
รายงานผลงานเร่ืองเต็มการทดลองที่สิ้นสุด  
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1. แผนงานวิจัย   :  การจัดท าฐานข้อมูลศัตรูพืชและศัตรูธรรมชาติเพ่ือการวิจัย

พัฒนาด้านการอารักขาพืชในประเทศไทย 

2. โครงการวิจัย   :  อนุกรมวิธาน ชีววิทยา และการจ าแนกชนิดโดยดีเอ็นเอบาร์โค้ด

ของศัตรูพืชและศัตรูธรรมชาติเพ่ือการวิจัยด้านอารักขาพืชในประเทศไทย 

3. ชื่อการทดลอง (ภาษาไทย)  :  ชีววิทยา การแพร่กระจายเชิงภูมิศาสตร์ และความหลากหลาย

ทางพันธุกรรมของหอยน  าศัตรูพืชสกุล Radix 

ชื่อการทดลอง (ภาษาอังกฤษ) :  Biology, geographical distribution and genetic diversity 
of aquatic pest snail Radix 

4. คณะผู้ด าเนินงาน 

หัวหน้าการทดลอง   :   

อภินันท์  เอ่ียมสุวรรณสุข  สังกัด  ส านักวิจัยพัฒนาการอารักขาพืช 

ผู้ร่วมงาน                            :   

ดาราพร  รินทะรักษ์   สังกัด  ส านักวิจัยพัฒนาการอารักขาพืช 

ณัฐฐิญา  กาญจนนิธิพัฒน์  สังกัด  ส านักวิจัยพัฒนาการอารักขาพืช 

ปราสาททอง พรหมเกิด   สังกัด ส านักวิจัยพัฒนาการอารักขาพืช 

ไตรเดช ข่ายทอง   สังกัด ส านักวิจัยพัฒนาการอารักขาพืช 

5. บทคัดย่อ   :   

ด าเนินการศึกษาชีววิทยา การแพร่กระจายเชิงภูมิศาสตร์ และความหลากหลายทาง

พันธุกรรมของหอยน  าศัตรูพืชสกุล Radix ตั งแต่เดือนตุลาคม 2559 ถึงเดือนกันยายน 2561 ได้

ตัวอย่างหอย Radix ทั งหมด 80 ตัวอย่างจาก 8 จังหวัด (ตาก ยโสธร อุบลราชธานี ศรีสะเกษ 

นครราชสีมา สุพรรณบุรี นครปฐม และกาญจนบุรี) พบว่า 71 ตัวอย่างคือ R. rubiginosa และอีก 9 

ตัวอย่างคือ R. swinhoei ผลจากการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมสอดคล้องกับการระบุ

ชนิดหอย Radix ด้วยลักษณะทางสัณฐานวิทยา พบว่าแบ่งออกเป็น 2 กลุ่มใหญ่จากการวิเคราะห์

ด้วยวิธี NJ ML และ BI อย่างไรก็ตามมีความจ าเป็นต้องศึกษาพันธุศาสตร์ประชากรของหอยชนิดนี 

เพ่ือให้เข้าใจถึงพฤติกรรมเชิงนิเวศวิทยาซึ่งมีความจ าเป็นต่อการวางแผนจัดการและการก าจัด 



Biology, geographical distribution and genetic diversity of aquatic pest snail 

Radix were elucidated from October 2016 to September 2017.  Totally 8 0 

specimens of Radix were collected from 8 provinces (Tak, Yasothon, Ubon 

Ratchathani, Sisaket, Nakhon Ratchasima, Suphanburi, Nakhon Pathom, and 

Kanchanaburi). 71 samples were morphologically identified as Radix rubiginosa while 

9 samples were R. swinhoei. Molecular investigation using coxI also confirmed the 

morphological identification of Radix samples. There are two major clades of Radix 

found with more than 50% bootstrapping support (NJ and ML) and more than 0.5 of 

posterior probability value (BI). Further population genetic research for Radix is 

needed to get ecological insights which is crucial for management and control for 

this species. 

6. ค าน า                                 :   
ประเทศไทยมีความหลากหลายทางชีวภาพสูง เป็นแหล่งที่อยู่ของพันธุ์พืชน  าหลายชนิดที่มี

ความสวยงาม สามารถน ามาใช้ประดับตกแต่งตู้ปลา และจัดสวน พรรณไม้น  าเป็นพืชเศรษฐกิจที่
ส าคัญของประเทศไทย ต่างประเทศต้องการและให้ราคาสูง ไม้น  าประดับสร้างรายได้ให้กับประเทศ
นับร้อยล้านบาทและมีแนวโน้มที่จะเติบโตต่อไปในอนาคต อย่างไรก็ตามอุปสรรคส าคัญของการผลิต
ไม้น  าและการส่งออกคือปัญหาการเข้าท าลายจากหอยน  าศัตรูพืชซึ่งสร้างความเสียหายแก่พรรณไม้น  า 
นอกจากนี ตัวและไข่หอยยังติดไปกับต้นไม้ ท าให้เสียเวลาในการล้างท าความสะอาดก่อนน าส่งออก ถ้า
หากมีการพบเห็นตัวและไข่หอยติดไปกับพรรณไม้น  าส่งออกจะถูกเผาท าลาย ท าให้ภาพพจน์การ
ส่งออกไม้น  าของประเทศไทยเสื่อมเสียอีกด้วย 

กรมวิชาการเกษตรก าลังท าการวิจัยหอยศัตรูพรรณไม้น  า พบว่าหอยน  าศัตรูพืชสกุล Radix 
(วงศ์ Lymnaeidae) เป็นหนึ่งในชนิดที่มีความส าคัญเนื่องจากสามารถท าความเสียหายแก่พรรณไม้น  า
ประดับเป็นอย่างมาก มักพบหอยสกุลนี ติดไปกับไม้น  า และเข้าท าลายโดยการกัดกินใบจนเสียหาย 
เช่น บัว เป็นต้น และมีถ่ินอาศัยอยู่ในประเทศไทย มักพบตามแหล่งน  าจืด เช่น หนอง คลอง บึง แม่น  า 
เป็นต้น อีกทั งมีรายงานว่าเป็นศัตรูเข้าท าลายข้าวในประเทศอินเดีย  

หอยสกุล Radix จัดอยู่ในวงศ์ Lymnaeidae เป็นหอยน  าจืดไม่มีฝาปิด สามารถพบได้ทั่ว
โลก (Hunova et al., 2012; Correa et al., 2010) ในประเทศไทยพบรายงาน 3 ชนิด ได้แก่ Radix 
rubiginosa, R. swinhoei และ R. luteola ทุกชนิดสามารถเป็นตัวกลางของพยาธิที่ก่อให้เกิดโรคใน
คน ดังเช่น R. swinhoei เป็นตัวกลางของพยาธิใบไม้ในตับ ทั ง I. exustus และ Radix รวมเรียกว่า 
หอยคัน เนื่องมาจากหอยเหล่านี เป็นโฮสต์ตัวกลางของพยาธิใบไม้ในเลือดของสัตว์ ซึ่งตัวอ่อนระยะ
เซอร์คาเรียของพยาธิเหล่านี สามารถชอนไชผ่านผิวหนังเข้าสู่ร่างกาย แต่ไม่สามารถเจริญเติบโตต่อไป
ได้ ท าให้มีผิวหนังอักเสบและมีอาการคัน (วิวิชชุตา, 2549) มีรายงานว่า R. swinhoei เข้ากัดกินและ



ก่อให้เกิดความเสียหายแก่บัวหลวง (Tian, 2008) ทางกรมวิชาการเกษตรก าลังด าเนินการศึกษาหอย
ศัตรูพรรณไม้น  าและพบว่าหอยสกุล Radix นี เป็นหอยศัตรูพรรณไม้น  าประดับ (อภินันท์และคณะ, 
2557) 

มีรายงานการศึกษาการกินพืชน  าในหอยเชอรี่ Pomacea canaliculata โดยศึกษากับพืช
น  า 21 ชนิดพบว่าอัตราการกินมีค่าตั งแต่ 1.1 ถึง 22% ของน  าหนักตัวและมีความแตกต่างกันในพืช
น  าแต่ละชนิด หอยจะชอบกินพืชที่มีไนโตรเจนสูง และหลีกเลี่ยงพืชที่มี ส่วนประกอบแห้ง (dry 
matter content) สูง และพืชบางชนิดที่มีสารเคมีที่หอยไม่ชอบเช่น สารประกอบฟีนอลิก ซึ่ง
สอดคล้องกับการศึกษาในหอยชนิดอื่น เช่น P. insularum และ Lymnaea stagnalis (Wong et 
al., 2010; Elger and Barrat-Segretain, 2002)  

มีการศึกษาการกินพืชน  าในหอย Radix swinhoei พบว่า หอยชนิดนี สามารถกินพรรณไม้
น  าสกุล Myriophyllum Monochoria Eichhornia Brasenia Cabomba Alternanthera 
Hydrilla Elodea Ottelia Vallisneria Hydrocharis Potamogeton Egeria Monochoria 
Utricularia และสามารถกิน Pomatogeton malaianus ได้มากท่ีสุด (Li et al., 2009; Xiong et 
al., 2008) 

มีรายงานการศึกษาเกี่ยวกับชีววิทยาของหอยน  าสกุล Radix ดังนี  Gaten (1986) รายงาน
ว่า Radix peregra มีอัตราการเจริญของความยาวเปลือกอยู่ระหว่าง 2.41 ถึง 2.86 มิลลิเมตร ต่อ
ระยะเวลา 4 สัปดาห์ วางไข่ตั งแต่ 11 ถึง 99 ฟองต่อกลุ่ม สืบพันธุ์เพียง 1 รอบต่อปี ต่อมา Bryne et 
al. (1989) ได้รายงานว่า R. peregra มีช่วงชีวิตตั งแต่ 140 ถึง 728 วัน วางไข่ในช่วงฤดูไม้ใบไม้ผลิ
และต้นฤดูร้อน หลังจากฟักออกมาจากไข่มีความยาวเปลือก 0.9 ถึง 1.1 มิลลิเมตร ในประเทศไทย 
กัญญา (2520) ศึกษาชีววิทยาบางประการของ Radix rubiginosa พบว่าหอยชนิดนี กินแพลงก์ตอน
พืช แพลงก์ตอนสัตว์ ไดอะตอม พืชดังเช่น สาหร่ายพุงชะโด ผักตบชวา บัวประดับ ผักบุ้ง จอก แหน 
เป็นต้น มีเปอร์เซ็นต์การอยู่รอดเป็นตัวเต็มวัยประมาณ 50 เปอร์เซ็นต์ มีจ านวนไข่เฉลี่ย 11 ถึง 28 
ฟอง 

ความหลากหลายทางพันธุกรรมของศัตรูพืชท าให้เข้าใจชีววิทยา นิเวศวิทยา และ
กระบวนการวิวัฒนาการ (evolution) ในการระบาดบุกรุก (invasion) ของศัตรูพืช การแพร่กระจาย 
(dispersal) การเปลี่ยนแปลงประชากร (demography) และการปรับตัว (adaptation) ของศัตรูพืช
ให้เข้ากับสิ่งแวดล้อมที่เปลี่ยนแปลงไป ข้อมูลเหล่านี มีความจ าเป็นอย่างยิ่งต่อการจัดการศัตรูพืช 
(applied pest management) ข้ อมู ล เชิ งพั นธุกรรมส ามารถใช้ เพ่ื อการระบุ ชนิ ดศั ตรู พื ช 
(identification of pest species) ใช้ประเมินประสิทธิผล (efficacy) ของการจัดการศัตรูพืชที่เป็น
เป้าหมาย (target invasive pest) ดังเช่นการเกิดปรากฏการณ์คอขวด (bottleneck effect) 
หลังจากการใช้สารเคมีป้องกันก าจัดศัตรูพืช ท าให้สัดส่วนของศัตรูพืชที่ต้านทานมีมากขึ น เป็นต้น ใช้
ในการอธิบายเหตุการณ์ที่เกิดขึ นกับประชากรศัตรูพืช (pest demographic history) และคาดคะเน
เส้นทางการบุกรุก (reconstruction of pest invasion route) (Kirk et al., 2013) 



มีรายงานการศึกษาเกี่ยวกับความหลากหลายทางพันธุกรรมและอณูชีววิทยาของหอยน  า
จืดดังนี  การใช้เครื่องหมายโมเลกุลเพ่ือระบุชนิดของหอยในวงศ์ Lymnaeidae ในประเทศไทย 
(Kaset et al., 2010) หอยในวงศ์ Lymnaeidae จากหลายทวีป (Correa et al., 2010) และใน
ประเทศเวียดนาม (Dung et al., 2013) หอยในวงศ์ Bithyniidae (Kulsantiwong et al., 2013) มี
การใช้เทคนิค real-time PCR ในการแยกชนิดหอยในวงศ์ Lymnaeidae ในประเทศอาร์เจนตินา 
(Duffy et al., 2009) นอกจากนี มีการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของหอยน  า Physella 
acuta เพ่ือตอบค าถามว่ามีพาหะใดบ้างที่น าพาหอยชนิดนี ไปแพร่กระจายไปยังสถานที่อ่ืน (Van 
Leeuwen et al., 2013) จากการศึกษาหอย Radix balthica พบว่าหลายปัจจัยเช่นการเกิด local 
drift และภูมิอากาศมีผลต่อความหลากหลายทางพันธุกรรม (Pfenninger et al., 2011) ต่อมา 
Haun et al. (2012) ได้ศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของ R. bathica และพบว่าการเข้าไป
ตั งถิ่นฐาน (colonization) และความแปรปรวนของประชากรย่อย (metapopulation dynamics) 
มีผลต่อความหลากหลายทางพันธุกรรม 

นอกจากหอย Radix จัดเป็นศัตรูพรรณไม้น  าที่ส าคัญแล้ว มีรายงานการศึกษาเกี่ยวกับหอย

สกุลนี ในแง่ของความส าคัญด้านการแพทย์ เนื่องจากหอยชนิดนี เป็นพาหะของพยาธิหลายชนิด 

อย่างไรก็ตาม ยังขาดข้อมูลพื นฐานในด้านของชีววิทยาดังเช่น อนุกรมวิธาน วงจรชีวิต การสืบพันธุ์ 

แหล่งที่อยู่อาศัย และอาหาร เป็นต้น การแพร่กระจายเชิงภูมิศาสตร์ และความหลากหลายทาง

พันธุกรรม ทั งนี ข้อมูลทางด้าน ชีววิทยา การแพร่กระจายเชิงภูมิศาสตร์ และความหลากหลายทาง

พันธุกรรมของหอยจะท าให้เข้าใจถึงธรรมชาติและพฤติกรรมของหอยน  าศัตรูพืชชนิดนี ได้ดียิ่งขึ น และ

สามารถใช้เป็นข้อมูลพื นฐานในการอ้างอิงเชิงวิชาการ เพ่ือการป้องกันก าจัดและมีความจ าเป็นต่อการ

วางแผนเพื่อการจัดการหอยน  าศัตรูพืชอย่างมีประสิทธิภาพ (pest management) ต่อไปได้ 

7. วิธีด าเนินการ                         :  

 - อุปกรณ์      
 กล่องพลาสติกขนาดต่างๆ กระดาษอเนกประสงค์ 
 เวอร์เนีย (เครื่องมือวัดขนาดเปลือกหอย) 
 อาหารปลาชนิดเม็ด 
 กล้องถ่ายรูปดิจิตอล 
 สาหร่าย และไม้น  า 
 ผักสด 
 เครื่อง UV transilluminator 
 เครื่อง autoclave 
 เครื่อง PCR 
 เครื่องอบความร้อน 

 



- วิธีการ  
1) เก็บตัวอย่าง เลี ยงหอยและศึกษาการแพร่กระจาย 

สุ่มเก็บตัวอย่างหอยน  าศัตรูพืชสกุล Radix จากแปลงปลูกและแหล่งน  าธรรมชาติ บันทึก
ลักษณะของระบบนิเวศที่เป็นที่อยู่อาศัยของหอย พืชอาหาร วัดค่าความเป็นกรดด่าง ปริมาณ
ออกซิเจน ค่าการน าไฟฟ้าของน  า บันทึกข้อมูลการแพร่กระจายเชิงภูมิศาสตร์ โดยการจดบันทึกพิกัด
ภูมิศาสตร์ อ าเภอ จังหวัด สถานที่ สิ่งแวดล้อมและลักษณะถิ่นที่อยู่ของหอย ท าการบันทึกข้อมูลด้วย
โปรแกรม Google Earth 
2) ศึกษาลักษณะทางสัณฐานวิทยาและน  าหนัก 
 น าหอยที่เก็บตัวอย่างมาได้มาวัดความสูงของเปลือก (จาก apex จนถึงด้านล่างสุดของ 
aperture) ความยาวของเปลือก ความกว้างของรูเปิด (aperture) จ านวนวง (whorl) ลักษณะของ
เปลือก ชั่งน  าหนักหอย น ามาสร้างกราฟหาความสัมพันธ์ระหว่างความยาว ความสูงของเปลือกและ
น  าหนัก ด้วยวิธี correlation analysis 
3) ศึกษาวงจรชีวิต 

3.1 น าหอยที่ได้จากในข้อ 13.1 น าหอยมาเลี ยงเพ่ือศึกษาวงจรชีวิตในกล่องพลาสติกขนาด 
13 x 13 เซนติเมตร  สูง 10 เซนติเมตร ที่ภายในบรรจุน  าประมาณ 3 ลิตร พร้อมสาหร่ายหาง
กระรอก น าไปเลี ยงในบริเวณที่มีแสง อุณหภูมิ 25±2 องศาเซลเซียส ให้อาหารปลาชนิดเม็ดและ
ผักกาดหอมทุก 3 วัน และท าการเปลี่ยนถ่ายน  าและให้แคลเซียมผงทุก 7 วัน วัดความสูงความยาว
ของเปลือก น  าหนัก วัดค่าความเป็นกรดด่างและอุณหภูมิ  

3.2 เมื่อหอยเกิดการผสมพันธุ์และวางไข่ บันทึกจ านวนไข่ต่อกลุ่ม ให้น าไข่มาเลี ยงในกล่อง
พลาสติกบรรจุน  าและสาหร่ายหางกระรอกกล่องใหม่ เมื่อลูกหอยรุ่นที่ 1 ฟักออกมาจากไข่แล้ว นับ
จ านวน ชั่งน  าหนักและวัดขนาดลูกหอยที่เกิดขึ นใหม่ทุกสัปดาห์ 

3.3 เลี ยงลูกหอยรุ่นที่ 1 จนกระทั่งเจริญเติบโตเป็นตัวเต็มวัยและสามารถผสมพันธุ์ได้  ให้
ด าเนินการตามข้อที่ 13.3.1 และ 13.3.2 จนกระท่ังเกิดลูกหอยรุ่นที่ 2  
4) ศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม 

4.1 การสกัดดีเอ็นเอ  
น าเนื อเยื่อของหอยมาสกัดดีเอ็นเอโดยชุดสกัดดีเอ็นเอส าเร็จรูป ตรวจวัดคุณภาพของดีเอ็นเอ

ด้วยวิธีเจลอิเล็กโตรโฟริซิส โดยเตรียมอะกาโรสเจล ความเข้มข้น 1% และน าไปใส่ในกล่องที่บรรจุทีบี
อีบัฟเฟอร์ ผสมดีเอ็นเอกับสีย้อมในอัตราส่วน 1:5 และน าไปหยอดลงในหลุมของอะกาโรสเจล เปิดให้
กระแสไฟฟ้าวิ่งผ่านที่ความต่างศักย์ 80 โวลต์เป็นเวลา 30 นาท ีน าอะกาโรสเจลมาย้อมด้วยเอทิเดียม
โบรไมด์และน าไปส่องดูแถบดีเอ็นเอภายใต้แสงยูวี เทียบขนาดกับดีเอ็นเอมาร์กเกอร์ หลังจากนั นน าดี
เอ็นเอท่ีสกัดได้ไปเก็บรักษาที่อุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียส  

4.2 การเพ่ิมปริมาณยีน coxI ด้วยพีซีอาร์ 
ท าการเพ่ิมปริมาณยีน coxI ด้วยวิธีพีซีอาร์โดยใช้คู่ไพร์เมอร์ของ Folmer et al. (1994) แต่

ละไพร์เมอร์มีล าดับนิวคลีโอไทด์ดังนี  LCO1490 (5’-GGT CAA CAA ATC ATA AAG ATA TTG G-
3’) และ HCO2198 (5’-TAA ACT TCA GGG TGA CCA AAA AAT CA-3’)  



ปฏิกิริยาพีซีอาร์ปริมาตร 50 µl ประกอบด้วยสารเคมีต่อไปนี  
10x buffer      5  µl 
10 mM dNTP mix     1  µl 
10 µM LCO1490 primer   1.5 µl 
10 µM HCO2198 primer   1.5 µl 
2 U/µl Taq polymerase   0.5 µl 
template DNA (ดีเอ็นเอของหอย)  1 µl 
น  ากลั่นปลอดประจุปลอดเชื อ   39.5 µl 
น าสารทั งหมดใส่ในหลอดพีซีอาร์และผสมให้เข้ากัน หลังจากนั นน าไปใส่ในเครื่อง thermocycler 
ภายใต้อุณหภูมิดังนี  
- ช่วงเริ่มต้น  
95°C เป็นเวลา 5 นาท ี1 รอบ 
- ช่วงเพ่ิมปริมาณ 
a) 95°C เป็นเวลา 1 นาท ี
b) 50°C เป็นเวลา 1 นาท ี
c) 72°C เป็นเวลา 1 นาท ี
ท าซ  าเรียงตามล าดับจาก a) ถึง c) 35 รอบ 
- ช่วงสุดท้าย 
72°C เป็นเวลา 10 นาท ี1 รอบ 

หลังจากนั นน าสารผสมดีเอ็นเอที่ผ่านการท าปฏิกิริยาพีซีอาร์ไปตรวจสอบว่ามีผลิตภัณฑ์พีซี
อาร์ที่ต้องการเกิดขึ นหรือไม่ โดยเตรียมอะกาโรสเจล ความเข้มข้น 1.8% และน าไปใส่ในกล่องที่บรรจุ
ทีบีอีบัฟเฟอร์ ผสมสารผสมดีเอ็นเอกับสีย้อมในอัตราส่วน 1:5 และน าไปหยอดลงในหลุมของอะกา
โรสเจล เปิดให้กระแสไฟฟ้าวิ่งผ่านที่ความต่างศักย์ 80 โวลต์เป็นเวลา 30 นาที น าอะกาโรสเจลมา
ย้อมด้วยเอทิเดียมโบรไมด์และน าไปส่องดูแถบดีเอ็นเอภายใต้แสงยูวี  เทียบขนาดกับดีเอ็นเอมาร์ก
เกอร์ ถ้ามีผลิตภัณฑ์พีซีอาร์ที่ต้องการขนาดประมาณ 600 คู่เบสเกิดขึ นให้น าไปเก็บรักษาที่อุณหภูมิ -
20 องศาเซลเซียสรอการอ่านล าดับนิวคลีโอไทด์ต่อไป 

4.3 การอ่านล าดับนิวคลีโอไทด ์
น าผลิตภัณฑ์พีซีอาร์ไปอ่านล าดับนิวคลีโอไทด์ด้วยเครื่อง automated sequencer ที่มี

ให้บริการโดยบริษัทเอกชนที่รับจ้างอ่านล าดับนิวคลีโอไทด์ ล าดับนิวคลีโอไทด์ที่ได้จะน าไปวิเคราะห์
และสร้างสร้างแผนภูมิต้นไม้ต่อไป 

4.4 การวิเคราะห์ล าดับนิวคลีโอไทด์และสร้างแผนภูมิต้นไม ้
น าไฟล์ที่ได้จากการอ่านล าดับนิวคลีโอไทด์ด้วยเครื่อง automated sequencer มาวิเคราะห์ 

และตัดบริเวณสัญญาณรบกวนออก เพ่ือให้ได้ไฟล์ที่มีล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน coxI ทุกตัวอย่าง 
หลังจากนั นน าล าดับนิวคลีโอไทด์ที่ได้มาจัดเรียงด้วยโปรแกรม MAFFT version 7 (Katoh and 



Standley, 2013) หลังจากนั นน ามาสร้างแผนภูมิต้นไม้แสดงความสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการด้วยวิธีการ 
3 วิธี ดังนี  
  4.4.1 วิธี neighbor-joining  
น าล าดับนิวคลีโอไทด์ไปสร้างแผนภูมิต้นไม้ด้วยวิธี neighbor-joining (Saitou and Nei, 1987) โดย
ใช้โปรแกรม MEGA version 5.1 (Tamura et al., 2011) โดยใช้โมเดล Kimura-2 parameter และ
ทดสอบความเชื่อม่ันของก่ิงด้วยวิธีบูทสแทร็ป 1,000 ซ  า 
  4.4.2 วิธี maximum likelihood  
น าล าดับนิวคลีโอไทด์ไปทดสอบหาโมเดลที่เหมาะสมด้วยโปรแกรม jModeltest version 2 (Darriba 
et al., 2012) และน าไปสร้างแผนภูมิต้นไม้ตามโมเดลที่เหมาะสมด้วยโปรแกรม PhyML version 3 
(Guindon et al., 2010) และทดสอบความเชื่อมั่นของก่ิงด้วยวิธีบูทสแทร็ป 1,000 ซ  า 
  4.4.3 วิธี Bayesian inference 
น าล าดับนิวคลีโอไทด์ไปสร้างแผนภูมิต้นไม้ตามโมเดลที่เหมาะสมด้วยโปรแกรม MrBayes version 
3.2.1 (Ronquist and Huelsenbeck, 2003) โดยตั งค่า MCMC chain เท่ากับ 10,000,000 รอบ 
และตัด burn-in ออก 25% ก่อนสร้างแผนภูมิ 
น าแผนภูมิที่ได้จากทั ง 3 วิธีมารวมให้เป็นแผนภูมิเดียว เปรียบเทียบกับล าดับนิวคลีโอไทด์ใน 
GenBank และใช้ล าดับนิวคลีโอไทด์ของ Lymnaea sp. เป็นสิ่งมีชีวิตนอกกลุ่ม 
- การบันทึกข้อมูล 

ความสูงของเปลือก (จาก apex จนถึงด้านล่างสุดของ aperture) ความยาวของเปลือก 

ความกว้างของรูเปิด (aperture) จ านวนวง (whorl) ลักษณะของเปลือก น  าหนักหอย  ลักษณะของ

ระบบนิเวศท่ีเป็นที่อยู่อาศัยของหอย พืชอาหาร วัดค่าความเป็นกรดด่าง ปริมาณออกซิเจน ค่าการน า

ไฟฟ้าของน  า บันทึกข้อมูลการแพร่กระจายเชิงภูมิศาสตร์ โดยการจดบันทึกพิกัดภูมิศาสตร์ อ าเภอ 

จังหวัด สถานที ่สิ่งแวดล้อมและลักษณะถิ่นที่อยู่ของหอย 

- เวลาและสถานที่   

ด าเนินการทดลองตั งแต่เดือนตุลาคม 2559 – กันยายน 2561 โดยเก็บตัวอย่างหอยสกุล 

Radix ตามธรรมชาติและแปลงปลูกท่ัวประเทศไทย น ามาศึกษาชีววิทยา สกัดดีเอ็นเอและท าพีซีอาร์ 

ณ กลุ่มงานวิจัยสัตววิทยาการเกษตร กลุ่มกีฏและสัตววิทยา และกลุ่มงานไส้เดือนฝอย กลุ่มวิจัยโรค

พืช ส านักวิจัยพัฒนาการอารักขาพืช กรมวิชาการเกษตร 

8. ผลการทดลองและวิจารณ์   

ไดต้ัวอย่างหอยน  าศัตรูพืช Radix ทั งหมด 80 ตัวอย่าง จากจังหวัดจังหวัดนครราชสีมาได้ 9 

ตัวอย่าง จังหวัดตาก 10 ตัวอย่าง จังหวัดอุบลราชธานี 10 ตัวอย่าง จังหวัดกาญจนบุรี 25 ตัวอย่าง 

จังหวัดยโสธร 5 ตัวอย่าง จังหวัดสุพรรณบุรี 1 ตัวอย่าง จังหวัดศรีสะเกษ 10 ตัวอย่าง จังหวัด

นครปฐม 10 ตัวอย่าง พบว่าหอยที่เก็บได้จากจังหวัดกาญจนบุรีและนครปฐมเป็นหอยชนิด Radix 



rubiginosa และ R. swinhoei จังหวัดอ่ืน ๆ เป็นหอยชนิด R. rubiginosa  (รูปที่ 1) พบว่าตัวอย่าง

ส่วนใหญ่ (71 จาก 80 ตัวอย่าง คิดเป็น 88.8%) เป็นหอยชนิด R. rubiginosa มีเพียงส่วนน้อย

เท่านั น (9 จาก 80 ตัวอย่าง คิดเป็น 11.2%) เป็นหอยชนิด R. swinhoei หอยชนิด R. rubiginosa 

พบในทุกพื นที่ที่ท าการศึกษา ขณะที่ R. swinhoei พบเพียง 2 จังหวัดจาก 8 จังหวัดที่ท าการศึกษา 

(ตารางท่ี 1) 

จากการศึกษาลักษณะกลุ่มไข่ของ R. rubiginosa พบว่า กลุ่มไข่ของ Radix มีเมือกหุ้มกลุ่ม

ไข่  ไข่มีจ านวนตั งแต่  10-40 ฟองต่อกลุ่ม ไข่จะฟักเป็นตัวภายใน 3 -6 วัน จากนั น หอยจะ

เจริญเติบโตจนสามารถวางไข่ได้ใช้เวลาประมาณ 25 -45 วัน เมื่อโตเต็มที่จะมีความยาวเปลือก

ประมาณ 9 ถึง 35 มิลลิเมตร และมีความกว้างเปลือกประมาณ 6 ถึง 8 มิลลิเมตร 

ท าการสกัดดีเอ็นเอจากตัวอย่างหอย 20 ตัวอย่าง และตอนนี ก าลังด าเนินการหาสภาวะที่ดี

ที่สุดในการท าปฏิกิริยาพีซีอาร์ของยีน coxI พบว่าสภาวะที่ดีที่สุดในการท าพีซีอาร์คือการใช้วงรอบ

พีซีอาร์ตามอุณหภูมิและช่วงเวลาต่อไปนี   

1) 95 องศาเซลเซียส นาน 1 นาที  
2) 40 องศาเซลเซียส นาน 1 นาที  
3) 72 องศาเซลเซียส นาน 1 นาที 30 วินาที  
ท าให้ ได้ผลิตภัณฑ์พีซีอาร์ (รูปที่  2) แต่ยังมี  non-specific product เกิดขึ นที่ขนาด

ประมาณ 500 คู่เบสในบางตัวอย่าง จึงต้องมีการปรับสภาวะพีซีอาร์ดังกล่าว  ในขั นตอนที่ 2 

(annealing) เพ่ิมขึ นเป็น 45 องศาเซลเซียส นาน 1 นาที แถบดังกล่าวจึงหายไป 

จากการสกัดดีเอ็นเอและท าพีซีอาร์ของยีน coxI จากตัวอย่างหอยจ านวน 30 ตัวอย่าง 

ได้แก่ กาญจนบุรี 6 ตัวอย่าง นครปฐม 6 ตัวอย่าง นครราชสีมา 5 ตัวอย่าง ตาก 5 ตัวอย่าง 

อุบลราชธานี 5 ตัวอย่าง และศรีสะเกษ 5 ตัวอย่าง พบว่าโมเดลที่เหมาะสมที่สุดส าหรับสร้างแผนภูมิ

ต้นไม้แสดงความสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการคือ HKY+G+I จากการสร้างแผนภูมิต้นไม้แสดงให้เห็นว่าพบ 

Radix 2 ชนิด ได้แก่ Radix rubiginosa (กลุ่ม A) และ Radix swinhoei (กลุ่ม B) ซึ่งลักษณะ

โครงสร้างของแผนภูมิจากการสร้างแผนภูมิด้วยวิธีการ neighbor joining, maximum likelihood 

และ Bayesian inference พบว่ามีความสอดคล้องกันกับลักษณะทางสัณฐานวิทยา (รูปที่ 3) 

9. สรุปผลการทดลองและข้อเสนอแนะ :  

จากการเก็บตัวอย่างหอยสกุล Radix ทั งหมด 80 ตัวอย่าง จาก 8 จังหวัด พบว่าเป็น 

Radix rubiginosa 71 ตัวอย่าง และ Radix swinhoei 9 ตัวอย่าง การจ าแนกทางสัณฐานวิทยา

สอดคล้องกับการใช้ยีน coxI ในการสร้างแผนภูมิต้นไม้ทางวิวัฒนาการทั งสามวิธี ทั งนี  ควร



ท าการศึกษาในระดับพันธุศาสตร์ประชากร เพ่ือที่จะเข้าใจถึงนิเวศวิทยาเชิงโมเลกุล พฤติกรรม และ

การแพร่กระจายได้ดียิ่งขึ น อันจะน าไปสู่การวางแผนการจัดการหอยน  าศัตรูพืชต่อไป 

 

 

 

10. การน าผลงานวิจัยไปใช้ประโยชน์    :  

พัฒนาต่อ สามารถน าไปใช้ประโยชน์กับกลุ่มเป้าหมาย ได้แก่ เกษตรกรผู้ปลูกไม้น  า 

หน่วยงานของรัฐผู้มีหน้าที่รับผิดชอบ เช่น กรมวิชาการเกษตร กรมส่งเสริมการเกษตร มหาวิทยาลัย 

นักวิชาการ และผู้สนใจ  

11. ค าขอบคุณ (ถ้ามี)  :  

ขอขอบคุณ นายวีระวุฒิ พรมสุวรรณ ผู้ช่วยวิจัย และเจ้าหน้าที่ของกลุ่มงานสัตววิทยา

การเกษตร และเจ้าหน้าที่ของกลุ่มงานไส้เดือนฝอยทุกท่านที่ให้ความช่วยเหลือจนกระทั่งงานวิจัย

ชิ นนี ส าเร็จไปด้วยดี 
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13. ภาคผนวก :  

  

รูปที่ 1 หอยศัตรูพืช Radix rubiginosa 

 

รูปที่ 2 ผลิตภัณฑ์พีซีอาร์ยีน COI จากตัวอย่างหอยน  าศัตรูพืชสกุล Radix จ านวน 8 ตัวอย่าง (จากซ้ายไปขวา) 

ตัวอย่าง KAN1-KAN5 และ NKP1-NKP3 

 



 

รูปที่ 3 แผนภูมิต้นไม้แสดงความสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการโดยใช้ยีน COI ตัวอักษรย่อแทนชื่อตัวอย่าง

จากแต่ละจังหวัดดังนี  KAN = กาญจนบุรี, NKP = นครปฐม, TAK = ตาก, NRS = นครราชสีมา,  

UBO= อุบลราชธานี และ SSK = ศรีสะเกษ ตัวเลขเอียงตัวแรกแทนค่า bootstrap ประจ ากิง่ ด้วยวิธี 

neighbor joining จ านวน 1,000 รอบ ตัวเลขเอียงตัวกลางแสดงค่า bootstrap ประจ าก่ิง ด้วยวิธี 

maximum likelihood จ านวน 1,000 รอบ และตัวเลขเอียงท้ายสุดแสดงค่า posterior 

probablility ประจ าก่ิง ด้วยวิธี bayesian inference 

 

 

 

B “Radix swinhoei” 

A “Radix rubiginosa” 

-/-/0.96 

-/-/1.00 

100/94/1.00 

100/100/0.5

8 
100/99/1.00 

100/98/0.99 



จังหวัด Radix 

R. rubiginosa R. swinhoei 

ภาคเหนือ   

ตาก 10  

ภาคตะวันออกเฉียงเหนือ   

ยโสธร 5  

อุบลราชธานี 10  

ศรีสะเกษ 10  

นครราชสีมา 9  

ภาคกลาง   

สุพรรณบุรี 1  

นครปฐม 6 4 

ภาคตะวันตก   

กาญจนบุรี 20 5 

 

ตารางที่ 1 ชนิดและจ านวนหอยน  าจืดศัตรูพืชสกุล Radix ที่ส ารวจพบในแหล่งน  าจืดในจังหวัดต่าง ๆ 

ในรูปเอกสารหรือส่งข้อมูลทาง  

Email Address : nonglux.k@doa.in 
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