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บทคัดย่อ 

 
 ค้างคาวแม่ไก่เกาะ Pteropus hypomelanus จัดอยู่ในสถานภาพที่ถูกคุกคาม มีความเสี่ยงสูงที่จะ
สูญพันธุ์ เนื่องจากถูกล่าได้ง่าย และมีความสามารถในการกระจายและอาณาเขตหากินที่จ ากัด โดยใน
ประเทศไทยจะพบเฉพาะบนเกาะบริเวณชายฝั่งในอ่าวไทยและทะเลอันดามัน ในงานวิจัยนี้ได้ท าการศึกษา
ความสัมพันธ์ทางพันธุศาสตร์ประชากรของค้างคาวแม่ไก่เกาะในพ้ืนที่โครงการอนุรักษ์พันธุกรรมพืชอัน
เนื่องมาจากพระราชด าริฯ โดยท าการเก็บตัวอย่างมูลและเนื้อเยื่อของค้างคาวจากพ้ืนที่เกาะจานและเกาะ
ครามใหญ่ จังหวัดชลบุรี เกาะทะลุ จังหวัดประจวบคีรีขันธ์ และหมู่เกาะสิมิลัน จังหวัดพังงา มาสกัดดีเอ็นเอ
และเพ่ิมจ านวนยีนบริเวณ mitochondrial control region โดยใช้ปฏิกิริยาลูกโซ่โพลีเมอเรส (PCR) ผลจาก
การวิเคราะห์ล าดับดีเอ็นเอพบจ านวนแฮปโพล์ไทป์ (478 bp) ทั้งสิ้น 16 แบบจาก 24 ตัวอย่างดีเอ็นเอ โดยมี
ต าแหน่งนิวคลีโอไทด์ที่ผันแปรจ านวนทั้งสิ้น 49 ต าแหน่ง มีความหลากหลายของนิวคลีโอไทด์เท่ากับ 
0.03213 และมีความหลากหลายของแฮปโพล์ไทป์เท่ากับ 0.960 ทั้งนี้พบว่ามีการกระจายของแฮปโพลไทป์
แบบเดียวกันในหลายพ้ืนที่รวมทั้งระหว่างเกาะจานและหมู่เกาะสิมิลันซึ่งมีระยะห่างกันประมาณ 600 
กิโลเมตร ผลการศึกษาครั้งนี้บ่งชี้ถึงการถ่ายเทเคลื่อนย้ายยีนระหว่างประชากรที่อยู่ห่างไกลกันและความ
เชื่อมโยงระหว่างกลุ่มประชากรค้างคาวแม่ไก่เกาะในประเทศไทย ซึ่งเป็นข้อมูลพ้ืนฐานส าคัญในการจัดการ
และวางแผนการอนุรักษ์คา้งคาวแม่ไก่เกาะในประเทศไทย 
 
ค าส าคัญ : โครงสร้างพันธุศาสตร์ประชากร ค้างคาวแม่ไก่เกาะ mitochondrial control region 
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Abstract 
 

 Island flying fox Pteropus hypomelanus is one of threatened species with high 
extinction risk due to limited dispersal ability, small home ranges and high hunting 
pressure. In Thailand, island flying fox can be found on islands along the coast in the Gulf 
of Thailand and the Andaman Sea. In this study, population genetic relationship of island 
flying foxes in the area of Plant Genetic Conservation Project under the Royal Initiative of 
Her Royal Highness Princess Maha Chakri Sirindhorn was investigated. DNA was extracted 
from tissue and fecal samples (n=24) obtained from Chan, Khram Yai and Talu Islands in 
the Gulf of Thailand, and Similan islands in the Andaman Sea. Mitochondrial control region 
was amplified and sequenced. A total of 16 haplotypes (478 bp) were obtained with 49 
variable positions. Nucleotide diversity was 0.03213, whereas overall haplotype diversity 
was 0.960. Interestingly, shared haplotypes were detected at all localities including Chan 
and Similan islands which were approximately 600 kilometers apart. Our results suggest 
substantial gene flow among populations and panixia paradigm in Thai island flying foxes. 
This information would be helpful for conservation management and planning in island 
flying foxes. 
 
Keywords : population genetic structure, Island flying fox, mitochondrial control region 
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บทน า 

 ปัจจุบันมีพ้ืนที่ที่อยู่ภายใต้โครงการอนุรักษ์พันธุกรรมพืชอันเนื่องมาจากพระราชด าริฯ จ านวนหลาย
แห่งกระจายอยู่ทั่วประเทศ ซึ่งพ้ืนที่แต่ละแห่งมีลักษณะภูมิประเทศที่แตกต่างกันไป ประกอบด้วยถิ่นอาศัยที่
หลากหลาย มีทั้งพ้ืนที่ชายฝั่งซึ่งเป็นชายหาด ป่าชายเลน และหน้าผา พ้ืนที่ราบลุ่ม พื้นท่ีราบสูง และเทือกเขา
น้อยใหญ่ ซึ่งปกคลุมด้วยผืนป่าประเภทต่างๆ ทั้งป่าผลัดใบและป่าไม่ผลัดใบ รวมถึงพ้ืนที่ป่าทุติยภูมิที่ก าลังมี
การฟ้ืนตัวตามธรรมชาติ ซึ่งพ้ืนที่เหล่านี้มีความส าคัญอย่างมากในการอนุรักษ์ความหลากหลายทางชีวภาพใน
ประเทศไทย โดยเฉพาะอย่างยิ่งต่อสิ่งมีชีวิตที่มีขอบเขตการกระจายเฉพาะบนเกาะ เช่น ค้างคาวแม่ไก่เกาะ 
Pteropus hypomelanus Temminck, 1853 โดยที่ประชากรของสิ่งมีชีวิตที่อาศัยอยู่บนเกาะมักมีความ
เสี่ยงต่อการสูญพันธุ์มากกว่าประชากรที่อาศัยอยู่บนแผ่นดินใหญ่เนื่องมาจากประชากรขนาดเล็กที่เป็นผลมา
จากแหล่งอาศัยที่มีจ ากัด มีความหลากหลายทางพันธุกรรมต่ า และมีอัตราการผสมพันธุ์ภายในประชากร
เดียวกันค่อนข้างสูง เนื่องจากสิ่งกีดขวางทางภูมิศาสตร์ระหว่างเกาะกับแผ่นดินใหญ่ นอกจากนี้ประชากรของ
สิ่งมีชีวิตที่อาศัยอยู่บนเกาะมักพบว่ามีความแตกต่างทางพันธุกรรมอย่างมากเมื่อเทียบกับประชากรใน
แผ่นดินใหญ่ หรือประชากรบนเกาะอ่ืน (Berry, 1986; Frankham, 1998) 

ปัจจุบันประเทศไทยพบค้างคาวแม่ไก่ในสกุล Pteropus ทั้งสิ้น 3 ชนิด คือ ค้างคาวแม่ไก่ป่าฝน P. 
vampyrus ค้างคาวแม่ไก่ภาคกลาง P. lylei  และค้างคาวแม่ไก่เกาะ P. hypomelanus โดยที่ค้างคาวแม่
ไก่ป่าฝน P. vampyrus และ ค้างคาวแม่ไก่ภาคกลาง P. lylei มีถิ่นอาศัยอยู่ในแผ่นดินใหญ่ ส่วนค้างคาวแม่
ไก่เกาะ P. hypomelanus มีถ่ินอาศัยอยู่เพียงบนเกาะขนาดเล็กทั้งฝั่งทะเลอันดามันและอ่าวไทย 

ค้างคาวแม่ไก่เกาะ P. hypomelanus เป็นค้างคาวในสกุล Pteropus ที่มีขนาดเล็กที่สุดที่พบได้
ในประเทศไทย มีลักษณะหน้าตาคล้ายสุนัข ลักษณะใบหูค่อนข้างกลมปลายหูมน มีความยาวของกระดูกแขน
ส่วนปลาย (forearm) อยู่ในช่วง 121-145 มิลลิเมตร มีน้ าหนักประมาณ 210 กรัม สีขนค่อนข้างมีความ
แตกต่างกันในแต่ละพ้ืนที่ส่วนใหญ่มักจะมีขนที่หัวเป็นสีน้ าตาล ขนบริเวณคอเป็นสีเหลืองจนถึงสีน้ าตาลด า 
(Corbet and Hill, 1992; Francis, 2008) มีการกระจายค่อนข้างกว้าง แต่จะอาศัยอยู่ตามเกาะ ในแถบ
ภูมิภาคเอเชียใต้ เอเชียตะวันออกเฉียงใต้ และออสเตรเลีย (Jones and Kunz, 2000) ในประเทศไทยพบ
ค้างคาวแม่ไก่เกาะได้ 2 ชนิดย่อย คือ P. h. condorensis Peter, 1869 มีลักษณะจ าเพาะคือสีบริเวณขม่อม 
(crown) มีสีน้ าตาลอมแดง กระจายตัวอยู่ในบริเวณชายฝั่งภาคตะวันออก และบริเวณชายฝั่งภาคใต้ฝั่งอ่าว
ไทย โดยอีกชนิดย่อยคือ P. h. geminorum Miller, 1903 มีลักษณะเฉพาะคือสีบริเวณขม่อมมีสีน้ าตาลด า 
กระจายตัวอยู่ในบริเวณชายฝั่งภาคใต้ฝั่งอันดามัน และภาคใต้ฝั่งอ่าวไทย (Lekagul and McNeely, 1977) 
อย่างไรก็ตามในประเทศไทย ยังไม่มีการแบ่งแยกชนิดย่อยได้อย่างชัดเจน เนื่องมาจากมีการทับซ้อนกัน
ระหว่างการกระจายตัวของทั้ง 2 ชนิดย่อย 

จากการสืบค้นข้อมูลพบว่าค้างคาวแม่ไก่เกาะมีแหล่งเกาะนอนอยู่บนต้นไม้สูงในเกาะขนาดเล็กใกล้
ชายฝั่งเท่านั้น และพบว่าค้างคาวแม่ไก่เกาะสามารถบินข้ามไปยังแผ่นดินใหญ่เพ่ือออกหากินก่อนจะกลับมา
นอนที่แหล่งเกาะนอนบนเกาะเดิมได้ (Payne et al., 1985) แต่จากการศึกษาก่อนหน้าไม่พบค้างคาวแม่ไก่
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เกาะบินหากินไกลจากแหล่งเกาะนอนเกิน 8 กิโลเมตร (Heideman and Heaney, 1992) ประกอบกับ
การศึกษาทางด้านพันธุศาสตร์ประชากรในค้างคาวแม่ไก่เกาะที่ประเทศมาเลเซียพบว่า แต่ละประชากรซึ่งอยู่
ห่างกันประมาณ 285 กิโลเมตร มีความแตกต่างทางพันธุกรรมกันอย่างสิ้นเชิง (Olival, 2008) ในประเทศ
ไทยประชากรของค้างคาวแม่ไก่เกาะมีการกระจาย ทั้งในภาคตะวันออก ภาคใต้ฝั่งอ่าวไทย และภาคใต้ฝั่งอัน
ดามัน แต่ยังไม่มีการศึกษาทางด้านพันธุศาสตร์ประชากรของค้างคาวแม่ไก่เกาะ P. hypomelanus ใน
ประเทศไทย การศึกษาในครั้งนี้จึงมีวัตถุประสงค์ท่ีจะศึกษาความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมและความหลายหลาย
ทางพันธุกรรมของประชากรค้างคาวแม่ไก่เกาะ P. hypomelanus ในพ้ืนที่โครงการอนุรักษ์พันธุกรรมพืชอัน
เนื่องมาจากพระราชด าริฯ ทั้งในพื้นที่เกาะบริเวณอ่าวไทยและทะเลอันดามัน ข้อมูลจากการศึกษาในครั้งนี้จะ
เสริมสร้างความรู้ทางด้านพันธุศาสตร์ประชากรของค้างคาวแม่ไก่เกาะในประเทศไทยและสามารถน ามาใช้
ประเมินสถานภาพความเสี่ยงต่อการสูญพันธุ์ และวางแผนในการอนุรักษ์ความหลากหลายทางด้านพันธุกรรม
ของค้างคาวแม่ไก่เกาะในพ้ืนที่ศึกษา 
 

วัตถุประสงค ์

1. เพ่ือสนองพระราชด าริ โครงการอนุรักษ์พันธุกรรมพืชอันเนื่องมาจากพระราชด าริฯ (อพ.สธ.) 
2. เพ่ือศึกษาความสัมพันธ์ทางพันธุศาสตร์ประชากรของค้างคาวแม่ไก่เกาะในพ้ืนที่โครงการอนุรักษ์

พันธุกรรมพืชอันเนื่องมาจากพระราชด ารฯิ 
3. เพ่ือประเมินสถานภาพของค้างคาวแม่ไก่เกาะในพ้ืนที่ศึกษา และเสนอแนะแนวทางในการอนุรักษ์ 
 

ขอบเขตการวิจัย 

1. ท าการศึกษาในกลุ่มประชากรค้างคาวแม่ไก่เกาะ P. hypomelanus ที่อาศัยอยู่ในพ้ืนที่โครงการอนุรักษ์
พันธุกรรมพืชอันเนื่องมาจากพระราชด าริฯ ในพ้ืนที่เกาะบริเวณอ่าวไทยและทะเลอันดามัน 

2. ศึกษาความสัมพันธ์ทางพันธุศาสตร์ประชากรของค้างคาวแม่ไก่เกาะจากการวิเคราะห์ล าดับเบส 
mitochondrial DNA บริเวณ control region 
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วิธีด าเนินการวิจัย 

1. การส ารวจและเก็บตัวอย่างมูลค้างคาวแม่ไก่เกาะในภาคสนาม 
ท าการส ารวจแหล่งเกาะนอนของค้างคาวแม่ไก่เกาะ P. hypomelanus ในพ้ืนที่โครงการอนุรักษ์

พันธุกรรมพืชอันเนื่องมาจากพระราชด าริฯ โดยท าการส ารวจบริเวณชายฝั่งและเกาะในภาคตะวันออก 
ภาคใต้ทั้งทางฝั่งอ่าวไทย และภาคใต้ฝั่งทะเลอันดามัน จากนั้นท าการเก็บตัวอย่างมูลบริเวณใต้แหล่งเกาะ
นอนของประชากรค้างคาวแม่ไก่เกาะ (ภาพที่ 1) โดยเลือกเก็บเฉพาะมูลที่ใหม่เท่านั้น โดยสังเกตจากสีและ
ลักษณะเนื้อของมูล ท าการเก็บมูลที่มีความห่างกันอย่างน้อย 5 เมตร เพ่ือหลีกเลี่ยงการเก็บตัวอย่างซ้ าซ้อน 
ตัวอย่างมูลที่ได้จะถูกบรรจุอยู่ในหลอดขนาด 2 มิลลิลิตร ที่บรรจุ Lysis buffer 500 ไมโครลิตร เก็บที่
อุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียส จนกว่าจะมีการน ามาสกัดดีเอ็นเอต่อไป 
 

 
ภาพที่ 1 มูลค้างคาวแม่ไก่เกาะ 
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2. การสกัดดีเอ็นเอและการตรวจวิเคราะห์ล าดับเบสในห้องปฏิบัติการ 

สกัดดีเอ็นเอจากมูลของค้างคาว โดยใช้ AccuPrep® Stool Genomic DNA Extraction Kit 
(ภาคผนวก) น าดีเอ็นเอที่สกัดได้มาเพ่ิมจ านวนบริเวณเป้าหมายด้วยเทคนิค Polymerase chain reaction 
(PCR) โดยในการศึกษาครั้งนี้จะใช้การตรวจวิเคราะห์ล าดับเบส mitochondrial DNA บริเวณ control 
region โดยใช้ forward primer Pv_dlpL 5’ AACACCCAAAGCTGATATTCTACT 3’ และ reverse 
primer Pv_dlpR 5’ CGTATGCGTATGCGTATGTC 3’ หลังจากนั้นน าเข้าเครื่อง Thermal cycler โดยตั้ง
ค่าโปรแกรมดังนี้ 

1) เริ่มต้นด้วยการแยกสายดีเอ็นเอ (initial denaturation) ที่อุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส เป็น
เวลา 3 นาที  

2) จากนั้นแยกสายดีเอ็นเอ (denaturation) อุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 1 นาที  
3) ลดอุณหภูมิให้ primer เข้าคู่กับดีเอ็นเอต้นแบบ (annealing) ที่อุณหภูมิ 54 องศาเซลเซียส 

เป็นเวลา 1 นาที  
4) เพ่ิมอุณหภูมิเพ่ือให้เกิดการสังเคราะห์ดีเอ็นเอสายใหม่ต่อจาก primer (extension) ที่อุณหภูมิ 

74 องศาเซลเซียสเป็นเวลา 1 นาที ท าทั้งสิ้น 35 รอบ  
5) ตั้งค่าอุณหภูมิสุดท้ายเพ่ือการสังเคราะห์ดีเอ็นเอ (final extension) ที่อุณหภูมิ 74 องศา

เซลเซียส เป็นเวลา 7 นาที  
ท าการตรวจวิเคราะห์ขนาดของ PCR product ที่ได้ ด้วยวิธี Gel electrophoresis จากนั้นท าดี

เอ็นเอให้บริสุทธิ์ โดยใช้ชุด AccuPrep® PCR Purification Kit (ภาคผนวก) 
 
3. การวิเคราะห์ข้อมูลและสรุปผลการศึกษา 

ศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของค้างคาวแม่ไก่เกาะในแต่ละประชากร โดยวิเคราะห์ 
จ านวนของ haploytpe, haplotype diversity, nucleotide diversity จากล าดับเบสของ 
mitochondrial DNA บริเวณ control region โดยใช้โปรแกรม DnaSP v6 (Rozas et al., 2017) และ
วิเคราะห์ค่า pairwise FST เพ่ือศึกษาความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างแต่ละประชากรโดยใช้โปรแกรม 
Arlequin 3.5 (Excoffier and Lischer, 2010) 

ศึกษาความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของประชากรค้างคาวแม่ไก่เกาะโดยสร้าง minimum spanning 
network เพ่ือแสดงความสัมพันธ์ระหว่าง haplotype ต่าง ๆ และแสดงความถี่ของ haplotype ในแต่ละ
ประชากร โดยใช้โปรแกรม Arlequin 3.5 (Excoffier and Lischer, 2010) รวมถึงการสร้าง phylogenetic 
tree ด้วยวิธี Maximum likelihood (ML) โดยใช้ Bootstrap 1000 รอบ เพ่ือแสดงความสัมพันธ์ทาง
วิวัฒนาการของประชากรค้างคาวแม่ไก่เกาะใน พ้ืนที่ โครงการอนุรักษ์พันธุกรรมพืชอันเนื่องมาจาก
พระราชด าริฯ โดยใช้โปรแกรม MEGA 7.0 (Kumar, Stecher and Tamura, 2016) 
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ผลและอภิปรายผลการศึกษา 

จากการส ารวจพื้นที่แหล่งเกาะนอนของค้างคาวแม่ไก่เกาะ ในพื้นที่โครงการอนุรักษ์พันธุกรรมพืชอัน
เนื่องมาจากพระราชด าริฯ (อพ.สธ.) พบแหล่งเกาะนอนของค้างคาวแม่ไก่เกาะใน 4 พ้ืนที่ (ภาพที่ 2) ได้แก่ 

1. เกาะจาน อ าเภอสัตหีบ จังหวัดชลบุรี 
พบแหล่งเกาะนอนของค้างคาวแม่ไก่เกาะบริเวณตอนกลางของเกาะด้านทิศเหนือ (ภาพที่ 3) 

ห่างจากชายหาดประมาณ 100 เมตร มีขนาดประชากรประมาณ 400-500 ตัว 
2. เกาะคราม อ าเภอสัตหีบ จังหวัดชลบุรี 

พบแหล่งเกาะนอนของค้างคาวแม่ไก่เกาะบริเวณด้านทิศเหนือของเกาะ (ภาพที่ 4) ห่างจาก
ชายหาดประมาณ 1 กิโลเมตร มีขนาดประชากรประมาณ 600-700 ตัว 

3. เกาะทะลุ อ าเภอบางสะพานน้อย จังหวัดประจวบคีรีขันธ์ 
พบแหล่งเกาะนอนของค้างคาวแม่ไก่เกาะบริเวณด้านทิศใต้ของเกาะใกล้กับชายหาด (ภาพที่ 5) 

มีขนาดประชากรประมาณ 300-400 ตัว 
4. หมู่เกาะสิมิลัน อ าเภอคุระบุรี จังหวัดพังงา 

พบแหล่งเกาะนอนของค้างคาวแม่ไก่เกาะบริเวณด้านทิศเหนือของเกาะสี่ ติดกับชายหาด (ภาพ
ที่ 6) มีขนาดประชากรประมาณ 900-1000 ตัว 

 

 
ภาพที่ 2 แผนที่แสดงแหล่งเกาะนอนของค้างคาวแม่ไก่เกาะในพื้นที่โครงการ อพ.สธ. 
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ภาพที่ 3 แหล่งเกาะนอนของค้างคาวแม่ไก่เกาะบนเกาะจาน 

 

 
ภาพที่ 4 แหล่งเกาะนอนของค้างคาวแม่ไก่เกาะบนเกาะคราม 
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ภาพที่ 5 แหล่งเกาะนอนของค้างคาวแม่ไก่เกาะบนเกาะทะลุ 

 

 
ภาพที่ 6 แหล่งเกาะนอนของค้างคาวแม่ไก่เกาะบนเกาะสี่ หมู่เกาะสิมิลัน 
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ตารางท่ี 1 ความหลากหลายทางพันธุกรรมของประชากรค้างคาวแม่ไก่เกาะในพื้นที่ศึกษา 
 เกาะจาน 

(n=5) 
เกาะคราม 

(n=9) 
เกาะทะลุ 
(n=4) 

หมู่เกาะสิมิลัน 
(n=6) 

Number of haplotype 4 6 2 6 
Haplotype diversity 0.900 0.889 0.500 1.000 
Nucleotide diversity 0.064 0.013 0.032 0.025 
 
ตารางท่ี 2 ความแตกต่างทางพันธุกรรม (pairwise FST) ระหว่างประชากรค้างคาวแม่ไก่เกาะในพื้นที่ศึกษา 
 เกาะจาน เกาะคราม เกาะทะลุ หมู่เกาะสิมิลัน 

เกาะจาน 0    
เกาะคราม 0.479** 0   
เกาะทะลุ 0.277 0.499** 0  

หมู่เกาะสิมิลัน 0.110 0.183* 0.348** 0 
หมายเหตุ: **p<0.01, *p<0.05 
 

ในการวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางพันธุศาสตร์ประชากรของค้างคาวแม่ไก่เกาะจากตัวอย่างดีเอ็นเอที่
สกัดได้จ านวน 24 ตัวอย่าง พบจ านวน haplotype ของต าแหน่ง control region ที่ท าการศึกษาทั้งสิ้น 16 
แบบ โดยแต่ละ haplotype มีขนาด 478 bp โดยมีต าแหน่งนิวคลีโอไทด์ที่ความผันแปรจ านวนทั้งสิ้น 49 
ต าแหน่ง คิดเป็น 8.8% โดยมี parsimony informative sites จ านวน 42 ต าแหน่ง และ singleton sites 
จ านวน 7 ต าแหน่ง จากการวิเคราะห์ล าดับนิวคลีโอไทด์ด้วยโปรแกรม DnaSP พบว่า กลุ่มตัวอย่างที่
ท าการศึกษาทั้งหมดมีความหลากหลายของแฮปโพล์ไทป์ (haplotype diversity) สูงถึง 0.960 และมีความ
หลากหลายของนิวคลีโอไทด์ (nucleotide diversity) เท่ากับ 0.03213 

เมื่อพิจารณาความหลากหลายทางพันธุกรรมในแต่ละประชากร (ตารางที่ 1) พบว่า ประชากร
ค้างคาวแม่ไก่เกาะในหมู่เกาะสิมิลันมีค่า haplotype diversity สูงสุด ซึ่งอาจเป็นผลเนื่องมาจากประชากร
ค้างคาวแม่ไก่เกาะในหมู่เกาะสิมิลันมีขนาดใหญ่ และหมู่เกาะสิมิลันได้รับการประกาศเป็นอุทยานแห่งชาติ
ตั้งแต่ปี 2525 และอยู่ห่างไกลจากแผ่นดินใหญ่มากกว่า 50 กิโลเมตร ท าให้ทรัพยากรชีวภาพต่างๆ ได้รับการ
ปกปักรักษามานาน อีกทั้งประชากรค้างคาวแม่ไก่นี้ยังอาศัยอยู่ในบริเวณที่ท าการอุทยานแห่งชาติจึงไม่ได้ถูก
คุกคามจากการล่าและการท าลายถิ่นอาศัย ขณะที่ประชากรค้างคาวแม่ไก่เกาะบนเกาะทะลุมีค่า haplotype 
diversity ต่ าสุด และยังมีขนาดประชากรค่อนข้างเล็ก ซึ่งอาจเนื่องมาจากการที่เกาะทะลุมีพ้ืนที่เล็กและพ่ึง
ได้รับการประกาศเป็นพ้ืนที่อนุรักษ์ อีกท้ังประชากรค้างคาวแม่ไก่นี้มีแหล่งหากินบนแผ่นดินใหญ่เนื่องจากอยู่
ใกล้ชายฝั่งทะเลบริเวณจังหวัดประจวบคีรีขันธ์และชุมพร ท าให้ประชากรค้างคาวแม่ไก่บนเกาะทะลุอาจถูก
คุกคามจากปัจจัยต่างๆ ค่อนข้างมาก 
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ภาพที่7  ค้างคาวแม่ไก่เกาะบนเกาะจาน 

 
 

 
 

ภาพที่ 8 Minimum spanning network ของ haplotype ที่พบในแต่ละประชากร 
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จากการวิเคราะห์ความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างประชากรด้วยโปรแกรม Arlequin พบว่า
ประชากรค้างคาวแม่ไก่เกาะในแต่ละพ้ืนที่ศึกษามีความแตกต่างทางพันธุกรรมอย่างชัดเจน ยกเว้นประชากร
บนเกาะจานซึ่งไม่มีความแตกต่างทางพันธุกรรมจากประชากรบนเกาะทะลุและหมู่เกาะสิมิลัน (ตารางที่ 2) 
นอกจากนั้นประชากรบนเกาะจานยังมีค่า nucleotide diversity สูงที่สุดอีกด้วย เมื่อพิจารณา haplotype 
network (ภาพที่ 8) ซึ่งแสดงความสัมพันธ์ระหว่าง haplotype ต่าง ๆ และแสดงความถี่และการกระจาย
ของ haplotype ในแต่ละประชากรพบว่า ประชากรบนเกาะจานมี haplotype แบบเดียวกับประชากรบน
เกาะครามและหมู่เกาะสิมิลันซึ่งมีระยะห่างกันมากกว่า 600 กิโลเมตร ข้อมูลเหล่านี้บ่งชี้ว่าประชากรค้างคาว
แม่ไก่เกาะบนเกาะจานประกอบไปด้วยสมาชิกที่มีความเชื่อมโยงทางสายวิวัฒนาการกับประชากรค้างคาวแม่
ไก่บนเกาะอ่ืนทั้งในพ้ืนที่อ่าวไทยและทะเลอันดามัน 

แม้ว่า haplotype ส่วนใหญ่จะมีความจ าเพาะต่อพ้ืนที่ศึกษา แต่จากแผนภูมิแสดงความสัมพันธ์ทาง
วิวัฒนาการของ haplotype ที่พบในพ้ืนที่ศึกษา (ภาพที่ 9) แสดงถึงความเชื่อมโยงทางสายวิวัฒนาการ
ระหว่างกลุ่มประชากรที่ท าการศึกษาที่ไม่ได้มีการแบ่งกลุ่มแยกตามพ้ืนที่ และบ่งชี้ว่าไม่มีการแยกกลุ่มทาง
พันธุกรรมของประชากรค้างคาวแม่ไก่เกาะทั้งในฝั่งอ่าวไทยและฝั่งทะเลอันดามัน 
 

 
ภาพที่ 9 แผนภูมิแสดงความสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการของประชากรค้างคาวแม่ไก่เกาะในพื้นที่ศึกษา สร้าง
ด้วยวิธี Maximum likelihood โดยใช้ Bootstrap 1000 รอบ และมี Pleropus alecto เป็น outgroup 
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สรุปผลการศึกษา 

 ในพ้ืนที่โครงการอนุรักษ์พันธุกรรมพืชอันเนื่องมาจากพระราชด าริฯ (อพ.สธ.) พบแหล่งเกาะนอน
ของค้างคาวแม่ไก่เกาะใน 4 พ้ืนที่ทั้งในฝั่งอ่าวไทย ได้แก่ เกาะจาน และเกาะคราม จังหวัดชลบุรี และเกาะ
ทะลุ จังหวัดประจวบคีรีขันธ์ และในฝั่งทะเลอันดามัน ได้แก่ เกาะสี่ ในอุทยานแห่งชาติหมู่เกาะสิมิลัน โดยแต่
ละแห่งมีขนาดประชากรของค้างคาวตั้งแต่ 300-1000 ตัว ทั้งนี้ประชากรค้างคาวแม่ไก่ที่เกาะทะลุมีขนาดเล็ก 
อยู่ใกล้แหล่งชุมชนและพ้ืนที่เกษตรกรรม อีกทั้งยังมีความหลากหลายทางพันธุกรรมต่ า ซ่ึงแสดงว่าเป็นกลุ่ม
ประชากรที่มีความเสี่ยงสูงในการถูกคุกคาม จึงเป็นพ้ืนที่ที่ควรได้รับการดูแลและเฝ้าระวังเป็นพิเศษ ขณะที่
กลุ่มประชากรค้างคาวแม่ไกท่ี่เกาะอีก 3 แห่ง อยู่ในเขตทหารและเขตอุทยานแห่งชาติซึ่งเป็นพ้ืนที่อนุรักษ์ที่มี
พ้ืนที่กว้าง อยู่ห่างไกลจากแหล่งชุมชนและพ้ืนที่เกษตรกรรม จึงมีความเสี่ยงต่ าในการถูกคุกคาม จึงท าให้มี
ขนาดประชากรค่อนข้างใหญ่และมีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูง 

แม้ว่าประชากรค้างคาวแม่ไก่เกาะในพ้ืนที่ศึกษาส่วนใหญ่มีความแตกต่างกันทางพันธุกรรมอย่าง
ชัดเจน ข้อมูลพนัธุกรรมของประชากรค้างคาวที่เกาะจานแสดงถึงความเชื่อมโยงทางวิวัฒนาการระหว่างกลุ่ม
ประชากรต่างๆ ในประเทศไทย และความเป็นไปได้ของการถ่ายเทเคลื่อนย้ายยีนระหว่างประชากรที่อยู่ใน
บริเวณอ่าวไทยและทะเลอันดามัน อย่างไรก็ตามข้อมูลจากการศึกษาครั้งนี้เป็นเพียงข้อมูลเบื้องต้น ยังมีความ
จ าเป็นในการศึกษาทางวิวัฒนาการและพันธุศาสตร์ประชากรของค้างคาวแม่ไก่เกาะในประเทศไทยเพ่ิมเติม 
เพ่ือให้เข้าใจสถานภาพและชีววิทยาของค้างคาวชนิดนี้ได้ดียิ่งขึ้น 
 

ข้อเสนอแนะ 

 แนวทางการวิจัยต่อไปควรท าการศึกษาเพ่ิมเติมให้มีตัวอย่างมากขึ้นและครอบคลุมพ้ืนที่เพ่ิมขึ้น และ
แม้ว่าข้อมูลจากการศึกษาครั้งนี้จะเป็นข้อมูลเบื้องต้น แต่ได้บ่งชี้ถึงสถานภาพของประชากรค้างคาวแม่ไก่เกาะ
ที่เกาะทะลุ อ าเภอบางสะพานน้อย จังหวัดประจวบคีรีขันธ์ ที่อาจอยู่ในสภาวะที่ถูกคุกคาม และมีความเสี่ยง
ในการสูญพันธ์ไปจากพ้ืนที่ได้ จึงควรมีการวางแผนการจัดการและอนุรักษ์ประชากรกลุ่มนี้ต่อไป 
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การสกัดดีเอ็นเอจากมูลของค้างคาว (DNA extraction from stool samples) 

สกัดดีเอ็นเอจากมูลของค้างคาว โดยใช้ AccuPrep® Stool Genomic DNA Extraction Kit 
(Bioneer, Korea) ตามข้ันตอนในคู่มือดังนี้ 

1) น าหลอดที่บรรจุตัวอย่างมูลของค้างคาวและ Lysis buffer มาเติม Proteinase K ปริมาตร 
20 ไมโครลิตร แล้วน าไป vortex จากนั้นน าไป incubate ที่อุณหภูมิ 60 องศาเซลเซียส เป็น
ระยะเวลา 10 นาท ี

2) น า sample mixture มา centrifuge ที่ความเร็ว 12,000 rpm เป็นระยะเวลา 5 นาที 
จากนั้นท าการแยกบริเวณที่เป็นส่วนใสของ sample mixture ย้ายไปยังหลอดบรรจุสาร
ขนาด 1.5 มิลลิลิตร 

3) เติม Binding buffer (ST) ปริมาตร 400 ไมโครลิตร ลงในหลอดบรรจุสารที่มีส่วนใส จากนั้น
น าไป incubate ที่อุณหภูมิ 60 องศาเซลเซียส เป็นระยะเวลา 10 นาท ี

4) เติม Isopropanol ปริมาตร 100 ไมโครลิตร และท าการ vortex เป็นระยะเวลาประมาณ 5 
วินาที 

5) น า binding column มาประกอบกับหลอดบรรจุสารขนาด 1.5 มิลลิลิตร จากนั้นเท
สารละลายลงใน binding column 

6) ปิดฝา binding column และน าไป centrifuge ที่ความเร็ว 8,000 rpm เป็นระยะเวลา 1 
นาท ี

7) ท าการย้าย binding column ไปยังหลอดบรรจุสารขนาด 1.5 มิลลิลิตร หลอดใหม่ จากนั้น
เติม Washing buffer 1 (W1) ปริมาตร 500 ไมโครลิตร ลงใน binding column แล้วน าไป 
centrifuge ที่ความเร็ว 8,000 rpm เป็นระยะเวลา 1 นาท ี

8) ท าการย้าย binding column ไปยังหลอดบรรจุสารขนาด 1.5 มิลลิลิตร เติมสาร Washing 
buffer 2 (W2) ปริมาตร 500 ไมโครลิตร แล้วน าไป centrifuge ที่ความเร็ว 8,000 rpm 
เป็นระยะเวลา 1 นาท ี

9) ท าการ centrifuge อีกครั้ง ที่ความเร็ว 12,000 rpm เป็นระยะเวลา 1 นาที เพ่ือก าจัด 
ethanol ออกให้หมด  

10) ท าการย้าย binding column ไปยังหลอดบรรจุสารขนาด 1.5 มิลลิลิตร เติมสาร Elution 
buffer (EL) ปริมาตร 50 ไมโครลิตร จากนั้นรอเป็นระยะเวลา 5 นาที และน าไป centrifuge 
ที่ความเร็ว 8,000 rpm เป็นระยะเวลา 1 นาที เพ่ือชะล้างดีเอ็นเอที่อยู่ใน membrane ของ 
binding column  

11) ท าการเก็บรักษาดีเอ็นเอท่ีได้ที่อุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียส 
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การท าดีเอ็นเอให้บริสุทธิ์ (DNA purification) 

ท าดีเอ็นเอให้บริสุทธิ์ โดยใช้ชุด AccuPrep® PCR Purification Kit (Bioneer, Korea) โดยท า
ตามข้ันตอนในคู่มือดังนี้ 

1) เติม PCR Binding buffer ประมาณ 5 เท่า ของปริมาตร PCR product น า ไป vortex 
เป็นระยะเวลาประมาณ 5 วินาที 

2) ท าการเท mixture ที่ได้ลงใน binding column และน าไป centrifuge ที่ความเร็ว 13,000 
rpm เป็นระยะเวลา 1 นาท ี

3) เทสารละลายที่ผ่านตัวกรองของ binding column ทิ้ง จากนั้นท าการประกอบ binding 
column ลงไปในหลอดบรรจุสารขนาด 2 มิลลิลิตร 

4) เติม Binding buffer 2 ปริมาตร 500 ไมโครลิตร ลงบน binding column จากนั้นน าไป 
centrifuge ที่ความเร็ว 13,000 rpm เป็นระยะเวลา 1 นาท ี

5) เทสารละลายที่ผ่านตัวกรองของ binding column ทิ้ง จากนั้นท าการประกอบ binding 
column ลงไปในหลอดบรรจุสารขนาด 2 มิลลิลิตร จากนั้นท าการเติม Binding buffer 2 
ปริมาตร 500 ไมโครลิตร อีกครั้งแล้วน าไป centrifuge ที่ความเร็ว 13,000 rpm เป็น
ระยะเวลา 1 นาท ี

6) เทสารละลายที่ผ่านตัวกรองของ binding column ทิ้ง จากนั้นท าการประกอบ binding 
column ลงไปในหลอดบรรจุสารขนาด 2 มิลลิลิตร 

7) ท าให้ binding column แห้งด้วยการน าไป centrifuge ที่ความเร็ว 13,000 rpm เป็น
ระยะเวลา 1 นาที จากนั้นท าการย้าย binding column ไปยังหลอดบรรจุสารขนาด 1.5 
มิลลิลิตร 

8) เติม Buffer 3 ปริมาตร 30 ไมโครลิตร บริเวณตรงกลางของ binding column จากนั้นรอ
เป็นระยะเวลา 1 นาท ี

9) ชะดีเอ็นเอที่อยู่ใน binding column โดยการน าไป centrifuge ที่ความเร็ว 13,000 rpm 
เป็นระยะเวลา 1 นาท ี

10) น าดีเอ็นเอบริสุทธิ์ที่ได้ไปท าการวิเคราะห์ต่อไป 
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