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บทคัดย่อ 
 

การศึกษานี้มีวัตถุประสงค์เพ่ือตรวจสอบลักษณะสัณฐานวิทยาของแมงกะพรุนหลากสีร่วมกับการ
วิเคราะห์ความผันแปรทางพันธุกรรมบริเวณยีน mitochondrial cytochrome c oxidase subunit I (COI) 
เพ่ือช่วยแก้ไขปัญหาความสับสนในการจําแนกชนิดแมงกะพรุน อันเกิดจากความผันแปรของสีท่ีปรากฏบน
ลําตัวและหนวด จากการศึกษาตัวอย่างแมงกะพรุน 21 ตัวอย่าง ซ่ึงเป็นตัวแทนของแมงกะพรุน 7 กลุ่ม 
(morphotypes) โดยเก็บตัวอย่างจากบริเวณท่ีเกิดการสะพรั่งของแมงกะพรุนในเดือนตุลาคม พ.ศ. 2559 
บริเวณหาดคลองสน ต. แหลมกลัด อ. เมือง จ. ตราด พบว่าแมงกะพรุนมีขนาดเส้นผ่านศูนย์กลางของลําตัว
เฉลี่ย 8.53 ± 0.99 เซนติเมตร มีน้ําหนักเปียกเฉลี่ย 174.31 ± 47.56 กรัม จากการศึกษาสัณฐานวิทยาพบว่า
แมงกะพรุนท้ัง 7 กลุ่ม มีลักษณะสัณฐานวิทยาคล้ายคลึงกัน จัดอยู่ในสกุล Catostylus ชนิด Catostylus 
townsendi สําหรับการศึกษาความผันแปรของลําดับทางพันธุกรรมบริเวณยีน COI พบว่าความแตกต่างทาง
พันธุกรรมในแมงกะพรุนหลากสีมีค่าน้อยมาก ค่า pairwise genetic distance อยู่ระหว่าง 0-0.59% ผล
การศึกษานี้ชี้ให้เห็นว่าตัวอย่างแมงกะพรุนหลากสีเป็นชนิดเดียวกันท้ังหมด 
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Abstract 
 

The aims of this study were to examine morphological characters integrated with 
sequence variation of mitochondrial cytochrome c oxidase subunit I (COI). This can help 
correctly identify jellyfish species distinguished by color variation in bells and oral arms. 
Twenty-one jellyfish samples which represent 7 morphotypes collected from jellyfish-bloom 
area in October 2016 at Klong Son Beach, Laem Klad, Amphoe Muang, Trat Province were 
examined. A mean bell diameter was 8.53 ± 0.99 cm and a mean wet weight was 174.31 ± 
47.56 g. Morphological results showed that the 7 morphotypes were morphologically similar 
and were identified to the genus Catostylus and the species Catostylus townsendi. In 
addition, sequence variation revealed that levels of genetic differentiation at the COI gene 
were quite low with pairwise genetic distances ranging from 0-0.59%. As a result, all samples 
should be classified to a single species.  
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บทนํา 

พ้ืนท่ีบริเวณชายฝั่งทะเล จังหวัดตราด ต้ังอยู่ทางทิศตะวันตกติดทะเลด้านอ่าวไทย เป็นพ้ืนท่ีท่ีได้รับ
อิทธิพลจากลมมรสุมตะวันตกเฉียงใต้ ทําให้มีฝนตกตลอดปี สามารถพบแมงกะพรุนได้ตลอดท้ังปี โดยเฉพาะ
ในช่วงพ้นจากฤดูฝนเข้าสู่ฤดูหนาว คือ ประมาณเดือนตุลาคมถึงพฤศจิกายนของทุกปี จะพบปรากฏการณ์การ
รวมตัวของแมงกะพรุนหลากสี สกุล Catostylus เป็นจํานวนมากเหนือผิวน้ํา ซ่ึงเป็นปรากฏการณ์ตาม
ธรรมชาติในช่วงการผสมพันธุ์ของแมงกะพรุน เรียกว่า jellyfish bloom หรือการสะพรั่งของแมงกะพรุน โดย
พบต้ังแต่บริเวณหาดราชการุณย์ อ. เมือง ไปถึงบริเวณอ่าวไม้รูด อ. คลองใหญ่ จ. ตราด (ศูนย์วิจัยและพัฒนา
ทรัพยากรทางทะเลและชายฝั่งอ่าวไทยฝั่งตะวันออก 2556) แต่ต้ังแต่ปี พ.ศ. 2555 เป็นต้นมา การสะพรั่งของ
แมงกะพรุนหลากสีมีมากข้ึนกว่าท่ีผ่านมา  พบมากในบริเวณหาดราชการุณย์และปากอ่าวไม้รูด จากคู่มือ
การศึกษาความหลากหลายของแมงกะพรุนในน่านน้ําไทย โดยสถาบันวิจัยและพัฒนาทรัพยากรทางทะเล 
ชายฝั่งทะเล และป่าชายเลน (2558) ได้จําแนกแมงกะพรุนหลากสีเป็นชนิด Catostylus townsendi 
(Phylum Cnidaria, Class Scyphozoa, Family Catostylidae) มีลําตัวนิ่มใส ลักษณะคล้ายร่ม มีหนวดทรง
กรวยแปดหนวดอยู่ด้านล่างของลําตัว มีเข็มพิษบริเวณหนวดใช้สําหรับป้องกันตัวและจับเหยื่อ พิษมีความ
รุนแรงไม่มากนักและไม่เป็นอันตรายต่อมนุษย์ แมงกะพรุนชนิดนี้สามารถพบได้ท่ัวไปบริเวณกลุ่มเกาะมลายู
และคาบสมุทรอินโดจีน ในประเทศไทยมีรายงานว่าพบบริเวณทะเลอันดามัน โดยพบแพร่กระจายในพ้ืนท่ี
จังหวัดภูเก็ต ส่วนอ่าวไทยพบในพ้ืนท่ีจังหวัดตราด จันทบุรี ระยอง ชลบุรี เพชรบุรี สมุทรสาคร สมุทรปราการ 
สมุทรสงคราม ประจวบคีรีขันธ์ ชุมพร สุราษฎร์ธานี นครศรีธรรมราช และสงขลา (สถาบันวิจัยและพัฒนา
ทรัพยากรทางทะเล ชายฝั่งทะเล และป่าชายเลน 2558) มีสีสันแตกต่างกัน ต้ังแต่ขาว เหลืองนวล น้ําตาล ฟ้า 
ม่วง น้ําเงิน  

เป็นท่ีน่าสนใจว่าในประเทศไทยการสะพรั่งของแมงกะพรุนหลากสีได้รับความสนใจจากนักท่องเท่ียว 
เพ่ือมาเท่ียวชมปรากฏการณ์เป็นจํานวนมาก ต่างจากผลกระทบทางด้านลบต่อการท่องเท่ียวท่ีพบจากรายงาน
การศึกษาในต่างประเทศ การสะพรั่งของแมงกะพรุนเกิดบ่อยข้ึนและมากข้ึนจากรายงานการศึกษาท่ีผ่านมา 
(Graham et al. 2001; Mills 2001; Link and Ford 2006; Lynam et al. 2006) ปรากฏการณ์นี้ส่งผล
กระทบในด้านลบต่อการประมงชายฝั่ง อุตสาหกรรม และการท่องเท่ียว ยกตัวอย่างเช่น การลดจํานวนของ
แหล่งท่องเท่ียวเนื่องจากการปิดชายหาด ไปจนถึงการเสียชีวิตของนักท่องเท่ียวท่ีสัมผัสโดนตัวแมงกะพรุนซ่ึงมี
พิษรุนแรง (Purcell et al. 2007) การรบกวนประมงชายฝั่ง โดยการลอยไปติดกับเครื่องมือจับปลา เช่น อวน 
หรือตาข่ายดักปลา (Lynam et al. 2006) การตายของปลาท่ีเลี้ยงในกระชังหรือฟาร์ม (Mills 2001) เพราะ
พิษจากแมงกะพรุน การจับปลาเศรษฐกิจลดจํานวนลง เนื่องมาจากการแก่งแย่งอาหารของปลากับแมงกะพรุน 
ร่วมกับการเป็นผู้ล่าของแมงกะพรุน (Lynam et al. 2006) นอกจากนี้แล้ว แมงกะพรุนบางชนิดยังอาจเป็น
พาหะของพาราไซต์หลายชนิด ซ่ึงก่อให้เกิดโรคในปลา (Hay 2006) ดังนั้น   จึงมีการตรวจติดตามความชุกชุม
และการแพร่กระจายของแมงกะพรุนด้วยวิธีการต่าง ๆ  เพ่ือหาสาเหตุของการเกิดปรากฏการณ์นี้ เช่น 
การใช้ตาข่ายดัก (Lynam et al. 2011) การสํารวจโดยวิธี Continuous Plankton Recorder (Gibbons 
and Richardson 2009) การสํารวจโดยใช้เครื่องบิน (Houghton et al. 2006) การนับจํานวนแมงกะพรุน
จากการสํารวจโดยใช้เรือและการสํารวจตามแนวชายฝั่ง (Doyle et al. 2007) รวมถึงการหาความสัมพันธ์
ระหว่างความชุกชุมของแมงกะพรุนกับปัจจัยสิ่งแวดล้อมทางกายภาพและชีวภาพ จากรายงานการศึกษาท่ีผ่าน
มาพบว่า การจับปลาท่ีมากเกินไป การท้ิงขยะและของเสียจากชุมชนลงสู่แม่น้ําลําคลอง การเปลี่ยนแปลง
สภาพอากาศ การนําเข้าหรือส่งออกสัตว์น้ําต่างถ่ิน และการเปลี่ยนแปลงแหล่งท่ีอยู่อาศัย ล้วนแล้วแต่เป็น
สาเหตุท่ีทําให้การสะพรั่งของแมงกะพรุน เกิดบ่อยครั้งและมีจํานวนมากข้ึน (Richardson et al. 2009)  
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แมงกะพรุน เป็นสัตว์ไม่มีกระดูกสันหลัง จัดอยู่ในไฟลัม Cnidaria ไฟลัมย่อย Medusozoa ซ่ึง
ประกอบด้วย 3 ชั้น (class) ได้แก่ Hydrozoa, Cubozoa และ Scyphozoa (Daly et al. 2007) ในแต่ละชั้น
มีรูปร่างและสัณฐานวิทยาแตกต่างกัน ท้ังในระยะ planula และตัวเต็มวัย แมงกะพรุนเป็นแพลงก์ตอนสัตว์ท่ีมี
ขนาดใหญ่ กินแพลงก์ตอนสัตว์ ลูกปลา และสัตว์อ่ืนๆ เป็นอาหาร มีลักษณะลําตัวใสและนิ่ม ลําตัวด้านบนมี
รูปร่างคล้ายร่ม มีหนวดซ่ึงประกอบด้วยเข็มพิษสําหรับป้องกันตัวและจับเหยื่อ ร่างกายส่วนใหญ่จะประกอบไป
ด้วยส่วนของวุ้น โดยท่ัวไปจะเรียกสัตว์ในกลุ่มนี้ว่า “jellyfish” มีการดํารงชีวิตแบบแพลงก์ตอน ว่ายน้ําหรือ
เคลื่อนไหวโดยการหดตัวของกล้ามเนื้อหรือลําตัว ด้วยการป้ัมน้ําออกจากช่องลําตัว (Conway et al. 2003) 
พบแพร่กระจายในมหาสมุทรท่ัวโลก ต้ังแต่บริเวณผิวน้ําไปจนถึงทะเลลึก มีบางชนิดท่ีอาศัยในน้ําจืด 
แมงกะพรุนเกือบทุกชนิดในชั้น Scyphozoa ซ่ึงรวมถึงแมงกะพรุนท่ีมีขนาดใหญ่และหลากสีสันพบเห็นได้
ท่ัวไปตามชายหาด อาศัยอยู่บนผิวน้ํา แต่พบมากในบริเวณใกล้ชายฝั่ง  

สัตว์ในไฟลัมย่อย Medusozoa มีรูปร่างท่ีหลากหลาย ประกอบด้วยระยะท่ีอาศัยเกาะติดอยู่บนพ้ืน
และลอยบนผิวน้ํา มี medusozoans หลายชนิดท่ีมีการเปลี่ยนแปลงรูปร่างท้ังสองระยะในช่วงหนึ่งของวงจร
ชีวิต การบ่งชี้ชนิดของ medusozoans มีความยุ่งยากซับซ้อน เนื่องจากสัตว์ในกลุ่มนี้มีความเปราะบางและ
ถูกทําลายได้ง่ายในระหว่างการเก็บตัวอย่างโดยท่ัวไปด้วยการใช้ตาข่ายดักจับ เพราะในเนื้อเยื่อมีน้ําเป็น
ส่วนประกอบหลัก ด้วยเหตุนี้การบ่งชี้ตัวอย่างให้ถึงระดับชนิด ซ่ึงต้องอาศัยการตรวจสอบลักษณะสัณฐาน
วิทยาอย่างละเอียดจึงไม่สามารถทําได้ นอกจากนี้แล้วความผันแปรทางสัณฐานวิทยา (phenotypic 
plasticity) ได้แก่ ขนาดและรูปร่าง (Willcox et al. 2008) ความแตกต่างทางสัณฐานวิทยาซ่ึงเก่ียวข้องกับ
ระยะห่างระหว่างประชากร (geographical distance) (Bolton and Graham 2004) ล้วนแล้วแต่เป็น
สาเหตุให้การจําแนกชนิดโดยใช้ลักษณะทางสัณฐานวิทยามีความไม่แน่นอน ปัญหาการจัดจําแนกชนิด
แมงกะพรุนโดยใช้ลักษณะทางสัณฐานวิทยาเพียงอย่างเดียว ยังพบในการบ่งชี้ชนิดตัวอย่างท่ีอยู่ในระยะตัว
อ่อน เช่น planula, actinula, polyp และ ehyra เนื่องจากตัวอ่อนในระยะดังกล่าวมาข้างต้นไม่ค่อยเป็นท่ี
รู้จักมากนัก เช่นเดียวกับปัญหาท่ีพบในการจัดจําแนก cryptic species (มีสัณฐานวิทยาคล้ายคลึงกัน แต่มี
ความแตกต่างทางพันธุกรรมและวิวัฒนาการ) โดยวิธีอนุกรมวิธาน ซ่ึงปัญหาและอุปสรรคในการจัดจําแนกชนิด
โดยใช้ลักษณะสัณฐานวิทยาดังกล่าวสามารถแก้ไขได้โดยการใช้เทคนิคทางพันธุศาสตร์ (Holland et al. 
2004)  

เทคนิคทางอณูพันธุศาสตร์ถูกนํามาประยุกต์ใช้ในการศึกษาสัตว์ในชั้น (class) Scyphozoa ซ่ึง
ประกอบด้วยแมงกะพรุนเป็นส่วนใหญ่ โดยเน้นการศึกษาด้านวิวัฒนาการ (phylogeny, Bayha et al. 2010) 
การจัดจําแนกชนิด (species discrimination, Bayha and Dawson 2010; Galil et al. 2010; Ortman et 
al. 2010) และการศึกษาภูมิศาสตร์เชิงวิวัฒนาการ (phylogeography, Stopar et al. 2010; Lee et al. 
2013) จากรายงานการศึกษาการจัดจําแนกชนิดสัตว์ในกลุ่มนี้โดยใช้เทคนิคทางอณูพันธุศาสตร์พบว่าความผัน
แปรทางพันธุกรรมบริเวณ mitochondrial DNA cytochrome c oxidase subunit I หรือ COI อยู่ในระดับ
ท่ีเหมาะสมต่อการจัดจําแนกชนิดสัตว์ในชั้น Scyphozoa ในสกุล Aurelia (Dawson and Jacobs 2001) 
Cassiopea (Holland et al. 2004) Cyanea (Dawson 2005) และ Drymonema (Bayha and Dawson 
2010) เป็นต้น นอกจากนี้แล้วยังสามารถประยุกต์ใช้การวิเคราะห์ลําดับทางพันธุกรรมบริเวณยีน COI ร่วมกับ
การศึกษาอนุกรมวิธานเพ่ือแก้ปัญหาความสับสนในการจัดจําแนกชนิดแมงกะพรุน Cyanea capillata และ 
C. lamarckii ซ่ึงมีลักษณะภายนอกคล้ายคลึงกัน และพบมีการสะพรั่งในเวลาใกล้เคียงกันบริเวณทะเลทาง
ตอนเหนือของทวีปยุโรป (Holst and Laakmann 2013) 
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เครื่องหมายทางพันธุกรรม COI สามารถใช้เป็น DNA barcode (ลําดับทางพันธุกรรมสายสั้น ๆ ท่ี
สามารถบ่งชี้ความแตกต่างระหว่างชนิดของสิ่งมีชีวิต คล้ายกับบาร์โคดของสินค้า) ในการจัดจําแนกชนิด
ประชากรแมงกะพรุนท่ีพบแพร่กระจายโดยท่ัวไป และมีความหลากหลายของลักษณะรูปร่างภายนอก 
(phenotypic plasticity) จนทําให้เกิดความสับสนในการจําแนกโดยใช้วิธีอนุกรมวิธาน (Ortman et al. 
2010) แมงกะพรุนท่ีเราไม่ทราบชนิด (unknown species) สามารถนํามาจําแนกได้ถึงระดับชนิดอย่างถูกต้อง
และแม่นยําโดยการวิเคราะห์และเปรียบเทียบกับบาร์โคดมาตรฐาน นั่นคือ ลําดับทางพันธุกรรมบริเวณ COI 
ถ้าหากข้อมูลลําดับทางพันธุกรรมของตัวอย่างแมงกะพรุนชนิดนั้นมีอยู่แล้วในฐานข้อมูลลําดับทางพันธุกรรม
ระดับสากล เช่น ฐานข้อมูล GenBank (www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank) ก็จะสามารถทราบชนิดของ
แมงกะพรุนชนิดนั้นได้ในทันที แต่หากไม่มีตัวอย่างของลําดับทางพันธุกรรมของแมงกะพรุนชนิดนั้นใน
ฐานข้อมูล ก็จะได้เพียงข้อมูลชนิดของแมงกะพรุนท่ีมีความสัมพันธ์ใกล้ชิดกับแมงกะพรุนท่ีเราไม่ทราบชนิด
เท่านั้น  

จากการทบทวนรายงานการศึกษาแมงกะพรุนทะเลท่ีพบในประเทศไทยในช่วงปี ค.ศ. 2001-2010 
(พ.ศ. 2544-2553) (Satapoomin et al. 2012) พบว่า การศึกษาแมงกะพรุนท่ีพบบริเวณอ่าวไทยมีน้อยมาก 
ยกตัวอย่างเช่น การศึกษาความหลากหลายและความชุกชุมของแมงกะพรุนในกลุ่ม hydrozoan plankton 
บริเวณอ่าวไทยตอนบน พบแมงกะพรุนท้ังหมด 63 ชนิด จาก 6 อันดับ (order) ของแมงกะพรุนในชั้น (class) 
hydrozoa (Wutticharoenmongkol and Wongrat 2004) ก่อนหน้านั้น Tandavanitj (2001) ได้
ทําการศึกษาความหลากหลายของชนิดและความชุกชุมของแมงกะพรุนในอันดับ Rhizostomeae บริเวณ
ชายฝั่งทะเลของจังหวัดชลบุรีและเพชรบุรี ซ่ึงเป็นพ้ืนท่ีจับแมงกะพรุนท่ีสําคัญ โดยมีการเก็บตัวอย่างทุกเดือน
ระหว่างเดือนธันวาคม พ.ศ. 2542 ถึงเดือนธันวาคม พ.ศ. 2543 จากการศึกษาพบแมงกะพรุนท้ังหมด 6 ชนิด 
โดยมี 2 ชนิดเป็นสัตว์เศรษฐกิจ (แมงกะพรุนหนัง Rhopilema hispidum Vanhoffen 1888 และ
แมงกะพรุนลอดช่อง Lobonema smithii Mayer 1910) ส่วนอีก 4 ชนิดไม่ใช่สัตว์เศรษฐกิจ ได้แก่ 
Cassiopea andromeda (Forskal 1775) แมงกะพรุนหางขน Acromitus flagellatus (Maas 1903) 
Acromitus hardenbergii Stiasny 1934 และแมงกะพรุนข้ีไก่ Catostylus townsendi Mayer 1915 
แมงกะพรุนหนังพบได้บ่อยในจังหวัดชลบุรีเม่ือเทียบกับจังหวัดเพชรบุรี ในขณะท่ีแมงกะพรุนลอดช่องพบ
เฉพาะในจังหวัดเพชรบุรี จังหวัดชลบุรีตรวจพบแมงกะพรุนมากท่ีสุดในเดือนมีนาคม พ.ศ. 2542 ส่วนจังหวัด
เพชรบุรีพบแมงกะพรุนมากท่ีสุดในเดือนพฤศจิกายน พ.ศ. 2542 แมงกะพรุนหางขน Acromitus flagellates 
เป็นชนิดเด่นท่ีพบในท้ังสองจังหวัด   

การศึกษานี้มีวัตถุประสงค์เพ่ือจําแนกชนิดแมงกะพรุนหลากสีท่ีพบบริเวณชายฝั่งทะเล จังหวัดตราด 
โดยการศึกษาลักษณะทางสัณฐานวิทยาร่วมกับลักษณะทางพันธุกรรมบริเวณ COI เพ่ือช่วยแก้ไขปัญหาความ
สับสนในการจัดจําแนกชนิดแมงกะพรุนอันเกิดจากความผันแปรของสีท่ีปรากฏบนลําตัวและหนวด รวมไปถึง
ศึกษาความผันแปรของลักษณะทางสัณฐานวิทยาและลักษณะทางพันธุกรรมของแมงกะพรุนหลากสีท่ีพบใน
บริเวณพ้ืนท่ีศึกษา ข้อมูลจากการศึกษานี้เป็นความรู้พ้ืนฐานท่ีจําเป็นอย่างยิ่งต่อการตรวจติดตามความชุกชุม 
และการแพร่กระจายของแมงกะพรุน รวมไปถึงการหาสาเหตุของการสะพรั่งของแมงกะพรุนอันจะนําไปสู่การ
ช่วยป้องกันและบรรเทาผลกระทบของการสะพรั่งของแมงกะพรุน ต่อการประมงชายฝั่ง อุตสาหกรรม และ
การท่องเท่ียว 
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วิธีดําเนินการวิจัย 
 
การเก็บตัวอย่าง  
 เก็บตัวอย่างแมงกะพรุนโดยการใช้สวิงขนาดเล็กตักบนเรือตามวิธีการของ Browne and Kingsford 
(2005) จากบริเวณท่ีพบแมงกะพรุนหลากสีสะพรั่งในช่วงเดือนตุลาคม พ.ศ. 2559 โดยสํารวจพบบริเวณหาด
คลองสน ต. แหลมกลัด อ. เมือง จ. ตราด (ภาพท่ี 1-ภาพท่ี 3) เก็บตัวอย่างแมงกะพรุน 3 ตัวอย่าง ต่อกลุ่ม
ตามลักษณะสัณฐานวิทยา (morphotypes, แบ่งตามความผันแปรของสีท่ีปรากฏบนลําตัวและหนวด) เพ่ือ
เป็นตัวแทนในการศึกษาความผันแปรของลักษณะทางสัณฐานวิทยาและลักษณะทางพันธุกรรม นําตัวอย่าง
แมงกะพรุนท้ังหมดมาชั่งน้ําหนักเปียก (wet weight, กรัม) วัดเส้นผ่านศูนย์กลาง (bell diameter, 
เซนติเมตร) บันทึกลักษณะสัณฐานวิทยาภายนอก เช่น สีของลําตัวและหนวด  ตัวอย่างท่ีจะนําไปศึกษาต่อใน
ห้องปฏิบัติการแบ่งออกเป็น 2 ส่วน ส่วนแรก เป็นตัวอย่างแมงกะพรุนท้ังตัว รักษาสภาพตัวอย่างด้วย
ฟอร์มาลิน 10% เพ่ือนําไปศึกษาลักษณะสัณฐานวิทยา ส่วนท่ีสอง คือ ตัวอย่างเนื้อเยื่อเพ่ือการศึกษาวิเคราะห์
ทางพันธุกรรม ได้จากการตัดชิ้นส่วนของแมงกะพรุนบริเวณขอบร่มหรือหนวด ความยาวประมาณ 0.5 - 1 
เซนติเมตร แล้วนําไปเก็บรักษาใน absolute ethanol 
 

 
ภาพท่ี 1 แผนท่ีแสดงบริเวณท่ีพบการสะพรั่งของแมงกะพรุนหลากสี (ภาพซ้าย, แผนท่ีดัดแปลงมาจาก 
ทรรศิน ปณิธานะรักษ์ และคณะ (2559)) บริเวณหาดคลองสน ต. แหลมกลัด อ. เมือง จ. ตราด (ภาพขวา, 
แผนท่ีดัดแปลงมาจาก แผนท่ี จ. ตราด โดย www.earthviewmaps.com)  
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ภาพท่ี 2 แมงกะพรุนหลากสีสะพรั่งบริเวณหาดคลองสน ต. แหลมกลัด อ. เมือง จ. ตราด  
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ภาพท่ี 3 การเก็บตัวอย่างแมงกะพรุนเพ่ือนําไปศึกษาต่อในห้องปฏิบัติการ  
 
การศึกษาลักษณะทางสัณฐานวิทยา 

ศึกษาลักษณะสัณฐานวิทยาโดยใช้เอกสารจัดจําแนกชนิดของ Mianzan and Cornelius (1999) 
 

การศึกษาลักษณะทางพันธุกรรม 
1. การสกัด เพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอ และการหาลําดับทางพันธุกรรม  

นําตัวอย่างเนื้อเยื่อท่ีเก็บรักษาไว้ใน absolute ethanol มาสกัดดีเอ็นเอ  เริ่มจากการตัดชิ้นของ
เนื้อเยื่อเป็นชิ้นเล็ก ๆ แล้วนําไปสกัดดีเอ็นเอ       โดยการใช้ชุดสกัดดีเอ็นเอ DNeasy kit (Qiagen, Hilden, 
Germany)   ท่ีออกแบบมาเพ่ือสกัดดีเอ็นเอจากเนื้อเยื่อสัตว์    และปฏิบัติตามข้ันตอนการสกัดดีเอ็นเอดังท่ี
แนบไว้ในชุดสกัดดีเอ็นเอ จากนั้นจึงเพ่ิมขยายปริมาณดีเอ็นเอบริเวณยีน COI ซ่ึงเป็นบริเวณท่ีมีความ
หลากหลายทางพันธุกรรมสูง เหมาะสมต่อการจัดจําแนกและระบุชนิดของแมงกะพรุน (Holst and 
Laakmann 2013) โดยใช้เครื่องหมายพันธุกรรม (universal primers) HCO2198 และ LCO1490 (Folmer 
et al. 1994) การขยายปริมาณดีเอ็นเอบริเวณ COI ดัดแปลงมาจากวิธีการใน Holst and Laakmann 
(2013) โดยในปฏิกิริยา Polymerase Chain Reaction (PCR) ซ่ึงมีปริมาตรรวม 25 µL ประกอบด้วย 0.2 
mM dNTP, 1xPCR buffer, 400 nmol/µL each primer, 3 mM MgCl2, 1.25 unit platinum Taq DNA 
polymerase และ 0.1-1.0 ng/µL template DNA  

ข้ันตอนในปฏิกิริยา PCR อ้างอิงจาก Holst and Laakmann (2013) โดยเริ่มจากการแยกสายดีเอ็น
เอในช่วงเริ่มต้น (initial denaturation) ท่ีอุณหภูมิ 94 °C เป็นเวลา 5 นาที ตามด้วย 38 รอบของการแยก
สายดีเอ็นเอ (denaturation) ท่ี 94 °C เป็นเวลา 45 วินาที การจับคู่ระหว่างเครื่องหมายพันธุกรรมกับดีเอ็นเอ
สายเด่ียว (annealing) ท่ี 42 °C เป็นเวลา 45 วินาที และการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอ (extension) ท่ี 72 °C เป็น
เวลา 1 นาที 20 วินาที ปิดท้ายข้ันตอนด้วยการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอท่ี 72 °C เป็นเวลา 7 นาที 
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ทําผลผลิตดีเอ็นเอ (PCR product) ให้บริสุทธิ์โดยใช้ชุดทําผลผลิตดีเอ็นเอให้บริสุทธิ์ QIAquick PCR 
purification kit (Qiagen) จากนั้นนํา purified PCR product ไปวิเคราะห์เพ่ือหาลําดับทางพันธุกรรมด้วย
เครื่อง automated sequencer รุ่น ABI 3730 XL ของหน่วยบริการวิเคราะห์หาลําดับทางพันธุกรรมบริษัท 
Macrogen Inc. กรุงโซล ประเทศเกาหลี  
2. การวิเคราะห์ข้อมูล 

ตรวจสอบลําดับทางพันธุกรรมของตัวอย่างเพ่ือยืนยันความถูกต้องของการอ่านค่า นําผลการอ่านค่า
ลําดับทางพันธุกรรมของแต่ละตัวอย่างจาก forward และ reverse primers มาเปรียบเทียบและรวมกันเป็น
เส้นเดียว (sequence assembly) โดยใช้โปรแกรม CAP3 (Huang and Madan 1999, โปรแกรม CAP3 
ออนไลน์ เข้าถึงได้จาก http://pbil.univ-lyon1.fr/cap3.php) จากนั้นจึงเปรียบเทียบลําดับทางพันธุกรรม
ของตัวอย่างท้ังหมดโดยใช้โปรแกรม Clustal X (Thompson et al. 1997)  คํานวณค่าความแตกต่างทาง
พันธุกรรมระหว่างคู่ของตัวอย่าง (pairwise genetic distance, distance measure = Uncorrected ("p")) 
โดยใช้โปรแกรม PAUP* 4.0 beta 10 (Swofford 2002) และเปรียบเทียบลําดับทางพันธุกรรมของ
แมงกะพรุนบริเวณ COI จากการศึกษานี้กับข้อมูลลําดับทางพันธุกรรมในฐานข้อมูล GenBank โดยใช้
โปรแกรม BLASTN (http://blast.ncbi.nlm.nih.gov) 
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ผลและอภิปรายผลการวิจัย 
 

ความผันแปรของลักษณะสัณฐานวิทยา 
 จากการสํารวจบริเวณท่ีพบการสะพรั่งของแมงกะพรุนหลากสี พบแมงกะพรุนหลากสี 7 กลุ่ม แบ่งตาม
ความผันแปรของสีท่ีปรากฏบนลําตัวและหนวด ได้แก่ กลุ่มท่ี 1 ลําตัวสีขาว ขอบร่มสีม่วง หนวดสีขาว (แทน
ชื่อตัวอย่างด้วย A1-A3) กลุ่มท่ี 2 ลําตัวสีขาว ขอบร่มสีม่วง หนวดสีม่วง (B1-B3) กลุ่มท่ี 3 ลําตัวสีฟ้า มีจุดสี
ฟ้า หนวดเข้ม (C1-C3) กลุ่มท่ี 4 ลําตัวสีฟ้า หนวดสีเข้ม (D1-D3) กลุ่มท่ี 5 ลําตัวสีขาว มีจุดสีน้ําเงิน หนวดสี
ขาว (E1-E3) กลุ่มท่ี 6 ลําตัวสีขาว หนวดสีเข้ม (F1-F3) และกลุ่มท่ี 7 ลําตัวสีขาว หนวดสีขาว (G1-G3) ความ
ผันแปรของสีท่ีพบในแมงกะพรุนท้ัง 7 กลุ่ม แสดงในภาพท่ี 4  

 

 

ภาพท่ี 4 ความผันแปรของสีท่ีปรากฏบนลําตัวและหนวดท่ีพบในแมงกะพรุนหลากสี 7 กลุ่ม กลุ่มท่ี 1 ลําตัวสี
ขาว ขอบร่มสีม่วง หนวดสีขาว (A) กลุ่มท่ี 2 ลําตัวสีขาว ขอบร่มสีม่วง หนวดสีม่วง (B) กลุ่มท่ี 3 ลําตัวสีฟ้า มี
จุดสีฟ้า หนวดเข้ม (C) กลุ่มท่ี 4 ลําตัวสีฟ้า หนวดสีเข้ม (D) กลุ่มท่ี 5 ลําตัวสีขาว มีจุดสีน้ําเงิน หนวดสีขาว (E) 
กลุ่มท่ี 6 ลําตัวสีขาว หนวดสีเข้ม (F) และกลุ่มท่ี 7 ลําตัวสีขาว หนวดสีขาว (G) 
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 จากการวัดขนาดและชั่งน้ําหนักแมงกะพรุนหลากสี จํานวน 21 ตัวอย่าง พบว่าตัวอย่างแมงกะพรุนมี
ขนาดเส้นผ่านศูนย์กลางของลําตัวต้ังแต่ 5.5-9.8 เซนติเมตร ขนาดเฉลี่ย 8.53 ± 0.99 เซนติเมตร มีน้ําหนัก
เปียกต้ังแต่ 50.82-232.67 กรัม น้ําหนักเฉลี่ย 174.31 ± 47.56 กรัม การศึกษาลักษณะสัณฐานวิทยาเบ้ืองต้น
ใช้เอกสารจัดจําแนกชนิดของ Mianzan and Cornelius (1999) พบว่าแมงกะพรุนท้ัง 7 กลุ่ม มีลักษณะ
สัณฐานวิทยาคล้ายคลึงกัน จัดอยู่ในลําดับ Rhizostomeae ลําดับย่อย Dactyliophorae กลุ่มวงศ์ 
Inscapulatae วงศ์ Catostylidae สกุล Catostylus ลักษณะลําตัว ผิวด้านนอกของร่ม (umbrella) เรียบไม่
มีปุ่ม (granular) สีของร่มมีสีขาวและสีฟ้า มีเม็ดสี (pigment) กระจายอยู่ท่ัวไป (ภาพท่ี 5) ขอบร่มเป็นริ้ว 
(lappets) ไม่มีหนวดท่ีขอบร่ม (marginal tentacle) มีจํานวนริ้วขอบร่ม 7-11 lappets ในแต่ละ octant 
(จาก Rhopalium หนึ่งไปยังอีก Rhopalium หนึ่ง) (ภาพท่ี 6) ด้านล่างของร่มมีหนวด (oral arm) ลักษณะ
เหมือนรยางค์ท่ียื่นออกมาจากตรงกลางของ subumbrella มีท้ังหมด 8 เส้น  ไม่มี scapulets  บนหนวด  แต่
มีช่องเปิดให้น้ําเข้าขนาดเล็ก (mouthlets) เรียงบนหนวดซ่ึงมีสีสันแตกต่างกัน ต้ังแต่สีขาว สีม่วง และสีเข้ม
เกือบดํา radial canal 16 ช่องออกมาจาก primary ring canal และขยายไปถึงขอบของร่ม ระหว่างแต่ละ 
canal ประกอบด้วย anastomosing canals ท่ีประสานกันเป็นเครือข่าย (ร่างแห) อยู่ภายในขอบของร่มซ่ึง
เป็นลักษณะเฉพาะของสกุล Catostylus (Mianzan and Cornelius 1999) (ภาพท่ี 7)  

 

ภาพท่ี 5 ลักษณะผิวด้านนอกของร่ม ผิวด้านนอกเรียบไม่มีปุ่ม สีของร่มมีสีขาวและสีฟ้า มีเม็ดสีกระจายอยู่
ท่ัวไป 

 

 
ภาพท่ี 6 ริ้วขอบร่ม ภาพซ้ายแสดงลักษณะขอบร่มเป็นริ้ว (lappets) ไม่มีหนวดท่ีขอบร่ม ภาพขวาแสดง
ลักษณะรูปร่างของ rhopalium 
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ภาพท่ี 7 ลักษณะของ anastomosing canals ท่ีประสานกันเป็นเครือข่าย (ร่างแห) อยู่ภายในขอบของร่ม 

 จากการศึกษาลักษณะสัณฐานท่ีจําเป็นต่อการจัดจําแนกในระดับชนิด ได้แก่ ความยาวของหนวดรอบ
ปาก จํานวนและขนาดของริ้วขอบร่ม และลักษณะรูปร่างของ rhopalium พบว่าแมงกะพรุนหลากสีมีความ
ยาวของหนวดรอบปาก 2 ใน 3 ของเส้นผ่านศูนย์กลางของลําตัว ริ้วขอบร่มมีจํานวนไม่แน่นอน rhopalium มี
รูปทรงรี ค่อนข้างกลม และจากการฉีดสีพบการเชื่อมต่อของ anastomosing canals เป็นร่างแห เชื่อมต่อ
โดยตรงกับ rhophar canal และ ring canal ขนาดของช่องท่ีมีการเชื่อมต่อบริเวณ intercircular มีรูปร่าง
คล้ายร่างแห มีขนาดใหญ่กว่าบริเวณ extracircular ซ่ึงมีลักษณะช่องตาข่ายขนาดเล็กและละเอียด ลักษณะ
การเชื่อมต่อของ anastomosing canals ท่ีพบในแมงกะพรุนหลากสีเป็นลักษณะเฉพาะของแมงกะพรุนชนิด 
Catostylus townsendi  โดยภาพรวมจากการศึกษาลักษณะสัณฐานท่ีจําเป็นต่อการจัดจําแนกแมงกะพรุนใน
ระดับชนิด พบว่าแมงกะพรุนหลากสีเป็นชนิด C. townsendi 
 แมงกะพรุนหลากสีในการศึกษานี้มีขนาดเล็กกว่าแมงกะพรุนบางชนิดในสกุล Catostylus เช่น C. 
mosaicus ท่ีมีขนาด 25-35 เซนติเมตร และ C. cruciatus ท่ีมีขนาด 12-15 เซนติเมตร  (สถาบันวิจัยและ
พัฒนาทรัพยากรทางทะเล ชายฝั่งทะเล และป่าชายเลน 2558) แต่มีขนาดใกล้เคียงกับแมงกะพรุนหลากสีท่ี
พบแพร่กระจายบริเวณทะเลอันดามันในพ้ืนท่ีจังหวัดภูเก็ต และบริเวณชายฝั่งทะเลของอ่าวไทย ซ่ึงสถาบันวิจัย
และพัฒนาทรัพยากรทางทะเล ชายฝั่งทะเล และป่าชายเลน (2558) ได้จําแนกว่าเป็นชนิด C. townsendi 
เช่นเดียวกัน โดยมีขนาดเส้นผ่านศูนย์กลางของลําตัว (ความกว้างของร่ม) 10 เซนติเมตร (ตารางท่ี 1) 
นอกจากนี้แล้วยังมีขนาดใกล้เคียงกับการศึกษาสัณฐานวิทยาเบ้ืองต้นของแมงกะพรุนหลากสีบริเวณชายฝั่ง
ทะเลจังหวัดตราดโดย ทรรศิน ปณิธานะรักษ์ และสุพัตรา ตะเหลบ (2560) ซ่ึงพบว่ามีขนาดเส้นผ่านศูนย์กลาง
ของลําตัวต้ังแต่ 6.60-10.55 เซนติเมตร ขนาดเฉลี่ย 8.09±0.91 เซนติเมตร เม่ือเปรียบเทียบการศึกษา
ลักษณะสัณฐานวิทยาในการศึกษานี้กับการศึกษาโดยสถาบันวิจัยและพัฒนาทรัพยากรทางทะเล ชายฝั่งทะเล 
และป่าชายเลน (2558) ซ่ึงศึกษาสัณฐานวิทยาของแมงกะพรุนโดยใช้คู่มือของ Kramp (1961) (ตารางท่ี 1) 
พบว่าการศึกษาลักษณะสัณฐานวิทยาในการจําแนกชนิด ได้แก่ เส้นผ่านศูนย์กลางของลําตัว ลักษณะผิวด้าน
นอกของร่ม ริ้วขอบร่ม และลักษณะหนวดรอบปาก ให้ผลการศึกษาสอดคล้องกันดังแสดงในตารางท่ี 1 
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ตารางท่ี 1 ลักษณะสัณฐานวิทยาของแมงกะพรุนหลากสีสกุล Catostylus เปรียบเทียบระหว่างการศึกษานี้
และการศึกษาโดยสถาบันวิจัยและพัฒนาทรัพยากรทางทะเล ชายฝั่งทะเล และป่าชายเลน (สวพ.) (2558) 
 
ลักษณะสัณฐานวิทยา สวพ. (2558) การศึกษาน้ี 
 
เส้นผ่านศูนย์กลางของลําตัว 

 
ขนาด 10 เซนติเมตร 

 
ขนาดเฉลี่ย 8.09 ± 0.91 เซนติเมตร 

 
ลักษณะผิวด้านนอกของร่ม 

 
ผิวด้านนอกมีเม็ดละเอียด สีของร่มมีสีสัน
แตกต่างกันตั้งแต่ขาว เหลืองนวล นํ้าตาล ฟ้า 
ม่วง นํ้าเงิน 
 

 
ผิวด้านนอกเรียบไม่มีปุ่ม สีของร่มมีสีขาว
และสีฟ้า มีเม็ดสีกระจายอยู่ท่ัวไป 

ริ้วขอบร่ม ริ้วระหว่างตายาวมากกว่าความกว้าง 2 เท่า 
ริ้ วใต้ตารูปวงรี  มีขนาดเล็ก มี จํานวนไม่
แน่นอน 
 

มีริ้วขอบร่ม 7-11 ริ้วในแต่ละ octant
จํานวนริ้วขอบร่มไม่แน่นอน ไม่มีหนวดท่ี
ขอบร่ม ริ้วใต้ตามีขนาดเล็ก รูปวงรี
ค่อนข้างกลม  
 

ลักษณะหนวดรอบปาก หนวดรอบปากยาวเป็น 2/3 ของเส้นผ่าน
ศูนย์กลางของร่ม รูปทรงกรวย ปลายแหลม 

หนวดรอบปากลักษณะเหมือนรยางค์ท่ียื่น
ออกมาจากตรงกลางของ subumbrella 
หนวดยาว 2/3 ของเส้นผ่านศูนย์กลางของ
ร่ม รูปทรงกรวย ปลายแหลม มีท้ังหมด 8 
เส้น  ไม่มี scapulets  บนหนวด  แต่มีช่อง
เปิดให้นํ้าเข้าขนาดเล็กเรียงบนหนวดซ่ึงมี
สีสันแตกต่างกัน ตั้งแต่สีขาว สีม่วง และสี
เข้มเกือบดํา 

 

ความผันแปรของลักษณะทางพันธุกรรม 

 จากการสกัดและเพ่ิมขยายปริมาณดีเอ็นเอของแมงกะพรุนหลากสีบริเวณยีน COI จํานวน 21 ตัวอย่าง 
มีตัวอย่างท่ีประสบผลสําเร็จและนําไปวิเคราะห์ลําดับทางพันธุกรรมได้จํานวน 18 ตัวอย่าง (ตัวอย่างท่ีไม่ได้
นําไปวิเคราะห์ลําดับทางพันธุกรรม ได้แก่ ตัวอย่าง B1 D3 และ E3) จากการวิเคราะห์ลําดับทางพันธุกรรม
บริเวณยีน COI ซ่ึงมีขนาด 688 bp ในแมงกะพรุนหลากสีจํานวน 18 ตัวอย่าง  จําแนกลําดับทางพันธุกรรมได้ 
8 รูปแบบ (8 haplotype) แทนด้วย Hap1 ถึง Hap8 haplotype ท่ีพบมากท่ีสุด คือ Hap4 พบใน
แมงกะพรุน 8 ตัวอย่าง ได้แก่ ตัวอย่าง B3 C2 D2 F1 F3 G1 G2 และ G3 haplotype ท่ีพบรองลงมา คือ 
Hap1 พบใน 4 ตัวอย่าง ได้แก่ ตัวอย่าง A2 B2 C3 และ F2 สําหรับ haplotype Hap2 Hap3 และ Hap5 ถึง 
Hap8 พบในแมงกะพรุน 1 ตัวอย่าง/haplotype เม่ือเปรียบเทียบลําดับทางพันธุกรรมใน 8 haplotype 
พบว่ามีความแตกต่างกันน้อย มีนิวคลีโอไทด์ท่ีแสดงความแตกต่างกัน 8 ตําแหน่ง (ภาพท่ี 8) ซ่ึงเกิดจากการ
แทนท่ีของนิวคลีโอไทด์แบบ transition ความแตกต่างระหว่างคู่ของ haplotype มีค่าน้อยเช่นเดียวกัน โดย
แสดงความแตกต่างของนิวคลีโอไทด์เพียง 1-3 ตําแหน่ง  
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00012236 
29984636 
40960706 

Hap1  CAACTTTC 
Hap2  TG...... 
Hap3  .G...C.T 
Hap4  .G...... 
Hap5  TG..C... 
Hap6  .GG..... 
Hap7  .G.T..C. 
Hap8  ...T.... 

 

ภาพท่ี 8 ตําแหน่งความผันแปรของลําดับทางพันธุกรรม (polymorphic sites) บริเวณ mitochondrial 
cytochrome c oxidase subunit I (COI) จํานวน 8 ตําแหน่ง เปรียบเทียบระหว่าง haplotype ของ
แมงกะพรุนหลากสี (Hap1 ถึง Hap8) ตัวเลขบนลําดับทางพันธุกรรมแสดงตําแหน่งของนิวคลีโอไทด์ (ขนาด 
688 bp) เครื่องหมาย . แสดงนิวคลีโอไทด์ท่ีเหมือนกันกับ Hap1  
 

จากการวิเคราะห์ความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างคู่ของตัวอย่างแมงกะพรุน พบว่าค่า pairwise 
genetic distance (distance measure = Uncorrected ("p")) มีค่าน้อยมาก โดยมีค่าอยู่ระหว่าง 0–
0.59% (ตารางท่ี 2)  
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ตารางท่ี 2 ค่าความแตกต่างทางพันธุกรรม (pairwise genetic distance) ระหว่างคู่ของตัวอย่างแมงกะพรุน
หลากสีโดยแสดงค่าเป็นเปอร์เซ็นต์  
 

 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 
1 A2 -                  
2 B2 0 -                 
3 C1 0.29 0.30 -                
4 E2 0.44 0.45 0.44 -               
5 B3 0.15 0.15 0.15 0.29 -              
6 F1 0.15 0.15 0.15 0.29 0 -             
7 F3 0.15 0.15 0.15 0.30 0 0 -            
8 G1 0.15 0.15 0.15 0.30 0 0 0 -           
9 D2 0.15 0.15 0.15 0.30 0 0 0 0 -          
10 G2 0.15 0.15 0.15 0.30 0 0 0 0 0 -         
11 A1 0.44 0.45 0.15 0.59 0.29 0.29 0.30 0.30 0.30 0.30 -        
12 C2 0.15 0.15 0.15 0.29 0 0 0 0 0 0 0.29 -       
13 F2 0 0 0.29 0.44 0.15 0.15 0.15 0.15 0.15 0.15 0.44 0.15 -      
14 G3 0.15 0.15 0.15 0.30 0 0 0 0 0 0 0.30 0 0.15 -     
15 D1 0.29 0.30 0.29 0.44 0.15 0.15 0.15 0.15 0.15 0.15 0.44 0.15 0.29 0.15 -    
16 E1 0.44 0.45 0.44 0.59 0.29 0.29 0.29 0.29 0.29 0.29 0.59 0.29 0.44 0.30 0.44 -   
17 C3 0 0 0.30 0.44 0.15 0.15 0.15 0.15 0.15 0.15 0.44 0.15 0 0.15 0.30 0.44 -  
18 A3 0.15 0.15 0.44 0.59 0.29 0.29 0.29 0.29 0.29 0.30 0.59 0.29 0.15 0.30 0.44 0.29 0.15 - 

 
จากการวิเคราะห์ความผันแปรทางพันธุกรรมบางส่วนของยีน COI ในไมโทคอนเดรีย เม่ือเปรียบเทียบ

ตัวอย่างแมงกะพรุนท้ังหมด 18 ตัวอย่าง พบว่าความแตกต่างของลําดับทางพันธุกรรมบริเวณยีน COI มีค่า
น้อยมาก โดยแสดงความแตกต่างของนิวคลีโอไทด์เพียง 1-3 ตําแหน่ง จากตําแหน่งท่ีทําการวิเคราะห์และ
เปรียบเทียบท้ังหมด 688 ตําแหน่ง ผลการศึกษาระดับความแตกต่างทางพันธุกรรมท่ีได้จากการคํานวณความ
แตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างคู่ของตัวอย่างแมงกะพรุนหรือค่า pairwise genetic distance มีค่าน้อย
เช่นเดียวกัน โดยพบว่ามีค่าอยู่ระหว่าง 0-0.59% ระดับความแตกต่างทางพันธุกรรมท่ีพบในแมงกะพรุนหลาก
สีจากการศึกษานี้ใกล้เคียงกับค่าความแตกต่างทางพันธุกรรมของแมงกะพรุนหลากสีจากการศึกษาเบ้ืองต้นโดย 
ทรรศิน ปณิธานะรักษ์ และสุพัตรา ตะเหลบ (2560) ซ่ึงมีค่า pairwise genetic distance อยู่ระหว่าง 0-
0.75% นอกจากนี้แล้ว ค่าความแตกต่างทางพันธุกรรมในการศึกษานี้ยังมีค่าอยู่ในช่วงเดียวกับระดับความ
แตกต่างภายในชนิดของแมงกะพรุนชนิดอ่ืนท่ีมีการศึกษามาก่อนหน้านี้ เช่น แมงกะพรุนชนิด Cyanea 
lamarckii และ C. capillata ซ่ึงมีค่า pairwise genetic distance ระหว่าง 0-0.3% และ 0-1.5% 
ตามลําดับ ในขณะท่ีระดับความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างแมงกะพรุนท้ังสองชนิด มีค่า 15.5-17.0% 
(Holst and Laakmann 2013) การศึกษานี้สอดคล้องกับการศึกษาท่ีผ่านมาซ่ึงชี้ให้เห็นว่า ความผันแปรทาง
พันธุกรรมบริเวณยีน COI มีความหลากหลายในระดับท่ีเหมาะสมต่อการจัดจําแนกชนิดสัตว์ในชั้น 
Scyphozoa (Dawson and Jacobs 2001; Holland et al. 2004; Dawson 2005; Bayha and Dawson 
2010) ซ่ึงประกอบด้วยแมงกะพรุนเป็นส่วนใหญ่  

การศึกษาเปรียบเทียบลําดับทางพันธุกรรมของแมงกะพรุนหลากสีท่ีพบบริเวณชายฝั่งทะเล จังหวัด
ตราด กับข้อมูลลําดับทางพันธุกรรมของแมงกะพรุนบริเวณยีน COI ในฐานข้อมูล GenBank โดย ทรรศิน 
ปณิธานะรักษ์ และคณะ (2559) พบว่าแมงกะพรุนหลากสีมีลําดับทางพันธุกรรมคล้ายกันกับแมงกะพรุนชนิด 
Catostylus mosaicus มากท่ีสุด (ภาพท่ี 9) มีค่าความคล้ายคลึงของลําดับทางพันธุกรรม 85% (ภาพท่ี 10) 
ซ่ึงมีค่าไม่มากพอท่ีจะระบุว่าแมงกะพรุนหลากสีคือแมงกะพรุนชนิด C. mosaicus สอดคล้องกับการ
เปรียบเทียบลักษณะสัณฐานวิทยาเบ้ืองต้น ท่ีพบว่าแมงกะพรุน C. mosaicus มีขนาดแตกต่างจาก
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แมงกะพรุนหลากสีค่อนข้างมาก โดย C. mosaicus มีขนาดลําตัวประมาณ 25-35 เซนติเมตร ในขณะท่ี
แมงกะพรุนหลากสีจากการศึกษานี้มีขนาดต้ังแต่ 5.5-9.8 เซนติเมตร ขนาดเฉลี่ย 8.53 ± 0.99 เซนติเมตร 
การเปรียบเทียบข้อมูลลําดับทางพันธุกรรมในการศึกษานี้กับข้อมูลจากฐานข้อมูล GenBank ไม่สามารถ
จําแนกแมงกะพรุนหลากสีได้ถึงระดับชนิด เนื่องจากไม่พบข้อมูลลําดับทางพันธุกรรมของแมงกะพรุนชนิดอ่ืน
ในสกุล Catostylus เลย นอกจากแมงกะพรุน C. mosaicus 

 
ภาพท่ี 9 แมงกะพรุนชนิด Catostylus mosaicus มีลําดับทางพันธุกรรมบริเวณยีน COI ในฐานข้อมูล 
GenBank ใกล้เคียงกับแมงกะพรุนหลากสีมากท่ีสุด ภาพจาก Wikimedia Commons 
 



24 

 

 
ภาพท่ี 10 ผลการเปรียบเทียบลําดับทางพันธุกรรมของแมงกะพรุนหลากสีกับข้อมูลลําดับทางพันธุกรรมของ
แมงกะพรุนบริเวณยีน COI ในฐานข้อมูล GenBank โดย ทรรศิน ปณิธานะรักษ์ และคณะ (2559) พบว่า
แมงกะพรุนหลากสีมีลําดับทางพันธุกรรมคล้ายกันกับแมงกะพรุนชนิด Catostylus mosaicus มากท่ีสุด โดย
มีค่าความคล้ายคลึงของลําดับทางพันธุกรรม 85% 
 

ผลการศึกษาสัณฐานวิทยาเบ้ืองต้นและความผันแปรของลําดับทางพันธุกรรมในตัวอย่างแมงกะพรุน
หลากสีมีความสอดคล้องกัน นั่นคือ แมงกะพรุนหลากสี 18 ตัวอย่าง มีลักษณะสัณฐานวิทยาภายนอก
คล้ายคลึงกัน จัดอยู่ในสกุล Catostylus ชนิด C. townsendi และจากข้อมูลความผันแปรของลําดับทาง
พันธุกรรมบริเวณยีน COI พบว่าความแตกต่างทางพันธุกรรมในตัวอย่างแมงกะพรุนหลากสีมีค่าน้อย โดยมีค่า
อยู่ในช่วงเดียวกับระดับความแตกต่างทางพันธุกรรมภายในชนิดของแมงกะพรุน นั่นคือ แมงกะพรุนหลากสี
ท้ังหมดจัดเป็นชนิดเดียวกันตามลักษณะสัณฐานวิทยาและยืนยันการจัดจําแนกชนิดได้จากข้อมูลความผันแปร
ของลําดับทางพันธุกรรม ความผันแปรของสีท่ีพบบนลําตัวและหนวดของแมงกะพรุน ไม่ได้แสดงถึงความ
แตกต่างระหว่างชนิด แต่แสดงถึงความหลากหลายของลักษณะสัณฐานวิทยาท่ีปรากฏในแมงกะพรุนชนิด
เดียวกัน ความผันแปรของลําดับทางพันธุกรรมของแมงกะพรุนหลากสีบริเวณยีน COI ไม่สอดคล้องกับสีท่ี
ปรากฏบนลําตัวและหนวดของแมงกะพรุน ความหลากหลายของสีน่าจะเกิดจากเม็ดสี (pigment) ท่ีผลิตจาก
ตัวแมงกะพรุนเอง เช่นในกรณีแมงกะพรุน C. mosaicus (Richmond 1997) หรือเกิดจากเม็ดสีของสิ่งมีชีวิต
ท่ีมีขนาดเล็กมาก (micro-organisms) ซ่ึงอาศัยภายในตัวของแมงกะพรุนและมีความสัมพันธ์แบบพ่ึงพาอาศัย
กัน (symbiosis relationship) ตัวอย่างเช่น สาหร่าย zooxanthellae ท่ีอาศัยอยู่ร่วมกับแมงกะพรุน 
Mastigias papua (Sasaki et al. 2002) 
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สรุปผลการวิจัยและข้อเสนอแนะ 
 

 การศึกษาสัณฐานวิทยาร่วมกับการศึกษาความผันแปรทางพันธุกรรมบริเวณยีน COI ในไมโทคอนเดรีย
ของแมงกะพรุนหลากสีท่ีพบมีการสะพรั่งเป็นประจําทุกปี บริเวณชายฝั่งทะเล จ. ตราด ในครั้งนี้ช่วยแก้ไข
ปัญหาความสับสนในการจัดจําแนกชนิดแมงกะพรุนอันเกิดจากความผันแปรของสีท่ีพบบนลําตัวและหนวด 
จากการสํารวจในเดือนตุลาคม พ.ศ. 2559 พบแมงกะพรุนหลากสีสะพรั่งบริเวณหาดคลองสน ต. แหลมกลัด 
อ. เมือง จ. ตราด การศึกษาลักษณะสัณฐานวิทยาพบแมงกะพรุนหลากสี 7 กลุ่มซ่ึงแบ่งตามความผันแปรของสี
ท่ีพบบนลําตัวและหนวด แมงกะพรุนหลากสีท้ัง 7 กลุ่มมีลักษณะสัณฐานวิทยาคล้ายคลึงกันและจัดอยู่ในสกุล 
Catostylus ชนิด C. townsendi สอดคล้องกับการศึกษาความผันแปรทางพันธุกรรมบริเวณยีน COI ซ่ึง
พบว่าแมงกะพรุนหลากสีท้ัง 7 กลุ่มมีความแตกต่างทางพันธุกรรมน้อยมาก และคาดว่าจะเป็นชนิดเดียวกัน
ท้ังหมด  
 ความผันแปรของสีท่ีพบบนลําตัวและหนวดของแมงกะพรุนหลากสี ไม่ได้แสดงถึงความแตกต่างระหว่าง
ชนิดของแมงกะพรุน แต่แสดงถึงความหลากหลายของลักษณะสัณฐานวิทยาท่ีปรากฏในแมงกะพรุนชนิด
เดียวกัน ความหลากหลายของสีท่ีพบน่าจะเกิดจากเม็ดสี (pigment) ท่ีผลิตจากตัวแมงกะพรุนเอง เช่นในกรณี
แมงกะพรุน Catostylus mosaicus (Richmond 1997) หรือเกิดจากเม็ดสีของสิ่งมีชีวิตท่ีมีขนาดเล็กมาก 
(micro-organisms) ซ่ึงอาศัยภายในตัวของแมงกะพรุนและมีความสัมพันธ์แบบพ่ึงพาอาศัยกัน (symbiosis 
relationship) ตัวอย่างเช่น สาหร่ายซูแซนเทลลี่ (zooxanthellae) ท่ีอาศัยอยู่ร่วมกับแมงกะพรุน Mastigias 
papua (Sasaki et al. 2002) สําหรับแมงกะพรุนหลากสี C. townsendi นั้นยังไม่มีรายงานการศึกษาถึง
สาเหตุท่ีพบความผันแปรของสีบริเวณลําตัวและหนวด จึงควรมีการศึกษาในลําดับต่อไปว่าความผันแปรของสีท่ี
พบในแมงกะพรุนชนิดนี้เกิดจากเม็ดสีท่ีผลิตจากตัวแมงกะพรุนเอง หรือเกิดจากเม็ดสีของสาหร่ายซูแซนเทลลี่ท่ี
อาศัยอยู่ร่วมกับแมงกะพรุน 
 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



26 

 

ผลผลิต 
 

 ผลงานตีพิมพ์ในรายงานสืบเนื่องจากการประชุมวิชาการสาหร่ายและแพลงก์ตอนแห่งชาติ ครั้งท่ี 8  
 

ทรรศิน ปณิธานะรักษ์ และสุพัตรา ตะเหลบ. (2560). สัณฐานวิทยาและความหลากหลายทางพันธุกรรมของ
แมงกะพรุนหลากสีท่ีพบบริเวณชายฝั่งทะเลจังหวัดตราด. ใน รายงานสืบเนื่องจากการประชุมวิชาการ
สาหร่ายและแพลงก์ตอนแห่งชาติ ครั้งท่ี 8, วันท่ี 27-28 มีนาคม พ.ศ. 2560 ณ อาคารปฏิบัติการ
พ้ืนฐานและศูนย์เครื่องมือกลาง คณะวิทยาศาสตร์ มหาวิทยาลัยบูรพา จังหวัดชลบุรี, หน้า 153-163.  
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รายงานสรุปการเงิน 
เลขท่ีโครงการระบบบริหารงานวิจัย (NRMS 13 หลัก) 2559A10803025 สัญญาเลขท่ี 9/2559 

โครงการวิจัยประเภทงบประมาณเงินรายได้จากเงินอุดหนุนรัฐบาล                                      
(งบประมาณแผ่นดิน) 

ประจําปีงบประมาณ พ.ศ. 2559 
มหาวิทยาลัยบูรพา 

 
ชื่อโครงการ การจําแนกชนิดแมงกะพรุนหลากสีท่ีพบบริเวณชายฝั่งทะเลจังหวัดตราดโดยใช้ข้อมูลทางสัณฐาน
วิทยาและพันธุกรรม 
ชื่อหัวหน้าโครงการวิจัยผู้รับทุน ดร. ทรรศิน ปณิธานะรักษ์ 
รายงานในช่วงต้ังแต่วันท่ี 1 ตุลาคม พ.ศ. 2558 ถึงวันท่ี 9 สิงหาคม พ.ศ. 2560 
ระยะเวลาดําเนินการ 1 ปี 11 เดือน ต้ังแต่วันท่ี 1 ตุลาคม พ.ศ. 2558 
 

รายรับ 
จํานวนเงินท่ีได้รับ 
งวดท่ี 1 (50%)    233,200 บาท เม่ือ 1 ธันวาคม พ.ศ. 2558 
งวดท่ี 2 (40%)   186,560 บาท เม่ือ 2 สิงหาคม พ.ศ. 2559 
งวดท่ี 3 (10%)      46,640 บาท เม่ือ......................................... 
   รวม  466,400 บาท  
 

รายจ่าย 
รายการ งบประมาณท่ีตั้งไว้ งบประมาณท่ีใช้จริง จํานวนเงินคงเหลือ/เกิน 
1. ค่าตอบแทน 41,976 41,976 - 
2. ค่าจ้าง - - - 
3. ค่าวัสดุ 179,400 233,888.08 -54,488.08 
4. ค่าใช้สอย 193,384 140,435 52,949 
5. ค่าครุภัณฑ์ - - - 
6. ค่าใช้จ่ายอ่ืน ๆ  
 6.1 ค่าธรรมเนียมการ
อุดหนุนมหาวิทยาลัยและ
ส่วนงาน 
 6.2 ค่าสาธารณูปโภค 

 
46,640 

 
 

5,000 

 
46,640 

 
 
- 

 
- 
 
 

5,000 
รวม 466,400 462,939.08 3,460.92 

 
 (…………………………………………………) 

ลงนามหัวหน้าโครงการวิจัยผู้รับทุน 
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ตาราง ก ข้อมูลตัวอย่างแมงกะพรุนหลากสี ได้แก่ ชื่อตัวอย่าง สีท่ีปรากฏบนลําตัวและหนวด เส้นผ่าน
ศูนย์กลางของลําตัว (เซนติเมตร) น้ําหนักเปียก (กรัม) และ haplotype จากการวิเคราะห์ด้วยยีน COI 
 
ชื่อตัวอย่าง สีบนลําตัว/หนวด เส้นผ่านศูนย์กลางลําตัว 

(เซนติเมตร) 
น้ําหนักเปียก 

(กรัม) 
haplotype 

 
A1 

 
ขาว ขอบร่มสีม่วง/ขาว 

 
7.0 

 
74.88 

 
Hap5 

A2 
A3 

ขาว ขอบร่มสีม่วง/ขาว 

ขาว ขอบร่มสีม่วง/ขาว 

9.0 
8.5 

182.95 
168.92 

Hap1 
Hap8 

B1 ขาว ขอบร่มสีม่วง/ม่วง 8.8 173.77 - 
B2 ขาว ขอบร่มสีม่วง/ม่วง 5.5 50.82 Hap1 
B3 ขาว ขอบร่มสีม่วง/ม่วง 8.2 162.48 Hap4 
C1 ฟ้า มีจุดสีฟ้า/เข้ม 9.8 232.67 Hap2 
C2 ฟ้า มีจุดสีฟ้า/เข้ม 9.0 188.53 Hap4 
C3 ฟ้า มีจุดสีฟ้า/เข้ม 8.8 193.18 Hap1 
D1 ฟ้า/เข้ม 9.7 225.32 Hap6 
D2 ฟ้า/เข้ม 9.3 201.13 Hap4 
D3 ฟ้า/เข้ม 9.1 197.02 - 
E1 ขาว มีจุดสีน้ําเงิน/ขาว 7.9 103.56 Hap7 
E2 ขาว มีจุดสีน้ําเงิน/ขาว 8.4 183.32 Hap3 
E3 ขาว มีจุดสีน้ําเงิน/ขาว 7.4 138.26 - 
F1 ขาว/เข้ม 9.4 225.67 Hap4 
F2 ขาว/เข้ม 8.3 183.48 Hap1 
F3 ขาว/เข้ม 8.1 161.20 Hap4 
G1 ขาว/ขาว 9.0 204.95 Hap4 
G2 
G3 

ขาว/ขาว 

ขาว/ขาว 

9.3 
8.6 

209.48 
198.89 

Hap4 
Hap4 
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ภาพ ก แมงกะพรุนหลากสีกลุ่มท่ี 1 (ตัวอย่าง A1-A3) ลําตัวสีขาว ขอบร่มสีม่วง หนวดสีขาว 
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ภาพ ข แมงกะพรุนหลากสีกลุ่มท่ี 2 (ตัวอย่าง B1-B3) ลําตัวสีขาว ขอบร่มสีม่วง หนวดสีม่วง 
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ภาพ ค แมงกะพรุนหลากสีกลุ่มท่ี 3 (ตัวอย่าง C1-C3) ลําตัวสีฟ้า มีจุดสีฟ้า หนวดเข้ม 
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ภาพ ง แมงกะพรุนหลากสีกลุ่มท่ี 4 (ตัวอย่าง D1-D3) ลําตัวสีฟ้า หนวดสีเข้ม 
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ภาพ จ แมงกะพรุนหลากสีกลุ่มท่ี 5 (ตัวอย่าง E1-E3) ลําตัวสีขาว มีจุดสีน้ําเงิน หนวดสขีาว 
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ภาพ ฉ แมงกะพรุนหลากสีกลุ่มท่ี 6 (ตัวอย่าง F1-F3) ลําตัวสีขาว หนวดสีเข้ม 

  



40 

 

 

ภาพ ช แมงกะพรุนหลากสีกลุ่มท่ี 7 (ตัวอย่าง G1-G3) ลําตัวสีขาว หนวดสีขาว 
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ภาพ ซ ผลการอ่านค่าลําดับทางพันธุกรรมของตัวอย่าง A1 จาก forward (บน) และ reverse primers (ล่าง) 
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ภาพ ฌ ผลการอ่านค่าลําดับทางพันธุกรรมของตัวอย่าง A2 จาก forward (บน) และ reverse primers (ล่าง) 
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ภาพ ญ ผลการอ่านค่าลําดับทางพันธุกรรมของตัวอย่าง A3 จาก forward (บน) และ reverse primers (ล่าง) 
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ภาพ ณ ผลการอ่านค่าลําดับทางพันธุกรรมของตัวอย่าง B2 จาก forward (บน) และ reverse primers (ล่าง) 
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ภาพ ด ผลการอ่านค่าลําดับทางพันธุกรรมของตัวอย่าง B3 จาก forward (บน) และ reverse primers (ล่าง) 
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ภาพ ต ผลการอ่านค่าลําดับทางพันธุกรรมของตัวอย่าง C1 จาก forward (บน) และ reverse primers (ล่าง) 
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ภาพ ถ ผลการอ่านค่าลําดับทางพันธุกรรมของตัวอย่าง C2 จาก forward (บน) และ reverse primers (ล่าง) 
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ภาพ ท ผลการอ่านค่าลําดับทางพันธุกรรมของตัวอย่าง C3 จาก forward (บน) และ reverse primers (ล่าง) 
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ภาพ ธ ผลการอ่านค่าลําดับทางพันธุกรรมของตัวอย่าง D1 จาก forward (บน) และ reverse primers (ล่าง) 
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ภาพ น ผลการอ่านค่าลําดับทางพันธุกรรมของตัวอย่าง D2 จาก forward (บน) และ reverse primers (ล่าง) 
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ภาพ บ ผลการอ่านค่าลําดับทางพันธุกรรมของตัวอย่าง E1 จาก forward (บน) และ reverse primers (ล่าง) 
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ภาพ ป ผลการอ่านค่าลําดับทางพันธุกรรมของตัวอย่าง E2 จาก forward (บน) และ reverse primers (ล่าง) 
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ภาพ ผ ผลการอ่านค่าลําดับทางพันธุกรรมของตัวอย่าง F1 จาก forward (บน) และ reverse primers (ล่าง) 
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ภาพ ฝ ผลการอ่านค่าลําดับทางพันธุกรรมของตัวอย่าง F2 จาก forward (บน) และ reverse primers (ล่าง) 
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ภาพ พ ผลการอ่านค่าลําดับทางพันธุกรรมของตัวอย่าง F3 จาก forward (บน) และ reverse primers (ล่าง) 
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ภาพ ฟ ผลการอ่านค่าลําดับทางพันธุกรรมของตัวอย่าง G1 จาก forward (บน) และ reverse primers (ล่าง) 
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ภาพ ภ ผลการอ่านค่าลําดับทางพันธุกรรมของตัวอย่าง G2 จาก forward (บน) และ reverse primers (ล่าง) 
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ภาพ ม ผลการอ่านค่าลําดับทางพันธุกรรมของตัวอย่าง G3 จาก forward (บน) และ reverse primers (ล่าง) 
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>A2_HCO2198 
GCCTCCGCAGGATCAAAG 
AATGATGTATTAAAATTTCTATCTGTTAATAGCATGGTGATAGCTCCTGC 
TAATACAGGTAAAGATAAAAGTAATAAGATTGCGGTTACTAAGACAGACC 
ATACGAATAATGGAATTTTATCCATTGTCATTCCTGGAGCTCTCATATTA 
AGAATTGTAGTAATAAAGTTAATGGCCCCCATTATGGAAGAAGCTCCTGC 
TAAATGTAGGCTAAATATACCCATATCTACAGATCCTCCAGAATGAGCTT 
GTATTGAACTTAGTGGCGGGTATATAGTTCAACCTGTTCCTACACCCTGT 
TCTACCAGTGATGATCCTAATAATAGTAAAAGTGCTGGGGGTAGTAATCA 
GAAACTAATATTGTTCAATCTAGGGAAGGCCATATCAGGGGCACCTATAT 
ATAACGGTACAAATCAATTTCCAAAACCTCCTATTAGGACAGGCATTACA 
AAGAAAAAAATCATTATTAAGGCATGAGCAGTAACCACCACATTGTAAAG 
TTGGTCATCGCCTAACATAGAGCCTGGGCCGGATAACTCAAGTCTTATAA 
TCATACTAAAGGCTGTACCTATCATTGCGGAAAAAGCGCCAAATATTAAG 
TATAAAGTTCCAATATCTTTA 
 
>A2_LCO1490 
TGATAGGTACAG 
CCTTTAGTATGATTATAAGACTTGAGTTATCCGGCCCAGGCTCTATGTTA 
GGCGATGACCAACTTTACAATGTGGTGGTTACTGCTCATGCCTTAATAAT 
GATTTTTTTCTTTGTAATGCCTGTCCTAATAGGAGGTTTTGGAAATTGAT 
TTGTACCGTTATATATAGGTGCCCCTGATATGGCCTTCCCTAGATTGAAC 
AATATTAGTTTCTGATTACTACCCCCAGCACTTTTACTATTATTAGGATC 
ATCACTGGTAGAACAGGGTGTAGGAACAGGTTGAACTATATACCCGCCAC 
TAAGTTCAATACAAGCTCATTCTGGAGGATCTGTAGATATGGGTATATTT 
AGCCTACATTTAGCAGGAGCTTCTTCCATAATGGGGGCCATTAACTTTAT 
TACTACAATTCTTAATATGAGAGCTCCAGGAATGACAATGGATAAAATTC 
CATTATTCGTATGGTCTGTCTTAGTAACCGCAATCTTATTACTTTTATCT 
TTACCTGTATTAGCAGGAGCTATCACCATGCTATTAACAGATAGAAATTT 
TAATACATCATTCTTTGATCCTGCTGGAGGCGGAGACCCCATATTATTTC 
AACACTTATTCTGATTTTTTGGTCA 
 

ภาพ ย ตัวอย่างไฟล์ในรูปแบบ fasta แสดงลําดับทางพันธุกรรมของตัวอย่าง A2 จาก reverse primer 
HCO2198 และ forward primer LCO1490 บรรทัดแรกแสดงชื่อของตัวอย่างและ primer ท่ีใช้ บรรทัดท่ี
สองแสดงลําดับทางพันธุกรรม 
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ภาพ ร โปรแกรม CAP3 ใช้สาํหรับการเปรียบเทียบลําดับทางพันธุกรรมในรูปแบบ fasta (ภาพบน) ของแต่ละ
ตัวอย่างจาก forward และ reverse primers เพ่ือรวมลําดับทางพันธุกรรมเป็นเส้นเดียว (sequence 
assembly) (ภาพล่าง) 
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ภาพ ล ตัวอย่างการเปรียบเทียบลําดับทางพันธุกรรมจาก forward (LCO1490) และ reverse primers 
(HCO1498) ของตัวอย่างแมงกะพรุน A2 และนํามารวมกันเป็นเส้นเดียว (sequence assembly) โดยใช้
โปรแกรม CAP3 
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