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บทคัดย่อ 

 จากผลการสํารวจตัวอย่างในพ้ืนที่ป่าอนุรักษ์และสถานีวิจัยจุฬาลงกรณ์มหาวิทยาลัย อ. เวียงสา 
จังหวัดน่าน และ บริเวณพ้ืนที่โครงการพัฒนาที่ดินจุฬาลงกรณ์มหาวิทยาลัย-สระบุรี อ. แก่งคอย จังหวัด
สระบุรี พบก้ิงกือทั้งหมด 5 อันดับ 10 สปีชีส์ ถือว่ามีความหลากหลายในระดับอันดับของก้ิงกือค่อนข้างมาก 
จากการสํารวจยังพบอีกว่าในจํานวนก้ิงกือทั้งหมดที่พบน้ีเป็นชนิดพันธ์ุจําเพาะถ่ิน 2 สปีชีส์ และมีอีก 2 สปีชีส์
เป็นกิ้งกือที่กระจายในเขตเอเชียตะวันออกเฉียงใต้พบได้ทั่วไปทั้งบริเวณแผ่นดินใหญ่และพ้ืนที่ที่เป็นเกาะ 
การศึกษาดีเอ็นเอบาร์โค้ดพบว่ามีค่าความแตกต่างทางพันธุกรรมของยีน COI ระหว่างสปีชีส์ของกิ้งกือที่พบบน
ในพ้ืนที่ป่าอนุรักษ์และสถานีวิจัยจุฬาลงกรณ์มหาวิทยาลัย อ. เวียงสา จังหวัดน่าน และ บริเวณพ้ืนที่โครงการ
พัฒนาที่ดินจุฬาลงกรณ์มหาวิทยาลัย-สระบุรี อ. แก่งคอย จังหวัดสระบุรีเฉลี่ยถึง 23.8 เปอร์เซนต์ และ
ระหว่างประชากรสปีชีส์เดียวกันที่อาศัยอยู่ในแต่ละพ่ืนที่มีค่าเฉลี่ยที่ 3.6 เปอร์เซนต์ 
 
คําสําคัญ: กิ้งกือ น่าน สระบุรี ความหลากหลายทางชีวภาพ ดีเอ็นเอบาร์โค้ด 
 



 ค 

Abstract 

The result of Millipedes in the area of Center of Learning Network for the Region 
(CLNR), Chulalongkorn University (Nan province and Saraburi province) expedition, we found 
5 orders and 10 species of millipedes. It shows that these two areas have a great number of 
millipede order diversities. Among 10 species discovered, 2 species are endemic organisms 
and others 2 species are wide spread in south-east Asian countries both on the mainland 
and also the islands. The DNA barcoding results from COI gene showed 23.8% genetic 
divergent among species from the different orders and 3.6% intraspecific genetic 
differentiation in each area. 
 
Keywords: millipedes, Nan, Saraburi, biodiversity, DNA barcoding 



 ง 

สารบญัเรื่อง 

หน้า 
กิตติกรรมประกาศ...................................................................................................................................... ก 
บทคัดย่อภาษาไทย…………………………………………………………………………………………………………………...... ข 
บทคัดย่อภาษาอังกฤษ…………………………………………………………………………………………………………………. ค 
สารบัญเรื่อง……………………………………………………………………………………………………………………………….. ง 
สารบัญตาราง……………………………………………………………………………………………………………………………… จ 
สารบัญรูป................................................................................................................................................... ฉ 
บทนําและงานวิจัยที่เก่ียวข้อง..................................................................................................................... 1 
วัตถุประสงค์……………………………….……………………………………………………………………………………………… 5 
วิธีดําเนินการศึกษา……………………………………………………………………………………………………………………… 5 
ผลการศึกษา………………………………………………………………………………………………………………………………. 5 
สรุปและวิจารณ์ผล...................................................................................................................................... 12 
เอกสารอ้างอิง............................................................................................................................................. 13 
ประวัตินักวิจัยและคณะ.............................................................................................................................. 16 



 จ

สารบญัตาราง 

 

  หน้า 

ตารางที่ 1 แสดงช่ือวิทยาศาสตร์ของกิ้งกือที่พบในพ้ืนที่ป่าอนุรักษ์และสถานีวิจัยจฬุาลงกรณ์
มหาวิทยาลัย อ. เวียงสา จังหวัดน่าน และ บริเวณพ้ืนที่โครงการพัฒนาที่ดินจุฬาลงกรณ์
มหาวิทยาลัย-สระบุรี อ. แก่งคอย จังหวัดสระบุรี………………………………………………………. 6 

   
   
   



 ฉ 

สารบญัรปู 

 

  หน้า 
รูปที่ 1 กิ้งกือกระบอกใหญ ่Thyropygus siamensis ……………………………………………..…………… 7 
รูปที ่2 กิ้งกือแดง Trigoniulus corallines .……………….……….…………………………….………..……… 7 
รูปที่ 3 กิ้งกือกระโดด Nepalmatoiniulus sp. .……………………….………………………………………… 8 
รูปที ่4 กิ้งกือตะเข็บ Orthomorpha tuberculifera .………..………………………………………..……… 8 
   
   
   
   
   
   
   



 1

ความหลากชนิดและดีเอ็นเอบาร์โค้ดของก้ิงกือ บริเวณพื้นทีป่่าอนรุักษ์และสถานีวิจัยจุฬาลงกรณ์
มหาวิทยาลัย อ. เวียงสา จังหวัดน่าน และ บริเวณพื้นที่โครงการพัฒนาท่ีดินจุฬาลงกรณ์มหาวิทยาลัย-

สระบุรี อ. แก่งคอย จังหวัดสระบุรี 
Species Diversity and DNA Barcoding of Millipedes in the area of Center of Learning 
Network for the Region (CLNR), Chulalongkorn University (Nan province and Saraburi 

province)  
 

อ.ดร. ปิโยรส ทองเกิด 
Dr. Piyoros Tongkerd 

 
หน่วยปฎิบัติการวิจัยซิสเทมาติคส์ของสัตว์ ภาควิชาชีววิทยา คณะวิทยาศาสตร์ จุฬาลงกรณ์มหาวิทยาลัย 

ถนนพญาไท แขวงวังใหม่ เขตปทุมวัน กรุงเทพฯ 10330 
Department of Biology, Faculty of Science, Chulalongkorn University, Phyathai Road, 

Pathumwan, Bangkok, 10330 
 

บทนําและงานวิจัยที่เก่ียวข้อง 

การบริหารจัดการสิ่งแวดล้อมและการพัฒนาคุณค่าความหลากหลายทางชีวภาพเป็นหัวข้อ
งานวิจัยที่มีความสําคัญลําดับต้นๆของประเทศ เน่ืองจากประเทศไทยมีระบบนิเวศหลากหลาย โดยเฉพาะท่ี
โดดเด่นคือระบบนิเวศป่าเขตร้อนซึ่งเป็นระบบท่ีมีถ่ินที่อยู่อาศัยย่อยอยู่มากมาย ประกอบกับอุณหภูมิท่ี
เหมาะสมต่อส่ิงมีชีวิต ทําให้เกิดความหลากหลายทางชีวภาพสูง เป็นแหล่งผลิตทรัพยากรขนาดใหญ่ที่จะต้อง
มีการจัดการที่ดีและย่ังยืน เพื่อการใช้ประโยชน์ในระยะเวลาที่ยาวนานที่สุด สิ่งมีชีวิตที่อาศัยอยู่ในระบบ
นิเวศแบบนี้นั้นได้ถูกการคัดเลือกทางธรรมชาติให้มีความเหมาะสมและสามารถสืบเผ่าพันธ์ุได้อย่างดีตามกฎ
ของการดิ้นรนเพ่ืออยู่รอดของชีวิต การที่เราจะเลือกทรัพยากรต่างๆเหล่าน้ีมาใช้ประโยชน์ได้อย่างสมบูรณ์
ที่สุด เราจะต้องสามารถแยกความแตกต่างของทรัพยากร ศึกษาอย่างละเอียดถึงกลไกของสิ่งมีชีวิตแต่ละ
ชนิด และเข้าใจความเป็นมา วิวัฒนาการของส่ิงมีชีวิตน้ันๆเป็นอย่างดีเสียก่อน จึงจะสามารถบรรลุ
วัตถุประสงค์ของการบริหารจัดการและพัฒนาคุณค่าความหลากหลายทางชีวภาพของประเทศไทยได้อย่างมี
ประสิทธิผลสูงสุด 
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การท่ีจะเข้าใจกระบวนการต่างๆเหล่าน้ี การศึกษาและวิจัยพ้ืนฐานทางด้านอนุกรมวิธานและซิสเท
มาติคส์เป็นความจําเป็นหลักที่จะนําไปสู่การวิจัยที่ต่อยอดและนําไปใช้ประโยชน์สู่ชุมชนได้ การศึกษา
โดยท่ัวไปเน้นการศึกษาลักษณะทางสัณฐานวิทยาภายนอก กายวิภาคศาสตร์การสืบพันธุ์และมีข้อมูล
ทางด้านระบบนิเวศ และการกระจายทางภูมิศาสตร์ประกอบ ซึ่งเป็นวิธีที่นักอนุกรมวิธานใช้กันมานานและ
ค่อนข้างมีประสิทธิภาพในกลุ่มสิ่งมีชีวิตหลายชนิด อย่างไรก็ตามการศึกษาลักษณะต่างๆเหล่าน้ีก็ทาํให้เกิด
ข้อโต้แย้งมากมายเก่ียวกับการประเมินความแตกต่างระหว่างชนิดโดยใช้ความคิดเห็นของนักวิทยาศาสตร์ผู้
ศึกษา ในปัจจุบันจึงนิยมใช้การวิเคราะห์แบบอ่ืนๆ เช่น การวิเคราะห์ลักษณะทางโมเลกุลดีเอ็นเอ หรือ
โปรตีน เพ่ือช่วยหาคําตอบเร่ืองความสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการ และประเมินความแตกต่างของชนิดโดยศึกษา
ความหลากหลายทางพันธุกรรมในระดับประชากร เพ่ือตรวจสอบระยะเวลาการแยกกันทางการสืบพันธุ์ 
และรวบรวมผลอย่างถูกต้องเพ่ือให้การจัดจําแนกสิ่งมีชีวิต มีประสิทธิภาพใกล้เคียงกับที่เกิดขึ้นจริงใน
ธรรมชาติมากที่สุด การศึกษาอนุกรมวิธานและซสิเทมาติคส์โดยวิธีการน้ีได้ใช้กันอย่างแพร่หลายในปัจจุบัน
และนําไปสู่การคิดค้นหารหัสพันธุกรรมหรือลําดับดีเอ็นเอสั้นๆท่ีสามารถนํามาใช้บอกลักษณะเฉพาะของ
สิ่งมีชีวิตแต่ละชนิดได้ โดยลักษณะเหมือนบาร์โค้ดของสินค้า เพ่ือใช้เป็นบาร์โค้ดในการจัดจําแนกส่ิงมีชีวิตที่
เราเรียกว่า “Barcode of life” ในปี ค.ศ. 2003 ได้มีการจัดตั้ง Consortium for the Barcoding of Life 
(CBOL) ข้ึน เพ่ือต้ังเป็นมาตรฐานของโลกในการค้นหาดีเอ็นเอบาร์โค้ด และเป็นฐานข้อมูลกลางในการ
รวบรวมลําดับดีเอ็นเอของสิ่งมีชีวิต เป็นเวลาเกือบสิบปีที่ได้มีการทําดีเอ็นเอบาร์โค้ดในสิ่งมีชีวิตพบว่าลําดับ
ดีเอ็นเอในไมโตคอนเดรียที่เรียกว่า ยีนไซโทโครมออกซิเดสวัน (Cytochrome C Oxidase I (COI)) เป็น
บาร์โค้ดที่นิยมใช้ในสัตว์ ส่วนในพืชน้ันค่อนข้างหายากและมักพบว่าใช้ส่วนของดีเอ็นเอในนิวเคลียสหรือยีน
ในคลอโรพลาสต์แทน 

ในประเทศไทยดังที่ได้กล่าวมาแล้วว่ามีระบบนิเวศที่หลากหลายและมีความหลากหลายทางชีวภาพ
สูง จึงทําให้การศึกษาทางด้านอนุกรมวิธานและซิสเทมาติคส์ในสิ่งมีชีวิตต่างๆมีความซับซ้อนมากย่ิงข้ึน 
โดยเฉพาะสิ่งมีชีวิตที่อยู่ในดินซึ่งเป็นถ่ินอาศัยที่สําคัญในระบบนิเวศ เป็นแหล่งอาหารของพืชและเป็นบ้านท่ี
พักพิงของสัตว์ต่างๆมากมาย ประกอบกับการศึกษาระบบสังคมความสัมพันธ์ทางนิเวศวิทยาของสิ่งมีชีวิตใน
ดินน้ันยากแก่การสังเกตและต้องใช้อุปกรณ์ที่ทันสมัยเข้ามาช่วยในการศึกษา จึงทําให้ขาดความเข้าใจและมี
ข้อมูลพ้ืนฐานอยู่น้อยมากเก่ียวกับสังคมสิ่งมีชีวิตในดิน โดยก้ิงกืออาศัยอยู่บนดินเป็นผู้ย่อยสลายซากอินทรีย์
ที่มีขนาดใหญ่ให้มีขนาดเล็กลง การเคลื่อนที่ไปตามที่ต่างๆ พร้อมๆ กับการถ่ายมูลออกมาเป็นเสมือนการ
หว่านปุ๋ยอินทรีย์ให้กับระบบนิเวศ เรียกว่าหน้าท่ีในเชิงนิเวศได้อย่างสมบูรณ์ เกิดความสมดุลและสมบูรณ์
ของระบบนิเวศ ปรับปรุงดินให้เหมาะต่อการเจริญเติบโตของพืช หน้าที่ในเชิงนิเวศดังกล่าวได้สร้างประโยชน์
นานับประการแก่มนุษย์เป็นอย่างมาก โดยเฉพาะในด้านเกษตรกรรม และสิ่งแวดล้อม อย่างไรก็ตาม ก้ิงกือ
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แต่ละชนิดหรือแต่ละกลุ่มย่อมมีถ่ินอาศัยย่อย (microhaitat) และความต้องการอาหาร (nich) ที่แตกต่างกัน
ออกไปด้วยเช่นกัน ข้อมูลเหล่าน้ีนับเป็นประโยชน์อย่างมากต่อการนําสัตว์ที่มีประโยชน์อยู่แล้วมาใช้ให้เกิด
ประโยชน์มากย่ิงข้ึนหรือเกิดประโยชน์สูงสุด ไม่ว่าจะเป็นด้านการบํารุงหรือปรับปรุงดินในระบบนิเวศต่างๆ 
นับเป็นการเพิ่มมูลค่าเพิ่มให้กับกิ้งกือ ดังน้ันนอกจากการศึกษาความหลากชนิดของกิ้งกือในหมู่เกาะแสมสาร
แล้วยังดูความสัมพันธ์ต่างๆ ท้ังทางกายภาพและชีวภาพเพ่ือให้ได้ข้อมูลในเชิงลึกและสามารถเลือกสายพันธ์ุ
ที่เหมาะสมต่อการฟ้ืนฟูหรือพัฒนาระบบนิเวศต่างๆ ทั้งระบบนิเวศป่าไม้ หรือระบบนิเวศเกษตร รวมถึงสาย
พันธ์ุที่มีคุณสมบัติที่ดีต่อการเพาะเล้ียง อีกทั้งยังสร้างฐานข้อมูล DNA เพ่ือใช้เป็นพ้ืนฐานในการปรับปรุงการ
จัดจําแนก ทําให้การศึกษาทางด้านอนุกรมวิธานมีความทันสมัยและสามารถเช่ือมโยงไปยังข้อมูลทาง
วิวัฒนาการของสิ่งมีชีวิตในกลุ่มน้ีอีกด้วย การศึกษาทางด้านอนุกรมวิธานของก้ิงกือในประเทศไทยนับจาก
งานวิจัยของ Henrik Enghoff ในปี ค.ศ. 2005 ที่พบว่ามีประมาณ 100 สปีชีส์ มีการวิจัยเพ่ิมขึ้นจาก 
สมศักด์ิ ปัญหา และปิยะธิดาพิมพ์วิชัย อย่างไรก็ตามคาดว่าน่าจะมีก้ิงกือดินในประเทศไทยประมาณ 500 
สปีชีส์ ซึ่งต้องเร่งรีบทําการศึกษากันต่อไป ก่อนที่จะนําไปใช้ประโยชน์ หรือควบคุมสปีชีส์ต่างถ่ิน ดังน้ันการ
คัดพันธ์ุท้องถิ่นของประเทศไทยที่เหมาะสมสําหรับการนําไปใช้ประโยชน์จึงเป็นเรื่องท่ีจะต้องศึกษาอย่าง
เร่งด่วน ขณะน้ีการจัดจําแนกชนิดของก้ิงกือน้ันสามารถใช้ลักษณะภายนอกและกายวิภาคศาสตร์
เปรียบเทียบเป็นหลัก แต่เน่ืองจากการเก็บตัวอย่างแต่ละพ้ืนท่ีมักพบความหลากหลายของลักษณะภายนอก
ของกิ้งกือเป็นจํานวนมากทําให้เร่ิมมีการศึกษาดีเอ็นเอบาร์โค้ดเข้ามาช่วยในการจัดจําแนก ในจํานวนน้ี
ส่วนมากเป็นก้ิงกือได้จากประเทศในแถบยุโรปและอเมริกา ส่วนในเอเชีย และเอเชียตะวันออกเฉียงใต้ยังไม่มี
ตัวอย่างที่ทําดีเอ็นเอบาร์โค้ดอยู่เลย ประกอบกับชนิดพันธ์ุท้องถ่ินบ้านเรายังมีอีกจํานวนมากที่ยังรอ
การศึกษา การที่เรามีข้อมูลพื้นฐานทางด้านอนุกรมวิธานเหล่าน้ีจึงเป็นประโยชน์ต่อการคัดสรรชนิดพันธ์ุท่ีมี
ประโยชน์ เพ่ือนําไปใช้ในการเกษตรที่ย่ังยืนต่อไปได้ 
 
เอกสารที่เก่ียวข้อง 

สังคมส่ิงมีชีวิตในดินน้ัน เป็นสังคมที่ใหญ่ที่สุดของความหลากหลายทางชีวภาพในระบบนิเวศบก
ประกอบด้วยสิ่งมีชีวิตกว่าล้านชนิดที่อาศัยอยู่ในดิน โดยส่วนใหญ่ยังไม่ได้ถูกค้นพบและเช่ือว่ามีความสัมพันธ์
พึ่งพากับกลุ่มสิ่งมีชีวิตเล็กๆในกลุ่มของจุลินทรีย์ (Decaëns et al., 2006) การศึกษาในระดับโมเลกุลหรือดี
เอ็นเอมักจะถูกนํามาใช้เป็นเครื่องมือในการศึกษาอนุกรมวิธานและซิสเทมาติคส์ของกลุ่มส่ิงมีชีวิตในดิน ทั้ง
ในระดับความสัมพันธ์ระหว่างสปีชีส์หรือระหว่างประชากรในสปีชีส์เดียวกัน (Frati et al., 2000) โดยใช้ดี
เอ็นเอบาร์โค้ดซึ่งเป็นดีเอ็นเอสายเดี่ยวในการระบุสปีชีส์ แสดงความจําเพาะของแต่ละสปีชีส์ และสามารถจัด
จําแนกสิ่งมีชีวิตในดินได้อย่างมีประสิทธิภาพ (Herbert et al., 2003; Decaëns et al., 2008) 
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ก้ิงกือ (millipedes) เป็นสัตว์ไม่มีกระดูกสันหลังที่มีบทบาทสําคัญประเภทหนึ่ง ที่เก่ียวข้องกับ
กิจกรรมในดิน ก้ิงกือย่อยสลายซากขอนไม้ผุ ใบไม้หลุดร่วงหล่นลงมาทับถมกัน โดยการย่อยสลายเกิดจาก
การช่วยทํางานของจุลินทรีย์ในทางเดินอาหาร และทําการย่อยโมเลกุลของสารประกอบทางเคมีในธรรมชาติ 
ให้กลายเป็นฮิวมัส มูลจะกลายเป็นปุ๋ยให้กับต้นไม้ ย่อยสลายซากใบไม้ ทําให้เกิดการเคลื่อนย้ายธาตุอาหาร
ในพ้ืนดิน มีรายงานว่าพบก้ิงกือประมาณ 10,000 ชนิดในโลก ที่มีการรายงานแล้ว แต่ก็ยังคาดกันว่าน่าจะมี
ถึง 80,000 ชนิด  ทั้งหมดมาจาก 15 อันดับ (order) ในประเทศไทยมีรายงาน 8 อันดับ 105 ชนิด รายงาน
โดยศาสตราจารย์ Henrik Enghoff แห่งมหาวิทยาลัยโคเปนเฮเกน ประเทศเดนมาร์ค ต่อมามีรายงานเพิ่ม
อีก 1 อันดับ 2 ชนิดใหม่ จึงเป็นท่ีน่าสนใจเป็นอย่างย่ิงว่าในประเทศไทยของเราน้ันมีความหลากหลายของ
ก้ิงกือมากมายเพียงใด 

การศึกษาดีเอ็นเอบาร์โค้ดสําหรับกลุ่มสัตว์โดยทั่วไป รวมไปถึงก้ิงกือนิยมใช้ยีนในไมโตคอนเดรีย 
ตําแหน่ง cytochrome c oxidase I (COI) ขนาด 658 bps เป็นบาร์โค้ดมาตรฐาน มีการศึกษาว่าเป็น
ช้ินส่วนของดีเอ็นเอท่ีมีความแตกต่างระหว่างสปีชีส์สูง และความแตกต่างระหว่างประชากรในสปีชีสืเดียวกัน
ตํ่า ซึ่งเป็นลักษณะที่ดีในการบอกความแตกต่างระหว่างสปีชีส์ได้ (Herbert et al., 2003) กระบวนการ
ถัดไปจะเก็บรวบรวมข้อมูลของดีเอ็นเอบาร์โค้ดเป็นฐานข้อมูลไว้ สิ่งสําคัญที่จะต้องมีคือข้อมูลทางด้าน
อนุกรมวิธานพ้ืนฐานของแต่ละตัวอย่างที่นํามาทําดีเอ็นเอบาร์โค้ดโดยสามารถเชื่อมโยงไปถึงตัวอย่างอ้างอิง 
(voucher specimen) เพื่อใช้เป็นตัวอย่างเปรียบเทียบในกระบวนการตรวจหาช่ือวิทยาศาสตร์ที่ถูกต้อง
ต่อไป ระยะเวลาที่ใช้และค่าใช้จ่ายในการทําดีเอ็นเอบาร์โค้ดนั้น ในปัจจุบันค่อนข้างรวดเร็วและค่าใช้จ่ายไม่
สูงมากจนเกินไป ใช้เวลาเฉล่ียประมาณ 7 ชั่วโมง ต้ังแต่กระบวนการสกัดดีเอ็นเอจากเน้ือเย่ือบางส่วนของ
ตัวอย่าง กระบวนการเพิ่มจํานวนดีเอ็นเอที่ต้องการในหลอดทดลอง จนไปถึงกระบวนการวิเคราะห์หาลําดับ
เบส ซึ่งวิธีการน้ีสามารถใช้กับสัตว์ที่มีขนาดเล็กมากๆ หรือสามารถตรวจสอบสปีชีส์โดยไม่ต้องใช้ตัวเต็มไว 
(adult) เหมือนการศึกษาอนุกรมวิธานแบบเดิม  (Rowley et al., 2007) อย่างไรก็ตามการศึกษา
อนุกรมวิธานโดยใช้ลักษณะภายนอกและกายวิภาคศาสตร์ก็มีความสําคัญมาก รวมไปถึงข้อมูลอ่ืนๆ เช่น 
ข้อมูลทางด้านนิเวศวิทยา พฤติกรรมหรือการศึกษาชีวภูมิศาสตร์ ทําให้การจัดจําแนกมีความชัดเจนหน้า
เช่ือถือมากย่ิงขึ้น  

ต้ังแต่มีการจัดตั้ง Consortium for the Barcoding of Life (CBOL) ขึ้นในปี ค.ศ. 2003 นั้น ใน
ระยะ เวล าต่อมาได้มี ก ารส ร้างฐานข้ อมู ลกลาง  (reference library) ของดี เอ็ น เอบ าร์ โค้ ด ข้ึ น 
(Ratnasingham & Hebert, 2007) เรียกว่า The Barcode of Life Data Systems (BOLD) โดยมีทั้ ง
ข้อมูลดีเอ็นเอและข้อมูลอนุกรมวิธานพ้ืนฐานอ่ืนๆของตัวอย่างอ้างอิง โดยช่ือวิทยาศาสตร์ที่ระบุนั้นเป็นช่ือ
จากการศึกษาอนุกรมวิธานแบบเดิมที่มีมาอย่างค่อนข้างถูกต้องโดยผู้เชียวชาญสาขาน้ันๆมาช่วยตรวจหาช่ือ
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วิทยาศาสตร์ เมื่อมีข้อมูลดีเอ็นเอบาร์โค้ดประกอบก็จะช่วยให้มีความแม่นยํามากขึ้น ในกรณีท่ีข้อมูลทั้งสอง
เป็นไปในแนวเดียวกัน ส่วนในกรณีที่การศึกษาอนุกรมวิธานที่ใช้แต่ลักษณะภายนอกเพียงอย่างเดียว โดยมี
ความหลากหลายในระดับประชากรค่อนข้างสูง ทําให้การจัดจําแนกเกิดความสับสน ดีเอ็นเอบาร์โค้ดจะ
สามารถช่วยจับกลุ่มเบ้ืองต้นแล้วศึกษาลักษณะอ่ืนๆเปรียบเทียบเพ่ิมเติมก็จะได้ข้อมูลพ้ืนฐานท่ีเรียกว่า 
Molecular Operational Taxonomic Units (MOTUs) แต่อย่างไรก็ดี จะต้องพึงระลึกไว้เสมอว่าหน่วย
ทางอนุกรมวิธานที่เกิดจากข้อมูลจากยีนเพียงหน่ึงยีนของสิ่งมีชีวิตที่มีความหลากหลายสูงน้ัน เป็นการยากท่ี
บอกความแม่นยําในการจัดจําแนกได้ การนําไปใช้จึงต้องมีความระมัดระวังอย่างมาก (Blaxter, 2004; King 
et al., 2008) ฐานข้อมูลกลางของ BOLD ในขณะนี้ได้มีการทําดีเอ็นเอบาร์โค้ดไปแล้วในสิ่งมีชีวิตหลายกลุ่ม 
เช่น พวกสัตว์มีกระดูกสันหลัง ได้แก่ นก คา้งคาว สัตว์เล้ียงลูกด้วยนมบางชนิด และกลุ่มของสัตว์ไม่มีกระดูก
สันหลัง ได้แก่ หนอนตัวกลม ผีเสื้อ มด  แมลงหางดีด รวมไปถึงไส้เดือนดินด้วย (Huang et al., 2007)  
การศึกษาดีเอ็นเอบาร์โค้ดของสิ่งมีชีวิตในดินจําพวกแมลงหางดีด และไส้เดือนดิน เร่ิมต้นขึ้นในปี ค.ศ. 2004 
โดย Hogg & Hebert ศึกษาแมลงหางดีดในเขตใกล้บริเวณข้ัวโลกเหนือพบว่าช้ินส่วนของดีเอ็นเอตําแหน่ง 
COI นั้นเหมาะสมท่ีจะจําแนกระดับชนิดได้ ทั้งน้ีการศึกษาดีเอ็นเอบาร์โค้ดของก้ิงกือในประเทศไทย ยังไม่
เคยมีการศึกษามาก่อน งานวิจัยช้ินน้ีจะเริ่มจากก้ิงกือที่หมู่เกาะแสมสาร เพ่ือเป็นข้อมูลพ้ืนฐานทางโมเลกุล
และสามารถนําไปประยุกต์ใช้ในงานวิจัยด้านอ่ืนๆต่อไป เน่ืองจากกิ้งกือเป็นสัตว์ท่ีมีความหลากหลายมาก มี
บทบาทต่อทั้งในเชิงวิทยาศาสตร์พื้นฐาน การเกษตร นิเวศวิทยาและสิ่งแวดล้อม ดังน้ันการวิจัยครั้งน้ีจึงมุ่ง
ไปทั้งงานวิจัยพ้ืนฐาน เพ่ือการตีพิมพ์ผลงานในวารสารระดับชาติ และนานาชาติท่ีมีผลกระทบสูง และนําผล
ไปประยุกต์ใช้ในวงการเกษตรของชาติต่อไป 
 
วัตถุประสงค์ 

 เพ่ือทําการศึกษาวิจัยพ้ืนฐานและต่อยอด ในสัตว์จําพวกก้ิงกือในพ้ืนที่บริเวณพ้ืนท่ีป่าอนุรักษ์และ
สถานีวิจัยจุฬาลงกรณ์มหาวิทยาลัย อ. เวียงสา จังหวัดน่าน และ บริเวณพื้นที่ โครงการพัฒนาที่ ดิน
จุฬาลงกรณ์มหาวิทยาลัย-สระบุรี อ. แก่งคอย จังหวัดสระบุรี เพ่ือนําไปใช้ในการเพ่ิมธาตุอาหารในดิน และ
จัดทําฐานข้อมูลชนิด เพ่ือเป็นพ้ืนฐานในการศึกษาด้านอ่ืนๆ และนําทรัพยากรไปใช้ประโยชน์ต่อไป 

วิธีดําเนินการวิจัย 

1 รวบรวมตัวอย่างก้ิงกือ บริเวณพ้ืนที่ป่าอนุรักษ์และสถานีวิจัยจุฬาลงกรณ์มหาวิทยาลัย อ. เวียงสา 
จังหวัดน่าน และ บริเวณพ้ืนที่โครงการพัฒนาที่ดินจุฬาลงกรณ์มหาวิทยาลัย-สระบุรี อ. แก่งคอย 
จังหวัดสระบุรี 
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2 การจัดจําแนกสปีชีส์ใช้การเปรียบเทียบกับตัวอย่างต้นแบบ (type specimen) เป็นหลกั แบ่งตัวอย่างท่ี
เก็บได้ใหม่เพ่ือศึกษาสัณฐานวิทยา การเจริญของตัวอ่อน และเก็บตัวอย่างส่วนหน่ึงแบบแช่แข็งที่ -80 
องศา จัดทําฐานข้อมูลความหลากหลายของกิ้งกือ โดยจัดเก็บตัวอย่างอ้างอิงและตัวอย่างต้นแบบไว้ใน
พิพิธภัณฑสถานธรรมชาติวิทยาแห่งจุฬาลงกรณ์มหาวิทยาลัย เพ่ือให้นักวิทยาศาสตร์ทั่วโลกสามารถ
เข้าถึงและมาศกึษาได้ 

3 นําข้อมูลจากการวิเคราะห์ทั้งหมดมาสร้างมลูค่าเพิ่มด้วยการจัดทําเป็นฐานข้อมูลมาตรฐานของกิ้งกือ
ของไทย โดยยึดแนวมาตราฐาน IUCN (World Conservation Union) เพ่ือใช้ในการบริหารจัดการ
ทรัพยากรกิ้งกือให้เกิดประโยชน์สูงสุดแก่ประเทศอย่างย่ังยืน  

 

ผลการศึกษา 

1. เก็บข้อมูลในพ้ืนท่ีบริเวณพ้ืนที่ป่าอนุรักษ์และสถานีวิจัยจุฬาลงกรณ์มหาวิทยาลัย อ. เวียงสา จังหวัดน่าน 
และ บริเวณพ้ืนที่โครงการพัฒนาที่ดินจุฬาลงกรณ์มหาวิทยาลัย-สระบุรี อ. แก่งคอย จังหวัดสระบุรี 
 
ความหลากหลายของก้ิงกือพ้ืนทีบ่ริเวณพ้ืนที่ป่าอนุรักษ์และสถานีวิจัยจุฬาลงกรณ์มหาวิทยาลัย อ. เวียง
สา จังหวัดน่าน และ บรเิวณพื้นที่โครงการพัฒนาที่ดินจุฬาลงกรณ์มหาวิทยาลัย-สระบุรี อ. แก่งคอย 
จังหวัดสระบุรี 
 
ประกอบด้วยก้ิงกือ 5 อันดับ รายละเอียดดังตารางที่ 1 
ก้ิงกือกระบอก 
1. Order Spirostreptida 
2. Order Spirobolida 
3. Order Julida 
ก้ิงกือตะเข็บ 
4. Order Polydesmida 
ก้ิงกือกระสุน 
5. Order Sphaerotheriida 
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ตารางที่ 1 แสดงช่ือวิทยาศาสตร์ของก้ิงกือท่ีพบในบริเวณพ้ืนที่ป่าอนุรักษ์และสถานีวิจัยจุฬาลงกรณ์
มหาวิทยาลัย อ. เวียงสา จังหวัดน่าน และ บริเวณพ้ืนที่โครงการพัฒนาที่ดินจุฬาลงกรณ์มหาวิทยาลัย-
สระบุรี อ. แก่งคอย จังหวัดสระบุรี 
 

ที่ อันดับ (Order) ชื่อวิทยาศาสตร์ 
พื้นท่ี 

น่าน สระบุร ี

1 Spirostreptida Thyropygus siamensis -  
2 Spirostreptida Thyropygus uncinatus -  
3 Spirostreptida Thyropygus sp.  - 

4 Spirostreptida Chonecambala crassicauda  - 

5 Spirostreptida Anurostreptus sculptus -  
6 Spirobolida Benoitolus siamensis  - 

7 Spirobolida Trigoniulus corallinus   
8 Julida Nepalmatoiniulus sp.  - 

9 Polydesmida Orthomorpha tuberculifera -  
10 Sphaerotheriida Zephronia viridescens  - 

 
2. รูปก้ิงกือที่พบของการเก็บข้อมูลพ้ืนที่ป่าอนุรักษ์และสถานีวิจัยจุฬาลงกรณ์มหาวิทยาลัย อ. เวียงสา 
จังหวัดน่าน และ พื้นท่ีโครงการพัฒนาที่ดินจุฬาลงกรณ์มหาวิทยาลัย-สระบุรี อ. แก่งคอย จังหวัดสระบุร ี
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รูปที่ 1 ก้ิงกือกระบอกใหญ ่Thyropygus siamensis รูปโดย ผศ.ดร.พงชัย หาญยุทธนากร 

 

 
รูปที่ 2 ก้ิงกือแดง Trigoniulus corallinus 
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รูปที่ 3 ก้ิงกือกระโดด Nepalmatoiniulus sp. 

 
 

รูปที่ 4 ก้ิงกือตะเข็บ Orthomorpha tuberculifera รูปโดย ผศ.ดร.พงชัย หาญยุทธนากร 
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จากนั้นนําตัวอย่างที่ได้ทั้งหมดจากพื้นท่ีป่าอนุรักษ์และสถานีวิจัยจุฬาลงกรณ์มหาวิทยาลัย อ. เวียง
สา จังหวัดน่าน และ พื้นที่โครงการพัฒนาที่ดินจุฬาลงกรณ์มหาวิทยาลัย-สระบุรี อ. แก่งคอย จังหวัดสระบุรี 
มาสร้างมูลค่าเพ่ิมด้วยการจัดทําเป็นฐานข้อมูลมาตรฐานของก้ิงกือของไทย โดยยึดแนวมาตราฐาน IUCN 
(World Conservation Union) จากน้ันทาํการวิเคราะห์ลําดับเบสประมาณ 150 ตัวอย่าง และได้นําข้อมูล
ทั้งหมดเข้าฐานข้อมูล Genbank เรียบร้อยแล้ว 

 
ตัวอย่าง DNA Barcode ของกิ้งกือชนิด Thyropygus siamensis  
 
ลําดับเบสของยีนในไมโตรคอนเดรีย Cytochrome Oxidase I และรหัสดีเอ็นเอบาร์โค๊ดใน Genbank 
COI (GenBank accession KC519511) 
>gi|532131066|gb|KC519511.1| Thyropygus siamensis voucher 
CUMZ-D00047 cytochrome c oxidase subunit 1 (COI) gene, 
partial cds; mitochondrial 
GGAACTATATACTTAATCTTTGGTGCCTGAGCAGCTTTAGTGGGATCTTCCCTAAGCATTC
TAATTCGACTTGAACTAAGTCAACCAGGAAGCTTAATTGGAGATGATCAAATTTATAATGT
AATTGTAACAGCCCATGCGTTCGTAATAATTTTTTTTATAGTAATGCCAATTATAATTGGA
GGATTTGGAAACTGATTAGTCCCTTTAATATTAGGTGCCCCCGACATGGCATTCCCCCGAA
TAAATAACATAAGATTCTGATTGTTACCCCCTGCATTATTTTTACTTTTAGCCTCTTCCGC
TGTAGAAAAAGGAGCCGGAACAGGTTGAACAGTTTACCCCCCTTTGGCTGCAACATTAGCC
CATACAGGCCCCTCAGTAGATATAGCTATTTTCTCCCTACACCTCGCAGGTGCCTCCTCAA
TTCTAGGGGCCATTAATTTTATTACCACTATTATTAACATACGAACCGCAGGCATACTATT
TGAACAAATACCACTATTCGTGTGAGCAGTAAAAATTACTGCTATTCTTCTTTTACTATCA
CTACCAGTCTTAGCAGGAGCAATCACAATACTTCTCACTGACCGAAATTTTAATACCTCTT
TTTTTGATCCTGCTGGTGGTGGAGATCCTATTCTATACCAACACTTATTC 
 
ลําดับเบสของยีนในไมโตรคอนเดรีย 16SRNA และรหสัดีเอ็นเอบาร์โค๊ดใน Genbank 
16S rRNA (GenBank accession KC519586) 
>gi|532131170|gb|KC519586.1| Thyropygus siamensis voucher 
CUMZ-D00047 16S ribosomal RNA gene, partial sequence; 
mitochondrial 
GGTTTTTTGAATTTAGATAAAAAATCAGGCCTGCCCACTGATGAAGGGCTGCAGTATTTTG
ACTGTACAAAGGTAGCATAATCATTAGTCTTTTAATTGGGGACTGGTATGAAAGGTTAGAC
GGGGATAAGCTGTCTCAATTATAAAAATGAATTTTATTTTTAAGGAAAAGAGCTTAAATCT
TTCAAGGGGACGAGAAGACCCTATTAAATTTGATATAATAAATTATTTTTAATTATATAAA
AGAAGTAAGTATATATTAATTTTGCTGGGGCGGCGTGTTTATAACAGTATTATATTTTAAT
TAAGTAAATAGCGGGTTTTTGATCCAAAGAGGTTGATATTAGATAAAATTACTATAGGGAT
AACAGCGTGATATTTTTTGAGAGTTCTTATTGACAAGAATGTTTGCGACCTCGATGTTGGA
TTAAGAAGTCTTATTGGTGCAGTAGTTTTTGAAGAAGGTCTGTTCGACCTTTAAATTCTT 
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ตัวอย่าง DNA Barcode ของกิ้งกือชนิด Thyropygus uncinatus  
 
ลําดับเบสของยีนในไมโตรคอนเดรีย Cytochrome Oxidase I และรหัสดีเอ็นเอบาร์โค๊ดใน Genbank 
COI (GenBank accession KC519510.1) 
>gi|532131064|gb|KC519510.1| Thyropygus uncinatus voucher 
CUMZ-D00046 cytochrome c oxidase subunit 1 (COI) gene, 
partial cds; mitochondrial 
GGAACTATATATTTAATCTTTGGTGCCTGAGCAGCCTTAGTGGGTTCTTCACTAAGCATTC
TAATTCGCCTTGAACTCAGCCAACCTGGAAGTTTAATTGGTGATGATCAAATCTATAATGT
AATTGTAACAGCCCACGCATTTGTAATAATTTTTTTTATAGTAATACCAATTATAATTGGA
GGTTTTGGAAATTGACTAGTCCCCCTAATATTAGGTGCCCCTGACATAGCATTTCCCCGAA
TAAATAATATAAGATTTTGATTATTACCCCCTGCATTATTTTTACTTTTAGCTTCTTCCGC
TGTAGAAAAAGGAGCCGGAACAGGCTGAACAGTTTACCCTCCTCTAGCTGCAACATTAGCA
CATACAGGACCTTCAGTAGACATAGCCATTTTCTCCCTACACCTCGCAGGTGCTTCTTCAA
TTCTAGGAGCTATCAATTTCATCACCACTATTATTAATATACGAACTGCAGGTATACTATT
TGAACAAATACCACTATTTGTGTGAGCAGTAAAAATTACTGCTATTCTTCTTTTACTATCC
CTACCTGTCTTAGCAGGAGCAATCACTATACTCCTTACCGACCGAAACTTTAACACCTCCT
TTTTTGACCCAGCTGGAGGGGGAGATCCCATCCTTTACCAACACTTATTC 
 
ลําดับเบสของยีนในไมโตรคอนเดรีย 16SRNA และรหสัดีเอ็นเอบาร์โค๊ดใน Genbank 
16S rRNA (GenBank accession KC519585.1) 
>gi|532131169|gb|KC519585.1| Thyropygus uncinatus voucher 
CUMZ-D00046 16S ribosomal RNA gene, partial sequence; 
mitochondrial 
GGTTTTTTGAGTTTAGATAAAAAATCAGGCCTGCCCACTGATGAAGGGCTGCAGTATTTTG
ACTGTACAAAGGTAGCATAATCATTAGTCTTTTAATTGGGGACTGGTATGAAAGGTTAGAC
GGGAATAAGCTGTCTCAATTGTAAGAATAAACTTTATTTTTAAGGAAAAGAGCTTAAATTT
TTCAAGGGGACGAGAAGACCCTATTAAATTTGATATAGTAAGTTATTTTTGGTTGTATAAA
AGAAGTAAATGTATATTAATTTTGCTGGGGCGGTGTGTTTATAACTTTATTATAATTTAAT
TTAGTAAATAGCGAGTTTTTGATCCAAGGAGATTGATATTAGATAAAATTACTATAGGGAT
AACAGCGTGATATTTTTTGAGAGTTCTTATTGACAAGAATGTTTGCGACCTCGATGTTGGA
TTAAGAAGTCTTATTGGTGCAGTAGTTTTTGAAGAAGGTCTGTTCGACCTTTAAATTCTT 
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ตัวอย่าง DNA Barcode ของกิ้งกือชนิด Chonecambala crassicauda  
 
ลําดับเบสของยีนในไมโตรคอนเดรีย Cytochrome Oxidase I และรหัสดีเอ็นเอบาร์โค๊ดใน Genbank 
COI (GenBank accession KC519467.1) 
>gi|532130978|gb|KC519467.1| Chonecambala crassicauda voucher 
CUMZ-D00001 cytochrome c oxidase subunit 1 (COI) gene, 
partial cds; mitochondrial 
GGAACCATATATTTAATCCTTGGTGCCTGGGCAGCCATAATCGGAACCTCTCTAAGTCTAC
TAATCCGTATAGAACTAGGCCAACCGGGTAGCCTAATTGGAGATGACCAAATCTACAATGT
AATTGTTACCGCCCACGCTTTCGTAATAATTTTCTTTATAGTTATACCCATTATAATTGGT
GGCTTTGGAAATTGACTAGTACCGCTAATACTAGGTGCCCCTGATATAGCATTTCCACGAA
TAAACAACATGAGATTCTGATTACTTCCACCATCCTTATTACTACTCCTATCATCATCAAC
AGTAGAAAAAGGTGCAGGTACTGGTTGAACAGTATATCCACCTTTAGCAGCTAATATTTCT
CACAGCGGACCAAGTGTAGATATAGCAATCTTCTCCCTTCATTTGGCTGGAGCATCTTCAA
TCCTAGGAGCAATTAACTTCATCACAACAATTATTAATATACGAACTTCAGGCATACTTCT
TGAACAAATACCTCTATTCGTGTGAGCTGTAAAAATCACAGCAATCCTACTACTACTGTCC
CTGCCTGTATTAGCCGGAGCTATTACCATACTTCTAACAGACCGTAATTTTAATACATCAT
TCTTTGACCCAGCAGGAGGGGGAGATCCAATCCTATACCAACACTTATTC 
 
ลําดับเบสของยีนในไมโตรคอนเดรีย 16SRNA และรหสัดีเอ็นเอบาร์โค๊ดใน Genbank 
16S rRNA (GenBank accession KC519541.1) 
>gi|532131125|gb|KC519541.1| Chonecambala crassicauda voucher 
CUMZ-D00001 16S ribosomal RNA gene, partial sequence; 
mitochondrial 
GGTTTTTTGTGATTGGATAAAAAATCAGGCCTGCCCGCTGTTGAAGGGCTGCAGTATTTTG
ACTGTACAAAGGTAGCATAATCATTAGTCTTTTAATTGGGGACTGGTATGAAAGGTTTGAC
GGGAGTTGACTGTCTCTATGGTATTTATGAATTTATCTTTTTTGTGAAAAGACAAAAATTG
GTCAAAGGGACGAGAAGACCCTATTAAATTTAATAGGTTTATGTATTTCCGGTTTGGTTAT
GTTGATATATGTAGGTTTATTTGGTTGGGGCGACTAGTGAGTGACAACACTGAGAATAAGT
ATTGTGGTTTTAGTAATTTTGAGCCATTAGGATTGATATTAGATAAAATTACTATAGGGAT
AACAGCGTAATATTTTTTGAGAGTTCATATTGACAAAAGTGTTTGCGACCTCGATGTTGGA
TCAAGGAGTCTATTTGGTGCAGAAGCTAAATTAGATGGTCTGTTCGACCATTAAATTCTT 

 
จากการวิเคราะห์ข้อมูลดีเอ็นเอบาร์โค้ดพบว่ามีค่าความแตกต่างทางพันธุกรรมของยีน COI ระหว่าง

ชนิดของก้ิงกือที่พบบนหมู่เกาะแสมสารเฉลีย่ถึง 23.8 เปอร์เซนต์ และระหว่างประชากรสปีชีส์เดียวกันที่
อาศัยอยู่คนละเกาะมีค่าเฉล่ียที่ 3.6 เปอร์เซนต์ 
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สรุปและวิจารณ์ผล 

จากการสํารวจความหลากหลายของก้ิงกือในพ้ืนที่ ป่าอนุรักษ์และสถานีวิจัยจุฬาลงกรณ์
มหาวิทยาลัย อ. เวียงสา จังหวัดน่าน และ บริเวณพ้ืนที่โครงการพัฒนาที่ดินจุฬาลงกรณ์มหาวิทยาลัย-
สระบุรี อ. แก่งคอย จังหวัดสระบุรี พบว่ามีความหลากหลายค่อนข้างสูง และพบชนิดพันธุ์จําเพาะถ่ิน 2 
ชนิดคือ ก้ิงกือกระบอกน่าน Thyropygus sp. และกิ้งกือกระบอก Chonecambala crassicauda และ
อีก 2 ชนิด คือ ก้ิงกือแดง Trigoniulus corallinus และ ก้ิงกือกระโดด Nepalmatoiniulus sp. ท่ีมีการ
บันทึกว่าเป็นชนิดที่มีการกระจายตัวกว้างพบได้ทั้งบนแผ่นดินใหญ่ และบนเกาะ และพบได้ทั่วไปในเขต
เอเชียตะวันออกเฉียงใต้ โดยก้ิงกือแดงเป็นก้ิงกือที่เป็นชนิดพันธุ์ต่างถ่ินที่เข้ามาระบาดในประเทศไทยจึงพบ
ได้ทั่วไปตามแหล่งชุมชน ตามกระถางต้นไม้ในสวน เป็นต้น จากการศึกษาก้ิงกือที่ในพ้ืนที่ป่าอนุรักษ์และ
สถานีวิจัยจุฬาลงกรณ์มหาวิทยาลัย อ. เวียงสา จังหวัดน่าน และ บริเวณพื้นที่ โครงการพัฒนาที่ ดิน
จุฬาลงกรณ์มหาวิทยาลัย-สระบุรี อ. แก่งคอย จังหวัดสระบุรีในคร้ังน้ี ทําให้พบว่าพ้ืนที่และทรัพยากรที่ได้รับ
การดูแลอนุรักษ์ผืนป่าด้ังเดิมโดยจุฬาลงกรณ์มหาวิทยาลัย ยังคงทําให้ ทําให้ความหลากหลายของสิ่งมีชีวิต
ยังคงอยู่ และสามารถดํารงเผ่าพันธุ์ต่อไปได้ เมื่อเปรียบเทียบกับพ้ืนท่ีอื่นๆ ที่ป่าถูกทําลายไปมาก ทําให้พื้นที่
ทั้งสองน้ีเป็นแหล่งเรียนรู้ทางธรรมชาติที่มีความอุดมสมบูรณ์ เป็นตัวอย่างและแนวทางของการอนุรักษ์พื้นที่
ต่อไปก่อนที่จะเข้าไปพ้ืนที่เหล่าน้ัน 

จากการวิเคราะห์ข้อมูลดีเอ็นเอบาร์โค้ดพบว่ามีค่าความแตกต่างทางพันธุกรรมของยีน COI ระหว่าง 
สปีชีส์ของก้ิงกือที่พบพ้ืนที่ป่าอนุรักษ์และสถานีวิจัยจุฬาลงกรณ์มหาวิทยาลัย อ. เวียงสา จังหวัดน่าน และ 
บริเวณพ้ืนที่โครงการพัฒนาที่ดินจุฬาลงกรณ์มหาวิทยาลยั-สระบุรี อ. แก่งคอย จังหวัดสระบุรีเฉลีย่ถึง 23.8 
เปอร์เซนต์ และระหว่างประชากรสปีชีส์เดียวกันที่อาศัยอยู่คนละเกาะมีค่าเฉลี่ยที่ 3.6 เปอร์เซนต์ การพบ
ความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างสปีชีส์ที่มีค่าสูงนั้นเนือ่งจากแต่ละสปีชีส์มาจากคนละอันดับกัน ทําให้
ความแตกต่างท่ีได้เป็นความแตกต่างระหว่างอันดับของก้ิงกือ ค่าของความแตกต่างทางพันธุกรรมใน
ระดับสปีชีส์ในสกุลเดียวกันของกลุ่มกิ้งกือทั่วไปที่มีการศึกษามาก่อนหน้าน้ีในยีน COI นั้น จะมีคา่ความ
แตกต่างทางพันธุกรรมประมาณ 13-16 เปอร์เซนต์ สําหรับค่าความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่าง
ประชากรสปีชีส์เดียวกันท่ีอาศัยอยู่คนพ้ืนที่มีค่าเฉล่ียปานกลาง ที่สามารถทําให้คาดเดาได้ว่าวิวัฒนาการ
กําลังอยู่ในกระบวนการการเกิดสปีชีส์ใหม่ระหว่างประชากรที่อาศัยอยู่ในพ้ืนที่ที่ต่างกัน อาจต้องใช้เวลา
มากกว่านี้ในการเกิดสปีชีส์ใหม่ และเราสามารถติดตามตรวจสอบได้จากการศึกษาดีเอ็นเอบาร์โค้ดต่อไป 

ท้ังน้ีการศึกษาความหลากหลายและดีเอ็นเอบาร์โค้ดของกิ้งกือนี้ สามารถทําให้เรารู้ถึงวิวัฒนาการท่ี
กําลังเกิดข้ึนในกลุ่มประชากรต่างๆ ทั้งที่อาศัยอยู่บนเกาะและบนแผ่นดินใหญ่ ความสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการ
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ที่ได้ระหว่างสปีชีส์ยังสามารถทําให้เราทราบถึงแนวทางการอนุรักษ์พื้นที่และทรัพยากรสิ่งมีชีวิต โดยเฉพาะ
ประชากรท่ีอาศัยอยู่บนเกาะและมีแนวโน้มการสูญพันธ์ุสูงอีกด้วย ดังน้ันการวิจัยในปัจจุบันจึงควรมุ่งไปยัง
งานวิจัยพื้นฐาน เพื่อการตีพิมพ์ผลงานในวารสารระดับชาติ และนานาชาติที่มีผลกระทบสูง และนําผลไป
ประยุกต์ใช้ในวงการเกษตรของชาติต่อไป 
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