรับ
ปริมาณ 
ดีเอ็นเอ 
(คร้ัง) 

ปรับ
อุณหภูมิ 

ทำ Gradient  
Temperature 

ทำ 
Gradient  

ปริมาณดีเอ็น
เอ 

เพ่ิมปริมาณ
ดีเอ็นเอ
สำเร็จ 

อ่านผล
ไม่ได้ 

อ่านผลได ้

M
. a

st
ric

ta
 

1 
PBI PBI 1.1 1 ชุด kit 1 - - - - 0   

 PBI 1.2 1 ชุด kit 1 - - - - 1   

 PBI 1.3 1 ชุด kit 1 - - - - 0   

1 

SNI SNI (form 1 หาดสำเร็จ).1 2 
1. Phenol Chloroform 

2. ชุด kit 4 2 1 - - 2   

 
SNI (form 1 หาดสำเร็จ).2 2 

1. Phenol Chloroform 
2. ชุด kit 4 2 1 - - 0   

 
SNI (form 1 หาดสำเร็จ).3 2 

1. Phenol Chloroform 
2. ชุด kit 4 2 1 - - 0   

 
SNI (form 1 หาดสำเร็จ).4 2 Phenol Chloroform 4 2 1 - - 0   

 
SNI (form 1 หาดสำเร็จ).5 1 Phenol Chloroform 4 2 1 - - 0   

 
SNI (form 1 หาดสำเร็จ).6 1 Phenol Chloroform 3 2 1 - - 0   

 
SNI (form 1 หาดสำเร็จ).7 1 Phenol Chloroform 3 2 1 - - 0   

 
SNI (form 1 หาดสำเร็จ).8 1 ชุด kit 3 1 1 - - 0   

 
SNI (form 1 หาดสำเร็จ).9 1 ชุด kit 3 1 1 - - 0   

PTN PTN (form3).1 1 Phenol Chloroform 2 1 - - - 0   

 
PTN (form3).2 1 Phenol Chloroform 3 1 - - 1 0   

 
PTN (form3).3 1 Phenol Chloroform 2 1 - - - 0   
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ตารางท่ี 4.4 สรุปผลการการสกัดดีเอ็นเอ การปรับ Condition ในการทำ PCR การเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอสำเร็จ และการอ่านลำดับนิวคลีโอไทด์ในการศึกษา (ต่อ) 

 
 

ชนิด
พันธุ์ 

กลุ่มท่ี สถานท่ี ชื่อตัวอย่าง 

จำนวน
การ

สกัด ดี
เอ็นเอ  
(คร้ัง) 

วิธีการสกัดดีเอ็นเอ 
จำนวนท่ี
ทำพีซีอาร์ 

(คร้ัง) 

การปรับ Condition (คร้ัง) ผล  Sequencing 

ปรับ
ปริมาณ 
ดีเอ็นเอ 
(คร้ัง) 

ปรับ
อุณหภูมิ 

ทำ Gradient  
Temperature 

ทำ 
Gradient  

ปริมาณดีเอ็น
เอ 

เพ่ิมปริมาณ
ดีเอ็นเอ
สำเร็จ 

อ่านผล
ไม่ได้ 

อ่านผลได ้

M
. a

st
ric

ta
 

2 

PBI PBI 4.1 1 Phenol Chloroform 1 - - - - 0   

 
PBI 4.2 1 Phenol Chloroform 1 - - - - 0   

 
PBI 4.3 1 Phenol Chloroform 1 - - - - 0   

 
PBI (form 5) .1_Ad01 1 Phenol Chloroform 3 2 1 - - 0   

 
PBI (form 5) .1_Ad02 1 Phenol Chloroform 3 2 1 - - 1   

 
PBI (form 5) .1_Ad03 1 Phenol Chloroform 3 2 1 - - 0   

 
PBI (form 5) .1_Mt01 1 Phenol Chloroform 3 2 1 - - 0   

 
PBI (form 5) .1_Mt02 1 Phenol Chloroform 3 2 1 - - 0   

 
PBI (form 5) .1_Mt03 1 Phenol Chloroform 3 2 1 - - 0   

SNI  SNI (form 12 หาดสำเร็จ).1 2 
1. Phenol Chloroform 

2. ชุด kit 4 1 1 1  0   

 
SNI (form 12 หาดสำเร็จ).2 2 

1. Phenol Chloroform 
2. ชุด kit 3 - 1 1 -- 0   

 
SNI (form 12 หาดสำเร็จ).3 2 

1. Phenol Chloroform 
2. ชุด kit 4 1 1 1 - 1   

 
SNI (form 12 หาดสำเร็จ).4 2 

1. Phenol Chloroform 
2. ชุด kit 3 2 - - - 0   

 
SNI (form 12 หาดสำเร็จ).5 2 

1. Phenol Chloroform 
2. ชุด kit 4 2 1 - - 0   
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ตารางท่ี 4.4 สรุปผลการการสกัดดีเอ็นเอ การปรับ Condition ในการทำ PCR การเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอสำเร็จ และการอ่านลำดับนิวคลีโอไทด์ในการศึกษา (ต่อ) 

 
 

ชนิด
พันธุ์ 

กลุ่มท่ี สถานท่ี ชื่อตัวอย่าง 

จำนวน
การสกัด 
ดีเอ็นเอ  
(คร้ัง) 

วิธีการสกัดดีเอ็นเอ 
จำนวนท่ี
ทำพีซีอาร์ 

(คร้ัง) 

การปรับ Condition (คร้ัง) ผล  Sequencing 

ปรับ
ปริมาณ 
ดีเอ็นเอ 
(คร้ัง) 

ปรับ
อุณหภูมิ 

ทำ Gradient  
Temperatur

e 

ทำ 
Gradient  

ปริมาณดีเอ็น
เอ 

เพ่ิมปริมาณ
ดีเอ็นเอ
สำเร็จ 

อ่านผล
ไม่ได้ 

อ่านผลได ้

M
. a

st
ric

ta
 

2 

SNI SNI (form 12 หาดสำเร็จ).6 1 Phenol Chloroform 4 2 1 - - 0   

 
SNI (form 12 หาดสำเร็จ).7 1 Phenol Chloroform 4 2 1 - - 0   

 
SNI (form 12 หาดสำเร็จ).8 1 Phenol Chloroform 4 2 1 - - 0   

 
SNI (form 12 หาดสำเร็จ).9 1 Phenol Chloroform 4 2 1 - - 0   

PTN PTN (form4).1 1 Phenol Chloroform 4 2 1 - - 0   

 
PTN (form4).2 1 Phenol Chloroform 4 2 1 - - 0   

 
PTN (form4).3 1 Phenol Chloroform 4 2 1 - - 0   

3 

PBI  PBI 6.1 2 Phenol Chloroform 4 2 1 - - 0   

 
PBI 6.2 1 Phenol Chloroform 4 2 1 - - 0   

 
PBI 6.3 1 Phenol Chloroform 4 2 1 - - 0   

 
PBI 7.1 1 Phenol Chloroform 4 2 1 - - 0   

 
PBI 7.2 1 Phenol Chloroform 4 2 1 - - 0   

 
PBI 7.3 1 Phenol Chloroform 4 2 1 - - 0   

 
PBI 8.1 1 Phenol Chloroform 4 2 1 - - 0   

 
PBI 8.2 1 Phenol Chloroform 4 2 1 - - 0   

 
PBI 8.3 1 Phenol Chloroform 4 2 1 - - 0   
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ตารางท่ี 4.4 สรุปผลการการสกัดดีเอ็นเอ การปรับ Condition ในการทำ PCR การเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอสำเร็จ และการอ่านลำดับนิวคลีโอไทด์ในการศึกษา (ต่อ) 

 
 

ชนิด
พันธุ์ 

กลุ่มท่ี สถานท่ี ชื่อตัวอย่าง 

จำนวน
การสกัด ดี

เอ็นเอ 
(คร้ัง) 

วิธีการสกัดดีเอ็นเอ 
จำนวนท่ี
ทำพีซีอาร์ 

(คร้ัง) 

การปรับ Condition (คร้ัง) ผล  Sequencing 

ปรับ
ปริมาณ 
ดีเอ็นเอ 
(คร้ัง) 

ปรับ
อุณหภูมิ 

ทำ Gradient  
Temperature 

ทำ 
Gradient  

ปริมาณดีเอ็น
เอ 

เพ่ิมปริมาณ
ดีเอ็นเอ
สำเร็จ 

อ่านผล
ไม่ได้ 

อ่านผลได ้

M
. a

st
ric

ta
 

3 

 PBI (form 4) .1_Ad01 1 Phenol Chloroform 4 2 1 - - 2   

 
PBI (form 4) .2_Ad02 1 Phenol Chloroform 4 2 1 - - 1   

 
PBI (form 4) .3_Ad03 1 Phenol Chloroform 4 2 1 - - 1   

 
PBI (form 4) .1_Mt01 1 Phenol Chloroform 4 2 1 - - 0   

 
PBI (form 4) .2_Mt02 1 Phenol Chloroform 4 2 1 - - 0   

 
PBI (form 4) .3_Mt03 1 Phenol Chloroform 4 1 2 - - 0   

SNI หาดสำเร็จ 4.1 1 Phenol Chloroform 4 1 1 1 - 0   

 
หาดสำเร็จ 4.2 1 Phenol Chloroform 4 1 1 1 - 0   

 
หาดสำเร็จ 4.3 2 

1. Phenol Chloroform 
2. ชุด kit 3 2 1 - - 0   

 
หาดสำเร็จ 4.4 1 Phenol Chloroform 1 - - - - 0   

 
หาดสำเร็จ 4.5 1 Phenol Chloroform 3 2 1 - - 0   

 
หาดสำเร็จ 4.6 1 Phenol Chloroform 3 2 1 - - 0   

 
หาดสำเร็จ 4.8 1 ชุด kit 3 1 1 - - 0   

 
หาดสำเร็จ 4.9 1 ชุด kit 3 1 1 - - 0   

 
SNI (form 7) .1 2 

1. Phenol Chloroform 
2. ชุด kit 4 2 1 - - 0   

 
SNI (form 7) .2 2 

1. Phenol Chloroform 
2. ชุด kit 4 2 1 - - 0   
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ตารางท่ี 4.4 สรุปผลการการสกัดดีเอ็นเอ การปรับ Condition ในการทำ PCR การเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอสำเร็จ และการอ่านลำดับนิวคลีโอไทด์ในการศึกษา (ต่อ) 

 
 

ชนดิ
พันธุ์ 

กลุ่มท่ี สถานท่ี ชื่อตัวอย่าง 

จำนวน
การสกัด 
ดีเอ็นเอ 
(คร้ัง) 

วิธีการสกัดดีเอ็นเอ 
จำนวนท่ี
ทำพีซีอาร์ 

(คร้ัง) 

การปรับ Condition (คร้ัง) ผล  Sequencing 

ปรับ
ปริมาณ 
ดีเอ็นเอ 
(คร้ัง) 

ปรับ
อุณหภูมิ 

ทำ Gradient  
Temperatur

e 

ทำ 
Gradient  

ปริมาณดีเอ็น
เอ 

เพ่ิมปริมาณ
ดีเอ็นเอ
สำเร็จ 

อ่านผล
ไม่ได้ 

อ่านผลได ้

M
. a

st
ric

ta
 

3 

 SNI (form 7) .3 1 Phenol Chloroform 3 2 - - - 0   

 
SNI (form 7) .4 1 Phenol Chloroform 3 2 - - - 0   

 
SNI (form 7) .5 1 Phenol Chloroform 3 2 - - - 0   

PTN PTN (form5).1 1 Phenol Chloroform 3 2 - - - 0   

 
PTN (form5).2 1 Phenol Chloroform 3 2 - - - 0   

 
PTN (form5).3 1 Phenol Chloroform 3 2 - - - 0   

4 

PBI PBI 3.1 1 Phenol Chloroform 1 - - - - 0   

 
PBI 3.2 1 Phenol Chloroform 1 - - - - 0   

 
PBI 3.3 1 Phenol Chloroform 1 - - - - 0   

 
PBI (form 5).1 1 Phenol Chloroform 4 2 1 - - 0   

 
PBI (form 5).2 1 Phenol Chloroform 4 2 1 - - 1   

 
PBI (form 5).3 1 Phenol Chloroform 2 2 - - - 0   

 
PBI (form 5).4 1 Phenol Chloroform 2 2 - - - 0   

 
PBI (form 5).5 1 Phenol Chloroform 2 2 - - - 0   

 
PBI (form 3) .1_Ad01 1 Phenol Chloroform 3 2 1 - - 1   

 
PBI (form 3) .2_Ad02 1 Phenol Chloroform 3 2 1 - - 1   

 
PBI (form 3) .3_Ad03 1 Phenol Chloroform 3 2 1 - - 0   
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ตารางท่ี 4.4 สรุปผลการการสกัดดีเอ็นเอ การปรับ Condition ในการทำ PCR การเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอสำเร็จ และการอ่านลำดับนิวคลีโอไทด์ในการศึกษา (ต่อ) 

 
 

ชนิด
พันธุ์ 

กลุ่มท่ี สถานท่ี ชื่อตัวอย่าง 

จำนวน
การสกัดดี

เอ็นเอ  
(คร้ัง) 

วิธีการสกัดดีเอ็นเอ 
จำนวนท่ี
ทำพีซีอาร์ 

(คร้ัง) 

การปรับ Condition (คร้ัง) ผล  Sequencing 

ปรับ
ปริมาณ 
ดีเอ็นเอ 
(คร้ัง) 

ปรับ
อุณหภูมิ 

ทำ Gradient  
Temperature 

ทำ 
Gradient  

ปริมาณดีเอ็น
เอ 

เพ่ิมปริมาณ
ดีเอ็นเอ
สำเร็จ 

อ่านผล
ไม่ได้ 

อ่านผลได ้

M
. a

st
ric

ta
 

4 

 PBI (form 3) .1_Mt01 1 Phenol Chloroform 3 2 1 - - 1   

 
PBI (form 3) .2_Mt02 1 Phenol Chloroform 3 2 1 - - 0   

 
PBI (form 3) .3_Mt03 1 Phenol Chloroform 3 2 1 - - 0   

SNI หาดสำเร็จ 7.1 2 
1. Phenol Chloroform 

2. ชุด kit 4  1 1 - 0   

 
หาดสำเร็จ 7.2 1 Phenol Chloroform 4 1 1 1 - 0   

PTN PTN (form1).1 1 Phenol Chloroform 4 1 1 1 - 0   

 
PTN (form1).2 1 Phenol Chloroform 1 1 1 - - 0   

 
PTN (form1).3 1 Phenol Chloroform 4 1 1 1 - 0   

 
PTN (form2).1 1 Phenol Chloroform 2 1 - - - 0   

 
PTN (form2).2 1 Phenol Chloroform 2 1 - - - 0   

 
PTN (form2).3 1 Phenol Chloroform 2 1 - - - 0   

5 

PTN PTN (form2).4_Ad01 1 Phenol Chloroform 2 1 - - 1 1   

 
PTN (form2).6_Ad03 1 Phenol Chloroform 3 2 1 - - 0 

  

 
PTN (form2).7_Ad04 1 Phenol Chloroform 3 2 1 - - 0 

  

 
PTN (form2).8_Ad05 1 Phenol Chloroform 3 2 1 - - 1   

 
PTN (form2).9_Ad06 1 Phenol Chloroform 3 2 1 - - 1   
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ตารางท่ี 4.4 สรุปผลการการสกัดดีเอ็นเอ การปรับ Condition ในการทำ PCR การเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอสำเร็จ และการอ่านลำดับนิวคลีโอไทด์ในการศึกษา (ต่อ) 

 
 

ชนิด
พันธุ์ 

กลุ่มท่ี สถานท่ี ชื่อตัวอย่าง 

จำนวน
การสกัด 
ดีเอ็นเอ  
(คร้ัง) 

วิธีการสกัดดีเอ็นเอ 
จำนวนท่ี
ทำพีซีอาร์ 

(คร้ัง) 

การปรับ Condition (คร้ัง) ผล  Sequencing 

ปรับ
ปริมาณ 
ดีเอ็นเอ 
(คร้ัง) 

ปรับ
อุณหภูมิ 

ทำ Gradient  
Temperatur

e 

ทำ 
Gradient  

ปริมาณดีเอ็น
เอ 

เพ่ิมปริมาณ
ดีเอ็นเอ
สำเร็จ 

อ่านผล
ไม่ได้ 

อ่านผลได ้

M
. a

st
ric

ta
 

5 

PTN PTN (form2).10_Ad07 1 Phenol Chloroform 3 2 1 - - 0 
  

 
PTN (form2).11_Ad08 1 Phenol Chloroform 3 2 1 - - 0 

  

 
PTN (form2).12_Ad09 1 Phenol Chloroform 3 2 1 - - 1   
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เนื่องจากความยากในการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอ จึงได้มีการทดลองหาวิธีการโดยการเลือกยีนที่

ใช้ศึกษาหลายตัว เช่น ยีน Cytb, 16S rRNA และ 18S rRNA ผลการทดลองพบว่าไม่สามารถเพ่ิม

ปริมาณดีเอ็นเอได้เช่นกัน (ตารางที่ 4.5) โดยจากการเลือกใช้ยีนทั้งหมด มีเพียงตัวอย่างเดียวที่

สามารถเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอได้สำเร็จ ดังนั้นจึงไม่ได้มีการส่งตัวอย่างเพ่ือหาลำดับนิวคลีโอไทด์ต่อไป 

 

ตารางท่ี 4.5  การเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอโดยการใช้ยีนตำแหน่งยีนในไมโตคอนเดรียในการศึกษา 

ชื่อตัวอย่าง ยีน primer ที่ใช ้

จำนวนที่ทำ
พีซีอาร์ 
(ครั้ง) 

การปรับ Condition (ครั้ง) เพิ่ม
ปริมาณดี
เอ็นเอ
สำเร็จ 

หมายเหต ุปรับปริมาณ 
ดีเอ็นเอ  

ทำ Gradient  
Temperature 

m4.1 16S 16S_arL, 16S_brH 3 2 
 

0 เห็นแบน
จางมาก   

16S_ANNF, 
16S_ANNR 

1 
  

0 เห็นแบน
จางมาก  

18S Myt18S_F, 
DtCed18S 

1 
  

1  
  

BIVALVE1F, 
BIVALVE1R 

1 
  

0 เห็นแบน
จางมาก 

PTN 
(form1).1 

16S 16S_arL, 16S_brH 3 2 
 

0  
  

16S_ANNF, 
16S_ANNR 

1 
  

0  
 

18S Myt18S_F, 
Myt18S_R 

3 1 1 0  
  

Myt18S_F, DtCed18S 3 1 1 0  
  

BIVALVE1F, 
BIVALVE1R 

3 1 1 0  

PTN 
(form1).2 

16S 16S_ANNF, 
16S_ANNR 

1 
  

0  
 

18S Myt18S_F, 
Myt18S_R 

3 2 1 0  
  

Myt18S_F, DtCed18S 3 1 1 0  
  

BIVALVE1F, 
BIVALVE1R 

3 1 1 0  

PTN 
(form1).3 

 
16S_ANNF, 
16S_ANNR 

1 
  

0  
 

18S Myt18S_F, 
Myt18S_R 

3 3 1 0  
  

Myt18S_F, DtCed18S 3 1 1 0  
  

BIVALVE1F, 
BIVALVE1R 

3 1 1 0  

PTN 
(form2).1 

16S 16S_arL, 16S_brH 3 2 
 

0  
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ตารางท่ี 4.5  การเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอโดยการใช้ยีนตำแหน่งยีนในไมโตคอนเดรียในการศึกษา (ต่อ) 

ชื่อตัวอย่าง ยีน primer ที่ใช ้

จำนวนที่ทำ
พีซีอาร์ 
(ครั้ง) 

การปรับ Condition (ครั้ง) เพิ่ม
ปริมาณดี
เอ็นเอ
สำเร็จ 

หมายเหต ุปรับปริมาณ 
ดีเอ็นเอ  

ทำ Gradient  
Temperature 

 
18S Myt18S_F, 

Myt18S_R 
2 

 
1 0  

  
Myt18S_F, DtCed18S 3 1 1 0  

  
BIVALVE1F, 
BIVALVE1R 

3 1 1 0  

PTN 
(form2).2 

18S Myt18S_F, 
Myt18S_R 

2 
 

1 0  

PTN 
(form2).3 

18S Myt18S_F, 
Myt18S_R 

2 
 

1 0  

PTN 
(form3).1 

16S 16S_arL, 16S_brH 1 
  

0  
 

18S Myt18S_F, 
Myt18S_R 

2 
 

1 0  

PTN 
(form4).1 

16S 16S_arL, 16S_brH 1 
  

0  

PTN 
(form5).1 

16S 16S_arL, 16S_brH 1 
  

0  

PTN 
(form6).1 

16S 16S_arL, 16S_brH 1 
  

0  

 

4.3.2 การศึกษาลำดับดีเอ็นเอ (DNA sequencing)  

ตัวอย่างหอยตลับที่เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอสำเร็จทั้งหมด 42 ตัวอย่าง คิดเป็น 13.5 เปอร์เซ็นต์

ของตัวอย่างทั้งหมด  เมื่อนำไปวิเคราะห์ลำดับเบสสามารถอ่านลำดับนิวคลีโอไทด์ได้ 43 เปอร์เซ็นต์ 

โดยมีความยาวของลำดับนิวคลีโอไทด์ 433–700 bp  ซึ่งการแสดงผลลำดับนิวคลีโอไทด์ที่สามารถ

อ่านผลได้ในรูปที่ 4.7 และสามารถนำไปใช้ในการวิเคราะห์ผลต่อได้ แต่บางตัวอย่างไม่สามารถอ่าน

พีคได้ชัดเจน (57 เปอร์เซ็นต์) เนื่องจากได้ความสูงของพีคที่ต่ำและมีการซ้อนทับมากกว่า 1 พีคใน

ตำแหน่งเดียวกัน (mixed or unclear sequencing peaks) (รูปที่ 4.8)  ตัวอย่างลักษณะนี้จะไม่ถูก

นำไปวิเคราะห์ต่อ การเกิดพีคที่ซ้อนกันในการทำ DNA Sequencing อาจเกิดจากการปนเปื้อนใน

ระหว่างการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอ ด้วยเทคนิค PCR จึงทำให้ไพร์เมอร์ไม่สามารถเข้าจับที่ตำแหน่ง

เป้าหมายได้อย่างแม่นยำ หรือการซ้อนทับมากกว่า 1 พีคในตำแหน่งเดียวกัน อาจเป็นหลักฐานของ

ผสมพันธุ์ข้ามชนิดพันธุ์ได้ เพราะหอยตลับมีการปฏิสนธิภายนอก อาจเกิดการปฎิสนธิของตัวอ่อนจาก

พ่อและแม่ต่างชนิดจึงทำให้รุ่นลูกมีพันธุกรรมที่หลากหลาย หรือมีลักษณะทางพันธุ์กรรมของทั้ง 2 
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ชนิดในหอยตัวเดียวกัน (Yamakawa and Imai, 2012; 2013) แต่ทั้งนี้การตรวจสอบการผสมพันธุ์

ข้ามชนิดพันธุ์ในหอยตลับยังต้องมีการศึกษาเพ่ิมเติมต่อไป 

 

 

รูปที่ 4.7 ตัวอย่างลำดับนิวคลีโอไทด์ที่สามารถอ่านผลและนำมาใช้ได้ 

 

 

รูปที่ 4.8 ลำดับนิวคลีโอไทด์ที่ไม่สามารถอ่านผลลำดับนิวคลีโอไทด์ได้ 

 

 เมื ่อเปรียบเทียบลำดับนิวคลีโอไทด์ พบว่า M. meretrix บริเวณชายฝั ่งทะเลอ่าวไทย

ประกอบด้วยเบสไทมีน (T) จำนวน 43% เบสไซโตซีน (C) จำนวน 15.2% เบสอะดินีน (A) จำนวน

18.8% และเบสกวานีน (G) จำนวน 23.0% (ตารางที ่ 4.6) มี singleton variables sites และ 

parsimony informative site จำนวน 2 ตำแหน่ง สำหรับลำดับนิวคลีโอไทด์ของ M. astricta ที่เพ่ิง

บันทึกลงในฐานข้อมูล NCBI ประกอบด้วยเบสไทมีน (T) จำนวน 43.9% เบสไซโตซีน (C) จำนวน 14. 

7% เบสอะดินีน (A) จำนวน 21.7% และเบสกวานีน (G) จำนวน 20.3% ตำแหน่งนิวคลีโอไทด์ 10 

ตำแหน่งทุกตำแหน่งเป็น singleton variable การมี singleton variable sites หมายถึงตำแหน่งที่

มีการเปลี่ยนแปลงเบสแค่ตัวอย่างเดียวจากหลายๆ ตัวอย่าง อาจพบการเปลี่ยนแปลงในแฮพโพลไทป์
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เดียว ซึ่งถือเป็น singleton variable sites ที่อาจให้ข้อมูลเกี่ยวกับการเปลี่ยนแปลงทางพันธุกรรมใน

ระดับที่ละเอียด แต่ไม่สามารถใช้ในการแยกความแตกต่างทางพันธุกรรมได้ดีเท่ากับ parsimony 

informative sites  

ตารางที ่  4.6 ตำแหน่งความผันแปรของตำแหน่งลำดับนิวคลีโอไทด์ของตัวอย่างหอยตลับ               

M. meretrix และ M. astricta ที่เก็บรวบรวมได้บริเวณชายฝั่งทะเลอ่าวไทย จำนวน

แฮพลอไทป์เปรียบเทียบกันระหว่างแฮพลอไทป์ MA_H ตัวเลขบนลำดับนิวคลีโอไทด์

แสดงถึงตำแหน่งของนิวคลีโอไทด์ (ขนาด 428 bp) จุดบ่งบอกถึงการเหมือนกันของ  

นิวคลีโอไทด์ และตัวเลขท่ีใส่วงเล็บเป็นสัดส่วนของจำนวนของตัวอย่าง 

Meretrix meretrix                     

Haplotype 
Nucleotide position 

224 273 294               
MM_H1 (72) A A C        
MM_H2 (8) . G T        
MM_H3 (20) G . .               
Meretrix astricta                     

Haplotype 
Nucleotide position 

6 9 15 33 39 96 174 227 253 318 
MA_H1 (20) C G A A C C C A A A 
MA_H2 (40) . . . . . . T G G G 
MA_H3 (20) T T C T T . T G G G 
MA_H4 (20) . . . . . T T G G G 

  

 จากการวิเคราะห์ลำดับนิวคลีโอไทด์ของหอยตลับทั้ง 2 ชนิดพันธุ์ พบว่าประชากรหอยตลับ

ในบริเวณอ่าวไทยมีความหลากหลายทางพันธุกรรมที่แตกต่างกัน โดยในชนิดพันธุ์ M. meretrix พบ

รูปแบบแฮพโพลไทป์ 3 ร ูปแบบ ขณะที ่  M. astricta พบรูปแบบแฮพโพลไทป ์ 4 ร ูปแบบ          

(ตารางท่ี 4.7)   
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ตารางท่ี 4.7 ลำดับนิวคลีโอไทด์ของตัวอย่างหอยตลับ M. meretrix และ M. astricta ที่เก็บรวบรวม

ได้บริเวณชายฝั่งทะเลอ่าวไทย จำนวนแฮพลอไทป์ทั้งหมดเปรียบเทียบกันระหว่างแฮ-

พลอไทป์ 

ตัวแทนรหัส
ตัวอย่าง 

การรระบุชนิด กลุ่ม แฮพลอไทป ์ ลำดับเบส 

SNI 8.1 M. astricta 6 MA_H1 TCGTATGGAGTTGTCTATGCCTGGAACTATTTTAGATGATGCTCACTTG
TATAATATGATTGTAACTTCTCACGGGTTGGTAATAATTTTTTTTTTAG
TAATACCCATAATGTTAGGCGGTTTTGGAAATTGGTTAGTACCCTTAAT
GTTGACGGCTCCTGACATAGCGTTTCCACGAATAAATAATATGAGTTTT
TGGTTATTGGTTTGTTCTTTGTTTTTGTTTTTAGGTTCTTCCTACACTGA
GGCGGGAGTAGGGACAGGTTGAACCATATATCCTCCCTTATCCAATAA
AAATTACCATTCTGGATTTTCTATAAATTATTTGATTTTATCTTTACATG
TGGGTGGTATTTCTTCTATTGCGTCTGGAATTAATTTTACAACTTCTGG
TCTTTGTATGCGTCCTGGAGTTATATCTTTACTT 

PTN 12.6 M. astricta 9, 10 MA_H2 GGAGTTGTCTATGCCTGGAACTATTTTAGATGATGCTCACTTGTATAAT
ATGATTGTAACTTCTCACGGGTTGGTAATAATTTTTTTTTTAGTAATAC
CCATAATGTTAGGCGGTTTTGGAAATTGGTTAGTACCCTTAATGTTGAC
GGCTCCTGACATAGCGTTTCCACGAATAAATAATATGAGTTTTTGGTTA
TTGGTTTGTTCTTTGTTTTTGTTTTTAGGTTCTTCCTATACTGAGGCGG
GAGTAGGGACAGGTTGAACCATATATCCTCCCTTATCCAATAGAAATTA
CCATTCTGGATTTTCTATAGATTATTTGATTTTATCTTTACATGTGGGT
GGTATTTCTTCTATTGCGTCTGGAATTAATTTTACGACTTCTGGTCTTT
GTATGCGTCCTGGAGTTATATCTTTACTTCACACA 

PBI 5.1.3 M. astricta 8 MA_H3 GAGACAGGTTAAAAGCATAGTTAAACCTGCAGCTAATACAGGCATAGC
ACAAACCAACAAAAAACTAGTCACAGAAATACACCACACAAATATTGTT
GTGCGAAGTAAAGATATAACTCCAGGACGCATACAAAGACCAGAAGTC
GTAAAATTAATTCCAGACGCAATAGAAGAAATACCACCCACATGTAAAG
ATAAAATCAAATAATCTATAGAAAATCCAGAATGGTAATTTCTATTGGA
TAAGGGAGGATATATGGTTCAACCTGTCCCTACTCCCGCCTCAGTATA
GGAAGAACCTAAAAACAAAAACAAAGAACAAACCAATAACCAAAAACT
CATATTATTTATTCGTGGAAACGCTATGTCAGGAGCCGTCAACATTAAG
GGTACTAACCAATTTCCAAAACCGCCTAACATTATAGGTATAACTAAAA
AAAAAATTATGACCAAACCATGAGAAGTAACAATTAAATTATATAAATG
AGCATCATCTAAAATAGTACCCGGCATAGAAAGCTCTATACGAA 

SNI 11.1 M. astricta 7 MA_H4 ATTAAAATTTCGATCAGTTAAAAGCATAGTTAAACCTGCAGCTAATACA
GGCATAGCACAAACCAACAAAAAACTAGTCACAGAAATACACCACACA
AATATTGTTGTGCGAAGTAAAGATATAACTCCAGGACGCATACAAAGAC
CAGAAGTCGTAAAATTAATTCCAGACGCAATAGAAGAAATACCACCCA
CATGTAAAGATAAAATCAAATAATCTATAGAAAATCCAGAATGGTAATT
TCTATTGGATAAGGGAGGATATATGGTTCAACCTGTCCCTACTCCCGCC
TCAGTATAGGAAGAACCTAAAAACAAAAACAAAGAACAAACCAATAAC
CAAAAACTCATATTATTTATTCGTGGAAACGCTATATCAGGAGCCGTCA
ACATTAAGGGTACTAACCAATTTCCAAAACCGCCTAACATTATGGGTAT
TACTAAAAAAAAAATTATTACCAACCCGTGAGAAGTTACAATCATATTA
TACAAGTGAGCATCATCTAAAATAGTTCCAGGCATAGACAACTCCATAC
GAATAATAATTCTAAAAGCCGTACCAACTAGACCAGC 
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ตารางท่ี 4.7 ลำดับนิวคลีโอไทด์ของตัวอย่างหอยตลับ M. meretrix และ M. astricta ที่เก็บรวบรวม

ได้บริเวณชายฝั่งทะเลอ่าวไทย จำนวนแฮพลอไทป์ทั้งหมดเปรียบเทียบกันระหว่างแฮ-

พลอไทป์ (ต่อ) 

ตัวแทนรหัส
ตัวอย่าง 

การรระบุชนิด กลุ่ม แฮพลอไทป ์ ลำดับเบส 

SNI 10.1 M. meretrix 1, 2, 3, 4, 5 MM_H1 GGTACTATTTTGGATGATGCTCATCTTTATAATTTAGTTGTCACTTCTC
ATGGTTTGGTAATAATTTTTTTTTTAGTTATGCCGATGATACTGGGTGG
TTTTGGTAATTGGTTGGTTCCTTTAATACTAACGGCTCCCGATATAGCT
TTTCCCCGGGTGAACAATATAAGGTTTTGGTTATTAACAGGTTCTTTGT
TGCTTTTGTTGGGGTCTGCTTATGTAAAGGCTGGTGCTGGTACCGGTT
GAACTATTTATCCTCCTTTATCTAAAAGGAAGTATCATTCTGGGGTGAC
TGTTGATTATCTTATTTTATCTTTACATGTAGGTGGTGCATCTTCCATT
ATATCGGGAATTAATTTTACTACTACAAGTCTTTGCATGCGTCCGGGGG
TTATGTCTTTGCTTCGGACTACTATGTTTGTTTGGTGTATTGCTGTAAC 

SNI 9.1 M. meretrix 5 MM_H2 TTTAGTTGTCACTTCTCATGGTTTGGTAATAATTTTTTTTTTAGTTATGC
CGATGATACTGGGTGGTTTTGGTAATTGGTTGGTTCCTTTAATACTAAC
GGCTCCCGATATAGCTTTTCCCCGGGTGAACAATATAAGGTTTTGGTTA
TTAACAGGTTCTTTGTTGCTTTTGTTGGGGTCTGCTTATGTAAAGGCTG
GTGCTGGTACCGGTTGAACTATTTATCCTCCTTTATCTAAAAGGAAGTA
TCATTCTGGGGTGACTGTTGATTATCTTATTTTATCTTTGCATGTAGGT
GGTGCATCTTCTATTATATCGGGAATTAATTTTACTACTACAAGTCTTT
GCATGCGTCCGGGGGTTATGTCTTTGCTTCGGACTACTATGTTTGTTTG
GTGTATTGCTGTAACTAGTTTCTTATTGGTTTGTGCCATGCCTGTTTTA
GCTGCTGGTTTAACTATGCTTTTAACAGATCGAAACTTTAATACTGCTT
TTTTTGACCCTGTTGGGTTAG 

TRT 9.1 M. meretrix 3, 5 
 

MM_H3 CGTATAGAATTGTCTATGCCTGGTACTATTTTGGATGATGCTCATCTTT
ATAATTTAGTTGTCACTTCTCATGGTTTGGTAATAATTTTTTTTTTAGTT
ATGCCGATGATACTGGGTGGTTTTGGTAATTGGTTGGTTCCTTTAATAC
TAACGGCTCCCGATATAGCTTTTCCCCGGGTGAACAATATAAGGTTTTG
GTTATTAACAGGTTCTTTGTTGCTTTTGTTGGGGTCTGCTTATGTAAAG
GCTGGTGCTGGTACCGGTTGAACTATTTATCCTCCTTTATCTAAAAGGA
AGTATCATTCTGGGGTGACTGTTGATTATCTTATTTTATCTTTACATGT
AGGTGGTGCATCTTCCATTATATCGGGAATTAATTTTACTACTACAAGT
CTTTGCATACGTCCGGGGGTTATGTCTTTGCTTCGGACTACTATGTTTG
TTTGGTGTATTGCTGTAACTAGTTTCTTATTGGTTTGTGCCATGCCTGT
TTTAGCTGCTGGTTTAACTATGCTTTTAACAGATCGAAACTTTAATACT
GCTTTTTTTGACCCTGTTGGGTTAGGTGATCCTCTTTTATTTGTGCATT
T 

 

เมื ่อพิจารณาแฮพโพลไทป์ที ่พบในเปลือกหอยแต่ละกลุ ่มจากทั ้งสองชนิดพันธุ์พบว่า            

M. meretrix มีรูปแบบแฮพลอไทป์ คือ MM_H1, MM_H2, และ MM_H3 โดย แฮพลอไทป์ MM_H1 

คิดเป็น 72 เปอร์เซ็นต์ของหอยท้ังหมด ซึ่งสามารถพบได้ในหอยทั้ง 5 กลุ่มท่ีแบ่งตามลักษณะสีเปลือก

และลวดลาย (ตารางที่ 4.8) แฮพลอไทป์ MM_H2 คิดเป็น 8 เปอร์เซ็นต์ พบในตัวอย่างหอยกลุ่มที่ 5 

ที่มีลักษณะของสีเปลือกด้านนอกสีขาวมี escutcheon เป็นสีดำ ใน และ MM_H3 คิดเป็น 20 

เปอร์เซ็นต์ พบในหอยที่มีลักษณะของสีเปลือกสีขาวและมีลายซิกแซกสีน้ำตาล (กลุ่มที่ 3) ในส่วนของ 

M. astricta มีรูปแบบแฮพลอไทป์ทั้งหมด 4 รูปแบบคือ MA_H1, MA_H2, MA_H3, และ MA_H4 
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แฮพลอไทป์ MA_H1 คิดเป็น 20 เปอร์เซ็นต์ พบได้ในตัวอย่างที่มีเปลือกสีเทาอมเขียว (กลุ่มที่ 1),   

แฮพลอไทป ์MA_H2 คิดเป็น 40 เปอร์เซ็นต์พบในตัวอย่างหอยที่มีเปลือกสีน้ำตาลทึบไปถึงสีดำ (กลุ่ม

ที่ 4) และเปลือกที่มีลักษณะเป็นสีออกสีน้ำตาลเหลืองมีเส้นสีดำบนเปลือก (กลุ่มที่5), แฮพลอไทป์ 

MA_H3 คิดเป็น 20 เปอร์เซ็นต์ พบในตัวอย่างหอยที่มีเปลือกสีน้ำตาลออกสีคล้ายขี้เถ้า (กลุ่มที่ 3), 

และใน MA_H4  คิดเป็น 20 เปอร์เซ็นต์ พบได้ในตัวอย่างหอยที่มีเปลือกสีเทาอมเขียว escutcheon 

เป็นสีดำ (กลุ่มท่ี 2) 

 

ตารางที่ 4.8 ความสอดคล้องระหว่างแฮพลอไทป์และรูปแบบของเปลือกภายนอกของหอยตลับทั้ง

สองชนิดพันธุ์ 

ชนิด แฮพลอไทป์ เปอร์เซ็นต์ที่พบแฮพโพลไทป์ กลุ่มสีเปลือก 
M. astricta MA_H1 20 1  

MA_H2 40 4   
5  

MA_H3 20 3  
MA_H4 20 2 

M. meretrix MM_H1 72 1   
2   
3   
4   
5  

MM_H2 8 5  
MM_H3 20 3   

5 

 

4.3.3 ระยะห่างทางพันธุกรรม (Genetic distance) 

ระยะห่างทางพันธุกรรมภายในของหอยตลับ M. meretrix และ M. astricta พบว่า ภายใน

ชนิดพันธุ์ M. meretrix มีรูปแบบแฮพโพลไทป์ แสดงให้เห็นถึงระยะห่างทางพันธุกรรมภายในชนิด

พันธุ์ 0.2 -0.7 เปอร์เซ็นต์ หรือ 0.002 – 0.007 ด้วยวิธี Tamura-Nei model และ M. astricta ที่มี

รูปแบบแฮพโพลไทป์ 4 แฮพโพลไทป์ แสดงให้เห็นถึงระยะห่างทางพันธุกรรมภายในชนิดพันธุ์อยู่ที่ 

0.2 -2.1 เปอร์เซ็นต์ หรือ 0.002-0.021 (ตารางที่ 4.9)  ซึ่งระยะห่างทางพันธุกรรมที่พบครั้งนี้อยู่

ในช่วงเดียวกับระยะห่างทางพันธุกรรมภายในชนิดพันธุ์ Meretrix คือ 0.002 – 0.007 (Hsiao et al., 
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2019) แต่ระยะห่างทางพันธุกรรมระหว่างหอยตลับ M. meretrix และ M. astricta มีค่าอยู่ระหว่าง 

0.0269-0.292 ซึ่งสูงกว่าระยะห่างทางพันธุกรรมในสกุลเดียวกันที่มีการรายงานก่อนหน้านี้ คือมีค่า

อยู่ระหว่าง 0.004 – 0.169 (Hsiao et al., 2019) ซึ่งการวัดระยะห่างทางพันธุกรรมเพื่อบ่งบอกถึง

ความแตกต่างของลำดับดีเอ็นเอที่แสดงให้เห็นถึงการเปลี่ยนแปลงทางพันธุกรรมในลำดับนิวคลีโอไทด์  

 

ตารางท่ี 4.9 เปอร์เซ็นต์ความแตกต่างของลำดับนิวคลีโอไทด์ (เหนือเส้นทแยงมุม) และความแตกต่าง

ทางพันธุกรรมที่คำนวณโดย Tamura-Nei model (ใต้เส้นทแยงมุม) 

Sp. and Hap MA_H1 MA_H2 MA_H3 MA_H4 MM_H1 MM_H2 MM_H3 
MA_H1 - 0.9 2.1 1.2 22.9 22.9 23.1 
MA_H2 0.009 - 1.2 0.2 22.2 22.2 22.4 
MA_H3 0.021 0.012 - 1.4 21.7 21.7 22.0 
MA_H4 0.012 0.002 0.014 - 22.0 22.0 22.0 
MM_H1 0.287 0.275 0.269 0.272 - 0.5 0.2 
MM_H2 0.288 0.276 0.270 0.273 0.005 - 0.7 
MM_H3 0.292 0.28 0.273 0.276 0.002 0.007 - 

 

และจากการศึกษาพบว่าระยะห่างทางพันธุกรรมภายในชนิดพันธุ์อยู ่ในช่วงที่ต่ำกว่า 1 

เปอร์เซ็นต์ บ่งชี้ว่า M. meretrix ในแต่ละแฮพโพลไทป์อยู่ในชนิดเดียวกัน มีความหลากหลายต่ำ

แสดงว่าประชากรยังคงเป็นกลุ่มที่มีความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมใกล้ชิดกัน ไม่มีการแยกตัวหรือ

แตกแยกออกเป็นกลุ ่มย่อยที ่แตกต่างกันอย่างชัดเจน  เช่นเดียวกันกับการศึกษาประชากร M. 

meretrix ในประเทศไทยพบความหลากหลายของแฮพโพลไทป์สูง (20 แฮพโพลไทป์) แต่ความ

หลากหลายของนิวคลีโอไทด์ต ่ำ (π = 0.00161) (Supmee et al., 2020) แต่ในส่วนของชนิด        

M. astricta พบว่ามีระยะห่างทางพันธุกรรมระหว่างแฮพลอไทป์ที่สูงกว่า M. meretrix  ซึ่งบ่งบอกได้

ว่าความหลากหลายทางพันธุกรรมภายในชนิดสูงและอาจมีการแยกกลุ่มย่อยของประชากรภายใน

ชนิดเดียวกัน การศึกษาด้วยเครื่องหมายอัลโลไซม์และไมโครแซทเทลไลท์ในกลุ่ม Meretrix พบว่า

หอยบางชนิดมีโครงสร้างประชากรที่ซับซ้อน มีการแยกตัวออกเป็นกลุ่มย่อยทางพันธุกรรม และอาจมี

การวิว ัฒนาการที ่แตกต่างกันในแต่ละพื ้นที่  (Yamakawa et al., 2008) และการศึกษาความ

หลากหลายทางพันธุกรรมในหอยตลับ M. lamarckii ที่พบว่ามีความหลากหลายทางพันธุกรรม

ภายในชนิดพันธุ์สูงกว่า M. meretrix โดยเฉพาะค่าความหลากหลายของนิวคลีโอที่สูงกว่า และพบ

การแบ่งกลุ่มย่อยทางพันธุกรรมในบางพื้นที่ ในบริเวณชายฝั่งตะวันออกเฉียงใต้ของจีน พบว่ามีค่า
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ความหลากหลายของแฮพโลไทป์ (haplotype diversity, h = 0.784) และค่าความหลากหลายของ

นิวคลีโอไทด์ (π = 0.00270) สูงกว่า M. meretrix บางประชากร นอกจากนี้ยังพบว่ามีการแยกกลุ่ม

ย่อยทางพันธุกรรมระหว่างประชากรบางกลุ่ม นี้แสดงให้เห็นถึงโครงสร้างประชากรที่ซับซ้อนกว่าและ

อาจมีการปรับตัวกับสภาพแวดล้อมเฉพาะถิ่น หรือมีการวิวัฒนาการที่แตกต่างกันในแต่ละพ้ืนที่ (Feng 

et al., 2020)  

 

4.3.4 การตรวจสอบชนิดพันธุ์ด้วยเทคนิคชีวโมเลกุล 

 จากการเปรียบเทียบผลลำดับนิวคลีโอไทด์โดยใช้ยีน COI ของดีเอ็นเอหอยตลับ

บริเวณอ่าวไทยใน 5 จังหวัดที่ได้กับฐานข้อมูล ด้วยวิธีการ BLAST (Basic Local Alignment system 

Tool) แสดงให้เห็นในตารางที่ 4.10 พบว่าตัวอย่างทั้งหมดของแฮพลอไทป์ M. meretrix มีลำดับ    

นิวคลีโอไทด์ที่คล้ายคลึงกับหอยตลับชนิดเดียวกันในฐานข้อมูลคือ M. meretrix มากถึง 99.07 - 

99.77 เปอร์เซ็นต์ และ M. astricta ที่มีตัวอย่างแฮพลอไทป์ทั้งหมด 4 แฮพลอไทป์ การเปรียบเทยีบ

ลำดับนิวคลีโอไทด์กับฐานข้อมูล พบว่ามีความคล้ายคลึงกับหอยตลับชนิด M. lyrata อยู่ที่ 78.12–

79.06% และกับ M. meretrix อยู่ที่ 79.76–80.74% 
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ตารางที่ 4.10 เปอร์เซ็นต์ความคล้ายคลึงกันในหอยตลับชนิดพันธุ์ Meretrix spp. ในแต่ละของแฮ

พลอไทป ์ M. meretrix จำนวน 3 แบบ และแฮพลอไทป์ M. astricta จำนวน 4 แบบ 

ที่วิเคราะหโ์ดยวิธีการ BLAST 

Species Sample 
Query 
Length  
(bp) 

Sequencing analysis 
Sequencing 

identification 

Accession 
number  

Reference 

Query 
cover  
(%) 

Percent 
Identity 

 (%) 

M. meretrix 
MM_ 
H1 428 100 99.53 Meretrix meretrix KX534255 

 

MM_ 
H2 428 100 99.07 Meretrix meretrix KX534255 

  
MM_ 
H3 428 100 99.77 Meretrix meretrix KX534255 

M. astricta MA_ H1 428 99 79.76 Meretrix meretrix OK376221 

   99 78.12 Meretrix lyrata MN696995 

 MA_ H2 428 99 80.47 Meretrix meretrix OK376221 

   99 78.82 Meretrix lyrata MN696995 

 MA_ H3 428 99 80.74 Meretrix meretrix OK376221 

   99 79.76 Meretrix lyrata MN696995 

 MA_ H4 428 99 80.71 Meretrix meretrix OK376221 
      99 79.06 Meretrix lyrata MN696995 

 

นอกจากนี ้เมื ่อเปรียบเทียบลำดับนิวคลีโอไทด์ของ M. meretrix และ M. astricta ใน

การศึกษาครั้งนี้กับหอยตลับชนิดพันธุ์อื ่นในสกุล Meretrix spp. ที่มีข้อมูลอยู่ในฐานข้อมูล NCBI  

(ตารางที่ 4.11)  พบว่าลำดับนิวคลีโอไทด์ของ M. meretrix ในการศึกษาครั้งนี้มีความคล้ายคลึงกับ  

นิวคลีโอไทด์ของ M. meretrix มากที่สุดถึง 100 เปอร์เซ็นต์ โดยลำดับความคล้ายคลึงที่ต่ำกว่า 90 

เปอร์เซ ็นต์อาจเกิดจากการจ ัดจำแนกชนิดที ่ผ ิดพลาดก่อนนำข้อมูลเข ้าส ู ่ฐานข้อมูล NCBI            

(Chen et al., 2009; Chen et al., 2011; Kim et al., 2005; Pan et al., 2007) เนื ่องจากมีการ

รายงาน cryptic species ของหอยชนิดนี้ในหลายบริเวณทั่วโลก Hsiao et al. (2019) ทำให้การจัด

จำแนกเพียงลักษณะภายนอกเป็นไปได้ยาก จึงมักต้องพิสูจน์การจัดจำแนกด้วยด้วย DNA  ในทาง

ตรงกันข้ามลำดับนิวคลีโอไทด์ของ M. astricta มีความคล้ายคลึงกับหอยตลับชนิดพันธุ ์อื ่นใน

ฐานข้อมูลต่ำอยู ่ในช่วง 67 -76 เปอร์เซ็นต์ (ตารางที ่ 4.11) แสดงว่าลำดับนิวคลีโอไทด์ของ M. 

astricta ไม่สามารถจัดจำแนกเป็นชนิดหนึ่งชนิดใดที่มีอยู่ในฐานข้อมูลได้เลย สอดคล้องกับที่ไม่เคยมี

การบันทึกลำดับนิวคลีโอไทด์ของ M. astricta ในฐานข้อมูลมาก่อนจึงยืนยันได้ว่าหอย M. astricta 

สามารถพบเจอได้จริงในการศึกษาครั้งนี้ 
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ตารางที่ 4.11 Similarity Matrix ระหว่าง M. meretrix และ M. astricta ในการศึกษาครั้งนี้ กับ

ลำดับ COI ของชนิดพันธุ์ Meretrix จำนวน 8 ลำดับที่เลือกจากฐานข้อมูล GenBank 

(NCBI) ซึ่งใช้สำหรับการวิเคราะห์สายสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการ  

Species M. meretrix (%) M. astricta (%) Accession number 
MM_H1 MM_H2 MM_H3 MA_H1 MA_H2 MA_H3 MA_H4 

M. meretrix 100 - 73 99 - 73 100 - 73 73 - 67 74 - 67 75 - 67 74 - 67 JX676166, MG698871, 
MF038873, KX534264, 
KP976276, KJ657769, 
JQ294057, JN898949, 
JN043623, JF809812, 
JF700174, HQ703163, 
HM627875, HM124578, 
FJ434678, EU118004, 
DQ399398 

M. petechialis 79 80- 79 79 74 - 71 74 - 72 74 - 73 74 - 72 JX503043, AY874530, 
MN308468, MN119630, 
KY318174, KX534315, 
JQ294063, HQ703187, 
AB853869, AB280785, 
HM627875 

M. lyrata 84-81 85-81 85-82 74 - 73 75 - 74 76 - 75 76 - 74 KF009624, KX534251, 
KP976267, JN898944, 
JN043622, JN043622, 
HQ703198, HM124581, 
FJ434682, EU118002 

M. lusoria 81 - 77 81 - 77 81 - 77 74 - 66 75 - 70 75 - 71 75 - 70 AY874532, AB853870, 
AB613022, AB280786, 
MF285227, KX534324, 
JQ294067, JN898936, 
JN043624, FJ434681, 
EU118003 

M. lamarckii 83 - 79 83 - 78 83 - 79 72 - 71 74 -72 74 - 73 74 - 73 AB059420, JN043625, 
HQ703191, HM124579, 
FJ434684, EU118001 

M. taiwanica 79 79 80 70 71 72 71 MZ453093 

M. planisulcata 83 83 83 71 72 72 72 KX534320 

M. casta 82 83 83 74 75 76 75 KX608990 

 

จากผลการศึกษาพบว่า M. meretrix และ M. astricta มีลักษณะทางพันธุกรรมที่แตกต่าง

กันอย่างชัดเจน การจำแนกชนิดพันธุ์หอยสองฝาด้วยเทคนิคชีวโมเลกุลนั้น จะช่วยยืนยันการจัด

จำแนกชนิดด้วยลักษณะสัณฐานภายนอกได้อย่างแม่นยำ โดยเฉพาะการใช้ข้อมูลลำดับนิวคลีโอไทด์

จากยีน COI เนื่องจากยีนนี้มีความแปรผันต่ำภายในชนิดพันธุ์เดียวกัน แต่มีความแตกต่างอย่างชัดเจน

ระหว่างชนิดพันธุ์ (Herbert et al., 2003; Ward et al., 2008) โดยมีการาใช้อย่างแพร่หลายในการ

จัดจำแนกชนิดพันธุ ์หอยตลับ (Hsiao et al. (2019); Yamakawa and Imai (2013); Torii et al. 

(2010) อีกทั้งยังใช้ในการจัดจำแนกหอยสองฝาใต้ทะเลลึก Vesicomyidae โดยหอยครอบครัวนี้มี
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ลักษณะทางสัณฐานวิทยาคล้ายคลึงและเปลี่ยนแปลงได้สูง ทำให้การจำแนกชนิดโดยใช้ลักษณะ

ภายนอกทำได้ยาก การใช้วิเคราะห์ลำดับนิวคลีโอไทด์สามารถจำแนกชนิดหอย Vesicomyidae ที่มี

ป ัญหาด้านอนุกรมว ิธานจากลักษณะภายนอก (Liu and Zhang, 2018) หรือระบุชน ิดของ

หอยแมลงภู่ทะเลในวงศ์ Mytilidae ซึ่งมีความหลากหลายทางรูปร่างและสีสูง ทำให้การจำแนกชนิด

ด้วยลักษณะภายนอก ทำได้ยากและเกิดความผิดพลาดได้ง่าย โดยเฉพาะในกรณีของชนิดพันธุ์ต่างถิ่น 

(invasive species) และชนิดพันธุ์ซ่อนเร้น (cryptic species) ที่มีลักษณะคล้ายคลึงกันมาก พบว่า

การใช้เทคนิคทางชีวโมเลกุล และลักษณะภายนอก จะช่วยให้การระบุชนิดของหอยแมลงภู่ทะเล

แม่นยำและเชื่อถือได้มากขึ้น (García-Souto et al., 2017) ซึ่งสอดคล้องกับการศึกษาในครั้งนี้ 

 

4.3.5 สายสัมพันธ์เชิงวิวัฒนาการของหอยตลับ Meretrix spp. 

จากการวิเคราะห์สายสัมพันธ์เชิงวิวัฒนาการของหอยตลับ Meretrix spp. โดยใช้ข้อมูล

ลำดับนิวคลีโอไทด์ของยีน COI ในการศึกษาครั้งนี้ร่วมกับข้อมูลในฐานข้อมูล สามารถแบ่งกลุ่มตาม

ความคล้ายคลึงทางพันธุกรรมได้ออกเป็น 7 Clades (รูปที่ 4.9) โดยพบว่าลำดับนิวคลีโอไทด์ของ แฮ

พลอไทป ์M. meretrix จากการศึกษานี้ถูกจัดอยู่ใน Clade M. meretrix โดยพบว่ามีความคล้ายคลึง

กับลำดับนิวคลีโอไทด์ของ M. meretrix ในประเทศจีนและประเทศอินเดีย ทั ้งนี ้ต ัวอย่าง M. 

meretrix จากฐานข้อมูลยังถูกจัดไว้ใน clade เดียวกับ M. taiwanica M. petechialis และ M. 

lusoria ซึ่งมี bootstrap support 100% แสดงให้เห็นถึงความสัมพันธ์ของกลุ่มที่มีความใกล้ชิดกัน

ทางพันธุกรรมสูง  ลำดับนิวคลีโอไทด์ของ Meretrix ใน Clade นี้มีจากประเทศจีน เกาหลีใต้ ญี่ปุ่น 

และใต้หวันซึ่งสะท้อนให้เห็นถึงความสัมพันธ์ของประชากรในภูมิภาคนี้ที่มีการวิวัฒนาการจากบรรพ

บุรุษร่วมกัน ทั้งนี้ Torii et al. (2010) ได้รายงานว่าการนำเข้าและเพาะเลี้ยงหอยตลับจากต่างถิ่น 

อาจส่งผลให้เกิดการแลกเปลี่ยนยีนระหว่างประชากรหอยต่างถิ่นกับหอยตลับท้องถิ่น ซึ่งอาจเป็นอีก

ปัจจัยหนึ่งที่อธิบายการกระจายตัวของลำดับนิวคลีโอไทด์ของ M. meretrix ที่คล้ายคลึงกันในหลาย

ประเทศ ซึ่งผลจากการแลกเปลี่ยนยีนระหว่างหอยต่างถ่ินกับหอยตลับท้องถิ่น การผสมข้ามพันธุ์นี้อาจ

ทำให้เกิดการเปลี ่ยนแปลงของรูปร่างเปลือกภายนอกจนทำให้การจัดจำแนกชนิดจากลักษณะ

ภายนอกเกิดการส ับสนได้  โดยการแยกชนิดด ้วยลักษณะภายนอกของ M. luroria และ  M. 

Petechialis รวมถึง Taiwanese Meretrix ที่มีลักษณะเปลือกภายนอกที่คล้ายกันมากทั้งสี รูปร่าง 

ลวดลาย แต่สามารถแยกความแตกต่างจากลำดับนิวคลีโอไทด์ได ้และพบว่า Taiwanese Meretrix มี

ความแตกต่างทางพันธุกรรมจาก M. lusoria และ M. petechialis อย่างชัดเจน (Yamakawa and 

Imai, 2013)โดย M. lamarckii มีการแยกทางวิวัฒนาการกับทั้ง 4 ชนิดพันธุ์อย่างชัดเจน 
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ตัวอย่างของ M. astricta ทั้ง 4 แฮพลอไทปจ์ากการศึกษาครั้งนี้ถูกจัดเป็น sister group กัน 

กับ M. casta บ่งบอกถึงความสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการที ่ใกล้ชิดกันระหว่างทั ้งสองชนิดพันธุ์นี้ 

เช่นเดียวกันกับ M. planisulcata ที่มีพันธุกรรมใกล้ชิดกับ M. lyrata   

 

รูปที ่ 4.9 แผนภูมติ้นไม้วิวัฒนาการถูกสร้างขึ้นโดยใช้วิธี Maximum Likelihood และ

แบบจำลอง Tamura-Nei สำหรับแฮพโพลไทป ์M. meretrix จำนวน 3 แบบ และแฮพโพลไทป์ M. 

astricta จำนวน 4 แบบ ร่วมกับลำดับของ Meretrix ssp. อ่ืน ๆ 

 

ลำดับนิวคลีโอไทด์ของหอยตลับ M. meretrix จากการศึกษานี้กับลำดับนิวคลีโอไทด์ M. 

meretrix จากฐานข้อมูลนั้นอยู่ใน Clade เดียวกัน (รูปที่ 4.9) ซึ่งสอดคล้องกันกับการใช้ลักษณะ

สัณฐานวิทยาในการจัดจำแนกชนิด และยังชี้ให้เห็นได้อีกว่าลำดับนิวคลีโอไทด์ของ M. astricta ทั้ง 4 

แฮพโพลไทป ์แยก Clade ออกมาจากหอยตลับทุกชนิดที่เคยรายงานการแพร่กระจายในประเทศไทย 

และหอยตลับชนิดอื่นในฐานข้อมูล NCBI อย่างเห็นได้ชัดเจน ดังนั้นการศึกษาครั้งนี้เป็นการยืนยนัว่า 

M. astricta ที่พบมีการจำแนกชนิดพันธุ์ได้ถูกต้อง  

การศึกษาลักษณะสัณฐานวิทยา โดยใช้รูปร่าง ขนาด สี ลวดลาย รวมถึงลักษณะของเปลือก

ภายนอกและภายใน ในการจัดจำแนกชนิดในหอยสองฝาถือได้ว่าเป็นสิ่งสำคัญ และยังคงเป็นที่

ยอมรับในทางอนุกรมวิธาน แต่ในบางกรณีอาจมีข้อจำกัด การใช้ข้อมูลทางพันธุกรรมจะช่วยเพิ่มความ

แม่นยำ และช่วยลดข้อจำกัดของการใช้ลักษณะสัณฐานวิทยาภายนอกเพียงอย่างเดียวได้ โดยเฉพาะ
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ในหอยสองฝาที่มีความหลากหลายหรือว่ามีลักษณะภายนอกที่คล้ายคลึงกันระหว่างชนิดพันธุ์ มี

การศึกษาศึกษาลักษณะสัณฐานวิทยาและข้อมูลทางพันธุกรรมในการจำแนกหอยตลับ M. lusoria 

และ M. petechialis สามารถแยกจำแนกหอยตลับทั้งสองชนิดได้ชัดเจนด้วยทั้งลักษณะเปลือกและ

ข้อมูลพันธุกรรม โดยเฉพาะในพื้นที่ที่มีแพร่กระจายทับซ้อนกันระหว่างชนิดหรือมีการผสมข้ามพันธุ์ 

(Torii et al., 2010) นอกจากนี้ M. taiwanica เป็นหอยตลับชนิดใหม่แต่เคยถูกจำแนกชนิดผิดเป็น 

M.  lusoria ก็สามารถยืนยันได้ด้วยแผนภูมิต้นไม้วิวัฒนาการเช่นกันโดยพบว่า M. taiwanica เป็น

ชนิดพันธุ์ที่แยกจาก M. lusoria และ M. petechialis อย่างชัดเจน (Hsiao and Chuang, 2023) 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



 
 

 
 

บทที่ 5 

สรุปผลการวิจัยและข้อเสนอแนะ 

5.1 สรุปผลการศึกษา  

จากการศึ กษาความแปรผ ันทางล ักษณะส ัณฐานและพ ันธ ุกรรมของหอยตลับ           

(Meretrix spp.) บริเวณอ่าวไทย พบว่าเจอหอยตลับ 2 ชนิดพันธุ์ คือ M. meretrix และ M. astricta 

และ M. meretrix พบได้มากในบริเวณอ่าวไทยตอนในและตอนกลาง แต่ไม่พบในบริเวณอ่าวไทย

ตอนล่าง ในขณะที่ และ M. astricta พบมากในบริเวณอ่าวไทยตอนล่างและตอนกลาง แต่ไม่พบใน

อ่าวไทยฝั่งตะวันออก ซึ่งความแตกต่างของหอยตลับทั้งสองชนิดพันธุ์ในทางลักษณะสัณฐานวิทยา

พบว่ามีความแตกต่างกันในขนาดและรูปร่างของเปลือกส่วนที่สามารถใช้ในการจัดจำแนกหอยตลับทั้ง

สองชนิดพันธุ ์ได ้ค ือ ความยาวของ cardinal tooth และ ล ักษณะของ  pallial sinus โดย  M. 

meretrix มี pallial sinus ที่มีลักษณะโค้งเว้าลึกและมีติ่งยื่นออกมา ขณะที่ M. astricta มี pallial 

sinus ต้ืนกว่าและไม่มีติ่ง ข้อมูลความหลากหลายทางพันธุกรรมพบว่า M. meretrix รูปแบบแฮพโพล

ไทป์ 3 รูปแบบ และ M. astricta มีรูปแบบแฮพโพลไทป์ 4 รูปแบบ และการศึกษาพบว่า M. astricta 

มีความแตกต่างทางพันธุกรรมจาก Meretrix ชนิดอื่นๆในฐานข้อมูลอย่างชัดเจน และแผนภูมิต้นไม้

ทางวิวัฒนาการแสดงให้เห็นว่าลำดับนิวคลีโอไทด์ M. meretrix รวมกลุ่มนิวคลีโอไทด์ M. meretrix 

ที่เคยมีการศึกษามาก่อนกหน้าและลำดับนิวคลีโอไทด์ของ M. astricta แยก Clade ออกมาจาก

ลำดับนิวคลีโอไทด์ของหอยตลับชนิดอื่น การเปลี่ยนแปลงของสภาพภูมิอากาศและสิ่งแวดล้อม เช่น 

อุณหภูมิที่เพิ่มขึ้นและสภาพพื้นทะเลที่เปลี่ยนไป มีผลต่อการกระจายตัวและความหลากหลายของ

หอยทั้งสองชนิดชี้ให้เห็นถึงความจำเป็นในการอนุรักษ์และจัดการทรัพยากรธรรมชาติอย่างยั่งยืน 

 

 

 

 

 

 



91 
 

 
 

5.2 ข้อเสนอแนะ 

 1. ควรมีการจัดการพื้นที่ชายฝั่งทะเลและแหล่งที่อยู่อาศัยของหอยตลับ เช่น การเฝ้าระวัง

การเปลี่ยนแปลงของสิ่งแวดล้อมที่ส่งผลต่อประชากรหอยตลับ การควบคุมกิจกรรมการทำประมง 

และการกำหนดพื้นที่อนุรักษ์เพ่ือฟ้ืนฟูประชากรหอยตลับบริเวณอ่าวไทย 

 2. ควรศึกษาความหลากหลายทางสัณฐานและพันธุกรรมเพิ่มเติมในบริเวณชายฝั่งทะเลอัน

ดามัน เพื่อเปรียบเทียบข้อมูลกับชายฝั่งทะเลอ่าวไทย และทำความเข้าใจการแพร่กระจายและความ

แปรผันทางสัณฐานและพันธุกรรมของหอยตลับในประเทศไทย 

 3. ควรมีการศึกษาเพ่ิมเติมเกี่ยวกับผลกระทบของปัจจัยทางสิ่งแวดล้อม เช่น อุณหภูมิ ความ

เค็ม และมลพิษทางทะเล ที่อาจจะส่งผลต่อความหลากหลายทางพันธุกรรมและการเปลี่ยนแปลง

สัณฐานวิทยาของหอยตลับ 

 4. ควรมีการส่งเสริมและพัฒนาการเพาะเลี้ยงหอยตลับที่เป็นมิตรกับสิ่งแวดล้อม เพื่อลด

ผลกระทบจากการทำประมงจากแหล่งธรรมชาติ และสามารถเพิ ่มผลผลิตในการผลิตสัตว์น้ำใน

ระดับประเทศ 
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