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บทคัดย่อ 

  
แมลงกระชอนเป็นแมลงที่มีความสำคัญทั้งทางด้านอาหาร การเกษตร และการแพทย์ 

สามารถพบได้ทั่วโลก แมลงกระชอนในประเทศไทยถูกจัดจำแนกเป็นชนิดเดียว ได้แก่ Gryllotalpa 
orientalis แต่อย่างไรก็ตาม ยังไม่มีข้อมูลการศึกษาเชิงลึกทางด้านความหลากหลายทางพันธุกรรม
ของแมลงกระชอนในประเทศไทยมาก่อน ผู้วิจัยจึงสนใจศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของ
แมลงกระชอนที่กระจายอยู่ในพื้นที่จังหวัดร้อยเอ็ด โดยทำการเก็บตัวอย่างแมลงกระชอนจำนวน 271 
ตัวอย่าง จากแหล่งธรรมชาติใน 14 พ้ืนที่แต่ละอำเภอของจังหวัดร้อยเอ็ด มาทำการวิเคราะห์ความ
หลากหลายทางพันธุกรรมโดยใช้ยีน cytochrome c oxidase subunit 1 (CO1) ความยาว 430 คู่
เบส และ 16S ribosomal DNA (16S rDNA) ความยาว 465 คู่เบส เป็นเครื่องหมายโมเลกุล ผล
การศึกษาพบว่า ประชากรแมลงกระชอนจากแหล่งธรรมชาติในจังหวัดร้อยเอ็ดมีความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมค่อนข้างสูง พบการแปรผันของลำดับนิวคลีโอไทด์ของยีน  CO1 และ 16S rDNA 
จำนวน 97 (22.6%) และ 80 (17.2%) ตำแหน่ง สามารถจำแนกลักษณะทางพันธุกรรมออกได้เป็น 
37 (Go1 – Go37) และ 15 (Gr1 – Gr15) แฮโพลไทป์ (haplotypes) ตามลำดับ จากการวิเคราะห์
การแบ่งกลุ่มทางพันธุกรรมโดยการสร้างเครือข่ายแฮโพลไทป์  (haplotype network) ให้ผล
สอดคล้องกันเมื่อวิเคราะห์ด้วยยีน CO1 และ 16S rDNA โดยสามารถแบ่งกลุ่มพันธุกรรมของแมลง
กระชอนในจังหวัดร้อยเอ็ดออกเป็น 6 กลุ่ม (I – VI) และเม่ือนำผลลำดับนิวคลีโอไทด์ของทั้งสองยีนมา
วิเคราะห์เป็นแผนภูมิวิวัฒนาการ (phylogenetic tree) พบว่า ประชากรแมลงกระชอนในจังหวัด
ร้อยเอ็ดแบ่งสายสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการออกเป็น 6 กลุ่ม เช่นเดียวกัน และพบค่าความแตกต่างทาง
พันธุกรรม p-distance เมื่อเปรียบเทียบระหว่างกลุ่มประชากรอยู่ในช่วงระหว่าง 0.0002 ถึง 0.1138 
นอกจากนี้ผลการวิเคราะห์สัดส่วนของสัณฐานบางประการเปรียบเทียบระหว่างกลุ่มพันธุกรรม  พบ
ลักษณะสัณฐานที่แตกต่างกันอย่างมีนัยสำคัญ เช่น ความกว้างช่องอก ความกว้างและความยาวของ
ปีกคู่หลัง และความยาวของปีกคู่หน้า เป็นต้น จากผลการศึกษาครั้งนี้ สามารถสรุปได้ว่า ประชากร
แมลงกระชอนในแหล่งธรรมชาติของจังหวัดร้อยเอ็ดเป็นชนิดซับซ้อน  (species complex) ซึ่งอาจ
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จำแนกเป็นหลายชนิดและจำเป็นต้องศึกษาทางชีววิทยาด้านอ่ืนๆ  รวมทั้งลักษณะทางสัณฐานทั้ง
ภายนอกและภายในของแมลงกระชอนในกลุ่มพันธุกรรมต่างๆ อย่างละเอียดต่อไปในอนาคต เพ่ือใช้
เป็นข้อมูลพ้ืนฐานในการจัดจำแนกชนิดของแมลงกระชอนที่พบในจังหวัดร้อยเอ็ดรวมทั้งแหล่งอ่ืนๆ  
ในประเทศไทยให้ถูกต้องและชัดเจนมากยิ่งข้ึน 

 
คำสำคัญ : แมลงกระชอน, ความหลากหลายทางพันธุกรรม, ไมโทคอนเดรียลดีเอ็นเอ, จังหวัดร้อยเอ็ด 
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ABSTRACT 

  
The mole cricket is an edible, medicinal, and agriculturally significant 

insect that can be found worldwide. In Thailand, only Gryllotalpa orientalis has been 
recognized. However, a comprehensive investigation on the genetic variation of mole 
cricket in Thailand is still lacking. Thus, this study aims to examine the genetic 
variation of mole cricket from different localities in Roi Et Province. The 271 mole 
crickets were collected from natural habitats in 14 different districts of Roi Et 
Province for genetic variation investigation using two mitochondrial genes, namely 
430 bp of cytochrome c oxidase subunit 1 (CO1) and 465 bp of 16S ribosomal DNA 
(16S rDNA) as genetic markers. A high level of genetic variation was found in mole 
cricket populations in this study. The 97 (22.6%) and 80 (17.2%) variation sites were 
found in CO1 and 16S rDNA sequences, respectively. According to these variations, 37 
(Go1 – Go37) and 15 (Gr1 – Gr15) haplotypes were classified based on CO1 and 16S 
rDNA sequences, respectively. Haplotype network analysis revealed that six genetic 
groups have been classified, namely genetic groups I – VI. Phylogenetic tree analysis 
also demonstrates the six genetic groups, similar to haplotype network analysis. The 
p-distance value compared between 14 populations ranged from 0.0002 to 0.1138. In 
addition, morphometric analysis also supports the classification of genetic groups, as 
demonstrated that some characters showed significant differences between genetic 
groups, such as thorax width, tegmen length, wing length, and wing width. Thus, 
mole cricket populations in Roi Et Province contained a species complex. Further 
comprehensive investigations on biology, ecology, morphology, and genetics need to 
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be examined for a better understanding of their systematic and taxonomic status. 

 
Keyword : mole cricket, genetic diversity, mitochondrial DNA, Roi Et province 
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บทที่ 1  
บทนำ 

 

1.1 ที่มาและความสำคัญ 
 ปัจจุบันพบว่ามีการเพ่ิมจำนวนของประชากรมนุษย์บนโลกมากขึ้นอย่างต่อเนื่อง ส่งผลให้

แหล่งอาหารโปรตีนจากเนื้อสัตว์อาจจะไม่เพียงพอต่อความต้องการในการบริโภคของมนุษย์ในอนาคต 

องค์กรอาหารและเกษตรแห่ งสหประชาชาติ  (Food and Agriculture Organization: FAO) 

คาดการณ์ว่าภายในปี 2593 ประชากรโลกจะเพ่ิมขึ้นเป็น 9,000 ล้านคน จาก 7,400 ล้านคน ที่มีอยู่

ในปัจจุบัน ดังนั้น แหล่งอาหารโปรตีนทางเลือกอ่ืนจึงมีความจำเป็นมากขึ้น แมลงกินได้ (edible 

insects) ถือเป็นอาหารทางเลือกอีกอย่างหนึ่งที่จะส่งผลดีต่อทั้งระบบเศรษฐกิจและสิ่งแวดล้อมของ

โลกได้เป็นอย่างดีในอนาคต (Van Huis, 2013) ดังนั้น FAO จึงสนับสนุนให้แมลงเป็นอาหารสำหรับ

ประชากรในอนาคต แมลงให้คุณค่าทางโภชนาการไม่ด้อยไปกว่าเนื้อสัตว์ ประกอบไปด้วย โปรตีน 

ไขมัน และวิตามินที่จำเป็นต่อร่างกายมนุษย์ มีการบันทึกไว้ว่า มนุษย์เริ่มรู้จักการบริโภคแมลงเมื่อ 

7,000 ปีมาแล้ว (Ramos-Elorduy, 2009) ปัจจุบัน มีแมลงกินได้มากกว่า 2,300 ชนิด กระจายอยู่

ทั่วโลก มีทั้งแมลงที่อาศัยอยู่ในสภาพแวดล้อมบนบก (terrestrial environments) และแหล่งน้ำ 

(aquatic environments) และแมลงกินได้สามารถพบได้ในทุกฤดู แมลงที่สามารถนำมารับประทาน

ไ ด้  โ ด ย ทั่ ว ไ ป จ ะ จั ด อ ยู่ ใ น ก ลุ่ ม  Lepidopterans, Orthopterans, Isopterans แ ล ะ 

Hymenopterans แมลงบางชนิดยังต้องอาศัยการจับจากแหล่งธรรมชาติมาเป็นอาหารเนื่องจากมี

ข้อจำกัดในการเพาะเลี้ยง แต่บางชนิดก็สามารถนำมาขยายพันธุ์และเพาะเลี้ยงเป็นฟาร์มขนาดใหญ่ได้ 

ซึ่งการเลี้ยงแมลงไม่ต้องใช้พ้ืนที่ น้ำ และพลังงานอ่ืนๆ ในปริมาณมาก ไม่ต้องใช้เทคโนโลยีขั้นสูง 

ลงทุนต่ำ ไม่สร้างมลพิษ สามารถเลี้ยงในเขตชนบทได้  

ในประเทศไทยมีแมลงที่สามารถนำมารับประทานหลากหลายชนิด และแมลงกระชอนถือ

เป็นแมลงอีกหนึ่งชนิดทที่นิยมนำมาปรุงเป็นอาหาร มีคุณค่าทางโภชนาการสูง ให้พลังงาน 125.1 กิโล

แคลอรี โปรตีน 15.4 กรัม ไขมัน 15.4 กรัม ต่อน้ำหนักแห้ง 100 กรัม นอกจากนี้ยังมีไคตินที่มี

ประโยชน์ช่วยลดระดับคอเลสเตอรอลและไขมันในเลือด (Ravi Kumar, 2000) รวมทั้งสามารถต้าน

การติดเชื้อจากยีสต์ในระบบทางเดินอาหาร (Koide, 1998) ปัจจุบัน แมลงกระชอนเป็นที่ต้องการของ

ตลาดค่อนข้างสูง แต่ยังไม่มีการเลี้ยงในฟาร์ม ยังต้องจับตามแหล่งธรรมชาติเป็นหลัก หากมีการจับ

เพ่ือนำมาบริโภคในปริมาณมาก รวมทั้งการใช้สารเคมีในพ้ืนที่เกษตรกรรม ซึ่งเป็นแหล่งอาศัยหลัก
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ของแมลงกระชอน ในอนาคตอาจส่งผลกระทบต่อการลดจำนวนลงของประชากรแมลงกระชอนใน

ธรรมชาติ ดังนั้น การศึกษาข้อมูลพ้ืนฐานต่างๆ เกี่ยวกับแมลงกระชอนในประเทศไทย จึงมีความ

จำเป็นอย่างยิ่ง สำหรับการวางแผนเพ่ือการอนุรักษ์และใช้ประโยชน์แมลงกระชอนได้อย่างยั่งยืนใน

อนาคต จากการทบทวนวรรณกรรม พบว่าข้อมูลพ้ืนฐานต่างๆ ของแมลงกระชอนในประเทศไทยนั้น 

ยังมีอยู่อย่างจำกัด โดยเฉพาะอย่างยิ่งข้อมูลทางด้านชีววิทยา สัณฐานวิทยา และความหลากหลาย

ทางพันธุกรรม ข้อมูลเหล่านี้จะนำไปสู่การจัดจำแนกแมลงกระชอนที่พบในประเทศไทยที่ถูกต้องและ

ชัดเจนมากยิ่งขึ้น ซึ่งที่ผ่านมา มีรายงานการพบแมลงกระชอนเพียงชนิดเดียว ในประเทศไทย คือ 

Gryllotalpa orientalis เป็นข้อมูลที่ศึกษาด้วยการจำแนกชนิดของแมลงกระชอนโดยใช้วิธีทาง

สัณฐานวิทยาเป็นหลัก หากมีการศึกษาข้อมูลด้านอ่ืนๆ ทั้งด้านชีววิทยา นิเวศวิทยา และความ

หลากหลายทางพันธุกรรม อาจจะมีการค้นพบชนิดที่ซ้อนเร้นอยู่  (cryptic species) รวมทั้งอาจมี

ความซับซ้อนของสปีชีส์ในประชากรของแมลงกระชอนในแหล่งธรรมชาติของประเทศไทย ดังที่มี

รายงานการพบสปีชีส์ซับซ้อน (species complex) ในแมลงกินได้ชนิดอ่ืนๆ มาแล้วในประเทศไทย 

เช่น จิ้งโกร่ง (Pradit et al., 2022; Tantrawatpan et al., 2011) และแมลงทับ (Thaen-asa et 

al., unpublished) ทำให้ได้ข้อมูลพ้ืนฐานทางด้านความหลากหลายทางพันธุกรรม ที่จะนำไปสู่การใช้

ประโยชน์ ทั้งในด้านการจัดการและอนุรักษ์พันธุกรรมตามแหล่งธรรมชาติให้คงอยู่อย่างยั่งยืน รวมทั้ง

การคัดเลือกสายพันธุ์เพ่ือการเพาะเลี้ยงในฟาร์มได้อย่างมีประสิทธิภาพในอนาคต ดังนั้น การศึกษา

ครั้งนี้ จึงมีวัตถุประสงค์ในการวิเคราะห์หาความหลากหลายทางพันธุกรรมของแมลงกระชอนใน

จังหวัดร้อยเอ็ด โดยใช้ส่วนของ cytochrome c oxidase subunit 1 (CO1) และ 16S ribosomal 

DNA (16S rDNA) เป็นเครื่องหมายโมเลกุล ร่วมกับการวิเคราะห์เปรียบเทียบสัณฐานภายนอกบาง

ประการ (morphometric measurement) ระหว่างกลุ่มพันธุกรรมที่แตกต่างกัน  

 

1.2 วัตถุประสงค์ของการศึกษา 
 เพ่ือวิเคราะห์ความหลากหลายทางพันธุกรรมของประชากรแมลงกระชอนจากแหล่ง

ธรรมชาติในพ้ืนที่ต่างๆ ในจังหวัดร้อยเอ็ด โดยใช้ยีน CO1 และ 16S rDNA เป็นเครื่องหมาย

พันธุกรรม เปรียบเทียบระหว่างกลุ่มประชากรจากพ้ืนที่ต่างๆ เพ่ือการจัดจำแนกกลุ่มและโครงสร้าง

ทางพันธุกรรม รวมทั้งวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของแมลงกระชอนชนิดต่างๆ ได้อย่างมี

ประสิทธิภาพ รวมทั้งทำการศึกษาสัณฐานบางประการเปรียบเทียบระหว่างกลุ่มพันธุกรรมที่แตกต่าง

กัน 
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1.3 ผลทีค่าดว่าจะได้รับ 
 ทราบข้อมูลความหลากหลายทางพันธุกรรมของแมลงกระชอนจากแหล่งต่างๆ ในจังหวัด

ร้อยเอ็ด สามารถจำแนกโครงสร้างทางพันธุกรรมร่วมกับลักษณะสัณฐานบางประการ เมื่อ

เปรียบเทียบระหว่างกลุ่มประชากรของแมลงกระชอนจากพ้ืนที่ต่างๆ ในจังหวัดร้อยเอ็ด 

 

1.4 ขอบเขตของการวิจัย 
 ทำการเก็บตัวอย่างแมลงกระชอนจากแหล่งธรรมชาติในพ้ืนที่ต่างๆ ในจังหวัดร้อยเอ็ด โดย

ทำการเก็บตัวอย่างแหล่งละ 10 ถึง 20 ตัวอย่าง เพ่ือนำมาทำการวิเคราะห์หาความหลากหลายทาง

พั น ธุ ก ร รม โด ย ใช้ ยี น  cytochrome c oxidase subunit 1 (CO1) ก่ อ น  แล ะจ ำแน ก ก ลุ่ ม

ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมออกโดยใช้ข้อมูลของยีน CO1 เมื่อจำแนกกลุ่มพันธุกรรมของแมลง

กระชอนได้แล้ว จะทำสุ่มเลือกกลุ่มประชากรที่เป็นตัวแทนของแต่ละกลุ่มพันธุกรรมนั้น มาทำการ

วิเคราะห์ลำดับดีเอ็นเอของยีน 16S ribosomal DNA (16S rDNA) ร่วมกับการวิเคราะห์สัณฐานบาง

ประการ เพ่ือใช้ในการเปรียบเทียบยืนยันและสนับสนุนการจัดกลุ่มทางพันธุกรรมด้วยยีน CO1  

 

1.5 สถานที่ทำการวิจัย 
 ห้องปฏิบัติการชีวโมเลกุล สถาบันวิจัยวลัยรุกขเวช มหาวิทยาลัยมหาสารคาม 

 
 
 
 
 
 
 
 
 



 

 

 

บทที่ 2  
การทบทวนวรรณกรรม 

 

2.1 การจัดจำแนกและการเรียกชื่อ 
แมลงกระชอน  (mole cricket) จั ด เป็ นแมลงที่ อ ยู่ ใน วงศ์  Gryllotalpidae ระดั บ 

Orthoptera แมลงในกลุ่มนี้มีมากกว่า 70 ชนิด (Tan, 2016) โดยแมลงกระชอนในวงศ์ย่อย 

(subfamily) Gryllotalpinae ป ระกอบ ไปด้ วยแมลงกระชอนจำนวน  4 สกุ ล  ได้ แก่  สกุ ล 

Triamescaptor สกุล Neocurtilla สกุล Leptocurtilla และสกุล Gryllotalpa โดยพบความหลาก

ชนิดของแมลงกระชอนในสกุล Gryllotalpa ที่กระจายตัวอยู่ในเขตภูมิภาคตะวันออก (Oriental 

region) จำนวน 26 ชนิด (ตารางที่ 1) ในประเทศไทยมีรายงานการพบแมลงกระชอนเพียงชนิดเดียว 

คือ Gryllotalpa orientalis โดยสามารถแสดงการจัดจำแนกตามหลักเกณฑ์ IBP Taxonomy 

Hierarchy ได้ด้งนี ้

 
Animalia 
     Arthropoda 

  Insecta 
         Orthoptera 
       Gryllotalpoidea 
     Gryllotapidae 
    Gryllotalpinae 
              Gryllotalpa 
             Gryllotalpa orientalis Burmeister, 1838 
 

แมลงกระชอน G. orientalis ถูกค้นพบและบรรยายชนิดไว้ครั้งแรกโดย Burmeister เมื่อ
ปี 1838 ดังนั้นการเขียนชื่อวิทยาศาสตร์ของแมลงกระชอนชนิดนี้ จะเขี ยนดังนี้ “Gryllotalpa 
orientalis Burmeister, 1838” และพบการตั้ งชื่อใหม่ที่ ถูกจัดให้ เป็นชื้อพ้อง (synonym) ใน
ภายหลัง คือ “Gryllotalpa fossor Scudder, 1869” แต่ G. orientalis จะเป็นที่ยอมรับและถูก
นำไปใช้มากกว่า โดยชื่อทั่วไป (common name) ภาษาอังกฤษจะเรียกว่า Oriental mole cricket 
ส่วนชื่อเรียกภาษาไทยจะเรียกแตกต่างกันไปตามท้องถิ่น โดยภาคกลางจะเรียก “แมงกระชอน” 
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ภาคเหนือเรียก “แมงจอน” และภาคอีสานจะมีคำเรียกที่หลากหลายมากท่ีสุด เช่น แมงกะซอน แมง
ซอน แมงจิซอน แมงกิซอน แมงอิซอน เป็นต้น  

ตารางท่ี 1 แสดงข้อมูลความหลากหลายชนิดของแมลงกระชอนสกุล Gryllotalpa จำนวน 26 ชนิด 
ที่พบในเขตภูมิภาคตะวันออก  

 
(Tan, 2016) 

สกุล/ชนิด ผู้บรรยาย, ปี ช้ือพ้อง พ้ืนท่ีพบการกระจาย

G. breviabdominis Ma & Zhang, 2011 ไม่มี จีน (Henan)

G. chinensis Westwood, 1838 ไม่มี จีน

G. choui Ma & Zhang, 2010 ไม่มี จีน (Yunan)

G. cycloptera Ma & Zhang, 2011 ไม่มี จีน (Jiangxi, Zhejiang)

G. dentista Yang, 1995 ไม่มี ใต้หวัน (Taichung, Taipei)

G. formosana Shiraki, 1930 ไม่มี ใต้หวัน (Taipei)

G. fraser Tan & Kamaruddin, 2013 ไม่มี มาเลเชีย (Pahang)

G. fulvipes Saussure, 1877 G. nigripennis  Chopard, 1929 มาเลเชีย (Pahang, Perak), Sarawak, Sumatra สิงคโปร์

G. fusca Chopard, 1950 ไม่มี ประเทศมาเลเชีย (Pahang, Perak), Sarawak, Sumatra

G. gorkhana Ingrisch, 2006 G. minuta  Ingrisch, 1990 ประเทศเนปาล (Bagmati, Janakpur)

G. gracilis Chopard, 1930 ไม่มี เกาะบอร์เนียว (Sarawak)

G. henana Cai & Niu, 1998 ไม่มี จีน (Henan)

G. hirsuta Burmeister, 1838 G. grandis  Walker, 1869; G. 

longipennis  (Haan, 1844); G. 

siamensis  Giebel, 1870

เกาะบอร์เนียว ชวา มาเลเชีย สิงคโปร์ สุมาตรา

G. insulana Chopard, 1954 ไม่มี Flores

G. jinxiuensis You & Li, 1990 ไม่มี จีน (Guangxi)

G. krishnani Arun Prasanna et al., 2012 ไม่มี อินเดีย (Tamil Nadu)

G. mabiana Ma et al., 2008 ไม่มี จีน (Sichuan)

G. nitens Ingrisch, 2006 ไม่มี เนปาล (Bagmati, Karnali, Manang)

G. nymphicus Tan, 2012 ไม่มี สิงคโปร์

G. obscura Chopard, 1966 ไม่มี เนปาล (Dhankuta)

G. orientalis Burmeister, 1838 G. africana , G. fossor  (Chopard, 

1968)

ติมอร์ตะวันออก Flores อินเดีย เมียนมาร์ เนปาล ปากีสถาน

 มาเลเชีย ฟิลิปปินสน์ สิงคโปร์ ศรีลังกา ใต้หวัน ไทย

G. ornata Walker, 1869 ไม่มี อินเดีย (Sikkim, Uttar Pradesh, West Bengal) เนปาล

G. permai Tan & Kamaruddin, 2016 ไม่มี เมเลเชีย (Perak)

G. pygmaea Ingrisch, 1990 ไม่มี เนปาล (Janakpur)

G. wallance Tan, 2012 ไม่มี สิงคโปร์

G. wudangensis Li, Ma & Xy, 2007 ไม่มี จีน (Hubei)
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2.2 ลักษณะทางชีววิทยา 
2.2.1 สัณฐานวิทยา 
 แมลงกระชอนเป็นแมลงขนาดกลาง ตัวเต็มวัยจะมีลักษณะทั่วไปคล้ายกับจิ้งหรีด ลำตัว

มีสีน้ำตาล แบ่งออกเป็น 3 ส่วน ได้แก่ ส่วนหัว ส่วนอก และ ส่วนท้อง โดยที่ส่วนหัวจะประกอบไป

ด้วย ตา ปาก และหนวด หนวดจะมีขนาดสั้นเป็นลักษณะแบบเส้นด้าย ปากมีลักษณะเป็นปากกัด 

ส่วนอกจะประกอบไปด้วยแผ่นหลังเป็นแผ่นกลมแข็ง และขาหน้าขนาดใหญ่แบนคล้ายอุ้งมือและมี

หนามแข็งใช้ในการขุดดิน ส่วนลำตัวมีขนปกคลุม ยาวประมาณ 3 ถึง 4 เซนติเมตร อกกว้างประมาณ 

0.8 เซนติเมตร ประกอบไปด้วยปีก มีลักษณะบางใสสองคู่ (ภาพประกอบที่ 1) ตัวเต็มวัยสามารถบิน

ได้ในระยะใกล้ๆ ประมาณ 1 ถึง 2 เมตร ตัวเต็มวัยเพศผู้และเพศเมียมีรูปร่างลักษณะเหมือนกันมาก 

ในบางชนิดตัวเมียจะมีลักษณะท้องป้อมและลำตัวสั้นกว่าตัวผู้เล็กน้อย แต่จะมีบางลักษณะของอวัยวะ

ภายในและภายนอกที่แตกต่างกัน โดย อวัยวะภายในที่แตกต่างกันชัดเจนได้แก่ อวัยวะสืบพันธุ์  

(reproductive organs) อวัยวะภายนอกที่แตกต่างกัน ได้แก่ ตัวเมียจะมีท่อนำไข่ (oviduct) ที่ปลาย

ท้อง แต่ตัวผู้ไม่มี ตัวผู้ท้องยาวเรียว แต่ที่แตกต่างคือเพศผู้สามารถทำเสียงได้เช่นเดียวกับจิ้งหรีดและ

ตั๊กแตน แต่เสียงค่อยกว่ามาก โดยเพศผู้มีอวัยวะในการทำเสียง อยู่ที่ปีกคู่หน้า เป็นตุ่มทำเสียงที่

เรียกว่าไฟล์ (file) และสะแครปเปอร์ (scraper) และมีพ้ืนที่เล็กๆ บนแผ่นปีกที่ใช้ในการทำเสียงซึ่ง

เพศเมียไม่มี  

                         

ภาพประกอบที่ 1 แสดงลักษณะรูปร่างภายนอกทั่วไปของแมลงกระชอนสกุล Gryllotalpa  
 (ภาพโดยนายวัชรพงศ์ วังโน) 
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 มีรายงานการพบลักษณะลายของปีกคู่หน้าที่แตกต่างกันระหว่างเพศผู้และเพศเมียใน

แมลงกระชอนชนิด G. gryllotalpa ในแถบภาคตะวันตกเฉียงเหนือของประเทศอิหร่าน และพบ

ความแตกต่างของลักษณะปีกในแต่ละช่วงฤดูกาลที่แตกต่างกันด้วย (ภาพประกอบที่ 2) และจะพบ

ลักษณะปีกสั้น ในช่วงเดือนพฤษภาคม ถึง กรกฎาคม และจะพบขาขุดมีลักษณะที่สั้นกว่าปกติเพ่ือ

ความสะดวกในการขุดรู ส่วนในช่วงหลังจากเดือนกรกฎาคม จะพบมีลักษณะปีกยาว และขาขุดจะ

ยาวขึ้น (รูปที่ 3) เพ่ือความสะดวกในการบินหาอาหารและจับคู่ (Kazemi et al., 2013)  

 

 

ภาพประกอบที่ 2 ลักษณะ forewing ของแมลงกระชอนชนิด G. gryllotalpa ที่พบในประเทศ
อิหร่าน, A = forewing ของเพศผู้, และ B = forewing ของเพศเมีย ลูกศรสีขาวแสดงให้เห็นถึง
ลักษณะของ harp-shaped cell ในปีกของเพศผู้ (Kazemi et al., 2013)  

 

 นอกจากนี้  ยังมีรายงานการศึกษาเปรียบเทียบประชากรของแมลงกระชอน G. 

orientalis ใน 2 พ้ืนที่ของประเทศญี่ปุ่น ได้แก่ เกาะ Okinawa และ จังหวัด Hyogo ที่อยู่บนเกาะ 

Honshu ผลการศึกษาพบว่า ประชากรแมลงกระชอนจาก Okinawa และ Hyogo มีความแตกต่าง

กันในช่วงเวลาของการพัฒนาปีกเพ่ือบินที่แตกต่างกันโดยไม่พบความแตกต่างในลักษณะปีกของเพศผู้

และเพศเมียของประชากรแมลงกระชอน G. orientalis ที่อยู่ในเกาะ Okinawa ประเทศญี่ปุ่น จะไม่

พบลักษณะปีกสั้น (ภาพประกอบที่ 3) พบพฤติกรรมการบินออกจากแหล่งอาศัยของแมลงกระชอน

ในช่วงเดือน เมษายน ถึง ตุลาคม ในทางกลับกัน พบว่า ประชากรของแมลงกระชอน G. orientalis 

ที่อยู่ในจังหวัด Hyogo ประเทศญี่ปุ่น มีลักษณะปีกของเพศผู้และเพศเมียแตกต่างกันตามช่วงฤดู ปีก
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จะเริ่มยาวและสามารถบินได้ในช่วงเดือน มิถุนายน ถึง กันยายน โดยในช่วงเดือน กันยายน ถึง 

มิถุนายน ปีกจะยังมีลักษณะสั้นและยังบินไม่ได้ (Endo et al., 2011)  

 

                          

ภาพประกอบที่ 3 ลักษณะปีกสั้น (SW) และปีกยาว (LW) A=เพศผู้ปีกสั้น, B=เพศเมียปีกสั้น, C=เพศ
ผู้ปีกยาว, D=เพศเมียปีกยาว  (Kazemi et al., 2013)2.2.2 วงจรชีวิตและพฤติกรรมเฉพาะ 

      แมลงกระชอนมีวงจรชีวิตอยู่ 3 ระยะ ได้แก่ ระยะไข่ (egg) ระยะตัวอ่อน (nymphs) 

และระยะตัวเต็มวัย (adult) (ภาพประกอบที่ 4) แมลงกระชอนหนึ่งตัว จะวางไข่ 30 ถึง 50 ฟอง โดย

จะวางไว้ในโพรงจนฟักเป็นตัว ไข่แต่ละฟองจะใช้เวลา 25 ถึง 30 วัน ในการฟักเป็นตัวอ่อน (nymph) 

ตัวอ่อนจะเจริญเติบโตค่อนข้างช้า แมลงกระชอนตัวอ่อนจะใช้เวลานาน 3 ถึง 4 เดือนในการพัฒนาไป

เป็นตัวเต็มวัย บางชนิดใช้เวลาถึง 1 ปี โดยช่วงชีวิตเกือบทั้งหมดของแมลงกระชอนจะอาศัยอยู่ใต้ดิน 

โดยจะออกมาหากินและเล่นไฟตอนกลางคืนโดยเฉพาะช่วงเวลาที่พัฒนาเป็นตัวเต็มวัยที่มีปีกสมบูรณ์

และฤดูผสมพันธุ์ แมลงกระชอนจะออกหากินในเวลากลางคืน โดยจะจับกินสัตว์ขนาดเล็กชนิดต่างๆ 

ที่อยู่ในดินหรือบริเวณผิวดินเป็นอาหาร ระยะตัวอ่อนของแมลงกระชอนจะกัดกินรากและต้นอ่อนของ

ต้นไม้ ทำให้แมลงกระชอนจัดเป็นศัตรูพืชที่สำคัญอีกชนิดหนึ่งของเกษตรกร 
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ภาพประกอบที่ 4 วงจรชีวิตของแมลงกระชอน (https://opening.download/spring-2021.html) 
 

  Hayashi และคณะ (2018) ได้ศึกษาพฤติกรรมเกี่ยวกับการสั่น (vibration behaviors) 

ในแมลงกระชอน G. orientalis สังเกตุพบว่ามีพฤติกรรม 4 แบบ (ภาพประกอบที่ 5) ได้แก่ (A) 

พฤติกรรมการใช้ขาหน้า (forelegs) ขูดกับพ้ืน (scraping) ซึ่งสันนิษฐานว่าเป็นพฤติกรรมที่ใช้สำหรับ

การขุดรู (B) พฤติกรรมการใช้ขาหน้าเคาะกับพื้น (taps) เชื่อว่าเป็นพฤติกรรมในการส่งสัญญาณเตือน

ผู้บุกรุกไม่ให้เข้าใกล้ (C) พฤติกรรมการใช้ส่วน palpal เคาะกับพ้ืน ซึ่งยังไม่ทราบเหตุผลที่ชัดเจนของ

พฤติกรรมนี้ (D) และพฤติกรรมการใช้ส่วนท้องของลำตัวถูกไปมากับพ้ืน (tremulation) สันนิษฐาน

ว่าเป็นพฤติกรรมที่อาจจะเก่ียวข้องกับการป้องกันตัว 

               

ภาพประกอบที่ 5 พฤติกรรมที่พบในแมลงกระชอนชนิด G. orientalis (Hayashi et al., 2018)   
2.3 การกระจายตัวและแหล่งอาศัย 
       พบการกระจายของแมลงกระชอนอยู่ทั่วโลก ทั้งในเขตอบอุ่นและเขตหนาว (ภาพประกอบ
ที่  6) แมลงกระชอนชนิด G. orientalis พบกระจายอยู่ ในประเทศเกาหลี  จีน ญี่ปุ่น ไต้หวัน 
ออสเตรเลีย เนเธอร์แลนด์ รวมทั้ง ฮาวาย ในฮาวาย พบเป็นการนำเข้าแมลงกระชอนตั้งแต่ปี        
ค.ศ. 1896 จากทวีปเอเชีย แต่จำแนกผิดเป็น G. africana ซึ่งเป็นสายพันธุ์ที่มาจากทวีปแอฟริกา ยิ่ง
ไปกว่านั้น แมลงกระชอนในทวีปเอเชีย เช่น ประเทศเกาหลี ยังมีการจำแนกผิดเป็นชนิด G. africana 
ซึ่งแท้ที่จริงแล้วแมลงกระชอนที่กระจายในทวีปเอเชียเป็นชนิด G. orientalis  
     ส่วนใหญ่แมลงกระชอนจะอาศัยอยู่ในโพรงใต้ดิน โดยขุดรูจากรังนอนไปในหลายทิศทาง แมลง
กระชอนจะชอบขุดโพรงใต้ดินบริเวณรอบๆ แหล่งน้ำ ริมหนองน้ำ ริมห้วย ริมบึง รังเป็นโพรงเท่าไข่ไก่ 
ลึกลงไป 5 ถึง10 เซนติเมตร มีรายงานการศึกษาพฤติกรรมการขุดและสร้างโพรงของแมลงกระชอน

https://opening.download/spring-2021.html
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ชนิด G. orientalis ที่อยู่ใต้ดิน ในสภาวะสิ่งแวดล้อมและฤดูกาลที่แตกต่าง พบว่าลักษณะการสร้าง
โพรงแบบธรรมดา (simple tunnel) ไปจนถึงแบบซับซ้อน ที่มีการแตกแขนงของโพรงที่หลากหลาย 
ชนิดของโพรงแบ่งคร่าวๆ ได้ 2 แบบ ได้แก่ โพรงตื้นขนานกับพ้ืนไปในแนวนอน (horizontal) และ
โพรงลึกลงไปในแนวตั้ง (vertical) โพรงทั้งสองชนิด จะถูกใช้ในการหาอาหาร โดยโพรงชนิด vertical 
จะใช้หาอาหารที่เป็นลำต้นหรือรากใต้ดิน ส่วนโพรงชนิด horizontal จะใช้ในการหาอาหารที่เป็นพืช
เลื้อยตามผิวดิน นอกจากนี้โพรงชนิด vertical ยังถูกใช้ในการซ่อนตัวจากผู้ล่า พักผ่อน และจำศีล
ในช่วงฤดูหนาว ส่วนโพรงชนิด horizontal จะถูกใช้เป็นช่องทางในการหลบหนีผู้ล่า และผสมพันธุ์ รัง
วางไข่จะถูกสร้างขึ้นข้างๆ โพรงชนิด horizontal และจะรวมเป็นส่วนหนึ่งของโครงสร้างโพรงชนิด 
horizontal และเมื่อมีตัวอ่อนเกิดขึ้น ก็สร้างโพรงต่อเนื่องกันออกไปเป็นโครงข่าย (Endo, 2007, 
2008) 
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ภาพประกอบที่ 6 แสดงพ้ืนที่การกระจายของแมลงกระชอน 3 สกุล ได้แก่ สกุล Gryllotalpa สกุล 
Scapteriscus และสกุล Neocurtilla (File:Gryllotalpidae-Verbreitung.Png - Wikimedia Commons, n.d.) 
 
2.4 ภูมิปัญญาและการใช้ประโยชน์แมลงกระชอน 
       แมลงกระชอนสามารถนำมาประกอบอาหารได้หลากหลายเมนู โดยใช้ภูมิปัญญาท้องถิ่นใน

การปรุง เมื่อจับแมลงกระชอนได้แล้ว ชาวบ้านนิยมนำมาเตรียมล้างทำความสะอาดและขังน้ำไว้

ข้ามคืน เพ่ือให้แมลงกระชอนขับถ่ายของเสียออกจากสำไส้ให้หมดเสียก่อน แล้วค่อยนำไปปรุงเป็น

อาหาร  ตัวอย่างเมนูอาหารที่นิยมนำแมลงกระชอนมาใช้ในการปรุง ได้แก่ จี่ คั่ว ป่น ก้อย แกงใส่

หน่อไม้สด แกงใส่หน่อไม้ดอง รวมทั้งสามารถตำเป็นน้ำพริกแมลงกระชอน (ภาพประกอบที่ 7) ส่วน

ใหญ่เป็นเมนูอาหารของภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทย  
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ภาพประกอบที่ 7 เมนูอาหารที่ปรุงโดยใช้แมลงกระชอน (1) จี่แมลงกระชอน (2) แกงแมลงกระชอน
ใส่หน่อไม้สด (3) แกงแมลงกระชอนใส่หน่อไม้ดอง (4) ป่นแมลงกระชอน (5) น้ำพริกแมลงกระชอน 
(6) แมลงกระชอนคั่วหรือทอด (ภาพโดย นายวัชรพงศ์ วังโน)  

 

2.5 ประโยชน์และโทษของแมลงกระชอน 
2.5.1 ประโยชน์ของแมลงกระชอน 

              เนื่องจาก Food and Agricultural Organization (FAO) มีการรณรงค์ให้ประชากรทั่ว
โลกหันมาบริโภคแมลงเป็นอาหารและแหล่งโปรตีน แมลงกระชอนจึงเป็นอีกหนึ่งทางเลือกที่จะถูก
ผลักดันให้เป็นอาหารของคนทั่วโลก เนื่องจากมีการกระจายและสามารถพบได้ทั่วโลก อย่างไรก็ตาม 
ในบางพ้ืนที่ ได้ใช้ประโยชน์จากแมลงกระชอนตั้งแต่อดีตต่อเนื่องมาจนถึงปัจจุบัน โดยในประเทศไทย 
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โดยเฉพาะภาคอีสาน ได้นำแมลงกระชอนมาประกอบเป็นอาหารได้หลากหลายเมนู รวมทั้งนำมาเป็น
เหยื่อตกปลาได้ด้วย หรือนำไปเป็นอาหารเลี้ยงสัตว์ปีกเช่น นก เป็ด ไก่ ก็ได้เช่นกัน เนื่องจากแมลง
กระชอนเป็นที่นิยมนำมาบริโภคในหลายพ้ืนที่ของประเทศไทย จึงถือว่าแมลงกระชอนเป็นแมลง
เศรษฐกิจอีกชนิดหนึ่งที่สร้างรายได้ให้กับชุมชน จะเห็นได้ว่า มีการจับแมลงกระชอนด้วยหลากหลาย
วิธีเพ่ือนำไปขาย ปัจจุบัน แมลงกระชอนตัวสดอาจมีราคาสูงถึงกิโลกรัมละ 100 ถึง 200 บาท และใน
บางพ้ืนที่ของประเทศจีน มีการค้าขายแมลงกระชอนเพ่ือเป็นอาหารของนกสวยงานที่เลี้ยงขังกรง ซึ่ง
นกเหล่านี้ถือเป็นสัตว์คุ้มครอง หากรัฐบาลประกาศห้ามเลี้ยงนกชนิดนี้ จะส่งผลกระทบต่อรายได้หลัก
ของชนเผ่าที่จับแมลงกระชอนขายเพ่ือเป็นอาหารนกเหล่านี้อย่างมีนัยสำคัญ  (Dai & Ding, 2022)     
ยิ่งไปกว่านั้น นอกจากนี้ยังมีการนำแมลงกระชอนไปแปรรูปเพ่ือส่งเป็นผลิตภัณฑ์ส่งออก โดยองค์การ
สหประชาชาติ (UN) ประกาศให้แมลงเป็น superfood หรืออาหารที่มีประโยชน์และมีสารอาหารสูง 
จึงทำให้แมลงได้รับความสนในต่างประเทศ ทำให้มีการแปรรูปแมลงเพ่ือเป็นส่วนผสมในหลายอย่าง 
เช่น ทำเป็นผงผสมใน ยา แป้งขนมปัง ขนมขบเคี้ยว ใช้เป็นโปรตีนในการปรุงอาหาร ไอศกรีม เป็นต้น  
              นอกจากแมลงกระชอนสามารถนำมารับประทานเป็นอาหารที่มีคุณค่าทางโภชนาสูงได้

แล้ว แมลงกระชอนถือเป็นสัตว์หน้าดินที่ช่วยในการพรวนดินให้ร่วนซุย ปรับสภาพดินให้มีคุณภาพดี

ขึ้น ซึ่งมีรายงานการวิจัยการนำแมลงกระชอนไปช่วยย่อยสลายเศษตะกอนน้ำทิ้งให้มีคุณภาพในการ

นำไปใช้มากขึ้น โดยไม่ต้องใช้สารเคมีในการบำบัด (Ozdemir et al., 2019) นอกจากนี้แมลง

กระชอนยังเป็นอาหารของสัตว์หลายๆ ชนิด ในหลายพ้ืนที่ของประเทศไทย ชาวบ้านจึงนิยมนำแมลง

กระชอนไปเป็นเหยื่อตกปลา นอกจากนี้ยังมีรายงานการค้นพบประโยชน์อย่างอ่ืนของแมลงกระชอน 

โดยสารสกั ดจ ากแมลงกระชอน  G. orientalis สามารถยั บ ยั้ งก ารทำงานของเอน ไซม์  

cyclooxygenase-2 (cox2) ซึ่งมีผลต่อการยับยั้งการเกินปฏิกิริยาออกซิเดชัน (anti-oxidant) และ

ยับยั้งการเกิดการอักเสบ (anti-inflammation) ในมนุษย์ได้ (Heo et al., 2008) นอกจากนี้แมลง

กระชอนยังมีส่วนของไคตินที่เป็นเปลือกปกคลุมร่างกายที่มีประโยชน์ช่วยลดระดับคอเลสเตอรอลและ

ไขมันได้ (Ravi Kumar, 2000)รวมทั้งต้านการติดเชื้อจากยีสต์ในระบบทางเดินอาหารอีกด้วย (Koide, 

1998)   

 2.5.2 ผลเสียที่เกิดจากแมลงกระชอน 
     นอกจากประโยชน์แล้ว แมลงกระชอนยังถูกจัดเป็นแมลงศัตรูที่ อันตรายสำหรับ

เกษตรกรในหลายประเทศ ปัจจุบันในประเทศเกาหลี แมลงกระชอน G. orientalis เป็นชนิดหลักที่

ทำลายพืชผักของเกษตรกร (Jeong, 1994) นอกจากนี้ แมลงกระชอนชนิด G. orientalis ยังเป็น

ศัตรูพืชที่สำคัญของมะเขือเทศในประเทศอินโดนีเชีย โดยแมลงกระชอนจะกัดกินลำต้นหรือรากของ
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ต้นมะเขือเทศ และทำให้ต้นมะเขือเทศตายในที่สุด จึงทำให้บางพื้นที่มีวิธีการกำจัดแมลงกระชอน เพ่ือ

ป้องกันผลผลิตทางการเกษตรของเกษตรกร ดังเช่น ในสหรัฐอเมริกา แมลงกระชอนถือเป็นศัตรูพืชที่

สำคัญของพืชที่ปลูกในบ้านเรือนและทำลายสนามหญ้า จึงมีการควบคุมโดยใช้ทั้งสารเคมีและใช้การ

ควบคุมโดยธรรมชาติ แต่การใช้สารเคมีจะส่งกระทบต่อสัตว์หน้าดินอื่นๆ ที่เป็นประโยชน์ต่อเกษตรกร 

เช่น ไส้เดือน ดังนั้นจึงมีการศึกษาการควบคุมแมลงกระชอนโดยใช้ตัวต่อ Larra wasp ในการเข้า

โจมตีและวางไข่เพ่ือฟักตัวอ่อนในตัวของแมลงกระชอน ทำให้แมลงกระชอนตายและลดจำนวนลง 

(Arévalo & Frank, 2005; Portman et al., 2009) หรือการใช้เชื่อแบคทีเรียในการควบคุมและ

กำจัดแมลงกระชอนในทวีปอเมริกา (Sezen et al., 2013) นอกจากนี้ในบางพ้ืนที่ของประเทศไทย 

ยังเชื่อว่า เมื่อแมลงกระชอนบินเข้าไปในบ้านนั้นจะเข้าไปกัดทำลายเสื้อผ้าที่แขวนไว้ในตู้ รวมทั้งเป็น

ศัตรูพืชบางชนิด โดยแมลงกะชอนเป็นศัตรูสำคัญของต้นอ่อนดาวเรืองและต้นอ่อนของพืชหลายชนิด 

เช่น มะละกอ พริก แตงกวา  

              ยิ่งไปกว่านั้น การกินแมลงกระชอนในปริมาณมากเกินไป อาจส่งผลทำให้ร่างกายได้

สารอาหารพลังงาน ไขมันและคอเลสเตอรอลเกินกว่าที่ร่างกายต้องการ และทำให้เกิดภาวะอ้วน

ติดตามมาได้ นอกจากนี้ การกินแมลงในปริมาณมากและบดเคี้ยวไม่ละเอียด จะทำให้เกิดการระคาย

เคืองบริเวณโคนลิ้นเนื่องจากสารไคตินจากเปลือกแมลงอีกด้วย พ่อค้าบางรายทำการทอดแมลงใน

น้ำมันที่ใช้ซ้ำๆ กัน น้ำมันที่ผ่านการใช้มาแล้วหลายๆ ครั้งจะเป็นอันตรายต่อร่างกายเพราะมีสารก่อ

มะเร็งปะปนอยู่ ซึ่งในส่วนนี้ผู้ซื้ออาจจะตรวจสอบหรือสังเกตได้ยาก จึงควรหลีกเลี่ยงการกินแมลง

ปริมาณมากๆ กรณีที่ติดใจรสชาติจริง อาจจะต้องปรุงเองในครอบครัวเพ่ือลดความเสี่ยงที่จะได้รับสาร

ก่อมะเร็งดังกล่าว 

              แม้ว่าสารไคตินจากเปลือกแมลงมีประโยชน์ต่อร่างกาย ช่วยลดระดับคอเลสเตอรอลและ

ไตรกลีเซอไรด์ในเลือด แต่ในทางตรงกันข้าม ไคตินและไคโทซานอาจจะก่อให้เกิดผลลบต่อร่างกายได้ 

เพราะกระบวนการจับตัวของไขมัน ไคโทซานจะสร้างสารที่มีลักษณะเป็นวุ้น ซึ่งวุ้นดังกล่าวจะไป

รบกวนการดูดซึมของวิตามินที่ละลายในไขมัน โดยเฉพาะวิตามินเอ วิตามินดี และวิตามินอี และเกลือ

แร่ ซึ่งในระยะยาวจะก่อให้เกิดความบกพร่องของการดูดซึมแคลเซียมได้ และถ้ามีความบกพร่องของ

การดูดซึมวิตามินดีควบคู่อยู่ด้วย ก็จะส่งผลต่อความแข็งแรงของกระดูกด้วย กรณีเช่นนี้จะเป็น

อันตรายอย่างยิ่งถ้าเกิดขึ้นกับสตรีที่ตั้งครรภ์ (Ravi Kumar, 2000) นอกจากนี้ การกินแมลงอาจจะมี

อันตรายจากการปนเปื้ อนสารพิษฆ่าแมลงหรือสารเคมีที่ เกษตรกรใช้ในการกำจั ดศัตรูพืช 

(Kanthawongwan et al., 2019; Labu et al., 2022) รวมทั้ งการติด เชื้ อ โรค โดยบั งเอิญ ทั้ ง
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แบคทีเรียและพยาธิที่อยู่ในแมลง หรือเกิดอาการแพ้สารบางอย่างในแมลงที่รับประทานเข้าไปได้

เช่นกัน (Belluco et al., 2015) 

 

2.6 ข้อมูลทางพันธุกรรม 
 2.6.1 ซิสเทมาติกส์ 
         จากการค้นข้อมูลรายงานการศึกษาวิวัฒนาการของแมลงกระชอนชนิด G. orientalis 

นั้นพบว่ายังมีข้อมูลรายงานการศึกษาอยู่อย่างจำกัด โดยมีรายงานการศึกษาความสัมพันธ์ทาง

วิวัฒนาการของแมลงกระชอนทั้งหมดที่พบทั่วโลก เปรียบเทียบโดยใช้ลักษณะสัณฐานภายนอกบาง

ประการ จำนวน 89 ลักษณะ เพ่ือการวิเคราะห์ phylogenetic tree โดยจะดูลักษณะที่มีร่วมกันหรือ

แตกต่างกัน มาใช้กำหนดความสัมพันธ์และวัฒนาการของแมลงกระชอนในวงศ์ Gryllotalpidae 

ทั้ งห ม ด  26 ชนิ ด  6 ส กุ ล  ใน  2 subfamilies ได้ แ ก่  Scapteriscinae แ ล ะ  Gryllotalpinae  

(Cadena-Castañeda, 2015) ซึ่งผลการศึกษาพบว่า มีการจำแนกแมลงกระชอนออกเป็นสองกลุ่ม

ใหญ่ๆ โดยแยกตาม subfamily (ภาพประกอบที่ 8) กลุ่มแรก จัดเป็น monophyletic group ของ 

subfamily Scapteriscinae เป็ นกลุ่ มที่ มี ลั กษณ ะสัณ ฐานร่วมกันอยู่  8 ลั กษณ ะ โดยกลุ่ ม 

monophyletic นี้ประกอบด้วย 3 กลุ่มสัมพันธ์ย่อย (clade) แบ่งแยกตาม genus ได้แก่ กลุ่มย่อย  

ที่  1 ป ร ะ ก อ บ ไป ด้ ว ย  Indioscaptor neplalicus แ ล ะ  I. leptodactylus ก ลุ่ ม ย่ อ ย ที่  2 

ประกอบด้วย Scapteriscus oxydactylu และ S. headsi และกลุ่ มย่อยที่  3 ประกอบด้วย 

Neoscapteriscus quadripunctatus, N. parvipennis, N. peruvianus, N. imitates, N. 

didactylus และ N. tetradactylus โดยกลุ่มย่อยที่ 2 และ 3 จะมีความใกล้ชิดกันมากกว่ากลุ่มย่อย

ที่ 1 (ภาพประกอบที่ 8) 

              กลุ่มที่สอง จัดเป็น monophyletic group ของ subfamily Gryllotalpinae เป็นกลุ่ม

มีความหลากหลายมากท่ีสุดของวงศ์ Gryllotalpidae กลุ่มนี้มีลักษณะสัณฐานร่วมกันอยู่ 10 ลักษณะ 

และแยกออกเป็น 3 กลุ่มย่อย (clades) ได้แก่ กลุ่มย่อยแรก คือ Triamescaptorini n. trib. มี

ลักษณะจำเพาะอยู่ 8 ลักษณะ และลักษณะร่วมกันกลุ่มอ่ืนอีก 9 ลักษณะ ซึ่งลักษณะจำเพาะที่

แตกต่างจากกลุ่มอ่ืนอย่างชัดเจนคือ non-movable dactyls และพบกระจายอยู่เฉพาะในประเทศ

นิวซีแลนด์เท่านั้น ส่วนกลุ่มย่อย ที่ 2 ได้แก่ Gryllotalpellini n. trib. จำแนกออกจากกลุ่มอ่ืนด้วย 4 

ลักษณะ ได้แก่  (1) cylindrical and very elongated body, (2) femoral process triangular 

shaped, (3) wing venation in a single homoplasy, และ  (4) dorsal margin of the hind 
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tibia with not spines แ ล ะ  ก ลุ่ ม ย่ อ ย ที่  3 ได้ แ ก่  (Neocurtilla + Leptocurtilla n. gen.) 

(Gryllotalpa) เป็นเป็นกลุ่มที่มีลักษณะร่วมกัน 3 ลักษณะ และแมลงกะชอนชนิด G. orientalis ถูก

จัดอยู่ในกลุ่มนี้ (ภาพประกอบที่ 9) 

 

        

ภาพประกอบที่ 8 Consensus tree แสดงความสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการของแมลงกระชอน 
Gryllotalpa orientalis และชนิดอื่นๆ ในวงศ์ย่อย Gryllotalpidae และ Scapteriscinae 
(Cadena-Castañeda, 2015) 

 



 

 

  17 

 

ภาพประกอบที่ 9 แสดงการจัดกลุ่มโดยมีลักษณะเฉพาะ (จุดสีดำ) และลักษณะพ่ีพบร่วม (จุดสีขาว) 
เปรียบเทียบระหว่าง phyletic group, clade และ taxon ของแมลงกระชอน Gryllotalpa 
orientalis และชนิดอื่นๆ รวมทั้งสิ้น 26 ชนิด (Cadena-Castañeda, 2015) 

 2.6.2 จีโนมในไมโทคอนเดรีย 
      พบรายงานการศึกษาจีโนมในไมโทคอนเดรีย (mitogenome) ของแมลงกระชอน                

G. orientalis จากประเทศเกาหลีใต้ พบมีขนาด 15,521 คู่เบส (ภาพประกอบที่ 10) อัตราส่วนของ

เบส A และ T ต่ำที่สุด (70.5%) เมื่อเปรียบกับแมลงชนิดอ่ืนๆ จุดรหัสเริ่มต้น (start codon) ของยีน 

CO1 และ NADH dehydrogenase subunit 2 (ND2) คือ ATG และ GTG ตามลำดับ ซึ่งจะพบ

ลักษณะของ start codon แบบนี้ในแมลงชนิดอ่ืนค่อนข้างน้อย โดยมีการเรียงลำดับของยีนสลับกับ 

tRNAs เห มื อ น กั บ แ ม ล งห วี่  Drosophila yakuba แ ล ะ  Locusta migratoria ดั งแ ส ด ง ใน

ภาพประกอบที่  10 เมื่อนำข้อมูล mitogenome ของแมลงกระชอน G. orientalis ไปสร้าง 

phylogenetic tree เปรียบเทียบกับข้อมูล mitogenome ของแมลงชนิดอ่ืนๆ พบการจัดกลุ่มออก

เป็นไปตามการจำแนกกลุ่ม Diptera กลุ่ม Lepidoptera กลุ่ม Coleoptera กลุ่ม Mecopterida 

(Diptera + Lepidoptera) และกลุ่ม Endopterygota (Diptera + Lepidoptera + Coleoptera) 

แสดงให้เห็นว่า ข้อมูลของ mitogenome สามารถใช้ในการจัดกลุ่มของแมลงได้อย่างมีประสิทธิภาพ 

(Kim et al., 2005) 
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ภาพประกอบที่ 10 แสดงการจัดเรียงของยีนและ tRNAs ในจีโนมของไมโทคอนเดรียของแมลง
กระชอน G. orientalis จากประเทศเกาหลีใต้ (Kim et al., 2005)  

             จะเห็นได้ว่าส่วนของไมโทคอนเดรียหลากหลายยีนที่ถูกนำมาเป็นเครื่องหมายโมเลกุลใน

การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของแมลงชนิดต่างๆ รวมทั้งแมลงในกลุ่ม Orthoptera ด้วย 

ยกตัวอย่างเช่น การใช้ยีน cytochrome c oxidase subunit 1 (CO1) และ 16S ribosomal DNA 

(16S rDNA) เป็นเครื่องหมายโมเลกุลในการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของประชากรจิ้ง

โกร่ง Tarbinskiellus portentosus จากแหล่งธรรมชาติในพ้ืนที่ต่างๆ ของประเทศไทย (Pradit et 

al., 2022) ซึ่งสามารถจำแนกกลุ่มพันธุกรรมของ T. portentosus ออกได้เป็น 3 กลุ่มหลัก โดยผล

การวิเคราะห์ข้อมูลของทั้ง 2 ยีน ให้ผลสอดคล้องและสนับสนุนซึ่งกันและกัน นอกจากนี้ ยังสามารถ

พบชนิดซับซ้อน (species complex) ของจิ้งโกร่งในประเทศไทยที่พบลักษณะทางพันธุกรรมคล้าย

กับจิ้งโกร่งจากประเทศอินเดีย ซึ่งอาจจะเป็นชนิดพันธุ์ที่ยังไม่เคยมีรายงานการพบในประเทศไทยมา
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ก่อน จำเป็นต้องทำการวิจัยเชิงลึกทั้งทางด้านสัณฐานวิทยา นิเวศวิทยา และพันธุกรรม ต่อไปใน

อนาคต ดังนั้น ยีนในไมโทคอนเดรีย ทั้ง CO1 และ 16S rDNA จึงเป็นตำแหน่งที่เหมาะในการนำไปใช้

วิเคราะห์ความหลากหลายและโครงสร้างทางพันธุกรรมของแมลงในกลุ่ม Orthoptera รวมทั้งแมลง

กระชอน G. orientalis ได้อย่างมีประสิทธิภาพต่อไป 

 2.6.3 ความหลากหลายทางพันธุกรรม 
      จากการทบทวนวรรณกรรม พบรายงานการศึกษาเกี่ยวกับความหลากหลายทาง

พันธุกรรมของแมลงกระชอนทั่วโลกอยู่น้อยมาก โดยมีรายงานการศึกษาความหลากหลายทาง

พันธุกรรมของแมลงกระชอนในสกุล Gryllotalpa ได้แก่ G. gryllotalpa, G. africana, G. tali และ 

G. marismortui โดยใช้ allozyme จำนวน 21 loci เป็นเครื่องหมายโมเลกุล พบว่าแมลงกระชอน

กลุ่มนี้มีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูง แต่พบการเกิดพันธุกรรมแบบผสม (heterozygosity) ใน

อัตราที่ค่อนข้างต่ำ ชี้ให้เห็นว่า ประชากรของแมลงกระชอนเหล่านี้ไม่เป็นไปตามสมดุลของ Hardy-

Weinberg (Nevo et al., 2000) และมีรายงานการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของแมลง

กระชอนชนิด G. orientialis จากประเทศเกาหลีใต้ โดยใช้ยีน CO1 เป็นเครื่องหมายบ่งชี้ ผล

การศึกษาพบการแปรผันทางพันธุกรรมต่ำ สามารถแบ่งลักษณะพันธุกรรมออกได้ เป็นสอง 

haplotypes คือ GC01 และ GC02 โดยทั้งสอง haplotypes มีความแตกต่างของลำดับนิวคลีโอไทด์

อยู่ที่ 11% ซึ่ง haplotype ชนิด GC01 ประกอบไปด้วย ประชากรแมลงกระชอน G. orientialis 

จาก Busan, Okchon, Wonju, Gangneung และ Suwon ส่วน haplotype ชนิด GC02 จะพบ

เฉพาะประชากรแมลงกระชอน G. orientialis จาก Suwon จากผลการศึกษาครั้งนี้แสดงให้เห็นว่า 

ประชากรแมลงกระชอน G. orientalis ในประเทศเกาหลีใต้ แบ่งออกเป็นสองกลุ่มพันธุกรรมที่

แตกต่างกัน โดยประชากรจากแหล่ง Suwon แบ่งออกได้เป็นสองกลุ่มพันธุกรรม ซึ่งสัมพันธ์กับพ้ืนที่

ของ Suwon ที่มีระบนิเวศที่แตกต่างกัน 2 แบบ (Kim et al., 2007a.) หลังจากนั้น (Kim et al., 

2007b) ได้ใช้ ใช้ข้อมูลจีโนมของไมโทคอนเดรียเปรียบเทียบระหว่าง G. orientalis ทั้ งสอง 

haplotypes ก็สามารถแยกกลุ่มพันธุกรรมออกเป็นสองกลุ่มที่แตกต่างกันอย่างชัดเจน สนับสนุน

รายงานการศึกษาของ Kim et al. (2007a) ปัจจุบันเทคโนโลยีการศึกษาระดับจีโนมได้ถูกพัฒนาและ

นำมาใช้ในการศึกษาในสิ่งมีชีวิตหลากหลายชนิด รวมทั้งแมลงกระชอน G. orientalis พบรายงาน

การศึกษาลักษณะและขนาดของจีโนมโดยใช้เทคนิค flow cytometry และ k-mer พบว่า haploid 

จีโนมมีขนาดประมาณ 3.14 Gb และ 3.17–3.77 Gb โดยเทคนิค flow cytometry และ k-mer 

ตามลำดับ และพบว่าในจีโนมของ G. orientalis มี repetitive elements เป็นองค์ประกอบอยู่ถึง 



 

 

  20 

56% ซึ่งเทคนิคเหล่าสามารถนำไปประยุกต์ใช้ในการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมและการ

จัดจำแนกชนิดของแมลงกระชอนได้อย่างมีประสิทธิภาพในอนาคต (Sun et al., 2023) 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 

 

 

บทที่ 3 
วิธีการทดลอง 

 

3.1 วิธีเก็บตัวอย่าง 
      ทำการเก็บตัวอย่างแมลงกระชอนจากพ้ืนที่ต่างๆ จำนวน 14 แหล่ง ในจังหวัดร้อยเอ็ด 

(ตารางที่ 2) ทำการล่อจับแมลงกระชอนในเวลากลางคืนด้วยวิธีการเปิดไฟสำหรับล่อแมลง (black 

light) และเปิดเสียงแมลงกระชอนจากอินเตอร์เน็ต โดยใช้ลำโพงขยายเสียง หรือในเวลากลางวันจะใช้

วิธีการค้นหาแมลงกระชอนที่ทำรังอยู่บริเวณดินโคลนที่อยู่ข้างๆ แหล่งน้ำ โดยใช้จอบหรือเสียบขุดหา 

เพ่ือให้แมลงกระชอนโผล่ขึ้นมา ซึ่งจะสามารถใช้มือเปล่าจับแมลงกระชอนได้เลย เมื่อได้ตัวอย่างแมลง

กระชอนแล้ว จะทำการล้างด้วยน้ำสะอาด 2 ถึง 3 รอบ ทำให้สลบด้วยความความเย็น (0 ถึง 4 องศา

เซลเซียส) แล้วเก็บใส่ในขวดเก็บตัวอย่าง เติม 80% alcohol เพ่ือรักษาสภาพลักษณะสัณฐาน

ภายนอกและดีเอ็นเอให้คงสภาพอยู่อย่างสมบูรณ์มากที่สุด นำกลับมายังห้องปฏิบัติการชีวโมเลกุล 

สถาบันวิจัยวลัยรุกขเวช มหาวิทยาลัยมหาสารคาม เพ่ือทำการศึกษาวิเคราะห์เปรียบเทียบลักษณะ

ทางสัณฐานและพันธุกรรมต่อไป  

ตารางท่ี 2 พ้ืนที่เก็บตัวอย่างแมลงกระชอนในจังหวัดร้อยเอ็ด 

 

ล าดับท่ี สัญลักษณ์ อ าเภอ พิกัด latitude, longitude จ านวนตัวอย่าง
1 AS อาจสามารถ 15.863654, 103.865170 16
2 JH จังหาร 16.156793, 103.611769 20
3 JP จตุรพักตรพิมาน 15.847237, 103.575358 19
4 KS เกษตรวิสัย 15.740103, 103.565370 19
5 NP หนองพอก 16.325670, 104.241017 20
6 MU เมืองร้อยเอ็ด 15.985869, 103.590076 19
7 MD เมยวดี 16.386208, 104.095767 20
8 PP พนมไพร 15.651536, 104.125871 20
9 PT โพนทอง 16.332934, 103.990648 20
10 PR ปทุมรัตต์ 15.655221, 103.356952 20
11 PS โพนทราย 15.484762, 104.000455 20
12 SP เสลภูมิ 16.135077, 104.017354 19
13 SD ศรีสมเด็จ 16.132178, 103.495159 19
14 SW สุวรรณภูมิ 15.648837, 103.852286 20

271รวม
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3.2 การจำแนกชนิดและสัณฐานวิทยา 
      ตัวอย่างแมลงกระชอนที่เก็บมาได้ จะทำการจำแนกชนิดด้วยลักษณะสัณฐานบางประการ 

ตามคำอธิบายของ Tan (2016) ซึ่งจะมี key ในการจำแนกชนิดของ G. orientalis ดังนี้  

 

 

       หลังจากทำการวิเคราะห์ข้อมูลทางพันธุกรรมโดยใช้ส่วนของยีน CO1 และ 16S rDNA เป็น

เครื่องหมายโมเลกุล ทำให้ทราบข้อมูลการจำแนกกลุ่มพันธุกรรมของแมลงกระชอนที่ศึกษาในครั้งนี้ 

หลังจากนั้น จะทำการสุ่มเลือกตัวอย่างจากแต่ละประชากรให้ครอบคลุมทุกกลุ่มพันธุกรรมที่ถูกจัด

จำแนก เพ่ือทำการวัดขนาดและสัดส่วนของลักษณะภายนอกบางประการของแมลงกระชอน 

เปรียบเทียบระหว่างกลุ่มพันธุกรรมที่แตกต่างกัน โดยใช้ vernier caliper ในการวัดสัดส่วนต่างๆ 

ทั้งหมด 8 ลักษณะ ได้แก่ ความยาวหนวด (AL = antenna length), ความยาวลำตัว (TBL = total 

body length), ความกว้างอก  (PW = pronotum width), ความยาวช่องอก (TrL = Thorax 

length), ความกว้างช่องอก (TW = Thorax width), ความยาวของปีกคู่หน้า  (TL = tegmen 

length), ความยาวของปีกคู่หลัง (WL = wing length), ความกว้างของปีกคู่หลัง (WD = wing 

width) (ภาพประกอบที่ 11)  
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ภาพประกอบที่ 11 แสดงตำแหน่งของลักษณะภายนอกจำนวน 8 ลักษณะของแมลงกระชอน ที่ใช้
เปรียบเทียบระหว่างกลุ่มพันธุกรรมของแมลงกระชอน  ได้แก่ ความยาวหนวด (AL = antenna 
length), ความยาวลำตัว (TBL = total body length), ความกว้างอก (PW = pronotum width), 
ความยาวช่องอก (TrL = Thorax length), ความกว้างช่องอก (TW = Thorax width), ความยาว
ของปีกคู่หน้า (TL = tegmen length), ความยาวของปีกคู่หลัง (WL = wing length), ความกว้าง
ของปีกคู่หลัง (WD = wing width)  
  

3.3 การวิเคราะห์พันธุกรรม 
    3.3.1 วธิีการสกัด DNA 

  นำส่วนขาขุดด้านขวาของแมลงกระชอนมาทำการแกะชิ้นเนื้อขนาดประมาณ 2 

มิลลิกรัม เพ่ือนำไปสกัดดีเอ็นเอ โดยใช้ชุดสกัด E.Z.N.A.® Tissue DNA kit (Omega bio-tek, GA, 

USA) โดยมีขั้นตอนคร่าวๆ ดังนี้ นำเนื้อเยื่อขาขุดใส่ในหลอด 1.5 ml นำไประเหย alcohol ให้แห้งที่ 

50 ถึง 70ºC แล้วเติม buffer TL ปริมาตร 250 µl บดตัวอย่างให้ละเอียดโดยใช้แท่งบดพลาสติก 

เติม proteinase K ความเข้มข้น 20 ng/µl ปริมาตร 10 ul จากนั้นนำเอาไปบ่มที่อุณหภูมิ 65ºC 

เป็นเวลา 1 ถึง 3  ชั่วโมง หรือจนกว่าตัวอย่างจะถูกย่อยจนหมด แล้วทำการเติม  RNase A (ความ

เข้มข้น 100 mg/ml) ปริมาตร 2 µl ผสมให้เข้ากัน บ่มที่ 37 ºC เป็นเวลา 10 นาที เติม TB buffer 

ปริมาตร 2 เท่า ของตัวอย่าง หรือประมาณ 600 µl แล้วนำไปบ่มที่  65 ºC เป็นเวลา 10 นาที เติม 

absolute ethanol ปริมาตร 200 µl ผสมให้เข้ากัน แล้วย้ายสารละลายทั้งหมดใส่ลงในคอลัมน์ที่มา
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กับชุดสกัดในปริมาตรครั้งละ 650 µl แล้วนำไปปั่นเหวี่ยงที่ 5,000 rpm นาน 1 นาที ทำการล้างด้วย

การเติม wash buffer ปริมาตร 650 µl แล้วนำไปปั่นเหวี่ยงที่ 11,000 rpm นาน 1 นาที ทำการล้าง 

2 รอบ แล้วปั่นเหวี่ยงหลอดเปล่าที่ 11,000 rpm นาน 1 นาที เพ่ือกำจัดสารต่างๆ ที่ตกค้างใน

คอลัมน์ออกให้หมด แล้วย้ายคอลัมน์ใส่ หลอด 1.5 ml ที่ฆ่าเชื้อแล้ว บ่มที่ 65ºC นาน 2 นาที โดย

เปิดฝาหลอดด้วย เพ่ือให้ alcohol ในหลอดระเหยหมด แล้วเติม elution buffer ปริมาตร 100 µl 

ทิ้งไว้ที่อุณหภูมิห้อง 2 นาที แล้วนำไปปั่นเหวี่ยงที่ 11,000 rpm นาน 1 นาที ก็จะได้สารละลายดีเอ็น

เอที่อยู่ในหลอด 1.5 ml นำเอาดีเอ็นเอท่ีได้ไปเก็บไว้ที่ –20ºC จนกว่าจะนำไปใช้วิเคราะห์ต่อไป 

3.3.2 วิธีการเพ่ิมจำนวนชิ้นส่วนดีเอ็นเอและวิเคราะห์ลำดับนิวคลีโอไทด์ 
      นำ DNA ที่สกัดไว้แล้วมาใช้ในการเพ่ิมชิ้นส่วนของยีน CO1 โดยใช้ primer CI-J-1715 

(5’–GGA TCA CCT GAT ATA GCA TTC CC–3’) และ CI-N-2191 (5’–CCC GGT AAA ATT AAA 

ATA TAA ACT TC–3’) (Kim et al., 2007a) และเพ่ิมจำนวนชิ้นส่วนของยีน 16S rDNA โดยใช้ 

primer 16S22 (5’-CCG GTC TGAA CTC AGA TCA-3’) และ 16SR21 (5’-GCC TGT TTA TCA 

AAA ACA T-3’) (Yeh and Yang, 1997) ด้วยวิธีการเพ่ิมจำนวนในหลอดทดลอง polymerase 

chain reaction (PCR) โ ด ย ใ ช้ เ ค รื่ อ ง  MyCyclerTM Personal Thermal Cycler (Bio-Rad, 

London, UK) ใช้สภาวะการทำ PCR เหมือนกันทั้ งสองยีน ดังนี้  ทำส่วนผสมของ PCR (PCR 

mixture) ในปริมาตร reaction ละ 25 µl ซึ่งประกอบด้วย น้ำปราศจากไอออน (deionized water) 

ปริมาตร 18.375 µl, 10X Ex buffer ปริมาตร 2.5 µl, 10 µM dNTPs ปริมาตร 0.5 µl, forward 

และ reverse primer ที่ มี ค วาม เข้ ม ข้น  10 pM ป ริม าตรอย่ างละ 1 µl และเติ ม  Ex Taq 

polymerase (Takara, Shiga, Japan) ความเข้มข้น 5 U/µl ปริมาตร 0.125 µl และใช้ดีเอ็นเอ

ความเข้มข้นประมาณ 10 ถึง 50 ng/ul ปริมาตร 1 µl หลังจากนั้นทำการ purify PCR product 

ด้วยชุด E.Z.N.A.® Gel Extraction Kit (Omega bio-tek, GA, USA) แล้วส่งตัวอย่างเพ่ือทำการ

วิเคราะห์หาลำดับนิวคลีโอไทด์ (DNA sequencing) กับบริษัทเอกชน 

 

3.4 การวิเคราะห์ข้อมูล 
3.4.1 ข้อมูลสัณฐานวิทยา 

     ศึกษาสัดส่วนสัมพันธ์ของลักษณะภายนอกและนำข้อมูลสัดส่วนที่วัดได้ทั้งหมดมา

วิเคราะห์การกระจายตัวของข้อมูล หาค่าเฉลี่ย (average) และค่าเบี่ยงเบนมาตรฐาน (standard 

deviation; SD) ค่าน้อยที่สุด (min) และค่ามากที่สุด (max) ในแต่ละลักษณะสัณฐานที่ทำการวัด 
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และสร้าง error bar เพ่ือแสดงถึงค่าเฉลี่ย±SD โดยใช้โปรแกรม Microsoft Excel และทดสอบหา

ความแตกต่างระหว่างกลุ่มพันธุกรรม I – VI โดยใช้สถิติ One-Way ANOVA ที่ช่วงเชื่อมั่น 95% (P < 

0.05) โดยใช้โปรแกรม SPSS version 22 และทำการระบุความแตกต่างอย่างมีนัยสำคัญเปรียบเทียบ

ระหว่างกลุ่มพันธุกรรมใน error bar 

3.4.2 ข้อมูลทางพันธุกรรม 
        ผลการวิ เคราะห์ลำดับนิวคลีโอไทด์ด้วยเทคนิค DNA sequencing จะถูกนำมา

ตรวจสอบความถูกต้องด้วยตาเปล่าโดยใช้โปรแกรม ABI sequence scanner v1.0 และ BioEdit 

(Hall, 1999) จากนั้นนำลำดับนิวคลีโอไทด์ของตัวอย่างทั้งหมดไปเปรียบเทียบเพ่ือหาความแตกต่าง

ระหว่างตำแหน่งที่เกิดการเปลี่ยนแปลงลำดับนิวคลีโอไทด์ (mutation) โดยระบุตัวอย่างที่มีความ

แตกต่างกัน เป็น haplotype ที่แตกต่างกัน ทั้งส่วนของยีน CO1 (Go) และ 16S rDNA (Gr) และ

นำมาสร้างเครือข่ายแฮโพลไทป์ (haplotype network) โดยใช้โปรแกรม Network ver. 10.2.0.0 

โดยใช้หลักการ median-joining network (Bandelt et al., 1999) นำลำดับนิวคลีโอไทด์ทั้งหมดไป

สร้างแผนภูมิวิวัฒนาการ (phylogenetic tree) โดยใช้หลักการของ maximum likelihood (ML) 

และ neighbor joining (NJ) และทำการคำนวณหาค่าความแตกต่างทางพันธุกรรม p-distance โดย

ใช้โปรแกรม MEGA XI (Tamura et al., 2021) และค่าความหลากหลายทางพันธุกรรม (diversity 

indices) ได้แก่ จำนวนตำแหน่งของการเกิดการแปรผัน  (segregation sites), จำนวนแฮโพลไทป์ 

(haplotype number), แฮโพลไทป์จำเพาะในแต่ละประชากร (unique haplotype), ความ

หลากหลายของแฮโพลไทป์  (haplotype diversity), ความหลากหลายของนิ วคลี โอไทด์  

(nucleotide diversity) โดยใช้โปรแกรม DnaSP v5 (Librado & Rozas, 2009) 

 

 

 

 

 

 



 

 

 

บทที่ 4 
ผลการทดลอง 

 

4.1 ความหลากหลายทางพันธุกรรม 
      จากการวิเคราะห์ตัวอย่างแมลงกระชอนจำนวน 271 ตัวอย่าง จาก 14 พ้ืนที่ ในจังหวัด

ร้อยเอ็ด โดยใช้ส่วนของยีน CO1 เป็นเครื่องหมายโมเลกุล เพ่ือจำแนกความแตกกต่างและกลุ่ม

พันธุกรรมก่อน หลังจากนั้นทำการสุ่มตัวอย่างจำนวน 78 ตัวอย่าง ที่เป็นตัวแทนของกลุ่มพันธุกรรมที่

จำแนกด้วยยีน CO1 แล้ว มาทำการวิเคราะห์ลำดับนิวคลีโอไทด์ในส่วนของ 16S rDNA ผลจากการ

วิเคราะห์ลำดับ   นิวคลีโอไทด์ของยีน CO1 จำนวน 430 คู่เบส และส่วนของ 16S rDNA จำนวน 465 

คู่เบส เปรียบกันระหว่างตัวอย่างแมลงกระชนจากพ้ืนที่ต่างๆ ในจังหวัดร้อยเอ็ด พบการแปรผันของ

ลำดับนิวคลีโอไทด์ (segregation site) ของยีน CO1 จำนวน 97 (22.6%) ตำแหน่ง จำแนกเป็นแบบ 

singleton variable จำนวน 15 ตำแหน่ง และการแปรผันแบบ parsimony informative จำนวน 

82 ตำแหน่ง โดยไม่พบการเกิด insertion/deletion (indel) (ภาพประกอบที่ 12) พบตำแหน่งเกิด

การแปรผันสูงสุดในประชากรแมลงกระชอนในอำเภออาจสามารถ (70 ตำแหน่ง) และอำเภอเกษตร

วิสัย (72 ตำแหน่ง) และประชากรที่พบตำแหน่งการแปรผันของนิวคลีโอไทด์น้อยที่สุดอยู่ในอำเภอ

เมยวดี อำเภอโพนทราย และอำเภอเสลภูมิ ที่พบการแปรผันของนิวคลีโอไทด์เพียงหนึ่งตำแหน่ง 

(ตารางที่ 3) ในส่วนของ 16S rDNA พบการแปรผันของลำดับนิวคลีโอไทด์จำนวน 80 (17.2%) 

ตำแหน่ ง จำแนกเป็นแบบ singleton variable จำนวน 27 ตำแหน่ง และการแปรผันแบบ 

parsimony informative จำนวน 53 ตำแหน่ ง และพบการเกิด  indel จำนวน 4 ตำแหน่ ง 

(ภาพประกอบที่ 13) พบตำแหน่งเกิดการแปรผันสูงสุดในประชากรแมลงกระชอนในอำเภอเกษตร

วิสัย (56 ตำแหน่ง) และประชากรที่พบตำแหน่งการแปรผันของนิวคลีโอไทด์น้อยที่สุดอยู่ในอำเภอ

หนองพอก ที่พบการแปรผันของนิวคลีโอไทด์เพียงหนึ่งตำแหน่ง (ตารางที่ 3) 

       เมื่อวิเคราะห์ค่าความหลากหลายทางพันธุกรรมของประชากรแมลงกระชอนจาก 14 พ้ืนที่

ในจังหวัดร้อยเอ็ดโดยใช้ส่วนของยีน CO1 พบค่าความหลากหลายทางของแฮโพลไทป์ (haplotype 

diversity, Hd) อยู่ในช่วงระหว่าง 0.100±0.088 และ 0.742±0.071 โดยมีค่าเฉลี่ย 0.579±0.036 

และค่าความหลากหลายของนิ วคลี โอไทด์  (nucleotide diversity; Nd) อยู่ ในช่วงระหว่าง 

0.0002±0.0006 และ 0.0574±0.0048 โดยมีค่าเฉลี่ย 0.0385±0.0037 และเมื่อวิเคราะห์ด้วยยีน 

16S rDNA พบค่าความหลากหลายทางของแฮโพลไทป์ อยู่ในช่วงระหว่าง 0.000±0.000 และ 
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1.000±0.500 โดยมีค่าเฉลี่ย 0.859±0.019 และค่าค่าความหลากหลายของนิวคลีโอไทด์ อยู่ในช่วง

ระหว่าง 0.0000±0.0000 และ 0.0777±0.0129 โดยมีค่าเฉลี่ย 0.0556±0.0039 ในส่วนของ 16S 

rDNA ส่วนพื้นที่ท่ีมีตัวอย่างเพียง 1 ตัวอย่างจะไม่นำมาวิเคราะห์เปรียบเทียบ (ตารางที่ 3) 

       เมื่อนำตำแหน่งที่เกิดการแปรผันเหล่านี้ไปทำการวิเคราะห์จำแนกออกเป็นลักษณะทาง

พันธุกรรม (haplotype) ที่แตกต่างกัน เมื่อวิเคราะห์ด้วยยีน CO1 พบว่า ตัวอย่างแมลงกระชอน

จำนวน 271 ตัวอย่าง สามารถจำแนกออกได้เป็น 37 แฮโพลไทป์ ได้แก่ Go1-Go37 ในจำนวนนี้

พบว่ามีลักษณะทางพันธุกรรมแบบ Go2 ที่พบได้กระจายทั่วไปในพ้ืนที่จังหวัดร้อยเอ็ด แต่ก็มีลักษณะ

ทางพันธุกรรมถึง 26 แฮโพลไทป์ ที่พบจำเพาะในแต่ละพ้ืนที่  (unique haplotypes; Uh) เช่น 

Go27–Go28 จะพบในพ้ืนที่ของอำเภออาจสามารถ (AS) Go3–Go12 พบเฉพาะในอำเภอเมือง และ 

Go29–Go31 พบเฉพาะในอำเภอพนมไพรเท่านั้น เป็นต้น (ภาพประกอบที่ 14) และเมื่อวิเคราะห์

ด้วยยีน 16S rDNA พบว่า ตัวอย่างแมลงกระชอนจำนวน 80 ตัวอย่าง สามารถจำแนกออกได้เป็น 15 

แฮโพลไทป์ ได้แก่ Gr1 ถึง Gr15 ในจำนวนนี้พบว่ามีลักษณะทางพันธุกรรมแบบ Gr1 และ Gr12 พบ

ได้กระจายทั่วไปในพ้ืนที่จังหวัดร้อยเอ็ด แต่ก็มีลักษณะทางพันธุกรรม 9 แฮโพลไทป์ ที่พบจำเพาะใน

แต่ละพ้ืนที่ เช่น Gr10 จะพบในพ้ืนที่ของอำเภออาจสามารถ (AS) และ Gr9 จะพบในอำเภอเมือง

เท่านั้น เป็นต้น (ภาพประกอบที่ 15)  
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ภาพประกอบที่ 12 แสดงตำแหน่งนิวคลีโอไทด์ที่พบการแปรผันในยีน CO1 จำนวน 97 ตำแหน่ง 
เปรียบเทียบกันระหว่าง 37 แฮโพลไทป์ (Go1–Go37) หมายเลขในวงเล็บหลังชื่อแฮโพลไทป์คือ
จำนวนตัวอย่างที่พบในแต่ละแฮโพลไทป์ ยกเว้นถ้าพบเพียงหนึ่งตัวอย่างจะไม่แสดงหมายเลข



 

 

  30 

 ภาพประกอบที่ 12 (ต่อ) แสดงตำแหน่งนิวคลีโอไทด์ที่พบการแปรผันในยีน CO1 จำนวน 97 

ตำแหน่ง เปรียบเทียบกันระหว่าง 37 แฮโพลไทป์ (Go1–Go37),  หมายเลขในวงเล็บหลังชื่อแฮโพล

ไทป์คือจำนวนตัวอย่างที่พบในแต่ละแฮโพลไทป์ ยกเว้นถ้าพบเพียงหนึ่งตัวอย่างจะไม่แสดงหมายเลข  
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ภาพประกอบที่ 13 แสดงตำแหน่งนิวคลีโอไทด์ที่พบการแปรผันในยีน 16S rDNA จำนวน 80 
ตำแหน่ง เปรียบเทียบกันระหว่าง 15 แฮโพลไทป์ (Gr1–Gr15) 
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4.2 เครือข่ายแฮโพลไทป์ (haplotype network) 
       เมื่อวิเคราะห์การจำแนกกลุ่มทางพันธุกรรมด้วยวิธีการสร้าง haplotype network โดยใช้

จำนวนตัวอย่างที่วิเคราะห์ลำดับนิวคลีโอไทด์ทั้งหมด 271 ตัวอย่าง จำแนกตามลักษณะแฮโพลไทป์ที่

ตรวจพบของยีน CO1 (Go1–Go37) สามารถแยกกลุ่มพันธุกรรมของแมลงกระชอนจากแหล่ง

ธรรมชาติในจังหวัดร้อยเอ็ดออกได้เป็น 6 กลุ่มพันธุกรรม ได้แก่ กลุ่มพันธุกรรม I ประกอบด้วย 21 

แฮ โพ ล ไท ป์  ได้ แ ก่  Go1–Go3, Go7, Go8, Go13–Go15, Go17, Go19, Go21–Go23, Go26, 

Go29, Go32–Go37) กลุ่มพันธุกรรม II ประกอบด้วย 6 แฮโพลไทป์ ได้แก่ Go4, Go5, Go9–Go11 

จากอำเภอเมือง อำเภอจตุรพักรพิมาน และอำเภอเกษตรวิสัย กลุ่มพันธุกรรม III มีเพียงแฮโพลไทป์ 

Go20 จากอำเภอเกษตรวิสัย กลุ่มพันธุกรรม IV ประกอบด้วยแฮโพลไทป์ Go27 และ Go28 จาก

อำเภออาจสามารถ กลุ่มพันธุกรรม V ประกอบด้วย แฮโพลไทป์ Go16, Go18 และ Go25 จาก

อำเภอจตุรพักตพิมาน อำเภอศรีสมเด็จ และอำเภออาจสามารถ กลุ่มพันธุกรรม VI ประกอบด้วย 4 

แฮโพลไทป์ ได้แก่ Go6, Go24, Go30 และ Go31 (ภาพประกอบที่ 14) 

       หลังจากนั้นได้ทำการสุ่มตัวอย่างจาก 6 กลุ่มพันธุกรรม จำนวน 80 ตัวอย่าง มาวิเคราะห์

ด้วยยีน 16S rDNA (Gr1–Gr15) ก็ยังสามารถจำแนกกลุ่มพันธุกรรมออกได้ 6 กลุ่มพันธุกรรมที่

สัมพันธ์กับการจำแนกกลุ่มพันธุกรรมด้วยยีน CO1 อย่างชัดเจน ได้แก่ กลุ่มพันธุกรรม I ประกอบด้วย 

5 แฮโพลไทป์ ได้แก่ Gr1–Gr5 กลุ่มพันธุกรรม II ประกอบด้วย 4 แฮโพลไทป์ ได้แก่ Gr6–Gr9 จาก

อำเภอเมือง อำเภอจตุรพักรพิมาน และอำเภอเกษตรวิสัย กลุ่มพันธุกรรม III มีเพียงแฮโพลไทป์ Gr11 

จากอำเภอเกษตรวิสัย กลุ่มพันธุกรรม IV มีเพียงแฮโพลไทป์ G10 จากอำเภออาจสามารถ กลุ่ม

พันธุกรรม V ประกอบด้วย แฮโพลไทป์ Gr14 และ Gr15 จากอำเภอจตุรพักตพิมาน อำเภอศรีสมเด็จ 

และอำเภออาจสามารถ กลุ่มพันธุกรรม VI ประกอบด้วยแฮโพลไทป์ ได้แก่ Gr12 และ Gr13 

(ภาพประกอบที่ 15) ซึ่งการจัดกลุ่มพันธุกรรมโดยใช้ยีน CO1 และ 16S rDNA มีความสัมพันธ์

สอดคล้องกันอย่างชัดเจน เช่น ตัวอย่างที่ให้ลักษณะจำเพาะในการจัดกลุ่มพันธุกรรม III ได้แก่ Go20 

และ Gr11 นั้น เป็นตัวอย่างแมลงกระชอนตัวเดียวกัน รวมทั้งกลุ่มพันธุกรรม IV ที่พบจำเพาะใน

อำเภออาจสามารถ ก็สามารถจำแนกได้เป็นกลุ่มพันธุกรรมจำเพาะเหมือนกันทั้งยีน CO1 และ 16S 

rDNA ดังนั้นการวิเคราะห์และจำแนกกลุ่มพันธุกรรมในการศึกษาครั้งนี้จึงมีความถูกต้องสูงและ

นำไปใช้อ้างอิงในอนาคตได้อย่างเหมาะสมและน่าเชื่อถือ 
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       เมื่อนำข้อมูลมาทำแผนที่การกระจายตัวของกลุ่มพันธุกรรมในพ้ืนที่แต่ละอำเภอในจังหวัด

ร้อยเอ็ด พบว่า กลุ่มพันธุกรรมแบบ I กระจายตัวอยู่ทุกพ้ืนที่เก็บตัวอย่างในจังหวัดร้อยเอ็ด กลุ่ม

พันธุกรรมแบบ II พบกระจายตัวอยู่ในอำเภอเมือง จตุรพักตพิมาน และเกษตรวิสัย กลุ่มพันธุกรรม

แบบ III พบจำเพาะในอำเภอเกษตรวิสัย กลุ่มพันธุกรรมแบบ IV พบจำเพาะในอำเภออาจสามารถ 

กลุ่มพันธุกรรมแบบ V พบกระจายตัวอยู่ในอำเภอสุวรรณภูมิ โพนทราย และอาจสามารถ กลุ่ม

พันธุกรรมแบบ VI พบกระจายตัวอยู่ในอำเภอจังหาร สุวรรณภูมิ เกษตรวิสัย ปทุมรัตน์ โพนทราย 

พนมไพร และศรีสมเด็จ (ภาพประกอบที่ 16) 

 

ภาพประกอบที่ 16 แผนที่การกระจายความถ่ีของกลุ่มพันธุกรรม I ถึง VI ในอำเภอต่างๆ ของจังหวัด
ร้อยเอ็ด ได้แก ่MU, เมือง; SD, ศรีสมเด็จ; JP, จตุรพักตพิมาน; PR, ปทุมรัตน;์ KS, เกษตรวิสัย; SW, 
สุวรรณภูม;ิ PS, โพนทราย; PP, พนมไพร; AS, อาจสามารถ; SP, เสลภูม;ิ NP, หนองพอก; MD, เมย
วดี; PT, โพนทอง; JH, จังหาน 4.3 แผนภูมิวิวัฒนาการ (phylogenetic tree)      เมื่อนำข้อมูล
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ลำดับนิวคลีโอไทด์ของยีน CO1 และ 16S rDNA มาวิเคราะห์แผนภูมิวิวัฒนาการ พบว่า ประชากร

แมลงกระชอนจาก 14 พ้ืนที่ในจังหวัดร้อยเอ็ด สามารถแบ่งกลุ่มพันธุกรรมออกได้เป็น 6 กลุ่ม ได้แก่ 

กลุ่ม I ถึง VI (ภาพประกอบที่ 17) เช่นเดียวกับการวิเคราะห์เครือข่ายแฮโพลไทป์ แต่การวิเคราะห์

แผนภูมิวิวัฒนาการ ได้นำข้อมูลลำดับนิวคลีโอไทด์ของแมลงกระชอน G. orientalis จากประเทศ

เก าห ลี จ ำน วน  5 ตั วอย่ า ง  ได้ แก่  ตั วอย่ า งห มาย เล ข  (accession number) MW085429 

MW085492 AY660929 MT129206 และ MT129222 ตั วอย่างจากประเทศญี่ ปุ่ น  หมายเลข 

LC619090 และตัวอย่างจากประเทศจีน หมายเลข MZ048239 ที่อยู่ในฐานข้อมูล GenBank มาร่วม

วิเคราะห์ด้วย เมื่อนำมาใช้วิเคราะห์แผนภูมิวิวัฒนาการร่วมกับตัวอย่างแมลงกระชอนจากจังหวัด

ร้อยเอ็ดโดยใช้ข้อมูลลำดับนิวคลีโอไทด์ของยีน CO1 ขนาด 430 คู่เบส และใช้ลำดับนิวคลีโอไทด์ยีน 

CO1 ของแมลง Pteronymia laura เป็น out-group พบว่า ประชากรแมลงกระชอนในจังหวัด

ร้อยเอ็ดแยกออกเป็น 6 กลุ่มพันธุกรรม ได้แก่ กลุ่มพันธุกรรม I ถึง VI โดยกลุ่มพันธุกรรม I และกลุ่ม

พันธุกรรม II และตัวอย่างจากจีนหมายเลข MZ048239 จัดกลุ่มสัมพันธ์ใกล้ชิดกัน กลุ่มพันธุกรรม III 

จัดกลุ่มสัมพันธ์ใกล้ชิดกับกลุ่มพันธุกรรม IV ส่วนกลุ่มพันธุกรรม V จัดกลุ่มสัมพันธ์ใกล้ชิดกับกลุ่ม

พันธุกรรม VI ในส่วนของ 6 ตัวอย่างจากประเทศเกาหลีและญี่ปุ่นจะจัดกลุ่มอยู่ร่วมกันและจัดกลุ่มอยู่

ระหว่างกลุ่มพันธุกรรม I–IV และกลุ่มพันธุกรรม V–VI (ภาพประกอบที่ 17) 

       มีข้อมูลลำดับนิวคลีโอไทด์ของยีน 16S rDNA ของแมลงกระชอนชนิด G. orientalis จาก

ประเทศจีนอยู่เพียง 3 ตัวอย่าง ได้แก่ ตัวอย่างหมายเลข AY465881 ON210982 และ EF685932 ที่

พบอยู่ในฐานข้อมูล GenBank เมื่อนำมาวิเคราะห์แผนภูมิวิวัฒนาการร่วมกับตัวอย่างแมลงกระชอน

จากจังหวัดร้อยเอ็ด โดยใช้ลำดับนิวคลีโอไทด์ยีน 16S rDNA ขนาด 465 คู่เบส ของแมลงกระชอน 

Gryllotalpa unispina เป็น out-group พบว่า การจัดกลุ่มพันธุกรรมของแมลงกระชอนในจังหวัด

ร้อยเอ็ดสามารถแบ่งออกได้เป็น 6 กลุ่มพันธุกรรม ได้แก่ กลุ่มพันธุกรรม I ถึง กลุ่มพันธุกรรม VI 

สอดคล้องกับการวิเคราะห์แผนภูมิวิวัฒนาการโดยใช้ข้อมูลของยีน CO1 และพบว่าตัวอย่างจาก

ประเทศจีน 2 ตัวอย่าง ได้แก่ ตัวอย่างหมายเลข AY465881 และ ON210982 ถูกจัดกลุ่มอยู่ร่วมกัน

อยู่ระหว่างกลุ่มพันธุกรรม I และ II และอีกหนึ่งตัวอย่างจากประเทศจีนหมายเลข EF685932 จะ

สัมพันธ์ใกล้ชิดกับกลุ่มพันธุกรรม V และ VI (ภาพประกอบที่ 17)  
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ภาพประกอบที่ 17 แผนภูมิวิวัฒนาการวิเคราะห์โดยใช้ลำดับนิวคลีโอไทด์ที่จำแนกตามลักษณะแฮ
โพลไทป์ของยีน CO1 (Go1–Go37) และ 16S rDNA (Gr1–Gr15) ของแมลงกระชอนจากจังหวัด
ร้อยเอ็ด แบ่งออกเป็น 6 กลุ่มพันธุกรรม (I–VI) และข้อมูลของแมลงกระชอน G. orientalis จาก
ประเทศเกาหลี ญี่ปุ่น และจีน ที่พบอยู่ในฐานข้อมูล GenBank ค่า bootstrap (NJ/MP) แสดงบน
แขนแต่ละกิ่งของแผนภูมิ4.4 ความแตกต่างทางพันธุกรรม 
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      เมื่อทำการวิเคราะห์ค่าความแตกต่างทางพันธุกรรม p-distance โดยใช้ข้อมูลของยีน CO1 

ในการวิเคราะห์เปรียบเทียบระหว่าง 14 กลุ่มประชากร แยกตามพ้ืนที่การเก็บตัวอย่างของแมลง

กระชอนในจังหวัดร้อยเอ็ด พบค่าความแตกต่างทางพันธุกรรม p-distance อยู่ในช่วงระหว่าง 

0.0002 ถึง 0.1138 (ตารางที่ 4) โดยพบว่าแมลงกระชอนจากพ้ืนที่อำเภออาจสามารถมีค่าความ

แตกต่างจากพ้ืนที่ อ่ืนๆ สูงที่สุด โดยพบค่าความแตกต่างทางพันธุกรรม p-distance อยู่ในช่วง 

0.0995 ถึง 0.1138  

 

4.5 สัณฐานวิทยาบางประการ 
      เมื่อทำการวัดสัดส่วนของสัณฐานบางประการของแมลงกระชอนเปรียบเทียบระหว่างกลุ่ม

พันธุกรรม (I–VI) ที่ถูกจำแนกโดยการวิเคราะห์ทางพันธุกรรมด้วยเครื่องหมายโมเลกุล CO1 และ 16S 

rDNA พบว่า  กลุ่มพันธุกรรม II มีขนาดความยาวลำตัวทั้งหมด (total body length; TBL) เฉลี่ยที่ 

25.71±2.44 มิลลิ เมตร (มม .) ซึ่ งมีขนาดเล็กกว่ากลุ่มพันธุกรรม อ่ืนที่พบค่า TBL อยู่ ในช่วง 

30.59±1.06 ถึง 34.25±1.96 มม.  อย่างมีนัยสำคัญ นอกจากนี้ TBL ของกลุ่มพันธุกรรม I เฉลี่ยที่ 

30.65±2.43 มม. มีขนาดเล็กกว่ากลุ่มพันธุกรรม IV (32.84±1.89 มม.) และกลุ่มพันธุกรรม VI 

(34.25±1.96 มม.) อย่างมีนัยสำคัญ เช่นกัน  ยิ่งไปกว่านั้น ยังพบว่ากลุ่มพันธุกรรม II มีขนาดของ

สัณฐานอย่างอ่ืนที่เล็กหรือสั้นกว่ากลุ่มพันธุกรรมอ่ืนๆ อย่างมีนัยสำคัญ ได้แก่ ความกว้างช่องอก 

(thorax width; TW) ความยาวช่องอก (TrL=Thorax length) และความยาวของปีกคู่หลัง (wing 

length; WL) (ตารางที่ 5 และภาพประกอบที่ 18-19) 
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ตารางท่ี 5 แสดงการวัดสัดส่วนแมลงกระชอนเปรียบเทียบระหว่างกลุ่มพันธุกรรม I–VI (ยกเว้นกลุ่ม 
III) ตามการจำแนกด้วยเครื่องหมายโมเลกุล 

 

n mean±SD min max n mean±SD min max

I 149 9.9±1.92 2.77 13.22 149 30.65±2.43 25.07 39.76

II 5 8.11±1.12 6.62 9.94 5 25.71±2.44 23.26 29.37

IV 4 10.26±1.09 9.23 12.03 4 32.84±1.89 30.8 35.85

V 5 10.51±0.82 9.09 11.46 5 30.59±1.06 28.94 31.76

VI 22 11.08±1.81 4.49 13.2 22 34.25±1.96 30.06 39.76

n mean±SD min max n mean±SD min max

I 149 6.26±0.40 5.26 7.92 149 6.08±0.36 5.12 7.14

II 5 5.15±0.56 4.27 6.03 5 5.00±0.37 4.46 5,35

IV 4 6.54±0.43 6.14 7.26 4 5.99±0.30 5.53 6.38

V 5 6.10±0.14 5.92 6.36 5 6.29±0.32 5.77 6.74

VI 22 6.93±0.42 6.08 7.92 22 6.57±0.37 5.6 7.14

n mean±SD min max n mean±SD min max

I 149 5.83±0.35 4.88 6.65 149 11.99±0.81 9.79 13.8

II 5 4.61±0.45 3.85 5.17 5 10.15±0.79 8.77 11.06

IV 4 5.62±0.38 5.13 6.17 4 9.65±0.89 8.6 11.05

V 5 5.63±0.44 4.82 6.02 5 11.92±0.56 11.4 12.68

VI 22 6.25±0.46 4.46 6.65 22 12.97±0.63 11.92 14.33

n mean±SD min max n mean±SD min max

I 149 25.15±1.26 22.16 27.78 149 18.23±1.34 15.08 21.89

II 5 20.49±0.93 19.34 21.69 5 9.78±3.22 7.29 16.14

IV 4 15.50±1.65 14.25 18.34 4 10.53±2.61 8.22 14.89

V 5 25.15±1.26 23.79 27.42 5 15.58±3.98 10.06 19.71

VI 22 27.16±1.04 25.13 30.2 22 18.87±2.50 12.13 22.4

Genetic group
Thorax width (TW) Tegmen length (TL)

Genetic group
Wing length (WL) Wing width (WD)

Genetic group
Antenna length (AL) Total body length (TBL)

Genetic group
Pronotum width (PW) Thorax length (TrL)
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ภาพประกอบที่ 18 เปรียบเทียบสัดส่วนของสัณฐานบางประการ ได้แก่ ความยาวหนวด (AL), ความ
กว้างอก (PW), ความยาวลำตัว (TBL), ความกว้างช่องอก (TW)  ทดสอบโดยใช้สถิติ One-Way 
ANOVA ที่ระดับความเชื่อมั่นท 95% เส้นโยงระหว่างแท่งแสดงว่ามีความแตกต่างอย่างมีนัยสำคัญท่ี
ค่า p-value *< 0.05, **< 0.01  และ ***< 0.001 แกน X แสดงถึงกลุ่มพันธุกรรม แกน Y แสดงถึง
ขนาดของสัณฐานที่วัด (มม.) 

 

 

 



 

 

  42 

    

    

ภาพประกอบที่ 19 เปรียบเทียบสัดส่วนของสัณฐานบางประการ ได้แก่ ความยาวของปีกคู่หน้า (TL), 
ความยาวช่องอก (TrL), ความกว้างของปีกคู่หลัง (WD), ความยาวของปีกคู่หลัง (WL)  ทดสอบโดยใช้
สถิติ One-Way ANOVA ที่ระดับความเชื่อมั่น 95% เส้นโยงระหว่างแท่งแสดงว่ามีความแตกต่าง
อย่างมีนัยสำคัญท่ีค่า p-value *< 0.05, **< 0.01  และ ***< 0.001 แกน X แสดงถึงกลุ่ม
พันธุกรรม แกน Y แสดงถึงขนาดของสัณฐานที่วัด (มม.) 

 



 

 

 

บทที่ 5 
วิจารณ์และสรุปผลการทดลอง 

 

 ผลการศึกษาครั้งนี้พบว่าประชากรแมลงกระชอนในพ้ืนที่จังหวัดร้อยเอ็ดมีความหลากหลาย

ทางพันธุกรรมสูง จากการวิเคราะห์ด้วยเครื่องหมายโมเลกุล CO1 จำนวน 271 ตัวอย่าง สามารถ

จำแนกลักษณะพันธุกรรมออกได้ถึง 37 แฮโพลไทป์ และเมื่อวิเคราะห์ด้วยเครื่องหมายโมเลกุล 16S 

rDNA จำนวน 78 ตัวอย่าง สามารถจำแนกลักษณะพันธุกรรมออกได้ 15 แฮโพลไทป์ ซึ่งในจำนวนพบ

ลักษณะของแฮโพลไทป์จำเพาะกับบางพ้ืนที่ โดยเฉพาะตัวอย่างจากอำเภออาจสามารถ ในจำนวน 16 

ตัวอย่าง มีถึง 14 ตัวอย่างที่พบว่าเป็นลักษณะแฮโพลไทป์ที่จำเพาะ ซึ่งอาจเกิดจากการที่มีสภาพพ้ืนที่

ทีจ่ำเพาะกับแมลงกระชอนที่มีลักษณะพันธุกรรมจำเพาะนี้ ยกตัวอย่างเช่น มีรายงานการพบลักษณะ

แฮโพลไทป์ที่จำเพาะกับพ้ืนที่ของจิ้งโกร่ง Tarbinskiellus portentosus ในประเทศไทย โดยพบ

ลักษณะพันธุกรรมที่จำเพาะในพ้ืนที่อำเภอวังน้ำเขียว จังหวัดนครราชสีมา และจัดกลุ่มอยู่ใกล้ชิดกับ

ข้อมูลตัวอย่างของจิ้งโกร่ง Tarbinskiellus sp. จากประเทศอินเดียมากกว่าตัวอย่างในประเทศไทย 

ซึ่งเป็นไปได้ว่า จิ้งโกร่งที่มีลักษณะพันธุกรรมจำเพาะนี้ สามารถอาศัยและกระจายพันธุ์ในพ้ืนที่ที่มี

ลักษณะภูมิประเทศหรือสิ่งแวดล้อมจำเพาะ (Pradit et al., 2022) เพ่ือความเข้าใจในการปรับตัวและ

วิวัฒนาการของแมลงกระชอนให้ชัดเจนมากยิ่งขึ้น ในอนาคตจำเป็นต้องทำการศึกษาลักษณะทาง

กายภาพของดินและระบบนิเวศที่เป็นแหล่งที่อยู่อาศัยของแมลงกระชอนที่พบลักษณะพันธุกรรมที่

จำเพาะเหล่านี้อย่างละเอียด  

นอกจากนี้ แนวกั้นตามธรรมชาติ (natural barrier) เช่น เทือกเขาหรือแม่น้ำขนาดใหญ่ 

ถือเป็นปัจจัยสำคัญอย่างหนึ่งในการกีดขวางการเคลื่อนย้าย (migration) ของประชากร ของสิ่งมีชีวิต

ต่างๆ รวมทั้งแมลงบางชนิดที่มีความสามารถในการเคลื่อนที่ได้ในระยะใกล้ ยกตัวอย่างเช่น พบความ

แตกต่างทางพันธุกรรมของจิ้งโกร่ง T. portentosus ระหว่างประชากรที่อยู่ริมฝั่งโขงของประเทศไทย

และประเทศลาว วิเคราะห์โดยใช้ allozyme จำนวน 23 loci เป็นเครื่องหมายพันธุกรรม แสดงให้

เห็นว่า แม่น้ำโขงเป็นแนวกั้นการเคลื่อนที่ตามธรรมชาติอย่างหนึ่งของจิ้งโกร่ง T. portentosus 

(Tantrawatpan et al., 2011) จังหวัดร้อยเอ็ดมีแม่น้ำชีไหลและแม่น้ำเสียวใหญ่ผ่านหลายพ้ืนที่ ซึ่ง

อาจจะมีผลต่อการเป็นแนวกั้นตามธรรมชาติในเคลื่อนที่ของแมลงกระชอนได้เช่นกัน ซึ่งอาจอีกหนึ่ง

เหตุผลที่ทำให้พบแฮโพลไทป์และกลุ่มพันธุกรรมที่จำเพาะกับบางพ้ืนที่ในการศึกษาครั้งนี้ แต่อย่างไรก็

ตาม พ้ืนที่จังหวัดร้อยเอ็ดนั้นพ้ืนที่ส่วนใหญ่เป็นแนวระนาบเดียวกันของทุ่งกุลาร้องไห้และอยู่ในเขตลุ่ม
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แม่น้ำชีทั้งหมด การพบลักษณะแฮโพลไทป์ที่จำเพาะและแตกต่างกันในแต่ละพ้ืนที่ แสดงให้เห็นว่า 

แมลงกระชอนในจังหวัดร้อยเอ็ดน่าจะมีการเคลื่อนที่อย่างจำกัดทำให้เจอลักษณะกลุ่มพันธุกรรม

เดียวกันในพ้ืนที่ที่ใกล้เคียงกัน หลายพ้ืนที่ในการศึกษาครั้งนี้มีการทำนาปีและนาปรัง (double 

cropping paddy field) ซึ่งอาจส่งผลต่อความหลากหลายของสิ่งมีชีวิตในพ้ืนที่ที่ทำนาสองครั้งปีนี้ได้

เช่นกัน เนื่องจากช่วงเวลาและชนิดของข้าวรวมทั้งพืชในพ้ืนที่นาในแต่ละช่วงของเวลาทำนาปีและนา

ปรังจะแตกต่างกัน (Litsinger et al., 2009) ดังนั้น สิ่งมีชีวิตที่อาศัยอยู่ในพ้ืนที่เหล่านี้จึงมีความ

หลากหลายและแตกต่างกันไปในแต่ละช่วงเวลาในการทำนาด้วย ดังนั้น แมลงกระชอนที่อาศัยในพ้ืนที่

เหล่านี้ อาจจะมีความหลากหลายทางพันธุกรรมและหลากหลายชนิดได้มากกว่าพ้ืนที่ที่ทำนาครั้งเดียว 

อย่างไรก็ตาม มีรายงานการศึกษาพบว่าเสียงของแมลงกระชอนต่างชนิดกันจะให้คลื่นความถี่ของเสียง

ที่แตกต่างกัน (Tan & Kamaruddin, 2013) เพราะฉะนั้น การใช้เสียงล่อที่แตกต่างกัน อาจจะดึงดูด

เฉพาะแมลงกระชอนบางกลุ่มพันธุกรรมหรือบางชนิดเท่านั้น และอาจทำให้ได้แมลงกระชอนชนิดที่

แตกต่างกันได้เช่นกัน ดังนั้นในการศึกษาต่อไป หากต้องการตัวอย่างแมลงกระชอนที่ครอบคลุมและ

เป็นตัวแทนประชากรที่แท้จริง อาจจะต้องทำการเก็บจากแหล่งอาศัยหรือโพรงของแมลงกระชอนโดย

การขุดโดยตรงมากกว่าการล่อด้วยไฟหรือเสียง 

 ชนิดของเครื่องหมายพันธุกรรมที่เลือกใช้ให้เหมาะสมในการวิเคราะห์ความหลากหลายทาง

พันธุกรรมของสิ่งมีชีวิตชนิดต่างๆ มีความสำคัญมากเช่นกัน การศึกษาครั้งนี้ เลือกใช้ยีน CO1 และ 

16S rDNA เนื่องจากต้องการเปรียบเทียบข้อมูลลำดับนิวคลีโอไทด์ของแมลงกระชอนในจังหวัด

ร้อยเอ็ดกับตัวอย่างจากประเทศจีน เกาหลี และญี่ปุ่น ที่มีอยู่ในฐานข้อมูล GenBank ผลการศึกษา

ครั้งนี้ ถือได้ว่าเป็นการพบความหลากหลายทางพันธุกรรมของแมลงกระชอน G. orientalis สูงที่สุด 

โดยพบถึง 37 แฮโพลไทป์จากการวิเคราะห์ 271 ตัวอย่างจากจังหวัดร้อยเอ็ด เมื่อเทียบกับการศึกษา

ในแมลงกระชอน G. orientalis 48 ตัวอย่างจากเกาหลีใต้ ที่พบเพียง 2 แฮโพลไทป์ เมื่อวิเคราะห์โดย

ใช้ยีน CO1 (Kim et al., 2007a) นอกจากนี้ เมื่อนำตัวอย่างทั้งหมดมาวิเคราะห์แผนภูมิวิวัฒนาการ

โดยใช้ยีน CO1 พบว่า แมลงกระชอนจากเกาหลีและญี่ปุ่นจะจัดกลุ่มแยกออกไปและแตกต่างจากกลุ่ม

พันธุกรรมในจังหวัดร้อยเอ็ด และหนึ่งตัวอย่างของแมลงกระชอนจากประเทศจีนก็แยกออกจากกลุ่ม

พันธุกรรมอ่ืนๆ เช่นเดียวกัน ยิ่งไปกว่านั้น เมื่อวิเคราะห์ด้วย 16S rDNA ก็พบว่าตัวอย่างจากประเทศ

จีนแยกกลุ่มพันธุกรรมแตกต่างจากแมลงกระชอนในจังหวัดร้อยเอ็ดเช่นเดียวกัน ผลการวิเคราะห์นี้ 

แสดงให้เห็นว่า แมลงกระชอน G. orientalis มีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูง และน่าจะมีความ

ซับซ้อนของชนิดซ่อนอยู่  (cryptic species) จำเป็นจะต้องทำการศึกษาแมลงกระชอนชนิดนี้  
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เปรียบเทียบให้คลอบคลุมพ้ืนที่การกระจายในภูมิภาคตะวันออกให้มากที่สุด เพ่ือที่จะให้ได้ข้อมูล

พ้ืนฐานในการจัดจำแนกแมลงกระชอนชนิดนี้อย่างเป็นระบบมากยิ่งขึ้น 

 อย่างไรก็ตาม พบรายงานแมลงกระชนิดใหม่ของสกุล Gryllotalpa ที่พบในเขตภูมิภาค

ตะวันออก (Oriental region) อยู่หลายชนิดด้วยกัน เช่น G. krishnani sp.n. ในประเทศอินเดีย 

(Prasanna et al., 2012) และ G. fraser sp. n. ในคาบสมุทรของประเทศมาเลเชีย (Tan & 

Kamaruddin, 2013) แต่จะเป็นการบรรยายลักษณะสัณฐานวิทยาเป็นหลัก ดังนั้น แมลงกระชอนหก

กลุ่มพันธุกรรมที่พบในจังหวัดร้อยเอ็ดในการศึกษาครั้งนี้ อาจประกอบด้วยชนิดใหม่หรือชนิดที่ยังไม่

เคยค้นพบและบรรยายในประเทศไทยมาก่อน จึงจำเป็นต้องทำการศึกษาสัณฐานวิทยาโดยละเอียด 

เทียบกับ key จำแนกของแมลงกระชอนสกุล Gryllotalpa ทั่วโลก อย่างไรก็ตาม ในการศึกษาครั้งนี้

ได้ทำการวิเคราะห์สัดส่วนของสัณฐานบางประการเบื้องต้นจำนวน 8 ลักษณะ โดยเฉพาะขนาดความ

ยาวของลำตัวเป็นสัณฐานสำคัญที่ ใช้จำแนกชนิดของแมลงกระชอนสกุล Gryllotalpa โดย               

G. orientalis จะมีความยาวลำตัวอยู่ในช่วง 30 – 35 มม. (Tan, 2016)  ซึ่งในการศึกษาครั้งนี้พบ

ค่าเฉลี่ยความยาวลำตัวอยู่ในช่วงดังกล่าว ยกเว้นกลุ่มพันธุกรรม II ที่พบขนาดลำตัวสั้นกว่า 30 มม. 

แต่อาจจะเนื่องมาจากช่วงเวลาการเก็บตัวอย่างที่แมลงกระชอนอาจจะยังไม่โตเต็มที่ทำให้ลำตัวและ

สัดส่วนอ่ืนๆ สั้นหรือเล็กกว่าปกติ แต่อย่างไรก็ตาม ขนาดลำตัวของแมลงกระชอนสามารถแปรผันได้

ตามลักษณะสิ่งแวดล้อมอ่ืนๆ ได้เช่นกัน ยกตัวอย่าง ขนาดโพรงและจำนวนความหนาแน่นของ

ประชากรแมลงกระชอนที่อาศัยอยู่ในโพรงเดียวกัน จะมีผลต่อขนาดของลำตัวของแมลงกระชอนอย่าง

มีนัยสำคัญ (Allen et al., 2020) และพบความแตกต่างอย่างมีนัยสำคัญเมื่อเปรียบเทียบสัดส่วนของ

สัณฐานบางประการระหว่างกลุ่มพันธุกรรม I ถึง VI แสดงให้เห็นว่า แต่ละกลุ่มพันธุกรรม ก็จะมีบาง

ลักษณะสัณฐานที่แตกต่างกัน ดังนั้นหากทำการศึกษาโดยละเอียด อาจนำไปสู่การจำแนกแมลง

กระชอนสกุล Gryllotalpa ชนิดใหม่ในจังหวัดร้อยเอ็ดได้เช่นกัน  

 จากการศึกษาครั้งนี้ สามารถสรุปได้ว่า แมลงกระชอนที่พบในจังหวัดร้อยเอ็ด เป็นแมลง

กระชอนสกุล Gryllotalpa ซึ่งจัดอยู่ในกลุ่มพันธุกรรมเดียวกับ G. orientalis จากประเทศจีน เกาหลี 

และญี่ปุ่น ที่อยู่ในฐานข้อมูล GenBank แต่พบว่าแมลงกระชอนในจังหวัดร้อยเอ็ดมีความหลากหลาย

ทางพันธุกรรมอยู่ในระดับสูง สามารถจำแนกกลุ่มพันธุกรรมออกได้ถึง 6 กลุ่มพันธุกรรม โดยพบค่า

ความแตกต่างทางพันธุกรรม p-distance ระหว่างบางกลุ่มประชากรของแมลงกระชอนในจังหวัด

ร้อยเอ็ดค่อนข้างสูง นอกจากนี้ ยังพบว่าสัดส่วนของสัณฐานบางประการมีความแตกต่างกันระหว่าง

กลุ่มพันธุกรรมอย่างมีนัยสำคัญเช่นกัน ผลการศึกษาครั้งนี้ชี้ให้เห็นว่า แมลงกระชอนในจังหวัดร้อยเอ็ด 
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จัดเป็นชนิดซับซ้อน ซึ่งอาจจะมีชนิดใหม่หรือชนิดที่ยังไม่เคยถูกบรรยายพบในประเทศไทยมาก่อน 

ดังนั้นจึงจำเป็นต้องทำการศึกษาอย่างละเอียดในอนาคต ทั้งทางด้านชีววิทยา สัณฐานวิทยา 

นิเวศวิทยา และพันธุศาสตร์ รวมทั้งการศึกษาประชากรของแมลงกระชอนที่กระจายอยู่ในพ้ืนที่อ่ืนๆ 

ทั่วประเทศไทยด้วยเช่นกัน 
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ภาคผนวก ก 
ลำดับนิวคลีโอไทด์ของยีน CO1 จำนวน 37 แฮโพลไทป์ (Go1–Go37) 

>Go1 

CTTCTTCCCCCTTCACTTACTCTACTCCTTGCATCAAGAATAGTTGACGTCGGAGCAGGAACTG

GTTGAACTGTATATCCCCCTTTATCCTCTAATATTGCCCATGCAGGATCCTCTGTAGATCTAACT

ATTTTTTCTTTACATTTAGCAGGAGTATCTTCTATTCTAGGAGCAGTCAACTTTATTACTACAAT

AATTAATATGCGTTCCCCAGGAATATCTTTAGACCAAACCCCTTTATTTGTTTGAGCCGTAGGTA

TCACTGCACTTCTCCTTTTATTATCTTTACCAGTTTTAGCAGGGGCTATCACTATACTTCTTACT

GATCGTAATCTAAATACATCCTTTTTTGATCCTGCTGGTGGGGGTGATCCTATCTTATACCAACA

TTTATTTTGATTCTTTGGACACCCTGAAGTTTATATTTTAA 

>Go2 

CTTCTTCCCCCTTCACTTACTCTACTCCTTGCATCAAGAATAGTTGACGTCGGAGCAGGAACTG

GTTGAACTGTATATCCCCCTTTATCCTCTAATATTGCCCATGCAGGATCCTCTGTAGATCTAACT

ATTTTTTCTTTACATTTAGCAGGAGTATCTTCTATTCTAGGAGCAGTCAACTTTATTACTACAAT

AATTAATATGCGTTCCCCAGGAATATCTTTAGACCAAACCCCTTTATTTGTTTGAGCCGTAGGTA

TTACTGCACTTCTCCTTTTATTATCTTTACCAGTTTTAGCAGGGGCTATCACTATACTTCTTACT

GATCGTAATCTAAATACATCCTTTTTTGATCCTGCTGGTGGGGGTGATCCTATCTTATACCAACA

TTTATTTTGATTCTTTGGACACCCTGAAGTTTATATTTTAA 

>Go3 

CTTCTTCCCCCTTCACTTACTCTACTCCTTGCATCAAGAATAGTTGACGTCGGAGCAGGAACTG

GTTGAACTGTATATCCCCCTTTATCCTCTAATATTGCCCATGCAGGATCCTCTGTAGATCTAACT

ATTTTTTCTTTACATTTAGCAGGAGTATCTTCTATTCTAGGGGCAGTCAACTTTATTACTACAAT

AATTAATATGCGTTCCCCAGGAATATCTTTAGACCAAACCCCTTTATTTGTTTGAGCCGTAGGTA

TTACTGCACTTCTCCTTTTATTATCTTTACCAGTTTTAGCAGGGGCTATCACTATACTTCTTACT

GATCGTAATCTAAATACATCCTTTTTTGATCCTGCTGGTGGGGGTGATCCTATCTTATACCAACA

TTTATTTTGATTCTTTGGACACCCTGAAGTTTATATTTTAA 
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>Go4 

CTCCTACCTCCTTCGTTAACTCTTCTTCTTGCATCAAGTATAGTTGATGTCGGAGCAGGAACTG

GTTGAACTGTATATCCACCTTTATCCTCTAATATTGCCCATGCAGGATCCTCTGTAGATTTAACC

ATTTTTTCTTTACATTTAGCAGGAGTATCTTCTATTCTAGGAGCAGTTAACTTTATTACTACAAT

AATTAATATGCGTTCCCCAGGAATATCTCTAGACCAAACCCCTTTATTTGTTTGAGCTGTAGGTA

TTACTGCACTTCTACTTTTATTATCTTTACCAGTTTTAGCAGGGGCTATTACCATGCTTCTTACT

GACCGTAATCTAAATACATCTTTTTTTGATCCTGCTGGAGGGGGTGATCCCATCTTATACCAACA

TTTATTTTGATTCTTTGGACACCCTGAAGTTTATATTTTAA 

>Go5 

CTCCTACCTCCTTCATTAACTCTTCTTCTTGCATCAAGTATAGTTGATGTCGGAGCAGGAACTGG

TTGAACTGTATATCCACCTTTATCCTCTAATATTGCCCATGCAGGATCCTCTGTAGATTTAACCA

TTTTTTCTTTACATTTAGCAGGAGTATCTTCTATTTTAGGAGCAGTTAACTTTATTACTACAATA

ATCAATATGCGTTCCCCAGGAATATCTCTAGACCAAACCCCTTTATTTGTTTGAGCTGTAGGTAT

TACTGCACTTCTACTTTTATTATCTTTACCAGTTTTAGCAGGGGCTATCACCATGCTTCTTACTG

ATCGTAATCTAAATACATCTTTTTTTGATCCTGCTGGAGGGGGTGATCCCATCTTATACCAACAT

TTATTTTGATTCTTTGGACACCCTGAAGTTTATATTTTAA 

>Go6 

CTTCTTCCCCCCTCATTGACTCTTCTTCTTGCATCCAGTATAGTTGATGTCGGAGCAGGAACTG

GCTGAACCGTATATCCCCCTCTATCCTCTAATATCGCTCATGCAGGATCTTCTGTAGACTTAACT

ATTTTTTCTTTACATTTAGCAGGTGTATCTTCTATTTTAGGAGCAGTTAACTTTATTACTACAAT

AATTAATATACGCTCTCCTGGAATATCCTTAGACCAAACCCCTTTATTTGTTTGAGCTGTTGGTA

TTACTGCACTCCTCCTTTTATTATCCTTGCCAGTTCTAGCAGGAGCTATTACCATACTCCTAACC

GATCGTAATTTAAATACATCCTTCTTTGATCCTGCCGGAGGTGGAGACCCTATCCTTTATCAACA

TTTATTTTGATTCTTTGGACACCCTGAAGTTTATATTTTAA 
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>Go7 

CTTCTTCCCCCTTCACTTACTCTACTCCTTGCATCAAGAATAGTTGACGTCGGAGCAGGAACAG

GTTGAACTGTATATCCCCCTTTATCCTCTAATATTGCCCATGCAGGATCCTCTGTAGATCTAACT

ATTTTTTCTTTACATTTAGCAGGAGTATCTTCTATTCTAGGAGCAGTCAACTTTATTACTACAAT

AATTAATATGCGTTCCCCAGGAATATCTTTAGACCAAACCCCTTTATTTGTTTGAGCCGTAGGTA

TTACTGCACTTCTCCTTTTATTATCTTTACCAGTTTTAGCAGGGGCTATCACTATACTTCTTACT

GATCGTAATCTAAATACATCCTTTTTTGATCCTGCTGGTGGGGGTGATCCTATCTTATACCAACA

TTTATTTTGATTCTTTGGACACCCTGAAGTTTATATTTTAA 

>Go8 

CTTCTTCCCCCTTCACTTACTCTACTCCTTGCATCAAGAATAGTTGACGTCGGAGCAGGAACTG

GTTGAACTGTATATCCCCCTTTATCCTCTAATATTGCCCATGCAGGATCCTCTGTAGATCTAACT

ATTTTTTCTTTACATTTAGCAGGAGTATCTTCTATTCTAGGAGCAGTCAACTTTATTACTACAAT

AATTAATATGCGTTCCCCAGGAATATCTTTAGACCAAACCCCTTTATTTGTTTGAGCCGTAGGTA

TTACTGCACTTCTCCTTTTATTATCTTTACCAGTTTTAGCAGGGGCTATCACTATACTTCTTACT

GATCGTAATCTAAATACATCCTTTTTTGATCCTGCTGGTGGGGGTGATCCTATCTTATATCAACA

TTTATTTTGATTCTTTGGACACCCTGAAGTTTATATTTTAA 

>Go9 

CTCCTACCTCCTTCATTAACTCTTCTTCTTGCATCAAGTATAGTTGATGTCGGAGCAGGAACTGG

TTGAACTGTATATCCACCTTTATCCTCTAATATTGCCCATGCAGGATCCTCTGTAGATTTAACCA

TTTTTTCTTTACATTTAGCAGGAGTATCTTCTATTTTAGGAGCAGTTAACTTTATTACTACAATA

ATTAATATGCGTTCCCCAGGAATATCTCTAGACCAAACCCCTTTATTTGTTTGAGCTGTAGGTAT

CACTGCACTTCTACTTTTATTATCTTTACCAGTTTTAGCAGGGGCTATCACCATGCTTCTTACTG

ATCGTAATTTAAATACATCTTTTTTTGATCCTGCTGGAGGGGGTGATCCCATCTTATACCAACAT

TTATTTTGATTCTTTGGACACCCTGAAGTTTATATTTTAA 
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>Go10 

CTCCTACCTCCTTCGTTAACTCTTCTTCTTGCATCAAGTATAATTGATGTCGGAGCAGGAACTGG

TTGAACTGTATATCCACCTTTATCCTCTAATATTGCCCATGCAGGATCCTCTGTAGATTTAACCA

TTTTTTCTTTACATTTAGCAGGAGTATCTTCTATTCTAGGAGCAGTTAACTTTATTACTACAATA

ATTAATATGCGTTCCCCAGGAATATCTCTAGACCAAACCCCTTTATTTGTTTGAGCTGTAGGTAT

TACTGCACTTCTACTTTTATTATCTTTACCAGTTTTAGCAGGGGCTATTACCATGCTTCTTACTG

ACCGTAATCTAAATACATCTTTTTTTGATCCTGCTGGAGGGGGTGATCCCATCTTATACCAACAT

TTATTTTGATTCTTTGGACACCCTGAAGTTTATATTTTAA  

>Go11 

CTCCTACCTCCTTCGTTAACTCTTCTTCTTGCATCAAGTATAGTTGATGTCGGAGCAGGAACTG

GTTGAACTGTATATCCACCTTTATCCTCTAATATTGCCCATGCAGGATCCTCTGTAGATTTAACC

ATTTTTTCTTTACATTTAGCAGGAGTATCTTCTATTCTAGGAGCAGTTAACTTTATTACTACAAT

AATTAATATGCGTTCCCCAGGAATATCTCTAGACCAAACCCCTTTATTTGTTTGAGCTGTAGGTA

TTACTGCACTTCTACTTTTATTATCTTTACCAGTTTTAGCAGGGGCTATTACCATGCTTCTTACT

GACCGTAATCTAAATACATCTTTCTTTGATCCTGCTGGAGGGGGTGATCCCATCTTATACCAAC

ATTTATTTTGATTCTTTGGACACCCTGAAGTTTATATTTTAA 

>Go12 

CTCCTACCTCCTTCGTTAACTCTTCTTCTTGCATCAAGTATAGTTGATGTCGGAGCAGGAACTG

GTTGAACTGTATATCCACCTTTATCCTCTAATATTGCCCATGCAGGATCCTCTGTAGATTTAACC

ATTTTTTCTTTACATTTAGCAGGAGTATCTTCTATTCTAGGAGCAGTTAACTTTATTACTACAAT

AATTAATATGCGTTCCCCAGGAATATCTCTAGACCAAACCCCTTTATTTGTTTGAGCCGTAGGTA

TTACTGCACTTCTACTTTTATTATCTTTACCAGTTTTAGCAGGGGCTATTACCATGCTTCTTACT

GACCGTAATCTAAATACATCTTTTTTTGATCCTGCTGGAGGGGGTGATCCCATCTTATACCAACA

TTTATTTTGATTCTTTGGACACCCTGAAGTTTATATTTTAA 
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>Go13 

CTTCTTCCCCCTTCACTTACTCTACTCCTTGCATCAAGAATAGTTGACGTCGGAGCAGGAACTG

GTTGAACTGTATATCCCCCCTTATCCTCTAATATTGCCCATGCAGGATCCTCTGTAGATCTAACT

ATTTTTTCTTTACATTTAGCAGGAGTATCTTCTATTCTAGGAGCAGTCAACTTTATTACTACAAT

AATTAATATGCGTTCCCCAGGAATATCTTTAGACCAAACCCCTTTATTTGTTTGAGCCGTAGGTA

TTACTGCACTTCTCCTTTTATTATCTTTACCAGTTTTAGCAGGGGCTATCACTATACTTCTTACT

GATCGTAATCTAAATACATCCTTTTTTGATCCTGCTGGTGGGGGTGATCCTATCTTATACCAACA

TTTATTTTGATTCTTTGGACACCCTGAAGTTTATATTTTAA 

>Go14 

CTTCTTCCCCCTTCACTTACTCTACTCCTTGCATCAAGAATAGTTGACGTCGGAGCAGGAACTG

GTTGAACTGTATATCCCCCTTTATCCTCTAATATTGCCCATGCAGGATCCTCTGTAGATCTAACT

ATTTTTTCTCTACATTTAGCAGGAGTATCTTCTATTCTAGGAGCAGTCAACTTTATTACTACAAT

AATTAATATGCGTTCCCCAGGAATATCCTTAGACCAAACCCCTTTATTTGTTTGAGCCGTAGGTA

TTACTGCACTTCTCCTTTTATTATCTTTACCAGTTTTAGCAGGGGCTATCACTATACTTCTTACT

GATCGTAATCTAAATACATCCTTTTTTGATCCTGCTGGTGGGGGTGATCCTATCTTATACCAACA

TTTATTTTGATTCTTTGGACACCCTGAAGTTTATATTTTAA 

>Go15 

CTTCTTCCCCCTTCACTTACTCTACTCCTTGCATCAAGAATAGTTGACGTCGGAGCAGGAACTG

GTTGAACTGTATATCCCCCTTTATCCTCTAATATTGCCCATGCAGGATCCTCTGTAGATCTAACT

ATTTTTTCTTTACATTTAGCAGGAGTATCTTCTATTCTAGGAGCAGTCAACTTTATTACTACAAT

AATTAATATGCGTTCCCCAGGAATATCTTTAGACCAAACCCCTTTATTTGTTTGAGCCGTAGGTA

TTACTGCACTTCTCCTTTTGTTATCTTTACCAGTTTTAGCAGGGGCTATCACTATACTTCTTACT

GATCGTAATCTAAATACATCCTTTTTTGATCCTGCTGGTGGGGGTGATCCTATCTTATACCAACA

TTTATTTTGATTCTTTGGACACCCTGAAGTTTATATTTTAA 
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>Go16 

CTTCTTCCCCCCTCATTGACTCTTCTTCTTGCATCTAGCATAGTTGATGTCGGGGCAGGAACTG

GCTGAACCGTATACCCTCCTCTATCCTCTAATATCGCCCATGCAGGATCTTCTGTAGACTTAACT

ATTTTTTCTTTACATTTAGCAGGTGTATCTTCTATTTTAGGAGCAGTTAACTTTATTACTACAAT

AATTAATATACGCTCCCCTGGTATATCCCTAGACCAAACCCCTTTATTTGTTTGAGCCGTTGGTA

TTACTGCACTCCTCCTTTTACTATCCCTGCCAGTTCTAGCAGGAGCTATCACCATACTCCTAACC

GATCGTAATTTAAATACATCCTTCTTTGATCCTGCCGGAGGTGGAGACCCTATCCTTTATCAACA

TTTATTTTGATTCTTTGGACACCCTGAAGTTTATATTTTAA 

>Go17 

CTTCTTCCCCCTTCACTTACTCTACTCCTTGCATCAAGAATAGTTGACGTCGGAGCAGGAACTG

GTTGAACTGTATATCCCCCTTTATCCTCTAATATTGCCCATGCAGGATCCTCTGTAGATCTAACT

ATTTTTTCTTTACATTTAGCAGGAGTATCTTCTATTCTAGGAGCAGTCAACTTTATTACTACAAT

AATTAATATGCGTTCCCCAGGGATATCTTTAGACCAAACCCCTTTATTTGTTTGAGCCGTAGGTA

TTACTGCACTTCTCCTTTTATTATCTTTACCAGTTTTAGCAGGGGCTATCACTATACTTCTTACT

GATCGTAATCTAAATACATCCTTTTTTGATCCTGCTGGTGGGGGTGATCCTATCTTATACCAACA

TTTATTTTGATTCTTTGGACACCCTGAAGTTTATATTTTAA 

>Go18 

CTTCTTCCCCCCTCATTGACTCTTCTTCTTGCATCTAGCATAGTTGATGTCGGGGCAGGAACTG

GCTGAACCGTGTATCCTCCTCTATCCTCTAATATCGCCCATGCAGGATCTTCTGTAGACTTAACT

ATTTTTTCTTTACATTTAGCAGGTGTATCTTCTATTTTAGGAGCAGTTAACTTTATTACTACAAT

AATTAATATACGCTCCCCTGGTATATCCCTAGACCAAACCCCTTTATTTGTTTGAGCCGTTGGTA

TCACTGCACTCCTCCTTTTACTATCCCTGCCAGTTCTAGCAGGAGCTATCACCATACTCCTAACC

GATCGTAATTTAAATACATCCTTCTTTGATCCTGCCGGAGGTGGAGACCCTATCCTTTATCAACA

TTTATTTTGATTCTTTGGACACCCTGAAGTTTATATTTTAA 
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>Go19 

CTTCTTCCCCCTTCACTTACTCTACTCCTTGCATCAAGAATAGTTGACGTCGGAGCAGGAACTG

GTTGAACTGTATATCCCCCTTTATCCTCTAATATTGCCCATGCAGGATCCTCTGTAGATCTAACT

ATTTTTTCTTTACATTTAGCAGGAGTATCTTCTATTCTAGGAGCAGTCAACTTTATTACCACAAT

AATTAATATGCGTTCCCCAGGAATATCTTTAGACCAAACCCCTTTATTTGTTTGAGCCGTAGGTA

TTACTGCACTTCTCCTTTTATTATCTTTACCAGTTTTAGCAGGGGCTATCACTATACTTCTTACT

GATCGTAATCTAAATACATCCTTTTTTGATCCTGCTGGTGGGGGTGATCCTATCTTATACCAACA

TTTATTTTGATTCTTTGGACACCCTGAAGTTTATATTTTAA 

>Go20 

CTTCTCCCTCCCTCATTAACCCTCCTTCTTGCATCAAGTATAGTTGATGTTGGGGCAGGAACTG

GCTGAACTGTATACCCTCCTTTATCTTCTAATATTGCCCATGCAGGATCCTCTGTAGACCTAACT

ATTTTTTCTTTACATTTAGCAGGTGTATCTTCTATTCTAGGAGCAGTTAATTTTATTACCACAAT

AATCAATATACGCTCCCCAGGAATATCTTTAGATCAAACTCCTTTATTTGTTTGAGCTGTAGGTA

TCACTGCACTCCTCCTTTTATTATCTTTACCAGTTTTAGCAGGAGCTATTACTATACTTCTCACT

GATCGTAATTTAAATACATCCTTCTTTGATCCCGCTGGAGGGGGAGACCCTATTTTATACCAAC

ATTTATTTTGATTCTTTGGACACCCTGAAGTTTATATTTTAA 

>Go21 

CTTCTTCCCCCTTCACTTACTCTACTCCTTGCATCAAGAATAGTTGACGTCGGAGCAGGAACTG

GTTGAACTGTATATCCCCCTTTATCCTCTAATATCGCCCATGCAGGATCCTCTGTAGATCTAACT

ATTTTTTCTTTACATTTAGCAGGAGTATCTTCTATTCTAGGAGCAGTCAACTTTATTACTACAAT

AATTAATATGCGTTCCCCAGGAATATCTTTAGACCAAACCCCTTTATTTGTTTGAGCCGTAGGTA

TTACTGCACTTCTCCTTTTATTATCTTTACCAGTTTTAGCAGGGGCTATCACTATACTTCTTACT

GATCGTAATCTAAATACATCCTTTTTTGATCCTGCTGGTGGGGGTGATCCTATCTTATACCAACA

TTTATTTTGATTCTTTGGACACCCTGAAGTTTATATTTTAA 
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>Go22 

CTTCTTCCCCCTTCACTTACTCTACTCCTTGCATCAAGAATAGTTGACGTCGGAGCAGGAACTG

GTTGAACTGTATATCCCCCTTTATCCTCTAATATTGCCCATGCAGGATCCTCTGTAGATCTAACT

ATTTTTTCTTTACATTTAGCAGGAGTATCTTCTATTCTAGGAGCAGTCAACTTTATTACTACAAT

AATTAATATGCGTTCCCCAGGAATATCTTTAGACCAAACCCCTTTATTTGTTTGAGCCGTAGGTA

TTACTGCACTTCTCCTTTTATTATCTTTACCAGTTTTAGCAGGGGCTATCACTATACTTCTTACT

GATCGTAATCTAAATACATCCTTTTTTGATCCTGCTGGTGGGGGTGATCCTATCTTATACCAGCA

TTTATTTTGATTCTTTGGACACCCTGAAGTTTATATTTTAA 

>Go23 

CTTCTTCCCCCTTCACTTACTCTACTCCTTGCATCAAGAATAGTTGACGTCGGAGCAGGAACTG

GTTGAACTGTATATCCCCCTTTATCCTCTAATATTACCCATGCAGGATCCTCTGTAGATCTAACT

ATTTTTTCTTTACATTTAGCAGGAGTATCTTCTATTCTAGGAGCAGTCAACTTTATTACTACAAT

AATTAATATGCGTTCCCCAGGAATATCTTTAGACCAAACCCCTTTATTTGTTTGAGCCGTAGGTA

TTACTGCACTTCTCCTTTTATTATCTTTACCAGTTTTAGCAGGGGCTATCACTATACTTCTTACT

GATCGTAATCTAAATACATCCTTTTTTGATCCTGCTGGTGGGGGTGATCCTATCTTATACCAACA

TTTATTTTGATTCTTTGGACACCCTGAAGTTTATATTTTAA 

>Go24 

CTTCTTCCCCCCTCATTGACTCTTCTTCTTGCATCCAGTATAGTTGATGTCGGAGCAGGAACTG

GCTGAACCGTATATCCCCCTCTATCCTCTAATATCGCTCATGCAGGATCTTCTGTAGACTTAACT

ATTTTTTCTTTACATTTAGCAGGTGTATCTTCTATTTTAGGAGCAGTTAACTTTATTACTACAAT

AATTAATATACGCTCTCCTGGAATATCCTTAGACCAAACCCCTTTATTTGTTTGAGCTGTTGGTA

TTACTGCACTCCTCCTTTTATTATCCTTGCCAGTTCTAGCAGGAGCTATTACCATACTCCTAACC

GATCGTAATTTAAATACATCCTTCTTTGATCCTGCTGGAGGTGGAGACCCTATCCTTTATCAACA

TTTATTTTGATTCTTTGGACACCCTGAAGTTTATATTTTAA 
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>Go25 

CTTCTTCCCCCCTCATTGACTCTTCTTCTTGCATCTAGCATAGTTGATGTCGGGGCAGGAACTG

GCTGAACCGTATATCCTCCTCTATCCTCTAATATCGCCCATGCAGGATCTTCTGTAGACTTAACT

ATTTTTTCTTTACATTTAGCAGGTGTATCTTCTATTTTAGGAGCAGTTAACTTTATTACTACAAT

AATTAATATACGCTCCCCTGGTATATCCCTAGACCAAACCCCTTTATTTGTTTGAGCCGTTGGTA

TTACTGCACTCCTCCTTTTACTATCCCTGCCAGTTCTAGCAGGAGCTATCACCATACTCCTAACC

GATCGTAATTTAAATACATCCTTCTTTGATCCTGCCGGAGGTGGAGACCCTATCCTTTATCAACA

TTTATTTTGATTCTTTGGACACCCTGAAGTTTATATTTTAA 

>Go26 

CTTCTTCCCCCTTCACTTACTCTACTCCTTGCATCAAGAATAGTTGACGTCGGAGCAGGAACTG

GTTGAACTGTATATCCCCCTTTATCCTCTAATATTGCCCATGCAGGATCCTCTGTAGATCTAACT

ATTTTTTCTTTACATTTAGCAGGAGTATCTTCTATTCTAGGAGCAGTCAACTTTATTACTACAAT

AATTAATATGCGTTCCCCAGGAATATCCTTAGACCAAACCCCTTTATTTGTTTGAGCTGTAGGTA

TTACTGCACTTCTCCTTTTATTATCTTTACCAGTTTTAGCAGGGGCTATCACTATACTTCTTACT

GATCGTAATCTAAATACATCCTTTTTTGATCCTGCTGGTGGGGGTGATCCTATCTTATACCAACA

TTTATTTTGATTCTTTGGACACCCTGAAGTTTATATTTTAA 

>Go27 

CTTCTTCCCCCCTCCTTAACTCTCCTTCTCGCATCAAGTATAGTTGATGTCGGAGCGGGTACTG

GTTGGACTGTATATCCCCCTTTATCTTCTAATATTGCTCATGCAGGATCCTCTGTAGATCTCACT

ATTTTTTCTTTACACTTAGCAGGTGTATCTTCCATTCTAGGCGCAGTTAACTTTATTACCACAAT

AATTAATATACGCTCCCCAGGAATATCTTTAGATCAAACCCCTTTATTTGTCTGAGCTGTAGGTA

TTACTGCACTTCTCCTTTTACTATCTTTACCAGTTTTAGCAGGAGCTATTACTATACTCCTCACT

GATCGTAATCTGAATACATCCTTCTTCGATCCTGCTGGAGGGGGAGATCCTATTCTATATCAAC

ATTTATTTTGATTTTTTGGACACCCTGAAGTTTATATTTTAA 
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>Go28 

CTTCTTCCCCCCTCCTTAACTCTCCTTCTCGCATCAAGTATAGTTGATGTCGGAGCGGGTACTG

GTTGGACTGTATATCCCCCTTTATCTTCTAATATTGCTCATGCAGGATCCTCTGTAGATCTCACT

ATTTTTTCTTTACACTTAGCAGGTGTATCTTCCATTCTAGGCGCAGTTAACTTTATTACCACAAT

AATTAATATACGCTCCCCAGGAATATCTTTAGCTCAAACCCCTTTATTTGTCTGAGCTGTAGGTA

TTACTGCACTTCTCCTTTTACTATCTTTACCAGTTTTAGCAGGAGCTATTACTATACTCCTCACT

GATCGTAATCTGAATACATCCTTCTTCGATCCTGCTGGAGGGGGAGATCCTATTCTATATCAAC

ATTTATTTTGATTTTTTGGACACCCTGAAGTTTATATTTTAA 

>Go29 

CTTCTTCCCCCTTCACTTACTCTACTCCTTGCATCAAGAATAGTTGACGTCGGAGCAGGAACTG

GTTGAACTGTATATCCCCCTTTATCCTCTAATATTGCCCATGCAGGATCCTCTGTAGATCTAACT

ATTTTTTCTTTACATTTAGCAGGAGTATCTTCTATTCTAGGAGCAGTCAACTTTATTACTACAAT

AATTAATATGCGTTCCCCAGGAATATCTTTAGACCAAACCCCTTTATTTGTTTGAGCCGTAGGTA

TTACTGCACTTCTCCTTTTATTATCTTTACCAGTTTTAGCAGGGGCTATCACTATACTTCTTACT

GATCGTAATCTAAATACGTCCTTTTTTGATCCTGCTGGTGGGGGTGATCCTATCTTATACCAACA

TTTATTTTGATTCTTTGGACACCCTGAAGTTTATATTTTAA 

>Go30 

CTTCTTCCCCCCTCATTGACTCTTCTTCTTGCATCCAGTATAGTTGATGTCGGAGCAGGAACTG

GCTGAACCGTATATCCCCCTCTATCCTCTAATATCGCTCATGCAGGATCTTCTGTAGACTTAACT

ATTTTTTCTTTACATTTAGCAGGTGTATCTTCTATTTTAGGAGCAGTTAACTTTATTACTACAAT

AATTAATATACGCTCTCCTGGAATATCCTTAGACCAAACCCCTTTATTTGTTTGAGCTGTTGGTA

TTACTGCACTACTCCTTTTATTATCCTTGCCAGTTCTAGCAGGAGCTATTACCATACTCCTAACC

GATCGTAATTTAAATACATCCTTCTTTGATCCTGCCGGAGGTGGAGACCCTATCCTTTATCAACA

TTTATTTTGATTCTTTGGACACCCTGAAGTTTATATTTTAA 
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>Go31 

CTTCTTCCCCCCTCATTGACTCTTCTTCTTGCATCCAGTATAGTTGATGTCGGAGCAGGAACTG

GCTGAACCGTATATCCCCCTCTATCCTCTAATATCGCTCATGCAGGATCTTCTGTAGACTTAACT

ATTTTTTCTTTACATTTAGCAGGTGTATCTTCTATTTTAGGAGCAGTTAACTTTATTACTACAAT

AATTAATATACGCTCTCCTGGAATATCCTTAGACCAAACCCCTTTATTCGTTTGAGCTGTTGGTA

TTACTGCACTCCTCCTTTTATTATCCTTGCCAGTTCTAGCAGGAGCTATTACCATACTCCTAACC

GATCGTAATTTAAATACATCCTTCTTTGATCCTGCCGGAGGTGGAGACCCTATCCTTTATCAACA

TTTATTTTGATTCTTTGGACACCCTGAAGTTTATATTTTAA 

>Go32 

CTTCTTCCCCCTTCACTTACTCTACTCCTTGCATCAAGAATAGTTGACGTCGGAGCAGGAACTG

GTTGAACTGTATATCCCCCTTTATCCTCTAATATTGCCCATGCAGGATCCTCTGTAGATCTAACT

ATTTTTTCTTTACATTTAGCAGGAGTATCTTCTATTCTAGGAGCAGTCAACTTTATTACTACAAT

AATTAATATGCGTTCCCCAGGAATATCCTTAGACCAAACCCCTTTATTTGTTTGAGCCGTAGGTA

TTACTGCACTTCTCCTTTTATTATCTTTACCAGTTTTAGCAGGGGCTATCACTATACTTCTTACT

GATCGTAATCTAAATACATCCTTTTTTGATCCTGCTGGTGGGGGTGATCCTATCTTATACCAACA

TTTATTTTGATTCTTTGGACACCCTGAAGTTTATATTTTAA 

>Go33 

CTTCTTCCCCCTTCACTTACTCTACTCCTTGCATCAAGAATAGTTGACGTCGGAGCAGGAACTG

GTTGAACTGTATATCCCCCTTTATCCTCTAATATTGCCCATGCAGGATCCTCTGTAGATCTAACT

ATTTTTTCTTTACATTTAGCAGGAGTATCTTCTATTCTAGGAGCAGTCAACTTTATTACTACAAT

AATTAATATGCGTTCCCCAGGAATATCTTTAGACCAAACCCCTTTATTTGTTTGAGCCGTAGGTA

TTACTGCACTTCTCCTTTTATTATCTTTACCAGTTTTAGCAGGAGCTATCACTATACTTCTTACT

GATCGTAATCTAAATACATCCTTTTTTGATCCTGCTGGTGGGGGTGATCCTATCTTATACCAACA

TTTATTTTGATTCTTTGGACACCCTGAAGTTTATATTTTAA 
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>Go34 

CTTCTTCCCCCTTCACTTACTCTACTCCTTGCATCAAGAATAGTTGACGTCGGAGCAGGAACTG

GTTGAACTGTATATCCCCCTTTATCCTCTAATATTGCCCATGCAGGATCCTCTGTAGATCTAACT

ATTTTTTCTTTACATTTAGCAGGAGTATCTTCTATTCTAGGAGCAGTCAACTTTATTACTACAAT

AATTAATATGCGTTCCCCAGGAATATCTTTAGATCAAACCCCTTTATTTGTTTGAGCCGTAGGTA

TTACTGCACTTCTCCTTTTATTATCTTTACCAGTTTTAGCAGGGGCTATCACTATACTTCTTACT

GATCGTAATCTAAATACATCCTTTTTTGATCCTGCTGGTGGGGGTGATCCTATCTTATACCAACA

TTTATTTTGATTCTTTGGACACCCTGAAGTTTATATTTTAA 

>Go35 

CTTCTTCCCCCCTCACTTACTCTACTCCTTGCATCAAGAATAGTTGACGTCGGAGCAGGAACTG

GTTGAACTGTATATCCCCCTTTATCCTCTAATATTGCCCATGCAGGATCCTCTGTAGATCTAACT

ATTTTTTCTTTACATTTAGCAGGAGTATCTTCTATTCTAGGAGCAGTCAACTTTATTACTACAAT

AATTAATATGCGTTCCCCAGGAATATCTTTAGACCAAACCCCTTTATTTGTTTGAGCCGTAGGTA

TTACTGCACTTCTCCTTTTATTATCTTTACCAGTTTTAGCAGGGGCTATCACTATACTTCTTACT

GATCGTAATCTAAATACATCCTTTTTTGATCCTGCTGGTGGGGGTGATCCTATCTTATACCAACA

TTTATTTTGATTCTTTGGACACCCTGAAGTTTATATTTTAA 

>Go36 

CTTCTTCCCCCTTCACTTACTCTACTCCTTGCATCAAGAATAGTTGACGTCGGAGCAGGAACTG

GTTGAACTGTGTATCCCCCTTTATCCTCTAATATTGCCCATGCAGGATCCTCTGTAGATCTAACT

ATTTTTTCTTTACATTTAGCAGGAGTATCTTCTATTCTAGGAGCAGTCAACTTTATTACTACAAT

AATTAATATGCGTTCCCCAGGAATATCTTTAGACCAAACCCCTTTATTTGTTTGAGCCGTAGGTA

TTACTGCACTTCTCCTTTTATTATCTTTACCAGTTTTAGCAGGGGCTATCACTATACTTCTTACT

GATCGTAATCTAAATACATCCTTTTTTGATCCTGCTGGTGGGGGTGATCCTATCTTATACCAACA

TTTATTTTGATTCTTTGGACACCCTGAAGTTTATATTTTAA 
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>Go37 

CTTCTTCCCCCTTCACTTACTCTACTCCTTGCATCAAGAATAGTTGACGTCGGAGCAGGAACTG

GTTGAACTGTATATCCCCCTTTATCCTCTAATATTGCCCATGCAGGATCCTCTGTAGATCTAACT

ATTTTTTCTTTACATTTAGCAGGAGTATCTTCTATTCTAGGAGCAGTCAACTTTATTACTACAAT

AATTAATATGCGTTCCCCAGGAATATCTTTAGACCAAACCCCTTTATTTGTTTGAGCCGTAGGTA

TTACTGCACTTCTCCTTTTACTATCTTTACCAGTTTTAGCAGGGGCTATCACTATACTTCTTACT

GATCGTAATCTAAATACATCCTTTTTTGATCCTGCTGGTGGGGGTGATCCTATCTTATACCAACA

TTTATTTTGATTCTTTGGACACCCTGAAGTTTATATTTTAA 
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ภาคผนวก ข 
ลำดับนิวคลีโอไทด์ของยีน 16S rDNA จำนวน 15 แฮโพลไทป์ (Gr1–Gr15) 

>Gr1 

GACTTACTAATAAAACTACTGCGCCCTATAGTCATCCTAATCCAACATCGAGGTCTCAATATTTC

TTGTCGATTAGAACTCTTTAAGAAAATTAAGCTGTTATCCCTAAGGTAACTTATTATTACATCCC

TAATAAAAGATCATTATACCACATATAATGTAAATTAAAGAAAAGTTTTCATCTTTCCTAACCGC

CCCAGTAAAATATTTATTATTTTTATTAAATAATTTATATAAAGTTCTATAGGGTCTTATCGTCC

CTTATTATAATTTAAGCTTTCTTACTTAAAAATGAAATTAAATCCTAATATATAAGACAGTTATT

ATCTCGTCAAACCCTTCATTCCAGCCCCTAATTAAAAGACTAATGATTATGCTACCTTTGCACAG

TCAATATACTGCGGCCCCTCAATATATAATCGGTAGGCAGGCCAGACTCAACATAATAAGCATT

GAGACATGTTT 

>Gr2 

GACTTACTAATAAAACTACTGCGCCCTATAGTCATCCTAATCCAACATCGAGGTCTCAATATTTC

TTGTCGATTAGAACTCTTTAAGAAAATTAAGCTGTTATCCCTAAGGTAACTTATTATTACATCCT

TAATAAAAGATCATTATACCACATATAATGTAAATTAAAGAAAAGTTTTCATCTTTCCTAACCGC

CCCAGTAAAATATTTATTATTTTTATTAAATAATTTATATAAAGTTCTATAGGGTCTTATCGTCC

CTTATTATAATTTAAGCTTTCTTACTTAAAAATGAAATTAAATCCTAATATATAAGACAGTTATT

ATCTCGTCAAACCCTTCATTCCAGCCCCTAATTAAAAGACTAATGATTATGCTACCTTTGCACAG

TCAATATACTGCGGCCCCTCAATATATAATCGGTAGGCAGGCCAGACTCAACATAATAAGCATT

GAGACATGTTT 

>Gr3 

GACTTACTAATAAAACTACTGCGCCCTATAGTCATCCTAATCCAACATCGAGGTCTCAATATTTC

TTGTCGATTAGAACTCTTTAAGAAAATTAAGCTGTTATCCCTAAGGTAACTTATTATTACATCCC

TAATAAAAGATCATTATACCACATATAATGTAAATTAAAGAAAAGTTTCCATCTTTCCTAACCGC

CCCAGTAAAATATTTATTATTTTTATTAAATAATTTATATAAAGTTCTATAGGGTCTTATCGTCC

CTTATTATAATTTAAGCTTTCTTACTTAAAAATGAAATTAAATCCTAATATATAAGACAGTTATT

ATCTCGTCAAACCCTTCATTCCAGCCCCTAATTAAAAGACTAATGATTATGCTACCTTTGCACAG
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TCAATATACTGCGGCCCCTCAATATATAATCGGTAGGCAGGCCAGACTCAACATAATAAGCATT

GAGACATGTTT 

>Gr4 

GACTTACTAATAAAACTACTGCGCCCTATTGTCATCCTAATCCAACATCGAGGTCTCAATATTTC

TTGTCGATTAGAACTCTTTAAGAAAATTAAGCTGTTATCCCTAAGGTAACTTATTATTACATCCC

TAATAAAAGATCATTATACCACATATAATGTAAATTAAAGAAAAGTTTTCATCTTTCCTAACCGC

CCCAGTAAAATATTTATTATTTTTATTAAATAATTCATATAAAGTTCTATAGGGTCTTATCGTCC

CTTATTATAATTTAAGCTTTCTTACTTAAAAATGAAATTAAATCCTAATATATAAGACAGTTATT

ATCTCGTCAAACCCTTCATTCCAGCCCCTAATTAAAAGACTAATGATTATGCTACCTTTGCACAG

TCAATATACTGCGGCCCCTCAATATATAATCGGTAGGCAGGCCAGACTCAACATAATAAGCATT

GAGACATGTTT 

>Gr5 

GACTTACTAATAAAACTACTGCGCCCTATAGTCATCCTAATCCAACATCGAGGTCTCAATATTTC

TTGTCGATTAGAACTCTTTAAGAAAATTAAGCTGTTATCCCTAAGGTAACTTATTATTACATCCC

TAATAAAAGATCATTATACCACATATAATGTAAATTAAAGAAAAGTTTTCATCTTTCCTAACCGC

CCCAGTAAAATATTTATTATTTTTATTAAATAATTCATATAAAGTTCTATAGGGTCTTATCGTCC

CTTATTATAATTTAAGCTTTCTTACTTAAAAATGAAATTAAATCCTAATATATAAGACAGTTATT

ATCTCGTCAAACCCTTCATTCCAGCCCCTAATTAAAAGACTAATGATTATGCTACCTTTGCACAG

TCAATATACTGCGGCCCCTCAATATATAATCGGTAGGCAGGCCAGACTCAACATAATAAGCATT

GAGACATGTTT 

>Gr6 

GACTTACTAATAAAACTACTGCGCCCTATAGTCATCCTAATCCAACATCGAGGTCTTAATATTTC

TTGTCGATTAGAACTCTTAAAGAAAATTAAGCTGTTATCCCTAAGGTAACTTATTATCTTATCCC

TAATAAAAGATCATTATACCATTTATAATGTAAAAATTAAGAAAAGTTTTCATCTTTCCTAACCG

CCCCAGTAAAATATTTATTATTTTTATTAAATAATTCATATAAAGTTCTATAGGGTCTTATCGTC

CCTTATTATAATTTAAGCTTTCTTACTCAAAAATGAAATTAAATCCTAATATATAAGACAGTTAT

TATCTCGTCAAACCCTTCATTCCAGCCCCTAATTAAAAGACTAATGATTATGCTACCTTTGCACA
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GTCAATATACTGCGGCCCCTCAATATATAATCGGTAGGCAGGCCAGACCCAACATAATAAGCAT

TGAGACATGTTT 

>Gr7 

GACTTACTAATAATACTACTGCGCCCTATAGTCATCCTAATCCAACATCGAGGTCTTAATATTTC

TTGTCGATTAGAACTCTTAAAGAAAATTAAGCTGTTATCCCTAAGGTAACTTATTATCTTATCCC

TAATAAAAGATCATTATACCATTTATAATGTAAAAATTAAGAAAAGTTTTCATCTTTCCTAACCG

CCCCAATAAAATATTTATTATTTTTATTAAATAATTCATATAAAGTTCTATAGGGTCTTATCGTC

CCTTATTATAATTTAAGCTTTCTTACTCAAAAATGAAATTAAATCCTAATATATAAGACAGTTAT

TATCTCGTCAAACCCTTCATTCCAGCCCCTAATTAAAAGACTAATGATTATGCTACCTTTGCACA

GTCAATATACTGCGGCCCCTCAATATATAATCGGTAGGCAGGCCAGACCCAACATAATAAGCAT

TGAGACATGTTT 

>Gr8 

GACTTACTAATAAAACTACTGCGCCCTATAGTCATCCTAATCCAACATCGAGGTCTTAATATTTC

TTGTCGATTAGAACTCTTAAAGAAAATTAAGCTGTTATCCCTAAGGTAACTTATTATCTTATCCC

TAATAAAAGATCATTATACCATTTATAATGTAAAAATTAAGAAAAGTTTTCATCTTTCCTAACCG

CCCCAATAAAATATTTATTATTTTTATTAAATAATTCATATAAAGTTCTATAGGGTCTTATCGTC

CCTTATTATAATTTAAGCTTTCTTACTCAAAAATGAAATTAAATCCTAATATATAAGACAGTTAT

TATCTCGTCAAACCCTTCATTCCAGCCCCTAATTAAAAGACTAATGATTATGCTACCTTTGCACA

GTCAATATACTGCGGCCCCTCAATATATAATCGGTAGGCAGGCCAGACCCAACATAATAAGCAT

TGAGACATGTTT 

>Gr9 

GACTTACTAATAAAACTACTGCGCCCTATAGTCATCCTAATCCAACATCGAGGTCTTAATATTTC

TTGTCGATTAGAACTCTTAAAGAAAATTAAGCTGTTATCCCTAAGGTAACTTATTATCTTATCCC

TAATAAAAGATCATTATACCATTTATAATGTAAAAATTAAGAAAAGTTTTCATCTTTCCTAACCG

CCCCAATAAAATATTTATTATTTTTATTAAATAATTCATATAAAGTTCTATAGGGTCTTATCGTC

CCTTATTACAATTTAAGCTTTCTTACTCAAAAATGAAATTAAATCCTAATATATAAGACAGTTAT

TATCTCGTCAAACCCTTCATTCCAGCCCCTAATTAAAAGACTAATGATTATGCTACCTTTGCACA
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GTCAATATACTGCGGCCCCTCAATATATAATCGGTAGGCAGGCCAGACCCAACATAATAAGCAT

TGAGACATGTTT 

>Gr10 

GACTTACTAATAAAACTACTGCGCCCTACAGTATTCCTAATCCAACATCGAGGTCTCAATATTTC

TTGTCGATTAGAGCTCTTTAAGAAAATTAAGCTGTTATCCCTAAGGTAACTTATTATCTAATCCC

TAATAAAGGATCATTATACCATCTAAAATGTTAATAAAAGAAAAGTTTAAATCTTTCCTAACCAC

CCCAGTAAAATATTTATTATTTATACTAAATAATTCATATAAAGTTCTATAGGGTCTTATCGTCC

CTTATCATAATTTAAGCTTTTTTACTTAAAAATGAAATTAAATCTTAATATATAAGACAGTCATT

ATCTCGTCAAACCCTTCATTCCAGCCCCTAATTAAAAGACTAATGATTATGCTACCTTTGCACAG

TCAATATACTGCGGCCCCTCCATTTATAATCGGTAGGCAGGTTAGACTCAACATTATAAACATT

GAGACATGTTT 

>Gr11 

GACTTACTTATAAAACTACTGCGCCCTATAGTTATCCTAATCCAACATCGAGGTCTCAATATTTC

TTGTCGATTAGAACTCTTTAAGAAAATTAAGCTGTTATCCCTAAGGTAACTTGCTATCCAATCCC

TACTAGAAGATCATTAAATCATACAAAATGTTGAAATAAAGAAAAGCTTGCATCTTTCCTAACCA

CCCCAGTAAAATATTTATTATTTATATTAAATAACTCATATAAAGTTCTATAGGGTCTTATCGTC

CCTTATTATTATTTAAGCTTTTTTACCCAAAAATGAAATTAAATTCTAATATATAAGACAGTTAT

TATCTCGTCAAACCCTTCATTCCAGCCCCTAATTAAAAGACTAATGATTATGCTACCTTTGCACA

GTCAGTATACTGCGGCCCCTCAATATATAATCGGTAGGCAGGTCAGACCCAACATAATAGACAT

CGAGACATGTTT 

>Gr12 

GACTTACTTATAAAACTACTGCGCCCTATAGTTATCCTAATCCAACATCGAGGTCTCAATATTTC

TTGTCGATTAGAACTCTTTAAGAAAATTAAGCTGTTATCCCTAAGGTAACTTATTCTCTCATCCC

TAATAAAAGATCATTAAACCAAATAAAATGTAAAAAATTAAGAAAAGTTTTCATCTTTCCTAACC

ACCCCAGTAAAATATTTATTATTTATACTAAACAATTCATATAAAGTTCTATAGGGTCTTATCGT

CCCTTATCATCATTTAAGCCTTCTTACTCAAATATGAAATTCAATTATAATACATGAGACAGTTG

TTATCTCGTCAAACCCTTCATTCCAGCCTTCAATTAAAAGACTAATGATTATGCTACCTTTGCAC
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AGTCAATATACTGCGGCCCCTCAATAAAATCGGTAGGCAGGCCAGACTTAACATAAAAGACATC

AAGACATGTTT  

>Gr13 

GACTTACTTATAAAACTACTGCGCCCTATAGTTATCCTAATCCAACATCGAGGTCTCAATATTTC

TTGTCGATTAGAACTCTTTAAGAAAATTAAGCTGTTATCCCTAAGGTAACTTATTCTCTCATCCC

TAATAAAAGATCATTAAACCAAATAAAATGTAAAAAATTAAGAAAAGTTTTCATCTTTCCTAACC

ACCCCAGTAAAATATTTATTATTTATACTAAACAATTCATATAAAGTTCTATAGGGTCTTATCGT

CCCTTATCATCATTTAAGCCTTCTTACTCAAATATGAAATTCAATTATAATACATGAGACAGTTG

TTATCTCGTCAAACCCTTCATTCCAGCCTTCAATTAAAAGACTAATGATTATGCTACCTTTGCAC

AGTCAATATACTGCGGCCCCTCAATAAAATCGGTAGGCAGGCCATACTTAACATAAAAGACATC

AAGACATGTTT 

>Gr14 

GACTTACTTATAAAACTACTGCGCCCCATAGCCATCCTAATCCAACATCGAGGTCTCAATATTTC

TTGTCGATTAGAACTCTTTAAGAAAATTAAGCTGTTATCCCTAAGGTAACTTACTCTCTCATCCC

TAATAAAAGATCATTAAACCAAATAAAATGTAAAAATTAAGAAAAGTTTTCATCTTTCCTAACCA

CCCCAGCAAAATATTTATTATTTATACTAAACAATTCATATAAAGTTCTATAGGGTCTTATCGTC

CCTTACTACCATTTAAGCCTTCTTACTCAAATATGAATTTCAATTATAATACATAAGACAGTTGT

TATCTCGTCAAACCCTTCATTCCAGCCTTCAATTAAAAGACTAATGATTATGCTACCTTTGCACA

GTCAATATACTGCGGCCCCTTAATAAAATCGGTAGGCAGGCCAGACTTAACATAAAAGACATCA

AGACATGTTT 

>Gr15 

GACTTACTTATAAAACTACTGCGCCCCATAGCCATCCTAATCCAACATCGAGGTCTCAATATTTC

TTGTCGATTAGAACTCTTTAAGAAAATTAAGCTGTTATCCCTAAGGTAACTTACTCTCTCATCCC

TAATAAAAGATCATTAAACCAAATAAAATGTAAAAATTAAGAAAAGTTTTCATCTTTCCTAACCA

CCCCAGCAAAATATTTATTATTTATACTAAACAATTCATATAAAGTTCTATAGGGTCTTATCGTC

CCTTACTACCATTTAAGCCTTCTTACTCAAATATGAATTTCAATTATAATACATAAGACAGTTGT

TATCTCGTCAAGCCCTTCATTCCAGCCTTCAATTAAAAGACTAATGATTATGCTACCTTTGCACA
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GTCAATATACTGCGGCCCCTTAATAAAATCGGTAGGCAGGCCAGACTTGACATAAAAGACATCA

AGACATGTTT 
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