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โครงสร้างพนัธุศาสตรป์ระชากรของหอยชักตีน (Strombus canarium) ในภาคใต้
ของประเทศไทย 

 
บทคัดย่อ 

 
ศึกษาโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรและประวัติประชากรของหอยชักตีน (Strombus 

canarium) ในภาคใต้ของประเทศไทย  วิเคราะห์จากความหลากหลายของลําดับนิวคลีโอไทด์ใน
ไมโทคอนเดรีย จากยีน  cytochrome oxidase subunit I  (COI gene) เก็บตัวอย่างจาก 9 จังหวัด
คือสตูล ตรัง กระบี่ ภูเก็ต พังงา ระนอง ปัตตานี สุราษฎร์ธานี และชุมพร จํานวนทั้งหมด 140 ตัว 
พบว่ามีจํานวนแฮโพลไทป์ทั้งหมด 24 แฮโพลไทป์ ประกอบไปด้วย shared haplotye 11 แฮโพล
ไทป์ และ  rare haplotype 13 แฮโพลไทป์ การที่มีจํานวน rare haplotype จํานวนมาก แสดงว่า
ประชากรหอยชักตีนมีจํานวนเพศเมียที่มีความสามารถในการขยายพันธ์ุเป็นจํานวนมาก ค่า 
haplotype diversity และ nucleotide diversity มีค่า 0.746 และ 0.003 ตามลําดับ จากการ
ทดสอบ neutrality test พบว่าค่า Tajima’s D  และ Fu’ Fs  มีค่า -1.843 และ -15.815 และมี
นัยสําคัญทางสถิติซึ่งเบี่ยงเบนไปจากสมดุล (neutral population) แสดงว่าประชากรหอยชักตีนใน
ภาคใต้ของประเทศไทยเคยมีการขยายขนาดมาก่อน โดยจากการทดสอบ mismatch distribution  
พบว่าประชากรน่าจะมีการขยายขนาดมาประมาณ 98,979 ปีที่ผ่านมาในยุคไพลสโตซีน การทดสอบ
โครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรด้วยวิธี AMOVA พบว่าประชากรหอยชักตีนในภาคใต้ของประเทศ
ไทยมีโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรเกิดขึ้นโดยแบ่งเป็นประชากรฝั่งทะเลอันดามันและฝั่งทะเลอ่าว
ไทย ผลการศึกษาครั้งนี้สามารถนํามาใช้เป็นข้อมูลในการจัดการหอยชักตีนในภาคใต้ของประเทศไทย
ได้ 
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Population genetic structure of Dog Conch (Strombus canarium) in 
Southern of Thailand 

 
Abstracts 

 
 Population genetic structure and demographic history of the Dog 
Conch (Strombus canarium) living along the southern of Thailand coast was analysed 
based on the variation of the nucleotide sequence of mitochondrial DNA in 
cytochrome oxidase subunit I (COI gene). The mtDNA sequences of 140 individual 
collecting from 9 sampling sites: Satun, Trang, Krabi, Phuket, Phang Nga, Ranong, 
Pattani, Surat Thani and Chumporn province, were analyzed. A total of 24 
haplotypes, consisting of 11 shared and 13 rare haplotypes, were identified. An 
excess of rare haplotypes indicated that the female effective population size of S. 
canarium living in the Thailand coast is large. Estimated values of haplotype diversity 
and nucleotide diversity were 0.746 and 0.003, respectively. The results of neutrality 
tests, both Tajima's D and Fu’s FS  statistics, yielded negative values (-1.843 and -
15.815, respectively) and statistically significant deviation from the neutrality, 
indicating that the S. canarium living in the Thailand coast had experienced 
population expansion. Mismatch distribution analysis indicated that a possible 
expansion that would occur 98,979 years ago during Pleistocene glaciations period. 
The analysis of molecular variance  (AMOVA) showed the genetic structure of the S. 
canarium population living in southern Thailand into Andaman sea population and 
Gulf of Thailand population. This study are necessary information contributing to 
efficient strategies to conserve this species in southern Thailand. 
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บทที่ 1 
บทนํา 

 
หอยชักตีน (Strombus canarium) เป็นหอยในกลุ่มหอยสังข์ที่อาศัยบริเวณพื้นทรายปน

โคลนและหญ้าทะเล (Cob et al., 2009) เป็นสัตว์น้ําเศรษฐกิจที่นิยมนํามาบริโภคเป็นอาหารใน
หลายประเทศในเอเชียตะวันออกเฉียงใต้ (Cob et al., 2008) ในประเทศไทยพบแพร่กระจายมาก
บริเวณชายฝั่งในภาคใต้ของประเทศไทย (ประเสริฐ ทองหนูนุ้ย และคณะ, 2553) ปัจจุบันหอยชักตีน
มีการนํามาใช้ประโยชน์เป็นจํานวนมาก ทําให้ขาดแคลนพันธ์ุหอยที่จะเจริญเติบโตเป็นพ่อแม่พันธ์ุใน
ธรรมชาติจึงทําให้มีปริมาณลดลง (พัชรี ซุ่นสั้น และคณะ, 2550) ดังนั้นจึงมีการส่งเสริมเพื่อเพิ่ม
ปริมาณ เช่น การเพาะพันธ์ุเพื่อปล่อยคืนสู่ธรรมชาติ รวมทั้งมีมาตรการอื่นมาควบคุม ซึ่งจําเป็นต้องใช้
ความรู้หลายสาขามาบูรณาการร่วมกัน ความรู้ด้านโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรเป็นข้อมูลสําคัญใน
การวางแผนจัดการประชากรหอยชักตีนในธรรมชาติ เนื่องจากตลอดแนวชายฝั่งทะเลในภาคใต้ของ
ประเทศไทยมีสภาพภูมิศาสตร์ต่างกันและมีพ้ืนที่แยกย่อยหลายพื้นที่อีกทั้งระหว่างทะเลฝั่งตะวันตก
และตะวันออกถูกแบ่งกั้นด้วยคาบสมุทรมลายู (Aungtonya, 2000) ซึ่งนับเป็นปัจจัยที่ส่งผลต่อความ
หลากหลายทางพันธุกรรมของหอยชักตีนแต่พบว่าข้อมูลทางพันธุกรรมของหอยชักตีนที่อาศัยตาม
แนวชายฝั่งทะเลในภาคใต้ยังไม่เคยมีมาก่อน ดังนั้นการวิจัยครั้งนี้จึงมีวัตถุประสงค์เพื่อศึกษา
โครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรและประวัติประชากรของหอยชักตีนในภาคใต้ของประเทศไทยโดย
ศึกษาจากลําดับนิวคลีโอไทด์ของยีน cytochrome oxidase subunit I ในไมโทคอนเดรีย เนื่องจาก
มีอัตราการกลายพันธ์ุสูง เหมาะสมสําหรับใช้ในการศึกษาความแปรปรวนทางพันธุกรรมของประชากร
โดยมีหลายรายงานการวิจัยที่มีการนําลําดับนิวคลีโอไทด์จากยีน cytochrome oxidase subunit I
มาศึกษาโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรในหอย เช่น หอย Crepipatella dilatata (Brante et al., 
2012), หอย Bellamya aeruginosa (Gu et al., 2015) และหอย Atrina pectinata (Xue et 
al., 2014) เป็นต้น นอกจากนั้นยีน cytochrome oxidase subunit I ยังมีการถ่ายทอดพันธุกรรม
ทางแม่ จึงสามารถใช้ประชากรจํานวนน้อยเพื่อศึกษาได้ (Boore, 1999) ผลการศึกษาครั้งนี้จะเป็น
ข้อมูลเพื่อใช้เป็นแนวทางในการพิจารณาการจัดการประชากรหอยชักตีนในภาคใต้ของประเทศไทย
เพื่อคงไว้ซึ่งความหลากหลายทางพันธุกรรม 
 
1.1 วัตถุประสงคข์องโครงการวิจัย 
 1. เพื่อวิเคราะห์โครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรของหอยชักตีน (S. canarium) ในภาคใต้
ของประเทศไทย 

2. เพื่อวิเคราะห์ประวัติประชากรของหอยชักตีน (S. canarium) ในภาคใต้ของประเทศไทย 
 
 
 
 
 



2 
 

บทที่ 2 
ตรวจเอกสาร 

 
2.1 ที่มาของโครงการวิจัย  
 

ปัจจุบันมีการตื่นตัวในการรักษาความหลากหลายทางชีวภาพ (biodiversity) ใน
ธรรมชาติเพิ่มมากขึ้นเนื่องจากในอดีตที่ผ่านมามนุษย์มีการพัฒนาด้านต่างๆเป็นระยะเวลายาวนาน 
โดยมีวัตถุประสงค์ที่จะให้ได้ผลลัพธ์สูงสุดแต่ให้ความสําคัญต่อผลกระทบต่อสิ่งแวดล้อมน้อยมาก
จึงทําให้ได้ผลผลิตที่ไม่ยั่งยืน จะเห็นได้จากตัวอย่างของการประมงที่เริ่มจับสัตว์น้ําได้น้อยลงหรือ
การเพาะเลี้ยงสัตว์น้ําที่ประสบกับปัญหาต่าง ๆ มากมาย เช่น โรคระบาดหรือสัตว์น้ําที่เลี้ยงมีขนาด
ไม่โตเหมือนในอดีตที่ผ่านมา 

จากความตอนหนึ่งในพระราชดํารัสของพระบาทสมเด็จพระปรมินทรมหาภูมิพลอดุลยเดช
พระราชทานแก่สมาชิกกลุ่มเกษตรกรทั่วประเทศ ณ โครงการส่วนพระองค์สวนจิตรลดาเมื่อวันที่ 
14 พฤษภาคม 2523 ว่า 

 
“...ทรัพยากรด้านประมงจะต้องจัดเป็นระเบียบ ความสําคัญไม่ได้อยู่ที่ว่า

ปล่อยพันธุ์ปลาให้ดีหรือเลี้ยงปลาให้เติบโต ความสําคัญอยู่ที่ด้านบริหารการ
จับปลาเพื่อให้ประชาชนได้ประโยชน์จริงๆ...” 

 
จากความในพระราชดํารัสดังกล่าวนํามาสู ่แนวคิดในงานวิจัยเนื ่องจากในการบริหารจัดการ
ทรัพยากรสัตว์น้ําอย่างยั่งยืนนั้นนอกจากจะต้องมีการจัดการทางการประมงที่ดีแล้ว ข้อมูลที่จําเป็น
มากในการจัดการก็คือข้อมูลทางพันธุกรรมของสัตว์น้ําซึ่งจําเป็นที่จะต้องใช้พิจารณาประกอบในการ
จัดการเพื่อให้เหมาะสมกับแหล่งพันธุกรรมของสัตว์น้ําแต่ละท้องถิ่นเพื่อให้คงซึ่งความหลากหลายทาง
พันธุกรรมไว้ แต่พบว่าข้อมูลทางพันธุกรรมของหอยชักตีนซึ่งเป็นสัตว์น้ําเศรษฐกิจชนิดหนึ่งในภาคใต้
ของประเทศไทยได้แก่ ข้อมูลทางโครงสร้างทางพันธุศาสตร์ประชากรและข้อมูลประวัติโครงสร้าง
ประชากรยังไม่เคยมีมาก่อน ดังนั้นการศึกษาครั้งนี้จึงมุ่งเน้นเพื่อศึกษาข้อมูลทางโครงสร้างพันธุศาสตร์
ประชากรและข้อมูลประวัติโครงสร้างประชากรของหอยชักตีนในธรรมชาติ โดยใช้ลําดับนิวคลีโอไทด์
ในไมโทคอนเดรียจากยีน cytochrome oxidase subunit I เป็นเครื่องหมายทางพันธุกรรม ซึ่งนัก
เพาะพันธ์ุและนักอนุรักษ์สามารถนําข้อมูลที่ได้ไปใช้ในการจัดการประชากรหอยชักตีนในธรรมชาติได้
อย่างมีประสิทธิภาพและยังคงไว้ซึ่งความหลากหลายทางพันธุกรรมและการจัดการที่ย่ังยืนต่อไป 
 
2.2 ลักษณะทางอนุกรมวิธานของหอยชักตีน 
 

หอยชักตีนหรือมีช่ือเรียกอ่ืนว่าหอยสังข์กระโดดมีช่ือสามัญภาษาอังกฤษว่า Dog Conch 
หรือ Wing Shell และมีชื่อวิทยาศาสตร์ว่า Strombus canarium มีการจําแนกทางอนุกรมวิธาน
ดังนี้ (FIGURE 1) 
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สาหร่ายหรืออินทรียสารต่างๆลูกหอยที่ได้จากการเพาะพันธ์ุจะเจริญเติบโตขนาดความยาวเปลือก 
0.5-1 เซนติเมตร ภายในระยะเวลาประมาณ 1-2 เดือน เป็นหอยฝาเดียวที่ทนต่อสภาพแวดล้อมสูง
เปลือกค่อนข้างหนาเป็นรูปกรวยยาวประกอบด้วยสารหินปูนหนาผิวเปลือกนอกส่วนใหญ่ไม่เรียบขอบ
ปากเปลือกหนามากและยื่นออกไปคล้ายปีก ขอบปากด้านหน้าเว้าเข้า สีลําตัวจะเป็นสีน้ําตาลอมดํา
ปกติหอยชักตีนจะฝังตัวอยู่ใต้พ้ืนทรายปนโคลนออกหากินในเวลากลางคืนโดยโผล่ขึ้นมาจากพื้นทะเล 
หอยชักตีนจะยื่นส่วนเท้าออกมาใช้สําหรับเคลื่อนที่ มีหนวด 1 คู่และมีตาอยู่บนหนวด ตาของหอยชัก
ตีนใช้สําหรับรับรู้เกี่ยวกับแสงสว่างเท่านั้น หอยชักตีนจะกินพวกเนื้อปลา และซากสัตว์ (ปลา หอย 
กุ้ง) ที่ตายแล้ว (detritus) โดยจะยื่นงวงยาว (proboscis) ออกมาจากช่องปากซึ่งอยู่ระหว่างคู่หนวด
ไปดูดอาหารเข้าสู่ระบบทางเดินอาหารเพื่อย่อยและดูดซึมไปใช้ต่อไปหอยชักตีนจะมีส่วนที่เป็น
ลักษณะเป็นท่อสําหรับการดูดน้ําทะเลเข้าสู่ภายในตัวเรียกว่า ไซฟอนเพื่อให้น้ําทะเลผ่านเหงือกและ
รับออกซิเจนเข้าไปเผาผลาญอาหารให้เกิดพลังงานนําไปใช้ในกระบวนการต่างๆภายในร่างกาย (พัชรี 
ซุ่นสั้น และคณะ, 2550) 

 

2.5 ความสําคญัทางเศรษฐกิจของหอยชักตีน 
 

หอยชักตีนเป็นหอยฝาเดียวที่ได้รับความนิยมจากผู้บริโภคเนื่องจากมีรสชาติอร่อย ราคา
จําหน่ายโดยในร้านอาหารทางภาคใต้มีราคาสูงถึงกิโลกรัมละ 150 - 200  บาทหอยชักตีนส่วนใหญ่จะ
มีจําหน่ายมากในภาคใต้เนื่องจากมีความต้องการสูงโดยเฉพาะในแหล่งท่องเที่ยวซึ่งในบางฤดูกาลใน
ท้องตลาดภาคใต้ก็ยังขาดแคลนหอยชักตีนอีกทั้งเปลือกของหอยชักตีนสามารถนํามาผลิตเป็น
ผลิตภัณฑ์เครื่องประดับได้อีกมากมายซึ่งจะเห็นได้จากแหล่งท่องเที่ยวทางทะเลต่างๆที่มีการจําหน่าย
อยู่ทั่วไป จากข้อมูลสถิติผลผลิตสัตว์ทะเลประเภทหอยและอื่นๆประจําปี 2541  โดยกองเศรษฐกิจ
การประมง กรมประมง ได้จัดให้หอยชักตีนจัดเป็นหอยเศรษฐกิจชนิดหนึ่งของประเทศไทย อีกทั้งหอย
ชักตีนยังจัดอยู่ในฐานข้อมูลของ FAO อีกด้วย ในช่วงหลายปีที่ผ่านมามีแนวโน้มการจับหอยชักตีนได้
ลดลงเนื่องจากมีปริมาณความต้องการสูงขึ้นจึงทําให้มีปริมาณการจับเพิ่มสูงขึ้นตามไปด้วยอีกทั้งมีการ
ใช้เครื่องมือและอุปกรณ์ทําลายล้างเช่น การลากหอยหรือการดําโดยใช้เครื่องลมจนเสี่ยงที่หอยชักตีน
จะเกิดการสูญพันธ์ุ จึงได้มีโครงการเพาะขยายพันธ์ุและประสบความสําเร็จโดยศูนย์วิจัยและพัฒนา
ประมงชายฝั่งกระบี่ แต่อย่างไรก็ตามพบว่าการจัดการเหล่านี้ยังไม่มีข้อมูลเกี่ยวกับแหล่งพันธุกรรม
ของหอยชักตีนในแต่ละแหล่งที่อยู่ ดังนั้นหากมีการจัดการโดยทราบข้อมูลเกี่ยวกับแหล่งพันธุกรรม
ของหอยชักตีนจะทําให้การเพาะขยายพันธ์ุและปรับปรุงพันธ์มีประสิทธิภาพเพิ่มมากขึ้น 
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2.7 การศึกษาความหลากหลายทางพนัธกุรรม 
 
 ความหลากหลายทางพันธุกรรมเป็นส่วนหนึ่ งของความหลากหลายทางชีวภาพ 
(biodiversity) ซึ่งประกอบด้วยความหลากหลายทางพันธุกรรม (genetic diversity) ความ
หลากหลายของชนิด(species diversity) และความหลากหลายทางนิเวศวิทยา (ecological 
diversity) ความหลากหลายทางพันธุกรรมหมายถึงความผันแปรของยีนหรือหน่วยของพันธุกรรมของ
สิ่งมีชีวิตชนิดใดชนิดหนึ่งทั้งภายในประชากรและระหว่างประชากร ซึ่งความหลากหลายทาง
พันธุกรรมภายในประชากรเกิดจากการสืบพันธ์ุแบบอาศัยเพศโดยการแลกเปลี่ยนชิ้นส่วนและการ
รวมตัวกันใหม่ (rearrangement) ของยีนหรือโครโมโซมในระหว่างการแบ่งตัวแบบไมโอซิสรวมทั้ง
การกลาย ส่วนความหลากหลายทางพันธุกรรมระหว่างประชากรเกิดขึ้นเมื่อสมาชิกในประชากรมีการ
แยกตัวออกจากประชากรเดิมและเริ่มแยกกลุ่มผสมพันธ์ุ ลดการถ่ายเทยีนระหว่างประชากรทําให้
ความถี่ของแอลลีลเปลี่ยนแปลงไป ซึ่งถ้ามีการถ่ายเทของยีนมากประชากรก็มีความแตกต่างกัน
เล็กน้อย แต่ถ้ามีการถ่ายเทของยีนน้อย หรือไม่มีเลยประชากรก็จะแตกต่างกันมากจนในระยะเวลา
หนึ่งประชากรที่แยกจากกันจะมีวิวัฒนาการที่แตกต่างกัน เนื่องมาจากการปรับตัวให้เข้ากับ
สภาพแวดล้อมที่เปลี่ยนแปลงไป จึงทําให้เกิดความแตกต่างระหว่างประชากรและนําไปสู่การ
วิวัฒนาการเกิดเป็นชนิดพันธ์ุใหม่ (speciation) 
 ความหลากหลายทางพันธุกรรมเป็นพื้นฐานที่สําคัญต่อความอยู่รอดของชนิดพันธ์ุ (species) 
โดยส่ิงมีชีวิตที่มีความหลากหลายทางพันธุกรรมต่ํา จะไม่สามารถปรับตัวได้หากสภาพแวดล้อม
เปลี่ยนแปลงไปก็จะนําไปสู่การสูญพันธ์ุ นอกจากนั้นความหลากหลายที่ตํ่าหากเป็นผลจากจํานวนพ่อ
แม่พันธ์ุทางพันธุกรรม (effective population size, Ne) น้อยจะนําไปสู่การผสมเลือดชิด ซึ่งมีผลให้
ลักษณะที่จําเป็นต่อการอยู่รอดเสื่อมถอยลง การอนุรักษ์จึงจําเป็นต้องรักษาความหลากหลายทาง
พันธุกรรมภายในประชากรและระหว่างประชากรไว้ ซึ่งจะทําให้ได้อย่างมีประสิทธิภาพก็ต่อเมื่อมี
ข้อมูลความหลากหลายทางพันธุกรรมของประชากรเป้าหมาย (Frankham et al., 2002) 

กระบวนการเปลี่ยนแปลงทางพันธุกรรมภายในประชากร 
 ประชากรในธรรมชาติมักมีพฤติกรรมที่เบี่ยงเบนไปจากประชากรทางทฤษฎี เนื่องจากเกิด
กระบวนการทางพันธุกรรมต่างๆ  กระบวนการสําคัญที่เกี่ยวข้องมีดังนี้คือ 
 1)  การขาดช่วงทางพันธุกรรม (genctic drift) คือการที่ความถี่ของแอลลีลเปลี่ยนแปลงไป
อย่างไม่มีทิศทาง เกิดจากการที่มีพันธุกรรมเพียงบางส่วนเท่านั้นที่ได้ถ่ายทอดไปสู่ช่ัวอายุต่อไปทําให้
เกิดการเปลี่ยนแปลง 2 ประการ คือ (1) พันธุกรรมของรุ่นลูกแตกต่างจากรุ่นพ่อแม่ (2) ประชากรจะ
สูญเสียความหลากหลายทางพันธุกรรมโดยแอลลีลจํานวนหนึ่งจะสูญหายไปโดยเฉพาะแอลลีลที่มี
ความถี่ตํ่า ดังนั้นจํานวนแอลลีลต่อตําแหน่งจะลดลงเมื่อเทียบกับประชากรธรรมชาติ กระบวนการ
ขาดช่วงทางพันธุกรรมมักเกิดขึ้นกับประชากรขนาดเล็กมากกว่าประชากรขนาดใหญ่ 
 2)  การถ่ายเทยีนระหว่างประชากร (gene flow) เกิดจากสมาชิกของประชากรหนึ่งไปผสม
พันธ์ุกับอีกประชากรหนึ่ง หากสิ่งมีชีวิต  2 กลุ่มมีการถ่ายเทยีนในระดับที่สูง ความแตกต่างระหว่าง
ประชากร 2 กลุ่ม ก็จะน้อยลงจนกระทั่งเป็นประชากรเดียว หากระดับการถ่ายเทยีนระหว่างกลุ่มตํ่า
ทั้งสองกลุ่มก็อาจจะมีความแตกต่างทางพันธุกรรม ปัจจัยที่ขีดขวางการถ่ายเทยีนระหว่างกลุ่ม อาจ
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รวมถึงปัจจัยทางกายภาพ เช่น สภาพภูมิประเทศหรือสิ่งก่อสร้าง และปัจจัยทางชีววิทยา เช่น 
ความจําเพาะต่อแหล่งวางไข่ หรือการมีฤดูกาลวางไข่ต่างกัน 
 3)  การเกิดสภาวะคอขวด (demographic bottlenecks) เกิดจากการที่แต่ละจีโนไทป์มี
โอกาสถูกคัดเลือกออกจากประชากรได้ไม่เท่ากัน การคัดเลือกในประชากรสัตว์น้ําธรรมชาติสามารถ
เกิดได้จากสภาวะธรรมชาติ เช่น การเปลี่ยนแปลงอุณหภูมิของน้ําหรือจากการกระทําของมนุษย์ เช่น 
การใช้เครื่องมือที่จําเพาะต่อสัตว์ลักษณะหนึ่ง การคัดเลือกอาจทําให้ความหลากหลายทางพันธุกรรม
ของประชากรเท่าเดิมหรือลดลงขึ้นอยู่กับลักษณะจีโนไทป์ที่เป็นโฮโมไซโกตหรือเฮเทอโรไซโกตที่ถูก
คัดออกจากประชากร ผลของการคัดเลือกต่อลักษณะปริมาณคือการเปลี่ยนค่าเฉลี่ยของลักษณะของ
ประชากรรุ่นถัดไป (วันศุกร์ เสนานาญ และจิราภรณ์ ไตรศักด์ิ, 2551) 
 
2.8 การศึกษาโครงสร้างพันธุศาสตรป์ระชากร 
 

การศึกษาโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรเป็นการศึกษาการเปลี่ยนแปลงทางพันธุกรรมอัน
เนื่องมาจากปัจจัยต่างๆที่มีผลกระทบต่อการเปลี่ยนแปลงความถี่ของยีนหรือความหลากหลายทาง
พันธุกรรมซึ่งอาจเกิดจากการปัจจัยทางสิ่งแวดล้อม การอพยพหรือการกลายพันธ์ุ (Ayala, 1982; 
Slatkin, 1987) รูปแบบโครงสร้างทางพันธุศาสตร์ประชากรจะบ่งบอกถึงความสามารถในการอยู่รอด
ที่สิ่งมีชีวิตสามารถปรับตัวให้เหมาะสมกับแหล่งที่อยู่นั้นๆโดยแสดงออกในรูปแบบของความ
หลากหลายทางพันธุกรรมที่เหมาะสมกับกลุ่มประชากร โดยการเกิดโครงสร้างประชากรเกิดจากการที่
มีการขัดขวางความสามารถในการส่งถ่ายยีนในกลุ่มประชากรเช่นการขัดขวางการเกิด gene flow 
อันเนื่องมาจากปัจจัยต่างๆ เช่น ปัจจัยทางสิ่งกีดขวางทางภูมิศาสตร์ หรือความสามารถในการสืบพันธ์ุ  
วิ ธีการวิ เคราะห์ โครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรนั้นมีหลายวิ ธี เช่น  การเปรียบเทียบค่า 
Heterozygosity หรือการเปรียบเทียบความแปรปรวนทางพันธุกรรม สําหรับการศึกษาโครงสร้าง
พันธุศาสตร์ประชากรด้วยเครื่องหมายโมเลกุลที่เป็นลําดับนิวคลีโอไทด์นั้นนิยมใช้วิธีการเปรียบเทียบ
ความแปรปรวนทางพันธุกรรมด้วยวิธี Analysis of molecular variance (AMOVA) โดย AMOVA 
จะทําการประมาณการความแตกต่างทางพันธุกรรมโดยตรงจากความแตกต่างของลําดับนิวคลีโอไทด์
โดยคํานวณในรูปแบบของ squared-distances matrix จากการเปรียบเทียบระหว่างคู่ของแฮพโพล
ไทป์โดยจะคํานวณออกมาเป็นความแปรปรวนออกมาแล้วแสดงค่าในรูปแบบของค่า F-statistic 
analogs ตามระดับของการแบ่งกลุ่มประชากรตรวจสอบ (Excoffier and Lischer, 2010)  
 
2.9 การศึกษาประวัติประชากร 
 

การศึกษาประวัติประชากรเป็นการศึกษาถึงรูปแบบการเปลี่ยนแปลงของ effective 
population size ในช่วงระยะเวลาที่ผ่านมา  การใช้ลําดับนิวคลีโอไทด์สามารถที่จะนํามาสร้างเป็น
โมเดลของรูปแบบของการกลายพันธ์ุเพื่อใช้คาดคะเนการเปลี่ยนแปลงที่ผ่านมาได้เช่น การตรวจสอบ
การขยายขนาดของประชากรโดยการศึกษาย้อนกลับด้วยวิธีการทาง coalescent เพื่อคาดคะเน
ประชากรก่อนและหลังการขยายตัว (Tajima, 1989 ; Rogers and Harpending, 1992) อีกวิธีหนึ่ง
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ซึ่งนิยมใช้ในการตรวจสอบประวัติประชากรคือการศึกษา Neutrality tests (Tajima’s D and Fu’s 
F statistics) โดยวิธีนี้เป็นการตรวจสอบประชากรที่มีการเบี่ยงเบนไปจากประชากรที่เป็น neutral 
population ซึ่งเป็นประชากรที่มีการเปลี่ยนแปลงความถี่ของยีนอันเนื่องมาจากปัจจัยของการเกิด
การกลายพันธ์ุและ genetic drift เท่านั้น และยังสามารถตรวจสอบการเปลี่ยนแปลงของ 
population size ได้อีกด้วย (Mousset et al., 2004) โดยในการตรวจสอบด้วยวิธี Tajima’s D 
test และ Fu’s Fs test หากมีค่าติดลบ แสดงว่าประชากรเคย ผ่านการถูกคัดเลือกแบบ purifying 
selection หรือเคยเกิด population expansion มาก่อน โดยค่าFu’s Fsจะมีความสามารถในการ
ตรวจสอบการเกิด population expansion ได้สูงหากมีค่าติดลบ (Fu, 1997) การตรวจสอบประวัติ
ประชากรอีกวิธีการที่นิยมคือการตรวจสอบด้วยวิธี Mismatch distribution โดยวิธี Mismatch 
distribution เป็นการตรวจสอบการแพร่กระจายของความถี่เมื่อเปรียบเทียบเป็นรายคู่ของจํานวน
ของการกลายพันธ์ุ โดยแสดงออกมาในรูปแบบของพารามิเตอร์ ได้แก่ θ0, θ1  (ก่อนและหลัง 
population growth) และค่า τ (ระยะเวลาในการกลายพันธ์ุ) และยังแสดงผลในรูปแบบของกราฟ
การกระจายได้ (Rogers and Harpending, 1992) โดยหากกราฟเป็นรูปแบบ smooth unimodal 
distributions แสดงว่ามีการสะสมของการเกิดการกลายพันธ์ุมาเรื่อยๆแสดงว่าประชากรน่าจะเริ่มมี
การขยายขนาดมาเมื่อไม่นานมานี้ แต่ถ้าหากว่ารูปแบบของกราฟเป็นแบบ ragged multimodal 
distributions แสดงว่าประชากรมีการขาดหายของการกลายพันธ์ุมานานการฉีกขาดของกราฟเป็น
เพียงการกลายพันธ์ุเพื่อรักษาความสมดุลในประชากรเท่านั้นซึ่งแสดงว่าประชากรมีขนาดที่คงที่และ
เป็นประชากรที่เป็น constant population size (Cassone and Boulding, 2006) 
 
2.10 การศึกษาพันธศุาสตร์ประชากรในสัตว์ทะเล 
 

การศึกษาพันธุศาสตร์ประชากรของสัตว์ทะเลสามารถที่จะทําให้เข้าใจในกลไกของการ
เปลี่ยนแปลงทางพันธุกรรม (Tudela et al., 1999) ซึ่งสามารถนําข้อมูลไปใช้ในการวางแผนจัดการ
ทรัพยากรได้ (Roldan et al., 2000) สาเหตุของการเกิดโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรของสัตว์
ทะเลมีหลายปัจจัยเช่น ปัจจัยทางฟิสิกส์ทางทะเล ได้แก่ กระแสน้ํา น้ําขึ้นน้ําลง พายุ เป็นต้น   ปัจจัย
ทางชีววิทยา เช่น การเคลื่อนที่ของตัวอ่อน กลยุทธ์ในการสืบพันธ์ุ เป็นต้น (Roman and Palumbi, 
2004) การเกิดการแยกของโครงสร้างประชากรของสัตว์ทะเลอาจเกิดจากการที่มีระยะห่างระหว่าง
ประชากรมากเกินไปหรือมีปัจจัยทางภูมิศาสตร์มาขวางกั้นทําให้ไม่สามารถเกิด gene flow ระหว่าง
กันได้ หรือเกิดจากการที่มีการจํากัดของแหล่งที่อยู่โดยจะเลือกเฉพาะแหล่งที่อยู่ที่เหมาะสมเท่านั้น 
(Bowen et al., 2001; Guarnieo et al., 2002; Carmill et al., 2003; Bernal-Ramirez et al., 
2003; Hoffman et al., 2005) 

การศึกษาพันธุศาสตร์ประชากรหอยชักตีนนั้นไม่เคยมีรายงานมาก่อนแต่มีรายงานในกลุ่ม
หอยที่ใกล้เคียงคือในหอย Queen conch (Strombus gigas) โดยการศึกษาของ Perez- Enriquez 
et al. (2011) ซึ่งได้ทําการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของหอย Queen conch 
(Strombus gigas) บริเวณหมู่เกาะแคริบเบียนและที่อ่าวเม็กซิโกโดยใช้ลําดับนิวคลีโอไทด์ของยีน 
COI และ cytb ผลการศึกษาพบว่าหอย Queen conch ที่อาศัยในแถบบริเวณดังกล่าวเคยผ่าน
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ปรากฏการณ์คอขวดมาก่อนและพบว่าไม่มีโครงสร้างประชากรเกิดขึ้น  อีกการศึกษาเป็นการศึกษา
โครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรโดยใช้เครื่องหมายพันธุกรรมไมโครแซทเทลไลท์ของหอย Queen 
conch ในบริเวณตะวันตกเฉียงใต้ของหมู่เกาะแคริบเบียนและตลอดชายฝั่งของเขตไหล่ทวีป 
Columbian พบว่าบริเวณดังกล่าวมีความแตกต่างของโครงสร้างประชากรเกิดขึ้น (Marquez et al. 
2012) ส่วนอีกบริเวณที่มีการศึกษาโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรของหอย Queen conch คือ
ตลอดแหลมยูคาธานโดยใช้เครื่องหมายพันธุกรรมไมโครแซทเทลไลท์พบว่าบริเวณดังกล่าวไม่มีการ
แยกกลุ่มประชากรซึ่งอาจเกิดจากการที่มี gene flow สูงจึงสามารถจัดการบริหารทรัพยากรร่วมกัน
ได้ (Bustillos et al. 2011) สําหรับเครื่องหมายพันธุกรรมอื่นที่มีการศึกษาในหอย Queen conch 
คือ ตําแหน่งของ polymorphic enzyme loci ของประชากรหอย 17 บริเวณรอบหมู่เกาะ
แคริบเบียนพบว่าบริเวณดังกล่าวมีการเกิด gene flow ค่อนข้างสูงจึงไม่มีการแบ่งแยกกลุ่มประชากร
ยกเว้นบริเวณ Bermuda ที่มีความแตกต่างของโครงสร้างประชากรกับกลุ่มอ่ืน (Mitton et al. 
1989) 

สําหรับในประเทศไทยยังไม่เคยมีรายงานด้านพันธุศาสตร์ประชากรของหอยชักตีนมาก่อน
เช่นเดียวกัน แต่มีรายงานการศึกษาโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรของสัตว์น้ําชายฝั่งอื่นๆได้แก่
การศึกษาโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรของปลาช่อนทะเล (Rachycentron canadum) ในทะเล
ฝั่งอ่าวไทยและอันดามันโดยใช้โดยใช้เครื่องหมายพันธุกรรมไมโครแซทเทลไลท์ ผลการศึกษาพบว่า
ความหลากหลายทางพันธุกรรมของปลาช่อนทะเลทั้งสองฝั่งใกล้เคียงกันและไม่พบความแตกต่างทาง
พันธุกรรมของประชากรทั้งสองฝั่งซึ่งคาดว่าการที่ไม่มีความแตกต่างของโครงสร้างประชากรน่าจะเกิด
จากการที่มีการผสมกันเองภายในกลุ่ม (inbreeding) (Phinchongsakuldit et al., 2013)  
การศึกษาโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรของม้าน้ํา (Hippocampus kuda) ในประเทศไทยโดยเก็บ
ตัวอย่างจากทะเลฝั่งอ่าวไทยและอันดามันโดยใช้โดยใช้โดยใช้ลําดับนิวคลีโอไทด์จากไมโทคอนเดรียล
ดีเอ็นเอบริเวณคอนโทรลรีเจียน ผลการศึกษาพบว่ามีโครงสร้างประชากรเกิดขึ้นและยังพบว่าทั้งสอง
ฝั่งทะเลมีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูงจึงควรมีการจัดการแยกกันในแต่ละฝั่ งทะเล 
(Panithanarak et al., 2010)  การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของปลากะรัง
(Epinephelus coioides) ในทะเลไทยและอินโดนีเซียโดยใช้เครื่องหมายพันธุกรรมไมโครแซทเทล
ไลท์ ในประเทศไทยเก็บตัวอย่างที่จังหวัดนครศรีธรรมราชและตรัง ผลการศึกษาพบว่ามีความ
หลากหลายทางพันธุกรรมน้อยและพบว่าโครงสร้างทางพันธุกรรมของประชากรในจังหวัด
นครศรีธรรมราชแตกต่างจากประชากรในแหล่งอื่น (Antoro et al., 2006) 

ปัจจุบันการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมและการศึกษาโครงสร้างประชากรในสัตว์
ทะเลมีการศึกษาโดยใช้ลําดับนิวคลีโอไทด์ในไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอเริ่มเป็นที่นิยมมากขึ้น และจาก
การท่ีข้อมูลทางพันธุศาสตร์ประชากรของหอยชักตีนในประเทศไทยยังไม่เคยมีรายงานมาก่อน ดังนั้น
ในงานวิจัยครั้งนี้จึงใช้ลําดับนิวคลีโอไทด์ในไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอจากยีน cytochrome oxidase 
subunit I  เพื่อศึกษาโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรและประวัติประชากรของหอยชักตีนโดยมุ่ง
ศึกษาพันธุศาสตร์ประชากรของหอยชักตีนในภาคใต้ของประเทศไทยซึ่งเป็นแหล่งประมงแหล่งใหญ่ 
โดยข้อมูลเหล่านี้สามารถนําไปใช้ในการพิจารณาในการจัดการและการประมงหอยชักตีนเพื่อคงไว้ซึ่ง
ความหลากหลายทางพันธุกรรม 
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3.2 การเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอเป้าหมาย  
 
 ใช้ไพรเมอร์เพื่อเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอเป้าหมายจากยีน  cytochrome oxidase subunit I คือ 
LCOI 5’ –CGT CAA CAA ATC ATA AAG ATA TTG G-3’ และ HCOI 5’ –TAA ACT TCA GGG 
TGA CCA AAA AAT CA-3’ (Latiolais et al., 2006) เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอเป้าหมายในหลอดพีซีอาร์
ปริมาตรรวมทั้งหมด 50 ไมโครลิตร ประกอบด้วย 10X Taq buffer 5 ไมโครลิตร, 25 mM 
MgCl27.5 ไมโครลิตร, 2mM dNTPs mix 4 ไมโครลิตร, 10μM primer forward 2 ไมโครลิตร, 
10μM primer reverse 2 ไมโครลิตร, TaqDNA polymerase (ThermoSCIENTIFIC, USA) 0.5 
ไมโครลิตร (2.5 unit), DNA template 5 ไมโครลิตร (50-100ng) และ ultrapure water 24 
ไมโครลิตร  โดยใช้ปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรส (Polymerase Chain Reaction) ด้วยเครื่อง Major 
Cycler, CYCLER-25 (TAIWAN) ประกอบด้วย 3 ขั้นตอนคือ (1) บ่มที่อุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส 
นาน 4 นาที จํานวน 1 รอบ (2) บ่มที่อุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส นาน 40 วินาที อุณหภูมิ 52 องศา
เซลเซียส นาน 1 นาที และอุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส นาน 1 นาที จํานวน 35 รอบ และ (3) บ่มที่
อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส นาน 10 นาที จํานวน 1 รอบ แล้วตรวจสอบผลผลิตที่ได้ด้วยเทคนิคอิเล็ก
โทรโฟรีซิส (electrophoresis) ในเจลอะกาโรส (agarose gel) 1 เปอร์เซ็นต์ นําผลผลิตที่ได้ทําให้
บริสุทธ์ิด้วย Gel/PCR Purification Mini Kit (FAVORGEN, BIOTECH CORP.) ตามขั้นตอนและ
วิธีการที่แนบมากับชุดทําผลผลิตให้บริสุทธ์ิ แล้วนําไปหาลําดับนิวคลีโอไทด์ที่หน่วยบริการ 1ST Base 
Laboratory, Malaysia 
 
3.3 การจัดการข้อมูลและการวิเคราะห์ความหลากหลายทางพันธุกรรม 
 
 3.3.1 การจัดการข้อมูลลําดับนิวคลีโอไทด์ 
 ตรวจสอบความถูกต้องของลําดับนิวคลีโอไทด์ที่ได้จากหน่วยบริการจากฐานข้อมูล GenBank
หมายเลข Accession: DQ525210 จากนั้นเชื่อมต่อชิ้นส่วนลําดับนิวคลีโอไทด์ส่วน 5’ และ 3’ ของ
แต่ละตัวอย่างด้วยโปรแกรม CAP3 software (Huang and Madan, 1999) ทําการ alignment 
ด้วยโปรแกรม ClustalW version 2.0.12 (Larkin et al., 2007) แล้วตรวจสอบความถูกต้องของ
การเรียงลําดับนิวคลีโอไทด์ด้วยสายตาอีกครั้ง 
 3.3.2 การวิเคราะห์ความหลากหลายทางพันธุกรรม 

วิเคราะห์ความหลากหลายทางพันธุกรรมโดยหาค่า nucleotide diversity (π; Nei, 1987), 
haplotype diversity (h; Nei, 1987) และค่า mean number of nucleotide differences 
ระหว่างแฮโพลไทป์ (haplotype) ทั้งหมดด้วยโปรแกรม DnaSP version 5.00 (Librado and 
Rozas, 2009)  
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3.4 การวิเคราะห์โครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากร 
 

3.4.1 โครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากร 
วิเคราะห์โครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรด้วยวิธี analysis of molecular variance 

(AMOVA) เพื่อเปรียบเทียบระดับความหลากหลายทางพันธุกรรมภายในและระหว่างประชากรโดยใช้
โปรแกรม ARLEQUIN version 3.5.1.2 (Excoffier and Lischer, 2010) ใช้การทําซ้ํา 10,000 
permutations วิเคราะห์ค่า F-statistic ได้แก่ ΦCT, ΦSC และ ΦST ใช้การทําซ้ํา 10,000 
permutations  โดยทําการวิเคราะห์เป็น 2 แบบ ได้แก่ 

การวิเคราะห์แบบที่ 1 แบ่งประชากรเป็น 10 กลุ่มประชากรตามจังหวัดที่เก็บตัวอย่าง 
(single region) ได้แก่จังหวัดสตูล จังหวัดตรัง จังหวัดกระบี่ จังหวัดภูเก็ต จังหวัดพังงา จังหวัดระนอง 
จังหวัดปัตตานี จังหวัดสุราษฎร์ธานี และจังหวัดชุมพร  

การวิเคราะห์แบบที่ 2 แบ่งกลุ่มประชากรเป็นสองกลุ่ม ได้แก่ กลุ่มชายฝั่งทะเลอันดามัน
ประกอบด้วยประชากรจากจังหวัดสตูล จังหวัดตรัง จังหวัดกระบี่ จังหวัดภูเก็ต จังหวัดพังงา และ
จังหวัดระนอง และกลุ่มชายฝั่งทะเลอ่าวไทย ประกอบด้วยประชากรจากจังหวัดปัตตานี จังหวัดสุ
ราษฎร์ธานี และจังหวัดชุมพร 

 
3.4.2  ระยะห่างทางพันธุกรรม 
วิเคราะห์ระยะห่างทางพันธุกรรมระหว่างประชากรด้วยวิธี pairwise FST ใช้การทําซ้ํา 

10,000 permutations  โดยใช้โปรแกรม ARLEQUIN version 3.5.1.2 (Excoffier and Lischer, 
2010) 
 
3.5 การวิเคราะห์ประวัติประชากร 
 

3.5.1 ทดสอบ neutrality test 
วิเคราะห์ค่า Tajima’s D (Tajima, 1989) และ Fu’s FS (Fu, 1997) เพื่อทดสอบการ

เบี่ยงเบนของประชากรจาก neutral evolution ใช้การทําซ้ํา 10,000 permutations โดยใช้
โปรแกรม ARLEQUIN version 3.5.1.2 (Excoffier and Lischer, 2010)  

 
3.5.2  ทดสอบmismatch distribution 
วิเคราะห์ mismatch distribution โดยใช้ค่าทดสอบ Harpending Raggedness index 

(Harpending, 1994) และ sum of squared deviations (SSD) เพื่อทดสอบ goodness-of-fit ใช้
การทําซ้ํา 10,000 permutations โดยใช้โปรแกรม ARLEQUIN version 3.5.1.2 (Excoffier and 
Lischer, 2010) ประเมินขนาดของประชากรด้วยพารามิเตอร์ θ0 และ θ1 เมื่อ θ0 และ θ1 เท่ากับ 
2Nμ เมื่อ N คือค่า effective female population size 
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3.5.3 หาระยะเวลาในการขยายขนาดประชากร  
หาเวลาในการขยายขนาดประชากร (t) โดยใช้สูตร t = τ/2μ  เมื่อ τ คือ expansion time 

และ 2μ=μ X generation time X number of bases เมื่อค่า μ คือค่า mutation rate และมีค่า
เท่ากับ 2.4 %  per million year (Chiu et al., 2013) 
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บทที่ 4 
ผลการวิจัย 

 
4.1 ความหลากหลายทางพันธุกรรม 
 
 ลําดับนิวคลีโอไทด์จากตัวอย่างทั้งหมด 140 ตัว วิเคราะห์จากลําดับเบส 490 คู่เบส มี
ตําแหน่ง polymorphic sites 24 ตําแหน่ง มีแฮโพลไทป์ทั้งหมด 24 แฮโพลไทป์ประกอบไปด้วยแฮ
โพลไทป์ที่เป็น shared haplotype จํานวน 11 แฮโพลไทป์ แบ่งเป็นแฮโพลไทป์ที่ shared 
haplotype ระหว่างประชากร 9 แฮโพลไทป์ และ shared haplotype ภายในประชากร 2 แฮโพล
ไทป์ โดยแฮโพลไทป์ H02 เป็นแฮโพลไทป์ที่มีสมาชิกจากทุกจังหวัด (TABLE 2) โดยมีจังหวัดที่มี rare 
haplotype จํานวน 6 จังหวัด ได้แก่ จังหวัดสตูล 2  แฮโพลไทป์, จังหวัดตรัง 1  แฮโพลไทป์, จังหวัด
พังงา 3  แฮโพลไทป์, จังหวัดระนอง 1 แฮโพลไทป์,  จังหวัดปัตตานี 3 แฮโพลไทป์ และจังหวัดสุ
ราษฎร์ธานี 3 แฮโพลไทป์ จํานวนรวมทั้งหมด 13 แฮโพลไทป์ สําหรับค่า haplotype diversity มีค่า
อยู่ในช่วง 0.600-0.819 ส่วนค่า nucleotide diversity มีค่าอยู่ในช่วง 0.001-0.007 โดยค่า 
haplotype diversity ของประชากรรวมทั้งหมดมีค่า 0.746+0.035 และค่า nucleotide diversity 
ของประชากรรวมทั้งหมดมีค่า 0.003+0.000  ค่าความหลากหลายทางพันธุกรรมได้แก่ จํานวนแฮ
โพลไทป์, จํานวน polymorphic sites, haplotype diversity (h) และ nucleotide diversity (π) 
ของแต่ละจังหวัดแสดงใน TABLE1 
 
TABLE 1. Collecting localities, code of collecting site, number of individuals per 
sampling site (N) and summary statistics of genetic variability for S. canarium along 
the Southern coast of Thailand 
 

Locality Code N No.  
haplotypes

No.  
polymorphic 

sites 

Haplotype 
diversity (h) 
(mean + SD) 

Nucleotide 
diversity (π) 
(mean + SD) 

Satun ST 15 7 4 0.819+0.082 0.004+0.001 
Trang TG 14 6 3 0.813+0.074 0.007+0.002 
Krabi KB 14 3 5 0.484+0.142 0.005+0.002 
Phuket PK 15 4 3 0.686+0.104 0.001+0.000 
Phang Nga PN 17 8 7 0.816+0.082 0.000+0.001 
Ranong RN 16 5 4 0.600+0.127 0.001+0.000 
Pattani PT 16 7 8 0.825+0.066 0.003+0.000 
Surat Thani SR 18 7 6 0.817+0.060 0.002+0.000 
Chumporn CP 15 6 5 0.571+0.149 0.001+0.000 

Total  140 24 27 0.746+0.035 0.003+0.000 



15 
 

TABLE 2. Haplotype distributions of S. canarium from 9 localities along the Southern 
coast of Thailand 
 
Haplotype ST TG KB PK PN RN PT SR CP Total 

H01 1 - - - - - - - - 1 
H02 6 5 10 8 7 10 5 5 10 66 
H03 2 - - 3 1 3 2 6 1 18 
H04 3 4 - - 3 1 5 - 1 17 
H05 1 - - - - - - - - 1 
H06 1 - - - - 1 - - - 2 
H07 1 2 - - - - - - - 3 
H08 - 1 - - - - - - - 1 
H09 - 1 2 - - - - 1 1 5 
H10 - 1 2 - 1 - - - - 4 
H11 - - - - 1 - - - - 1 
H12 - - - 2 2 - - - 1 5 
H13 - - - - 1 - - - - 1 
H14 - - - - 1 - - - - 1 
H15 - - - 2 - - - - - 2 
H16 - - - - - 1 - - - 1 
H17 - - - - - - 1 - - 1 
H18 - - - - - - 1 - - 1 
H19 - - - - - - 1 - - 1 
H20 - - - - - - 1 - 1 2 
H21 - - - - - - - 3 - 3 
H22 - - - - - - - 1 - 1 
H23 - - - - - - - 1 - 1 
H24 - - - - - - - 1 - 1 

Total 15 14 14 15 17 16 16 18 15 140 
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4.2 โครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากร 
 
 จากการศึกษาโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรเมื่อวิเคราะห์แบบที่ 1 โดยแบ่งกลุ่มประชากร
ตามจังหวัดที่เก็บตัวอย่าง พบว่าประชากรหอยชักตีนในภาคใต้ของประเทศไทยมีโครงสร้างพันธุ
ศาสตร์ประชากรเกิดขึ้น โดยมีค่า ΦST =0.052 (p= 0.006) ประชากรมีความแปรปรวนภายในกลุ่ม 
94.72 เปอร์เซ็นต์ และความแปรปรวนระหว่างกลุ่มประชากร 5.28 เปอร์เซ็นต์ (TABLE 3)  และเมื่อ
วิเคราะห์แบบที่ 2 โดยแบ่งกลุ่มประชากรเป็นกลุ่มชายฝั่งทะเลอันดามันและกลุ่มชายฝั่งทะเลอ่าวไทย   
พบว่า ประชากรหอยชักตีนระหว่างกลุ่มชายฝั่งทะเลอันดามันและกลุ่มชายฝั่งทะเลอ่าวไทยมี
โครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรเกิดขึ้น โดยมีค่า ΦCT=0.015 (p= 0.018) ประชากรมีความแปรปรวน
ภายในกลุ่ม 94.00 เปอร์เซ็นต์ มีความแปรปรวนระหว่างประชากรภายในกลุ่มเดียวกัน 4.45 
เปอร์เซ็นต์ และความแปรปรวนระหว่างกลุ่มประชากร 1.55 เปอร์เซ็นต์ (TABLE 3)  ผลการวิเคราะห์
ค่า pairwise FST พบว่าประชากรแต่ละจังหวัดมีความแตกต่างทางพันธุกรรมดังนี้ จังหวัดสตูลกับกลุ่ม
จังหวัดปัตตานี จังหวัดสงขลาและจังหวัดสุราษฎร์ธานี, จังหวัดตรังกับกลุ่มจังหวัดปัตตานี จังหวัด
สงขลาและจังหวัดสุราษฎร์ธานี, จังหวัดกระบี่กับกลุ่มจังหวัดปัตตานี จังหวัดสงขลาและจังหวัดสุ
ราษฎร์ธานี, จังหวัดภูเก็ตกับกลุ่มจังหวัดปัตตานี จังหวัดสงขลาและจังหวัดสุราษฎร์ธานี, จังหวัดพังงา
กับกลุ่มจังหวัดปัตตานี จังหวัดสงขลาและจังหวัดสุราษฎร์ธานี, จังหวัดระนองกับกลุ่มจังหวัดปัตตานี 
จังหวัดสงขลาและจังหวัดสุราษฎร์ธานี (TABLE 4) 
 
TABLE 3. Hierarchical analysis of molecular variance (AMOVA) of  S. canarium 
 

Source of 
variation 

df Sum of 
squares 

Variance 
components

Percentage 
of variation 

p-value 

1) Single region 
Among populations 8 12.658 0.047 Va 5.28 ΦST = 0.052* (p=0.006)
Within populations 131 111.035 0.048 Vb 94.72  
Total 139 123.693    
2) Andaman sea and Gulf of Thailand  
Among groups 1 2.380 0.013 Va 1.55 ΦCT= 0.015*(p=0.018) 
Among populations 
within groups 

7 10.278 0.040 Vb 4.45 ΦSC=0.045*(p=0.033) 
 

Within populations 131 111.035 0.847 Vc 94.00 ΦST= 0.059*(p=0.004)
Total 139 123.693    

*significant differentiation (p<0.05) 
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TABLE 4. Population pairwise FST values of S. canarium 

 ST TG KB PK PN RN PT SR CP 

 

ST - 

 

        

TG 0.001 

(0.394) 

-        

KB 0.022 

(0.221) 

-0.029 

(0.403) 

-       

PK 0.067 

(0.029) 

0.145 

(0.104) 

0.086 

(0.204) 

-      

PN -0.025 

(0.634) 

0.020 

(0.242) 

-0.007 

(0.276) 

0.016 

(0.212) 

-     

RN 0.029 

(0.134) 

0.135 

(0.086) 

0.082 

(0.056) 

-0.002 

(0.414) 

0.010 

(0.239) 

-    

PT -0.019* 

(0.021) 

0.094* 

(0.048) 

0.098* 

(0.001) 

0.049* 

(0.049) 

-0.005* 

(0.044) 

0.021* 

(0.031) 

-   

SR 0.090* 

(0.007) 

0.169* 

(0.004) 

0.117* 

(0.003) 

0.042* 

(0.025) 

0.080* 

(0.004) 

0.033* 

(0.040) 

0.080 

(0.060) 

-  

CP 0.035* 

(0.038) 

0.118* 

(0.027) 

0.055* 

(0.002) 

0.004* 

(0.044) 

-0.011* 

(0.024) 

-0.012* 

(0.026) 

0.020 

(0.232) 

0.087 

(0.079) 

- 

*significant differentiation (p< 0.05) 
p values in parentheses 
 
4.3 ประวัติประชากร 
 
 จากการวิเคราะห์ประวัติประชากร พบว่าประชากรเบี่ยงเบนไปจาก neutral population 
โดยมีค่า D statistic เท่ากับ -1.843 (p= 0.006) ส่วนค่า FS statistic มีค่า -15.815 (p= 0.000) 
และทั้งสองค่าสถิติมีค่าติดลบในทุกจังหวัด (TABLE 5) การทดสอบ mismatch distribution พบว่ามี
การกระจายตัวแบบ unimodal โดยกราฟการกระจายตัวแสดงใน FIGURE 4-13 ค่า Raggedness 
index มีค่าเท่ากับ 0.110 (p=0.100)  และยอมรับการเกิด sudden expansion model โดยมีค่า 
SSD เท่ากับ 0.013 (p=0.062) ค่าพารามิเตอร์ θ1 ของประชากรรวม มีค่า 99,999.000 และ θ0 ของ
ประชากรรวม มีค่า 0.024  และพบว่าทุกจังหวัดมีค่า θ1 มากกว่า θ0 (TABLE 5)  ระยะเวลาในการ
ขยายขนาดประชากรพบว่ามีการขยายขนาดมา 98,979 ปีที่ผ่านมา  
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TABLE 5. Parameter indices of mismatch distribution analysis and neutrality test of  
S. canarium 
 
Locality Tajima’s 

D 
Fu’ s 
FS 

τa θ0
b θ1

c SSDd Rag Expansion 
time 

(year ago) 
ST -1.603 

(0.044) 
-1.632 
(0.129) 

1.395 0.000 99999.000 0.020 
(0.024) 

0.116 
(0.327) 

118,367 

TG -0.004 
(0.053) 

-0.709 
(0.659) 

1.230 0.000 99999.000 0.094 
(0.218) 

0.137 
(0.402) 

104,591 

KB -0.627 
(0.290) 

-3.481 
(0.950)  

1.023 0.000 99999.000 0.300 
(0.100) 

0.217 
(0.975) 

86,989 

PK -0.272 
(0.409) 

-0.723 
(0.184) 

1.062 0.000 99999.000 0.030 
(0.099) 

0.190 
(0.058) 

90,306 

PN -1.935 
(0.011) 

-2.583 
(0.047) 

0.976 0.000 99999.000 0.037 
(0.131) 

0.216 
(0.091) 

82,993 

RN -1.311 
(0.096) 

-2.363 
(0.010) 

0.880 0.000 99999.000 0.020 
(0.164) 

0.180 
(0.195) 

74,829 

PT -1.312 
(0.096) 

-2.568 
(0.099) 

1.664 0.000 99999.000 0.004 
(0.682) 

0.070 
(0.054) 

141,496 

SR -0.948 
(0.196) 

-2.999 
(0.008) 

1.460 0.000 99999.000 0.027 
(0.098) 

0.164 
(0.089) 

124,149 

CP -1.910 
(0.009) 

-4.166 
(0.000) 

0.828 0.000 99999.000 0.016 
(0.287) 

0.156 
(0.358) 

70,408 

Total -1.843 
(0.006) 

-15.815 
(0.000) 

1.164 0.024 99999.000 0.013 
(0.062) 

0.110 
(0.100) 

98,979 

*significant differentiation (p<0.05) 
atime in number of generation 
bpreexpansion population size (θ0=2N0μ) 
c postexpansion population size (θ1=2N1μ) 
d sum of squared deviations 

p values in parentheses 
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บทที่ 5 
วิจารณผ์ลการวิจัย 

 
5.1 ความหลากหลายทางพันธุกรรม 
 

ผลการศึกษาพบว่าประชากรหอยชักตีนในภาคใต้ของประเทศไทยมีความแปรปรวนทาง
พันธุกรรมภายในประชากรมากกว่า 94 เปอร์เซ็นต์ แสดงว่ามีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูง เมื่อ
พิจารณาจากค่า haplotype diversity พบว่าจังหวัดปัตตานีมีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูง
ที่สุด ส่วนจังหวัดกระบี่มีความหลากหลายทางพันธุกรรมต่ําที่สุด ซึ่งควรมีมาตรการในการจัดการเพื่อ
เพิ่มความหลากหลายทางพันธุกรรม จากรูปแบบความหลากหลายทางพันธุกรรมพบว่า ทุกจังหวัดมี
ค่า haplotype diversity สูงกว่าค่า nucleotide diversity ซึ่งรูปแบบดังกล่าวพบได้ในประชากรที่
มีการขยายขนาดโดยเกิดจากประชากรมีการสะสมการกลายพันธ์ุรูปแบบใหม่ในระหว่างที่มีการขยาย
ขนาดอย่างรวดเร็ว (Watterson, 1984) และสามารถพบรูปแบบความหลากหลายดังกล่าวได้ในสัตว์
ทะเลหลายชนิด เช่น ปูม้า (Portunus trituberculatus) (Xu et al., 2009), ปลาตะกรับ 
(Scatophagus argus) (วีระเกียรติ ทรัพย์มี, 2558) และปลากระบอก (Liza subviridis) (จุฑามาศ 
ศุภพันธ์, 2558) เป็นต้น การศึกษาครั้งนี้พบว่ามีการ share haplotype ระหว่างจังหวัดจํานวน 9 แฮ
โพลไทป์ ในขณะที่อีก 15 แฮโพลไทป์ พบเฉพาะในแต่ละจังหวัด ซึ่งเรียกว่า private allele โดย
สามารถใช้ private allele เป็นดัชนีในการระบุกลุ่มทางพันธุกรรมของแต่ละจังหวัดได้ (Xu et al., 
2009) 

 
5.2 โครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากร 
 
 จากการศึกษาโครงสร้างทางพันธุกรรมพบว่าประชากรหอยชักตีนในภาคใต้ของประเทศไทย
มีความแตกต่างทางพันธุกรรม โดยเฉพาะประชากรจากจังหวัดในทะเลอันดามันมีความแตกต่างกับ
ประชากรในอ่าวไทยแสดงว่าปัจจัยทางภูมิศาสตร์ของภาคใต้ระหว่างทะเลอ่าวไทยและทะเลอันดามัน
ที่ถูกแบ่งแยกด้วยคาบสมุทรมลายูมีผลในการขัดขวางการผสมพันธ์ุระหว่างประชากรซึ่งเป็นการ
ขัดขวางการแลกเปลี่ยนลักษณะทางพันธุกรรมระหว่างประชากรทั้งสองฝั่งทะเล ความแตกต่างทาง
พันธุกรรมระหว่างประชากรสัตว์น้ําในทะเลอ่าวไทยและทะเลอันดามันสามารถพบได้ เช่น ใน กุ้ง 
shovel-nosed lobster (Thenus indicus) (Iamsuwansuk and Denduangboripant, 2011),   
ห อ ย Asian moon scallop (Amusium pleuronectes) (Mahidol et al., 2007) และ ม้าน้ํา 
spotted seahorse (Hippocampus kuda) (Panithanarak et al., 2010)  สําหรับผลการ
วิเคราะห์ค่า pairwise FST พบว่ามีความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างจังหวัดในกลุ่มทะเลฝั่งอันดา
มันและกลุ่มทะเลฝั่งอ่าวไทย ซึ่งเป็นการยืนยันผลการทดสอบด้วยวิธี AMOVA ว่ามีความแตกต่างทาง
พันธุกรรมระหว่างประชากรหอยชักตีนในทะเลอ่าวไทยและทะเลอันดามันจากการที่ประชากรหอยชัก
ตีนในภาคใต้ของประเทศไทยเกิดเป็นโครงสร้างพันธุกรรมประชากรย่อยดังนั้นแนวทางในการอนุรักษ์
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ความหลากหลายทางพันธุกรรมอาจทําได้โดยการใช้พ่อแม่พันธ์ุจากในหลายพื้นที่ของฝั่งทะเลเดียวกัน
ปล่อยลงสู่แหล่งธรรมชาติเพื่อเป็นการเพิ่มความหลากหลายทางพันธุกรรม 
 
5.3 ประวัติประชากร 
 
  จากการศึกษาประวัติประชากรพบว่าประชากรหอยชักตีนในภาคใต้ของประเทศไทยเคยมี
การขยายขนาดประชากร สอดคล้องกับผลการศึกษา 4 วิธีได้แก่ 1) การทดสอบ Tajima’s D test 
และ Fu ‘s FS test  พบว่า มีค่าติดลบซึ่งแสดงว่าประชากรเบี่ยงเบนไปจาก neutral population 
สําหรับค่า D statistic ที่มีค่าติดลบบ่งบอกว่าประชากรกําลังถูกคัดเลือกโดยการคัดการกลายพันธ์ุที่
ไม่เหมาะสมทิ้งไป (purifying selection) หรืออาจมีการขยายขนาดประชากรเกิดขึ้น (Yang, 2006) 
อีกทั้งค่า FS statistic ซึ่งเป็นค่าสถิติที่ใช้ทดสอบการขยายขนาดประชากรสําหรับเครื่องหมายทาง
พันธุกรรมที่เป็นนอนรีคอมบิเนชัน (Ramirez-Soriano et al., 2008)  พบว่ามีค่าติดลบด้วยเช่นกัน 
จึงเป็นการยืนยันว่าประชากรหอยชักตีนเคยมีการขยายขนาด 2) การทดสอบ mismatch 
distribution พบว่ามีรูปแบบการกระจายตัวแบบ unimodal และยอมรับการเกิด sudden 
expansion model จึงเป็นการยืนยันว่าเคยมีการขยายขนาดประชากรของหอยชักตีนในภาคใต้ของ
ประเทศไทย 3) ค่าพารามิเตอร์ θ1 มีค่ามากกว่า θ0 ในทุกประชากรแสดงว่ามีประชากรเพศเมียที่มี
ความสามารถในการสืบพันธ์ุเพิ่มขึ้น บ่งบอกว่าประชากรเคยมีการขยายขนาด โดยระยะเวลาในการ
ขยายขนาดเริ่มมาเมื่อประมาณ 100,000 ปี  ซึ่งอยู่ในยุคไพลสโตซีน (Pleistocene) และมีรายงานว่า
ในยุคนี้มีสัตว์ทะเลหลายชนิดเริ่มมีการขยายขนาดประชากรด้วยเช่นกัน (Planes et al., 2001) เมื่อ
พิจารณาจากค่าพารามิเตอร์ τ ในทะเลฝั่งอันดามันพบว่าทิศทางการขยายขนาดประชากรน่าจะ
เริ่มต้นจากทะเลอันดามันตอนล่างสู่ทะเลอันดามันตอนบน สอดคล้องกับทิศทางการไหลของ
กระแสน้ําในทะเลอันดามันที่เริ่มต้นจากช่องแคบมะละกาสู่ทะเลอันดามันตอนบนในช่วงฤดูมรสุม
ตะวันออกเฉียงเหนือ (Pongparadon et al., 2015) ซึ่งตรงกับช่วงฤดูวางไข่ของหอยชักตีนในทะเล
อันดามัน (ประเสริฐ ทองหนูนุ้ย และคณะ, 2553) และเมื่อพิจารณาค่าพารามิเตอร์ τ ในฝั่งทะเลอ่าว
ไทย พบว่าทิศทางการขยายขนาดประชากรน่าจะเริ่มต้นจากทะเลอ่าวไทยตอนล่างสู่อ่าวไทยตอนบน
ตามทิศทางการไหลของกระแสน้ําในช่วงฤดูมรสุมตะวันออกเฉียงเหนือ (Nakthon, 1992)   
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บทที่ 6 
สรุปผลการวิจยั 

 
การศึกษาโครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากรและประวัติประชากรของหอยชักตีนที่สุ่มขึ้นมา

จากแต่ละจังหวัดตามแนวชายฝั่งทะเลภาคใต้ของประเทศไทยโดยวิเคราะห์จากลําดับนิวคลีโอไทด์
ของยีน cytochrome oxidase subunit I ในไมโทคอนเดรียขนาด 490 คู่เบส พบว่ามีโครงสร้าง
พันธุศาสตร์ประชากรของหอยชักตีนในภาคใต้ของประเทศไทยโดยแบ่งเป็นประชากรฝั่งทะเลอันดา
มันและประชากรฝั่งทะเลอ่าวไทย เมื่อวิเคราะห์ประวัติประชากร พบว่าประชากรหอยชักตีนในทะเล
ภาคใต้ของประเทศไทยเคยมีการขยายขนาดประชากร ผลการศึกษาครั้งนี้สามารถใช้เป็นข้อมูลในการ
วางแผนพิจารณาในการจัดการทรัพยากรหอยชักตีนในภาคใต้ของประเทศไทยได้ แต่อย่างไรก็ตาม
ควรมีการศึกษาเพิ่มเติมโดยใช้เครื่องหมายพันธุกรรมอื่นเช่นเครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท์ซึ่งมีอัตรา
การกลายพันธ์ุสูงในการพิจารณาเพื่อกําหนดแนวทางในการอนุรักษ์ความหลากหลายทางพันธุกรรม
ของหอยชักตีนในภาคใต้ของประเทศไทยควบคู่ไปด้วยกัน 
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1. ลําดบันิวคลโีอไทด์ของแต่ละแฮโพลไทป์ของหอยชักตีนที่สุ่มมาจากแนวชายฝั่งทะเล
ภาคใต ้

 
>H01 
ATCAGTTAAAAGCATTGTAATAGCTCCAGCTAAAACAGGTAAAGAAAGTAATAAGAGCACAGCAGTAAT
TTTTACCGATCAAACAAATAAAGGAAGACGTTCAAATTGTATCCCTCGTCATCGCATATTAATAATTGT
AGTAATAAAATTAACTGCACCTAAAATAGAAGATACACCAGCTAAGTGTAATGAAAAAATAGCCAGATC
AACTGAGCCTCCAGCATGAGCTAAATTTCCAGCTAGCGGAGGATATACTGTTCATCCTGTACCAACTCC
GCTTTCGACAGCAGCAGATGAAAGTAATAATAGTAAGGCAGGAGGAAGTAATCAAAATCTTATATTATT
TAATCGAGGAAAGGCTATATCAGGAGCTCCTAATATTAGCGGAACTAACCAGTTTCCAAAGCCACCAAT
TATTATAGGCATAACTAAGAAAAAAATTATAACAAAAGCGTGAGCTGTAACAATTACATTGTATAATTG
ATCATCTCCCAATA 
 
>H02 
ATCAGTTAAAAGCATTGTAATAGCTCCAGCTAAAACAGGTAAAGAAAGTAATAAGAGCACAGCAGTAAT
TTTTACCGATCAAACAAATAAAGGAAGACGTTCAAATTGTATCCCTCGTCATCGCATATTAATAATTGT
AGTAATAAAATTAACTGCACCTAAAATAGAAGATACACCAGCTAAGTGTAATGAAAAAATAGCCAGATC
AACTGAGCCTCCAGCATGAGCTAAATTCCCAGCTAGCGGAGGATATACTGTTCATCCTGTACCAACTCC
GCTTTCGACAGCAGCAGATGAAAGTAATAATAGTAAGGCAGGAGGAAGTAATCAAAATCTTATATTATT
TAATCGAGGAAAGGCTATATCAGGAGCTCCTAATATTAGCGGAACTAACCAGTTTCCAAAGCCACCAAT
TATTATAGGCATAACTAAGAAAAAAATTATAACAAAAGCGTGAGCTGTAACAATTACATTGTATAATTG
ATCATCTCCCAATA 
 
 
>H03 
ATCAGTTAAAAGCATTGTAATAGCTCCAGCTAAAACAGGTAAAGAAAGTAATAAGAGCACAGCAGTAAT
TTTTACCGATCAAACAAATAAAGGAAGACGTTCAAATTGTATCCCTCGTCATCGCATATTAATAATTGT
AGTAATAAAATTAACTGCACCTAAAATAGAAGGTACACCAGCTAAGTGTAATGAAAAAATAGCCAGATC
AACTGAGCCTCCAGCATGAGCTAAATTTCCAGCTAGCGGAGGATATACTGTTCATCCTGTACCAACTCC
GCTTTCGACAGCAGCAGATGAAAGTAATAATAGTAAGGCAGGAGGAAGTAATCAAAATCTTATATTATT
TAATCGAGGAAAGGCTATATCAGGAGCTCCTAATATTAGCGGAACTAACCAGTTTCCAAAGCCACCAAT
TATTATAGGCATAACTAAGAAAAAAATTATAACAAAAGCGTGAGCTGTAACAATTACATTGTATAATTG
ATCATCTCCCAATA 
 
>H04 
ATCAGTTAAAAGCATTGTAATAGCTCCAGCTAAAACAGGTAAAGAAAGTAATAAGAGCACAGCAGTAAT
TTTTACCGATCAAACAAATAAAGGAAGACGTTCAAATTGTATCCCTCGTCATCGCATATTAATAATTGT
AGTAATAAAATTAACTGCACCTAAAATAGAAGTTACACCAGCTAAGTGTAATGAAAAAATAGCCAGATC
AACTGAGCCTCCAGCATGAGCTAAATTTCCAGCTAGCGGAGGATATACTGTTCATCCTGTACCAACTCC
GCTTTCGACAGCAGCAGATGAAAGTAATAATAGTAAGGCAGGAGGAAGTAATCAAAATCTTATATTATT
TAATCGAGGAAAGGCTATATCAGGAGCTCCTAATATTAGCGGAACTAACCAGTTTCCAAAGCCACCAAT
TATTATAGGCATAACTAAGAAAAAAATTATAACAAAAGCGTGAGCTGTAACAATTACATTGTATAATTG
ATCATCTCCCAATA 
 
>H05 
ATCAGTTAAAAGCATTGTAATAGCTCCAGCTAAAACAGGTAAAGAAAGTAATAAGAGCACAGCAGTAAT
TTTTACCGATCAAACAAATAAAGGAAGACGTTCAAATTGTATCCCTCGTCATCGCATATTAATAATTGT
AGTAATAAAATTAACTGCACCTAAAATAGAAGATACACCAGCTAAGTGTAATGAAAAAATAGCCAGATC
AACTGAGCCTCCAGCATGAGCTAAATTTCCAGCTAGCGGAGGATATACTGCTCATCCTGTACCAACTCC
GCTTTCGACAGCAGCAGATGAAAGTAATAATAGTAAGGCAGGAGGAAGTAATCAAAATCTTATATTATT
TAATCGAGGAAAGGCTATATCAGGAGCTCCTAATATTAGCGGAACTAACCAGTTTCCAAAGCCACCAAT
TATTATAGGCATAACTAAGAAAAAAATTATAACAAAAGCGTGAGCTGTAACAATTACATTGTATAATTG
ATCATCTCCCAATA 
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>H06 
ATCAGTTAAAAGCATTGTAATAGCTCCAGCTAAAACAGGTAAAGAAAGTAATAAGAGCACAGCAGTAAT
TTTTACCGATCAAACAAATAAAGGAAGACGTTCAAATTGTATCCCTCGTCATCGCATATTAATAATTGT
AGTAATAAAATTAACTGCACCTAAAATAGAAGATACACCAGCTAAGTGTAATGAAAAAATAGCCAGATC
AACTGAGCCTCCAGCATGAGCTAAATTTCCAGCTAGCGGAGGATATACTGATCATCCTGTACCAACTCC
GCTTTCGACAGCAGCAGATGAAAGTAATAATAGTAAGGCAGGAGGAAGTAATCAAAATCTTATATTATT
TAATCGAGGAAAGGCTATATCAGGAGCTCCTAATATTAGCGGAACTAACCAGTTTCCAAAGCCACCAAT
TATTATAGGCATAACTAAGAAAAAAATTATAACAAAAGCGTGAGCTGTAACAATTACATTGTATAATTG
ATCATCTCCCAATA 
 
>H07 
ATCAGTTAAAAGCATTGTAATAGCTCCAGCTAAAACAGGTAAAGAAAGTAATAAGAGCACAGCAGTAAT
TTTTACCGATCAAACAAATAAAGGAAGACGTTCAAATTGTATCCCTCGTCATCGCATATTAATAATTGT
AGTAATAAAATTAACTGCACCTAAAATAGAAGATACACCAGCTAAGTGTAATGAAAAAATAGCCAGATC
AACTGAGCCTCCAGCATGAGCTAAATTTCCAGCTAGCGGAGGATATACTGTTCATCCTGTACCAACTCC
GCTTTCGACAGCAGCAGATGAAAGTAATAATAGTAAGGCAGGAGGAAGTAATCAAAATCTTATATTATT
TAATCGAGGAAAGGCTATATCAGGAGCTCCTTATATTAGCGGAACTAACCAGTTTCCAAAGCCACCAAT
TATTATAGGCATAACTAAGAAAAAAATTATAACAAAAGCGTGAGCTGTAACAATTACATTGTATAATTG
ATCATCTCCCAATA 
 
>H08 
ATCAGTTAAAAGCATTGTAATAGCTCCAGCTAAAACAGGTAAAGAAAGTAATAAGAGCACAGCAGTAAT
TTTTACCGATCAAACAAATAAAGGAAGACGTTCAAATTGTATCCCTCGTCATCGCATATTAATAATTGT
AGTAATAAAATTAACTGCACCTAAAATAGAAGATACACCAGCTAAGTGTAATGAAAAAATAGCCAGATC
AACTGAGCCTCCAGCATGAGCTAAATTTCCAGCTAGCGGAGGATATACTGTTCATCCTGTACCAACTCC
GCTTTCGACAGCAGCAGATGAAAGTAATAATAGTAAGGCAGGAGGAAGTAATCAAAATCTTATATTATT
TAATCGAGGAAAGGCTATATCAGGAGCTCCTAATATTAGCGGAACTAACCAGTTTCCAAAGCCACCAAT
TATTATAGGCATAACTAAGAAAAAAATTATAACAAAAGCGTGAGCAGTAACAATTACATTGTATAATTG
ATCATCTCCCAATA 
 
>H09 
ATCAGTTAAAAGCATTGTAATAGCTCCAGCTAAAACAGGTAAAGAAAGTAATAAGAGCACAGCAGTAAT
TTTTACCGATCAAACAAATAAAGGAAGACGTTCAAATTGTATCCCTCGTCATCGCATATTAATAATTGT
AGTAATAAAATTAACTGCACCTAAAATAGAAGATACACCAGCTAAGTGTAATGAAAAAATAGCCAGATC
AACTGAGCCTCCAGCATGAGCTAAATTTCCAGCTAGCGGAGGATATACTGTTCATCCTGTACCAACTCC
GCTTTCGACAGCAGCAGATGAAAGTAATAATAGTAAGGCAGGAGGAAGTAATCAAAATCTTATATTATT
TAATCGAGGAAAGGCTATATCAGGAGCTCCTAATATTAGCGGAACTAACCAGATTCCAAAGCCACCAAT
TATTATAGGCATAACTAAGAAAAAAATTATAACAAAAGCGTGAGCTGTAACAATTACATTGTATAATTG
ATCATCTCCCAATA 
 
>H10 
ATCAGTTAAAAGCATTGTAATAGCTCCAGCTAAAACAGGTAAAGAAAGTAATAAGAGCACAGCAGTAAT
TTTTACCGATCAAACAAATAAAGGAAGACGTTCAAATTGTATCCCTCGTCATCGCATATTAATAATTGT
AGTAATAAAATTAACTGCACCTAAAATAGAAGATACACCAGCTAAGTGTAATGAAAAAATAGCCAGATC
AACTGAGCCTCCAGCATGAGCTAAATTTCCAGCTAGCGGAGGATATACTGTTCATCCTGTACCAACTCC
GCTTTCGACAGCAGCAGATGAAAGTAATAATAGTAAGGCAGGAGGAAGTAATCAAAATCTTATATTATT
TAATCGAGGAAAGGCTATATCAGGAGCTCCTAATATTAGCGGAACTAACCAGTTTCCAAAGCCACCAAT
TATTATAGGCATAACTAAGAAAAAATTTATAACAAAAGCGTGAGCTGTAACAATTACATTGTATAATTG
ATCATCTCCCAATA 
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>H11 
ATCAGTTAAAAGCATTGTAATAGCTCCAGCTAAAACAGGTAAAGAAAGTAATAAGAGCACAGCAGTAAT
TTTTACCGATCAAACAAATAAAGGAAGACGTTCAAATTGTATCCCTCGTCATCGCATATTAATAATTGT
AGTAATAAAATTAACTGCACCTAAAATAGAAGATACACCAGCTAAGTGTAATGAAAAAATAGCCAGATC
AACTGAGCCTCCAGCATGAGCTAAATTTCCAGCTAGCGGAGGATATACTGTTCATCCTGTACCAACTCC
GCTTTCGATAGCAGCAGATGAAAGTAATAATAGTAAGGCAGGAGGAAGTAATCAAAATCTTATATTATT
TAATCGAGGAAAGGCTATATCAGGAGCTCCTAATATTAGCGGAACTAACCAGTTTCCAAAGCCACCAAT
TATTATAGGCATAACTAAGAAAAAAATTATAACAAAAGCGTGAGCTGTAACAATTACATTGTATAATTG
ATCATCTCCCAATA 
 
>H12 
ATCAGTTAAAAGCATTGTAATAGCTCCAGCTAAAACAGGTAAAGAAAGTAATAAGAGCACAGCAGTAAT
TTTTACCGATCAAACAAATAAAGGAAGACGTTCAAATTGTATCCCTCGTCATCGCATATTAATAATTGT
AGTAATAAAATTAACTGCACCTAAAATAGAAGATACACCAGCTAAGTGTAATGAAAAAATAGCCAGATC
AACTGAGCCTCCAGCATGAGCTAAATTTCCAGCTAGCGGAGGATATACTGTTCATCCTGTACCAACTCC
GCTTTCGACAGCAGCAGATGAAAGTAATAATAGTAAGGCAGGAGGAAGTAATCAAAATCTTATATTATT
TAATCGAGGAAACGCTATATCAGGAGCTCCTAATATTAGCGGAACTAACCAGTTTCCAAAGCCACCAAT
TATTATAGGCATAACTAAGAAAAAAATTATAACAAAAGCGTGAGCTGTAACAATTACATTGTATAATTG
ATCATCTCCCAATA 
 
>H13 
ATCAGTTAAAAGCATTGTAATAGCTCCAGCTAAAACAGGTAAAGAAAGTAATAAGAGCACAGCAGTAAT
TTTTTCCGATCAAACAAATAAAGGAAGACGTTCAAATTGTATCCCTCGTCATCGCATATTAATAATTGT
AGTAATAAAATTAACTGCACCTAAAATAGAAGATACACCAGCTAAGTGTAATGAAAAAATAGCCAGATC
AACTGAGCCTCCAGCATGAGCTAAATTTCCAGCTAGCGGAGGATATACTGTTCATCCTGTACCAACTCC
GCTTTCGACAGCAGCAGATGAAAGTAATAATAGTAAGGCAGGAGGAAGTAATCAAAATCTTATATTATT
TAATCGAGGAAAGGCTATATCAGGAGCTCCTAATATTAGCGGAACTAACCAGTTTCCAAAGCCACCAAT
TATTATAGGCATAACTAAGAAAAAAATTATAACAAAAGCGTGAGCTGTAACAATTACATTGTATAATTG
ATCATCTCCCAATA 
 
>H14 
ATCAGTTAAAAGCATTGTAATAGCTCCAGCTAAAACAGGTAAAGAAAGTAATAAGAGCACAGCAGTAAT
TTTTCCCGATCAAACAAATAAAGGAAGACGTTCAAATTGTATCCCTCGTCATCGCATATTAATAATTGT
AGTAATAAAATTAACTGCACCTAAAATAGAAGATACACCAGCTAAGTGTAATGAAAAAATAGCCAGATC
AACTGAGCCTCCAGCATGAGCTAAATTTCCAGCTAGCGGAGGATATACTGTTCATCCTGTACCAACTCC
GCTTTCGACAGCAGCAGATGAAAGTAATAATAGTAAGGCAGGAGGAAGTAATCAAAATCTTATATTATT
TAATCGAGGAAAGGCTATATCAGGAGCTCCTAATATTAGCGGAACTAACCAGTTTCCAAAGCCACCAAT
TATTATAGGCATAACTAAGAAAAAAATTATAACAAAAGCGTGAGCTGTAACAATTACATTGTATAATTG
ATCATCTCCCAATA 
 
>H15 
ATCAGTTAAAAGCATTGTAATAGCTCCAGCTAAAACAGGTAAAGAAAGTAATAAGAGCACAGCAGTAAT
TTTTACCGATCAAACAAATAAAGGAAGACGTTCAAATTGTATCCCTCGTCATCGCATATTAATAATTGT
AGTAATAAAATTAACTGCACCTAAAATAGAAGATACACCAGCTAAGTGTAATGAAAAAATAGCCAGATC
AACTGAGCCTCCAGCATGAGCTAAATTTCCAGCTAGCGGAGGTTATACTGTTCATCCTGTACCAACTCC
GCTTTCGACAGCAGCAGATGAAAGTAATAATAGTAAGGCAGGAGGAAGTAATCAAAATCTTATATTATT
TAATCGAGGAAAGGCTATATCAGGAGCTCCTAATATTAGCGGAACTAACCAGTTTCCAAAGCCACCAAT
TATTATAGGCATAACTAAGAAAAAAATTATAACAAAAGCGTGAGCTGTAACAATTACATTGTATAATTG
ATCATCTCCCAATA 
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>H16 
ATCAGTTAAAAGCATTGTAATAGCTCCAGCTAAAACAGGTAAAGAAAGTAATAAGAGCACAGCAGTAAT
TTTTACCGATCAAACAAATAAAGGAAGACGTTCAAATTGTATCCCTCGTCATCGCATATTAATAATTGT
AGTAATAAAATTAACTGCACCTAAAATAGAAGATACACCAGCTAAGTGTAATGAAAAAATAGCCAGATC
AACTGAGCCTCCAGCATGAGCTAAATTTCCAGCTAGCGGAGGATCTACTGTTCATCCTGTACCAACTCC
GCTTTCGACAGCAGCAGATGAAAGTAATAATAGTAAGGCAGGAGGAAGTAATCAAAATCTTATATTATT
TAATCGAGGAAAGGCTATATCAGGAGCTCCTAATATTAGCGGAACTAACCAGTTTCCAAAGCCACCAAT
TATTATAGGCATAACTAAGAAAAAAATTATAACAAAAGCGTGAGCTGTAACAATTACATTGTATAATTG
ATCATCTCCCAATA 
 
>H17 
ATCAGTTAAAAGCATTGTAATAGCTCCAGCTAAATCAGGTAAAGAAAGTAATAAGAGCACAGCAGTAAT
TTTTACCGATCAAACAAATAAAGGAAGACGTTCAAATTGTATCCCTCGTCATCGCATATTAATAATTGT
AGTAATAAAATTAACTGCACCTAAAATAGAAGATACACCAGCTAAGTGTAATGAAAAAATAGCCAGATC
AACTGAGCCTCCAGCATGAGCTAAATTTCCAGCTAGCGGAGGATATACTGTTCATCCTGTACCAACTCC
GCTTTCGACAGCAGCAGATGAAAGTAATAATAGTAAGGCAGGAGGAAGTAATCAAAATCTTATATTATT
TAATCGAGGAAAGGCTATATCAGGAGCTCCTAATATTAGCGGAACTAACCAGTTTCCAAAGCCACCAAT
TATTATAGGCATAACTAAGAAAAAAATTATAACAAAAGCGTGAGCTGTAACAATTACATTGTATAATTG
ATCATCTCCCAATA 
 
>H18 
ATCAGTTAAAAGCATTGTAATAGCTCCAGCTAAAACAGGTAAAGAAAGTAATAAGAGCACAGCAGTAAT
TTTTACCGATCAAACAAATAAAGGAAGACGTTCAAATTGTATCCCTCGTCATCGCATATTAATAATTGT
AGTAATAAAATTAACTGCACCTAAAATAGAAGATACACCAGCTAAGTGTAATGAAAAAATAGCCAGATC
AACTGAGCCTCCAGCATGAGCTAAATTTCCAGCTAGCGGAGGATATACTGTTCATCCTGTACCAACTCC
GCTTTCGATAGCAGCAGATGAAAGTATTAATAGTAAGGCAGGAGGAAGTAATCAAAATCTTATATTATT
TAATCGAGGAAAGGCTATATCAGGAGCTCCTAATATTAGCGGAACTAACCAGTTTCCAAAGCCACCAAT
TATTATAGGCATAACTAAGAAAAAAATTATAACAAAAGCGTGAGCTGTAACAATTACATTGTATAATTG
ATCATCTCCCAATA 
 
>H19 
ATCAGTTAAAAGCATTGTAATAGCTCCAGCTAAAACAGGTAAAGAAAGTAATAAGAGCACAGCAGTAAT
TTTTACCGATCAAACAAATAAAGGAAGACGTTCAAATTGTATCCCTCGTCATCGCATATTAATAATTGT
AGTAATAAAATTAACTGCACCTAAAATAGAAGATACACCAGCTAAGTGTAATGAAAAAATAGCCAGATC
AACTGAGCCTCCAGCATGAGCTAAATTTCCAGCTAGCGGAGGATAAACTGTTCATCCTGTACCAACTCC
GCTTTCGACAGCAGCAGATGAAAGTAATAATAGTAAGGCAGGAGGAAGTAATCAAAATCTTATATTATT
TAATCGAGGAAACGCTATATCAGGAGCTCCTAATATTAGCGGAACTAACCAGTTTCCAAAGCCACCAAT
TATTATAGGCATAACTAAGAAAAAAATTATAACAAAAGCGTGAGCTGTAACAATTACATTGTATAATTG
ATCATCTCCCAATA 
 
>H20 
ATCAGTTAAAAGCATTGTAATAGCTCCAGCTAAAACAGGTAAAGAAAGTAATAAGAGCACAGCAGTAAT
TTTTTCCGATCAAACAAATAAAGGAAGACGTTCAAATTGTATCCCTCGTCATCGCATATTAATAATTGT
AGTAATAAAATTAACTGCACCTAAAATAGAAGATACACCAGCTAAGTGTAATGAAAAAATAGCCAGATC
AACTGAGCCTCCAGCATGAGCTAAATTTCCAGCTAGCCGAGGATATACTGTTCATCCTGTACCAACTCC
GCTTTCGACAGCAGCAGATGAAAGTAATAATAGTAAGGCAGGAGGAAGTAATCAAAATCTTATATTATT
TAATCGAGGAAAGGCTATATCAGGAGCTCCTAATATTAGCGGAACTAACCAGTTTCCAAAGCCACCAAT
TATTATAGGCATAACTAAGAAAAAAATTATAACAAAAGCGTGAGCTGTAACAATTACATTGTATAATTG
ATCATCTCCCAATA 
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>H21 
ATCAGTTAAAAGCATTGTAATAGCTCCAGCTAAAACAGGTAAAGAAAGTAATAAGAGCACAGCAGTAAT
TTTTCCCGATCAAACAAATAAAGGAAGACGTTCAAATTGTATCCCTCGTCATCGCATATTAATAATTGT
AGTAATAAAATTAACTGCACCTAAAATAGAAGATACACCAGCTAAGTGTAATGAAAAAATAGCCAGATC
AACTGAGCCTCCAGCATGAGCTAAATTTCCAGCTAGCGGAGGATATACTGTTCATCCTGTACCAACTCC
GCTTTCGACAGCAGCAGATGAAAGTAATAATAGTAAGGCAGGAGCAAGTAATCAAAATCTTATATTATT
TAATCGAGGAAAGGCTATATCAGGAGCTCCTAATATTAGCGGAACTAACCAGTTTCCAAAGCCACCAAT
TATTATAGGCATAACTAAGAAAAAAATTATAACAAAAGCGTGAGCTGTAACAATTACATTGTATAATTG
ATCATCTCCCAATA 
 
>H22 
ATCAGTTAAAAGCATTGTAATAGCTCCAGCTAAAACAGGTAAAGAAAGTAATAAGAGCACAGCAGTAAT
TTTTACCGATCAAACAAATAAAGGAAGACGTTCAAATTGTATCCCTCGTCATCGCATATTAATAATTGT
AGTAATAAAATTAACTGCACCTAAAATAGAAGATACACCAGCTAAGTGTAATGAAAAAATAGCCAGATC
AACTGAGCCTCCAGCATGAGCTAAATTTCCAGCTAGCGGAGGTTATAGTGTTCATCCTGTACCAACTCC
GCTTTCGACAGCAGCAGATGAAAGTAATAATAGTAAGGCAGGAGGAAGTAATCAAAATCTTATATTATT
TAATCGAGGAAAGGCTATATCAGGAGCTCCTAATATTAGCGGAACTAACCAGTTTCCAAAGCCACCAAT
TATTATAGGCATAACTAAGAAAAAAATTATAACAAAAGCGTGAGCTGTAACAATTACATTGTATAATTG
ATCATCTCCCAATA 
 
>H23 
ATCAGTTAAAAGCATTGTAATAGCTCCAGCTAAAACAGGTAAAGAAAGTAATAAGAGCACAGCAGTAAT
TTTTACCGATCAAACAAATAAAGGAAGACGTTCAAATTGTATCCCTCGTCATCGCATATTAATAATTGT
AGTAATAAAATTAACTGCACCTAAAATAGAAGATACACCAGCTAAGTGTAATGAAAAAATAGCCAGATC
AACTGAGCCTCCAGCATGAGCTAAATTTCCAGCTAGCGGAGGATCTACTGTTCATCCTGTACCAACTCC
GCTTTCGACAGCAGCAGATGAAAGTAATAAAAGTAAGGCAGGAGGAAGTAATCAAAATCTTATATTATT
TAATCGAGGAAAGGCTATATCAGGAGCTCCTAATATTAGCGGAACTAACCAGTTTCCAAAGCCACCAAT
TATTATAGGCATAACTAAGAAAAAAATTATAACAAAAGCGTGAGCTGTAACAATTACATTGTATAATTG
ATCATCTCCCAATA 
 
>H24 
ATCAGTTAAAAGCATTGTAATAGCTCCAGCTAAATCAGGTAAAGAAAGTAATAAGAGCACAGCAGTAAT
TTTTACCGATCAAACAAATAAAGGAAGACGTTCAAATTGTATCCCTCGTCATCGCATATTAATAATTGT
AGTAATAAAATTAACTGCACCTAAAATAGAAGATACACCAGCTAAGTGTAATGAAAAAATAGCCAGATC
AACTGAGCCTCCAGCATGAGCTAAATTTCCAGCTAGCGGAGGATATACTGTTCATCCTGTACCAACTCC
GCTTTCGACAGCAGCAGATGAAAGTAATAATAGTAAGGCAGGAGGAAGAAATCAAAATCTTATATTATT
TAATCGAGGAAAGGCTATATCAGGAGCTCCTAATATTAGCGGAACTAACCAGTTTCCAAAGCCACCAAT
TATTATAGGCATAACTAAGAAAAAAATTATAACAAAAGCGTGAGCTGTAACAATTACATTGTATAATTG
ATCATCTCCCAATA 
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