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บทคัดยอ

ผึ้งหลวงมีความสําคัญอยางสูงในแงที่ชวยผสมเกสรของพืชในแถบเอเชีย พรานปานิยมลาผึ้งชนิดนี้มาก
ที่สุดในประเทศไทย นอกจากนี้ยังพบวาการตัดไมทําลายปา การใชยาฆาแมลงอยางแพรหลายและการติดตั้งไฟ
ตามแนวถนน (ซึ่งมักดึงดูดผึ้งใหมาเลนไฟ แลวนําไปสูความตาย) เปนตัวชี้วัดสําคัญที่สงผลตอประชากรของผึ้ง
หลวง ในงานวิจัยนี้จึงมุงเนนศึกษาความสัมพันธและความแปรผันภายในและการรวมกลุมของรังของผึ้งหลวง 
ทําการวิเคราะหโดยใชเทคนิคไมโครแซทเทลไลทในผึ้งหลวง 54 รังภายในการรวมกลุม 3 บริเวณ ผลการ
ทดลองพบวาผึ้งในแตละรังไมไดมีความสัมพันธกันแบบแมลูก แสดงใหเห็นวารังใหมของผึ้งที่แยกจะกระจายตัว
ในบริเวณอื่นที่ไกลจากรังเดิม ดังนั้นการเพิ่มจํานวนรังของผึ้งหลวงอยางรวดเร็วในชวงฤดูดอกไมบานจัดเปน
การยายรังเพื่อยายถิ่นฐานมากกวาเพื่อการผสมพันธุ ในประชากรพบระดับของ heterozygosity ที่สูง มีคา Fst

values ระหวางการรวมกลุมของรังไมมีความตางอยางมีนัยสําคัญจากศูนย (P > 0.05) ผลการทดลองนี้แสดง
ใหเห็นวาทั้งๆ ที่ผึ้งหลวงมีการถูกลาเปนอยางมากในประเทศไทย ผึ้งชนิดนี้ก็ยังคงมีประสิทธิภาพที่สูงในการ
เพิ่มจํานวนรังและขนาดของประชากร มีความสามารถในการแยกรังสูงเพื่อกระจายไปอยูในบริเวณอื่นๆ และ
ทนตอภาวะถูกลาไดดี นอกจากนี้ประชากรผึ้งหลวงมีพความยั่งยืนตอการอพยพจากพื้นที่ปาจากบริเวณ
ตะวันตกเฉียงเหนือของประเทศไทยไปยังประเทศพมา

คําสําคัญ ผึ้งหลวง การรวมกลุมของรัง ความแปรผันทางพันธุกรรม ไมโครแซทเทลไลท การอนุรักษ
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Abstract

The giant honey bee, Apis dorsata, is a keystone pollinator of Asian tropical forests.  
The species is heavily hunted throughout Thailand.  Furthermore, forest clearing, widespread 
use of pesticides and proliferation of street lighting (which attracts bees, often resulting in 
their death) are likely to have significant impacts on population viability. We examined the 
relatedness and genetic variation within and between aggregations of A. dorsata nests. 
Microsatellite analysis of 54 nests in 3 aggregations showed that no colonies were related as 
mother-daughter, suggesting that if reproduction occurred at our study site, daughter 
colonies dispersed. This suggests that rapid increases in A. dorsata colony numbers during 
general flowering events most likely occur by migratory swarming rather than reproductive 
swarming events.  The population shows high levels of heterozygosity. Fst values between 
aggregations were not significantly different from zero (P > 0.05). These results suggest that 
despite the formidable anthropogenic pressures that the A. dorsata population endures in 
northern Thailand, the species continues to enjoy a large effective population size and has 
high connectedness. This suggests that A. dorsata is currently able to tolerate habitat 
fragmentation and annual harvesting.  We speculate that the population is sustained by 
immigration from forested regions to the northwest of our study sites in Burma.

Keywords: Apis dorsata, colony aggregation, genetic variation, microsatellite, conservation
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ชื่อเรื่อง ภาษาไทย การคาดคะเนความหนาแนนของประชากรผึ้งหลวง (Apis 
dorsata) ในประเทศไทย โดยใชการวิเคราะหทาง Microsatellite DNA ของผึ้งงาน
หรือผึ้งตัวผู

ภาษาอังกฤษ Density estimation of Apis dorsata populations in 
Thailand by microsatellite analysis of drones or workers

ชื่อผูวิจัย รศ. ดร. จันทรเพ็ญ จันทรเจาและนายอัศเลข รัตนวรรณี

บทนําและงานวิจัยที่เกี่ยวของ

ผึ้งหลวง (Apis dorsata Fabricius, 1793) มีขอบเขตของการกระจายตัวอยางกวางขวางใน
แถบอินเดียมาจนถึงเอเชียตะวันออกเฉียงใต (Ruttner 1988) ผึ้งชนิดนี้สรางรังแบบเดี่ยว หอยตามกิ่ง
ไมสูง หนาผาหรือคานของตึก (Oldroyd และ Wongsiri 2006) ผึ้งหลวงมักถูกตีรังเพื่อเก็บน้ําผึ้ง ไข
ผึ้งและตัวออน ผลิตภัณฑดังกลาวสามารถสรางรายไดเปนอยางมากแกผูลา (Nath และคณะ 1994; 
Soman และ Kshirsager 1991; Lahjie และ Seibert 1990; Strickland 1982). ทั้งนี้การตีรังผึ้ง
หลวงมักทําตอนกลางคืน สงผลใหเกิดการตายของผึ้งเปนจํานวนมาก 

ผึ้งหลวงแตกตางจากผึ้งในสปชีสอื่นๆ ในสกุลเอปสในแงของพฤติกรรมและนิเวศนวิทยา 
(Oldroyd และ Wongsiri 2006) ชวงเริ่มแรกรังหลายๆ รังจะมีการรวมกลุมหนาแนนมาก อาจมี
มากกวา 200 รังบนตนไม 1 ตนหรือหนาผา 1 หนาผา (Oldroyd และคณะ 2000) โดยแตละรังมี
ความหางกันเพียงไมกี่เซ็นติเมตร (Paar และคณะ 2004) ตอมาหลังจากผึ้งยายรังไปสูถิ่นใหมแลว ผึ้ง
จะยายกลับมาสรางรังที่ตําแหนงเดิมในแตละปเปนเวลาที่ซ้ํากันหลายๆ สิบป (Oldroyd และคณะ
2000; Oldroyd และ Wongsiri 2006). เปนที่นาสนใจอยางยิ่งที่พบวาผึ้งนางพญามักจะกลับมาที่
ตําแหนงของรังเดิมถึงแมวาจะผานไปนานถึง 18 เดือนแลวก็ตาม (Paar และคณะ 2000; Neumann 
และคณะ 2000) ตอมาผึ้งแตละรังจะอพยพตามฤดูกาลระหวางตําแหนงของรังในที่ตางๆ โดยมักอยู
ในแตละที่เปนเวลา 3-4 เดือน (Paar และคณะ 2004) และในที่สุดผึ้งก็จะทิ้งรังอยางสมบูรณ ปลวย
รวงรังวางเปลา ดังนั้น Absconding swarms อาจจะเปนการอพยพระหวางตําแหนงในแตละชวงของ
การบานของดอกไม (Koeniger และ Koeniger 1980; Underwood 1990; Crane และคณะ
1993; Dyer และ Seeley 1994; Itioka และคณะ 2001; Sheikh และ Chetry 2000; Liu และ
คณะ 2007) ในขณะที่ผึ้งอพยพจะไมมีการสรางตัวออน ทั้งนี้เพื่อเปนการลดการติดไร Tropilaelaps
ซึ่งตองใชตัวออนผึ้งในการเจริญเติบโต (Rinderer และคณะ 1994; Kavinseksan และคณะ 2003) 

ปาในแถบเอเชียมีพืชหลักเปนพวก Family Dipterocarpaceae นิเวศนวิทยาของการผสม
เกสรของพืชพวกนี้ถูกจัดจําแนกตามการบานของดอกไมในระยะเวลา 2-10 ป ทั้งนี้พืชที่อยูในสปชีส
เดียวกันมักมีการบานที่พรอมกันแบบสุมในแตละป (Ashton 1988; Sakai และคณะ 1999) พืช
เหลานี้มีการปรับตัวเพื่อใหเกิดการผสมเกสรโดยผึ้งที่อพยพมา ซึ่งมีจํานวนมากไดอยางเหมาะสม
(Momose และคณะ 1998; Oldroyd และ Nanork 2009) ในชวงเวลาดังกลาวผึ้งหลวงจะสามารถ
ขยายพันธุเพื่อเพิ่มจํานวนไดอยางรวดเร็ว โดยเร็วกวาพวกสัตวที่ชวยผสมเกสรอื่นๆ เชน นก คางคาว 
solitary bees หรือชันโรงซึ่งอาจจะอพยพมาในชวงเวลาเดียวกัน (Oldroyd และ Wongsiri 2006)
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นอกจากนี้ยังเปนเพราะตนไมแตละตนของแตละสปชีสมักมีระยะที่หางพอควรในปา Dipterocarp 
เกสรจึงสามารถแพรกระจายไปไดไกล (Itioka และคณะ 2001) การแพรกระจายนี้ตองมีสัตวเปนตัว
ชวย ทั้งนี้ควรเปนสัตวที่ออกหาเกสรจากดอกไมหลายๆ ตนในเวลาเดียวกัน จึงทําใหมีการกระจาย
เกสรขามตยไดอยางปพรหลาย ผึ้งหลวงจัดเปนสัตวที่เหมาะกับลักษณะเชนนี้ (Oldroyd และ
Nanork 2009) จึงสามารถกลาวไดวาผึ้งหลวงเปนสปชีสหลักที่ชวยในการผสมเกสรในปา 
Dipterocarp ยกตัวอยางเชน ผึ้งหลวงเปนผึ้งสังคมชนิดเดียวที่หาอาหารบนตนไมในกลุม 
Dipterocarp ที่เมือง Lambir ประเทศ Sarawak ซึ่งดอกไมจะบานกอนพระอาทิตยขึ้น (05:00–
06:00 น.) และหลังพระอาทิตยตกดิน (18:00–20:00 น.) (Momose และคณะ 1998) การปรับตัว
ทางการบานของดอกไมเหลานี้เพื่อใหเหมาะสมตอการออกหาอาหารของผึ้งหลวง (Corlett 2004). 

โดยภาพรวมผึ้งหลวงผสมเกสรจากพืชอยางนอย 15 สปชีส ในบริเวณปา Dipterocarp ที่
เมือง Lambir (Momose และคณะ 1998) นอกจากนี้ผึ้งหลวงยังเปนผึ้งผสมเกสรหลักในปา 
Rainforest ในแถบ Peninsular Malaysia (Appanah 1993) และบริเวณ Canopy dipterocarps 
ในประเทศศรีลังกา (Dayanandan และคณะ 1990). จึงสามารถสรุปไดวาการลดลงของประชากร
ของผึ้งหลวงซึ่งมีสาเหตุมาจากการถูกตีรังที่มากเกินไปหรือการที่ปาถูกทําลายสงผลไปสูการ
เปลี่ยนแปลงอยางมีนัยสําคัญทางนิเวศนวิทยาของการผสมเกสรในปาเหลานี้ (Itioka และคณะ
2001; Oldroyd และ Wongsiri 2006)

โครงสรางของประชากรสามารถเพิ่มขึ้นไดตามกระบวนการของ genetic drift และ 
restricted gene flow ซึ่งเปนสาเหตุที่กอใหเกิด heterogenous distribution ของความแปรผัน
ทางพันธุกรรมภายในกลุมประชากรและระหวางกลุมประชากร (Frankham 1995; Frankham และ
คณะ 2010) เมื่อมีขอจํากัดทาง gene flow ประชากรที่แยกออกไปสามารถเกิดการแยกกลุมทาง
พันธุกรรมไดและตองทนตอการสูญเสีย heterozygosity และ inbreeding depression ในพวกที่
เปนสปชีสที่เสี่ยงตอการสูญพันธุ การสูญเสียถิ่นที่อยูจัดเปนสาเหตุหลักของการแยกกลุมประชากร 
การลดกลุมหรือการสูญพันธุ (Foin และคณะ 1998)

รังของผึ้งหลวงถูกลาอยางไมมีขอผอนปรนโดยทั่วไปแตไมใชทุกบริเวณในประเทศไทย แต
ทั้งนี้การตัดไมทําลายปาก็เปนปญหาใหญของประเทศไทยเชนกัน (Sodhi และคณะ 2004) บริเวณปา
ที่ยังหลงเหลืออยูก็ถูกไฟไหมปาบอย การใชยาฆาแมลงอยางแพรหลายและการเพิ่มไฟติดตั้งตามพื้นที่
ถนนซึ่งสามารถดึงดูดผึ้งใหมาเลนไฟนั้น สงผลตอการตายของผึ้งเปนจํานวนมาก อันสงผลตอขนาด
ประชากรอยางมีนัยสําคัญ การสํารวจกอนหนานี้ทางดานความแปรผันทางพันธุกรรมของประชากร
ของผึ้งหลวงแสดงใหเห็นถึงความหลากหลายทางพันธุกรรมที่จํากัดในประเทศไทย อันแสดงใหเห็นถึง
เหตุการณ bottlenecks ที่เกิดขึ้นมาจาก anthropogenic activity (Insuan และคณะ 2007) ใน
ที่นี้พวกเราไดทําการศึกษาโครงสรางประชากรของรังผึ้งหลวงในสเกลที่เล็กกวาเดิม คืออยูภายใน
จังหวัดตากซึ่องอยูทางตะวันตกเฉียงเหนือของประเทศไทย บริเวณนี้ถูกจัดเปนพื้นที่สูง พืชเดนประจํา
พื้นที่ซึ่งมีลักษณะแหงนี้คือ dipterocarp

วัตถุประสงค
ศึกษา gene flow ระหวางการรวมกลุมของรังของผึ้งหลวง 3 กลุมโดยใชเทคนิค 

microsatellite คนหาคา the degree of genetic divergence ระหวางกลุมของการรวมและ
ความสัมพันธระหวางรังในแตละกลุม ทําการตรวจสอบประชากรในตอนเริ่มแรกแสดงสัญญาณของ 
inbreeding หรือ fragmentation หรือไม 
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วิธีดําเนินการศึกษา

การเก็บตัวอยาง
ทําการเก็บตัวอยางผึ้งจากรังทั้งหมดที่อยูบนตนไม 3 ตนซึ่งอยูที่ปา dipterocarp ในจังหวัด

ตากซึ่งอยูทางทิศตะวันตกเฉียงเหนือของประเทศไทย ตนผึ้งที่เลือกศึกษานี้มีขนาดใหญมาก มีความ
สูงที่เกิน 40 เมตร รังของผึ้งหลวงมาสรางรังอยูบนตนไมพวกนี้เปนประจําทุกปเปนระยะเวลานานกวา 
10 ป และรังเหลานี้มักถูกลาเปนประจําทุกปโดยพรานปา ทําการเก็บผึ้งงานที่โตเต็มที่แลวทั้งหมด
จํานวน 54 รัง โดยเก็บจากตนผึ้งตนที่ 1 (N 17º 01.02, E 98º 57.06) จํานวน 10 รัง เก็บจากตนผึ้ง
ตนที่ 2 (N 17º 01.06, E 98º 56.57) จํานวน 23 รัง และเก็บจากตนผึ้งตนที่ 3 (N 17º 03.56, E 
98º 56.23) จํานวน 21 รัง โดยเก็บในเดือนเมษายน 2553 ในแตละรังทําการเก็บผึ้งงานจํานวน 30 
ตัว โดยเลือกเก็บในตําแหนงทางดานลางของรัง ทําการจับผึ้งในชวงตอนหัวค่ําเพื่อปองกันไมใหผึ้งบิน
ออกจากรัง ซึ่งอาจกอใหเกิดการจับผึ้งผิดรังได (Paar และคณะ 2002) เก็บรักษาผึ้งไวใน 95% (v/v) 
เอทานอลเพื่อทําการสกัด DNA ตอไป (หมายเหตุ: ทั้งนี้ไมพบลักษณะของการรวมกลุมของผึ้งหลวง
ในลักษณะที่ตองการในพื้นที่ของ อพสธ.)

การสกัด DNA และการเพิ่มปริมาณโดยการทํา PCR
ทําการสกัด DNA จากบริเวณขาหลัง 1 ขาในผึ้งแตละตัวโดยใช 5% Chelex solution 

(Walsh และคณะ 1991) เลือกตําแหนงของ microsatellite loci 8 บริเวณ คือ A14, A24, A76, 
A88, BI225 และ SV197 ซึ่งเปนบริเวณที่อางอิงมาจากผึ้งพันธุ A. mellifera (Estoup และคณะ
1993; Solignac และคณะ 2007), B124 จาก Bombus terrestris (Estoup และคณะ 1993) และ
Ad3 จาก A. dorsata (Paar และคณะ 2004) ทําการเพิ่มปริมาณของทุก microsatellite loci โดย
ใช polymerase chain reaction (PCR) ซึ่งมีโปรแกรมดังนี้ 94ºC เปนเวลา 10 นาที ตามดวย 35 
รอบของ 94, 55 และ 72ºC เปนเวลา 30 วินาทีในแตละรอบ สุดทายตามดวย 72ºC เปนเวลา 9 
นาที ทําการวิเคราะหผลิตภัณฑของ PCR โดยใช 3130xl Genetic Analyzer (Applied 
Biosystems, California) และทําการวิเคราะหขอมูลโดยใช GENEMAPPER software (Applied 
Biosystems)

การวิเคราะหขอมูล
คนหา genotype ของผึ้งนางพญาโดยพิจารณาจาก genotype ของผึ้งงาน (Oldroyd และคณะ
1996, 2000) โดยอาศัยขอมูลที่วา (a) ภายใน 1 รังมีผึ้งนางพญาเพียง 1 ตัว, (b) ผึ้งงานทุกตัวที่ถูก
เก็บภายในแตละรังเปนลูกสาวของผึ้งนางพญาทั้งสิ้น และ (c) ในแตละ loci ที่ทําการตรวจสอบนั้น 
ผึ้งนางพญาจะไมมี null-allele จากจํานวนตัวอยางของผึ้งงานที่มีเพียงพอในแตละรัง (อยางนอย 30 
ตัว) การพิจารณารวมจากทั้ง 4 ขอขางตนนี้ทําใหสามารถบงบอก genotype ของผึ้งนางพญาได 
(Oldroyd และคณะ 1996; Paar และคณะ 2004)

ทั้งนี้ number of alleles, allele frequency, และ observed (H0) และ expected (He) 
heterozygosity (พิจารณาจาก Hardy-Weinberg equilibrium assumptions) ของแตละ 
microsatellite locus ถูกคําณวนโดยใช GENEPOP 4.0.10 (Rousset 2008) และทําการตรวจสอบ
ตาม Hardy-Weinberg equilibrium ในแตละ locus และ genotypic linkage disequilibrium
นอกจากนี้พวกเรายังใช GENEPOP เพื่อตรวจสอบหา genetic differentiation และ genetic 
distance (FST) ระหวางกลุมของการรวมของผึ้ง ตอมาพวกเราไดทําการคนหา sibship 



5

reconstruction โดยใช COLONY (version 1.3, Wang 2004) เพื่อตรวจสอบความสัมพันธของผึ้ง
นางพญาภายในและระหวางหลุมของการรวมของผึ้ง จากผลของการวิเคราะหทั้งหมดทําใหพวกเรา
สามารถหา genotypes ของผึ้งนางพญาได (Paar และคณะ 2004) 

ผลการศึกษา
สามารถคนหา genotype ของผึ้งนางพญาได แสดงดังในตารางที่ 1 จากทั้งภายในกลุมของ

การรวมรังผึ้งและระหวางกลุมของการวมของรังผึ้ง พบวาผึ้งนางพญาแตละตัวไมมีความสัมพันธที่เปน
แบบแม-ลูกตอกันเลย เพราะวาไมมีคูของผึ้งนางพญาคูใดเลยที่มี allele อยางนอย 1 อันที่เหมือนกัน 
(จากทั้งหมด 8 alleles) ผลการทดลองนี้แสดงใหเห็นวาการยายถิ่นฐานของผึ้งแตละรังไมไดเปนไป
เพื่อการสืบพันธุเพื่อสรางรังใหม ผลจาก sibship reconstructions ที่ไดจาก COLONY ยืนยันใหเห็น
วาผึ้งนางพญาทั้ง 54 รังไมไดเปน full-siblings เลย อยางไรก็ตามพบความเปน half sisters (ตาราง
ที่ 2).
ตารางที่ 1 genotype ของผึ้งนางพญาจํานวน 54 ตัวที่อยูภายใน 3 การรวมกลุมโดยใช 8 

microsatellite loci

Aggregation Colony
Locus

A14 A24 A88 B124 A76 Ad3 BI225 SV197

A1

1 206/208 99/99 135/137 215/217 204/204 165/165 249/257 208/212
2 204/210 105/105 135/139 215/217 206/216 163/165 253/253 210/214
3 208/208 103/103 133/139 217/217 204/210 163/163 255/259 208/210
4 204/210 99/99 129/141 215/215 204/210 171/199 235/247 210/210
5 210/210 103/105 129/129 215/217 208/212 163/163 249/257 208/218
6 204/210 103/? 143/146 217/217 202/214 165/171 243/253 212/220
7 208/210 103/103 133/163 215/215 212/214 163/? 249/253 208/214
8 206/208 97/105 129/146 215/217 208/210 163/171 253/257 208/212
9 204/210 99/105 137/139 215/215 208/214 165/165 255/267 208/223
10 210/210 103/105 129/129 215/215 204/204 161/163 255/257 210/212

A2

1 206/210 99/107 137/141 217/219 212/214 163/169 249/255 210/214
2 206/211 99/109 135/137 215/215 210/214 163/163 257/257 208/214
3 211/211 99/105 129/141 217/217 210/214 163/167 255/259 210/212
4 204/204 101/103 139/146 215/217 204/210 163/165 257/259 212/220
5 210/210 99/103 139/141 217/217 204/204 163/? 243/247 210/210
6 204/210 99/103 135/150 215/217 204/208 165/? 257/269 208/208
7 204/210 103/? 135/141 215/223 208/216 163/167 243/255 210/212
8 210/210 99/101 129/133 215/217 208/210 165/167 243/247 210/212
9 204/? 99/105 129/137 215/215 208/214 163/165 255/257 206/212
10 210/211 103/107 139/141 215/? 204/206 165/169 249/255 212/214
11 206/206 103/103 133/137 215/217 204/214 165/167 239/243 210/216
12 210/211 99/99 135/135 215/217 204/212 163/167 249/253 212/243
13 211/211 103/105 135/135 215/217 204/214 165/165 255/263 210/212
14 204/208 99/? 139/141 215/217 204/210 163/163 257/275 208/212
15 204/208 99/103 141/157 215/215 204/214 165/165 247/249 208/218
16 204/206 105/107 133/133 215/217 204/212 161/165 249/255 212/224
17 210/210 99/99 133/139 215/233 204/216 163/? 255/255 210/210
18 208/210 103/111 141/148 215/217 204/204 167/198 255/263 210/210
19 208/210 99/99 137/141 215/217 214/214 163/163 253/255 210/212
20 204/208 99/103 135/139 215/215 204/216 163/163 249/255 216/?
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ตารางที่ 1 (ตอ) genotype ของผึ้งนางพญาจํานวน 54 ตัวที่อยูภายใน 3 การรวมกลุมโดยใช 8 
microsatellite loci

A2
21 206/208 99/107 131/141 215/217 204/214 165/165 251/259 208/210
22 208/215 99/103 135/139 215/217 210/216 167/193 255/265 206/210
23 204/211 103/105 129/148 215/217 206/214 165/169 249/255 212/214

A3

1 208/210 99/109 139/141 215/215 206/214 163/163 255/257 213/213
2 208/210 99/105 150/153 215/215 204/216 165/165 249/253 205/215
3 208/210 105/107 137/157 215/217 204/210 165/? 247/255 209/209
4 210/210 101/103 129/135 215/215 210/216 161/163 249/253 207/211
5 204/208 103/103 131/141 215/215 204/214 161/165 253/259 207/207
6 210/210 99/107 129/139 215/217 204/206 165/169 243/261 211/217
7 208/210 103/105 131/137 215/? 204/204 165/165 253/257 207/209
8 204/206 99/101 137/141 215/217 204/214 163/165 235/251 207/207
9 208/210 101/107 135/141 215/215 204/204 163/163 253/255 209/219
10 204/210 101/103 133/137 217/217 204/204 163/165 249/255 207/207
11 204/210 99/107 129/139 217/217 204/214 165/165 247/249 209/213
12 204/204 99/103 131/141 215/215 204/204 163/165 245/255 209/209
13 210/211 99/99 139/141 215/217 202/208 161/169 249/255 207/211
14 204/210 99/103 139/141 215/217 204/212 163/163 255/267 207/211
15 210/211 99/103 137/143 217/223 202/214 165/165 255/257 211/211
16 206/206 99/103 133/159 215/215 214/? 163/165 247/261 207/211
17 204/210 99/105 135/135 215/215 212/218 163/163 249/257 207/211
18 210/210 99/107 129/141 215/215 204/204 167/167 247/255 211/211
19 204/210 103/105 131/135 215/215 204/216 163/165 251/257 205/211
20 204/211 99/109 129/131 215/217 204/208 163/169 255/259 207/217
21 204/210 99/103 139/141 215/221 212/212 165/165 253/257 211/211

ตารางที่ 2 จํานวนของผึ้งนางพญาที่มีความสัมพันธแบบ half sisters เมื่อพิจารณาจากภายในและ
ระหวางการรวมกลุมของรังของผึ้งหลวง

Aggregation 1 Aggregation 2 Aggregation 3
Aggregation 1 3 - -
Aggregation 2 7 4 -
Aggregation 3 5 11 5

จากการตรวจสอบดวย Hardy-Weinberg equilibrium ในแตละ locus ผลการทดลอง
พบวาไมมีการเบี่ยงเบนจาก equilibrium อยางมีนัยสําคัญในแตละ locus (P > 0.05) หรือทุก loci 
(P = 0.48) และไมพบ linkage disequilibrium ระหวางแตละคูของ loci (ตารางที่ 3) นอกจากนี้ยัง
พบวาไมมีการรวมกลุมใดที่แสดง linkage disequilibrium (P > 0.05) อยางมีนัยสําคัญ คา Fst

values ทั้งหมดระหวางการรวมกลุมไมแตกตางจากศูนยอยางมีนัยสําคัญ (P > 0.05) การตรวจสอบ
หาความแตกตางของ allele frequency ระหวางการรวมกลุมของรังใหผลพบวาไมมีความแตกตาง 
(ตารางที่ 3)
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ตารางที่ 3 Observed (Ho) และ expected heterozygosity (He) ของ 8 loci

Locus Aggregation 1 Aggregation 2 Aggregation 3 All aggregations

A14

Number of Alleles 4 6 5 6
Number of effective 

alleles
3.175 4.854 3.401 3.968

Ho 0.700 0.682 0.762 0.717
He 0.685 0.794 0.706 0.748

A24

Number of Alleles 4 7 6 8
Number of effective 

alleles
3.311 3.676 4.444 4.016

Ho 0.444 0.809 0.905 0.784
He 0.698 0.728 0.775 0.751

A88

Number of Alleles 9 11 12 15
Number of effective 

alleles
6.289 4.237 9.009 8.197

Ho 0.800 0.869 0.952 0.889
He 0.841 0.764 0.889 0.878

B124

Number of Alleles 2 5 4 6
Number of effective 

alleles
1.923 2.267 1.901 2.070

Ho 0.400 0.727 0.400 0.538
He 0.480 0.559 0.474 0.517

A76

Number of Alleles 8 7 9 9
Number of effective 

alleles
5.714 4.608 3.953 4.630

Ho 0.800 0.869 0.700 0.792
He 0.825 0.783 0.747 0.784

Ad3

Number of Alleles 5 7 5 9
Number of effective 

alleles
3.378 3.731 3.096 3.496

Ho 0.556 0.650 0.500 0.571
He 0.704 0.732 0.677 0.714

BI225

Number of Alleles 9 13 12 17
Number of effective 

alleles
6.250 6.993 7.407 7.633

Ho 0.900 0.913 1.00 0.944
He 0.840 0.857 0.865 0.869

SV197

Number of Alleles 7 10 8 10
Number of effective 

alleles
4.762 4.608 4.464 4.831

Ho 0.900 0.818 0.619 0.755
He 0.790 0.783 0.776 0.793
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สรุปและวิจารณผล

งานวิจัยนี้ชี้ใหเห็นวาประชากรของผึ้งหลวงที่เก็บได จากจังหวัดตาก (ทั้งนี้ไมพบลักษณะของ
การรวมกลุมของผึ้งหลวงในลักษณะที่ตองการในพื้นที่ของ อพสธ.) มีลักษณะเปน panmictic และจัด
วามี limited genetic diversity ในป 2007 Insuan และคณะพบ matrilineal diversity ที่ต่ําใน
ประชากรของผึ้งหลวงในบริเวณที่กวางทั่วประเทศไทย มีรูปแบบของ mitochondrial type เพียง
ชนิดเดียวโดยมีความถี่ระหวาง 0.92 ถึง 1.00 ในทํานองเดียวกันผลจาก nuclear microsatellites 
แสดงใหเห็นวาไมมี population structure ในระดบที่กวางของผึ้งดัลกลาว (Insuan และคณะ
2007) ลักษณะ homogeneity แบบนี้แสดงใหเห็นวาเกิด bottleneck หรือ selective sweep ใน
ประชากรของผึ้งหลวงในประเทศไทย ทั้งนี้เปนเพราะวาผึ้งหลวงบินไดในระยะที่ไกล 

จากงานวิจัยชิ้นนี้สะทอนให เห็นถึงการศึกษาในสเกลทองถิ่น พบวาไมมี  genetic 
differentiation ระหวางการรวมกลุมของรัง แสดงใหเห็นวาการ matings อาจเกิดขึ้นไดระหวางการ
รวมกลุม จัดเปนการ swarms เพื่อการยายถิ่นฐาน หลายๆ รังบนตนไม 1 ตนมาจากหลายๆ สถานที่
ดวยกัน (Paar และคณะ 2004) มีคาความหลากหลายของ alleleic diversity ในระดับปานกลาง ซึ่ง
แสดงใหเห็นถึงวาประชากรมี genetic base ที่แคบ  

นอกจากนี้ผลการทดลองที่ไดเหมือนกับที่พบใน A. mellifera (Oldroyd และคณะ 1995) 
และ A. florea (Wattanachaiyingcharoen และคณะ 2008) กลาวคือการรวมเปนกลุมของผึ้ง
หลวงไมไดเกิดจากการรวมกลุมของรังที่เปนแมลูกกัน ผลการทดลองที่ไดสอดคลองกับผลที่เคย
รายงานไปแลวในกลุมของรังผึ้งหลวงในประเทศมาเลเซียและอินเดีย (Oldroyd และคณะ 2000; 
Paar และคณะ 2004) การไมพบรังของลูกแสดงใหเห็นวาการ swarms เพื่อการสืบพันธุจะไปไกล
จากรังเดิมซึ่งอาจเปนอีกการรวมกลุมหนึ่ง (Wattanachaiyingcharoen และคณะ 2008) ดังนั้นการ
เพิ่มขึ้นอยางรวดเร็วของขนาดของประชากรของผึ้งหลวงในชวงดอกไมบาน (Itioka และคณะ 2001) 
มีสาเหตุมาจากเพื่อการยายถิ่นมากกวาเพื่อการสืบพันธุ 

เปนที่นาเดนชัดที่ผลการทดลองของพวกเราไมพบผึ้งแตละตัวยายไปอยูที่รังอื่น สังเกตจาก 
genotype ของผึ้งงานทุกตัวภายในแตละรังมีลักษณะที่เขาคูกับผึ้งนางพญา ในป 2002 Paar และ
คณะพบวาสัดสวนของผึ้งงานของผึ้งหลวงที่หลงรังมีแคเพียง 0 - 6.25% คิดเปนคาเฉลี่ยไดเพียง 
1.27% จึงแสดงใหเห็นวาไมมีความสัมพันธกันระหวางทิศทางของการหลงรังและตําแหนงของรัง ผล
การทดลองของพวกเราสนับสนุนขอสรุปที่วาการหลงรังเปนสิ่งที่เกิดขึ้นไดอยางยากมากในการ
รวมกลุมกันของรังผึ้ง ถึงแมวาจะอยูใกลกันมากก็ตาม จากการสังเกตของพวกเราพบวารังของผึ้งหลวง
แตละรังไมมีความใกลชิดกัน และมีการจับจองอาณาเขตกันอยางชัดเจน 

ผลการทดลองของพวกเรายังชี้ใหเห็นอีกวาพฤติกรรมในการบินไดในระยะที่ไกลของผึ้งหลวง
ทําใหผึ้งหลวงทนตอการเกิด habitat fragmentation ชวยลดการสูญพันธุในระดับทองถิ่น การ
อพยพของผึ้งหลวงอาจสงเสริมใหเกิดการปองกันการเกิดกลุม (patch) ที่แยกออกจากกันของปา 
dipterocarp เพราะถามีพื้นที่ที่ใหญมากพอ ก็จะสามารถดึงดูดรังของผึ้งหลวงในชวงดอกไมบานได 
แสดงใหเห็นวาตนผึ้งแตละตนมีความสําคัญอยางมากตอการเพิ่มจํานวนของรังในชวงดอกไมบานใน
ปา dipterocarp ในบริเวณเอเชียตะวันออกเฉียงใต ดังนั้นพื้นที่ปาเหลานี้มีคุณคาแกการอนุรักษ
รักษาไว 
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เชนเดียวกันกับผึ้งหลวง ผึ้งมิ้ม (A. florea) และผึ้งมาน (A. andreniformis) เปนผึ้งที่ถูกลา
อยางหนักในประเทศไทย (Oldroyd และ Wongsiri 2006) ประชากรของผึ้งมิ้ม (Nanork 2001; 
Hepburn และคณะ 2005) และผึ้งมาน (Rattanawannee และคณะ 2007) ไมมี population 
structure เอกลักษณนี้อาจจะสะทอนใหเห็นวาผึ้งทั้งสองชนิดมีความสามารถในการสรางรังขึ้นมาได
ใหมในพื้นที่ที่ถูกลารังไปแลว ดังนั้นในขณะที่พวหเราระมัดระวังวาการลาผึ้งอาจกอใหเกิดความไม
ยั่งยืนของผึ้ง แตจากการศึกษา สามารถเปนหลักฐานไดวาอัตราการสืบพันธุที่สูงและการอพยพยาย
ถิ่นทําใหประชากรของผึ้งเอเชียทนทานภาวะถูกลาได
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