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ปีการศึกษา 2559 
 

บทคดัย่อ 
 
ศกึษาวงศ์วานววิฒันาการของดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus Latreille, 1802 

ในคาบสมุทรไทย โดยเก็บตวัอย่างบรเิวณ 7 พื้นที่ศกึษา ระหว่างเดอืนพฤษภาคม 2557 ถึง
เดือนมกราคม 2559 เก็บตัวอย่างด้วงมูลสตัว์โดยใช้กับดกัหลุมและใช้มูลสุกรเป็นเหยื่อล่อ 
วัตถุประสงค์การศึกษาครัง้นี้ เพื่อศึกษารูปแบบวงศ์วานวิวัฒนาการและความแปรผันทาง
พนัธุกรรมของดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus ในคาบสมุทรไทย โดยวเิคราะหค์วามสมัพนัธเ์ชงิ
ววิฒันาการระดบัโมเลกุลโดยใช้ยนีในไมโทคอนเดรยี ประกอบด้วย Cytochrome oxidase I 
(COI), 16S ribosomal DNA (16S rDNA) และ Cytochrome b (Cyt b) และยนีในนิวเคลยีส 
ไดแ้ก่ 28S ribosomal DNA domain3 (28S rDNA domain3) และการรวมยนี (combined 
genes) 

จากการศกึษา พบดว้งมลูสตัวจ์ านวน 969 ตวั จ าแนกได ้33 ชนิด ใน 3 สกุล 
(Onthophagus, Copris และ Liatongus) ภายในคาบสมุทรไทย โดยพบด้วงมูลสตัว์สกุล 
Onthophagus จ านวน 19 ชนิด การศึกษาครัง้นี้ยนีที่มบีทบาทในการอธิบายวงศ์วาน
ววิฒันาการไดด้ทีีสุ่ด ประกอบดว้ย ยนี COI, 16S rDNA, Cyt b และการรวมยนีจากไมโทคอน 
เดรยีทัง้ 3 ยนี (combined genes) เป็นขอ้มลูหลกัในการอธบิายความสมัพนัธข์องดว้งมลูสตัว์
สกุล Onthophagus ในคาบสมุทรไทย พบว่า ดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus ในคาบสมุทรไทย 
มวีงศ์วานวิวฒันาการมาจากบรรพบุรุษเดียวกัน (monophyly) และมดี้วงมูลสตัว์หลายชนิด 
ไดแ้ก่ Onthophagus orientalis, O. maniti, O. rugicollis และ O. vulpes มคีวามสมัพนัธใ์กลช้ดิ
กนั (sister group) ส่วนยนี 28S rDNA ไม่สามารถใชอ้ธบิายความสมัพนัธใ์นการศกึษาครัง้นี้ได้
อย่างชดัเจน ส าหรบัการศกึษาระยะเวลาการเกดิสปีชสี์ใหม่ (divergence time) ของยนี COI 
แสดงใหเ้หน็ว่า ดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus ในคาบสมุทรไทยมจีุดก าเนิดในช่วงเวลา 33.06 
ลา้นปีก่อน และพบดว้งมลูสตัวท์ีเ่ก่าแก่ทีสุ่ดในคาบสมุทรไทยคอื O. uenoi และ O. laevis และ
ดว้งมลูสตัวท์ีใ่หมท่ีสุ่ดในคาบสมทุรไทยคอื O. babirussa (0.69 ลา้นปีก่อน) 
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จากการศึกษาความแปรผันทางพันธุ กรรมข องด้ว งมูลสัตว์ ในส กุล 
Onthophagus ทัง้หมดที่พบบรเิวณคาบสมุทรไทย พบว่ามคีวามแปรผนัทางพนัธุกรรม เช่น 
ด้วงมูลสตัว์ O. babirussa พบจ านวนตวัมากที่สุดและมกีารแพร่กระจายเกอืบทุกพื้นที่เก็บ
ตวัอยา่งบรเิวณคาบสมทุรไทย ผลการศกึษา haplotype network ของดว้งมลูสตัว ์O. babirussa 
พบว่า มจีุดก าเนิดอยู่ทีจ่งัหวดัพงังาและแพร่กระจายไปยงัจงัหวดัอื่นๆ ในคาบสมุทรไทย แสดง
ให้เห็นว่ามีความแปรผันทางพันธุกรรมเกิดขึ้นในประชากรและมคีวามแปรผันโดยตรงกับ
ระยะทาง ผลการศกึษาพบว่า ดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus ในคาบสมุทรไทย มจีุดก าเนิดอยู่
บรเิวณเทอืกเขาภเูกต็และมกีารอพยพมายงัเทอืกเขาสนักาลาครี ี 
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Thesis Title  Phylogenetic relationships of Dung beetles genus Onthophagus 
   in peninsular Thailand 
Author   Miss Oratip Waranusit 
Major Program Zoology 
Academic Year 2016 
 

ABSTRACT 
 

The study of phylogenetic relationships of dung beetles genus 
Onthophagus Latreille, 1802 in peninsular Thailand were collected during May, 2014 to 
January, 2016 at seven sampling sites in the forests using fresh’s pig dung in baited 
pitfall traps. The objectives of this study were to investigate the phylogenetic 
relationships and genetic variation of Onthophagus in peninsular Thailand. The 
molecular phylogeny was analyzed using three genes from mitochondrial (COI, 16S 
rDNA and Cyt b), one gene of nucleus (28S rDNA domain3) and the combination of the 
three genes (COI, 16S rDNA and Cyt b). 

The result showed that 969 individuals of 33 species in 3 genus 
(Onthophagus, Copris and Liatongus) in peninsular Thailand were collected and 19 
Onthophagus species were identified. In this study, the effective genes to investigate 
the phylogeny were COI, 16S rDNA, Cyt b and combined three genes. The results 
strongly support a monophyly of Onthophagus species in peninsular Thailand. 
Moreover, several species (O. orientalis, O. maniti, O. rugicollis and O. vulpes) are 
closely related species (sister groups). However, the 28S rDNA domain3 did not clearly 
explain the genetic relationships in this study. The result of phylogenetic tree of COI 
based on the divergence time of speciation suggested that the origin of Onthophagus 
species in peninsular Thailand is approximately about 33.06 million years ago (MYA), 
and O. uenoi and O. laevis is the oldest (33.06 MYA) and O. babirussa (0.69 MYA) is 
the youngest population in peninsular Thailand.  
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Additionally, the genetic variation in population of Onthophagus species 
in peninsular Thailand was detected, for example O. babirussa the dominant species in 
peninsular Thailand. The haplotype network suggested that O. babirussa was originated 
in the Phuket mountain range in Phang-Nga Province and also expanded to the San 
Kala Khiri mountain range. In addition, genetic differentiation was supported by the 
correlation between genetic distance with geographic distance.  
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บทท่ี 1 
บทน า 

 
1.1 บทน าต้นเรื่อง 

 
 

ด้วงมูลสตัว์ (dung beetles) เป็นแมลงที่จดัอยู่ในอนัดบั Coleoptera วงศ ์
Scarabaeidae ดว้งมลูสตัว์ทัว่โลกส่วนใหญ่อยู่ในวงศ์ย่อย Scarabaeinae พบประมาณ 6,000 
ชนิด ใน 257 สกุล (Simmons และ James Ridsdill-Smith, 2011) นอกจากนี้วงศ์ย่อย 
Scarabaeinae เป็นหนึ่งในกลุ่มทีม่คีวามหลากหลายและน่าสนใจทีสุ่ดของวงศ์ Scarabaeoidea 
ดว้ยลกัษณะทางสณัฐานวทิยาที่โดดเด่น สสีนั และความซบัซ้อนของพฤตกิรรมการกนิอาหาร 
(feeding behavior) รวมทัง้พฤตกิรรมการสบืพนัธุ ์ (reproductive behavior) และการคดัเลอืก
เพศ (sexual selection) (Halffter และ Matthews, 1966; Halffter และ Edmonds 1982; 
Emlen และคณะ, 2007) โดยความหลากหลายของดว้งมลูสตัวม์คีวามสมัพนัธใ์กลช้ดิกบัความ
หลากหลายของสตัวเ์ลี้ยงลูกด้วยน ้านม เนื่องจากดว้งมูลสตัวใ์ช้มลูของสตัวเ์ลี้ยงลูกด้วยน ้านม
ส าหรบัวางไข ่เป็นแหล่งทีอ่ยูอ่าศยั และเป็นอาหาร (Halffter และ Edmonds, 1982) จงึสามารถ
ใชด้ว้งมลูสตัวเ์ป็นตวับ่งชีค้วามหลากหลายของสตัวเ์ลีย้งลกูดว้ยน ้านมได ้นอกจากนี้ดว้งมลูสตัว์
มบีทบาทส าคญัในระบบนิเวศ เช่น ช่วยหมุนเวยีนสารอาหารในระบบนิเวศ ช่วยย่อยสลายมูล
ของสตัว์ในระบบนิเวศ ช่วยควบคุมการเพาะและขยายพนัธุ์ของแมลงวนั และบทบาทในการ
กระจายเมลด็พนัธุพ์ชื เป็นต้น (Bornemissza, 1960; Mittal, 1993; Andresen, 2001; Davis 
และคณะ, 2001) จากการศกึษาทีผ่่านมา พบว่าดว้งมลูสตัวม์คีวามหลากหลายและสามารถพบ
ได้เกอืบทุกสภาพแวดล้อม ได้แก่ ด้วงมูลสตัว์สกุล Onthophagus มกีารแพร่กระจายได้อย่าง
รวดเรว็และกวา้งขวาง (Sole และ Scholtz, 2010) โดยมกีารแพร่กระจายอยู่ทัว่ไปทัง้ในเขตรอ้น
และเขตอบอุ่น จะพบมากบรเิวณปา่ดบิชืน้ (Janzen, 1983)  

ดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus เป็นดว้งมลูสตัวท์ีม่คีวามมากชนิดมากทีสุ่ดใน
โลก (Roskov และคณะ, 2013) พบประมาณ 2,300 ชนิด (Schoolmeesters, 2016) จากหลาย
การศกึษา คาดการณ์ว่า ด้วงมูลสตัว์สกุล Onthophagus ในเอเชยีตะวนัออกเฉียงใต้มคีวาม
หลากชนิดมากทีสุ่ด พบประมาณ 1,000 ถงึ 2,000 ชนิด (Howden และ Cartwright, 1963; 
Matthews, 1972; Howden และ Nealis, 1975; Hanski, 1991) และจดัเป็นกลุ่มของ “modern 
dung beetles” ที่มคีวามหลากหลายสูงในช่วง Cenozoic พรอ้มกบัการเกดิทุ่งหญ้าและการ
แพร่กระจายของสตัว์เลีย้งลูกดว้ยน ้านม (Darlington, 1957 และ Cambefort, 1991) ด้วงมูล
สตัวส์กุลนี้มตี้นก าเนิดอยู่ในทวปีแอฟรกิา (Matthews, 1972; Hanski และ Cambefort, 1991; 
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Sole และ Scholtz, 2010) และแพร่กระจายมายงัเอเชยีตะวนัออกเฉียงใต้ ปจัจุบนัสามารถพบ
ดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus ไดเ้กอืบทุกทวปี ยกเวน้ทวปีแอนตารก์ตกิา และเชื่อว่าดว้งมูล
สตัวส์กุลนี้มจีดุก าเนิดอยูใ่นทวปีแอฟรกิาและสามารถแพร่กระจายตามการแพร่กระจายของสตัว์
เลี้ยงลูกด้วยน ้านมออกจากแอฟรกิาในช่วง Eocene (40 MYA) (Davis, และคณะ, 2002; 
Emlen, และคณะ, 2005; Sole และ Scholtz, 2010) 

อย่างไรก็ตาม แมว้่าด้วงมูลสตัว์จะมคีวามหลากหลายมาก แต่จากการศึกษา
อนุกรมวธิาน (Taxonomy) ของดว้งมลูสตัวท์ีผ่่านมาของ Balthasar ในปี ค.ศ. 1963 โดยแบ่ง
ตามพฤตกิรรมการสรา้งรงั สามารถแบ่งดว้งมลูสตัวอ์อกเป็น 2 วงศ์ย่อย ประกอบดว้ย วงศ์ย่อย
ที ่1 คอื Scarabaeinae ประกอบดว้ยดว้งมลูสตัว ์6 เผ่าพนัธุ ์(tribe) ของพวก rollers ดงันี้ 
เผ่าพนัธุ์ Canthonini เผ่าพนัธุ ์Eucraniini เผ่าพนัธุ์ Eurysternini เผ่าพนัธุ์ Gymnopleurini 
เผ่าพนัธุ ์Scarabaeini และเผ่าพนัธุ ์Sisyphini วงศ์ย่อยที ่2 คอื Coprinae ประกอบดว้ยดว้งมลู
สตัว ์6 เผ่าพนัธุ์ ของพวก tunnellers ไดแ้ก่ เผ่าพนัธุ ์Coprini เผ่าพนัธุ ์Dichotomiini เผ่าพนัธุ ์
Oniticellini เผ่าพนัธุ ์Onitini เผ่าพนัธุ ์Onthophagini และเผ่าพนัธุ ์Phanaeini ซึง่สอดคลอ้งกบั
การศกึษาของ Hanski และ Cambefort ในปี ค.ศ. 1991 ทีแ่บ่งดว้งมลูสตัวอ์อกเป็น 2 กลุ่ม คอื 
กลุ่ม tunnellers เป็นกลุ่มที่ป ัน้มูลและขุดโพรงฝงัก้อนมูลใต้กองมูลที่เป็นแหล่งอาหาร และ   
กลุ่ม rollers เป็นกลุ่มทีป่ ัน้กอ้นมลูแลว้กลิง้มลูออกจากกองมลูเดมิ ในแต่ละกลุ่มประกอบไปดว้ย
ดว้งมลูสตัว ์6 เผ่าพนัธุ์เช่นเดยีวกนั อย่างไรกต็าม จากการศกึษาของ Lawrence และ Newton 
ในปี ค.ศ. 1995 ไดแ้บ่งดว้งมลูสตัวโ์ดยใชล้กัษณะทางสณัฐานวทิยา สามารถแบ่งดว้งมลูสตัวท์ัง้ 
12 เผ่าพนัธุ ์ไวใ้นวงศย์อ่ย Scarabaeinae ซึง่สอดคลอ้งกบัการศกึษาของ Monaghan และคณะ
ในปี ค.ศ. 2007 ศกึษาโดยใช้วธิทีางชวีโมเลกุลแบ่งดว้งมลูสตัวท์ัง้ 12 เผ่าพนัธุ ์ไวใ้นวงศ์ย่อย 
Scarabaeinae นอกจากนี้ การศกึษาของ Davis ในปี ค.ศ. 1997 ไดจ้ดักลุ่มของดว้งมลูสตัวจ์าก
พฤตกิรรมการวางไข่และการใชม้ลูเป็นอาหาร พบว่า สามารถแบ่งด้วงมูลสตัวอ์อกเป็น 3 กลุ่ม 
คอื ดว้งมลูสตัวก์ลุ่ม tunnellers เป็นดว้งมลูสตัวท์ีม่พีฤตกิรรมขุดโพรงใต้กองมลู, ดว้งมลูสตัว์
กลุ่ม rollers เป็นดว้งมลูสตัวท์ีม่พีฤตกิรรมตดัมลูใหเ้ป็นก้อนกลมแลว้กลิง้ออกจากกองมลู และ
ดว้งมลูสตัวก์ลุ่ม dwellers เป็นดว้งมลูสตัวท์ีม่พีฤตกิรรมการสรา้งรงั สบืพนัธุ ์และวางไข่ภายใน
กองมลู ซึง่มลีกัษณะทางสณัฐานวทิยาแตกต่างกนั โดยดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus จดัอยู่ใน
กลุ่ม tunnellers ซึง่เป็นกลุ่มทีม่กีารแก่งแย่งสูง แพร่กระจายไดร้วดเรว็เมื่อเทยีบกบัดว้งมลูสตัว์
กลุ่มอื่นๆ จงึมวีิวฒันาการเร็วกว่า ดังนัน้เมื่อจดัล าดับอนุกรมวิธานของด้วงมูลสัตว์โดยใช้
ลกัษณะทางสัณฐานวิทยาและพฤติกรรมการสร้างรงัจึงไม่สามารถจดักลุ่มได้อย่างชัดเจน 
ปจัจบุนัจงึมกีารศกึษาอนุกรมวธิานโดยใชว้งศว์านววิฒันาการดว้ยวธิทีางชวีโมเลกุลควบคู่ไปกบั
ลกัษณะทางสณัฐานวทิยา เพื่อการจดัล าดบัอนุกรมวธิานใหม้คีวามน่าเชื่อถอืมากขึน้  
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การศกึษาก่อนหน้านี้ทัว่โลกเกี่ยวกบัวงศ์วานววิฒันาการของดว้งมลูสตัวโ์ดยใช้
ลกัษณะทางสณัฐานวทิยา ของ Montreuil ในปี ค.ศ. 1998 ศกึษาด้วงมูลสตัว์ในเผ่าพนัธุ ์
Coprini และเผ่าพนัธุ์ Dichotomiini พบว่า ด้วงมูลสตัว์ทัง้สองเผ่าพนัธุ์เกือบจะมบีรรพบุรุษ
เดยีวกนั (paraphyletic group) ต่อมาในปี ค.ศ. 2004 Philips และคณะ ศกึษาความสมัพนัธข์อง
ดว้งมูลสตัว์ในวงศ์ย่อย Scarabaeinae พบว่า ด้วงมลูสตัว์มบีรรพบุรุษร่วมกนั (monophyletic 
group) และมกีารศกึษาความสมัพนัธเ์ชงิววิฒันาการโดยใชว้ธิทีางชวีโมเลกุล ของ Monaghan 
และคณะในปี  ค.ศ. 2007 พบว่า ด้วงมูลสตัว์ในวงศ์ย่อย Scarabaeinae มบีรรพบุรุษร่วมกนั 
นอกจากนี้ การศกึษาทีม่อียู่ในปจัจุบนัพยายามพสิูจน์ให้เหน็ว่าวงศ์วานววิฒันาการของดว้งมูล
สตัวเ์ผ่าพนัธุ ์Onthophagini มบีรรพบุรุษร่วมกนักบัเผ่าพนัธุท์ี่มคีวามใกลช้ดิกนัอย่างเผ่าพนัธุ ์
Oniticellini และเผ่าพนัธุ์ Onitini และพบว่าดว้งมลูสตัวท์ัง้สามเผ่าพนัธุน์ี้ เกอืบจะมบีรรพบุรุษ
ร่วมกนั แต่ยงัมกีารศกึษาบางเรื่องพบว่าภายในเผ่าพนัธุ ์Onthophagini มบีรรพบุรุษแตกต่าง
กนั (polyphyletic group) ในขณะที่เผ่าพนัธุ ์Oniticellini และเผ่าพนัธุ ์Onitini มบีรรพบุรุษ
ร่วมกนั (Ocampo และ Hawks, 2006; Monaghan และคณะ, 2007; Wirta และคณะ, 2008; 
Mlambo และคณะ, 2015) นอกจากนี้ยงัมกีารพสิูจน์การมบีรรพบุรุษร่วมกนัระหว่างเผ่าพนัธุ์ 
Oniticellini และเผ่าพนัธุ ์Onthophagini โดยการศกึษาวงศ์วานววิฒันาการของดว้งมลูสตัว ์โดย
ใช้หลกัฐานทางสณัฐานวทิยาของ Philips ในปี ค.ศ. 2016 สนับสนุนว่า ด้วงมูลสตัว์เผ่าพนัธุ์ 
Oniticellini และเผ่าพนัธุ ์Onthophagini มบีรรพบุรษุรว่มกนั แต่มเีฉพาะขอ้มลูทางสณัฐานวทิยา
เท่านัน้ อย่างไรกต็าม การศกึษาในอดตีทีผ่่านมามุ่งเน้นแก้ไขความสมัพนัธเ์ชงิววิฒันาการของ
ด้วงมูลสัตว์เฉพาะวงศ์ย่อย Scarabaeinae เท่านั ้น แต่การศึกษาในระดับเผ่าพันธุ ์
Onthophagini ยงัขาดขอ้มลูความสมัพนัธเ์ชงิววิฒันาการ (Tarasov และ Genier, 2015) 

ต่อมาในปี ค.ศ. 2016 Breeschoten และคณะ ศกึษาวงศ์วานววิฒันาการและ     
ชวีภมูศิาสตรข์องดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus โดยใชข้อ้มลูจโีนมของยนีในไมโทคอนเดรยีใน
การอธบิายความสมัพนัธข์องดว้งมูลสตัว์จากทุกภูมภิาคทัว่โลก พบว่า สามารถแบ่งได้ 4 กลุ่ม 
คือ กลุ่มเขตร้อนของแอฟรกิา (Afrotropical) กลุ่มโอเรยีนตัล (Oriental) กลุ่มโลกใหม ่
(Neotropical) และ กลุ่มพาลอีารก์ตกิ (Palearctic) โดยดว้งมลูสตัวเ์ผ่าพนัธุ ์Onthophagini มี
บรรพบุรุษร่วมกนั แต่เมื่อเปรยีบเทยีบระหว่างเผ่าพนัธุ ์Onthophagini กบัเผ่าพนัธุ ์ Oniticellini 
และ Onitini พบว่าเกือบจะมบีรรพบุรุษเดยีวกนั และจากการศกึษาพบว่า ด้วงมูลสตัว์สกุล 
Onthophagus ทุกชนิดทีพ่บในกลุ่มพาลอีารก์ตกิ มบีรรพบุรุษร่วมกนั นอกจากนี้ ดว้งมูลสตัว์
สกุล Onthophagus ในกลุ่มออสเตรเลยี สามารถแบ่งออกเป็น 2 กลุ่มความสมัพนัธ์ย่อย คอื 
กลุ่มย่อยที ่1 ดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus ทีพ่บภายในกลุ่มออสเตรเลยี เป็น sister group 
กบัด้วงมูลสตัวส์กุล Onthophagus ที่พบภายในกลุ่มโลกใหม่ อย่างไรกด็กีลุ่มย่อยที ่2 ดว้งมูล
สตัวส์กุล Onthophagus ทีพ่บภายในกลุ่มออสเตรเลยีเป็น sister group กบัดว้งมลูสตัวส์กุล 
Onthophagus ที่พบภายในกลุ่มโอเรยีนตลั จากผลการศกึษาวงศ์วานววิฒันาการของดว้งมูล
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สตัวส์กุล Onthophagus ของ Breeschoten และคณะ ในปี ค.ศ. 2016 พบว่าจ านวนชนิดของ
ดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus ทีพ่บภายในกลุ่มโอเรยีนตลั มจี านวนตวัอย่างดว้งมลูสตัวส์กุลนี้
น้อยเมื่อเทยีบกบัเขตภูมศิาสตร์กลุ่มโอเรยีนตลั จงึไม่สามารถสรุปได้ชดัเจนว่าดว้งมลูสตัวส์กุล 
Onthophagus มบีรรพบุรษุรว่มกนัหรอืไม่ภายในกลุ่มโอเรยีนตลั  

นอกจากนี้ ในประเทศไทยมกีารศึกษาเกี่ยวกบัความสมัพนัธ์เชงิววิฒันาการ
ตามเขตภูมศิาสตร ์(phylogeography) ของด้วงมูลสตัว์สกุล Onthophagus Latreille, 1802    
ในคาบสมุทรไทยและเขตอนุภูมศิาสตรย์่อยอนิโดจนี (Boonrotpong, 2009) โดยการวเิคราะห์
วงศ์วานววิฒันาการระดบัโมเลกุล ศกึษาโดยใชย้นี 2 ยนี คอื COI, 28S rDNA และรวมยนีทัง้
สองยนี (combined gene) ผลการศกึษาพบว่า ด้วงมลูสตัวส์กุล Onthophagus แบ่งออกเป็น    
2 เคลด (clade) และมีจุดก าเนิดจากเขตอนุภูมิศาสตร์ย่อยอินโดจีน ต่อมามีบางชนิด
แพร่กระจายมาสู่คาบสมุทรไทยในช่วง Plio-Pleistocene พรอ้มกบัการแพร่กระจายของสตัว์
เลี้ยงลูกด้วยน ้ านม โดยปจัจัยในอดีตที่มีผลต่อการแพร่กระจายของด้วงมูลสัตว์ ได้แก่ 
ระดับน ้ าทะเล และภูมิอากาศ รวมทัง้ปจัจัยเชิงนิเวศที่มีบทบาทส าคัญต่อรูปแบบการ
แพรก่ระจายและววิฒันาการในอดตีของดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus ในสองเขตอนุภูมศิาสตร ์
แต่ยงัไมม่ขีอ้มลูยนืยนัว่าดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus ในคาบสมุทรไทยมบีรรพบุรุษเดยีวกนั 
ก่อนหน้านี้มีการศึกษาเกี่ยวกับเส้นทางการอพยพของสัตว์ในคาบสมุทรไทยและเขตอนุ
ภมูศิาสตรย์อ่ยอนิโดจนี โดยม ี2 แนวความคดิเกี่ยวกบัเสน้ทางการอพยพ ดงันี้ แนวคดิที ่1 คอื
การอพยพจากแผ่นดนิใหญ่ (mainland) ไปยงัหมู่เกาะ (island) และแนวคดิที่ 2 คอืการอพยพ
จากหมู่เกาะมายงัแผ่นดนิใหญ่ (MacArthur และ Wilson, 1967) ประเทศไทยตัง้อยู่ใน 2       
อนุภมูภิาคยอ่ย คอื Indochinese sub-region และ Sundaic sub-region ทัง้ 2 อนุภูมภิาคย่อยมี
รอยต่ออยู่บรเิวณคอคอดกระ (Isthmus of Kra) ของคาบสมุทรไทย คาดการณ์ว่าน่าจะเป็น
อุปสรรคทางธรรมชาตสิ าหรบัการกระจายของสตัว์ (Collins และคณะ, 1991; Lekagul และ 
Round, 1991) งานวจิยัก่อนหน้านี้หลายชิน้ศกึษาเกี่ยวกบัการกระจายของสิง่มชีวีติในเขตอนุ
ภูมศิาสตร์ย่อยอินโดจนีและคาบสมุทรไทยที่แสดงให้เห็นว่า ภาคใต้ของไทยอาจเป็นเส้นทาง
อพยพของสิง่มชีวีติจากแผ่นดนิใหญ่ไปยงัหมู่เกาะต่างๆ (Hughes และคณะ, 2003; Woodruff 
และTurner, 2009; Woodruff, 2010) 

การศึกษาครัง้นี้มวีตัถุประสงค์เพื่อตรวจสอบวงศ์วานววิฒันาการของด้วงมูล
สตัวส์กุล Onthophagus ในคาบสมทุรไทยมบีรรพบุรษุรว่มกนัหรอืไม่ โดยใชเ้ครื่องหมายทางชวี
โมเลกุลของยนี 4 ชนิด ได้แก่ ยนีในไมโทคอนเดรยี ประกอบด้วย Cytochrome oxidase I 
(COI), 16S ribosomal DNA (16S rDNA) และ Cytochrome b (Cyt b) และยนีในนิวเคลยีส 
ได้แก่ 28S ribosomal DNA domain3 (28S rDNA domain3) ในการอธบิายวงศ์วาน
ววิฒันาการและความแปรผนัทางพนัธุกรรมของด้วงมูลสัตว์สกุล Onthophagus ในคาบสมุทร
ไทย และสามารถอธิบายได้ว่าเส้นทางการอพยพของด้วงมูลสตัว์สกุล  Onthophagus      
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ภายในคาบสมุทรไทยเป็นอย่างไร จงึเป็นที่มาของค าถามหลกัของงานวจิยันี้ม ี2 ประเดน็ คอื  
1) วงศ์วานววิฒันาการของด้วงมูลสตัว์สกุล Onthophagus ในคาบสมุทรไทยมบีรรพบุรุษ
เดียวกนัหรอืไม่และมเีส้นทางการอพยพอย่างไร 2) ด้วงมูลสตัว์สกุล Onthophagus ใน
คาบสมทุรไทยมคีวามแปรผนัทางพนัธุกรรมอย่างไร  
 
สมมติฐาน 

 H0: ด้วงมูลสตัว์สกุล Onthophagus ในคาบสมุทรไทยมวีงศ์วานววิฒันาการมาจาก
บรรพบุรษุเดยีวกนั (monophyletic group)  

 H1: ดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus ในคาบสมุทรไทยบางชนิดมวีงศ์วานววิฒันาการมา
จากบรรพบุรุษเดยีวกนั (monophyletic group) แต่บางชนิดเกือบจะมบีรรพบุรุษเดยีวกนั 
(paraphyletic group)  

 H0: ดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus ในคาบสมทุรไทยมคีวามแปรผนัทางพนัธุกรรม 

 H1: ดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus ในคาบสมทุรไทยไมม่คีวามแปรผนัทางพนัธุกรรม 

 
วตัถปุระสงคข์องการศึกษา 

1. ศกึษารปูแบบวงศว์านววิฒันาการของดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus  
ในคาบสมทุรไทย 

2. ศกึษาความแปรผนัทางพนัธุกรรมของดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus  
ในคาบสมทุรไทย 
 
ประโยชน์ท่ีคาดว่าจะได้รบั 

 1. สามารถอธบิายรูปแบบวงศ์วานววิฒันาการ (phylogenetic) และจุดก าเนิด (origin) 
ของดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus ในคาบสมทุรไทย 

 2. ทราบปจัจยัทีส่่งผลใหเ้กดิความแปรผนัทางพนัธุกรรม (genetic variation) ในกลุ่ม
ประชากรของดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus ในคาบสมทุรไทย 

 3. สามารถอธบิายเสน้ทางการอพยพของดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus ในคาบสมุทร
ไทย 
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 4. สามารถใช้เป็นข้อมูลพื้นฐานในการศึกษาต่อทางด้านวงศ์วานวิวฒันาการเชิง
ภมูศิาสตร ์(phylogeography) ของดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus ในเอเชยีตะวนัออกเฉียงใต ้

 5. เพิม่ขอ้มลูความหลากหลายและตวัอย่างอ้างองิแก่พพิธิภณัฑสถานธรรมชาตวิทิยา 
50 พรรษา สยามบรมราชกุมาร ีมหาวทิยาลยัสงขลานครนิทร ์
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1.2 การตรวจเอกสาร 
 
 

ล าดบัอนุกรมวิธานของด้วงมลูสตัว ์

ด้วงมูลสตัว์เป็นแมลงปีกแข็งจดัอยู่ใน superfamily Scarabaeoidae family 
Scarabaeidae ดว้งมลูสตัว์ทีพ่บทัว่โลกส่วนใหญ่จดัอยู่ใน subfamily Scarabaeinae มปีระมาณ 
6,000 ชนิด ใน 257 สกุล (Simmons และ James Ridsdill-Smith, 2011) นอกจากนี้ 
Scarabaeinae เป็นหนึ่งในกลุ่มที่มคีวามหลากหลายและน่าสนใจที่สุดใน Scarabaeoidea 
เนื่องจากลกัษณะทางสณัฐานวทิยาที่โดดเด่น สีสนั และความซบัซ้อนของพฤติกรรมการกิน
อาหาร (feeding behavior) พฤตกิรรมการสรา้งรงั (nesting behavior) พฤตกิรรมการสบืพนัธุ ์
(reproductive behavior) และการเลอืกเพศ (sexual selection) เป็นต้น (Halffter และ 
Matthews, 1966; Halffter และ Edmonds, 1982; Emlen และคณะ, 2007) การศกึษาทีผ่่านมา
พบว่า ด้วงมูลสตัวส์กุล Onthophagus แพร่กระจายไดอ้ย่างรวดเรว็และกวา้งขวาง (Sole และ 
Scholtz, 2010) โดยจดัอยูใ่นล าดบัอนุกรมวธิานตามล าดบั ดงันี้ (Chandra และ Gupta, 2012) 

Order   Coleoptera Linnaeus, 1758 
Suborder   Polyphaga Emery, 1886 

Superfamily   Scarabaeoidea Latreille, 1802 
Family   Scarabaeidae Latreille, 1802 

Subfamily   Scarabaeinae  Latreille, 1802 
Tribe   Onthophagini Burmeister, 1846 

Genus   Onthophagus Latreille, 1802 
Subgenus   Onthophagus Latreille, 1807 
Subgenus   Onthophagiellus Balthasar, 1935 
Subgenus   Serrophorus Balthasar, 1935 
Subgenus   Phanaeomorphus Balthasar, 1935 
Subgenus   Parentius Zunino, 1979 
Subgenus   Palaeonthophagus Zunino, 1979 
Subgenus   Eremonthophagus Zunino, 1979 
Subgenus   Trionthophagus Zunino, 1979 
Subgenus   Amphionthophagus Martin-Piera & Zunino, 1979  
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ลกัษณะทางสณัฐานวิทยาของด้วงมลูสตัว ์

ดว้งมลูสตัวเ์ป็นแมลงปีกแขง็ ล าตวัแบ่งเป็น 3 ส่วนชดัเจน ไดแ้ก่ ส่วนหวั ส่วน
อก และส่วนทอ้ง ดว้งมลูสตัวว์งศ ์Aphodiidae มพีฤตกิรรมแบบไม่สรา้งก้อนมลู อาศยัเฉพาะใต้
ผวิมูล มรีูปร่างล าตวัยาวและมขีนาดค่อนขา้งเลก็ ส่วนด้วงมลูสตัว์วงศ์ Geotrupidae และวงศ ์
Scarabaeidae มพีฤตกิรรมในการป ัน้กอ้นมลูส าหรบัเลีย้งดตูวัอ่อน 

ลกัษณะทางสณัฐานวทิยาที่ส าคญัของด้วงมูลสตัว์ ได้แก่ clypeus แผ่ขยาย
กวา้งปกคลุมส่วนของปาก มลีกัษณะของ mandible คลา้ยรปูใบไม ้มหีนวด 8 หรอื 9 ปลอ้ง มี
หนวด 3 ปล้องที่มขีนาดใหญ่คล้ายลูกตุ้ม ส่วนของ coxa บรเิวณขาคู่กลางแยกจากกนัชดัเจน 
tibia ของขาคู่หลงัมหีนาม (spur) 1 อนั ปีกคู่หน้าเป็นแบบปีกแขง็ (elytra) ไม่ปกคลุมถงึส่วน
ของ pygidium ปีกคู่หลงัเนื้ออ่อนบางใสหรอืขาว (membrane) ม ีabdomen 6 ปลอ้ง ส่วนของ 
pronotum และ scutellum มีขนาดใหญ่ นอกจากนี้  ด้วงมูลสัตว์เกือบทุกชนิดวงศ ์
Scarabaeidae ส่วนหวัและขาคู่หน้ามรีปูรา่งคลา้ยคราดมไีวเ้พื่อท าหน้าทีใ่นการขุด (Borrer และ
คณะ, 1992; Davis, 1993; Gillott, 1995) แสดงลกัษณะใหเ้หน็ ตามรปูที ่1 และ 2 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

รปูท่ี 1 ลกัษณะทางสณัฐานวทิยาทัว่ไปของดว้งมลูสตัว ์(ดา้นบน: dorsal view) 
      (ถ่ายภาพโดย อรทพิย ์วรานุศษิฏ ์เมือ่วนัที่ 15 ธนัวาคม พ.ศ. 2559) 

clypeus 

horn or head (frontal) 
eye 

pronotum 

wing cover (elytra) 

spur 
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รปูท่ี 2 ลกัษณะทางสณัฐานวทิยาทัว่ไปของดว้งมลูสตัว ์(ดา้นล่าง: ventral view) 
     (ถ่ายภาพโดย อรทพิย ์วรานุศษิฏ ์เมือ่วนัที ่15 ธนัวาคม พ.ศ. 2559)  

 
 

ชีววิทยาของด้วงมลูสตัว ์

ดว้งมลูสตัวม์กีารเปลีย่นแปลงรปูร่างแบบสมบูรณ์ (complete metamorphosis) 
หลงัจากผสมพนัธุด์ว้งมลูสตัวเ์พศผูแ้ละเพศเมยีจะขุดดนิสรา้งรงัเพื่อวางไข่ โดยป ัน้ก้อนมลูเป็น
กอ้นกลมๆ ก่อนวางไขแ่ลว้ฝงัไวใ้ตด้นิ หลงัจากทีไ่ข่ฟกัออกมาเป็นตวัหนอนจะเจรญิเตบิโตดว้ย
อาหารจากกอ้นมลูนัน้และเจรญิเป็นตวัเตม็วยัและกดัก้อนมลูออกมาดา้นนอก มกีารเจรญิเตบิโต 
4 ระยะดงันี้ (Arrow, 1931) 

1. ไข่ มขีนาดเลก็ รปูร่างรยีาวคลา้ยเมลด็ขา้วสาร มสีใีสจนถงึสขีาวขุ่นขึน้อยู่
กบัชนิด ดว้งมลูสตัวจ์ะวางไขไ่วใ้นกอ้นมลูทีป่ ัน้เตรยีมไวเ้พื่อใชเ้ป็นอาหารส าหรบัตวัอ่อน  

2. ตวัหนอน เป็นแบบ scarabaeiform คอืมกีารขดเป็นรปูตวั “C” อยู่ในก้อนมลู 
ในระยะตวัหนอนสามารถย่อยอาหารที่มกีากใย (fiber) ได้ ในขณะทีต่วัเต็มวยัไม่สามารถย่อย
สลายกากใยได้ ตวัอ่อนจะกดักนิก้อนมูลจนถงึวยัที่ 3 หลงัจากนัน้จะหยุดกนิอาหารและไม่ท า
กจิกรรมใดๆ จนกลายเป็นดกัแด ้

3. ดกัแด ้มสีขีาวครมี ลกัษณะเป็นแบบ exarate มรียางคโ์ผล่ออกมาและไม่มี
ปลอกห่อหุม้ ระยะนี้เป็นระยะทีห่ยดุนิ่งไมก่นิอาหารและมกีารพฒันาของเพศอยา่งสมบูรณ์ 

4. ตวัเตม็วยั เมือ่เจรญิเตม็ทีจ่ะกดักอ้นมลูเพื่อดนัตวัออกจากก้อนมลู ตวัเตม็วยั
มอีายแุตกต่างกนัไปตามชนิดของดว้งมลูสตัว ์(รปูที ่3) 
 

metasternum 

fore leg 

middle leg 

hind leg 

abdomen 

femur 

antenna 

pygidium 

tarsi 

tibia 
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รปูท่ี 3 วงจรชวีติของดว้งมลูสตัว ์(ดดัแปลงจาก Daeda และคณะ, 2012) 

 
 

ดว้งมลูสตัวส์ามารถแพร่กระจายได้ในสภาพแวดลอ้มหลายลกัษณะ (Janzen, 
1983) พบมากทัง้ในเขตรอ้นและเขตอบอุ่น แต่มคีวามหลากหลายและความชุกชุมมากทีสุ่ดใน
ป่าดบิชื้น เน่ืองจากป่าดบิชื้นมคีวามหลากหลายของสตัวเ์ลีย้งลูกดว้ยน ้านม ส่งผลให้ประชากร
ของดว้งมลูสตัวม์จี านวนเพิม่ขึน้ดว้ย (Hanski, 1991) เนื่องจากดว้งมลูสตัวใ์ชม้ลูของสตัวเ์ลีย้ง
ลูกดว้ยน ้านมเป็นอาหาร ดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus ถอืเป็นดว้งมลูสตัวท์ีม่คีวามมากชนิด
มากทีสุ่ดในโลก (Roskov และคณะ, 2013) พบประมาณ 2,300 ชนิด (Schoolmeesters, 2016) 
จากการคาดการณ์ชนิดดว้งมลูสตัวใ์นเอเชยีตะวนัออกเฉียงใต้มปีระมาณ 1,000 ถงึ 2,000 ชนิด 
(Hanski, 1991) และหลายปีที่ผ่านมา พบด้วงมูลสตัว์เพิม่อกีประมาณ 450 ชนิด ในวงศ ์
Scarabaeidae ส่วนใหญ่เป็นสกุล Onthophagus (324 ชนิด) นอกจากนี้มรีายงานในเอเชยี
ตะวนัออกเฉียงใต้พบด้วงมูลสตัว์สกุล Onthophagus มคีวามหลากหลายมากที่สุด (Howden 
และ Cartwright, 1963; Matthews, 1972; Howden และ Nealis, 1975) 
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นิเวศวิทยาของด้วงมลูสตัว ์

อาหาร ปริมาณอาหาร และชนิดของอาหารเป็นปจัจยัส าคัญที่มีผลต่อการ
แพร่กระจายของด้วงมูลสตัวแ์ละเป็นตวัก าหนดพฤตกิรรม ลกัษณะทางสณัฐานวทิยา และการ
พฒันาของตวัอ่อน ส่งผลใหด้ว้งมลูสตัวม์คีวามหลากหลายแตกต่างกนั โดยสามารถแบ่งดว้งมลู
สตัว์ออกเป็นกลุ่มตามลกัษณะความสมัพนัธ์ของอาหารที่ดว้งมูลสตัว์ใชป้ระโยชน์ ดงันี้  (ยุพา, 
2554) 

1. Coprophagous ตวัอ่อนและตวัเตม็วยัของดว้งมลูสตัวก์ลุ่มนี้กนิมลูของสตัวท์ี่
กนิพชืเป็นอาหาร โดยเฉพาะมลูของสตัวก์นิพชืขนาดใหญ่ (bovine) และอุจจาระคน ซึ่งในมูล
สตัวห์รอือุจจาระคนมสีารอาหารที่จ าเป็นส าหรบัด้วงมูลสตัว์ ความหลากหลายของดว้งมูลสตัว์
ในกลุ่มน้ีมแีตกต่างกนัไปตามลกัษณะของทีอ่ยู่อาศยั โดยจะมคีวามหลากหลายมากในพืน้ทีป่่า
เขตรอ้น  

2. Necrophagous เป็นดว้งมลูสตัวท์ีก่นิซากสตัว ์(carrion feeder) หรอืกนิมลู
ของสตัว์กินเนื้อ (carnivorous) เป็นอาหาร และสามารถกนิมูลสตัว์กนิพชืได้อีกด้วย (copro-
necrophagus) พบดว้งมลูสตัวก์ลุ่มน้ีไดม้ากในบรเิวณป่าทบึและมแีสงน้อย ดว้งมลูสตัวก์ลุ่มน้ีมี
พฤตกิรรมออกหากนิในเวลากลางคนื (nocturnal) จะพบมากในพืน้ทีป่า่เขตรอ้น 

3. Saprophagous เป็นดว้งมลูสตัวท์ีก่นิซากพชื เหด็ รา หรอืผลไมท้ีเ่น่าเป่ือย
เป็นอาหาร เป็นกลุ่มที่มวีวิฒันาการค่อนข้างต ่า และมวีวิฒันาการใกล้ชดิกบั Coprophagous 
พบในพืน้ทีป่า่เป็นส่วนใหญ่ 
 
พฤติกรรมการสร้างรงัของด้วงมลูสตัว ์

ด้วงมูลสตัว์แต่ละชนิดมพีฤติกรรมการสร้างรงัที่แตกต่างกนั สามารถจดักลุ่ม
ของด้วงมูลสตัว์จากพฤติกรรมการวางไข่และการใช้มูลเป็นอาหาร ออกเป็น 3 ประเภท ดงันี้ 
(Davis, 1997) 

1. กลุ่มทีขุ่ดโพรงใต้กองมลู (tunneller dung beetles) มพีฤตกิรรมการสรา้งรงั
โดยดว้งมลูสตัวต์วัผูแ้ละตวัเมยีจะขุดท ารงัใต้พืน้ดนิซึง่อยู่ใต้กองมลู อาจจะขุดท ารงัเป็นท่อหรอื
ปล่องและป ัน้มูลเป็นก้อนกลมหลายๆ ก้อนน าลงไปในรงัใต้ดนิ กระจดักระจายออกหรอืวาง
ต่อเนื่องกนั เพื่อใชเ้ป็นที่วางไข่และเป็นอาหารของตวัอ่อน ดว้งมูลสตัวท์ี่มพีฤตกิรรมการขุดรงั
แบบนี้ส่วนใหญ่เป็นกลุ่มที่หากินได้ทัง้กลางวนัและกลางคนื เช่น พวกวงศ์ย่อย Geotrupinae 
และ Coprinae โดยดว้งมลูสตัวพ์วกทีม่พีฤตกิรรมดงักล่าวจะมขีาคู่หน้าสัน้และแขง็แรง มซีกีฟนั
ใหญ่แขง็แรงเพื่อขดุดนิ 
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2. กลุ่มที่ตดัมลูเป็นก้อนกลมแล้วกลิง้ออกจากกองมูล (roller dung beetles) 
ดว้งมลูสตัวก์ลุ่มน้ีหลงัจากป ัน้มลูเป็นก้อนกลมๆแลว้ จะกลิง้ก้อนมลูออกจากกองมลูเดมิ เพื่อหา
ทีเ่หมาะสมแลว้น าก้อนมลูนัน้ฝงัลงดนิหรอืบรเิวณที่มพีชืปกคลุม เพื่อใช้เป็นที่อยู่อาศยัของตวั
อ่อน ดว้งมลูสตัวก์ลุ่มนี้มลีกัษณะพเิศษ คอืขาคู่หลงัจะยาวกว่าขาคู่กลางและคู่หน้ามาก ดว้งมลู
สตัวท์ัง้เพศผูแ้ละเพศเมยีจะช่วยกนัป ัน้กอ้นมลูจนกลมและกลิง้กอ้นมลูออกไปจากกองมลู  

3. กลุ่มทีส่รา้งรงั สบืพนัธุ ์และวางไข่ภายในกองมลู (dweller dung beetles) 
ด้วงมูลสตัว์กลุ่มนี้มขีนาดเล็ก เป็นด้วงมูลสตัว์ที่จดัอยู่ในวงศ์ Aphodiidae และพวกสกุล 
Oniticellus ของวงศ์ Scarabaeidae ซึง่ดว้งมลูสตัวก์ลุ่มนี้จะกนิมลูสตัวโ์ดยตรงจากกองมลูเป็น
อาหาร แลว้วางไขไ่วใ้นกองมลูนัน้โดยไมส่รา้งรงั 
 
บทบาทและความส าคญัของด้วงมลูสตัว ์

ดว้งมลูสตัว์ (dung beetles) มบีทบาทส าคญัในกระบวนการทางนิเวศวทิยา
หลายประการ ไดแ้ก่ 

1. Primary decomposer เป็นผูย้่อยสลายขัน้ต้น เนื่องจากมูลสตัวเ์ป็นแหล่ง
ของทรพัยากรที่สามารถใชป้ระโยชน์ได้เพยีงชัว่คราวในขณะทีม่ลูยงัสดอยู่เท่านัน้ (ephemeral 
resource) (Nichols และคณะ, 2008) ในการท าฟารม์ปศุสตัวแ์ละการท าแปลงหญ้าเลีย้งสตัว ์
พบว่าดว้งมลูสตัวเ์ป็นแมลงทีม่ศีกัยภาพในการย่อยสลายสูง โดยอาศยักองมลูเป็นแหล่งอาหาร 
แหล่งที่อยู่อาศยั และแหล่งเลี้ยงดูตวัอ่อน และด้วงมูลสตัว์สามารตดัก้อนมูลให้เป็นชิ้นเลก็ได้
อย่างรวดเรว็ จงึช่วยลดการทบัถมของกองมูลลงบนแปลงหญ้าเลี้ยงสตัว์ได้ (Lastro, 2006) 
นอกจากนี้ยงัลดมลพษิทางกลิน่ทีเ่กดิจากมลูสตัวไ์ดอ้กีดว้ย 

2. Nutrient cycling ดว้งมลูสตัวม์บีทบาทในการช่วยหมุนเวยีนสารอาหาร โดย
พฤตกิรรมการป ัน้ก้อนมูล การฝงัก้อนมลู หรอืการกลิ้งก้อนมูล จะช่วยเหมุนเวยีนสารอาหารที่
อยู่ในดิน และช่วยกระตุ้นการเปลี่ยนแปลงของสารเคมต่ีางๆ และพวกจุลินทรยี์ในดิน เช่น 
จลุนิทรยีต่์างๆ ในดนิจะช่วยเรง่อตัราการระเหยของสารประกอบไนโตรเจน ช่วยใหส้ารประกอบ
ไนโตรเจนกลบัสู่ระบบนิเวศไดเ้รว็ขึน้ เป็นตน้ (Nichols และคณะ, 2008; Boonrotpong, 2009) 

3. Biological indicator ดว้งมูลสตัวส์ามารถใชเ้ป็นตวัแทนในการศกึษาการ
เปลีย่นแปลงของสภาพนิเวศปา่ไมแ้ละสตัวป์า่ได ้เน่ืองจากดว้งมลูสตัวก์นิมลูสตัวเ์ป็นอาหารจงึมี
ความสมัพนัธ์กบัสตัว์และป่าโดยตรง สิง่มชีวีติทีจ่ะน ามาใช้เป็นดชันีบ่งชี้ความหลากหลายทาง
ชวีภาพต้องมคีุณสมบตัหิลายประการ เช่น ไวต่อการเปลี่ยนแปลงโครงสรา้งทางกายภาพของ
แหล่งที่อยู่อาศยั และสามารถบ่งบอกแนวโน้มความแตกต่างของโครงสร้างระหว่างถิ่นที่อยู ่      
มคีวามหลากหลายทางอนุกรมวธิานและนิเวศวทิยา และแพรก่ระจายไดก้วา้งตามเขตภูมศิาสตร ์
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เป็นตน้ (Davis,1993) จงึมกีารใชค้วามหลากหลายของดว้งมลูสตัวเ์ป็นตวับ่งชีก้ารเปลีย่นแปลง
ของสภาพนิเวศปา่ไมห้รอืเป็นดชันีบ่งชีค้วามหลากหลายทางชวีภาพ 

4. Bioturbation ดว้งมลูสตัวโ์ดยเฉพาะกลุ่ม tunnellers ทีม่กีารขุดโพรงเพื่อ
สร้างรงัใต้กองมูล ในระหว่างการขุดโพรงนี้ส ันนิษฐานว่าจะช่วยในการกวนตะกอนดิน 
(bioturbation) ช่วยให้ออกซเิจนสามารถกลบัลงสู่ดนิได้มากและลึกขึน้ ลดการเน่าเสยีของดนิ
ตะกอน และเพิม่ความพรุนให้ดนิชัน้บนเพื่อให้น ้าและธาตุอาหารซมึผ่านดนิได้ดขีึ้น (Nichols 
และคณะ, 2008) แต่ยงัไม่พบการศกึษาที่แน่ชดัเกี่ยวกบัการช่วยเตมิอากาศในดนิของด้วงมูล
สตัวจ์ะเพยีงพอทีจ่ะชดเชยการบดอดัดนิจากการท าปศุสตัวห์รอืไม่ (Fincher, 1981) สิง่มชีวีติ
อื่นๆ เช่น พวกปลวกและไสเ้ดอืนกม็กีารสรา้งโพรงใต้ดนิเช่นกนั และมวลของมลูสตัวท์ีฝ่งัอยู่ใน
ดนิอาจถูกท าลายโดยปลวก (Herrick และ Lal, 1996)  

5. Plant growth enhancement การกลิ้งมูลของด้วงมูลสตัว์นัน้เป็นการ
เคลื่อนยา้ยก้อนมลูทีม่สี่วนประกอบของไนโตรเจนซึง่เป็นธาตุอาหารทีส่ าคญัของพชื และการที่
ดว้งมลูสตัวข์ดุรเูป็นโพรงเพื่อฝงักอ้นมลูทีป่ ัน้ลงไปในดนิเป็นการลดความแน่นของชัน้ดนิช่วยให้
รากพชืหาอาหารไดด้ขีึน้จงึส่งผลต่อการเจรญิเตบิโตของพชื (Nichols และคณะ, 2008) 

6. Secondary seed dispersal ดว้งมลูสตัวม์บีทบาทในการช่วยกระจายเมลด็
พนัธุ์พชื โดยการกลิง้มูลและการฝงัมูล บางครัง้มูลของสตัว์บางชนิดมเีมลด็พชืทีส่ตัว์กนิเขา้ไป 
การที่ด้วงมูลสตัว์กลิ้งก้อนมูลและฝงัก้อนมูลที่มเีมล็ดพชืติดไปจงึเป็นการช่วยในการกระจาย
พนัธุพ์ชื (Nichols และคณะ, 2008) แต่จากการศกึษาพบว่า ความส าเรจ็ในการเกดิของเมลด็
พนัธุ์ที่ฝงัไปนัน้ส่วนใหญ่จะลดลงอย่างมากที่ความลกึต ่ากว่า 3 เซนตเิมตร (Feer, 1999; 
Hingrat และ Feer, 2002; Pearson และคณะ, 2002) 

7. Parasite suppression และ Enteric parasites ดว้งมลูสตัวม์บีทบาทช่วย
ควบคุมและลดไขพ่ยาธทิีอ่ยู่ในกองมลูทีส่ตัวข์บัถ่ายออกมา จากการศกึษาพบว่า ดว้งมลูสตัวใ์น
สกุล Onitis และ Onthophagus สามารถควบคุมพยาธติวักลมทีม่าจากกระเพาะและล าไสข้องววั
ไดถ้งึ 90-97 เปอรเ์ซน็ต ์(นพพร, 2540) และช่วยก าจดัปรสติในตวัสตัวท์ีป่นมากบัมลูทีส่ตัวถ่์าย
ออกมา (Strong, 1992)  

8. Pollination ดว้งมลูสตัวบ์างชนิดมบีทบาทในการถ่ายละอองเรณูของพชื ซึง่
พบดว้งมลูสตัวไ์มก่ีช่นิดทีม่คีวามส าคญัในการถ่ายละอองเรณูในดอกไม ้วงศ์ Araceae และ วงศ ์
Lowiacea (Nichols และคณะ, 2008) 

จะเหน็ว่าในธรรมชาตดิว้งมลูสตัวม์บีทบาทส าคญัในการรกัษาความสมบูรณ์ของ
ระบบนิเวศเป็นอยา่งมาก ดงันัน้ความเขา้ใจเกีย่วกบัความส าคญัของดว้งมลูสตัวท์ีส่่งผลต่อความ
หลากหลายในระบบนิเวศจงึเป็นสิง่ส าคญั 
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ปัจจยัท่ีมีผลต่อการแพร่กระจายของด้วงมูลสตัว ์

ปจัจยัที่ส าคญัในการด ารงชวีิตและส่งผลต่อการแพร่กระจายของด้วงมูลสตัว ์
ประกอบดว้ยหลายปจัจยั ดงันี้ 

1. อาหาร เป็นปจัจยัส าคญัทีก่ าหนดความหลากหลายของชนิดและปรมิาณของ
ดว้งมลูสตัว ์(Halffter และ Mathews, 1996) ซึง่ดว้งมลูสตัวม์คีวามจ าเพาะต่อมลูสตัวท์ีแ่ตกต่าง
กนั  

2. อุณหภูม ิเป็นปจัจยัส าคญัต่อการแพร่กระจายและกระตุ้นกิจกรรมการ
ด ารงชวีติ โดยเฉพาะอุณหภูมทิี่อยู่ระหว่าง 11-25 องศาเซลเซยีส มผีลต่อการเจรญิเตบิโตของ
ตวัอ่อนดว้งมลูสตัวแ์ละเมือ่อุณหภมูสิงูขึน้ท าใหด้นิแห้งเรว็ แขง็ ท าใหย้ากต่อการวางไข่ 

3. ความชื้นและปรมิาณน ้าฝน เป็นปจัจยัที่มผีลต่อการเจรญิเตบิโตของพชืที่
เป็นอาหารสตัว ์เช่น หญ้า ถ้าอาหารอุดมสมบูรณ์สตัวก์จ็ะเพิม่มากขึน้ ดว้งมลูสตัวก์จ็ะเพิม่มาก
ขึน้ด้วย นอกจากนี้ความชื้นและปรมิาณน ้าฝนยงัท าให้ดนิอ่อนนุ่ม ด้วงมูลสตัว์ที่เจรญิเติบโต
เตม็ทีส่ามารถออกจากกอ้นมลูไดง้า่ย ส่งผลต่อการรอดชวีติของดว้งมลูสตัว์ 
 
การศึกษาเก่ียวกบัด้วงมลูสตัวส์กลุ Onthophagus  

ด้วงมูลสัตว์สกุล Onthophagus เป็นสกุลที่มีความหลากหลายมากที่สุด 
(Howden และ Cartwright, 1963; Matthews, 1972; Howden และ Nealis, 1975) พบมากทัง้
ในเขตรอ้นและเขตอบอุ่น มกีารกระจายอย่างกวา้งขวางในป่าฝนเขตรอ้น โดยเฉพาะอย่างยิง่ใน
เอเชยีตะวนัออกเฉียงใต้ (Hanski และ Krikken, 1991) และสามารถพบดว้งมลูสตัวจ์ านวนมาก
ในปา่ดบิชืน้ (Janzen, 1983) โดยรปูแบบการกระจายและโครงสรา้งชุมชนของดว้งมลูสตัว์สกุลนี้
ได้รบัอทิธพิลจากการเกดิการเปลี่ยนแปลงของที่อยู่อาศยัและโครงสรา้งป่า (Davis และคณะ, 
2001) ดงันัน้ ด้วงมูลสตัว์สกุล Onthophagus จงึสามารถใช้เป็นดัชนีบ่งชี้ทางชีวภาพได ้       
ในการศกึษาการกระจายตวัของทีอ่ยู่อาศยัและการรบกวนทีอ่ยู่อาศยั (Davis และคณะ, 2001)  
มรีายงานว่าด้วงมูลสัตว์สกุลนี้กระจายตัวอย่างกว้างขวางจากภาคเหนือไปยงัตอนใต้ของ
ประเทศไทย โดยครอบคลุมกว้างขวางในแหล่งที่อยู่อาศยับริเวณป่าฝนเขตรอ้นและกระจาย
อย่างชุกชุมในป่าที่ราบต ่ าบริเวณเขตรักษาพันธุ์ส ัตว์ป่าโตนงาช้างของคาบสมุทรไทย 
(Boonrotpong และคณะ, 2004) นอกจากน้ี ยงัเชื่อว่าดว้งมลูสตัวท์ีพ่บในปจัจุบนัมตี้นก าเนิดอยู่
ในแอฟรกิา (Africa) และมกีารแพร่กระจายตามสตัว์เลี้ยงลูกด้วยน ้านมมาจากแอฟรกิา เมื่อ
ค านวณอายุของฟอสซลิ (fossil) ด้วงมูลสตัว์ที่พบในแอฟรกิา (Janis, 1993) พบว่าตรงกบั
ช่วงเวลาทีม่กีารแพรก่ระจายของสตัวเ์ลีย้งลูกดว้ยน ้านม เนื่องจากดว้งมลูสตัวอ์าศยัมลูของสตัว์
เลีย้งลกูดว้ยน ้านมเป็นแหล่งอาหาร แหล่งทีอ่ยูอ่าศยั และเลีย้งดูตวัอ่อน จากการศกึษาทีผ่่านมา
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เกี่ยวกับด้วงมูลสัตว์ทัง้ด้านอนุกรมวิธาน นิเวศวิทยา พฤติกรรม และสายสัมพันธ์เชิง
ววิฒันาการ พบว่าดว้งมลูสตัวม์คีวามซบัซอ้นทางดา้นสณัฐานวทิยา นิเวศวทิยา และพฤตกิรรม 
ส่วนใหญ่พบว่าด้วงมูลสตัว์มคีวามสมัพนัธ์กบัมูลของสตัว์เลี้ยงลูกด้วยน ้านม (Hanski และ 
Cambefort, 1991)  

ตวัอย่างงานวจิยัเกี่ยวกบัด้วงมูลสตัว์ เช่น ศกึษาอนุกรมวธิานและนิเวศวทิยา
ของดว้งมลูสตัวบ์นเรอืนยอดเกาะบอรเ์นียว (Davis และคณะ, 1997) ศกึษาการปรบัตวัในการ
แพร่กระจายของด้วงมูลสตัว์ในป่าบนเกาะมาดากสัการ ์(Wirta และคณะ, 2008) การศกึษา
เกี่ยวกบัอนุกรมวธิานของดว้งมูลสตัว์ โดยแบ่งตามพฤตกิรรมการสรา้งรงั สามารถแบ่งดว้งมูล
สตัวอ์อกเป็น 2 วงศย์อ่ย ประกอบดว้ย วงศ์ย่อย 1 คอื Scarabaeinae ประกอบดว้ยดว้งมลูสตัว ์
6 เผ่าพนัธุ ์(tribe) ของพวก rollers ดงันี้ เผ่าพนัธุ ์Canthonini เผ่าพนัธุ ์Eucraniini เผ่าพนัธุ ์
Eurysternini เผ่าพนัธุ ์Gymnopleurini เผ่าพนัธุ ์Scarabaeini และเผ่าพนัธุ ์Sisyphini วงศ์ย่อย 
2 คอื Coprinae ประกอบดว้ยดว้งมลูสตัว ์6 เผ่าพนัธุ ์ ของพวก tunnellers ไดแ้ก่ เผ่าพนัธุ ์
Coprini เผ่าพนัธุ ์Dichotomiini เผ่าพนัธุ ์Oniticellini เผ่าพนัธุ ์Onitini เผ่าพนัธุ ์Onthophagini 
และเผ่าพนัธุ ์Phanaeini (Balthasar, 1963) นอกจากนี้การศกึษาของ Hanski และ Cambefort 
(1991) แบ่งดว้งมลูสตัวต์ามพฤตกิรรมการสรา้งรงั ออกเป็น 2 กลุ่ม คอื กลุ่ม tunnellers เป็น
กลุ่มทีป่ ัน้มลูและขุดโพรงฝงัก้อนมลูใต้กองมลูที่เป็นแหล่งอาหาร และ กลุ่ม rollers เป็นกลุ่มที่
ป ัน้ก้อนมูลแล้วกลิ้งมูลออกจากกองมูลเดมิ แต่ละกลุ่มประกอบด้วยด้วงมูลสตัว์ 6 เผ่าพนัธุ์
เช่นเดยีวกนั ในทางตรงกนัขา้มจากการศกึษาของ Lawrence และ Newton (1995) แบ่งโดยใช้
ลกัษณะทางสณัฐานวทิยา โดยแบ่งดว้งมูลสตัวท์ัง้ 12 เผ่าพนัธุ ์ไวใ้นวงศ์ย่อย Scarabaeinae 
ซึง่สอดคลอ้งกบัการศกึษาของ Monaghan และคณะ (2007) ศกึษาโดยใชว้ธิทีางชวีโมเลกุลแบ่ง
ดว้งมลูสตัวท์ัง้ 12 เผ่าพนัธุ์ ไวใ้นวงศ์ย่อย Scarabaeinae และจากการศกึษาของ Davis และ
คณะ (2002) ศกึษาการแพร่กระจายของดว้งมลูสตัว ์พบว่า ดว้งมลูสตัวส์ามารถแพร่กระจายได้
ทัว่โลก แบ่งดว้งมลูสตัวอ์อกเป็น 4 cluster คอื 1. Americas cluster 2. Madagascar cluster 3. 
Gondwanaland cluster และ 4. Afro-Eurasian cluster ซึง่จากการศกึษาเชื่อว่าแอฟรกิาเป็นจุด
ก าเนิดของด้วงมูลสตัว์และเริม่มกีารแพร่กระจายออกไปยงัทวปีอื่นๆ ทัว่โลก ตวัอย่างการ
แพร่กระจายของดว้งมลูสตัวท์ีด่ทีีสุ่ดคอื ดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus ทีส่ามารถแพร่กระจาย
ได้กว้าง และพบว่ามตี้นก าเนิดอยู่ในแอฟรกิา แต่ปจัจุบนัสามารถพบได้เกอืบทุกทวปี ยกเว้น
ทวปีแอนตารก์ตกิา ที่ผ่านมามกีารศกึษาเกี่ยวกบัความสัมพนัธเ์ชงิววิฒันาการของดว้งมลูสตัว์
โดยใชล้กัษณะทางสณัฐานวทิยา ของ Montreuil (1998) ศกึษาดว้งมลูสตัวใ์นเผ่าพนัธุ ์Coprini 
และ Dichotomiini พบว่า มบีรรพบุรุษต่างกนั (paraphyletic) ต่อมา Philips และคณะ (2004) 
ศึกษาความสัมพันธ์ของด้วงมูลสัตว์ ในกลุ่ม Scarabaeinae พบว่า ด้วงมูลสัตว์ในกลุ่ม 
Scarabaeinae มบีรรพบุรุษร่วมกนั (monophyletic) ต่อมาได้มกีารศึกษาความสมัพนัธ์เชิง
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ววิฒันาการโดยใช้วธิทีางชวีโมเลกุล จากการศกึษาของ Monaghan และคณะ (2007) พบว่า 
ดว้งมลูสตัวใ์นกลุ่ม Scarabaeinae มบีรรพบุรษุรว่มกนั  

ประเทศไทยมรีายงานการศกึษาเกี่ยวกบัด้วงมูลสตัว์ทางด้านอนุกรมวธิานใน
เขตทุ่งหญ้า (Hanboonsong, 1998) การศกึษาความหลากหลายทางชวีภาพของดว้งมลูสตัวใ์น
ระบบนิเวศในพืน้ทีเ่ขือ่นสรินิธร จงัหวดัอุบลราชธานี (ยุพา, 2554) การศกึษาเปรยีบเทยีบความ
หลากหลายของชนิดและความชุกชุมของดว้งมลูสัตว ์(Coleoptera: Scarabaeidae) ระหว่างป่า
ที่สมบูรณ์และป่าที่ถูกรบกวนบรเิวณเขตรกัษาพนัธุ์สตัว์ป่าโตนงาช้าง จงัหวดัสงขลา (สงิโต, 
2545) นอกจากนี้ มกีารศกึษาเกี่ยวกบัความสมัพนัธ์เชงิววิฒันาการตามเขตภูมศิาสตรข์องดว้ง
มูลสตัว์สกุล Onthophagus Latreille ในคาบสมุทรไทยและเขตอนุภูมศิาสตร์ย่อยอินโดจนี 
(Boonrotpong, 2009) ผลการศกึษาพบว่า ด้วงมลูสตัวส์กุลนี้มจีุดก าเนิดจากเขตอนุภูมศิาสตร์
ยอ่ยอนิโดจนีและมบีางชนิดแพรก่ระจายมาสู่คาบสมุทรไทยโดยผ่านทางการเชื่อมกนัของผนืดนิ
ในช่วง Plio-Pleistocene พรอ้มกบัการแพร่กระจายของสตัว์เลีย้งลูกด้วยน ้านม โดยปจัจยัใน
อดตีทีม่ผีลต่อการแพรก่ระจายของดว้งมลูสตัว ์ไดแ้ก่ ระดบัน ้าทะเล ภมูอิากาศ รวมทัง้ปจัจยัเชงิ
นิเวศที่มบีทบาทส าคญัต่อรูปแบบการแพร่กระจายและววิฒันาการในอดตีของดว้งมลูสตัว์สกุล 
Onthophagus ใน 2 เขตอนุภูมศิาสตร ์(Boonrotpong, 2009) นอกจากนี้ Breeschoten และ
คณะ (2016) ศึกษาวงศ์วานววิฒันาการและชวีภูมศิาสตร์ของด้วงมูลสตัว์สกุล Onthophagus 
โดยใช้ขอ้มลูจโีนมของยนีในไมโทคอนเดรยีในการอธบิายความสมัพนัธข์องดว้งมูลสตัว์จากทุก
ภมูภิาคทัว่โลก พบว่า สามารถแบ่งได ้4 กลุ่ม คอื กลุ่มเขตรอ้นของแอฟรกิา (Afrotropical) กลุ่ม
โอเรยีนตลั (Oriental) กลุ่มโลกใหม่ (Neotropical) และ กลุ่มพาลอีารก์ตกิ (Palearctic) โดยดว้ง
มูลสตัว์เผ่าพนัธุ์ Onthophagini มบีรรพบุรุษร่วมกนั แต่เมื่อเปรยีบเทียบระหว่างเผ่าพนัธุ ์
Onthophagini กบัเผ่าพนัธุ ์ Oniticellini และ Onitini พบว่าเกอืบจะมบีรรพบุรุษเดยีวกนั และ
จากการศกึษาพบว่า ดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus ทุกชนิดทีพ่บในกลุ่มพาลอีารก์ตกิ มบีรรพ
บุรุษร่วมกัน นอกจากนี้ ด้วงมูลสตัว์สกุล Onthophagus ในกลุ่มออสเตรเลีย สามารถแบ่ง
ออกเป็น 2 กลุ่มความสมัพนัธ์ย่อย คอื กลุ่มย่อยที่ 1 ด้วงมูลสตัว์สกุล Onthophagus ที่พบ
ภายในกลุ่มออสเตรเลยี เป็น sister group กบัดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus ทีพ่บภายในกลุ่ม
โลกใหม่ อย่างไรกด็กีลุ่มย่อยที ่2 ดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus ทีพ่บภายในกลุ่มออสเตรเลยี
เป็น sister group กบัด้วงมูลสตัว์สกุล Onthophagus ที่พบภายในกลุ่มโอเรยีนตลั จากผล
การศกึษาวงศ์วานววิฒันาการของดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus ของ Breeschoten และคณะ 
ในปี ค.ศ. 2016 พบว่าจ านวนชนิดของดว้งมลูสตัวใ์นสกุล Onthophagus ทีพ่บภายในกลุ่มโอ
เรยีนตลั มจี านวนตวัอย่างด้วงมูลสตัว์สกุลนี้ น้อยเมื่อเทยีบกบัเขตภูมศิาสตร์กลุ่มโอเรยีนตัล    
จงึไม่สามารถสรุปได้ชดัเจนว่าด้วงมูลสตัว์สกุล Onthophagus มบีรรพบุรุษร่วมกนัหรอืไม่
ภายในกลุ่มโอเรยีนตลั  
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คาบสมทุรไทย (peninsular Thailand) 

ประเทศไทยตัง้อยูใ่นเอเชยีตะวนัออกเฉียงใต ้ซึง่การก่อตวัของเอเชยีตะวนัออก
เฉียงใต้มบีทบาทส าคญัทางชวีภูมศิาสตรข์องสิง่มชีวีติในภูมภิาคนี้ ดงันัน้เอเชยีตะวนัออกเฉียง
ใต้บางส่วนมคีวามซบัซ้อนของความหลากหลายทางชีวภาพสูง นอกจากนี้พบว่าหมู่เกาะใน
เอเชยีตะวนัออกเฉียงใต้มจี านวนของพชืและสตัวเ์ฉพาะถิน่สูงกว่าในภูมภิาคอื่น ๆ (Whitmore, 
1975; Turner และคณะ, 2001) ตามเขตชวีภูมศิาสตรส์ตัวเ์อเชยีตะวนัออกเฉียงใต้สามารถแบ่ง
ออกเป็น 4 ภูมภิาคย่อย ดงันี้ 1) Indochinese sub-region, 2) Sundaic sub-region, 3) 
Philippine sub-region และ 4) Wallacean sub-region (Woodruff, 2010) และประเทศไทย
ตัง้อยู่ภายใน 2 อนุภูมภิาคย่อย คอื Indochinese sub-region และ Sundaic sub-region ทัง้ 2 
อนุภูมภิาคย่อยถูกแยกออกโดยคอคอดกระ (Isthmus of Kra) ที่คาดว่าเป็นอุปสรรคทาง
ธรรมชาตสิ าหรบัการกระจายของสตัว ์อย่างไรกต็าม แมว้่าประเทศไทยประกอบดว้ย 2 ภูมภิาค
ย่อย แต่ชวีภูมศิาสตรท์้องถิ่นของประเทศไทยสามารถแบ่งออกเป็น 6 เขตทางชวีภูมศิาสตร ์
โดยช่วงจ ากดัของสายพนัธุท์้องถิน่และเฉพาะถิน่ (Collins และคณะ, 1991; Lekagul และ 
Round, 1991) ดงันี้ 1) ที่ราบสูงภาคเหนือ 2) ที่ราบสูงโคราช 3) ที่ราบภาคกลางบรเิวณลุ่ม
แม่น ้าเจ้าพระยา 4) ที่สูงตะวันออกเฉียงใต้ 5) เทือกเขาตะนาวศรี และ 6) คาบสมุทรไทย     
(รปูที ่4) 

1. ทีร่าบสูงภาคเหนือ ลอ้มรอบดว้ยภูเขา สนัเขา และหุบเขากวา้งทีข่ยายไป
ทางทศิใต้จากชายแดนของพม่าและลาวประมาณ 18 องศาเหนือ ภูเขามคีวามสูงกว่า 1,000 
เมตร จากระดบัน ้าทะเล พบป่าเบญจพรรณและป่าเต็งรงั พื้นที่สูงได้รบัผลกระทบจากการ
รบกวนของมนุษยท์ีเ่ปลีย่นพืน้ทีป่า่เป็นพืน้ทีเ่กษตร รวมทัง้มกีารตดัไมท้ าลายปา่ทีเ่พิม่มากขึน้  

2. ที่ราบสูงโคราชรวมถึงพื้นที่ภาคตะวนัออกเฉียงเหนือของประเทศไทย
ระหว่างช่วงเพชรบูรณ์ในทางทศิตะวนัตกและช่วงดงรกัตอนใต้ ตามแนวชายแดนกมัพูชา ป่า
บรเิวณทีร่าบสงูถูกท าลายมาก มปีา่ฝนเขตรอ้น ปา่ดบิแลง้ และปา่เตง็รงั  

3. ทีร่าบภาคกลางบรเิวณลุ่มแม่น ้าเจา้พระยา เกอืบทัง้หมดปลูกเป็นนาขา้วซึง่
ท าลายบรเิวณพืน้ทีน่ ้าจดืทีม่อียูก่่อนหน้านี้ 

4. ทีสู่งตะวนัออกเฉียงใต้ แถบเทอืกเขาบรรทดัต่อเนื่องเทอืกเขาพนมกระจาน
ในกมัพชูาไปทางตะวนัออกเฉียงใตข้องประเทศไทยเป็นสงัคมป่ากึง่ดบิชืน้เขตรอ้น  

5. เทอืกเขาตะนาวศรขียายไปทางทศิใต้ตามแนวชายแดนไทย-พม่า บรเิวณ
กาญจนบุร-ีประจวบครีขีนัธ์ ลกัษณะป่าเป็นป่ากึ่งดบิชื้นเขตรอ้น ที่สูงชนัเป็นป่าผลดัใบ ป่าถูก
ท าลายกลายเป็นทุ่งหญา้หรอืปา่ไผ่  
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6. คาบสมุทรไทย รวมถงึพื้นที่ของประเทศไทยทางทศิใต้ของคอคอดกระถงึ 
ชายแดนไทย-มาเลเซยี มขีอบเขตแตกต่างกนัของพชืและสตัว์ที่คอคอดกระ ระหว่างสายพนัธุ์
อนิโดจนีและมาเลเซยี มฝีนตกชุกและปรมิาณฝนสูงในคาบสมุทรท าใหม้ปี่าฝนหนาแน่นในพืน้ที ่
เนินเขาถูกบุกรุกท าไร่ สวนยางพารา นอกจากนี้บรเิวณคาบสมุทรไทยเป็นแหล่งรวมจ านวน
ชนิดพนัธุน์กและสตัวเ์ลีย้งลกูดว้ยน ้านม 

 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

รปูท่ี 4 ชวีภมูศิาสตรท์ัง้ 6 เขต ของประเทศไทย  
(Collins และคณะ, 1991; Lekagul และ Round, 1991) 
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ชวีภูมศิาสตรท์ัง้ 6 เขตนี้มลีกัษณะที่แตกต่างกนัของชนิดพชืและสตัว ์เช่น นก
และสัตว์เลี้ยงลูกด้วยน ้านมหลายชนิดของที่ราบสูงทางตอนเหนือของจนีซึ่งจะไม่พบในชีว
ภมูศิาสตรเ์ขตอื่นๆ ในขณะทีจ่ านวนของสตัวเ์ลีย้งลูกดว้ยน ้านมและนกสายพนัธุท์ีพ่บในภาคใต้
ของคาบสมุทรมลีกัษณะที่เกี่ยวขอ้งกบัที่เกิดขึ้นใน Sundaic sub-region ทางตอนใต้ของ
คาบสมุทร ซึ่งเริม่จากทางตอนใต้ของคอคอดกระที่บรเิวณ Kangar-Pattani line โดยจะมี
รูปแบบการกระจายของเขตชวีภูมศิาสตร์สตัว์ (zoogeography) และ เขตชวีภูมศิาสตร์พืช 
(phytogeography) ที่ไม่ซ ้ากนั และเรยีกบรเิวณนี้ว่าคาบสมุทรไทย (Peninsular Thailand) 
(Wikramanayake และคณะ, 2002; Hughes และคณะ, 2003) 

 
วงศ์วานวิวฒันาการและความแปรผนัทางพนัธุกรรม (Phylogeny and Genetic 
variation) 

วงศ์วานววิฒันาการ (phylogeny) เป็นการศกึษารูปแบบความสมัพนัธ์ทาง
วิวัฒนาการของสิ่งมชีีวิต โดยมีแนวคิดเบื้องต้นว่าสิ่งมชีีวิตบนโลกนี้ไม่ว่าจะมีชีวิตอยู่และ
สามารถพบไดใ้นปจัจบุนัหรอืสิง่มชีวีติทีส่ญูพนัธุไ์ปแลว้จะมจีดุก าเนิดร่วมกนั โดยววิฒันาการมา
จากบรรพบุรุษเดยีวกนัที่มชีวีติอยู่ในอดตีและมกีารเปลีย่นแปลงไปตามววิฒันาการต่อเนื่องกนั
มา การศกึษาความสมัพนัธเ์ชงิววิฒันาการของสิง่มชีวีตินี้มกีารศกึษากนัมานาน โดยใชห้ลกัฐาน
ของลกัษณะสณัฐานวทิยา หลกัฐานทางโบราณคดหีรอืใชฟ้อสซลิ ซึง่ท าไดไ้ม่สมบูรณ์เพราะไม่
สามารถหาหลกัฐานไดใ้นสิง่มชีวีติบางกลุ่ม  

ปจัจบุนัมกีารศกึษาโดยใชห้ลกัฐานทางชวีโมเลกุลของสิง่มชีวีติทีม่อียู่ในปจัจุบนั
ซึ่งถ่ายทอดมาตามสายววิฒันาการที่อาจทิ้งร่องรอยของการมบีรรพบุรุษร่วมไว้และสามารถ
ตรวจพบได้ หลกัฐานทางชีวโมเลกุลสามารถใช้ได้ดีกว่าหลกัฐานทางลกัษณะสณัฐานวิทยา 
หลกัฐานทางโบราณคดหีรอืฟอสซลิ เนื่องจากมคีวามแม่นย าสูง ทัง้ขอ้มลูของโปรตนีและดเีอ็น
เอ ในส่วนของดีเอ็นเอสามารถใช้ได้ทัง้ข้อมูลของล าดบันิวคลโีอไทด์และลายพมิพ์ดีเอ็นเอที่
ตรวจสอบโดยใชเ้ครือ่งหมายดเีอน็เอแบบต่างๆ (สุรนิทร,์ 2552) โดยหลกัฐานทีน่ ามาประกอบมี
หลายอย่าง เช่น ลักษณะสัณฐานวิทยา กายวิภาคศาสตร์ กระบวนการทางสรรีวิทยาและ
องคป์ระกอบทางชวีเคม ีแต่ในปจัจบุนัมกีารน าเอาความคลา้ยคลงึของล าดบัเบสบนสายดเีอน็เอ
มาใช้ในการพจิารณาร่วมด้วย ล าดบัเบสของสายดีเอ็นเอเป็นข้อมูลเชงิโมเลกุลที่นิยมน ามา
ศกึษาความสมัพนัธ์เชงิววิฒันาการระหว่างสิง่มชีวีติ การเลอืกยนีที่เหมาะสมในการศกึษาและ
สรา้งแผนภูมวิงศ์วานววิฒันาการก็เป็นสิง่ส าคญัเช่นเดยีวกนั เนื่องจากอตัราการเปลี่ยนแปลง
ทางโมเลกุลของยนีจะแตกต่างกนั โดยความแตกต่างระหว่างสิง่มชีวีติในเชงิววิฒันาการเกดิขึน้
จากระดบัความแตกต่างของการกลายพนัธุข์องสิง่มชีวีตินัน้ ถ้าสิง่มชีวีติมคีวามแตกต่างของการ
กลายพนัธุ์มากขึ้นจะส่งผลให้สิง่มชีวีติมคีวามแตกต่างกนัมากขึ้น และอาจส่งผลให้สิง่มชีวีิต
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เหล่านัน้น่าจะมรีะยะห่างทางววิฒันาการมากขึน้ตามไปดว้ย (เจษฎา, 2556) การศกึษาดา้นวงศ์
วานวิวฒันาการและพนัธุกรรมโดยส่วนใหญ่นิยมตรวจสอบทัง้ในนิวเคลียร์ดเีอ็นเอ (nuclear 
DNA) ไมโทคอนเดรยีดเีอน็เอ (mitochondrial DNA) และไรโบโซมอล อารเ์อน็เอ (ribosomal 
RNA) (ยพุา, 2546) ซึง่ถอืเป็นเครือ่งหมายโมเลกุลทีด่ ี 

ไมโทคอนเดรยีดเีอน็เอ เป็นออรแ์กเนลลท์ีม่ดีเีอน็เอเป็นของตวัเอง มกีารจ าลอง
โมเลกุลดเีอน็เอและสงัเคราะห์โปรตนีไดเ้อง ไม่มกีารเกดิกระบวนการ genetic recombination 
จงึไม่เกิดการเปลี่ยนแปลงทางพนัธุกรรมและมกีารถ่ายทอดทางพนัธุกรรมแบบ maternally-
inherited คอืถ่ายทอดจากแม่ไปสู่ลูกโดยตรงท าใหล้ าดบันิวคลโีอไทดค์งเดมิทุกประการ ยกเวน้
เมื่อเกดิการกลายพนัธุ์ (mutation) ซึ่งไมโทคอนเดรยีดเีอ็นเอมอีตัราการกลายพนัธุ์โดยรวม
ค่อนขา้งสูงและสูงกว่าอตัราการกลายพนัธุ์ของยนีในนิวเคลยีสถึง10 เท่า (สุรนิทร์, 2552) 
เนื่องจากมคีวามผดิพลาดในระหว่างกระบวนการจ าลองตวัเองมากกว่า จงึนิยมใช้ยนีในไมโท
คอนเดรยีศกึษาอนุกรมวธิานและววิฒันาการของสิง่มชีวีติในระดบัสกุล ชนิดพนัธุ์ หรอืแมแ้ต่
ชนิดพนัธุ์ย่อย ประกอบกบัส่วนของยนีที่ค่อนขา้งคงที่ มคีวามแปรปรวนน้อย และมขีนาดเล็ก
กว่าเมือ่เทยีบกบันิวเคลยีสดเีอน็เอ โครงสรา้งของจโีนมในไมโทคอนเดรยีของสิง่มชีวีติส่วนใหญ่
มลีกัษณะเป็นดเีอน็เอเกลยีวคู่แบบวงแหวน (double stranded circular DNA) รปูที ่5 ซึง่ไมโท
คอนเดรยีดีเอ็นเอของแมลงเป็นแบบสายเดี่ยวลกัษณะกลม ที่มขีนาดระหว่าง 16-20 kb 
ประกอบดว้ยยนีหลกั 37 ยนีทีเ่ป็นตวัส่งรหสั (coding) ของ tRNAs จ านวน 22 ยนี rRNAs 
จ านวน 2 ยนี และ mRNAs จ านวน 13 ยนี ในแมลงหลายชนิดมกีารศกึษาในส่วนของยนีใน 
tRNA อย่างกวา้งขวาง เช่น ต าแหน่งของยนี COI, COII, COIII, ND1-6 ที ่tRNA ในผึง้ Apis 
mellifera และในยงุ Anopheles (ยพุา, 2546) ซึง่ความแตกต่างในระดบันิวคลโีอไทดท์ีเ่กดิขึน้จะ
สะท้อนให้เหน็ถงึความแตกต่างของววิฒันาการในแต่ละกลุ่มจงึมคีวามเหมาะสมส าหรบัใช้ใน
การศกึษาสายสมัพนัธเ์ชงิววิฒันาการและสายสมัพนัธท์างววิฒันาการเชงิภมูศิาสตร ์ 

ส าหรบัยนีในนิวเคลียส จะมอีัตราการเกิดววิฒันาการสูงกว่าในออร์แกเนลล์
อื่นๆ แต่ช้ากว่าไมโทคอนเดรีย จากการส ารวจพบว่าการอัตราการเกิด synonymous 
substitution ของยนีในนิวเคลยีสสูงกว่ายนีในคลอโรพลาสต์ 5 เท่า และสูงกว่ายนีในไมโทคอน
เดรยีถงึ 20 เท่า นิวเคลยีสดเีอน็เอจงึนิยมใชศ้กึษาสิง่มชีวีติในระดบัวงศ์ย่อยขึน้ไป (ยุพา, 2546
และ เจษฎา, 2556) เนื่องจากยนีมกีารเรยีงตวัแบบอนุรกัษ์ มกีารเปลีย่นแปลงน้อยจงึสามารถใช้
ในการศกึษาววิฒันาการและหาจุดก าเนิดของสิง่มชีวีติได ้ซึง่การเลอืกเครื่องหมายดเีอน็เอทีจ่ะ
ใชใ้นการศกึษาต้องค านึงถงึความเหมาะสมและประสทิธภิาพของเครื่องหมายแต่ละชนิดในการ
แยกความแตกต่างของสิง่มชีีวิตที่ต้องการศึกษา เช่น ในกรณีที่ศึกษาในสิง่มชีีวิตในแง่ของ
ววิฒันาการหรอืเปรยีบเทยีบความสมัพนัธค์วรตรวจสอบจากยนีทีม่ลีกัษณะอนุรกัษ์ (conserved 
gene) เพื่อบอกความสมัพนัธแ์ละดูความแปรผนัทางพนัธุกรรมทีเ่กดิขึน้ในสิง่มชีวีตินัน้ๆ โดย
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อาจเปรยีบเทยีบล าดบัเบสโดยตรงหรอืเพิม่ปรมิาณชิน้ส่วนของยนีโดยวธิี Polymerase Chain 
Reaction (PCR) ซึง่ยนีทีต่รวจสอบเป็นไดท้ัง้ยนีทีอ่ยูใ่นนิวเคลยีสและออรแ์กเนลลอ์ื่นๆ 

โดยส่วนใหญ่การศกึษาความสมัพนัธใ์นระดบัสกุล (genus) ลงไปนิยมศกึษายนี
ในไมโทคอนเดรยี เนื่องจากสารพนัธุกรรม (DNA) ในไมโทคอนเดรยีจะได้รบัจากแม่โดยตรง 
ความแปรผนัทีเ่กดิขึน้จงึเป็นผลมาจากการกลายพนัธุ์ อย่างเดยีว ดงันัน้ ยนีในไมโทคอนเดรยี
จงึมอีตัราการเกดิการกลายพนัธุ ์ค่อนขา้งสูง ท าใหเ้หน็ความแตกต่างอย่างชดัเจนในสิง่มชีวีติที่
มคีวามใกลช้ดิกนัมาก จงึนิยมน ามาศกึษาความแตกต่างและความแปรผนัทีเ่กดิขึน้ในสิง่มชีวีติ 
ส่วนยนีในนิวเคลยีสนิยมใช้ศกึษาในระดบัที่สูงขึน้ไป เช่น ระดบั family, subfamily เป็นต้น 
เพราะยนีมกีารอนุรกัษ์สูง เกดิการเปลีย่นแปลงน้อย จงึเหมาะกบัการศกึษาววิฒันาการและจุด
ก าเนิดของสิง่มชีวีติ ในการศกึษาจงึควรวเิคราะห์ควบคู่กนัทัง้ยนีในนิวเคลยีสและยนีในไมโท
คอนเดรียเพื่อความถูกต้องและแม่นย า นอกจากนี้ยีนในไมโทคอนเดรียที่นิยมน ามาใช้ใน
การศกึษาววิฒันาการ รวมทัง้การศกึษาโครงสรา้งประชากรและการไหลของยนี ชวีภูมศิาสตร์
และความสมัพนัธเ์ชงิววิฒันาการ (Avise และคณะ,1987; Lang และคณะ,1999) เช่น ยนี COI 
น ามาแกไ้ขความสมัพนัธเ์ชงิววิฒันาการระหว่างกลุ่มสายพนัธุท์ีม่คีวามใกลช้ดิกนั (Jacobs และ 
Grimes, 1986; Lunt และคณะ, 1996 และ Harasewych และคณะ,1997) และยนีในนิวเคลยีส
เป็นหนึ่งในเครื่องหมายดเีอ็นเอที่นิยมน ามาศกึษาวิวฒันาการของสตัว์เช่นเดยีวกนั เช่น 28S 
rDNA เป็นไรโบโซมอลดเีอน็เอขนาดใหญ่ทีม่หีลาย subunit มกัจะน ามาใชป้ระเมนิววิฒันาการ
ความสมัพนัธ์ของสิง่มชีวีติในชนิดเดยีวกนั (Hedin และ Bond, 2006; O’Donnell และ 
Jockusch, 2008) ส าหรบัดว้งมลูสตัวน์ิยมใช ้COI, 16S rDNA, 28S rDNA ในการประมาณการ
ประวตัศิาสตรเ์ชงิววิฒันาการ (Bell และคณะ, 2004; Sole และคณะ, 2005; Hunt และคณะ, 
2007) 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
รปูท่ี 5 จโีนมในไมโทคอนเดรยี (ยพุา, 2546)  
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ความแปรผนัทางพนัธุกรรม (genetic variation) เกดิจากการปรบัตวัเพื่อความ
อยู่รอดและต้องการสืบพนัธุ์ เพื่อด ารงเผ่าพนัธุ์ โดยเกิดจากการเปลี่ยนแปลงความถี่ของยนี
ภายในสายดเีอน็เอเพยีงเลก็น้อย การเปลีย่นแปลงนี้จะถูกสะสมจากรุ่นสู่รุ่นไปเรื่อยๆ ซึง่ในขณะ
ที่มีการเปลี่ยนแปลงทางจีโนไทป์ก็จะส่งผลให้เกิดการเปลี่ยนแปลงทางฟีโนไทป์เช่นกัน       
เมื่อเวลาผ่านไปท าให้เกิดการเปลี่ยนแปลงลกัษณะของสิ่งมชีวีติและอาจท าให้เกิดชนิดใหม ่
นอกจากนี้ความแปรผันทางพันธุกรรมอาจมีผลมาจากการเกิดการแลกเปลี่ยนยนีระหว่าง
สิง่มชีวีติต่างชนิดกนัได้ (Futuyma, 2005) การสบืพนัธุ์แบบอาศยัเพศเป็นปจัจยัอย่างหน่ึงที่
ส่งผลใหเ้กดิความแปรผนัทางพนัธุกรรมในสิง่มชีวีติ แต่ไมท่ าใหเ้กดิการเปลีย่นแปลงความถี่ของ
ยีนโดยตรง เน่ืองจากมีปจัจัยอื่นที่เข้ามามีบทบาทส าคัญ ได้แก่ การเกิดการกลายพันธุ ์       
การคัดเลือกตามธรรมชาติ การอพยพ ระบบการสืบพันธุ์ และการขาดช่วงทางกรรมพันธุ ์
(genetic drift) ปจัจยัเหล่าน้ีส่งผลใหย้นีเกดิการเปลีย่นแปลงทลีะเลก็ทลีะน้อยและส่งผลกระทบ
ไปยังการเปลี่ยนแปลงโครงสร้างทางพันธุกรรมของประชากร การเกิดความแปรผันทาง
พนัธุกรรมจงึท าใหเ้กดิความหลายหลายทางชวีภาพ 

ปจัจยัส าคัญที่ก่อให้เกิดความแปรผนัทางพนัธุกรรมและมผีลท าให้เกิดการ
เปลีย่นแปลงใดๆทางววิฒันาการที่เกดิขึน้กบัโมเลกุลดเีอน็เอซึ่งเป็นส่วนหนึ่งของยนี ท าใหเ้กดิ
การเปลีย่นแปลงของฟีโนไทป์ เป็นลกัษณะกรรมพนัธุ์ใหม่ๆ (mutant) แตกต่างไปจากลกัษณะ
ดัง้เดมินัน้ เรยีกว่า การกลายพนัธุห์รอืมวิเทชนั โดยมวิเทชนัเกดิขึน้ได้เองตามธรรมชาตหิรอื
เกิดจากการชกัน าจากหลายๆ ปจัจยั ได้แก่ ปจัจยัทางฟิสิกส์ เช่น รงัสี ปจัจยัทางเคม ีเช่น 
สารเคม ีการเกดิการกลายพนัธุ์ส่วนใหญ่จะส่งผลไม่ดต่ีอเจา้ของพนัธุกรรม แต่อย่างไรกต็ามผล
ของมวิเทชนัที่เกิดขึ้นจะดหีรอืไม่ดนีัน้ขึ้นอยู่กับสิง่แวดล้อมที่สิ่งมชีวีิตนัน้อาศยัอยู่ด้วย หาก
สิง่แวดลอ้มเปลีย่นแปลงไปผลมวิเทชนัอาจเปลี่ยนแปลงตามไปด้วย ตามหลกัการการคดัเลอืก
ตามธรรมชาติที่ต้องการให้สิ่งมีชีวิตปรบัตัวให้มีลักษณะที่สามารถด ารงชีวิตอยู่ได้ภายใน
สภาพแวดลอ้มนัน้ๆ และสามารถถ่ายทอดลกัษณะทางพนัธุกรรมไปยงัรุ่นถดัไปได ้ลกัษณะใดที่
ประสบความส าเรจ็ในการสบืพนัธุแ์ละอยู่รอดแสดงว่าลกัษณะนัน้ม ี fitness สูง ซึง่กระบวนการ
การสบืพนัธุ์มคีวามส าคญัอย่างยิง่ในการแลกเปลี่ยนยนีส่งผลให้มลีกัษณะใหม่ๆ เกิดขึ้น การ
คดัเลอืกทางธรรมชาติอาจเป็นการแก้ไขปรบัเปลี่ยน โดยการลดความถี่อัลลลีใดๆ ที่มาจาก
กระบวนการอื่นและก าหนดใหเ้กดิความไม่เหมาะสม ดงันัน้การคดัเลอืกทางธรรมชาตจิงึช่วยให้
เกดิรปูแบบของววิฒันาการของสิง่มชีวีติดว้ย สิง่มชีวีติบางชนิดอาจอยู่รวมกนัเป็นกลุ่มใหญ่หรอื
บางชนิดแยกกนัอยู่เป็นกลุ่มย่อยและมกีารเคลื่อนย้ายไปมาระหว่างประชากรกลุ่มย่อย ท าให้
เกดิการถ่ายเทยนี (gene flow) การถ่ายเทยนีเกดิขึน้เนื่องจากการมอุีปสรรคมาขวางกนัระหว่าง
ประชากรกลุ่มย่อย เช่น ภูเขา แม่น ้า ปจัจยัที่มนุษยส์รา้งขึน้ เมื่อประชากรอพยพเขา้ไปยงัอีก
กลุ่มประชากรย่อยหนึ่งในชนิดเดยีวกนัจะส่งผลให้มยีนีใหม่เกดิขึน้ในยนีพลูในทางตรงกนัขา้ม
หากมกีารอพยพออกจะส่งผลใหย้นีนัน้ลดน้อยลงไม่ว่ากลุ่มประชากรจะขนาดใดกต็าม นอกจาก
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จะเกดิการถ่ายเทยนีแล้ว ยงัสามารถเกดิ genetic drift ขึ้นได้ โดยปรากฏการณ์นี้จะเกิดใน
ประชากรทีเ่ดมิมขีนาดใหญ่แลว้เกดิการเปลีย่นแปลงขนาดประชากรลดลงอย่างรวดเรว็อาจเกดิ
จากความบงัเอิญหรอืสาเหตุใดก็ตามในช่วงเวลาหนึ่ง แต่เมื่อผ่านช่วงเวลานัน้ไป ประชากร
กลบัมาเพิม่ขนาดใหม่อกีครัง้ เรยีกว่า bottleneck ซึง่มผีลกระทบต่อโครงสรา้งทางพนัธุกรรม
เปลีย่นแปลงผกผนัไปจากประชากรเดมิ และส่งผลใหค้วามหลากหลายทางพนัธุกรรมลดลงดว้ย 
ดงันัน้ ความแปรผนัทางพนัธุกรรมจงึเป็นปจัจยัที่ส าคญัที่เอื้อให้เกิดความหลากหลายทาง
ชวีภาพ (สุรนิทร ์2552, ประดษิฐ,์ 2554, และเจษฎา, 2555) 

ปจัจุบนัมหีลายเทคนิคที่ใช้ตรวจสอบความแปรผนัทางพนัธุกรรม เช่น การ
ตรวจดคูวามแปรผนัระดบัโครโมโซมทัง้ในรปูแบบของไมโททกิคารโิอไทป์ และรปูแบบของโพลี
ทนีโครโมโซม แต่วธิทีีนิ่ยมากในปจัจุบนัคอื การท าอเิลก็โทรฟอรซิสิ (Electrophoresis) เพื่อให้
ได้ความรูแ้ละความเขา้ใจถงึการเปลี่ยนแปลงโครงสรา้งทางพนัธุกรรมอย่างละเอยีด นอกจาก
เทคนิคอเิลก็โทรฟอรซิสิยงัมอีกีหลายเทคนิคทีส่ามารถน ามาประยุกต์ใชเ้พื่อศกึษาความแปรผนั
ทางพนัธุกรรมได ้เช่น เทคนิค AFLP, RFLPs, RAPD, microsatellite, SNPs และ PCR เป็น
ตน้ เทคนิค PCR เป็นเทคนิคทีช่่วยเพิม่ปรมิาณดเีอน็เอจ านวนเลก็น้อยหรอืดเีอน็เอทีม่สีภาพไม่
สมบรณ์ูใหไ้ดจ้ านวนดเีอน็เอมากขึน้ในช่วงเวลาสัน้ๆ เทคนิคนี้มปีระโยชน์ในหลายๆ ดา้น ไม่ว่า
จะเป็นด้านการแพทย์ ตรวจสอบลายพิมพ์ดีเอ็นเอระหว่างพ่ อแม่ลูก ด้านอาชญากรรม 
ตรวจสอบหาคนรา้ยตวัจรงิจากดเีอ็นเอเพยีงเลก็น้อยได้ และด้านชวีวทิยา ช่วยเพิม่ปรมิาณดี
เอน็เอในชิน้ส่วนงานที่ต้องการวเิคราะห ์รวมทัง้เพื่อศกึษาหาความแปรผนัทางพนัธุกรรมระดบั
โมเลกุลของดเีอ็นเอ ไม่ว่าจะเป็นดเีอ็นเอที่ได้จากไมโทคอนเดรยีหรอืโครโมโซมในนิวเคลยีส 
เป็นต้น โดยหลกัการของเทคนิค PCR ต้องการสองส่วนที่ส าคญั คอื ดเีอน็เอต้นแบบและไพร
เมอรท์ีส่งัเคราะหข์ึน้ใหส้ามารถเขา้คู่กบัดเีอ็นเอต้นแบบได ้สายดเีอ็นเอจะถูกแยกออกจากกนั
เป็น 2 สายโพลนิิวคลโีอไทดด์ว้ยความรอ้น หลงัจากนัน้ไพรเมอรต์วัหนึ่งจะเขา้เกาะทีต่ าแหน่ง
หวับนสายโพลนิิวคลโีอไทด ์และไพรเมอรอ์กีตวัหนึ่งจะเขา้เกาะทีต่ าแหน่งหางบนสายโพลนิิวคลี
โออีกสาย เพื่อท าหน้าที่เป็นจุดเริม่ต้นให้มกีารสงัเคราะห์โพลนิิวคลโีอไทด์สายใหม่ได้ต่อไป  
เทคนิคต่างๆเหล่านี้มปีระโยชน์ช่วยใหน้ักพนัธุศาสตรส์ามารถวเิคราะหห์าข้อมลูต่างๆ เกี่ยวกบั
การเปลี่ยนแปลงทางวิวฒันาการของสิ่งมชีีวิตในระดบัโมเลกุลได้อย่างละเอียดและแม่นย า  
(วสิุทธิ,์ 2538 และสุรนิทร,์ 2552) 
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พื้นท่ีศึกษา 

การศึกษาครัง้นี้ก าหนดขอบเขตพื้นที่เก็บตัวอย่างด้วงมูลสตัว์ในภาคสนาม
ทัง้หมด 7 จงัหวดั ตามแนวเทอืกเขาส าคญัในคาบสมุทรไทย ได้แก่ แนวเทอืกเขาตะนาวศร ี
(จังหวัดชุมพร ) แนวเทือกเขาภูเก็ต (จังหวัดระนองและจังหวัดพังงา ) แนวเทือกเขา
นครศรธีรรมราช (จงัหวัดสุราษฎร์ธานี จงัหวดันครศรีธรรมราชและจงัหวัดตรงั ) และแนว
เทอืกเขาสนักาลาครี ี(จงัหวดัสงขลา) 

 
แนวเทอืกเขาตะนาวศร ี

แนวเทอืกเขาตะนาวศร ีเป็นเขตกัน้พรมแดนระหว่างไทยกบัพม่า แนวเทอืกเขา
มคีวามยาวประมาณ 834 กโิลเมตร มภีูเขาทีสู่งทีสุ่ด คอื เขางะงนันิกยวกตอง จงัหวดัเพชรบุร ี
มคีวามสงูประมาณ 1,412 เมตร  

จงัหวดัชุมพร ตัง้อยูใ่นแนวเทอืกเขาตะนาวศร ีบรเิวณตอนบนสุดของภาคใต้ฝ ัง่
อ่าวไทย ระหว่างเสน้ละตจิดูที ่10 องศา 29 ลปิดาเหนือ และเสน้ลองตจิดูที ่99 องศา 11 ลปิดา
ตะวนัออก พื้นที่ทอดตามแนวเหนือ-ใต้ ยาวประมาณ 222 กิโลเมตร สภาพภูมปิระเทศของ
จงัหวดัชุมพร แบ่งออกเป็น 3 ลกัษณะ คอื พืน้ทีร่าบตอนกลาง พืน้ทีร่าบชายฝ ัง่ทะเล และพืน้ที่
ทางทศิตะวนัตก เป็นทีส่งูและภเูขา มทีวิเขาตะนาวศรเีป็นทวิเขาส าคญั ซึง่ปกคลุมไปดว้ยป่าไม้
เป็นบรเิวณกว้างและเป็นที่อยู่อาศัยของสิง่มชีวีิตจ านวนมาก รวมถึงสิง่มชีวีติที่ใกล้สูญพนัธุ์
หลายชนิด สภาพภูมิอากาศจะได้รบัอิทธิพลจากลมมรสุมตะวันตกเฉียงใต้ และลมมรสุม
ตะวนัออกเฉียงเหนือ ท าให้มีฤดูกาลเพยีง 2 ฤดู คือ ฤดูร้อน เริม่ตัง้แต่เดือนกุมภาพนัธ์ถึง
กลางเดือนพฤษภาคม และฤดูฝน เริ่มตัง้แต่กลางเดือนพฤษภาคมถึงกลางเดือนธนัวาคม        
มพีื้นที่ป่าครอบคลุมทุกอ าเภอ แต่จะหนาแน่นบรเิวณทางด้านทศิตะวนัตกของพื้นที่จงัหวดั 
ส าหรบัประเภทป่าในจงัหวดัชุมพร จดัเป็นประเภทไมผ้ลดัใบ จ าแนกเป็น 3 ชนิด ประกอบดว้ย 
ป่าดบิชื้น ป่าชายเลน และป่าพรุ ในเขตพื้นที่ป่ามคีวามชุกชุมของสตัว์ป่าและพชืพนัธุ์จ านวน
มาก ทัง้สตัวเ์ลี้ยงลูกดว้ยน ้านม เช่น เลยีงผา สมเสรจ็ ชา้งป่า กวาง ลงิ นกชนิดต่างๆ เช่น นก
เงอืก นกเปล้า สตัว์สะเทนิน ้าสะเทินบก ปลาน ้าจดื และพวกแมลงต่างๆ และพรรณพชืจ านวน
มาก เช่น วงศ์ Dipterocarpaceae วงศ์ Fabaceae หรอื Leguminosae และวงศ์ Lythraceae 
เป็นตน้ (ศูนยว์จิยัและพฒันาโครงสรา้งมลูฐานอย่างยัง่ยนื มหาวทิยาลยัขอนแก่น, 2557) 
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แนวเทอืกเขาภเูกต็  
แนวเทอืกเขาภูเก็ต เป็นแนวเทอืกเขาต่อเนื่องมาจากเทอืกเขาตะนาวศร ีเริม่

จากจงัหวดัชุมพรขนานไปกบัชายฝ ัง่ทะเลของชุมพร พงังา กระบี ่จนถงึจงัหวดันครศรธีรรมราช 
ยาวประมาณ 517 กิโลเมตร ยอดเขาที่ที่สุด คอื เขาพนมเบญจา จงัหวดักระบี่ มคีวามสูง
ประมาณ 1,397 เมตร จงัหวดัระนองและจงัหวดัพงังาตัง้อยูใ่นบรเิวณเทอืกเขาภเูกต็ 

จงัหวดัระนอง ตัง้อยู่ทางด้านทศิตะวนัตกของภาคใต้ ประมาณละติจูดที่ 10 
องศาเหนือ และลองตจิดูที ่99 องศาตะวนัออก สภาพภูมปิระเทศประกอบดว้ยภูเขาและทวิเขา 
ประมาณรอ้ยละ 86 ของพื้นที ่มทีีร่าบประมาณรอ้ยละ 14 ของพื้นที ่แบ่งออกเป็น 2 เขต ดงันี้ 
1. เขตภูเขาและที่สูง อยู่ทางด้านตะวนัออกของจงัหวดั เป็นเทอืกเขาที่ต่อเนื่องจากเทอืกเขา
ตะนาวศรวีางตวัในทศิทางจากเหนือไปใต้ และลาดเอียงสู่ทะเลอนัดามนั 2. เขตที่ราบชายฝ ัง่ 
พื้นที่ด้านตะวนัตกของจงัหวดั เป็นบรเิวณที่ถูกทบัถมเป็นที่ราบ ซึ่งเป็นที่ราบแคบๆ กว้ าง
ประมาณ 5-20 กิโลเมตร สภาพภูมอิากาศอยู่ภายใต้อิทธิพลของลมมรสุมตะวนัตกเฉียงใต ้    
ท าให้มฝีนตกชุกเกือบตลอดปี จงัหวดัระนองเป็นจงัหวดัที่มคีวามหลากหลายของพรรณพชืที่
ส าคญั ไดแ้ก่ วงศ์ Acanthaceae วงศ์ Dipterocarpaceae วงศ์ Fabaceae และวงศ์ Meliaceae 
เป็นต้น นอกจากนี้พบสตัว์เลี้ยงลูกด้วยน ้านม ได้แก่ กระแตธรรมดา บ่าง ลงิลม ลงิแสม ค่าง
แว่นถิน่ใต้ อเีหน็ธรรมดา หมขีอ หมูป่า และพญากระรอกด า รวมทัง้เหยีย่วและนกชนิดต่างๆ 
เป็นตน้ (ศูนยว์จิยัและพฒันาโครงสรา้งมลูฐานอย่างยัง่ยนื มหาวทิยาลยัขอนแก่น, 2557)  

จงัหวดัพงังา ตัง้อยูใ่นภาคใต้ชายฝ ัง่ทะเลดา้นตะวนัตก อยู่ระหว่างเสน้ละตจิดูที ่
8 องศา 27 ลปิดา 52.3 ฟิลปิดาเหนือกบัเส้นลองติจูด ที่ 98 องศา 32 ลปิดา มพีื้นที่ทัง้หมด
ประมาณ 4,170.897 ตารางกโิลเมตร สภาพภูมปิระเทศ เป็นภูเขาสลบัซบัซ้อนทอดเป็นแนว
ยาวจากทศิเหนือไปทศิใต ้มชีายฝ ัง่ทะเลยาวประมาณ 239.25 กโิลเมตร มพีืน้ทีป่่าไม ้เป็นป่าไม้
ประเภทไมผ้ลดัใบ มทีัง้ปา่ดบิเขา ปา่ดบิชืน้ และปา่ชายเลน ส าหรบับรเิวณทีเ่ป็นทีร่าบจะลาดลง
จากทศิตะวนัออกไปยงัทศิตะวนัตกลงสู่ทะเลอนัดามนั ตามชายฝ ัง่ทะเลจะมปี่าชายเลนเกอืบ
ตลอด เนื่องจากจงัหวดัพงังาเป็นจงัหวดัที่อยู่ใกล้ทะเลและมฝีนตกชุกในฤดูฝน พื้นที่ป่าของ
จงัหวดัพงังา พบสตัว์ป่าและพนัธุ์พชืจ านวนมาก เช่น เช่น ช้าง เลยีงผา เก้ง สมเสรจ็ หม ีค่าง 
ฯลฯ นกชนิดต่างๆ กว่า 135 ชนิด เช่น นกเงอืก นกแต้วแลว้ลาย เหยีย่ว สตัวน์ ้า เป็นต้น ส่วน
พรรณพชืทีพ่บ เช่น พชืวงศ์ Arecaceae วงศ์ Dipterocarpaceae วงศ์ Magnoliaceae และพชื
วงศ์ Orchidaceae หลายชนิด เป็นต้น (ศูนยว์จิยัและพฒันาโครงสรา้งมูลฐานอย่างยัง่ยนื 
มหาวทิยาลยัขอนแก่น, 2557) 
 
 
 
 



26 

50 

 

แนวเทอืกเขานครศรธีรรมราช  
แนวเทอืกเขานครศรธีรรมราช เริม่จากจงัหวดัสุราษฎร์ธานี นครศรธีรรมราช 

ตรงั พัทลุง ไปสิ้นสุดที่จงัหวัดสตูล มีความยาวประมาณ 319 กิโลเมตร เทือกเขา
นครศรธีรรมราช มชีื่อเรยีกอีกชื่อหนึ่งว่า เทอืกเขาบรรทดั มยีอดเขาที่สูงที่สุด คอื เขาหลวง   
สงู 1,835 เมตร ตัง้อยูใ่นเขตจงัหวดันครศรธีรรมราช และเป็นภเูขาทีส่งูทีสุ่ดของภาคใต้  

จังหวัดสุราษฎร์ธานี ตัง้อยู่ฝ ัง่ตะวันออกของภาคใต้ มีสภาพภูมิประเทศ
หลากหลาย ประกอบดว้ย ภูมปิระเทศแบบทีร่าบชายฝ ัง่ทะเล ทีร่าบสูง รวมทัง้ภูมปิระเทศแบบ
ภเูขาซึง่กนิพืน้ทีข่องจงัหวดัถงึรอ้ยละ 40 ของพืน้ทีท่ ัง้หมด ดา้นตะวนัออกเป็นฝ ัง่ทะเลอ่าวไทย 
ส่วนดา้นตะวนัตกมลีกัษณะเป็นภูเขาสูง และไดร้บัอทิธพิลจากมรสุมตะวนัออกเฉียงเหนือทีพ่ดั
ผ่านอ่าวไทย ท าให้มช่ีวงฤดูฝนยาวนานตัง้แต่เดอืนกนัยายนถงึมกราคม และมพีื้นที่ป่าที่เป็น
แหล่งทีอ่ยู่ของสตัว์ป่าและพรรณพชืจ านวนมาก เช่นวงศ์ Arecaceae วงศ์ Clusiaceae วงศ ์
Dipterocarpaceae วงศ์ Lecythidaceae และวงศ์ Orchidaceae เป็นต้น และยงัเป็นถิน่ที่อยู่
อาศยัของสตัวป์า่สตัวป์า่สงวน เช่น สมเสรจ็ เลยีงผา และแมวลายหนิอ่อน นอกจากน้ีมสีตัวอ์ื่นๆ 
เช่น ชา้งปา่ กระทงิ ววัแดง เสอืโครง่ นกเขาหลวง นกหวัขวานสามน้ิวหลงัทอง นกแซงแซวหาง
บ่วงใหญ่ นกกระติ๊ดตะโพกขาว งูสิงธรรมดา อึ่งลายแต้ม เป็นต้น (ศูนย์วิจยัและพฒันา
โครงสรา้งมลูฐานอยา่งยัง่ยนื มหาวทิยาลยัขอนแก่น, 2557)  

จงัหวดันครศรธีรรมราช ตัง้อยู่ทางตอนกลางของภาคใต้ทีล่ะตจิดู 9 องศาเหนือ
และลองติจูด 100 องศาตะวนัออก มเีนื้อที่ประมาณ 9,942,502 ตารางกิโลเมตร ลกัษณะภูมิ
ประเทศแตกต่างไปตามลกัษณะของเทอืกเขานครศรธีรรมราช ซึ่งเป็นเทอืกเขาที่มคีวามยาว
ตามแนวยาวของคาบสมุทร ส่งผลให้ลกัษณะภูมปิระเทศของจงัหวดันครศรธีรรมราช แบ่งได้
เป็น 3 ส่วน คอื บรเิวณเทอืกเขาตอนกลาง บรเิวณทีร่าบชายฝ ัง่ด้านตะวนัออก และบรเิวณที่
ราบด้านตะวนัตก เนื่องจากสภาพที่ตัง้ใกล้เส้นศูนยส์ูตร มภีูเขาและเป็นคาบสมุทรทัง้สองด้าน
ส่งผลให้ได้รบัอทิธพิลจากลมมรสุมจากมหาสมุทรอนิเดยีและพายุหมุนเขตรอ้นจากทะเลจนีใต้
สลบักนั นอกจากน้ี จงัหวดันครศรธีรรมราชมพีืน้ทีป่่ามทีรพัยากรทางธรรมชาตพิวกสตัวป์่าและ
พรรณพชืจ านวนมาก เช่น บวัแฉกใบใหญ่ วงศ์ Arecaceae วงศ์ Dipterocarpaceae วงศ ์
Fagaceae และวงศ์ Orchidaceae เป็นต้น และยงัมสีตัว์ป่าสตัว์จ านวนมาก เช่น สมเสรจ็ 
เลยีงผา ลงิกงั ลงิเสน ค่างด า ชะนีธรรมดา เสอืลายเมฆ เสอืด า เสอืโคร่ง หมหีมา นกอนิทรดี า 
นกหว้า นกเงอืกหวัหงอก นกเงือกปากด า นกกินปลี งูหลามปากเป็ด ตุ๊กแกป่าโคนน้ิวติด 
จิง้เหลนเรยีวปกัษ์ใต้ งเูขยีวดงลาย เป็นต้น (ศูนยว์จิยัและพฒันาโครงสรา้งมูลฐานอย่างยัง่ยนื 
มหาวทิยาลยัขอนแก่น, 2557) 
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จงัหวดัตรงั ตัง้อยู่ทางภาคใต้ฝ ัง่ตะวนัตกติดทะเลอนัดามนั มเีน้ือที่ประมาณ 
4,941.439 ตารางกโิลเมตร สภาพภูมปิระเทศโดยทัว่ไปพืน้ทีส่่วนใหญ่ของจงัหวดัตรงัเป็นเนิน
สูงๆ ต ่าๆ สลบัด้วยภูเขาใหญ่เลก็กระจดักระจายอยู่ทัว่ไป พื้นที่ราบมจี านวนน้อย มพีื้นที่ป่า
ประมาณรอ้ยละ 20 ของพื้นทีจ่งัหวดั สภาพป่าเป็นป่าดบิชืน้ ส าหรบัพืน้ทีท่ี่อยู่ตดิกบัทะเลมปี่า
ชายเลนทีย่งัคงมคีวามอุดมสมบูรณ์ มทีรพัยากรทางธรรมชาตพิวกสตัวป์่าและพรรณพชืจ านวน
มาก เช่นวงศ์ Arecaceae วงศ์ Caesalpiniaceae และวงศ์ Dipterocarpaceae เป็นต้น สตัวป์่า 
เช่น กวาง เนื้อทราย เมน่ หม ีลงิ ชะนี เก้ง กระรอกชนิดต่างๆ นกยงู นกหวา้ กระรอก สมเสรจ็ 
เสอืโคร่ง เสอืด าหรอืเสอืดาว เสอืลายเมฆ เป็นต้น (ศูนยว์จิยัและพฒันาโครงสรา้งมลูฐานอย่าง
ยัง่ยนื มหาวทิยาลยัขอนแก่น, 2557) 

 
แนวเทอืกเขาสนักาลาครี ี 

แนวเทอืกเขาสนักาลาครี ีเป็นภูเขาสลบัซบัซ้อน เป็นเส้นกัน้พรมแดนระหว่าง
ไทยกบัมาเลเซยี พืน้ทีป่า่มคีวามอุดมสมบรูณ์ทัง้สตัวป์า่และพรรณพชื แนวเทอืกเขามคีวามยาว
ประมาณ 428 กโิลเมตร ภูเขาที่สูงที่สุดของเทอืกเขาสนักาลาครี ีคอื ยอดเขายูลูตติ ิบาซาห ์    
มคีวามสูง 1,533 เมตร ในเขตพืน้ทีจ่งัหวดัยะลา สูงประมาณ 1,535 เมตร จงัหวดัสงขลาตัง้อยู่
ในแนวเทอืกเขาสนักาลาครี ี 

จงัหวดัสงขลา ตัง้อยู่ฝ ัง่ตะวนัออกของภาคใต้ตอนล่าง สูงจากระดบัน ้าทะเล
เฉลี่ย 4 เมตร พื้นที่ทางตอนเหนือเป็นคาบสมุทรแคบและยาวยื่นลงมาทางใต้กบัส่วนที่เป็น
แผ่นดนิรูปสี่เหลี่ยมผนืผ้าทางตอนใต้ แผ่นดนิทัง้สองส่วนเชื่อมต่อกนัโดยสะพานตณิสูลานนท ์
พืน้ทีท่างทศิเหนือส่วนใหญ่เป็นทีร่าบลุ่ม ทศิตะวนัออกเป็นที่ราบรมิทะเล ทศิใต้และทศิตะวนัตก
เป็นภูเขาและที่ราบสูงซึ่งเป็นแหล่งก าเนิดต้นน ้าล าธารที่ส าคญั จงัหวดัสงขลาตัง้อยู่ในเขต
อทิธพิลของลมมรสุมตะวนัออกเฉียงเหนือ จากอทิธพิลของลมมรสุม ส่งผลให้มฤีดูกาลเพยีง 2 
ฤดู คอื ฤดูรอ้นและฤดูฝน นอกจากน้ี จงัหวดัสงขลายงัมพีื้นที่ป่าที่เป็นแหล่งที่อยู่ของสตัว์ป่า
และพชืพรรณจ านวนมาก เช่น วงศ์ Annonaceae วงศ์ Araceae วงศ์ Dipterocarpaceae และ
วงศ ์Zingiberaceae เป็นตน้ นอกจากน้ียงัมสีตัวป์า่ เช่น ชา้งป่า สมเสรจ็ เลยีงผา เสอืโคร่ง เสอื
ด า เกง้ กระจง หม ีชะมด คา้งคาว กระรอกชนิดต่างๆ ชะนี ลงิ ค่าง นกหวา้ ไก่จกุ นกเงอืก และ
นกอื่นๆ เป็นต้น (หทัยา, 2543 และศูนย์วิจยัและพฒันาโครงสร้างมูลฐานอย่างยัง่ยนื 
มหาวทิยาลยัขอนแก่น, 2557) 
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บทท่ี 2 
วิธีการวิจยั 

 
 

วสัด ุอปุกรณ์และสารเคมี 

1. วสัดุ อุปกรณ์และสารเคมสี าหรบัเกบ็ตวัอยา่งดว้งมลูสตัวใ์นภาคสนาม 
 1.1 สมดุจดบนัทกึขอ้มลู และดนิสอ 
 1.2 ขวดส าหรบัใส่ตวัอยา่ง 
 1.3 กระดาษบนัทกึ 
 1.4 แอลกอฮอล ์95% 
 1.5 ปากคบี (forceps)  
 1.6 พลัว่ เสยีม  
 1.7 มลูสุกรสด 
 1.8 อุปกรณ์ส าหรบัวางกบัดกั เช่น ภาชนะส าหรบัใส่มลูสุกร  
 1.9 GPS ส าหรบัวดัพกิดั 
 1.10 กลอ้งถ่ายรปู 

 
2. วสัดุ อุปกรณ์และสารเคมสี าหรบัศกึษาลกัษณะทางสณัฐานวทิยาและตรวจหาชื่อวทิยาศาสตร์
ในหอ้งปฏบิตักิาร 
 2.1 กลอ้งจลุทรรศน์  
 2.2 จานเพาะเลีย้งเชือ้ (petri dish) 
 2.3 ปากคบี (forceps) 
 2.4 พู่กนั แปรงสฟีนั 
 2.5 แอลกอฮอล ์95% 
 2.6 เอกสารทางอนุกรมวธิานทีเ่กีย่วขอ้งของดว้งมูลสตัวส์กุล Onthophagus 

 
3. วสัดุ อุปกรณ์และสารเคมสี าหรบัการศกึษาทางชวีโมเลกุล 
 3.1 ขัน้ตอนการเตรยีมสารเคม ี
  3.1.1 สารเคมทีี่ใช้ในการเตรยีมสารละลาย lysis buffer ประกอบด้วย 
สารละลายโซเดยีมคลอไรด ์(NaCl) ความเขม้ขน้ 0.08 โมลาร ์(M), สารละลาย EDTA ความ
เขม้ขน้ 0.06 โมลาร,์ สารละลาย SDS ความเขม้ขน้ 0.5%, สารละลาย Tris-HCl ความเขม้ขน้ 
0.1 โมลาร,์ สารละลาย sucrose ความเขม้ขน้ 0.16 โมลาร ์ 
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  3.1.2 สารละลาย potassium acetate ความเขม้ขน้ 8 โมลาร ์
  3.1.3 แอลกอฮอล ์70%, 95%   
  3.1.4 DI water  
  3.1.5 บกีเกอร ์
  3.1.6 กระบอกตวง 
  3.1.7 ขวด Duran 
  3.1.8 ขวดรปูชมพู่ 
  3.1.9 ชอ้นตกัสาร  
  3.1.10 กระดาษชัง่สาร 
  3.1.11 เครือ่งชัง่ 4 ต าแหน่ง  
  3.1.12 เครือ่ง Autoclave 
  3.1.13 ตูอ้บ Hot air oven 
  3.1.14 กระดาษทชิช ู

 
 3.2 ขัน้ตอนการสกดัดเีอน็เอ 
  3.2.1 สารเคมทีีใ่ช้ในขัน้ตอนการสกดัดเีอ็นเอ ประกอบดว้ย สารละลาย lysis 
buffer, proteinase K, สารละลาย potassium acetate ความเขม้ขน้ 8 โมลาร,์ เอทานอล 
(ethanol) 70%, เอทานอล 95%, สารละลาย TE buffer  
  3.2.2 ปากคบี (forceps)  
  3.2.3 จานเพาะเลีย้งเชือ้ (petri dish)  
  3.2.4 microcentrifuge tube 1.5 มลิลลิติร (ml)  
  3.2.5 กา้นบดตวัอยา่ง (pestle)  
  3.2.6 micropipette ขนาดต่างๆ 
  3.2.7 tip ขนาดต่างๆ 
  3.2.8 rack 
  3.2.9 ตูอ้บ Hot air oven 
  3.2.10 เครือ่ง vortex 
  3.2.11 เครือ่งหมนุเหวีย่ง 
  3.2.12 ตูเ้ยน็ที ่4 องศาเซลเซยีส และ -20 องศาเซลเซยีส 
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 3.3 ขัน้ตอนการวดัปรมิาณดเีอน็เอ 
  3.3.1 เครือ่งวดัปรมิาณดเีอน็เอ (nano drop) 
  3.3.2 กระดาษเชด็เลนส ์
  3.3.3 DI water 
  3.3.4 สารละลาย TE buffer 
  3.3.5 DNA template  

 
 3.4 ขัน้ตอนการเพิม่ปรมิาณดเีอน็เอ (PCR) 
  3.4.1 สารเคมทีีใ่ชใ้นขัน้ตอนการเพิม่ปรมิาณดเีอน็เอ ประกอบดว้ย DI water, 
master mix, DNA template, primer  
  3.4.2 เครือ่งพซีอีาร ์ 
  3.4.3 หลอดพซีอีาร ์
  3.4.4 micropipette ขนาดต่างๆ 
  3.4.5 tip ขนาดต่างๆ 
  3.4.6 rack 
  3.4.7 เครือ่ง vortex 
  3.4.8เครือ่งหมนุเหวีย่ง 

 
 3.5 ขัน้ตอนอเิลก็โทรโฟรซีสิ 
  3.5.1 agarose gel ความเขม้ขน้ 1.5% 
  3.5.2 Maestro safe 
  3.5.3TBE buffer 1X 
  3.5.4 DNA ladder 
  3.5.5 DNA template 
  3.5.6 กระดาษชัง่สาร 
  3.5.7 ชอ้นตกัสาร 
  3.5.8 เครือ่งชัง่ 4 ต าแหน่ง 
  3.5.9 ไมโครเวฟ 
  3.4.10 เครือ่งเจลอเิลก็โตรโฟรซีสิ 
  3.5.11 เครือ่งถ่ายภาพเจล (gel documentation) 
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วิธีการด าเนินการการศึกษาวิจยั 

1. ตรวจเอกสารและศกึษาขอ้มลูทีเ่กีย่วขอ้ง 
 1.1 ศกึษาและรวบรวมเอกสารทีเ่กี่ยวขอ้งกบัการศกึษาดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus 
บรเิวณเอเชยีตะวนัออกเฉียงใต ้และประเทศไทยทีผ่่านมา 
 1.2 ศกึษาและรวบรวมเอกสารทีเ่กี่ยวขอ้งกบัการส ารวจดว้งมลูสตัวบ์รเิวณภาคใต้ของ
ประเทศไทย เพื่อทราบขอ้มลูพืน้ทีว่จิยัและพืน้ทีใ่กลเ้คยีงมกีารศกึษาดว้งมลูสตัวช์นิดใดมาก่อน
หน้านี้ โดยเฉพาะการศกึษาดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus  
 1.3 ศกึษาและรวบรวมเอกสารทีเ่กี่ยวขอ้งกบัการศกึษาวงศ์วานววิฒันาการและความ
แปรผนัทางพนัธุกรรมของดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus บรเิวณคาบสมทุรไทย 
 1.4 ศึกษาและรวบรวมข้อมูลเบื้องต้นเกี่ยวกับลกัษณะทางชีวภูมศิาสตร์บรเิวณ
คาบสมุทรไทย ไดแ้ก่ สภาพภูมปิระเทศ ภูมอิากาศ และการแพร่กระจายของสตัวเ์ลีย้งลูกดว้ย
น ้านม เป็นตน้ 
 1.5 ศกึษาและรวบรวมเอกสารทีเ่กีย่วขอ้งกบัวธิกีารทางชวีโมเลกุลในการศกึษาวงศ์วาน
ววิฒันาการและความแปรผนัทางพนัธุกรรม  
 
2. ส ารวจ ศกึษา และเกบ็รวบรวมตวัอยา่งดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus ในภาคสนาม 
 2.1 ก าหนดขอบเขตพืน้ทีศ่กึษา 

ก าหนดขอบเขตพืน้ทีเ่ก็บตวัอย่างด้วงมูลสตัว์ในภาคสนามทัง้หมด 7 จงัหวดั 
บรเิวณคาบสมุทรไทย โดยการศึกษาครัง้นี้ศึกษาตามแนวเทอืกเขาส าคญัในคาบสมุทรไทย 
ได้แก่ แนวเทอืกเขาตะนาวศร ี(จงัหวดัชุมพร) แนวเทอืกเขาภูเก็ต (จงัหวดัระนองและจงัหวดั
พงังา) แนวเทอืกเขานครศรธีรรมราช (จงัหวดัสุราษฎรธ์านี จงัหวดันครศรธีรรมราชและจงัหวดั
ตรงั) และแนวเทอืกเขาสนักาลาครี ี(จงัหวดัสงขลา) นอกจากนี้มกีารบนัทกึขอ้มลู พกิดัต าแหน่ง
ความสูงจากระดบัน ้าทะเล และสภาพพื้นที่โดยรวม รายละเอียดเกี่ยวกับพื้นที่ศึกษาดงันี้      
(รปูที ่6-7) 
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รปูท่ี 6 แผนทีพ่ืน้ทีศ่กึษาทัง้ 7 จงัหวดั 
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รปูท่ี 7 พืน้ทีศ่กึษาแต่ละจงัหวดั 7ก) จงัหวดัชุมพร, 7ข) จงัหวดัระนอง, 7ค) จงัหวดัพงังา,  
               7ง) จงัหวดัสุราษฎรธ์านี 

 

ก ข 

ค ง 
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รปูท่ี 7 พืน้ทีศ่กึษาแต่ละจงัหวดั 7จ) จงัหวดันครศรธีรรมราช, 7ฉ) จงัหวดัตรงั และ  
         7ช) จงัหวดัสงขลา 

 
 
 
 

จ ฉ 

ช 
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 2.2 วธิกีารเกบ็รวบรวมตวัอยา่ง 
วธิกีารเก็บตวัอย่างด้วงมูลสตัว์ในภาคสนาม โดยใช้กบัดกัหลุมที่มมีูลสุกรเป็น

เหยื่อล่อ (baited-pitfall trap) โดยวางแนวเส้น (line transect) 2 แนว โดยในแต่ละแนวมี
ระยะทางประมาณ 1,000 เมตร โดยใชม้ลูสุกรสดเป็นเหยื่อล่อในภาชนะ โดยวางกบัดกัต่อเนื่อง
ตลอดแนวความยาว แต่ละกบัดกัห่างกนัประมาณ 50 เมตรเพื่อลดอทิธพิลของกลิน่ (รูปที่ 8) 
วางมลูทิง้ไว้ 1 คนื โดยท าการสุ่มเกบ็ตวัอย่างดว้งมลูสตัว ์ระหว่างเดอืนพฤษภาคม 2557 ถงึ
เดอืนมกราคม 2559 

 
รปูท่ี 8 การเกบ็ตวัอยา่งดว้งมลูสตัวใ์นวธิ ีLine transect ในแต่ละพืน้ทีศ่กึษา 

 
3. การศกึษาอนุกรมวธิานและการจดัจ าแนกชนิดตวัอยา่งดว้งมลูสตัวใ์นหอ้งปฏบิตักิาร 
 3.1 น าตวัอย่างด้วงมูลสตัว์ที่เก็บรวบรวมได้จากภาคสนามล้างท าความสะอาดด้วย
แอลกอฮอล ์95% เพื่อก าจดัมลูสตัวแ์ละปรสติทีต่ดิดว้งมลูสตัว์ 
 3.2 น าตวัอยา่งดว้งมลูสตัวท์ีไ่ดม้าศกึษาลกัษณะทางสณัฐานวทิยาและจดัจ าแนกชนิดที่
ถูกตอ้งของดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus โดยใชห้นังสอืและเอกสารทางอนุกรมวธิานของดว้ง
มลูสตัว์ที่เกี่ยวขอ้ง ได้แก่ หนังสอือนุกรมวธิานของ, Paulian (1945), Balthazar (1963), 
Zunino (1975, 1979a, 1979b, 1981), Jessop (1986) และ Fernando และคณะ (2011) 
รวมทัง้จัดจ าแนกและยืนยันชนิดโดยผู้เชี่ยวชาญทางด้านอนุกรมวิธานด้วงมูลสัตว์สกุล 
Onthophagus คอื Johannes Huijbretgs และ Thijmen Breeschoten จากพพิธิภณัฑธ์รรมชาติ
วทิยา Leiden ประเทศเนเธอรแ์ลนด ์ก่อนท าการศกึษาทางดา้นชวีโมเลกุลต่อไป  
 3.3 นับจ านวนตวัอย่างด้วงมลูสตัวแ์ต่ละชนิดแลว้เกบ็รกัษาไว้ใน แอลกอฮอล ์95% ที่
อุณหภมู ิ-20 ºC 
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4. การศกึษาดว้งมลูสตัวท์างดา้นชวีโมเลกุล 
 4.1 ขัน้ตอนการสกดัดเีอน็เอ (ดดัแปลงมาจาก Boonrotpong, 2009) 
  4.1.1 น าเนื้อเยื่อกลา้มเนื้อ (tissue muscle) บรเิวณอกปลอ้งแรก (pronotum) 
ของตวัอยา่งดว้งมลูสตัวป์ระมาณ 15-25 ไมโครลติร (µl) ใส่ใน microcentrifuge tube ขนาด 1.5 
ไมโครลติร  
  4.1.2 เตมิสารละลาย lysis buffer ปรมิาตร 200 ไมโครลติร และบดตวัอย่างให้
ละเอยีด  
  4.1.3 เตมิ Proteinase K ปรมิาตร 5 ไมโครลติร ผสมใหเ้ขา้กนั น าไปบ่ม 
(incubate) ทีอุ่ณหภมู ิ60 ºC เป็นเวลา 12-24 ชัว่โมง 
  4.1.4 เตมิสารละลาย Potassium acetate ความเขม้ขน้ 8 โมลาร ์ปรมิาตร 7 
ไมโครลติร น าไป vortex และน าไปบ่มที ่-20 ºC เป็นเวลา 30 นาท ี
  4.1.5 น าไปหมุนเหวีย่งที ่13,400 รอบต่อวนิาท ี(rpm) เป็นเวลา 15 นาท ีและ
เกบ็ส่วนใสใส่หลอดใหม่ 
  4.1.6 น าสารละลายส่วนใสทีไ่ดไ้ปเตมิ สารละลายเอทานอล 95% ปรมิาตร 100 
ไมโครลติร น าไปหมนุเหวีย่งที ่13,400 rpm เป็นเวลา 15 นาท ีและเทส่วนใสทิง้ 
  4.1.7 เตมิสารละลายเอทานอล 70% ปรมิาตร 100 ไมโครลติร น าไปหมุน
เหวีย่งที ่13,400 rpm เป็นเวลา 15 นาท ีและเทส่วนใสทิง้ 
  4.1.8 ตัง้หลอดทิง้ไวป้ระมาณ 2-3 ชัว่โมง หรอืจนหว่าตะกอนจะแหง้ 
  4.1.9 เมือ่ตะกอนแหง้แลว้ละลายตะกอนเกบ็ใน สารละลาย TE buffer ปรมิาตร 
50 ไมโครลติร  
  4.1.10 น าดเีอน็เอทีล่ะลายเกบ็ไวท้ี ่-20 ºC  
 
 4.2 ขัน้ตอนการเพิม่ปรมิาณดเีอน็เอ (PCR) 

ท าการเพิม่ปรมิาณดเีอน็เอดว้ยเทคนิค Polymerase Chain Reaction หรอื 
PCR ท าการเพิม่ปรมิาณดเีอน็เอทัง้ยนีในไมโทคอนเดรยีประกอบดว้ย Cytochrome oxidase I 
(COI) (ดดัแปลงมาจาก Boonrotpong, 2009), 16S ribosomal DNA (16S rDNA) (ดดัแปลงมา
จาก Sole และ Scholtz, 2010) และ Cytochrome b (Cyt b) (ดดัแปลงมาจาก Orsini และคณะ, 
2007) และยนีในนิวเคลยีสโดย ไดแ้ก่ 28S ribosomal DNA domain3 (28S rDNA domain3) 
(ดดัแปลงมาจาก Boonrotpong, 2009) โดยใชไ้พรเมอรท์ัง้หมด 4 คู่ (ตารางที ่1) และมขีัน้ตอน
การเพิม่ปรมิาณดเีอน็เอของแต่ละไพรเมอร ์ดงันี้ 
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  4.2.1 Cytochrome oxidase I (COI) (ดดัแปลงมาจาก Boonrotpong, 2009) 
ขัน้ที ่1   predenaturation  อุณหภมู ิ94 oC  90 วนิาท ี 
ขัน้ที ่2   denaturation   อุณหภมู ิ94 oC  22 วนิาท ี 

annealing   อุณหภมู ิ52 oC  30 วนิาท ี 
extension   อุณหภมู ิ72 oC  90 วนิาท ี 

โดยขัน้ตอนที ่2 ท า 35 รอบ  
ขัน้ที ่3   final extension   อุณหภมู ิ72 oC  60 วนิาท ี

 
 

 
 

รปูท่ี 9 PCR condition ในการเพิม่ปรมิาณดเีอน็เอบรเิวณ COI 
 
  4.2.2 16S rDNA (ดดัแปลงมาจาก Sole และ Scholtz, 2010) 

ขัน้ที ่1   predenaturation  อุณหภมู ิ94 oC  90 วนิาท ี 
ขัน้ที ่2   denaturation   อุณหภมู ิ94 oC  22 วนิาท ี 

annealing   อุณหภมู ิ50 oC  30 วนิาท ี 
extension   อุณหภมู ิ72 oC  90 วนิาท ี 

โดยขัน้ตอนที ่2 ท า 35 รอบ  
ขัน้ที ่3  final extension   อุณหภมู ิ72 oC  60 วนิาท ี
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รปูท่ี 10 PCR condition ในการเพิม่ปรมิาณดเีอน็เอบรเิวณ 16S rDNA 
 

  4.1.3 Cytochrome b (Cyt b) (ดดัแปลงมาจาก Orsini และคณะ, 2007) 
ขัน้ที ่1  predenaturation  อุณหภมู ิ95 oC  5 นาท ี 
ขัน้ที ่2  denaturation   อุณหภมู ิ94 oC  60 วนิาท ี 

annealing   อุณหภมู ิ44 oC  60 วนิาท ี 
extension   อุณหภมู ิ72 oC  90 วนิาท ี 

โดยขัน้ตอนที ่2 ท า 35 รอบ  
ขัน้ที ่3   final extension   อุณหภมู ิ72 oC  15 นาท ี
 
 

 
 

รปูท่ี 11 PCR condition ในการเพิม่ปรมิาณดเีอน็เอบรเิวณ Cyt b 
 

 

44 oC 

60S 
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  4.2.4 28S rDNA domain3 (ดดัแปลงมาจาก Boonrotpong, 2009) 
ขัน้ที ่1  predenaturation  อุณหภมู ิ94 oC  90 วนิาท ี 
ขัน้ที ่2  denaturation   อุณหภมู ิ94 oC  60 วนิาท ี 

annealing   อุณหภมู ิ50 oC  60 วนิาท ี 
extension  อุณหภมู ิ72 oC  90 วนิาท ี 

โดยขัน้ตอนที ่2 ท า 25 รอบ  
ขัน้ที ่3  final extension   อุณหภมู ิ72 oC  60 วนิาท ี
 
 

 
 

รปูท่ี 12 PCR condition ในการเพิม่ปรมิาณดเีอน็เอบรเิวณ 28S rDNA domain3 
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ตางรางท่ี 1 ชื่อไพรเมอร ์และล าดบันิวคลโีอไทดข์องแต่ละยนี  

 
 

 
 

Locus 
Primer 
name 

Sequences (5’-3’) References 

COI 
(831 bp) 

C1-J-2183 (5’- CAACATTTATTTTGATTTTTTGG -3’) Forward Simon และคณะ, 1994 

TL2-N-3014 (5’ -TCCAATGCACTAATCTGCCATATTA -3’) Reverse Simon และคณะ, 1994 
16S rDNA 
(362 bp) 

16Sf (luisa) (5’-ATGTCTTTTTGAKWATAATWTAAAG-3’) Forward Orsini และคณะ, 2007 

16Sr (luisa) (5’-ACGCTGTTATCCCTAAGGTAATTT-3’) Reverse Orsini และคณะ, 2007 
Cyt b 

(333 bp) 
CB3 (5’-GAGGAGCAACTGTAATTACTAA-3’) Forward Balke และคณะ, 2004 

CB4 (5’-AAAAGAAA(AG)TATCATTCAGGTTGAAT-3’) Reverse Balke และคณะ, 2004 
28S rDNA domain3 

(332 bp) 
28Sa (5’-GACCCGTCTTGAAACACGGA -3’) Forward Whiting และคณะ, 1997 

28Sb (5’-TCGGAAGGAACCAGCTACTA- 3’) Reverse Whiting และคณะ, 1997 
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 4.3 ขัน้ตอนอเิลก็โตรโฟรซีสิ (Gel electrophoresis) 
  4.3.1 เตรยีม Agarose gel ความเขม้ขน้ 1.5 % และการยอ้ม Gel 

1) ชัง่ Agarose gel 0.45 กรมั (g) ใส่ขวด 
2) เตมิ 0.5X TBE buffer ปรมิาตร 30 มลิลลิติร 
3) อุ่นให ้Agarose gel ใหล้ะลายใน microwave 
4) รอจนเจลอุ่นพอประมาณเทใส่ลงในถาดส าหรบั run gel ทีป่ระกอบหวไีว้

แลว้รอจนเจลแขง็ตวัดปีระมาณ 30 นาท ีแลว้ดงึหวอีอก 
  4.3.2 การ run gel electrophoresis 

1) เตมิ 0.5X TBE buffer ลงใน chamber ทีว่างเจลแลว้โดยเตมิใหท้่วม gel 
2) Load ดเีอน็เอทีท่ า PCR และ Ladder ลงใน well โดยจะใช ้Maestro safe 

ในการยอ้มดเีอน็เอ โดยใช ้Maestro safe 1 ไมโครลติร ผสมกบัดเีอน็เอ
ตวัอย่าง 5 ไมโครลติร ส่วน Ladder ใช ้Maestro safe 2 ไมโครลติรผสม
กบั Ladder 2 ไมโครลติร 

3) ใชเ้วลา run 30 นาท ีที ่100 โวลต ์ดว้ยเครือ่ง electrophoresis 
  4.3.3 การถ่ายภาพ Gel 

ถ่ายภาพเจลภายใตแ้สง UV ดว้ยเครือ่ง Gel Documentation 
 

 4.4 ขัน้ตอนการหาล าดบัดเีอน็เอ (DNA Sequencing)  
ส่งตวัอยา่งดเีอน็เอทีเ่พิม่ปรมิาณจากปฏกิริยิา PCR ไปวเิคราะหล์ าดบันิวคลโีอ

ไทดท์ี ่First BASE Laboratories, Selangor ประเทศมาเลเซยี และน าผลทีไ่ดม้าวเิคราะหข์อ้มลู
ต่อไป  

 
 4.5 ขัน้ตอนการวเิคราะหข์อ้มลู 
  4.5.1 ศกึษาค่าการสะสมจ านวนชนิด (Species accumulation curve) 

จดัจ าแนกชนิดและนับจ านวนชนิดของด้วงมูลสตัว์ที่ได้โดยแยกตามพื้นที่เก็บ
ตวัอย่างทัง้ 7 จงัหวดั น ามาหาค่าการสะสมจ านวนชนิด (Species accumulation curve) ดว้ย
โปรแกรม Diversity เวอรช์ัน่ 2.62 (Henderson และ Seaby, 1998) โดยการสรา้งกราฟ เพื่อ
ต้องการศึกษาจ านวนชนิดของด้วงมูลสตัว์สกุล Onthophagus ที่พบในการศึกษาครัง้นี้กับ
จ านวนชนิดทัง้หมดจากค่าคาดหวงัในพืน้ทีศ่กึษา 
  4.5.2 ศกึษาองคป์ระกอบของนิวคลโีอไทด ์(Nucleotide composition) 

น าล าดบันิวคลโีอไทดข์องแต่ละยนี (COI, 16S rDNA, Cyt b และ 28S rDNA 
domain3) มาจดัเรยีงล าดบันิวคลโีอไทด ์(alignment) โดยตดัปลาย 5’ และ 3’ ของล าดบันิวคลี
โอไทดอ์อก ดว้ยโปรแกรม BioEdit เวอรช์ัน่ 7.0.5. (Hall, 1999) จากนัน้น ามาค านวณค่าสถติิ
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ทางพนัธุศาสตรด์ว้ย MEGA เวอรช์ัน่ 6.06 (Tamura และคณะ, 2013) ของยนีทัง้ 4 ยนี เพื่อหา
ค่าองคป์ระกอบของนิวคลโีอไทด ์ในสายดเีอน็เอ 
  4.5.3 ศกึษาความหลากหลายของนิวคลโีอไทด ์(Nucleotide diversity) 

ค านวณค่าความหลากหลายของนิวคลโีอไทดข์องยนีทัง้ 4 ยนี โดยใชโ้ปรแกรม 
DnaSP เวอรช์ัน่ 5.10.01 (Rozas และคณะ, 2010) เพื่อค านวณค่าต่างๆ โดยใชส้มการรปูแบบ 
GTR+I+G ในการวเิคราะหค์่าต่างๆ ประกอบดว้ย ค่า Invariable sites, ค่า Singleton variable 
sites, ค่า Parsimony informative sites, ค่าจ านวนของ pairwise comparisons, ค่า average 
number of differences, ค่าความหลากหลายของนิวคลโีอไทด์ (Pi), ค่าความถี่ของเบส A, 
ค่าความถี่ของเบส C, ค่าความถี่ของเบส G, ค่าความถี่ของเบส T, ค่าจ านวนของ polymorphic 
sites (S), ค่า average number of differences, ค่า Theta-W, per sequence, ค่า Theta-W, 
per site, ค่าจ านวนของ haplotype (h), ค่า haplotype diversity (Hd), ค่า Total number of 
InDels events anilysed (I) และค่า Tajima’s Test  
  4.5.4 ศกึษาค่าระยะห่างทางพนัธุกรรม (Pairwise Genetic Distance) 

น าล าดับนิวคลีโอไทด์ที่จ ัดเรียงล าดับแล้วของแต่ละยีนมาค านวณหาค่า
ระยะห่างทางพนัธุกรรม (Pairwise Genetic Distance) ของดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus โดย
ใช้โปรแกรม MEGA เวอรช์ัน่ 6.06 เพื่อศกึษาระยะห่างทางพนัธุกรรมและความแปรผนัทาง
พนัธุกรรมทีเ่กดิขึน้ในประชากรของดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus แต่ละชนิด 
  4.5.5 ศกึษาความแปรผนัทางพนัธุกรรมของ Onthophagus babirussa  

วเิคราะหค์วามแตกต่างระหว่างระยะห่างทางพนัธุกรรม (genetic distance) กบั
ระยะทางทางภูมศิาสตร ์(geographic distance) ระหว่างประชากร โดยตรวจสอบจากค่าสถติิ
ของค่า F (F-statistics, FST) ระหว่างค่า genetic distance กบัระยะทางของแต่ละประชากร 
ดว้ยวธิกีาร Mantel’s Test โดยโปรแกรม R และ RStudio เวอรช์ัน่ 1.0.136 และศกึษา
ความสมัพนัธ์ของความแปรผนัทางพนัธุกรรมและ molecular clock ของด้วงมูลสตัว์สกุล 
Onthophagus ในคาบสมุทรไทย โดยศกึษาจาก divergence time ดว้ยวธิ ี Neighbor-joining 
(NJ) โดยโปรแกรม MEGA เวอรช์ัน่ 6.06 และศกึษาความสมัพนัธใ์นรปูแบบของ Haplotype 
network โดยโปรแกรม TCS เวอรช์ัน่ 1.21 (Clement และคณะ, 2000) 
  4.5.6 ศกึษาวงศว์านววิฒันาการ (Phylogenetic relationships)  

ศกึษาวงศ์วานววิฒันาการของด้วงมลูสตัว์สกุล Onthophagus และใช้ด้วงมูล
สตัวช์นิด Copris punctulatus และ Copris reflexus จากจงัหวดัตรงัเป็น out-group ในการ
วเิคราะหว์งศว์านววิฒันาการของดว้งมลูสตัวท์ัง้ 4 ยนี โดยน าล าดบันิวคลโีอไทดท์ีจ่ดัเรยีงล าดบั
และวเิคราะหว์งศว์านววิฒันาการ ดว้ยโปรแกรมดงันี้ 
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1)  โปรแกรม MEGA เวอรช์ัน่ 6.06 (Tamura และคณะ, 2013) 
วเิคราะหว์งศ์วานววิฒันาการของดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus ทัง้ยนี COI, 

16S rDNA, Cyt b, 28S rDNA domain3 และ combined genes (COI, 16S rDNA และ Cyt b) 
โดยการน าขอ้มลูล าดบันิวคลโีอไทดท์ีบ่นัทกึขอ้มลูเป็น .text เปิดดว้ยโปรแกรม MEGA เวอรช์ัน่ 
6.06 เพื่อเปลีย่นขอ้มลูไปเป็น .fasta และบนัทกึขอ้มลูล าดบันิวคลโีอไทดเ์ป็น .meg จากนัน้เริม่
วเิคราะหข์อ้มลูดว้ยวธิกีารสรา้งแผนภูมติ้นไมแ้บบ Maximum Likelihood (ML) วเิคราะหค์่าการ
จดักลุ่มของชนิดจ านวน 10,000 รอบ ด้วยสมการแบบ General Time Reversible model 
(GTR) และ Gamma distributed กบั Invariant site (G+I) ขอ้มลูเป็นแบบ Partial deletion 
นอกจากนี้ค านวณค่า molecular clock จากค่า divergence time ของยนี COI เพื่อศกึษาการ
ตน้ก าเนิดของชนิดดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus ตามระยะเวลาดว้ยวธิกีารสรา้งแผนภูมติ้นไม้
แบบ Neighbor-joining (NJ) โดยวเิคราะหค์่าการจดักลุ่มของชนิดจ านวน 10,000 รอบ ด้วย
สมการวธิ ีKimura2-parameter model และ Gamma distributed (G)  

 
2)  โปรแกรม MrBayes เวอรช์ัน่ 3.1.2 (Ronquist และคณะ, 2012) 

วเิคราะหว์งศ์วานววิฒันาการของดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus ทัง้ยนี COI, 
16S rDNA, Cyt b, 28S rDNA domain3 และ combined genes (COI, 16S rDNA และ Cyt b) 
โดยวธิกีารสรา้งแผนภูมติ้นไมแ้บบ Bayesian analysis โดยวเิคราะห์ค่าการจดักลุ่มของชนิด
จ านวน 3,000,000 รอบ และเกบ็แผนภูมติ้นไมใ้นทุกๆ 100 รอบ โดยใช้สมการแบบ General 
Time Reversible model (GTR) วเิคราะหโ์ดยการน าขอ้มลูล าดบันิวคลโีอไทด์ทีบ่นัทกึขอ้มูล
เป็น .text เปลีย่นเป็น .nex ผ่านเวบ็ไซด ์http://sing.ei.uvigo.es/ALTER/ จากนัน้น าขอ้มลู .nex 
ทีไ่ดเ้กบ็ไวใ้นโฟเดอร ์MrBayes และวเิคราะหข์อ้มลูผ่านโปรแกรม Command Prompt (CMD) 
โดยกรอกขอ้มลู ดงันี้ พมิพ ์<type> cd desktop กด enter พมิพ ์ <type> cd MrBayes กด 
enter พมิพ ์ <type> execute ชื่อไฟล.์nex กด enter พมิพ ์ <type> lset nst = 6 rates = 
invgamma กด enter พมิพ ์ <type> mcmc ngen = 3000000 samplefreq = 100 กด enter 
จากนัน้ขอ้มูลจะท าการวเิคราะห์ไปจนครบจ านวนรอบที่ตัง้ไว ้เมื่อครบจ านวนรอบโปรแกรมจะ
ให้เลอืกวเิคราะหต่์อหรอืหยุดวเิคราะหโ์ดยดูจากค่า average standard deviation of split 
frequencies ต ่าว่า 0.05 หรอื 0.01 ถ้าต้องการวเิคราะหต่์อพมิพ ์yes กด enter โปรแกรมจะ
วเิคราะหต่์อ และสามารถหยุดการวเิคราะหไ์ดโ้ดยพมิพ์ no กด enter จากนัน้พมิพ ์<type> 
sump burnin = 750000 กด enter พมิพ ์<type> sumt burnin = 750000 กด enter เสรจ็การ
วเิคราะหข์อ้มลู ขอ้มลูทีว่เิคราะหไ์ดอ้ยู่ในรปู TRE file ในโฟเดอร ์ MrBayes สามารถดูผลการ
วเิคราะหแ์ผนภมูติน้ไมแ้บบวธิกีาร Bayesian analysis โดยน าขอ้มลูทีไ่ดใ้นรปู TRE file เปิดใน 
FigTree เวอรช์ัน่ 1.4.2 

http://sing.ei.uvigo.es/ALTER/
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5. ตวัอยา่งดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus ทีไ่ดจ้ากการศกึษาโดยเกบ็ตวัอย่างและลงฐานขอ้มลู
ไ ว้ ที่ พิ พิ ธ ภั ณ ฑ ส ถ า น ธ ร ร ม ช า ติ วิ ท ย า  50 พ ร ร ษ า  ส ย า ม บ ร ม ร า ช กุ ม า ร ี
มหาวทิยาลยัสงขลานครนิทร์ ประเทศไทย และบางชนิดถูกเก็บเป็นตวัอย่างในพพิธิภณัฑ์
ธรรมชาตวิทิยา Leiden ประเทศเนเธอรแ์ลนด ์โดย Dr.Johannes Huijbretgs และ Mr.Thijmen 
Breeschoten 
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บทท่ี 3 
ผลการศึกษา 

 
 

3.1 องคป์ระกอบและการแพร่กระจายของชนิดด้วงมลูสตัวส์กลุ Onthophagus  

จากการสุ่มเก็บตัวอย่างด้วงมูลสตัว์ในภาคสนามตามพื้นที่ศึกษาทัง้หมด 7 
จงัหวดั บรเิวณคาบสมุทรไทย โดยการศกึษาครัง้นี้ศกึษาตามแนวเทอืกเขาส าคญัในคาบสมุทร
ไทย ได้แก่ แนวเทือกเขาตะนาวศร ี(จงัหวดัชุมพร) แนวเทือกเขาภูเก็ต (จงัหวดัระนองและ
จงัหวดัพงังา) แนวเทอืกเขานครศรธีรรมราช (จงัหวดัสุราษฎรธ์านี จงัหวดันครศรธีรรมราช และ
จงัหวดัตรงั) และแนวเทอืกเขาสนักาลาครี ี(จงัหวดัสงขลา) โดยท าการสุ่มเก็บตวัอย่างระหว่าง
เดอืนพฤษภาคม 2557 ถงึเดอืนมกราคม 2559 พบดว้งมลูสตัวจ์ านวน 969 ตวั จดัจ าแนกได ้33 
ชนิด ใน 3 สกุล (ตารางที ่2) การแพรก่ระจายของดว้งมลูสตัวใ์นแต่ละจงัหวดั ประกอบดว้ย (รปู
ที่ 13-17) จงัหวดัชุมพร พบด้วงมูลสตัว์ 3 ชนิด ได้แก่ Onthophagus phanaeides,                
O. cf rorarius และ O. taurinus จงัหวดัระนอง พบดว้งมลูสตัว ์8 ชนิด ไดแ้ก่ O. leusermontis, 
O. cf leusermontis, O. maniti, O. orientalis, O. rugicollis, O. sp.1, O. sp.2 และ O. sp.7 
จงัหวดัพงังา พบดว้งมูลสตัว ์15 ชนิด ได้แก่ O. avocetta, O. babirussa, O. borneensis,                  
O. leusermontis, O. cf leusermontis, O. luridipennis, O. maniti, O. orientalis, O. rugicollis, 
O. taurus, O. uenoi, O. sp.2, O.sp.4, O. sp.5 และ O. sp.7 จงัหวดัสุราษฎรธ์านี พบดว้งมลู
สตัว ์15 ชนิด ไดแ้ก่ O. aphodioides, O. babirussa, O. maniti, O. cf rorarius, O. rugicollis, 
O. taurinus, O. uenoi, O. vulpes, O. sp.2, O. sp.3, O.s sp.4, O. sp.7, Copris reflexus,   
C. punctulatus และ Liatongus femoratus จงัหวดันครศรธีรรมราช พบด้วงมลูสตัว ์9 ชนิด 
ได้แก่ O. babirussa, O. borneensis, O. cf crassicollis, O. laevis, O. phanaeides,              
O. taeniatus, O. taurinus, O. sp.4 และ O. sp.6, จงัหวดัตรงั พบดว้งมลูสตัว ์18 ชนิด ไดแ้ก่ 
O. babirussa, O. borneensis, O. cf borneensis, O. laevis, O. leusermontis, O. luridipennis, 
O. pacificus, O. cf pacificus, O. rorarius, O. rugicollis, O. sagittarius, O. seniculus,           
O. uenoi, O. sp.2, O. sp.4, C. reflexus, C. punctulatus และ L. femoratus และจงัหวดัสงขลา 
พบดว้งมลูสตัว ์11 ชนิด ไดแ้ก่ O. babirussa, O. luridipennis, O. mulleri, O. orientalis,       
O. pedator, O. rorarius, O. rugicollis, O. uenoi, O. sp.2, O. sp.4 และ C. punctulatus  
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รปูท่ี 13 การแพรก่ระจายของดว้งมลูสตัวแ์ต่ละชนิดในพืน้ทีเ่กบ็ตวัอยา่งในจงัหวดัต่าง ๆ 
 

   O. aphodioides 
   O. avocetta  
   O. babirussa  
   O. borneensis 
   O. cf borneensis  
   O. cf crassicollis  
   O. laevis  



47 
 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

รปูท่ี 14 การแพรก่ระจายของดว้งมลูสตัวแ์ต่ละชนิดในพืน้ทีเ่กบ็ตวัอยา่งในจงัหวดัต่าง ๆ 

   O. leusermontis 
   O. luridipennis  
   O. pacificus 
   O. cf leusermontis 
   O. maniti 
   O. mulleri   
   O. orientalis 
   O. cf pacificus  
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รปูท่ี 15 การแพรก่ระจายของดว้งมลูสตัวแ์ต่ละชนิดในพืน้ทีเ่กบ็ตวัอยา่งในจงัหวดัต่าง ๆ 
 

    O. pedator  
    O. sagittarius 
    O. phanaeides 
   O. rorarius  
   O. cf rorarius 
   O. rugicollis 
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รปูท่ี 16 การแพรก่ระจายของดว้งมลูสตัวแ์ต่ละชนิดในพืน้ทีเ่กบ็ตวัอยา่งในจงัหวดัต่าง ๆ 
 

    O. seniculus 
    O. taeniatus    
    O. taurinus 
   O. taurus 
   O. uenoi 
   O. vulpes 
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รปูท่ี 17 การแพรก่ระจายของดว้งมลูสตัวแ์ต่ละชนิดในพืน้ทีเ่กบ็ตวัอยา่งในจงัหวดัต่าง ๆ 
 
 

    O. sp.1  
    O. sp.2 
    O. sp.3 
   O. sp.4 
   O. sp.5 
   O. sp.6 
   O. sp.7 
   Copris reflexus 
   C. punctulatus     
  Liatongus femoratus 
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ตารางท่ี 2 รายชื่อชนิดและจ านวนตวัของดว้งมลูสตัวท์ีพ่บบรเิวณพืน้ทีศ่กึษาในแต่ละจงัหวดัตามแนวเทอืกเขาในคาบสมทุรไทย 

สกลุ ชนิด 
จ านวนตวั 

ชุมพร ระนอง พงังา สุราษฎรธ์านี ตรงั นครศรธีรรมราช สงขลา 

Onthophagus         

 Onthophagus aphodioides Lansberge    2    

 O. avocetta Arrow   1     

 O. babirussa Eschscholtz   35 31 24 4 59 

 O. borneensis Harold   4  6 1  

 O. cf borneensis Harold     1   

 O. cf crassicollis Boucomont      2  

 O. laevis Harold     2 1  

 O. leusermontis Huijbregts & Krikken  8 28  6   

 O. cf leusermontis Huijbregts & Krikken  1 1     

 O. luridipennis Boheman   1  4  1 

 O. maniti Masumoto  15 20 140    

 O. mulleri Lansberge       1 
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ตารางท่ี 2 (ต่อ) รายชื่อชนิดและจ านวนตวัของดว้งมลูสตัวท์ีพ่บบรเิวณพืน้ทีศ่กึษาในแต่ละจงัหวดัตามแนวเทอืกเขาในคาบสมุทรไทย 

สกลุ ชนิด 
จ านวนตวั 

ชุมพร ระนอง พงังา สุราษฎรธ์านี ตรงั นครศรธีรรมราช สงขลา 

Onthophagus O. orientalis Harold  1 2    8 

 O. pacificus Lansberge     1   

 O. cf pacificus Lansberge     51   

 O. pedator Sharp       1 

 O. phanaeides Frey 4     24  

 O. rorarius Harold     2  2 

 O. cf rorarius Harold 1   17    

 O. rugicollis Harold  1 26 4 9  53 

 O. sagittarius Fabricius     2   

 O. seniculus Fabricius     12   

 O. taeniatus Boucomont      5  

 O. taurinus White 44   2  53  

 O. taurus Schreber   1     
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ตารางท่ี 2 (ต่อ) รายชื่อชนิดและจ านวนตวัของดว้งมลูสตัวท์ีพ่บบรเิวณพืน้ทีศ่กึษาในแต่ละจงัหวดัตามแนวเทอืกเขาในคาบสมุทรไทย 

สกลุ  ชนิด 
จ านวนตวั 

ชุมพร ระนอง พงังา สุราษฎรธ์านี ตรงั นครศรธีรรมราช สงขลา 
Onthophagus O. uenoi Ochi   3 5 5  1 

 O. vulpes Harold    12    

 O. sp.1  4      

 O. sp.2  5 7 24 1  17 

 O. sp.3    1    

 O. sp.4   1 1 13 1 47 

 O. sp.5   1     

 O. sp.6      1  

 O. sp.7  2 1 1    

Copris         

 Copris reflexus Fabricius    2 3   

 C. punctulatus Wiedemann    11 55  1 
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ตารางท่ี 2 (ต่อ) รายชื่อชนิดและจ านวนตวัของดว้งมลูสตัวท์ีพ่บบรเิวณพืน้ทีศ่กึษาในแต่ละจงัหวดัตามแนวเทอืกเขาในคาบสมุทรไทย 

สกลุ  ชนิด 
จ านวนตวั 

ชุมพร ระนอง พงังา สุราษฎรธ์านี ตรงั นครศรธีรรมราช สงขลา 
Liatongus         

 Liatongus femoratus Illiger    2 18   

จ านวนชนิด = 33 3 8 15 15 18 9 11  

จ านวนตวัทัง้หมด = 969 49 37 132 253 215 92 191 
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3.2 ค่าการสะสมจ านวนชนิด (Species accumulation curve) 

จากการส ารวจตวัอย่างด้วงมูลสตัว์ทัง้ 7 พื้นที่ศึกษา พบด้วงมูลสตัว์ทัง้หมด 
969 ตวั จ าแนกได ้33 ชนิด ใน 3 สกุล เพื่อต้องการศกึษาจ านวนพืน้ทีเ่กบ็ตวัอย่างต่อจ านวน
ชนิดที่พบครอบคลุมค่าที่คาดหวงั ดงันัน้การศกึษาครัง้นี้จ าเป็นต้องศกึษาค่าการสะสมจ านวน
ชนิด  พบว่า ดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus ที่พบครอบคลุมจ านวนพืน้ทีศ่กึษา โดยแสดงให้
เหน็จากกราฟที่เขา้สู่ sigmoid curve แสดงให้เห็นว่าจ านวนชนิดที่พบในการศกึษาครัง้นี้
ใกล้เคยีงกบัจ านวนชนิดทัง้หมดจากค่าคาดหวงัในพื้นที่ศกึษา และผลมแีนวโน้มไปในทศิทาง
เดยีวกนั (รปูที ่18) 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 

รปูท่ี 18 ค่าการสะสมจ านวนชนิดเขา้สู่ sigmoid curve 
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จ านวนชนิดทีเ่กบ็ได ้
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3.3 วงศว์านวิวฒันาการของด้วงมลูสตัวส์กลุ Onthophagus 

จากการศกึษาครัง้นี้สามารถเกบ็ตวัอยา่งดว้งมลูสตัว ์จ านวน 969 ตวั จ าแนกได ้
33 ชนิด ใน 3 สกุล โดยเลอืกด้วงมูลสตัว์มาศกึษาวงศ์วานววิฒันาการในพื้นที่ศกึษา รวม
ทัง้หมด 35 ตวัอยา่ง จ าแนกได้ 21 ชนิด โดยเป็นสกุล Onthophagus จ านวน 19 ชนิด และดว้ง
มูลสตัว์ 2 ชนิด ในสกุล Copris ใช้เป็น out-group (ตารางที่ 3) ได้แก่ ด้วงมูลสตัว์สกุล 
Onthophagus ชนิด Onthophagus babirussa จ านวน 6 ตวั จากจงัหวดัพงังา (1 ตวั) จงัหวดั  
สุราษฎรธ์านี (2 ตวั) จงัหวดัตรงั (1 ตวั) จงัหวดันครศรธีรรมราช (1 ตวั) และจงัหวดัสงขลา      
(1 ตวั) ดว้งมลูสตัวช์นิด O. borneensis จ านวน 3 ตวั จากจงัหวดัพงังา (1 ตวั) และจงัหวดัตรงั 
(2 ตวั) ดว้งมลูสตัวช์นิด O. laevis จ านวน 1 ตวั จากจงัหวดัตรงั ดว้งมลูสตัวช์นิด O. maniti 
จ านวน 2 ตวั จากจงัหวดัระนอง (1 ตวั) และจงัหวดัสุราษฎร์ธานี (1 ตวั) ด้วงมูลสตัว์ชนิด       
O. orientalis จ านวน 2 ตวั จากจงัหวดัสงขลา ดว้งมลูสตัวช์นิด O. pedator จ านวน 1 ตวั จาก
จงัหวดัสงขลา ดว้งมลูสตัว์ชนิด O. phanaeides จ านวน 1 ตวั จากจงัหวดันครศรธีรรมราช  
ดว้งมลูสตัวช์นิด O. rugicollis จ านวน 4 ตวั จากจงัหวดัระนอง (2 ตวั) จงัหวดัตรงั  (1 ตวั) และ
จงัหวดัสงขลา (1 ตวั) ดว้งมลูสตัวช์นิด O. seniculus จ านวน 1 ตวั จากจงัหวดัตรงั ดว้งมลูสตัว์
ชนิด O. taurinus จ านวน 3 ตวั จากจงัหวดัชุมพร (2 ตวั) และจงัหวดันครศรธีรรมราช (1 ตวั) 
ดว้งมลูสตัวช์นิด O. uenoi จ านวน 1 ตวั จากจงัหวดัสุราษฏรธ์านี ดว้งมลูสตัวช์นิด O. vulpes 
จ านวน 1 ตวั จากจงัหวดัสุราษฏรธ์านี และดว้งมลูสตัวท์ีไ่ม่ทราบชนิด ไดแ้ก่ O. sp.1 จ านวน 1 
ตวั จากจงัหวดัระนอง O. sp.2 จ านวน 1 ตวั จากจงัหวดัสุราษฏรธ์านี O. sp.3 จ านวน 1 ตวั 
จากจงัหวดัสุราษฏรธ์านี O. sp.4 จ านวน 1 ตวั จากจงัหวดัสงขลา O. sp.5 จ านวน 1 ตวั จาก
จงัหวดัพงังา O. sp.6 จ านวน 1 ตวั จากจงัหวดันครศรธีรรมราช O. sp.7 จ านวน 1 ตวั จาก
จงัหวดัระนอง และดว้งมลูสตัวส์กุล Copris ทีใ่ชเ้ป็น out-group ม ี 2 ชนิด จ านวน 2 ตวั คอื     
C. reflexus (1 ตวั) และ C. punctulatus (1 ตวั) จากจงัหวดัตรงั โดยใชเ้ทคนิคทางดา้นชวี
โมเลกุล Polymerase chain reaction (PCR) ในการศกึษาล าดบันิวคลโีอไทดข์องยนีในไมโท
คอนเดรยี ไดแ้ก่ Cytochrome oxidase subunit I (COI), 16S ribosomal DNA (16S rDNA) 
และ Cytochrome b (Cyt b) และศกึษาล าดบันิวคลโีอไทดข์องยนีในนิวเคลยีส ได้แก่ 28S 
ribosomal DNA domain3 (28S rDNA domain3) ยนี COI มคีวามยาว 792 bp ยนี 16S rDNA 
มคีวามยาว 350 bp ยนี Cyt b มคีวามยาว 350 bp และยนี 28S rDNA domain3 มคีวามยาว 
299 bp เพื่อใชอ้ธบิายวงศ์วานววิฒันาการและความแปรผนัทางพนัธุกรรมของดว้งมลูสตัวส์กุล 
Onthophagus 
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ตารางท่ี 3 จ านวนชนิด จ านวนตวั พืน้ทีศ่กึษาของดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus และยนีทีศ่กึษาโดยวธีชีวีโมเลกุล 

ชนิด 
สถานท่ีพบ 
(จงัหวดั) 

พิกดั GPS จ านวนตวั COI 16S rDNA Cyt b 
28S rDNA 
domain3 

Combine 

Onthophagus         
O. babirussa Eschscholtz พงังา 9°02'55.5"N 98°26'51.2"E 1      
O. babirussa Eschscholtz สุราษฎรธ์าน ี 8°55'00.1"N 98°31'36.1"E 2      
O. babirussa Eschscholtz ตรงั 7°32'55.2"N 99°47'13.1"E 1      
O. babirussa Eschscholtz นครศรธีรรมราช 8°22'07.7"N 99°44'05.7"E 1      
O. babirussa Eschscholtz สงขลา 6°56'54.4"N 100°14'03.5"E 1      
O. borneensis Harold พงังา 9°02'55.5"N 98°26'51.2"E 1      
O. borneensis Harold ตรงั 7°32'55.2"N 99°47'13.1"E 2      
O. laevis Harold ตรงั 7°32'55.2"N 99°47'13.1"E 1      
O. maniti Masumoto ระนอง 9°56'45.0"N 98°42'02.8"E 1      
O. maniti Masumoto สุราษฎรธ์าน ี 8°55'00.1"N 98°31'36.1"E 1      
O. orientalis Harold สงขลา 6°56'54.4"N 100°14'03.5"E 2      
O. pedator Sharp สงขลา 6°56'54.4"N 100°14'03.5"E 1      
O. phanaeides Frey นครศรธีรรมราช 8°22'07.7"N 99°44'05.7"E 1      
O. rugicollis Harold ระนอง 9°56'45.0"N 98°42'02.8"E 1      
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ตารางท่ี 3 (ต่อ) จ านวนชนิด จ านวนตวั พืน้ทีศ่กึษาของดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus และยนีทีศ่กึษาโดยวธีชีวีโมเลกุล 

ชนิด 
สถานท่ีพบ 
(จงัหวดั) 

พิกดั GPS จ านวนตวั COI 16S rDNA Cyt b 
28S rDNA 
domain3 

Combine 

Onthophagus         
O. rugicollis Harold ตรงั 7°32'55.2"N 99°47'13.1"E 1         
O. rugicollis Harold สงขลา 6°56'54.4"N 100°14'03.5"E 1      
O. seniculus Fabricius ตรงั 7°32'55.2"N 99°47'13.1"E 1      
O. taurinus White ชุมพร 10°38'39.8"N 99°10'08.6"E 2      
O. taurinus White นครศรธีรรมราช 8°22'07.7"N 99°44'05.7"E 1      
O. uenoi Ochi สุราษฎรธ์าน ี 8°55'00.1"N 98°31'36.1"E 1      
O. vulpes Harold สุราษฎรธ์าน ี 8°55'00.1"N 98°31'36.1"E 1      
O. sp.1 ระนอง 9°56'45.0"N 98°42'02.8"E 1      
O. sp.2 สุราษฎรธ์าน ี 8°55'00.1"N 98°31'36.1"E 1      
O. sp.3 สุราษฎรธ์าน ี 8°55'00.1"N 98°31'36.1"E 1      
O. sp.4 สงขลา 6°56'54.4"N 100°14'03.5"E 1      
O. sp.5 พงังา 9°02'55.5"N 98°26'51.2"E 1      
O. sp.6 นครศรธีรรมราช 8°22'07.7"N 99°44'05.7"E 1      
O. sp.7 ระนอง 9°56'45.0"N 98°42'02.8"E 1      
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ตารางท่ี 3 (ต่อ) จ านวนชนิด จ านวนตวั พืน้ทีศ่กึษาของดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus และยนีทีศ่กึษาโดยวธีชีวีโมเลกุล 

ชนิด 
สถานท่ีพบ 
(จงัหวดั) 

พิกดั GPS จ านวนตวั COI 16S rDNA Cyt b 
28S rDNA 
domain3 

Combine 

Copris (Out-group)         
C. reflexus Fabricius ตรงั 7°32'55.2"N 99°47'13.1"E 1      
C. punctulatus Wiedemann ตรงั 7°32'55.2"N 99°47'13.1"E 1      
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3.3.1 องคป์ระกอบของนิวคลีโอไทด ์(Nucleotide composition) 

จากการศกึษาล าดบันิวคลโีอไทดข์องแต่ละยนี เมื่อน ามาจดัเรยีงล าดบันิวคลโีอ
ไทด ์(Alignment) โดยตดัปลาย 5’ และ 3’ ของล าดบันิวคลโีอไทดอ์อก โดยใชโ้ปรแกรม BioEdit 
เวอรช์ัน่ 7.0.5.2 พบว่า ความยาวของล าดบันิวคลโีอไทดแ์ต่ละยนีมดีงันี้ ยนี COI มคีวามยาว 
792 bp ส่วนของยนี 16S rDNA มคีวามยาว 350 bp ส่วนของยนี Cyt b มคีวามยาว 350 bp 
และส่วนของยนี 28S rDNA domain3 มคีวามยาว 299 bp จากนัน้น ามาค านวณสถติทิางพนัธุ
ศาสตรด์ว้ย MEGA เวอรช์ัน่ 6.06 ของยนีทัง้ 4 ยนี มคี่าองคป์ระกอบของนิวคลโีอไทด ์ในสายดี
เอน็เอ พบว่า ยนี COI มอีงคป์ระกอบของนิวคลโีอไทดเ์ฉลีย่รวม ดงันี้ เบส T(U) 39.4% เบส C 
14.2% เบส A 32.9% และ เบส G 13.5% (ตางรางที ่4) ตวัอย่างเช่น O. babirussa มคี่าเฉลีย่
ของเบส T(U) 39.0% เบส C 14.5% เบส A 32.7% และ เบส G 13.9% O. borneensis มี
ค่าเฉลีย่ของเบส T(U) 40.7% เบส C 13.4% เบส A 32.6% และ เบส G 13.2% O. orientalis มี
ค่าเฉลีย่ของเบส T(U) 37.5% เบส C 13.8% เบส A 33.4% และ เบส G 13.5% O. rugicollis มี
ค่าเฉลี่ยของเบส T(U) 38.1% เบส C 13.5% เบส A 33.3% และ เบส G 13.4% และ              
O. taurinus มคี่าเฉลีย่ของเบส T(U) 38.7% เบส C 14.5% เบส A 33.3% และ เบส G 13.5% 
เป็นต้น นอกจากนี้ ยนี 16S rDNA มอีงคป์ระกอบของนิวคลโีอไทดเ์ฉลีย่รวม ดงันี้ เบส T(U) 
39.4% เบส C 7.1% เบส A 38.6% และ เบส G 15.0% (ตางรางที่ 5) ตัวอย่างเช่น                
O. babirussa มคี่าเฉลีย่ของเบส T(U) 39.8% เบส C 6.7% เบส A 38.1% และ เบส G 15.4% 
O. borneensis มคี่าเฉลีย่ของเบส T(U) 40.5% เบส C 7.6% เบส A 36.5% และ เบส G 15.5% 
O. orientalis มคี่าเฉลีย่ของเบส T(U) 39.0% เบส C 7.6% เบส A 38.9% และ เบส G 14.6% 
O. rugicollis มคี่าเฉลีย่ของเบส T(U) 38.9% เบส C 7.4% เบส A 39.4% และ เบส G 14.4% 
และ O. taurinus มคี่าเฉลี่ยของเบส T(U) 40.1% เบส C 6.8% เบส A 38.0% และ เบส G 
15.2% เป็นต้น ส าหรบัยนี Cyt b มอีงคป์ระกอบของนิวคลโีอไทด์เฉลีย่รวม ดงันี้ เบส T(U) 
40.1% เบส C 17.5% เบส A 31.7% และ เบส G 10.6% (ตางรางที่ 6) ตวัอย่างเช่น              
O. babirussa มคี่าเฉลีย่ของเบส T(U) 39.1% เบส C 17.4% เบส A 33.5% และ เบส G 10.2% 
O. borneensis มคี่าเฉลี่ยของเบส T(U) 42.1% เบส C 16.3% เบส A 30.7% และ เบส G 
10.9% O. orientalis มคี่าเฉลีย่ของเบส T(U) 40.6% เบส C 16.6% เบส A 32.4% และ เบส G 
10.4% O. rugicollis มคี่าเฉลีย่ของเบส T(U) 41.0% เบส C 16.0% เบส A 32.4% และ เบส G 
10.6% และ O. taurinus มคี่าเฉลีย่ของเบส T(U) 38.9% เบส C 19.1% เบส A 31.6% และ 
เบส G 10.4% เป็นต้น และยนี 28S rDNA domain3 มอีงคป์ระกอบของนิวคลโีอไทดเ์ฉลีย่รวม 
ดงันี้ เบส T(U) 18.6% เบส C 24.7% เบส A 24.1% และ เบส G 32.5% (ตางรางที่ 7) 
ตวัอย่างเช่น O. babirussa มคี่าเฉลีย่ของเบส T(U) 18.9% เบส C 24.6% เบส A 24.0% และ 
เบส G 32.4% O. borneensis มคี่าเฉลีย่ของเบส T(U) 18.9% เบส C 24.3% เบส A 24.1% 
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และ เบส G 32.6% O. orientalis มคี่าเฉลีย่ของเบส T(U) 19.1% เบส C 24.6% เบส A 24.2% 
และ เบส G 32.2% O. rugicollis มคี่าเฉลีย่ของเบส T(U) 18.9% เบส C 24.5% เบส A 24.5% 
และ เบส G 32.2% และ O. taurinus มคี่าเฉลีย่ของเบส T(U) 18.9% เบส C 24.6% เบส A 
24.0% และ เบส G 32.4% เป็นตน้  
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ตารางท่ี 4 ผลการค านวณค่า Nucleotide composition ของยนี COI  

ชนิด 
ค่า Nucleotide composition (%) ยีน COI 

T (U) C A G รวม 
O. babirussa Eschscholtz (PNA) 39.0 14.5 32.7 13.9 792 
O. babirussa Eschscholtz (SNI) 39.0 14.5 32.7 13.9 792 
O. babirussa Eschscholtz (SNI) 38.9 14.6 32.7 13.9 792 
O. babirussa Eschscholtz (TRG) 39.0 14.5 32.8 13.7 792 
O. babirussa Eschscholtz (SKA) 39.0 14.5 32.9 13.6 792 
O. babirussa Eschscholtz (NRT) 39.0 14.5 32.7 13.9 792 
O. borneensis Harold (PNA) 40.6 13.5 33.0 12.9 792 
O. borneensis Harold (TRG) 40.8 13.3 32.0 13.9 792 
O. borneensis Harold (TRG) 40.7 13.5 33.0 12.8 792 
O. laevis Harold (TRG) 35.5 18.3 32.5 13.7 792 
O. maniti Masumoto (RNG) 40.2 13.6 33.3 13.0 792 
O. maniti Masumoto (SNI) 40.2 13.6 33.2 13.1 792 
O. orientalis Harold (RNG) 38.8 14.2 33.4 13.6 792 
O. orientalis Harold (SKA) 39.4 13.7 33.4 13.5 792 
O. orientalis Harold (SKA) 39.4 13.7 33.4 13.5 792 
O. pedator Sharp (SKA) 39.6 13.7 33.4 13.3 792 
O. phanaeides Frey (NRT) 39.8 15.0 32.0 13.2 792 
O. rugicollis Harold (RNG) 33.8 14.2 33.4 13.6 792 
O. rugicollis Harold (TRG) 40.4 13.1 33.3 13.2 792 
O. rugicollis Harold (SKA) 40.2 13.3 33.2 13.3 792 
O. seniculus Fabricius (TRG) 40.6 14.6 31.0 13.8 792 
O. taurinus White (CPN)  38.8 14.5 33.2 13.6 792 
O. taurinus White (CPN) 38.8 14.5 33.2 13.6 792 
O. taurinus White (NRT) 38.6 14.5 33.5 13.3 792 
O. uenoi Ochi (SNI) 37.7 17.1 32.0 13.2 792 
O. vulpes Harold (SNI) 40.0 13.7 33.0 13.2 792 
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ตารางท่ี 4 (ต่อ) ผลการค านวณค่า Nucleotide composition ของยนี COI 

ชนิด 
ค่า Nucleotide composition (%) ยีน COI 

T (U) C A G รวม 
O. sp.1 (RNG) 39.3 13.9 33.2 13.7 792 
O. sp.2 (SNI) 39.4 13.7 33.2 13.7 792 
O. sp.3 (SNI) 39.3 13.9 32.9 14.0 792 
O. sp.4 (SKA) 40.0 13.0 33.5 13.5 792 
O. sp.5 (PNA) 40.2 12.8 33.4 13.6 792 
O. sp.6 (NRT) 39.9 13.1 33.5 13.5 792 
O. sp.7 (RNG) 39.4 15.5 31.8 13.2 792 

ค่าเฉล่ีย 39.4 14.2 32.9 13.5 792 
 
หมายเหต ุ ตวัยอ่แต่ละจงัหวดั มดีงันี้ ชุมพร (CPN) ระนอง (RNG) พงังา (PNA) สุราษฎรธ์านี 

(SNI) ตรงั (TRG) นครศรธีรรมราช (NRT) สงขลา (SKA)  



64 

64 

 

ตารางท่ี 5 ผลการค านวณค่า Nucleotide composition ของยนี 16S rDNA 

ชนิด 
ค่า Nucleotide composition (%) ยีน 16S rDNA 
T (U) C A G รวม 

O. babirussa Eschscholtz (PNA) 39.8 6.7 38.1 15.4 350 
O. babirussa Eschscholtz (SNI) 39.8 6.7 38.1 15.4 350 
O. babirussa Eschscholtz (SNI) 40.1 6.7 37.8 15.4 350 
O. babirussa Eschscholtz (TRG) 39.8 6.7 38.1 15.4 350 
O. babirussa Eschscholtz (SKA) 39.8 6.7 38.1 15.4 350 
O. babirussa Eschscholtz (NRT) 39.8 6.7 38.1 15.4 350 
O. borneensis Harold (PNA) 40.4 7.9 36.3 15.5 350 

O. borneensis Harold (TRG) 40.2 7.0 37.3 15.5 350 

O. borneensis Harold (TRG) 40.8 7.9 35.8 15.5 350 

O. laevis Harold (TRG) 40.4 8.2 35.7 15.8 350 

O. maniti Masumoto (RNG) 38.5 7.3 38.8 15.5 350 

O. maniti Masumoto (SNI) 38.5 7.3 38.8 15.5 350 

O. orientalis Harold (RNG) 38.7 7.6 39.5 14.2 350 

O. orientalis Harold (SKA) 39.0 7.6 38.7 14.8 350 

O. orientalis Harold (SKA) 39.2 7.6 38.4 14.8 350 

O. pedator Sharp (SKA) 39.4 7.0 39.4 14.3 350 

O. phanaeides Frey (NRT) 38.9 7.3 40.4 13.5 350 

O. rugicollis Harold (RNG) 38.7 7.6 39.5 14.2 350 

O. rugicollis Harold (TRG) 38.8 7.3 39.7 14.3 350 

O. rugicollis Harold (SKA) 39.1 7.3 39.1 14.6 350 

O. seniculus Fabricius (TRG) 39.2 7.3 38.1 15.4 350 

O. taurinus White (CPN) 40.0 6.7 38.0 15.4 350 

O. taurinus White (CPN) 40.0 6.7 38.0 15.4 350 

O. taurinus White (NRT) 40.3 7.0 38.0 14.8 350 

O. uenoi Ochi (SNI) 39.0 7.3 37.2 16.4 350 

O. vulpes Harold (SNI) 40.1 6.7 37.4 15.8 350 
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ตารางท่ี 5 (ต่อ) ผลการค านวณค่า Nucleotide composition ของยนี 16S rDNA 

 
หมายเหต ุ ตวัยอ่แต่ละจงัหวดั มดีงันี้ ชุมพร (CPN) ระนอง (RNG) พงังา (PNA) สุราษฎรธ์านี 

(SNI) ตรงั (TRG) นครศรธีรรมราช (NRT) สงขลา (SKA) 
 

ชนิด 
ค่า Nucleotide composition (%) ยีน 16S rDNA 
T (U) C A G รวม 

O. sp.1 (RNG) 39.1 6.4 40.8 13.7 350 

O. sp.2 (SNI) 39.1 6.4 40.8 13.7 350 

O. sp.3 (SNI) 39.1 6.4 40.8 13.7 350 

O. sp.4 (SKA) 38.1 6.4 40.4 15.1 350 

O. sp.5 (PNA) 38.1 6.4 40.1 15.4 350 

O. sp.6 (NRT) 38.1 6.7 40.4 14.8 350 

O. sp.7 (RNG) 39.5 7.9 38.0 14.6 350 

ค่าเฉล่ีย 39.4 7.1 38.6 15.0 350 
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ตารางท่ี 6 ผลการค านวณค่า Nucleotide composition ของยนี Cyt b 

ชนิด 
ค่า Nucleotide composition (%) ยีน Cyt b 

T (U) C A G รวม 
O. babirussa Eschscholtz (PNA) 38.6 17.7 33.7 10.0 350 

O. babirussa Eschscholtz (SNI) 39.1 17.4 33.4 10.0 350 

O. babirussa Eschscholtz (SNI) 38.6 17.7 33.1 10.6 350 

O. babirussa Eschscholtz (TRG) 38.9 17.4 33.7 10.0 350 

O. babirussa Eschscholtz (SKA) 40.9 16.3 32.3 10.6 350 

O. babirussa Eschscholtz (NRT) 38.6 17.7 33.7 10.0 350 

O. borneensis Harold (PNA) 41.5 16.9 30.7 10.9 350 

O. borneensis Harold (TRG) 43.7 14.6 31.1 10.6 350 

O. borneensis Harold (TRG) 41.0 17.5 30.4 11.2 350 

O. laevis Harold (TRG) 37.1 22.9 29.1 10.9 350 

O. maniti Masumoto (RNG) 39.4 16.3 33.7 10.6 350 

O. maniti Masumoto (SNI) 39.4 16.3 33.4 10.9 350 

O. orientalis Harold (RNG) 41.8 16.3 31.2 10.6 350 

O. orientalis Harold (SKA) 38.9 17.4 33.7 10.0 350 

O. orientalis Harold (SKA) 41.1 16.0 32.3 10.6 350 

O. pedator Sharp (SKA) 39.1 18.9 31.1 10.9 350 

O. phanaeides Frey (NRT) 40.3 17.7 31.1 10.9 350 

O. rugicollis Harold (RNG) 41.8 16.3 31.2 10.6 350 

O. rugicollis Harold (TRG) 40.6 16.0 32.9 10.6 350 

O. rugicollis Harold (SKA) 40.6 15.7 33.1 10.6 350 

O. seniculus Fabricius (TRG) 38.9 18.3 31.4 11.4 350 

O. taurinus White (CPN) 38.3 20.0 32.0 9.7 350 

O. taurinus White (CPN) 38.0 20.3 32.0 9.7 350 

O. taurinus White (NRT) 40.3 17.1 30.9 11.7 350 

O. uenoi Ochi (SNI) 40.3 19.4 30.0 10.3 350 

O. vulpes Harold (SNI) 40.3 16.9 32.3 10.6 350 
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ตารางท่ี 6 (ต่อ) ผลการค านวณค่า Nucleotide composition ของยนี Cyt b 

 
หมายเหต ุ ตวัยอ่แต่ละจงัหวดั มดีงันี้ ชุมพร (CPN) ระนอง (RNG) พงังา (PNA) สุราษฎรธ์านี 

(SNI) ตรงั (TRG) นครศรธีรรมราช (NRT) สงขลา (SKA)   

ชนิด 
ค่า Nucleotide composition (%) ยีน Cyt b 

T (U) C A G รวม 
O. sp.1 (RNG) 42.0 16.9 30.6 10.6 350 

O. sp.2 (SNI) 40.1 17.4 32.0 10.6 350 

O. sp.3 (SNI) 40.0 17.2 32.3 10.5 350 

O. sp.4 (SKA) 40.9 18.0 30.6 10.6 350 

O. sp.5 (PNA) 41.5 17.2 29.8 11.5 350 

O. sp.6 (NRT) 41.1 17.7 30.3 10.9 350 

O. sp.7 (RNG) 41.7 19.4 28.0 10.9 350 

ค่าเฉล่ีย 40.1 17.5 31.7 10.6 350 



68 

68 

 

ตารางท่ี 7 ผลการค านวณค่า Nucleotide composition ของยนี 28S rDNA domain3 

ชนิด 
ค่า Nucleotide composition (%)  

ยีน 28S rDNA domain3 
T (U) C A G รวม 

O. babirussa Eschscholtz (PNA) 18.9 24.7 24.0 32.4 299 
O. babirussa Eschscholtz (SNI) 18.9 24.7 24.0 32.4 299 

O. babirussa Eschscholtz (SNI) 18.9 24.7 24.0 32.4 299 

O. babirussa Eschscholtz (TRG) 18.9 24.7 24.0 32.4 299 

O. babirussa Eschscholtz (SKA) 18.9 24.7 24.0 32.4 299 

O. babirussa Eschscholtz (NRT) 19.0 24.4 24.1 32.5 299 

O. borneensis Harold (PNA) 18.7 24.5 24.1 32.7 299 

O. borneensis Harold (TRG) 19.0 24.1 24.1 32.7 299 

O. borneensis Harold (TRG) 18.7 24.5 24.1 32.7 299 

O. laevis Harold (TRG) 18.9 24.7 25.3 31.1 299 

O. maniti Masumoto (RNG) 18.6 24.7 24.0 32.8 299 

O. maniti Masumoto (SNI) 18.9 24.7 24.0 32.4 299 

O. orientalis Harold (RNG) 19.3 24.7 23.4 32.5 299 

O. orientalis Harold (SKA) 18.9 24.3 24.7 32.1 299 

O. orientalis Harold (SKA) 19.0 24.7 24.4 31.9 299 

O. pedator Sharp (SKA) 18.2 24.7 24.3 32.8 299 

O. phanaeides Frey (NRT) 18.6 25.0 23.3 33.1 299 

O. rugicollis Harold (RNG) 19.7 24.1 23.7 32.5 299 

O. rugicollis Harold (TRG) 18.6 24.7 25.0 31.8 299 

O. rugicollis Harold (SKA) 18.3 24.7 24.7 32.2 299 

O. seniculus Fabricius (TRG) 17.9 25.0 25.3 31.8 299 

O. taurinus White (CPN) 18.9 24.7 24.0 32.4 299 

O. taurinus White (CPN) 18.9 24.7 24.0 32.4 299 

O. taurinus White (NRT) 19.0 24.4 24.1 32.5 299 

O. uenoi Ochi (SNI) 18.6 24.7 25.7 31.1 299 

O. vulpes Harold (SNI) 18.6 24.7 24.0 32.8 299 
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ตารางท่ี 7 (ต่อ) ผลการค านวณค่า Nucleotide composition ของยนี 28S rDNA domain3 

 
หมายเหต ุ ตวัยอ่แต่ละจงัหวดั มดีงันี้ ชุมพร (CPN) ระนอง (RNG) พงังา (PNA) สุราษฎรธ์านี 

(SNI) ตรงั (TRG) นครศรธีรรมราช (NRT) สงขลา (SKA)   
 

ชนิด 
ค่า Nucleotide composition (%)  

ยีน 28S rDNA domain3 
T (U) C A G รวม 

O. sp.1 (RNG) 18.2 25.0 24.0 32.8 299 

O. sp.2 (SNI) 18.2 25.0 24.0 32.8 299 

O. sp.3 (SNI) 18.0 25.2 23.8 33.0 299 

O. sp.4 (SKA) 17.9 25.3 24.0 32.8 299 

O. sp.5 (PNA) 18.9 24.7 24.0 32.4 299 

O. sp.6 (NRT) 17.9 25.3 24.0 32.8 299 

O. sp.7 (RNG) 18.0 25.4 22.7 33.9 299 

ค่าเฉล่ีย 18.6 24.7 24.1 32.5 299 
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3.3.2 ความหลากหลายของนิวคลีโอไทด ์(Nucleotide diversity) 

จากการค านวณค่าความหลากหลายของนิวคลโีอไทด ์ของยนีทัง้ 4 ยนี โดยใช้
โปรแกรม DnaSP เวอรช์ัน่ 5.10.01 (Rozas และคณะ, 2010) เพื่อค านวณค่าต่างๆ ของแต่ละ
ยนี ไดผ้ล ดงันี้ ยนี COI มจี านวนตวัอย่างทีใ่ชว้เิคราะหท์ัง้หมด 33 ชนิด มคีวามยาวของนิวคลี
โอไทด์ จ านวน 792 bp โดยใช้สมการรปูแบบ GTR+I+G ในการวเิคราะห์ ได้ค่าต่างๆ ดงันี้ 
(ตารางที ่8) ไดแ้ก่ ค่า Invariable sites มคี่าเท่ากบั 501, ค่า Singleton variable sites มคี่า
เท่ากบั 48, Parsimony informative sites มคี่าเท่ากบั 237, ค่า average number of 
differences มคี่าเท่ากบั 89.278, ค่าความหลากหลายของนิวคลโีอไทด์ (Pi) มคี่าเท่ากบั 
0.11345, ค่าความถี่ของเบส A มคี่าเท่ากบั 0.329, ค่าความถี่ของเบส C มคี่าเท่ากบั 0.142, 
ค่าความถี่ของเบส G มคี่าเท่ากบั 0.135, ค่าความถี่ของเบส T มคี่าเท่ากบั 0.394, ค่าจ านวน
ของ polymorphic sites (S) มคี่าเท่ากบั 286, ค่า Theta-W, per sequence มคี่าเท่ากบั 
70.47138, ค่า Theta-W, per site มคี่าเท่ากบั 0.08943, ค่าจ านวนของ haplotype (h) มคี่า
เท่ากบั 28, ค่า Haplotype diversity (Hd) มคี่าเท่ากบั 0.9886, ค่า Total number of InDels 
events anilysed (I) มคี่าเท่ากบั 4 และค่า Tajima’s Test มคี่าเท่ากบั -0.36286  

ยนี 16S rDNA มจี านวนตวัอยา่งทีใ่ชว้เิคราะหท์ัง้หมด 33 ชนิด มคีวามยาวของ
นิวคลโีอไทด์ จ านวน 350 bp โดยใช้สมการรปูแบบ GTR+I+G ในการวเิคราะห์ ได้ค่าต่างๆ 
ดงันี้ (ตารางที ่8) ไดแ้ก่ ค่า Invariable sites มคี่าเท่ากบั 232, ค่า Singleton variable sites มี
ค่าเท่ากบั 17, Parsimony informative sites มคี่าเท่ากบั 80, ค่า average number of 
differences มคี่าเท่ากบั 31.155, ค่าความหลากหลายของนิวคลโีอไทด์ (Pi) มคี่าเท่ากบั 
0.09128, ค่าความถี่ของเบส A มคี่าเท่ากบั 0.386, ค่าความถี่ของเบส C มคี่าเท่ากบั 0.071, 
ค่าความถี่ของเบส G มคี่าเท่ากบั 0.150, ค่าความถี่ของเบส T มคี่าเท่ากบั 0.394, ค่าจ านวน 
polymorphic sites (S) มคี่าเท่ากบั 113, ค่า Theta-W, per sequence มคี่าเท่ากบั 29.41300, 
ค่า Theta-W, per site มคี่าเท่ากบั 0.08428, ค่าจ านวนของ haplotype (h) เท่ากบั 24,        
ค่า Haplotype diversity (Hd) มคี่าเท่ากบั 0.9679, ค่า Total number of InDels events 
anilysed (I) มคี่าเท่ากบั 20 และค่า Tajima’s Test มคี่าเท่ากบั -0.39945  

ยนี Cyt b มจี านวนตวัอย่างที่ใช้วเิคราะห์ทัง้หมด 33 ชนิด มคีวามยาวของ
ล าดบันิวคลโีอไทด์จ านวน 350 bp โดยใช้สมการรูปแบบ GTR+I+G ในการวเิคราะห์ ได้ค่า
ต่างๆ ดงันี้ (ตารางที ่8) ไดแ้ก่ ค่า Invariable sites มคี่าเท่ากบั 179, ค่า Singleton variable 
sites มคี่าเท่ากบั 16, Parsimony informative sites มคี่าเท่ากบั 125, ค่า average number of 
differences มคี่าเท่ากบั 48.157, ความหลากหลายของนิวคลโีอไทด์ (Pi) มคี่าเท่ากบั 0.13938, 
ค่าความถี่ของเบส A มคี่าเท่ากบั 0.317, ค่าความถี่ของเบส C มคี่าเท่ากบั 0.175, ค่าความถี่
ของเบส G มคี่าเท่ากบั 0.106, ค่าความถี่ของเบส T มคี่าเท่ากบั 0.401, ค่าจ านวนของ 
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polymorphic sites (S) มคี่าเท่ากบั 156, ค่า Theta-W, per sequence มคี่าเท่ากบั 38.49264, 
ค่า Theta-W, per site มคี่าเท่ากบั 0.10998, ค่าจ านวนของ haplotype (h) มคี่าเท่ากบั 30,    
ค่า Haplotype diversity (Hd) มคี่าเท่ากบั 0.9943, ค่า Total number of InDels events 
anilysed (I) มคี่าเท่ากบั 30 และค่า Tajima’s Test มคี่าเท่ากบั -0.32526  

และยนี 28S rDNA domain3 มจี านวนตวัอย่างทีใ่ชว้เิคราะหท์ัง้หมด 33 ชนิด 
มคีวามยาวของนิวคลโีอไทดจ์ านวน 299 bp โดยใชส้มการรปูแบบ GTR+I+G ในการวเิคราะห ์
ได้ค่าต่างๆ ดงันี้ (ตารางที่ 8) ได้แก่ ค่า Invariable sites มคี่าเท่ากบั 269, ค่า Singleton 
variable sites มคี่าเท่ากบั 8, Parsimony informative sites มคี่าเท่ากบั 16, ค่า average 
number of differences มคี่าเท่ากบั 5.890, ค่าความหลากหลายของนิวคลโีอไทด ์(Pi) มคี่า
เท่ากบั 0.01997, ค่าความถี่ของเบส A มคี่าเท่ากบั 0.241, ค่าความถี่ของเบส C มคี่าเท่ากบั 
0.247, ค่าความถี่ของเบส G มคี่าเท่ากบั 0.325, ค่าความถี่ของเบส T มคี่าเท่ากบั 0.186,     
ค่าจ านวนของ polymorphic sites (S) มคี่าเท่ากบั 24, ค่า Theta-W, per sequence มคี่า
เท่ากบั 5.91352, ค่า Theta-W, per site มคี่าเท่ากบั 0.01991, ค่าจ านวนของ haplotype (h)  
มคี่าเท่ากบั 20, ค่า Haplotype diversity (Hd) มคี่าเท่ากบั 0.9186, ค่า Total number of 
InDels events anilysed (I) มคี่าเท่ากบั 5 และค่า Tajima’s Test มคี่าเท่ากบั -0.62256  
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ตารางท่ี 8 ผลการค านวณค่า Nucleotide diversity 

Parameters COI 
16S 

rDNA 
Cyt b 

28S rDNA 
domain3 

Number of samples 33 33 33 33 
Aligned positions 792 350 350 299 
Best-fit model GTR+I+G GTR+I+G GTR+I+G GTR+I+G 
Polymorphic sites 

– Invariable sites 501 232 179 269 

– Singleton variable sites 48 17 16 8 

– Parsimony informative sites 237 80 125 16 
DNA polymorphism 

– Average number of differences 89.278 31.155 48.157 5.890 

– Nucleotide diversity (Pi) 0.11345 0.09128 0.13938 0.01997 

– A Frequency 0.329 0.386 0.317 0.241 

– C Frequency 0.142 0.071 0.175 0.247 

– G Frequency 0.135 0.150 0.106 0.325 

– T Frequency 0.394 0.394 0.401 0.186 

– Number of polymorphic sites (S) 286 113 156 24 

– Theta-W, per sequence 70.47138 29.41300 38.49264 5.91352 

– Theta-W, per site 0.08943 0.08428 0.10998 0.01991 

Haplotype diversity     

– Number of haplotype (h) 28 24 30 20 

– Haplotype diversity (Hd) 0.9886 0.9697 0.9943 0.9186 

InDels (Insertion-Deletion)     

– Total number of InDels  
events anilysed (I) 

4 20 30 5 

Tajima’s Test     

– Tajima’s D -0.36286 ns -0.39945 ns -0.32526 ns -0.62256 ns 

หมายเหต ุ ns = ไม่มคีวามแตกต่างอย่างมนีัยส าคญั (p > 0.05), * = p < 0.05, ** = p < 
0.01, *** = p < 0.001 
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3.3.3 ค่าระยะห่างทางพนัธกุรรม (Pairwise Genetic Distance) 

เมื่อค านวณค่าระยะห่างทางพนัธุกรรม ของดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus ใน
แต่ละยนี โดยใช้โปรแกรม MEGA เวอรช์ัน่ 6.06 พบว่า ค่าระยะห่างทางพนัธุกรรมในยนี COI 
(ตางรางที่ 9) ของด้วงมูลสตัว์สกุล Onthophagus ทีม่คี่าน้อยที่สุดคอื 0.000 ส่วนค่าระยะห่าง
ทางพนัธุกรรมในยนี COI มากทีสุ่ดคอื 0.224 ซึง่ปรากฏในตวัอย่างของ O. borneensis (TRG) 
กบั O. laevis (TRG) และค่าช่วงระยะห่างทางพนัธุกรรมของแต่ละชนิดมคี่า ดงัต่อไปนี้         
O. babirussa มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.000 – 0.004, O. borneensis มคี่า
ระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.008 – 0.153, O. laevis มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่
ระหว่าง 0.206 – 0.224, O. maniti มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.001 – 0.215,    
O. orientalis มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.000 – 0.199, O. predator มคี่า
ระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.130 – 0.202, O. phanaeides มคี่าระยะห่างทาง
พนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.124 – 0.201, O.rugicollis มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 
0.000 – 0.211, O. seniculus มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.134 – 0.189,           
O. taurinus มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.000 – 0.215, O. uenoi มคี่าระยะห่าง
ทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.184 – 0.208, O. vulpes มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 
0.079 – 0.209, O. sp.1 มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.100 – 0.211, O. sp.2 มคี่า
ระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.001 – 0.211, O. sp.3 มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่
ระหว่าง 0.003 – 0.216, O. sp.4 มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.075 – 0.197,     
O. sp.5 มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.005 – 0.197, O. sp.6 มคี่าระยะห่างทาง
พนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.001 – 0.199 และ O. sp.7 มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 
0.108 – 0.195  

ยนี 16S rDNA (ตางรางที่ 10) พบว่า ค่าระยะห่างทางพนัธุกรรมของดว้งมูล
สตัว์สกุล Onthophagus ที่มคี่าน้อยที่สุดคอื 0.000 ส่วนค่าระยะห่างทางพนัธุกรรมในยนี 16S 
rDNA มากทีสุ่ด คอื 0.182 ปรากฏในตวัอย่าง O. laevis (TRG) กบั O. phanaeidea (NRT) 
และค่าช่วงระยะห่างทางพนัธุกรรมของแต่ละชนิดมคี่า ดงัต่อไปนี้ O. babirussa มคี่าระยะห่าง
ทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.000 - 0.003, O. borneensis มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่
ระหว่าง 0.003 – 0.094, O. laevis มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.098 – 0.163,     
O. maniti มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.000 – 0.146, O. orientalis มคี่าระยะห่าง
ทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.003 – 0.121, O. predator มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 
0.075 – 0.137, O. phanaeides มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.130 – 0.182, 
O.rugicollis มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.000 – 0.150, O. seniculus มคี่า
ระยะห่างทางพนัธุกรรมอยูร่ะหว่าง 0.087 – 0.201, O. taurinus มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่
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ระหว่าง 0.000 – 0.168, O. uenoi มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.076 – 0.178,     
O. vulpes มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.065 – 0.178, O. sp.1 มคี่าระยะห่างทาง
พนัธุกรรมอยูร่ะหว่าง 0.065 – 0.154, O. sp.2 มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.000 – 
0.154, O. sp.3 มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.000 – 0.154, O. sp.4 มคี่าระยะห่าง
ทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.031 – 0.163, O. sp.5 มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 
0.003 – 0.163, O. sp.6 มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.003 – 0.168 และ O. sp.7 
มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.098 – 0.173  

ยนี Cyt b (ตางรางที่ 11) มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมของด้วงมูลสตัวส์กุล 
Onthophagus ทีม่คี่าน้อยทีสุ่ดคอื 0.000 ส่วนค่าระยะห่างทางพนัธุกรรมในยนี Cyt b มากทีสุ่ด
คอื 0.468 ปรากฏในตวัอย่าง O. laevis (TRG) กบั O. sp.2 (SNI) และค่าช่วงระยะห่างทาง
พนัธุกรรมของแต่ละชนิดมคี่า ดงัต่อไปนี้ O. babirussa มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 
0.000 – 0.127, O. borneensis มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.009 – 0.192,        
O. laevis มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.233 – 0.289, O. maniti มคี่าระยะห่างทาง
พนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.003 – 0.237, O. orientalis มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 
0.003 – 0.289, O. predator มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.140 – 0.259,             
O. phanaeides มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.140 – 0.286, O. rugicollis มคี่า
ระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.000 – 0.275, O. seniculus มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรม
อยู่ระหว่าง 0.158 – 0.263, O. taurinus มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.003 – 
0.256, O. uenoi มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.155 – 0.264, O. vulpes มคี่า
ระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.099 – 0.223, O. sp.1 มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่
ระหว่าง 0.098 – 0.254, O. sp.2 มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.216 – 0.468,      
O. sp.3 มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.000 – 0.460, O. sp.4 มคี่าระยะห่างทาง
พนัธุกรรมอยูร่ะหว่าง 0.099 – 0.255, O. sp.5 มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.016 – 
0.256, O. sp.6 มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.003 – 0.249 และ O. sp.7 มคี่า
ระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.012 – 0.274 

และค่าระยะห่างทางพนัธุกรรมในยนี 28S rDNA domain3 (ตางรางที ่12) ของ
ดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus ทีม่คี่าน้อยทีสุ่ดคอื 0.000 ส่วนค่าระยะห่างทางพนัธุกรรมในยนี 
28S rDNA มากทีสุ่ดคอื 0.043 ปรากฏในตวัอย่าง O. pedator (SKA) กบั O. laevis (TRG) และ 
O. seniculus (TRG) กบั O. pedator (SKA) และค่าช่วงระยะห่างทางพนัธุกรรมของแต่ละชนิด
มคี่า ดงัต่อไปนี้ O. babirussa มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.000 – 0.000,               
O. borneensis มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.000 – 0.021, O. laevis มคี่า
ระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.032 – 0.036, O. maniti มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่
ระหว่าง 0.003 – 0.028, O. orientalis มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.007 – 0.032, 
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O. predator มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.025 – 0.043, O. phanaeides มคี่า
ระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.007 – 0.025, O. rugicollis มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรม
อยู่ระหว่าง 0.003 – 0.039, O. seniculus มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.017 – 
0.043, O. taurinus มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.000 – 0.306, O. uenoi มคี่า
ระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.007 – 0.039, O. vulpes มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่
ระหว่าง 0.014 – 0.039, O. sp.1 มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.010 – 0.036,      
O. sp.2 มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.000 – 0.036, O. sp.3 มคี่าระยะห่างทาง
พนัธุกรรมอยูร่ะหว่าง 0.000 – 0.036, O. sp.4 มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.003 – 
0.039, O. sp.5 มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.000 – 0.039, O. sp.6 มคี่าระยะห่าง
ทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 0.000 – 0.039 และ O. sp.7 มคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมอยู่ระหว่าง 
0.010 – 0.040 
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ตารางท่ี 9 ผลการค านวณค่า Uncorrected pairwise genetic distance ของยนี COI  

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33

1 O. babirussa  (PNA)

2 O. babirussa   (SNI) 0.000

3 O. babirussa  (SNI) 0.001 0.001

4 O. babirussa   (TRG) 0.001 0.001 0.003

5 O. babirussa  (NRT) 0.003 0.003 0.004 0.004

6 O. babirussa   (SKA) 0.000 0.000 0.001 0.001 0.003

7 O. borneensis (PNA) 0.151 0.151 0.151 0.151 0.148 0.151

8 O. borneensis   (TRG) 0.144 0.144 0.144 0.142 0.140 0.144 0.095

9 O. borneensis  (TRG) 0.153 0.153 0.153 0.153 0.149 0.153 0.008 0.094

10 O. laevis   (TRG) 0.211 0.211 0.209 0.209 0.206 0.211 0.220 0.224 0.213

11 O. maniti   (RNG) 0.148 0.148 0.150 0.148 0.144 0.148 0.140 0.149 0.142 0.213

12 O. maniti  (SNI) 0.150 0.150 0.152 0.150 0.146 0.150 0.138 0.151 0.144 0.215 0.001

13 O. rugicollis   (RNG) 0.143 0.143 0.145 0.141 0.139 0.143 0.155 0.172 0.155 0.211 0.104 0.106

14 O. orientalis (SKA) 0.136 0.136 0.136 0.134 0.132 0.136 0.149 0.172 0.151 0.199 0.084 0.085 0.113

15 O. orientalis   (SKA) 0.136 0.136 0.136 0.134 0.132 0.136 0.149 0.172 0.151 0.199 0.084 0.085 0.113 0.000

16 O. pedator  (SKA) 0.140 0.140 0.142 0.140 0.144 0.140 0.162 0.186 0.161 0.202 0.132 0.134 0.137 0.130 0.130

17 O. phanaeides  (NRT) 0.141 0.141 0.141 0.139 0.137 0.141 0.125 0.163 0.125 0.201 0.124 0.126 0.125 0.130 0.130 0.155

18 O. rugicollis   (RNG) 0.143 0.143 0.145 0.141 0.139 0.143 0.155 0.172 0.155 0.211 0.104 0.106 0.000 0.113 0.113 0.137 0.125

19 O. rugicollis   (TRG) 0.132 0.132 0.132 0.132 0.128 0.132 0.131 0.151 0.133 0.210 0.076 0.077 0.099 0.076 0.076 0.119 0.118 0.099

20 O. rugicollis  (SKA) 0.134 0.134 0.134 0.134 0.130 0.134 0.133 0.155 0.135 0.210 0.076 0.077 0.099 0.076 0.076 0.118 0.123 0.099 0.006

21 O. seniculus   (TRG) 0.165 0.165 0.167 0.163 0.167 0.165 0.155 0.172 0.157 0.189 0.164 0.162 0.159 0.168 0.168 0.161 0.134 0.159 0.144 0.144

22 O. taurinus  (CPN) 0.126 0.126 0.126 0.124 0.126 0.126 0.144 0.161 0.144 0.211 0.153 0.151 0.158 0.167 0.167 0.153 0.139 0.158 0.144 0.150 0.167

23 O. taurinus  (CPN) 0.126 0.126 0.126 0.124 0.126 0.126 0.144 0.161 0.144 0.211 0.153 0.151 0.158 0.167 0.167 0.153 0.139 0.158 0.144 0.150 0.167 0.000

24 O. taurinus   (NRT) 0.118 0.118 0.120 0.116 0.116 0.118 0.137 0.139 0.137 0.215 0.144 0.146 0.141 0.157 0.157 0.159 0.142 0.141 0.133 0.135 0.152 0.061 0.061

25 O. uenoi  (SNI) 0.194 0.194 0.194 0.194 0.192 0.194 0.190 0.192 0.196 0.197 0.184 0.184 0.202 0.188 0.188 0.204 0.184 0.202 0.186 0.186 0.208 0.197 0.197 0.205

26 O. vulpes   (SNI) 0.156 0.156 0.156 0.154 0.156 0.156 0.161 0.172 0.162 0.209 0.101 0.103 0.110 0.093 0.093 0.134 0.146 0.110 0.079 0.082 0.168 0.167 0.167 0.169 0.205

27 O. sp.1 (RNG) 0.151 0.151 0.149 0.149 0.147 0.151 0.142 0.182 0.142 0.211 0.123 0.125 0.129 0.103 0.103 0.100 0.139 0.129 0.101 0.101 0.152 0.167 0.167 0.157 0.196 0.138

28 O. sp.2 (SNI) 0.149 0.149 0.147 0.147 0.146 0.149 0.140 0.182 0.140 0.211 0.123 0.125 0.129 0.103 0.103 0.098 0.139 0.129 0.100 0.100 0.152 0.165 0.165 0.155 0.196 0.136 0.001

29 O. sp.3 (SNI) 0.149 0.149 0.147 0.147 0.149 0.149 0.144 0.184 0.144 0.216 0.127 0.129 0.131 0.105 0.105 0.100 0.141 0.131 0.103 0.103 0.152 0.165 0.165 0.157 0.198 0.136 0.003 0.004

30 O. sp.4 (SKA) 0.127 0.127 0.128 0.125 0.123 0.127 0.148 0.160 0.146 0.197 0.113 0.115 0.132 0.103 0.103 0.098 0.139 0.132 0.103 0.106 0.134 0.148 0.148 0.148 0.180 0.123 0.076 0.075 0.080

31 O. sp.5 (PNA) 0.123 0.123 0.125 0.121 0.123 0.123 0.148 0.160 0.146 0.197 0.115 0.116 0.137 0.103 0.103 0.097 0.141 0.137 0.104 0.108 0.128 0.146 0.146 0.148 0.182 0.123 0.076 0.075 0.076 0.005

32 O. sp.6 (NRT) 0.128 0.128 0.130 0.127 0.125 0.128 0.148 0.160 0.146 0.199 0.115 0.116 0.134 0.105 0.105 0.098 0.141 0.134 0.103 0.106 0.134 0.148 0.148 0.148 0.180 0.125 0.076 0.075 0.080 0.001 0.006

33 O. sp.7 (RNG) 0.160 0.160 0.162 0.158 0.156 0.160 0.141 0.158 0.141 0.179 0.141 0.143 0.150 0.161 0.161 0.172 0.108 0.150 0.123 0.127 0.156 0.166 0.166 0.144 0.195 0.145 0.169 0.167 0.171 0.161 0.161 0.163  

หมายเหตุ ตวัยอ่แต่ละจงัหวดั มดีงันี้ ชุมพร (CPN) ระนอง (RNG) พงังา (PNA) สุราษฎรธ์านี (SNI) ตรงั (TRG) นครศรธีรรมราช (NRT)  
  สงขลา (SKA)  
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ตารางท่ี 10 ผลการค านวณค่า Uncorrected pairwise genetic distance ของยนี 16S rDNA 

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33

1 O. babirussa  (PNA)

2 O. babirussa   (SNI) 0.000

3 O. babirussa  (SNI) 0.003 0.003

4 O. babirussa   (TRG) 0.000 0.000 0.003

5 O. babirussa  (NRT) 0.000 0.000 0.003 0.000

6 O. babirussa   (SKA) 0.000 0.000 0.003 0.000 0.000

7 O. borneensis (PNA) 0.090 0.090 0.094 0.090 0.090 0.090

8 O. borneensis   (TRG) 0.076 0.076 0.080 0.076 0.076 0.076 0.051

9 O. borneensis  (TRG) 0.087 0.087 0.090 0.087 0.087 0.087 0.003 0.048

10 O. laevis   (TRG) 0.098 0.098 0.101 0.098 0.098 0.098 0.163 0.146 0.159

11 O. maniti   (RNG) 0.094 0.094 0.090 0.094 0.094 0.094 0.109 0.094 0.113 0.146

12 O. maniti  (SNI) 0.094 0.094 0.090 0.094 0.094 0.094 0.109 0.094 0.113 0.146 0.000

13 O. rugicollis   (RNG) 0.086 0.086 0.090 0.086 0.086 0.086 0.113 0.094 0.110 0.117 0.048 0.048

14 O. orientalis (SKA) 0.075 0.075 0.079 0.075 0.075 0.075 0.113 0.072 0.109 0.117 0.062 0.062 0.047

15 O. orientalis   (SKA) 0.079 0.079 0.075 0.079 0.079 0.079 0.117 0.076 0.113 0.121 0.058 0.058 0.051 0.003

16 O. pedator  (SKA) 0.098 0.098 0.101 0.098 0.098 0.098 0.137 0.106 0.134 0.129 0.102 0.102 0.090 0.075 0.079

17 O. phanaeides  (NRT) 0.155 0.155 0.151 0.155 0.155 0.155 0.138 0.130 0.143 0.182 0.138 0.138 0.138 0.151 0.146 0.155

18 O. rugicollis   (RNG) 0.086 0.086 0.090 0.086 0.086 0.086 0.113 0.094 0.110 0.117 0.048 0.048 0.000 0.047 0.051 0.090 0.138

19 O. rugicollis   (TRG) 0.113 0.113 0.117 0.113 0.113 0.113 0.105 0.094 0.110 0.150 0.061 0.061 0.061 0.054 0.058 0.083 0.121 0.061

20 O. rugicollis  (SKA) 0.105 0.105 0.109 0.105 0.105 0.105 0.105 0.087 0.102 0.142 0.061 0.061 0.054 0.047 0.051 0.076 0.130 0.054 0.006

21 O. seniculus   (TRG) 0.087 0.087 0.090 0.087 0.087 0.087 0.160 0.147 0.156 0.087 0.126 0.126 0.118 0.134 0.138 0.159 0.201 0.118 0.173 0.165

22 O. taurinus  (CPN) 0.058 0.058 0.061 0.058 0.058 0.058 0.109 0.102 0.106 0.129 0.094 0.094 0.102 0.105 0.109 0.113 0.168 0.102 0.129 0.121 0.113

23 O. taurinus  (CPN) 0.058 0.058 0.061 0.058 0.058 0.058 0.109 0.102 0.106 0.129 0.094 0.094 0.102 0.105 0.109 0.113 0.168 0.102 0.129 0.121 0.113 0.000

24 O. taurinus   (NRT) 0.054 0.054 0.058 0.054 0.054 0.054 0.105 0.102 0.102 0.142 0.109 0.109 0.101 0.105 0.109 0.129 0.159 0.101 0.129 0.121 0.130 0.031 0.031

25 O. uenoi  (SNI) 0.076 0.076 0.080 0.076 0.076 0.076 0.134 0.122 0.130 0.090 0.134 0.134 0.122 0.110 0.114 0.130 0.178 0.122 0.142 0.134 0.106 0.106 0.106 0.118

26 O. vulpes   (SNI) 0.079 0.079 0.083 0.079 0.079 0.079 0.117 0.091 0.114 0.138 0.102 0.102 0.087 0.065 0.068 0.087 0.178 0.087 0.094 0.087 0.156 0.110 0.110 0.106 0.126

27 O. sp.1 (RNG) 0.098 0.098 0.101 0.098 0.098 0.098 0.154 0.113 0.151 0.133 0.105 0.105 0.098 0.094 0.098 0.065 0.142 0.098 0.101 0.094 0.138 0.129 0.129 0.125 0.146 0.102

28 O. sp.2 (SNI) 0.098 0.098 0.101 0.098 0.098 0.098 0.154 0.113 0.151 0.133 0.105 0.105 0.098 0.094 0.098 0.065 0.142 0.098 0.101 0.094 0.138 0.129 0.129 0.125 0.146 0.102 0.000

29 O. sp.3 (SNI) 0.098 0.098 0.101 0.098 0.098 0.098 0.154 0.113 0.151 0.133 0.105 0.105 0.098 0.094 0.098 0.065 0.142 0.098 0.101 0.094 0.138 0.129 0.129 0.125 0.146 0.102 0.000 0.000

30 O. sp.4 (SKA) 0.105 0.105 0.109 0.105 0.105 0.105 0.163 0.121 0.159 0.125 0.109 0.109 0.098 0.098 0.101 0.062 0.138 0.098 0.101 0.094 0.142 0.137 0.137 0.133 0.134 0.110 0.031 0.031 0.031

31 O. sp.5 (PNA) 0.109 0.109 0.113 0.109 0.109 0.109 0.163 0.126 0.159 0.129 0.113 0.113 0.101 0.102 0.105 0.065 0.142 0.101 0.105 0.098 0.146 0.142 0.142 0.138 0.138 0.114 0.034 0.034 0.034 0.003

32 O. sp.6 (NRT) 0.109 0.109 0.113 0.109 0.109 0.109 0.168 0.125 0.164 0.129 0.113 0.113 0.101 0.101 0.105 0.065 0.142 0.101 0.105 0.098 0.146 0.142 0.142 0.138 0.138 0.114 0.034 0.034 0.034 0.003 0.006

33 O. sp.7 (RNG) 0.151 0.151 0.155 0.151 0.151 0.151 0.155 0.134 0.151 0.168 0.134 0.134 0.138 0.130 0.134 0.159 0.098 0.138 0.142 0.134 0.173 0.146 0.146 0.155 0.147 0.147 0.155 0.155 0.155 0.147 0.151 0.151  

หมายเหตุ ตวัยอ่แต่ละจงัหวดั มดีงันี้ ชุมพร (CPN) ระนอง (RNG) พงังา (PNA) สุราษฎรธ์านี (SNI) ตรงั (TRG) นครศรธีรรมราช (NRT)  
  สงขลา (SKA) 
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ตารางท่ี 11 ผลการค านวณค่า Uncorrected pairwise genetic distance ของยนี Cyt b 

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33

1 O. babirussa  (PNA)

2 O. babirussa   (SNI) 0.009

3 O. babirussa  (SNI) 0.006 0.016

4 O. babirussa   (TRG) 0.003 0.006 0.009

5 O. babirussa  (NRT) 0.114 0.127 0.123 0.118

6 O. babirussa   (SKA) 0.000 0.009 0.006 0.003 0.114

7 O. borneensis (PNA) 0.167 0.162 0.176 0.162 0.177 0.167

8 O. borneensis   (TRG) 0.181 0.185 0.186 0.186 0.171 0.181 0.102

9 O. borneensis  (TRG) 0.176 0.171 0.186 0.171 0.192 0.176 0.009 0.114

10 O. laevis   (TRG) 0.275 0.281 0.289 0.282 0.266 0.275 0.249 0.233 0.255

11 O. maniti   (RNG) 0.119 0.123 0.128 0.115 0.112 0.119 0.167 0.152 0.176 0.237

12 O. maniti  (SNI) 0.124 0.128 0.133 0.119 0.116 0.124 0.162 0.148 0.171 0.232 0.003

13 O. rugicollis   (RNG) 0.145 0.149 0.150 0.140 0.128 0.145 0.158 0.131 0.162 0.240 0.098 0.094

14 O. orientalis (SKA) 0.009 0.013 0.016 0.006 0.127 0.009 0.157 0.191 0.167 0.289 0.124 0.128 0.140

15 O. orientalis   (SKA) 0.118 0.122 0.127 0.123 0.003 0.118 0.172 0.166 0.187 0.259 0.116 0.120 0.132 0.132

16 O. pedator  (SKA) 0.177 0.171 0.182 0.172 0.213 0.177 0.167 0.181 0.182 0.259 0.145 0.145 0.140 0.172 0.207

17 O. phanaeides  (NRT) 0.157 0.171 0.167 0.162 0.150 0.157 0.145 0.139 0.159 0.286 0.140 0.140 0.141 0.172 0.154 0.169

18 O. rugicollis   (RNG) 0.145 0.149 0.150 0.140 0.128 0.145 0.158 0.131 0.162 0.240 0.098 0.094 0.000 0.140 0.132 0.140 0.141

19 O. rugicollis   (TRG) 0.203 0.187 0.214 0.197 0.142 0.203 0.144 0.122 0.158 0.275 0.115 0.111 0.119 0.197 0.137 0.119 0.159 0.119

20 O. rugicollis  (SKA) 0.182 0.187 0.193 0.177 0.129 0.182 0.144 0.122 0.158 0.275 0.103 0.099 0.111 0.177 0.133 0.128 0.150 0.111 0.016

21 O. seniculus   (TRG) 0.251 0.256 0.263 0.257 0.184 0.251 0.209 0.172 0.203 0.261 0.193 0.187 0.188 0.263 0.179 0.210 0.184 0.188 0.157 0.158

22 O. taurinus  (CPN) 0.137 0.141 0.141 0.141 0.177 0.137 0.192 0.172 0.197 0.250 0.165 0.170 0.146 0.137 0.172 0.183 0.214 0.146 0.188 0.179 0.232

23 O. taurinus  (CPN) 0.132 0.146 0.137 0.137 0.172 0.132 0.197 0.177 0.203 0.256 0.160 0.165 0.141 0.132 0.177 0.188 0.209 0.141 0.194 0.174 0.238 0.003

24 O. taurinus   (NRT) 0.132 0.146 0.141 0.137 0.154 0.132 0.192 0.181 0.197 0.250 0.151 0.156 0.160 0.141 0.158 0.178 0.162 0.160 0.173 0.154 0.217 0.105 0.101

25 O. uenoi  (SNI) 0.247 0.264 0.258 0.252 0.216 0.247 0.188 0.155 0.204 0.229 0.205 0.199 0.191 0.247 0.222 0.239 0.228 0.191 0.201 0.186 0.217 0.243 0.237 0.222

26 O. vulpes   (SNI) 0.174 0.178 0.184 0.179 0.129 0.174 0.178 0.144 0.193 0.223 0.116 0.112 0.103 0.179 0.124 0.158 0.141 0.103 0.099 0.099 0.189 0.205 0.210 0.174 0.176

27 O. sp.1 (RNG) 0.171 0.185 0.176 0.176 0.149 0.171 0.154 0.131 0.168 0.254 0.139 0.139 0.110 0.171 0.154 0.107 0.137 0.110 0.106 0.098 0.186 0.182 0.177 0.196 0.187 0.127

28 O. sp.2 (SNI) 0.253 0.258 0.247 0.247 0.231 0.253 0.278 0.251 0.298 0.468 0.226 0.226 0.226 0.259 0.237 0.232 0.251 0.226 0.233 0.216 0.339 0.306 0.299 0.297 0.330 0.268 0.231

29 O. sp.3 (SNI) 0.250 0.255 0.244 0.244 0.228 0.250 0.275 0.247 0.294 0.460 0.223 0.223 0.223 0.256 0.234 0.236 0.248 0.223 0.230 0.214 0.334 0.302 0.295 0.293 0.326 0.265 0.228 0.000

30 O. sp.4 (SKA) 0.153 0.166 0.153 0.157 0.167 0.153 0.126 0.131 0.139 0.255 0.162 0.157 0.131 0.153 0.172 0.151 0.127 0.131 0.135 0.127 0.218 0.159 0.154 0.192 0.187 0.149 0.099 0.214 0.211

31 O. sp.5 (PNA) 0.162 0.167 0.162 0.167 0.163 0.162 0.127 0.122 0.140 0.256 0.172 0.167 0.141 0.162 0.158 0.152 0.132 0.141 0.131 0.132 0.214 0.159 0.164 0.203 0.203 0.154 0.112 0.226 0.224 0.016

32 O. sp.6 (NRT) 0.157 0.162 0.157 0.162 0.172 0.157 0.122 0.126 0.135 0.249 0.167 0.162 0.136 0.157 0.167 0.146 0.132 0.136 0.131 0.131 0.213 0.154 0.159 0.197 0.192 0.145 0.103 0.219 0.217 0.003 0.013

33 O. sp.7 (RNG) 0.176 0.191 0.181 0.181 0.181 0.176 0.148 0.145 0.162 0.274 0.176 0.176 0.159 0.181 0.186 0.129 0.155 0.159 0.183 0.183 0.245 0.200 0.194 0.187 0.225 0.197 0.150 0.303 0.299 0.169 0.165 0.174  

หมายเหตุ ตวัยอ่แต่ละจงัหวดั มดีงันี้ ชุมพร (CPN) ระนอง (RNG) พงังา (PNA) สรุาษฎรธ์านี (SNI) ตรงั (TRG) นครศรธีรรมราช (NRT)  
  สงขลา (SKA)  
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ตารางท่ี 12 ผลการค านวณค่า Uncorrected pairwise genetic distance ของยนี 28S rDNA domain3 

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 31 32 33

1 O. babirussa  (PNA)

2 O. babirussa   (SNI) 0.000

3 O. babirussa  (SNI) 0.000 0.000

4 O. babirussa   (TRG) 0.000 0.000 0.000

5 O. babirussa  (NRT) 0.000 0.000 0.000 0.000

6 O. babirussa   (SKA) 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000

7 O. borneensis (PNA) 0.018 0.018 0.018 0.018 0.018 0.018

8 O. borneensis   (TRG) 0.021 0.021 0.021 0.021 0.021 0.021 0.003

9 O. borneensis  (TRG) 0.018 0.018 0.018 0.018 0.018 0.018 0.000 0.003

10 O. laevis   (TRG) 0.036 0.036 0.036 0.036 0.036 0.036 0.032 0.036 0.032

11 O. maniti   (RNG) 0.018 0.018 0.018 0.018 0.018 0.018 0.014 0.017 0.014 0.032

12 O. maniti  (SNI) 0.021 0.021 0.021 0.021 0.021 0.021 0.017 0.021 0.017 0.028 0.003

13 O. rugicollis   (RNG) 0.021 0.021 0.021 0.021 0.021 0.021 0.021 0.025 0.021 0.025 0.014 0.017

14 O. orientalis (SKA) 0.025 0.025 0.025 0.025 0.025 0.025 0.017 0.021 0.017 0.032 0.017 0.021 0.017

15 O. orientalis   (SKA) 0.017 0.017 0.017 0.017 0.017 0.017 0.017 0.021 0.017 0.032 0.017 0.021 0.018 0.007

16 O. pedator  (SKA) 0.028 0.028 0.028 0.028 0.028 0.028 0.032 0.036 0.032 0.043 0.028 0.032 0.025 0.039 0.039

17 O. phanaeides  (NRT) 0.018 0.018 0.018 0.018 0.018 0.018 0.014 0.018 0.014 0.028 0.014 0.017 0.007 0.025 0.025 0.021

18 O. rugicollis   (RNG) 0.021 0.021 0.021 0.021 0.021 0.021 0.021 0.025 0.021 0.028 0.014 0.017 0.007 0.017 0.017 0.032 0.014

19 O. rugicollis   (TRG) 0.025 0.025 0.025 0.025 0.025 0.025 0.021 0.025 0.021 0.032 0.017 0.014 0.028 0.025 0.017 0.039 0.028 0.028

20 O. rugicollis  (SKA) 0.021 0.021 0.021 0.021 0.021 0.021 0.017 0.021 0.017 0.036 0.014 0.017 0.025 0.021 0.014 0.036 0.025 0.025 0.003

21 O. seniculus   (TRG) 0.025 0.025 0.025 0.025 0.025 0.025 0.021 0.025 0.021 0.017 0.021 0.025 0.025 0.025 0.017 0.043 0.025 0.028 0.021 0.017

22 O. taurinus  (CPN) 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.018 0.021 0.018 0.036 0.018 0.021 0.021 0.025 0.017 0.028 0.018 0.021 0.025 0.021 0.025

23 O. taurinus  (CPN) 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.018 0.021 0.018 0.036 0.018 0.021 0.021 0.025 0.017 0.028 0.018 0.021 0.025 0.021 0.025 0.000

24 O. taurinus   (NRT) 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.000 0.018 0.021 0.018 0.036 0.018 0.021 0.021 0.025 0.017 0.028 0.018 0.021 0.025 0.021 0.025 0.000 0.000

25 O. uenoi  (SNI) 0.028 0.028 0.028 0.028 0.028 0.028 0.025 0.028 0.025 0.007 0.025 0.021 0.025 0.025 0.025 0.039 0.028 0.028 0.025 0.028 0.010 0.028 0.028 0.028

26 O. vulpes   (SNI) 0.025 0.025 0.025 0.025 0.025 0.025 0.021 0.025 0.021 0.039 0.014 0.017 0.021 0.025 0.025 0.039 0.021 0.021 0.021 0.018 0.028 0.025 0.025 0.025 0.032

27 O. sp.1 (RNG) 0.018 0.018 0.018 0.018 0.018 0.018 0.021 0.025 0.021 0.036 0.018 0.021 0.017 0.028 0.028 0.010 0.014 0.025 0.028 0.025 0.032 0.018 0.018 0.018 0.028 0.028

28 O. sp.2 (SNI) 0.018 0.018 0.018 0.018 0.018 0.018 0.021 0.025 0.021 0.036 0.018 0.021 0.017 0.028 0.028 0.010 0.014 0.025 0.028 0.025 0.032 0.018 0.018 0.018 0.028 0.028 0.000

29 O. sp.3 (SNI) 0.018 0.018 0.018 0.018 0.018 0.018 0.021 0.025 0.021 0.036 0.018 0.021 0.017 0.028 0.028 0.010 0.014 0.025 0.029 0.025 0.032 0.018 0.018 0.018 0.028 0.029 0.000 0.000

30 O. sp.4 (SKA) 0.021 0.021 0.021 0.021 0.021 0.021 0.025 0.028 0.025 0.039 0.021 0.025 0.021 0.032 0.032 0.014 0.018 0.028 0.032 0.029 0.036 0.021 0.021 0.021 0.032 0.032 0.003 0.003 0.003

31 O. sp.5 (PNA) 0.021 0.021 0.021 0.021 0.021 0.021 0.025 0.028 0.025 0.039 0.021 0.025 0.021 0.032 0.032 0.014 0.018 0.028 0.032 0.029 0.036 0.021 0.021 0.021 0.032 0.032 0.003 0.003 0.003 0.000

32 O. sp.6 (NRT) 0.021 0.021 0.021 0.021 0.021 0.021 0.025 0.028 0.025 0.039 0.021 0.025 0.021 0.032 0.032 0.014 0.018 0.028 0.032 0.029 0.036 0.021 0.021 0.021 0.032 0.032 0.003 0.003 0.003 0.000 0.000

33 O. sp.7 (RNG) 0.021 0.021 0.021 0.021 0.021 0.021 0.025 0.029 0.025 0.040 0.025 0.028 0.018 0.036 0.028 0.021 0.010 0.025 0.032 0.028 0.028 0.021 0.021 0.021 0.040 0.032 0.018 0.018 0.018 0.021 0.021 0.021  

หมายเหตุ ตวัยอ่แต่ละจงัหวดั มดีงันี้ ชุมพร (CPN) ระนอง (RNG) พงังา (PNA) สุราษฎรธ์านี (SNI) ตรงั (TRG) นครศรธีรรมราช (NRT)  
  สงขลา (SKA) 
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3.3.4 ความแปรผนัทางพนัธกุรรม (Genetic variation) 

จากการศึกษาความแตกต่างระหว่างระยะห่างทางพันธุกรรม (genetic 
distance) กบัระยะทางทางภูมศิาสตร ์(geographic distance) ของประชากรดว้งมลูสตัวส์กุล 
Onthophagus ในคาบสมุทรไทย โดยตรวจสอบจากค่า F-statistics (FST) ด้วยโปรแกรม 
RStudio เวอรช์ัน่ 1.0.136 พบว่า ค่าความแตกต่างระหว่างระยะห่างทางพนัธุกรรมกบัระยะทาง
ทางภมูศิาสตร ์ในยนี COI (ตารางที ่13) ของดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus ทีม่คี่าน้อยทีสุ่ดคอื 
0.0012 ซึง่ปรากฏในตวัอย่างของ O. sp.2 (SNI) ส่วนค่าความแตกต่างระหว่างระยะห่างทาง
พนัธุกรรมกบัระยะทางทางภูมศิาสตร์ที่มคี่ามากที่สุดคอื 0.1689 ซึ่งปรากฏในตวัอย่างของ     
O. laevis (TRG) และความสมัพนัธร์ะหว่างระยะห่างทางพนัธุกรรมกบัระยะทางทางภูมศิาสตร์
ของด้วงมูลสตัว์สกุล Onthophagus แต่ละชนิดมีค่าดงัต่อไปนี้ เช่น ระยะห่างทางพนัธุกรรม
ระหว่าง O. babirussa (PNA) กบั O. borneensis (PNA) มคี่าเท่ากบั 0.1258, O. babirussa 
(PNA) กบั O. orientalis (SKA) มคี่าเท่ากบั 0.1143, O. babirussa (PNA) กบั O.rugicollis 
(TRG) มคี่าเท่ากบั 0.1118, O. babirussa (PNA) กบั O. taurinus (CPN) มคี่าเท่ากบั 0.1067, 

O. borneensis (PNA) กบั O. orientalis (SKA) มคี่าเท่ากบั 0.1245, O. borneensis (PNA) 
กบั O.rugicollis (TRG) มคี่าเท่ากบั 0.1118, O. borneensis (PNA) กบั O. taurinus (CPN) มี
ค่าเท่ากบั 0.1207, O. orientalis (SKA) กบั O.rugicollis (TRG) มคี่าเท่ากบั 0.0876,             
O. orientalis (SKA) กบั O. taurinus (CPN) มคี่าเท่ากบั 0.1296, O. rugicollis (TRG) กบั     
O. taurinus (CPN) มคี่าเท่ากบั 0.1207, O. taurinus (CPN) กบั O. uenoi (SNI) มคี่าเท่ากบั 
0.1550, O. taurinus (CPN) กบั O. vulpes (SNI) มคี่าเท่ากบั 0.1359, O. sp.2 (SNI) กบั     
O. sp.3 (SNI) มคี่าเท่ากบั 0.0038, O. sp.2 (SNI) กบั O. sp.4 (SKA) มคี่าเท่ากบั 0.0673,   
O. sp.4 (SKA) กบั O. sp.5 (PNA) มคี่าเท่ากบั 0.0051 และ O. sp.5 (PNA) กบั O. sp.6 
(NRT) มคี่าเท่ากบั 0.0063 เป็นตน้ 
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ตารางท่ี 13 ค่า FST ของ genetic distance และ geographic distance ของดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus แต่ละชนิด ของยนี COI (Mantel’s test) 
 

 Species 1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18 
1. O. babirussa                   
2. O. borneensis 0.1258                  
3. O. laevis 0.1639 0.1689                 
4. O. maniti 0.1232 0.1181 0.1652                
5. O. orientalis 0.1143 0.1245 0.1563 0.0749               
6. O. pedator 0.1181 0.1334 0.1588 0.1118 0.1156              
7. O. phanaeides 0.1181 0.1067 0.1575 0.1067 0.1067 0.1283             
8. O. rugicollis 0.1118 0.1118 0.1639 0.0686 0.0876 0.1029 0.1016            
9. O. seniculus 0.1346 0.1283 0.1497 0.1347 0.1309 0.1321 0.1131 0.1207           
10. O. taurinus 0.1067 0.1207 0.1639 0.1270 0.1296 0.1271 0.1169 0.1207 0.1359          
11. O. uenoi 0.1537 0.1512 0.1548 0.1474 0.1588 0.1601 0.1474 0.1487 0.1612 0.1550         
12. O. vulpes 0.1283 0.1321 0.1626 0.0889 0.0953 0.1131 0.1219 0.0711 0.1372 0.1359 0.1601        
13.O. sp.1 0.1245 0.1194 0.1639 0.1054 0.1093 0.0877 0.1169 0.0889 0.1258 0.1359 0.1550 0.1156       
14.O. sp.2 0.1232 0.1181 0.1639 0.1054 0.1093 0.0864 0.1169 0.0877 0.1258 0.1347 0.1550 0.1143 0.0012      
15.O. sp.3 0.1232 0.1204 0.1664 0.1080 0.1105 0.0877 0.1182 0.0902 0.1258 0.1347 0.1563 0.1143 0.0025 0.0038     
16.O. sp.4 0.1080 0.1232 0.1550 0.0978 0.1118 0.0864 0.1169 0.0902 0.1131 0.1232 0.1448 0.1055 0.0686 0.0673 0.0711    
17.O. sp.5 0.1054 0.1232 0.1550 0.0991 0.1156 0.0851 0.1182 0.0915 0.1093 0.1219 0.1461 0.1055 0.0686 0.0673 0.0686 0.0051   
18.O. sp.6 0.1092 0.1232 0.1563 0.0991 0.1131 0.0864 0.1182 0.0902 0.1131 0.1232 0.1448 0.1067 0.0686 0.0673 0.0711 0.0013 0.0063  
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จากการศึกษาความแปรผนัทางพนัธุกรรมระหว่างประชากรของด้วงมูลสตัว์
สกุล Onthophagus ในคาบสมุทรไทย โดยตรวจสอบจากค่า F-statistics (FST) ระหว่าง
ระยะห่างทางพนัธุกรรม (genetic distance) กับระยะทางแต่ละประชากร (geographic 
distance) ของด้วงมูลสตัว์สกุล Onthophagus ในยนี COI และ 28S และด้วงมูลสตัว์ชนิด      
O. babirussa ของยนี COI ดว้ยโปรแกรม R Program และ RStudio เวอรช์ัน่ 1.0.136 (รปูที ่
19-21) จากการศกึษาค่า FST ระหว่างระยะห่างทางพนัธุกรรมกบัระยะทางแต่ละประชากรของ
ดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus ของยนี COI (รปูที ่ 19) พบว่า ดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus 
ของยนี COI ไมม่คีวามแตกต่างอย่างมนีัยส าคญั โดยมคี่า r เท่ากบั -0.00621 และค่า p เท่ากบั 
0.525 (p > 0.05) ส าหรบัค่า FST ระหว่างระยะห่างทางพนัธุกรรมกบัระยะทางแต่ละประชากร
ของด้วงมูลสตัว์สกุล Onthophagus ของยนี 28S (รูปที่ 20) พบว่า ด้วงมูลสตัว์สกุล 
Onthophagus ของยนี 28S ไม่มคีวามแตกต่างอย่างมนีัยส าคญั โดยมคี่า r เท่ากบั 0.01379 
และค่า p เท่ากบั 0.376 (p > 0.05) และค่า FST ระหว่างระยะห่างทางพนัธุกรรมกบัระยะทางแต่
ละประชากรของดว้งมลูสตัวช์นิด O. babirussa ของยนี COI (รปูที ่21) พบว่า ดว้งมลูสตัวช์นิด 
O. babirussa ของยนี COI มคีวามแตกต่างอย่างมนีัยส าคญั โดยมคี่า r เท่ากบั 0.4246 และค่า 
p เท่ากบั 0.033* (p < 0.05) 
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รปูท่ี 19 ค่า FST ของระยะห่างทางพนัธุกรรมกบัระยะทางแต่ละประชากรของดว้งมลูสตัวส์กุล  

   Onthophagus ของยนี COI (r = -0.00621, p = 0.525) 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 

 
 
 
 
 

รปูท่ี 20 ค่า FST ของระยะห่างทางพนัธุกรรมกบัระยะทางแต่ละประชากรของดว้งมลูสตัวส์กุล   
   Onthophagus ของยนี 28S (r = 0.01379, p = 0.376) 
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รปูท่ี 21 ค่า FST ของระยะห่างทางพนัธุกรรมกบัระยะทางแต่ละประชากรของดว้งมลูสตัวส์กุล       
   O. babirussa ของยนี COI (r = 0.4246, p = 0.033) 

 
หมายเหตุ ns = ไมม่คีวามแตกต่างอย่างมนียัส าคญั (p > 0.05), * = p < 0.05,  
 ** = p < 0.01, *** = p < 0.001 
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จากการศกึษาความสมัพนัธ์ของความแปรผนัทางพนัธุกรรมและจุดก าเนิดของ
ด้วงมูลสัตว์สกุล Onthophagus ในคาบสมุทรไทย โดยเลือกศึกษาในด้วงมูลสัตว์สกุล 
Onthophagus บางชนิดเท่านัน้ ไดแ้ก่ O. babirussa, O. borneensis และ O. sp.4, O. sp.5 
และ O. sp.6 ทีจ่ดัอยู่ในกลุ่มเดยีวกนั ของยนี COI โดยการสรา้งความสมัพนัธใ์นรปูแบบของ 
haplotype network ดว้ยโปรแกรม TCS เวอรช์ัน่ 1.21 (รปูที ่22) ผลการศกึษา พบว่า รปูแบบ
ของ haplotype network ของดว้งมลูสตัวส์กุล O. babirussa จงัหวดัพงังา (PNA) คาดว่าเป็นจุด
ก าเนิดของ O. babirussa ของจงัหวดัอื่นในคาบสมุทรไทย ได้แก่ จงัหวดัสุราษฎ์ธานี (SNI), 
จงัหวดัตรงั (TRG) และจงัหวดัสงขลา (SKA) นอกจากนี้ พบว่า O. babirussa ของจงัหวดัพงังา 
(PNA) เกดิ substitution step 1 ขัน้ตอน ของการแทนทีใ่นนิวคลโีอไทด ์1 ต าแหน่ง แยกเป็น            
O. babirussa ของจงัหวดัสงขลา (SKA) (รปูที ่ 22A) ส าหรบัรปูแบบของ haplotype network 
ของด้วงมูลสตัว์สกุล O. borneensis จงัหวดัพงังา (PNA) คาดว่าเป็นจุดก าเนิดของ              
O. borneensis จงัหวดัตรงั (TRG)โดยเกดิ substitution step 6 ขัน้ตอน ของการแทนทีใ่นนิวคลี
โอไทด ์6 ต าแหน่ง แยกมาจาก O. borneensis ของจงัหวดัตรงั (TRG) (รปูที ่22B) และรปูแบบ
ของ haplotype network ของ O. sp.4, O. sp.5 และ O. sp.6 พบว่า ดว้งมลูสตัวส์กุล O. sp.4 
ของจงัหวดัสงขลา (SKA) คาดว่าเป็นจุดก าเนิดของ O. sp.5 ของจงัหวดัพงังา (PNA) และ      
O. sp.6 ของจงัหวดันครศรธีรรมราช (NRT) ผลการศกึษาพบว่า O. sp.5 ของจงัหวดัพงังา 
(PNA) เกดิ substitution step 3 ขัน้ตอน ของการแทนทีใ่นนิวคลโีอไทด ์3 ต าแหน่ง แยกมาจาก 
O. sp.4 ของจงัหวดัสงขลา (SKA) (รปูที ่22C) 
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รปูท่ี 22 รปูแบบ haplotype network ของดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus ในยนี COI 
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3.3.5 แผนภมิูต้นไม้วงศว์านวิวฒันาการของด้วงมลูสตัวส์กลุ Onthophagus  

จากการศึกษาวงศ์วานววิฒันาการของด้วงมูลสตัว์สกุล Onthophagus โดย
น ามาวเิคราะหว์งศ์วานววิฒันาการ ด้วยวธิกีารสรา้งแผนภูมติ้นไม ้2 สมการ ไดแ้ก่ Maximum 
Likelihood โดยโปรแกรม MEGA เวอรช์ัน่ 6.06 (รปูที่ 23-27) และ Bayesian analysis โดย
โปรแกรม MrBayes เวอรช์ัน่ 3.1.2 (รปูที ่28-32) ของยนี COI, 16S rDNA, Cyt b, 28S rDNA 
domain3 และ combined genes (COI, 16S rDNA และ Cyt b) ตามล าดบั และใชด้ว้งมลูสตัว ์
Copris punctulatus และ Copris reflexus จากจงัหวดัตรงัเป็น out-group นอกจากนี้ จาก
การศกึษาวงศ์วานววิฒันาการของด้วงมูลสตัว์สกุล Onthophagus ยงัสามารถศกึษาการเกิด
ชนิดของดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus ตามระยะเวลา โดยการค านวณค่า molecular clock 
จาก divergent time ของยนี COI ดว้ยวธิ ีNeighbor-joining โดยโปรแกรม MEGA เวอรช์ัน่ 
6.06 (รปูที ่33) 

จากการศึกษาพบว่า แผนภูมติ้นไมแ้สดงวงศ์วานววิฒันาการของด้วงมูลสตัว์
สกุล Onthophagus ของ 4 ยนี รวมทัง้การน ายนีทัง้ 4 ยนีมาสรา้ง matrix โดยการเชื่อมต่อกนั 
(combined genes) ดว้ยวธิ ีMaximum Likelihood โดยโปรแกรม MEGA เวอรช์ัน่ 6.06 ผล
การศึกษาพบว่า วงศ์วานวิวฒันาการของยนี COI (รูปที่ 23) สามารถจดักลุ่มวงศ์วาน
ววิฒันาการออกเป็น 2 กลุ่มหลกั (clade) ประกอบดว้ย clade A และ clade B ส าหรบั clade A 
ประกอบดว้ย 2 กลุ่มย่อย (subclade) (Bootstrap value (BS) มคี่าเท่ากบั 87%) ไดแ้ก่ กลุ่ม
ย่อย A1 (BS มคี่าเท่ากบั 83%) ดว้งมลูสตัวก์ลุ่มนี้เป็น monophyly ประกอบดว้ย ดว้งมลูสตัว์
ชนิด O. orientalis จากจงัหวดัสงขลา O. maniti จากจงัหวดัระนองและสุราษฎร์ธานี               
O. rugicollis จากจงัหวดัสงขลา ตรงั และระนอง และ O. vulpes จากจงัหวดัสุราษฎรธ์านี 
ส าหรบักลุ่มยอ่ย A2 (BS มคี่าเท่ากบั 98%) ดว้งมลูสตัวก์ลุ่มนี้มคีวามใกลช้ดิกนัทางววิฒันาการ 
(sister group) ประกอบดว้ย ดว้งมลูสตัวช์นิด O. pedator จากจงัหวดัสงขลา O. sp.1 จาก
จงัหวดัระนอง O. sp.2 และ O. sp.3 จากจงัหวดัสุราษฎรธ์านี O. sp.4 จากจงัหวดัสงขลา       
O. sp.5 จากจงัหวดัพงังา และ O. sp.6 จากจงัหวดันครศรธีรรมราช ส าหรบั clade B (BS มคี่า
เท่ากบั 45%) ประกอบดว้ย 2 กลุ่มย่อย โดยดว้งมลูสตัวก์ลุ่มนี้เป็น monophyly ทัง้ 2 กลุ่มย่อย 
ไดแ้ก่ กลุ่มย่อย B1 (BS มคี่าเท่ากบั 99%) ประกอบดว้ย ดว้งมลูสตัวช์นิด O. borneensis จาก
จงัหวดัพงังาและตรงั และกลุ่มย่อย B2 (BS มคี่าเท่ากบั 83%) ประกอบดว้ย ดว้งมลูสตัวช์นิด 
O. taurinus จากจงัหวดัชุมพรและนครศรธีรรมราช และ O. babirussa จากจงัหวดัพงังา 
สุราษฏร์ธานี ตรงั นครศรธีรรมราช และสงขลา นอกจากนี้พบด้วงมูลสตัว์สกุล Onthophagus 
ชนิดอื่นๆทีไ่มส่ามารถจดักลุ่มกบัดว้งมลูสตัว์ใน 2 clade หลกัได ้ประกอบดว้ย ดว้งมลูสตัวช์นิด 
O. seniculus จากจงัหวดัตรงั O. sp.7 จากจงัหวดัระนอง O. phanaeides จากจงัหวดั
นครศรธีรรมราช O. uenoi จากจงัหวดัสุราษฏรธ์านี และ O. laevis จากจงัหวดัตรงั  
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รปูท่ี 23 แผนภมูติน้ไมแ้สดงความสมัพนัธเ์ชงิววิฒันาการดว้ยวธิ ีMaximum Likelihood  
        โดย MEGA 6.06 ของยนี COI 
 

Clade A 

 

Clade B 

A1 
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B1 

B2 
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วงศ์วานววิฒันาการของยนี 16S rDNA (รปูที่ 24) สามารถจดักลุ่มวงศ์วาน
ววิฒันาการออกเป็น 2 กลุ่มหลกั (clade) ประกอบดว้ย clade A และ clade B ส าหรบั clade A 
ประกอบดว้ย 2 กลุ่มย่อย (subclade) (BS มคี่าเท่ากบั 63%) ไดแ้ก่ กลุ่มย่อย A1 (BS มคี่า
เท่ากบั 39%) ดว้งมลูสตัวก์ลุ่มนี้เป็น monophyly ประกอบดว้ย ดว้งมลูสตัวช์นิด O. orientalis 
จากจงัหวดัสงขลา O. maniti จากจงัหวดัระนองและสุราษฎรธ์านี O. rugicollis จากจงัหวดั
สงขลา ตรงั และระนอง O. sp.7 จากจงัหวดัระนอง O. phanaeides จากจงัหวดั
นครศรธีรรมราช O. pedator จากจงัหวดัสงขลา O. vulpes จากจงัหวดัสุราษฎรธ์านี O. sp.1 
จากจงัหวดัระนอง O. sp.2 และ O. sp.3 จากจงัหวดัสุราษฎรธ์านี O. sp.4 จากจงัหวดัสงขลา 
O. sp.5 จากจงัหวดัพงังา และO. sp.6 จากจงัหวดันครศรธีรรมราช และกลุ่มย่อย A2 (BS มคี่า
เท่ากบั 96%) ดว้งมลูสตัวก์ลุ่มนี้เป็น monophyly ประกอบดว้ย ดว้งมลูสตัวช์นิด O. borneensis 
จากจงัหวดัพงังาและตรงั ส าหรบั clade B (BS มคี่าเท่ากบั 47%) ดว้งมลูสตัวก์ลุ่มนี้เป็น 
monophyly ทัง้ 2 กลุ่มย่อย ไดแ้ก่ กลุ่มย่อย B1 (BS มคี่าเท่ากบั 99%) ประกอบดว้ย ดว้งมลู
สตัวช์นิด O. taurinus จากจงัหวดัชุมพรและนครศรธีรรมราช กลุ่มย่อย B2 (BS มคี่าเท่ากบั 
97%) ประกอบด้วยด้วงมูลสตัว์ชนิด O. babirussa จากจงัหวดัพงังา สุราษฏร์ธานี ตรงั 
นครศรธีรรมราช และสงขลา นอกจากนี้พบด้วงมูลสตัว์สกุล Onthophagus ชนิดอื่นๆที่ไม่
สามารถจดักลุ่มกบัดว้งมลูสตัวใ์น 2 clade หลกัได ้ประกอบดว้ย ดว้งมลูสตัวช์นิด O. seniculus 
จากจงัหวดัตรงั O. uenoi จากจงัหวดัสุราษฏรธ์านี และ O. laevis จากจงัหวดัตรงั  
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รปูท่ี 24 แผนภมูติน้ไมแ้สดงความสมัพนัธเ์ชงิววิฒันาการดว้ยวธิ ีMaximum Likelihood  
        โดย MEGA 6.06 ของยนี 16S rDNA 

Clade A 

Clade B 

A2 

A1 

B2 

B1 
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วงศ์วานววิฒันาการของยนี Cyt b (รูปที่ 25) สามารถจดักลุ่มวงศ์วาน
ววิฒันาการออกเป็น 2 กลุ่มหลกั (clade) ประกอบดว้ย clade A และ clade B ส าหรบั clade A 
(BS มคี่าเท่ากบั 42%) ดว้งมลูสตัวก์ลุ่มนี้เป็นมคีวามใกลช้ดิกนัทางววิฒันาการ ประกอบดว้ย 2 
กลุ่มย่อย (subclade) ไดแ้ก่ กลุ่มย่อย A1 ประกอบดว้ย ดว้งมลูสตัวช์นิด O. sp.1 จากจงัหวดั
ระนอง O. sp.2 และ O. sp.3 จากจงัหวดัสุราษฎรธ์านี O. sp.4 จากจงัหวดัสงขลา O. sp.5 จาก
จงัหวดัพงังา และO. sp.6 จากจงัหวดันครศรธีรรมราช O. sp.7 จากจงัหวดัระนอง O. pedator 
จากจงัหวดัสงขลาO. phanaeides จากจงัหวดันครศรธีรรมราช O. uenoi จากจงัหวดั
สุราษฏรธ์านี O. laevis จากจงัหวดัตรงั O. seniculus จากจงัหวดัตรงั, O. borneensis จาก
จงัหวดัพงังาและตรงั, O. rugicollis จากจงัหวดัสงขลา ตรงั และระนอง O. vulpes จากจงัหวดัสุ
ราษฎรธ์านี, และ O. maniti จากจงัหวดัระนองและสุราษฎรธ์านี และกลุ่มย่อย A2 (BS มคี่า
เท่ากบั 99%) ประกอบดว้ย ดว้งมลูสตัวช์นิด O. babirussa และ O. orientalis จากจงัหวดั
สงขลา ส าหรบั clade B (BS มคี่าเท่ากบั 44%) ดว้งมลูสตัวก์ลุ่มนี้เป็น monophyly ทัง้ 2 กลุ่ม
ย่อย ไดแ้ก่ กลุ่มย่อย B1 (BS มคี่าเท่ากบั 92%) ประกอบดว้ย ดว้งมลูสตัวช์นิด O. taurinus 
จากจงัหวดัชุมพรและนครศรธีรรมราช กลุ่มย่อย B2 (BS มคี่าเท่ากบั 99%) ประกอบดว้ย ดว้ง
มูลสตัว์ชนิด O. babirussa จากจงัหวดัพังงา สุราษฏร์ธานี ตรงั นครศรธีรรมราช และ             
O. orientalis จากจงัหวดัสงขลา  
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รปูท่ี 25 แผนภมูติน้ไมแ้สดงความสมัพนัธเ์ชงิววิฒันาการดว้ยวธิ ีMaximum Likelihood  
        โดย MEGA 6.06 ของยนี Cyt b 

Clade A 

Clade B 

A2 

A1 

B2 

B1 



93 

93 

 

วงศ์วานววิฒันาการของยนี 28S rDNA domain3 (รปูที ่26) สามารถจดักลุ่ม
วงศ์วานววิฒันาการออกเป็น 2 กลุ่มหลกั (clade) ประกอบดว้ย clade A และ clade B ส าหรบั 
clade A ด้วงมูลสตัวก์ลุ่มนี้เป็น monophyly ทัง้ 2 กลุ่มย่อย (subclade) ไดแ้ก่ กลุ่มย่อย A1 
ประกอบดว้ย ดว้งมลูสตัวช์นิด O. rugicollis จากจงัหวดัสงขลาและตรงั O. vulpes จากจงัหวดั 
สุราษฎรธ์านี O. maniti จากจงัหวดัระนองและสุราษฎรธ์านี O. orientalis จากจงัหวดัสงขลา     
O. seniculus จากจงัหวดัตรงั O. uenoi จากจงัหวดัสุราษฏรธ์านี และ O. laevis จากจงัหวดัตรงั 
และ O. borneensis จากจงัหวดัพงังาและตรงั และกลุ่มย่อย A2 (BS มคี่าเท่ากบั 96%) 
ประกอบด้วย ด้วงมูลสตัว์ชนิด O. taurinus จากจงัหวดัชุมพรและนครศรธีรรมราช และ          
O. babirussa จากจงัหวดัพงังา สุราษฏรธ์านี ตรงั นครศรธีรรมราช และสงขลา ใน clade B (BS 
มคี่าเท่ากับ 50%) ด้วงมูลสตัว์กลุ่มนี้เป็น มีความใกล้ชิดกันทางวิวฒันาการ ประกอบด้วย    
ดว้งมลูสตัวช์นิด O. sp.1 จากจงัหวดัระนอง O. sp.2 และ O. sp.3 จากจงัหวดัสุราษฎรธ์านี          
O. sp.4 จากจงัหวดัสงขลา O. sp.5 จากจงัหวดัพงังา และO. sp.6 จากจงัหวดันครศรธีรรมราช 
และ O. pedator จากจงัหวดัสงขลา นอกจากนี้พบดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus ชนิดอื่นๆที่
ไม่สามารถจดักลุ่มกบัดว้งมลูสตัวใ์น 2 clade หลกัได ้ประกอบดว้ย ดว้งมูลสตัวช์นิด O. sp.7 
จากจงัหวดัระนอง O. phanaeides จากจงัหวดันครศรธีรรมราช O. rugicollis จากจงัหวดัระนอง 
แมว้่าวงศว์านววิฒันาการของยนี 28S rDNA domain3 สามารถจดักลุ่มวงศ์วานววิฒันาการของ
ดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus ออกเป็น 2 กลุ่มหลกั แต่จากผลการศกึษาไม่สามารถแยกความ
แตกต่างได้อย่างชดัเจนของดว้งมูลสตัว์สกุล Onthophagus มวีงศ์วานววิฒันาการเป็นแบบ 
monophyletic group 
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รปูท่ี 26 แผนภมูติน้ไมแ้สดงความสมัพนัธเ์ชงิววิฒันาการดว้ยวธิ ีMaximum Likelihood  
        โดย MEGA 6.06 ของยนี 28S rDNA 

Clade A 

Clade B 

A2 

A1 
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เนื่องจากแผนภูมติ้นไมข้องยนี 28S rDNA domain3 ไม่สามารถแยกความ
แตกต่างได้อย่างชดัเจนของดว้งมูลสตัว์สกุล Onthophagus มวีงศ์วานววิฒันาการเป็นแบบ 
monophyletic group หรอื paraphyletic group ดงันัน้ การศกึษาวงศ์วานววิฒันาการของ 
combined genes จงึเลอืกเฉพาะยนีทีอ่ยู่ในไมไทคอนเดรยีทัง้หมด 3 ยนี ได้แก่ COI, 16S 
rDNA และ Cyt b จากแผนภูมติ้นไม ้พบว่า (รูปที ่ 27) สามารถจดักลุ่มวงศ์วานววิฒันาการ
ออกเป็น 2 กลุ่มหลกั (clade) ประกอบดว้ย clade A และ clade B ส าหรบั clade A (BS มคี่า
เท่ากบั 38%) ดว้งมลูสตัวก์ลุ่มนี้เป็น monophyly ทัง้ 2 กลุ่มย่อย (subclade) ไดแ้ก่ กลุ่มย่อย 
A1 (BS มคี่าเท่ากบั 95%) ประกอบดว้ย ด้วงมลูสตัว์ชนิด O. orientalis จากจงัหวดัสงขลา     
O. maniti จากจงัหวดัระนองและสุราษฎรธ์านี O. rugicollis จากจงัหวดัสงขลา ตรงั และระนอง 
O. vulpes จากจงัหวดัสุราษฎรธ์านี O. pedator จากจงัหวดัสงขลา O. sp.1 จากจงัหวดัระนอง 
O. sp.2 และ O. sp.3 จากจงัหวดัสุราษฎรธ์านี O. sp.4 จากจงัหวดัสงขลา O. sp.5 จากจงัหวดั
พงังา และ O. sp.6 จากจงัหวดันครศรธีรรมราช และกลุ่มย่อย A2 (BS มคี่าเท่ากบั 59%) 
ประกอบด้วย O. borneensis จากจงัหวดัพงังาและตรงั O. sp.7 จากจงัหวดัระนอง และ          
O. phanaeides จากจงัหวดันครศรธีรรมราช ส าหรบั clade B (BS มคี่าเท่ากบั 90%) 
ประกอบดว้ย 2 กลุ่มย่อย โดยดว้งมลูสตัว์กลุ่มนี้เป็น monophyly ทัง้ 2 กลุ่มย่อย ได้แก่ กลุ่ม
ย่อย B1 (BS มคี่าเท่ากบั 100%) ประกอบด้วย O. taurinus จากจงัหวดัชุมพรและ
นครศรธีรรมราช และกลุ่มย่อย B2 (BS มคี่าเท่ากบั 83%) ประกอบดว้ย O. babirussa จาก
จงัหวดัพงังา สุราษฏร์ธานี ตรงั นครศรธีรรมราช และสงขลา นอกจากนี้พบด้วงมูลสตัว์สกุล 
Onthophagus ชนิดอื่นๆทีไ่ม่สามารถจดักลุ่มกบัดว้งมลูสตัวใ์น 2 clade หลกัได ้ประกอบดว้ย 
ด้วงมูลสตัว์ชนิด O. seniculus จากจงัหวดัตรงั O. uenoi จากจงัหวดัสุราษฏรธ์านี และ           
O. laevis จากจงัหวดัตรงั  
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รปูท่ี 27 แผนภมูติน้ไมแ้สดงความสมัพนัธเ์ชงิววิฒันาการดว้ยวธิ ีMaximum Likelihood  
     โดย MEGA 6.06 ของ Combined genes (COI,16S rDNA และ Cyt b) 

 

Clade A 

Clade B 

A2 

A1 

B2 

B1 
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จากการศึกษาแผนภูมติ้นไม้แสดงวงศ์วานวิวฒันาการของด้วงมูลสตัว์สกุล 
Onthophagus ของทัง้ 4 ยนี รวมทัง้การน ายนีทัง้ 4 ยนี มาสรา้ง matrix โดยการเชื่อมต่อกนั 
(combined genes) ดว้ยโปรแกรม Bayesian analysis โดย MrBayes เวอรช์ัน่ 3.1.2 (รปูที ่28-
32) พบว่า วงศ์วานววิฒันาการของยนี COI (รปูที ่ 28) สามารถจดักลุ่มวงศ์วานววิฒันาการ
ออกเป็น 2 กลุ่มหลกั (clade) ประกอบดว้ย clade A และ clade B ส าหรบั clade A (posterior 
probability, BI มคี่าเท่ากบั 100%) ด้วงมูลสตัว์กลุ่มนี้เป็น monophyly ทัง้ 2 กลุ่มย่อย 
(subclade) ไดแ้ก่ กลุ่มย่อย A1 (BI มคี่าเท่ากบั 100%) ประกอบดว้ย O. taurinus จากจงัหวดั
ชุมพรและนครศรธีรรมราช และกลุ่มย่อย A2 (BI มคี่าเท่ากบั 100%) ประกอบด้วย                 
O. babirussa จากจงัหวดัพงังา สุราษฏรธ์านี ตรงั นครศรธีรรมราช และสงขลา ส าหรบั clade B 
(BI มคี่าเท่ากบั 100%) โดยดว้งมลูสตัวก์ลุ่มนี้มคีวามใกลช้ดิกนัทางววิฒันาการ ทัง้ 2 กลุ่มย่อย 
ไดแ้ก่ กลุ่มย่อย B1 (BI มคี่าเท่ากบั 100%) ประกอบดว้ย O. rugicollis จากจงัหวดัระนอง และ
กลุ่มย่อย B2 (BI มคี่าเท่ากบั 67%) ประกอบดว้ย O. sp.1 จากจงัหวดัระนอง O. sp.2 และ      
O. sp.3 จากจงัหวดัสุราษฎรธ์านี O. sp.4 จากจงัหวดัสงขลา O. sp.5 จากจงัหวดัพงังา และ   
O. sp.6 จากจงัหวดันครศรธีรรมราช O. pedator จากจงัหวดัสงขลา O. orientalis จากจงัหวดั
สงขลา O. maniti จากจงัหวดัระนองและสุราษฎรธ์านี O. rugicollis จากจงัหวดัสงขลา ตรงั และ 
O. vulpes จากจงัหวดัสุราษฎรธ์านี นอกจากนี้พบว่า ดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus ชนิดอื่นๆ
ที่ไม่สามารถจดักลุ่มกับด้วงมูลสตัว์ใน 2 clade หลกัได้ ประกอบด้วย ด้วงมูลสตัว์ชนิด          
O. borneensis (BI มคี่าเท่ากบั 100%) จากจงัหวดัพงังาและตรงั O. seniculus จากจงัหวดัตรงั 
O.sp.7 จากจงัหวดัระนอง O. phanaeides จากจงัหวดันครศรธีรรมราช O. uenoi จากจงัหวดั
สุราษฏรธ์านี และ O. laevis จากจงัหวดัตรงั  
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รปูท่ี 28 แผนภมูติน้ไมแ้สดงความสมัพนัธเ์ชงิววิฒันาการดว้ยวธิ ีBayesian analysis            
         โดย Mrbayes 3.1.2 ของยนี COI 

 

Clade A 

Clade B 

A2 

A1 

B2 

B1 
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วงศ์วานววิฒันาการของยนี 16S rDNA (รปูที่ 29) สามารถจดักลุ่มวงศ์วาน
ววิฒันาการออกเป็น 2 กลุ่มหลกั (clade) ประกอบดว้ย clade A และ clade B ส าหรบั clade A 
(BI มคี่าเท่ากบั 66%) ดว้งมลูสตัวก์ลุ่มนี้เป็น monophyly ประกอบดว้ย O. babirussa จาก
จงัหวดัพงังา สุราษฏรธ์านี ตรงั นครศรธีรรมราช และสงขลา ส าหรบั clade B (BI มคี่าเท่ากบั 
60%) ดว้งมูลสตัวก์ลุ่มนี้มคีวามใกลช้ดิกนัทางววิฒันาการ ทัง้ 2 กลุ่มย่อย (subclade) ไดแ้ก่ 
กลุ่มย่อยB1 (BI มคี่าเท่ากบั 100%) ประกอบด้วย O. taurinus จากจงัหวดัชุมพรและ
นครศรธีรรมราช และกลุ่มย่อย B2 (BI มคี่าเท่ากบั 99%) ประกอบดว้ย O. borneensis จาก
จงัหวดัพงังาและตรงั O. sp.7 จากจงัหวดัระนอง O. phanaeides จากจงัหวดันครศรธีรรมราช 
O. sp.1 จากจงัหวดัระนอง O. sp.2 และ O. sp.3 จากจงัหวดัสุราษฎรธ์านี O. sp.4 จากจงัหวดั
สงขลา O. sp.5 จากจงัหวดัพงังา O. sp.6 จากจงัหวดันครศรธีรรมราช O. pedator จากจงัหวดั
สงขลา O. vulpes จากจงัหวดัสุราษฎรธ์านี O. orientalis จากจงัหวดัสงขลา O. maniti จาก
จงัหวดัระนองและสุราษฎรธ์านี และ O. rugicollis จากจงัหวดัสงขลา ตรงั และระนอง นอกจากนี้
พบว่า ดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus ชนิดอื่นๆ ทีไ่มส่ามารถจดักลุ่มกบัดว้งมลูสตัวใ์น 2 clade 
หลกัได้ ประกอบด้วย ด้วงมูลสตัว์ชนิด O.seniculus จากจงัหวดัตรงั O.uenoi จากจงัหวดั
สุราษฏรธ์านี และ O. laevis จากจงัหวดัตรงั  
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รปูท่ี 29 แผนภมูติน้ไมแ้สดงความสมัพนัธเ์ชงิววิฒันาการดว้ยวธิ ีBayesian analysis 
         โดย Mrbayes 3.1.2 ของยนี 16S rDNA 

Clade A 

Clade B 

B2 

B1 
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วงศ์วานววิฒันาการของยนี Cyt b (รูปที่ 30) สามารถจดักลุ่มวงศ์วาน
ววิฒันาการออกเป็น 2 กลุ่มหลกั (clade) ประกอบดว้ย clade A และ clade B ส าหรบั clade A 
(BI มคี่าเท่ากบั 59%) โดยดว้งมลูสตัวก์ลุ่มนี้เป็น monophyly ทัง้ 2 กลุ่มย่อย (subclade) ไดแ้ก่ 
กลุ่มย่อย A1 (BI มคี่าเท่ากบั 98%) ประกอบด้วย O. taurinus จากจงัหวดัชุมพรและ
นครศรธีรรมราช และกลุ่มย่อย A2 (BI มคี่าเท่ากบั 100%) ประกอบดว้ย O. babirussa จาก
จงัหวดัพงังา สุราษฏรธ์านี ตรงั และนครศรธีรรมราช และ O. orientalis จากจงัหวดัสงขลา 
ส าหรบั clade B (BI มคี่าเท่ากบั 85%) โดยดว้งมลูสตัวก์ลุ่มนี้เป็น monophyly ทัง้ 2 กลุ่มย่อย 
ไดแ้ก่ กลุ่มย่อย B1 (BI มคี่าเท่ากบั 100%) ประกอบดว้ย O. maniti จากจงัหวดัระนองและ     
สุราษฎรธ์านี กลุ่มยอ่ย B2 (BI มคี่าเท่ากบั 67%) ประกอบดว้ย O. babirussa และ O. orientalis 
จากจงัหวดัสงขลา O. sp.1 จากจงัหวดัระนอง O. sp.2 และ O. sp.3 จากจงัหวดัสุราษฎรธ์านี 
O. sp.4 จากจงัหวดัสงขลา O. sp.5 จากจงัหวดัพงังา O. sp.6 จากจงัหวดันครศรธีรรมราช    
O. sp.7 จากจงัหวดัระนอง O. pedator จากจงัหวดัสงขลา O. phanaeides จากจงัหวดั
นครศรธีรรมราช O. seniculus จากจงัหวดัตรงั O. rugicollis จากจงัหวดัระนอง ตรงั และสงขลา 
O. borneensis (BI มคี่าเท่ากบั 91%) จากจงัหวดัพงังาและตรงั O. uenoi จากจงัหวดั
สุราษฏรธ์านี O. laevis จากจงัหวดัตรงั และ O. vulpes จากจงัหวดัสุราษฎรธ์านี  
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รปูท่ี 30 แผนภมูติน้ไมแ้สดงความสมัพนัธเ์ชงิววิฒันาการดว้ยวธิ ีBayesian analysis 
         โดย Mrbayes 3.1.2 ของยนี Cyt b 

Clade A 

Clade B 

A2 

A1 

B2 

B1 
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วงศ์วานววิฒันาการของยนี 28S rDNA domain3 (รปูที ่31) สามารถจดักลุ่ม
วงศ์วานววิฒันาการออกเป็น 2 กลุ่มหลกั (clade) ประกอบดว้ย clade A และ clade B ส าหรบั 
clade A (BI มคี่าเท่ากบั 100%) ดว้งมลูสตัวก์ลุ่มนี้เป็น monophyly ประกอบดว้ย O. sp.1 จาก
จงัหวดัระนอง O. sp.2 และ 3 จากจงัหวดัสุราษฎรธ์านี O. sp.4 จากจงัหวดัสงขลา O. sp.5 
จากจงัหวดัพงังา และ O. sp.6 จากจงัหวดันครศรธีรรมราช และ O. pedator จากจงัหวดัสงขลา 
ส าหรบั clade B (BI มคี่าเท่ากบั 94%) ดว้งมลูสตัวก์ลุ่มนี้มคีวามใกลช้ดิกนัทางววิฒันาการ 
(sister group) ประกอบดว้ย 3 กลุ่มย่อย (subclade) ไดแ้ก่ กลุ่มย่อย B1 ประกอบดว้ย O. sp.7 
จากจงัหวดัระนอง กลุ่มยอ่ย B2 ประกอบดว้ย O. phanaeides จากจงัหวดันครศรธีรรมราช และ
กลุ่มย่อย B3 ประกอบดว้ย O. taurinus จากจงัหวดัชุมพรและนครศรธีรรมราช, O. babirussa 
จากจงัหวดัพงังา สุราษฏรธ์านี ตรงั นครศรธีรรมราช และสงขลา , O. orientalis จากจงัหวดั
สงขลา, O. seniculus จากจงัหวดัตรงั O. uenoi จากจงัหวดัสุราษฏรธ์านี และ O. laevis จาก
จงัหวดัตรงั, O. rugicollis จากจงัหวดัระนอง ตรงั และสงขลา, O. borneensis จากจงัหวดัพงังา
และตรงั, O. maniti จากจงัหวดัระนองและสุราษฎรธ์านี และ O. vulpes จากสุราษฎรธ์านี แมว้่า
วงศ์วานววิฒันาการของยนี 28S rDNA domain3 สามารถจดักลุ่มวงศ์วานววิฒันาการของดว้ง
มลูสตัวส์กุล Onthophagus ออกเป็น 2 กลุ่มหลกั แต่จากผลการศกึษาไม่สามารถแยกความ
แตกต่างได้อย่างชดัเจนของดว้งมูลสตัว์สกุล Onthophagus มวีงศ์วานววิฒันาการเป็นแบบ 
monophyletic group  
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รปูท่ี 31 แผนภมูติน้ไมแ้สดงความสมัพนัธเ์ชงิววิฒันาการดว้ยวธิ ีBayesian analysis 
         โดย Mrbayes 3.1.2 ของยนี 28S rDNA 

 

Clade A 

Clade B 
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เนื่องจากแผนภูมติ้นไมข้องยนี 28S rDNA domain3 ไม่สามารถแยกความ
แตกต่างได้อย่างชดัเจนของดว้งมูลสตัว์สกุล Onthophagus มวีงศ์วานววิฒันาการเป็นแบบ 
monophyletic group หรอื paraphyletic group ดงันัน้ การศกึษาวงศ์วานววิฒันาการของ 
combined genes จงึเลอืกเฉพาะยนีทีอ่ยู่ในไมไทคอนเดรยีทัง้หมด 3 ยนี ได้แก่ COI, 16S 
rDNA และ Cyt b จากแผนภูมติ้นไม ้(รปูที่ 32) พบว่า สามารถจดักลุ่มวงศ์วานววิฒันาการ
ออกเป็น 2 กลุ่มหลกั (clade) ประกอบดว้ย clade A และ clade B ส าหรบั clade A (BI มคี่า
เท่ากบั 100%) ดว้งมลูสตัวก์ลุ่มนี้เป็น monophyly ทัง้ 2 กลุ่มย่อย (subclade) ไดแ้ก่ กลุ่มย่อย 
A1 (BI มคี่าเท่ากบั 100%) ประกอบดว้ย O .taurinus จากจงัหวดัชุมพรและนครศรธีรรมราช 
กลุ่มย่อย A2 (BI มคี่าเท่ากบั 100%) ประกอบด้วย O. babirussa จากจงัหวดัพงังา 
สุราษฏรธ์านี ตรงั นครศรธีรรมราช และสงขลา ส าหรบั clade B (BI มคี่าเท่ากบั 70%) ดว้งมลู
สตัว์กลุ่มนี้มคีวามใกล้ชดิกนัทางวิวฒันาการ ประกอบด้วย 2 กลุ่มย่อย ได้แก่ กลุ่มย่อย B1    
(BI มคี่าเท่ากบั 85%) ประกอบดว้ย O. borneensis จากจงัหวดัพงังาและตรงั O. sp.7 จาก
จงัหวดัระนอง และ O. phanaeides จากจงัหวดันครศรธีรรมราช และกลุ่มย่อย B2 (BI มคี่า
เท่ากบั 100%) ประกอบดว้ย O. sp.1 จากจงัหวดัระนอง O. sp.2 และ O. sp. 3 จากจงัหวดั    
สุราษฎรธ์านี O. sp.4 จากจงัหวดัสงขลา O. sp.5 จากจงัหวดัพงังา, O. sp.6 จากจงัหวดั
นครศรธีรรมราช O. pedator จากจงัหวดัสงขลา O. orientalis จากจงัหวดัสงขลา O. maniti จาก
จงัหวดัระนองและสุราษฎรธ์านี O. rugicollis จากจงัหวดัสงขลา ตรงั และระนอง และ O. vulpes 
จากจงัหวดัสุราษฎร์ธานี นอกจากนี้พบว่า ด้วงมูลสตัว์สกุล Onthophagus ชนิดอื่นๆที่ไม่
สามารถจดักลุ่มกบัดว้งมลูสตัวใ์น 2 clade หลกัได ้ประกอบดว้ย ดว้งมลูสตัวช์นิด O. seniculus 
จากจงัหวดัตรงั O. uenoi จากจงัหวดัสุราษฏรธ์านี และ O. laevis จากจงัหวดัตรงั  
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รปูท่ี 32 แผนภมูติน้ไมแ้สดงความสมัพนัธเ์ชงิววิฒันาการดว้ยวธิ ีBayesian analysis  
   โดย Mrbayes 3.1.2 ของ Combined genes (COI, 16S rDNA และ Cyt b) 
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นอกจากนี้ เมือ่น าขอ้มลูมาวเิคราะหค์วามสมัพนัธเ์ชงิววิฒันาการ โดยการหาค่า 
divergence time โดยใชย้นี COI ดว้ยวธิ ีNeighbor-joining โดยโปรแกรม MEGA เวอรช์ัน่ 
6.06 (รปูที่ 33) พบว่าความสมัพนัธ์เชงิววิฒันาการ โดยการหาค่า divergence time จาก
แผนภูมติ้นไม้ของด้วงมูลสตัว์สกุล Onthophagus เกิดขึ้นเมื่อประมาณ 33.06 ล้านปีก่อน 
(MYA) ซึง่ตรงกบัยุค Oligocene (33-23 ลา้นปีก่อน) และดว้งมลูสตัวก์ลุ่มทีใ่หม่สุดคอืดว้งมลู
สตัวช์นิด O. babirussa เกดิเมื่อประมาณ 0.69 ลา้นปีก่อน ซึง่ตรงกบัยุค Quaternary (3 ลา้นปี
ก่อน) ดงันัน้ ผลการศกึษาวงศ์วานววิฒันาการในรปูแบบของ divergence time พบว่า สามารถ
จดักลุ่มวงศ์วานววิฒันาการออกเป็น 2 กลุ่มหลกั (clade) ประกอบดว้ย clade A และ clade B 
โดยทัง้ 2 clade แยกออกจากกนัช่วงประมาณ 27.91 ลา้นปีก่อน ส าหรบั ใน clade A ดว้งมลู
สตัวส์กุล Onthophagus แยกออกจากกนัประมาณ 22.84 ลา้นปีก่อน ประกอบดว้ย 2 กลุ่มย่อย 
(subclade) ไดแ้ก่ กลุ่มยอ่ย A1 ประกอบดว้ย ดว้งมลูสตัวช์นิด O. orientalis จากจงัหวดัสงขลา 
O. maniti จากจงัหวดัสุราษฏรธ์านี O. vulpes จากจงัหวดัสุราษฎรธ์านี O. rugicollis จาก
จงัหวดัสงขลา ตรงั และระนอง และกลุ่มย่อย A2 ประกอบด้วย ดว้งมูลสตัว์ชนิด O. pedator 
จากจงัหวดัสงขลา O. sp.1 จากจงัหวดัระนอง O. sp.2 และ O. sp. 3 จากจงัหวดัสุราษฎรธ์านี 
O. sp.4 จากจงัหวดัสงขลา O. sp.5 จากจงัหวดัพงังา และ O. sp.6 จากจงัหวดันครศรธีรรมราช 
ส าหรบั clade B ดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus แยกออกจากกนัประมาณ 25.78 ลา้นปีก่อน 
ประกอบดว้ย 2 กลุ่มย่อย ไดแ้ก่ กลุ่มย่อย B1 ประกอบดว้ย ดว้งมลูสตัวช์นิด O. borneensis 
จากจงัหวดัพงังาและตรงั ส าหรบั clade B2 ประกอบดว้ยดว้งมลูสตัวช์นิด O. taurinus จาก
จงัหวดัชุมพรและนครศรธีรรมราช และ O. babirussa จากจงัหวดัพงังา สุราษฏร์ธานี ตรงั 
นครศรธีรรมราช และสงขลา นอกจากนี้พบว่า ดว้งมูลสตัว์สกุล Onthophagus ชนิดอื่นๆที่ไม่
สามารถจดักลุ่มกบัดว้งมลูสตัวใ์น 2 clade หลกัได ้ประกอบดว้ย ดว้งมลูสตัวช์นิด O. seniculus 
จากจงัหวดัตรงั (29.31 ลา้นปีก่อน) ดว้งมลูสตัวช์นิด O. sp.7 จากจงัหวดัระนอง (23.22 ลา้นปี
ก่อน) ดว้งมลูสตัวช์นิด O. phanaeides จากจงัหวดันครศรธีรรมราช (23.22 ลา้นปีก่อน) ดว้งมลู
สตัวช์นิด O. uenoi จากจงัหวดัสุราษฏรธ์านี (28.86 ลา้นปีก่อน) และดว้งมลูสตัวช์นิด O. laevis 
จากจงัหวดัตรงั (28.86 ลา้นปีก่อน) 
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รปูท่ี 33 แผนภูมติน้ไมแ้สดงความสมัพนัธเ์ชงิววิฒันาการดว้ยวธิ ีNeighbor-joining 
         โดย MEGA 6.06 ของยนี COI 
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บทท่ี 4 
วิจารณ์ผลการศึกษา 

 
 

องคป์ระกอบของชนิดและการแพร่กระจายของด้วงมลูสตัวส์กลุ Onthophagus  
ในคาบสมทุรไทย 

จากการสุ่มเก็บตวัอย่างด้วงมูลสตัว์ทัง้ 7 จงัหวดั ตามแนวเทอืกเขาส าคญัใน
คาบสมุทรไทย ระหว่างเดอืนพฤษภาคม พ.ศ. 2557 ถงึ เดอืนมกราคม พ.ศ. 2559 พบดว้งมลู
สตัว์จ านวน 969 ตวั จ าแนกได้ 33 ชนิด ใน 3 สกุล โดยเมื่อน ามาศึกษาค่าการสะสมจ านวน
ชนิด พบว่า จ านวนพืน้ทีเ่กบ็ตวัอย่างต่อจ านวนชนิดทีพ่บครอบคลุมค่าทีค่าดหวงั แสดงใหเ้หน็
ว่าจ านวนชนิดที่พบในการศกึษาครัง้นี้ใกลเ้คยีงกบัจ านวนชนิดทัง้หมดจากค่าคาดหวงัในพื้นที่
ศกึษา และผลมแีนวโน้มไปในทศิทางเดยีวกนั 

การศกึษาครัง้นี้ พบจ านวนตวัของดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus มากทีสุ่ดใน
จงัหวดัสุราษฎร์ธานี และพบจ านวนชนิดมากสุดในจงัหวดัตรงั จากการศึกษาพบว่า จงัหวดั     
สุราษฎร์ธานีและจังหวัดจังหวัดตรัง พบจ านวนตัวและจ านวนชนิดของด้วงมูลสัตว์สกุล 
Onthophagus ใกลเ้คยีงกนั เมื่อพจิารณาสภาพพืน้ที่ป่าของทัง้ 2 จงัหวดั พบว่า เป็นพื้นทีป่่า
ขนาดใหญ่และไม่ถูกรบกวน ท าใหพ้บความหลากหลายของชนิดพรรณพชืและแหล่งทีอ่ยู่ อาจ
ส่งผลให้ความหลากหลายของชนิดสตัว์เลี้ยงลูกด้วยน ้านมและมูลของสตัว์เลี้ยงลูกด้วยน ้านม 
(Boonrotpong และคณะ, 2012) โดยปจัจยัเหล่านี้จะส่งผลโดยตรงต่อความหลากชนิดและ
จ านวนตวัของดว้งมลูสตัว ์(Halffter และ Edmonds, 1982) นอกจากนี้ ในช่วงระยะเวลาของการ
เก็บตวัอย่างทัง้ 2 จงัหวดั สภาพอากาศมคีวามเหมาะสม ซึ่งอาจจะส่งผลต่อการแพร่กระจาย
และความชุกชุมของด้วงมลูสตัว์ จงึอาจส่งผลต่อการพบจ านวนชนิดและจ านวนตวัของด้วงมูล
สตัว์ในการศึกษาครัง้นี้  โดยก่อนหน้านี้มรีายงานเกี่ยวกบัปจัจยัทางกายภาพ ได้แก่ อุณหภูม ิ
ความชืน้ และลกัษณะของดนิ มผีลโดยตรงต่อดว้งมูลสตัว์ (Hanski และ Cambefort, 1991; 
Davis และ Scholtz, 2001) โดยในการศกึษาครัง้นี้ พบดว้งมลูสตัวช์นิด O. babirussa มจี านวน
ตวัมาก และมกีารแพร่กระจายอย่างกว้างขวาง สามารถพบได้เกือบทุกพื้นที่ศึกษา โดยพบ
จ านวนตวัรองลงมาคอื ด้วงมูลสตัว์ชนิด O. rugicollis ที่มกีารแพร่กระจายอย่างกว้างขวาง
เช่นกนั นอกจากนี้ พบดว้งมลูสตัวช์นิด O. maniti มคีวามชุกชุมมากทีสุ่ดทีจ่งัหวดัสุราษฎรธ์านี 
ดังนั ้น ความหลากชนิดและความชุกชุม รวมทัง้ การแพร่กระจายของด้วงมูลสัตว์สกุล 
Onthophagus ทีพ่บในแต่ละจงัหวดัของพื้นที่ศกึษาจงึมคีวามแตกต่างกนั โดยเป็นผลมาจาก
ปจัจยัที่ส่งผลโดยตรงต่อดว้งมลูสตัว์คอืความหลากชนิดของมูลสตัว์เลี้ยงลูกด้วยน ้านม รวมทัง้
ปจัจยัอื่นๆ ทางกายภาพ เช่น ชนิดของดนิ พชืปกคลุมดนิ เป็นตน้ (Boonrotpong, 2009) 
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วงศว์านวิวฒันาการของด้วงมลูสตัวส์กลุ Onthophagus ในคาบสมทุรไทย 

จากผลการศกึษาวงศ์วานววิฒันาการของด้วงมลูสตัวส์กุล Onthophagus โดย
การวเิคราะห์ยนีทัง้หมด 4 ยนี ประกอบด้วย ยนีในไมโทคอนเดรยี 3 ยนี ได้แก่ COI, 16S 
rDNA และ Cyt b และยนีในนิวเคลยีส 1 ยนี คอื 28S rDNA domain3 รวมทัง้การน ายนีจากไม
โทคอนเดรยีทัง้ 3 ยนี มารวมกนั (combined genes) พบว่า การวเิคราะหย์นี COI, 16S rDNA, 
Cyt b และการรวมยนีจากไมโทคอนเดรยีทัง้ 3 ยนี มคีวามสอดคลอ้งกนัและสามารถอธบิาย
ความสมัพนัธ์เชิงวิวฒันาการของด้วงมูลสตัว์สกุล Onthophagus ในคาบสมุทรไทย เป็น 
monophyly แต่ยนี 28S rDNA ไม่สามารถใชอ้ธบิายความสมัพนัธ์ในวงศ์วานววิฒันาการได้
อยา่งชดัเจน จ าเป็นทีจ่ะต้องเพิม่จ านวนตวัอย่างในแต่ละพืน้ทีศ่กึษามากขึน้ จากการศกึษาของ 
Boonrotpong (2009) เสนอว่าผลการวเิคราะหข์องยนี 28S rDNA ใช้ในการอธบิายวงศ์วาน
ววิฒันาการของดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus ไดไ้มช่ดัเจน มกีารศกึษาเกี่ยวกบัคุณสมบตัขิอง
ยนีในไมโทคอนเดรยีและยนีในนิวเคลยีส พบว่ายนีในไมโทคอนเดรยีมอีตัราการเกดิการกลาย
พนัธุ์ สูงกว่ายนีในนิวเคลยีส นอกจากนี้ยนีในนิวเคลยีสมกีารเรยีงตวัแบบอนุรกัษ์ (conserved 
gene) และเกดิการเปลี่ยนแปลงค่อนขา้งน้อย ท าใหม้อีตัราการเกดิววิฒันาการช้ากว่ายนีในไม
โทคอนเดรยี (Wolfe และคณะ 1987) จงึอาจเป็นสาเหตุหนึ่งทีส่่งผลให้การใชย้นี 28S rDNA 
domain 3 ซึง่เป็นยนีในนิวเคลยีสในการศกึษาครัง้นี้ ไม่สามารถใชอ้ธบิายความสมัพนัธข์องดว้ง
มลูสตัวส์กุล Onthophagus ไดอ้ยา่งชดัเจน จากการศกึษาครัง้นี้พบดว้งมลูสตัวแ์ต่ละชนิดในบาง
พืน้ที ่เช่น ดว้งมลูสตัว์ชนิด O. borneensis, O. taurinus และ O. babirussa เป็น monophyly 
จากพื้นที่เก็บตวัอย่างตามแนวเทอืกเขาทัง้หมด อย่างไรก็ตามพบด้วงมูลสตัว์บางชนิด เช่น    
O. orientalis, O. maniti, O. rugicollis และ O. vulpes มคีวามใกลช้ดิกนัทางววิฒันาการ และ
จากการศกึษาวงศ์วานววิฒันาการของดว้งมูลสตัว์สกุล Onthophagus สามารถจดัจ าแนกเป็น  
2 กลุ่มหลกั ตามความแปรผนัทางพนัธุกรรม   

วงศ์วานวิวัฒนาการของด้วงมูลสัตว์สกุล  Onthophagus ของยีน COI 
สอดคล้องกนัทัง้ 2 วธิกีารวเิคราะห์ คอื Maximum Likelihood (รูปที ่23) และ Bayesian 
analysis (รปูที ่28) โดยผลการวเิคราะห์แบบ Maximum Likelihood แสดงใหเ้หน็ว่า ดว้งมูล
สตัวส์กุล Onthophagus ใน clade A แบ่งเป็น 2 กลุ่มย่อย คอื กลุ่มย่อย A1 ประกอบดว้ย     
O. orientalis, O. maniti, O. rugicollis และ O. vulpes เป็น sister group กนั โดยมคี่า 
bootstrap เท่ากบั 0.83 ในขณะทีก่ลุ่มย่อย A2 ประกอบดว้ย O. sp.1, O. sp.2, O. sp.3,        
O. sp.4, O. sp.5, O. sp.6 และ O. pedater ถูกจดัอยู่ในวงศ์วานววิฒันาการทีค่ลา้ยคลงึกนั แต่
ยงัไม่สามารถอธบิายความสมัพนัธไ์ด้อย่างชดัเจน (bootstrap มคี่าเท่ากบั 0.98) ผลจากการ
วเิคราะหแ์สดงใหเ้หน็ว่าดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus ใน clade A ทัง้ 11 ชนิด และดว้งมลู
สตัวส์กุล Onthophagus ใน clade B ทุกชนิดมบีรรพบุรุษร่วมกนั โดยใน clade B สามารถ
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แบ่งเป็น 2 กลุ่มย่อย คอื กลุ่มย่อย B1 ประกอบดว้ย O. borneensis จากจงัหวดัพงังาและ 
จงัหวดัตรงั มคี่า bootstrap เท่ากบั 0.99 และกลุ่มย่อย B2 ประกอบด้วย O. taurinus จาก
จงัหวดัชุมพรและจงัหวดันครศรธีรรมราช และ O. babirussa จากจงัหวดัพงังา, จงัหวดัสุราษฎร์
ธาน,ี จงัหวดัตรงั, จงัหวดันครศรธีรรมราช และจงัหวดัสงขลา มคีวามใกลช้ดิกนัทางววิฒันาการ 
มคี่า bootstrap เท่ากบั 0.83 จากการศกึษาครัง้นี้อธบิายไดว้่าด้วงมลูสตัวส์กุล Onthophagus 
ในคาบสมทุรไทยมบีรรพบุรุษร่วมกนั จากการศกึษาของ Boonrotpong (2009) เสนอสมมตฐิาน
เกี่ยวกบั ด้วงมูลสตัว์สกุล Onthophagus ในประเทศไทยมจีุดก าเนิดและเส้นทางการอพยพ 
(migration route) มาจากเขตอนุภูมศิาสตรย์่อยอนิโดจนี (Indochinese sub-region) และบาง
ชนิดสามารถแพร่กระจายสู่คาบสมุทรไทยทีอ่ยู่ในเขตอนุภูมศิาสตรย์่อย Sundaic โดยมบีรรพ
บุรุษร่วมกนั จากการศกึษาครัง้นี้พบด้วงมูลสตัว์สกุล O. babirussa, O. borneensis และ        
O. taurinus มวีงศ์วานววิฒันาการที่มบีรรพบุรุษร่วมกนั เนื่องจากเมื่อพจิารณาลกัษณะทาง
สณัฐานวทิยาของดว้งมลูสตัวท์ัง้ 3 ชนิด มลีกัษณะแตกต่างกนัอย่างชดัเจน (ภาคผนวกที ่1 รปู
ที่ 3, 4 และ 20 ตามล าดบั) และผลการศกึษาทางชวีโมเลกุล พบว่ามคีวามแปรผนัทาง
พนัธุกรรมแตกต่างกนั สอดคล้องกบัการศกึษาของ Boonrotpong (2009) ไดเ้สนอสมมตฐิาน
เกี่ยวกบั ด้วงมูลสตัว์ชนิด O. taurinus ในภาคใต้ของประเทศไทยมคีวามสมัพนัธ์แบบ 
monophyletic group และเป็นดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus ทีพ่บจ านวนตวัมากและสามารถ
แพรก่ระจายอยา่งกวา้งขวางตามแนวเทอืกเขาในภาคใตข้องประเทศไทย  

ด้วงมูลสตัว์สกุล Onthophagus ถูกจดัเป็นกลุ่ม “modern dung beetles” 
(Hanski และ Cambefort, 1991) มคีวามหลากหลายทางชวีภาพสูง แพร่กระจายได้กวา้งทุก
แหล่งที่อยู่ มลีกัษณะทางสณัฐานวทิยาที่โดดเด่น เช่น เขา สตีัว และมคีวามสามารถในการ
แก่งแย่งกบัด้วงมูลสตัว์ชนิดอื่นได้ดี ดงันัน้ในการศึกษาครัง้นี้ ด้วงมูลสตัว์สกุล O. maniti,        
O. orientalis, O. rugicollis และ O. vulpes (ภาคผนวกที ่1 รปูที ่9, 11, 16 และ23 ตามล าดบั) 
ที่มีความสัมพันธ์เชิงวิว ัฒนาการที่ใกล้ชิดกัน เนื่ องจากมีบางลักษณะทางสัณฐานวิทยาที่
คลา้ยกนัและมลีกัษณะบางลกัษณะร่วมกนัของบรรพบุรุษ (symplesiomorphic character) เช่น 
ลกัษณะของเขา ขนาดตวั และสตีวั เป็นต้น เมื่อพจิารณาขอ้มูลทางชวีโมเลกุลพบว่าความแปร
ผนัทางพนัธุกรรมมคีวามคลา้ยคลงึกนัจงึท าใหด้ว้งมลูสตัวท์ัง้ 4 ชนิด (O. maniti, O. orientalis, 
O. rugicollis และ O. vulpes) จดัอยู่ในกลุ่มเดยีวกนั เป็นลกัษณะทีเ่รยีกว่า “most recent 
common ancestor” 

จากการศึกษาความสมัพนัธ์ของความแปรผนัทางพนัธุกรรม และจุดก าเนิด   
ในรปูแบบของ haplotype network ในยนี COI ของดว้งมูลสตัว์สกุล O. babirussa ซึ่งเป็น
ตวัแทนในการศกึษาความแปรผนัทางพนัธุกรรม เนื่องจาก O. babirussa มคีวามสามารถใน
การปรบัตวัทีด่ ีส่งผลใหม้คีวามหลากหลายและมกีารแพร่กระจายไดอ้ย่างกวา้งขวาง นอกจากนี้
ยงัพบจ านวนตวัมากทีสุ่ดในคาบสมุทรไทย รวมทัง้ผลการศกึษาพบว่ามวีงศ์วานววิฒันาการมา
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จากบรรพบุรุษเดยีวกนั จากผลการศกึษาพบ ดว้งมลูสตัวส์กุล O. babirussa (รปูที ่22A) มจีุด
ก าเนิดอยูท่ีจ่งัหวดัพงังา (PNA) และมกีารแพรก่ระจายไปยงัพืน้ทีเ่กบ็ตวัอย่างในจงัหวดัอื่นๆ ใน
คาบสมทุรไทย เมือ่ศกึษาความแตกต่างระหว่างระยะห่างทางพนัธุกรรม (genetic distance) กบั
ระยะทางทางภูมิศาสตร์ (geographic distance) จากค่า FST พบว่า ด้วงมูลสตัว์สกุล               
O. babirussa มคีวามแตกต่างอย่างมนีัยส าคญั (r = 0.4246, p= 0.033) ซึง่จากค่าทางสถติแิละ
แบบจ าลอง (รปูที ่21) สามารถอธบิายไดว้่า genetic drift กบั gene flow ส่งผลต่อประชากรของ 
O. babirussa ไม่แตกต่างกนั แสดงใหเ้หน็ว่า gene flow ทีเ่กดิขึน้มผีลมาจากการอพยพของ
ดว้งมลูสตัวต์ามการแพร่กระจายของสตัวเ์ลีย้งลูกดว้ยน ้านม (Hanski และ Cambefort, 1991) 
และจากการปรบัตวัของดว้งมลูสตัว์เพื่อความอยู่รอดในสภาพแวดลอ้มทีแ่ตกต่างกนัในระหว่าง
การอพยพ ส่งผลใหเ้กดิ genetic drift ในประชากรของดว้งมลูสตัว ์แสดงว่าลกัษณะทีป่รากฏ
ของด้วงมูลสัตว์มีความจ าเพาะต่อแหล่งที่อยู่  แม้ว่าการศึกษาวงศ์วานวิวัฒนาการของ              
O. babirussa จะจดัอยู่ในสายววิฒันาการเดยีวกนัและอาจจะบรรพบุรุษร่วมกนั แต่ยงัมคีวาม
แปรผนัทางพนัธุกรรมเกดิขึน้ภายในชนิดเดยีวกนั แสดงให้เหน็ว่าระยะทางมผีลกบัความถี่ของ
ยนีในประชากรและส่งผลต่อความแปรผนัทางพนัธุกรรม อาจเป็นผลมาจาก gene flow เกดิขึน้
น้อยมากหรอืไม่ม ี gene flow เกดิขึน้ในประชากร นอกจากนี้อาจเกดิ allopatric speciation 
ส่งผลใหด้ว้งมลูสตัวส์กุล O. babirussa มกีารปรบัตวัต่อถิน่ทีอ่ยู่ใหม่ๆ และค่อยๆเปลีย่นแปลง
จนเป็นประชากรใหมต่่อไป 

จากผลการวเิคราะห์นาฬิกาโมเลกุล (molecular clock) โดยการค านวณค่า
ระยะเวลาการแยกกนัของชนิด (divergence time) ของยนี COI (รปูที ่33) ของการศกึษาครัง้นี้ 
สามารถอธบิายการแพร่กระจายของด้วงมูลสตัว์สกุล Onthophagus บรเิวณคาบสมุทรไทย    
ไดว้่าดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus บรเิวณคาบสมุทรไทยเกิดขึน้เมื่อประมาณ 33.06 ลา้นปี
ก่อน (MYA) และมกีารแพรก่ระจายไปยงับรเิวณต่างๆ ของคาบสมุทรไทยในเวลาต่อมา ดว้งมลู
สตัวท์ีเ่ก่าแก่ทีสุ่ดในภาคใต้ของประเทศไทย คอื O. uenoi และ O. laevis เกดิเมื่อประมาณ 
33.06 ลา้นปีก่อน ในการศกึษาครัง้นี้ พบว่าดว้งมลูสตัวส์กุล O. babirussa เป็นดว้งมลูสตัวก์ลุ่ม
ใหม่ทีสุ่ด เกดิเมื่อประมาณ 0.69 ลา้นปีก่อน และคาดว่าดว้งมลูสตัวส์กุล O. babirussa บรเิวณ
คาบสมุทรไทย มจีุดก าเนิดอยู่ที่จงัหวดัพงังา (PNA) และต่อมามกีารแพร่กระจายมายงัจงัหวดั
สุราษฎ์ธานี (SNI), จงัหวดัตรงั (TRG) และจงัหวดัสงขลา (SKA) แสดงใหเ้หน็ว่าดว้งมลูสตัว์
สกุล O. babirussa มจีดุก าเนิดอยูบ่รเิวณเทอืกเขาภเูกต็และมกีารอพยพมายงัเทอืกเขาสนักาลา
ครี ีจงึสนันิษฐานได้ว่าด้วงมูลสตัว์สกุล Onthophagus ในคาบสมุทรไทย มเีส้นทางการอพยพ 
มาจากบรเิวณคอคอดกระ ผลการศกึษาครัง้นี้สอดคลอ้งกบัการศกึษาของ Boonrotpong (2009) 
เกี่ยวกบัการแพร่กระจายของด้วงมูลสตัวส์กุล Onthophagus ในประเทศไทยว่ามจีุดก าเนิดมา
จากเขตอนุภูมศิาสตรย์่อยอนิโดจนี และมบีางชนิดแพร่กระจายมาสู่คาบสมุทรไทยในช่วง Plio-
Pleistocene พรอ้มกบัการแพร่กระจายของสตัวเ์ลี้ยงลูกด้วยน ้านม ประเทศไทยตัง้อยู่ภายใน   



113 

113 

 

2 อนุภูมภิาคย่อย คอื Indochinese sub-region เป็นส่วนของทศิตะวนัออก และ Sundaic sub-
region เป็นส่วนของทศิตะวนัตก รวมถงึคาบสมุทรภาคใต้ที่ถูกเรยีกว่า ฉานไทย (Shan-Thai 
หรอื Sibumasu) (Corbet และ Hill, 1992; Metcalfe, 1996) โดยทัง้ 2 อนุภูมภิาคย่อยถูกแยก
ออกโดยคอคอดกระ ที่คาดว่าเป็นอุปสรรคทางธรรมชาตสิ าหรบัการกระจายของสตัว์ (Collins 
และคณะ, 1991; Lekagul และ Round, 1991) ผลการศกึษาครัง้นี้สอดคล้องกบัหลายๆ 
การศกึษาที่พบว่า ในยุค Pleistocene เป็นช่วงที่ส าคญัที่สุดส าหรบัการอพยพยา้ยถิน่ของสตัว์
เลีย้งลกูดว้ยน ้านม และมรีายงานว่าผลจากการเปลีย่นแปลงของระดบัน ้าทะเลทีล่ดลงในช่วงนัน้ 
ส่งผลใหส้ตัวเ์ลีย้งลกูดว้ยน ้านมบางชนิดแพร่กระจายทัว่คาบสมุทรไทย (Voris, 2000; Tougard, 
2001; Winkler, 2002 และ Hughes และคณะ 2003) ส่งผลใหด้ว้งมลูสตัวม์กีารแพร่กระจาย
อย่างกว้างขวาง เนื่องจากด้วงมูลสตัว์ใช้มูลของสตัว์เลี้ยงลูกด้วยน ้านมเป็นแหล่งอาหาร ที่อยู่
อาศยั วางไข่ และเลีย้งดูตวัอ่อน เป็นต้น (Halffter และ Edmonds, 1982) การเปลีย่นแปลงของ
สภาพภมูอิากาศส่งผลกระทบโดยตรงกบัชนิดของป่าซึง่เป็นปจัจยัส าคญัในการควบคุมการผสม
พนัธุแ์ละการท ารงัของดว้งมลูสตัว ์โดยเฉพาะอย่างยิง่ในสกุล Onthophagus (Winkler, 2002) 
โดยในการศกึษาครัง้นี้ ดว้งมลูสตัวบ์างชนิดมคีวามสามารถในการปรบัตวัทีด่ใีนแหล่งทีอ่ยู่อาศยั
ที่เปลี่ยนแปลงไปจึงมีความหลากหลายและมีการแพร่กระจายได้อย่างกว้างขวาง  คือ            
O. babirussa ดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus ในคาบสมุทรไทยมจีุดก าเนิดอยู่บรเิวณเทอืกเขา
ภูเก็ตและมีการอพยพผ่านสิ่งกีดขวางทางธรรมชาติ เช่น ภูเขา แม่น ้ า มายังเทือกเขา
นครศรีธรรมราชและเทือกเขาสันกาลาคีรี จึงสามารถสันนิษฐานได้ว่า ด้วงมูลสัตว์สกุล 
Onthophagus ในคาบสมทุรไทย มเีสน้ทางการอพยพมาจากบรเิวณคอคอดกระ 

จากผลการศึกษาก่อนหน้านี้ได้เสนอสมมติฐานเกี่ยวกับการกระจายของ
สิง่มชีวีติไวว้่า คาบสมุทรไทย เป็นรอยต่อของการแพร่กระจายของสิง่มชีวีติในอดตี (biological 
crossroads) และอาจเป็นเสน้ทางการอพยพส าคญัของสิง่มชีวีติจากแผ่นดนิใหญ่ไปยงัหมู่ เกาะ
ต่างๆ ในเอเชยีตะวนัออกเฉียงใต้ ดงันัน้คาบสมุทรไทยจงึมคีวามส าคญัต่อการแพร่กระจายของ
สิง่มชีวีติ ซึง่การแพร่กระจายอาจมอีทิธพิลมาจากปจัจยัในอดตีที่ส่งผลต่อการแพร่กระจายของ
สัตว์เลี้ยงลูกด้วยน ้ านม โดยพบว่าด้วงมูลสัตว์อาศัยเส้นทางเดียวกันในการอพยพ ปจัจัย
ดงักล่าว ไดแ้ก่ ระดบัน ้าทะเล ภูมอิากาศ และปจัจยัเชงินิเวศ (Voris, 2000; Hughes และคณะ, 
2003; Woodruff และ Turner, 2009; Woodruff, 2010; Lohman และคณะ, 2011) นอกจากนี้ 
การแพร่กระจายของด้วงมูลสตัว์สกุล Onthophagus ในภาคใต้ของประเทศไทย ยงัได้รบั
อทิธพิลมาจากปจัจยัทางกายภาพทีม่บีทบาทส าคญัต่อรปูแบบการแพร่กระจายและววิฒันาการ
ในอดตีของดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus เช่น ความหลากหลายของชนิดของมลูสตัว ์ลกัษณะ
โครงสรา้งสงัคมพชืและลกัษณะของดนิ เป็นต้น (Hanski และ Cambefort, 1991; Davis และ 
Scholtz, 2001) 
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จากการศกึษารปูแบบการแพร่กระจายของด้วงมลูสตัว์ทีผ่่านมา สรุปได้ว่าดว้ง
มลูสตัวท์ีแ่พร่กระจายไปยงัทีต่่างๆ ในปจัจุบนั เกดิหลงัจากมกีารแยกออกจากกนัของแผ่นทวปี
ในช่วง Eocene ท าให้ด้วงมูลสตัว์ถูกแยกออกจากกันและแพร่กระจายไปยงับรเิวณอื่นๆ 
นอกจากนี้ยงัมหีลกัฐานทีแ่สดงใหเ้หน็ว่าดว้งมลูสัตวส์กุล Onthophagus มคีวามสามารถในการ
กระจายตวัได้อย่างรวดเรว็และกว้างขวางในระยะทางไกลๆ ซึ่งสอดคล้องกบัการศึกษาของ 
Sole และScholtz (2010) เสนอรูปแบบการแพร่กระจายของด้วงมลูสตัว์สกุล  Onthophagus    
มตี้นก าเนิดอยู่ในแอฟรกิาและแพร่กระจายไปยงัทวปีอื่นๆ นอกจากนี้  Woodruff และ Turner 
(2009) สนันิษฐานว่า การเปลีย่นแปลงของระดบัน ้าทะเลในช่วง Neogene ส่งผลใหเ้กดิความ
แตกต่างของสิง่มชีวีติระหว่าง Indochinese sub-region และ Sundaic sub-region และ
สนันิษฐานว่า เกดิจาก allopatric speciation เนื่องจากสิง่มชีวีติถูกแยกออกจากกันโดยตวักัน้
ทางภมูศิาสตร ์เช่น เทอืกเขา แม่น ้า รวมทัง้การเปลีย่นแปลงของระดบัน ้าทะเล ท าใหป้ระชากร
ของสิง่มชีวีติถูกแยกออกจากกนัและไม่สามารถตดิต่อกนัได้ ส่งผลให้ไม่มกีารแลกเปลี่ยนยนี
ระหว่างประชากร ท าใหป้ระชากรสามารถปรบัตวัต่อสภาพแวดลอ้มที่แตกต่างกนัจนเกดิความ
แตกต่างทางพนัธุกรรมและมวีวิฒันาการทีแ่ตกต่างกนัจนไม่สามารถกลบัมาผสมพนัธุ์กนัไดอ้กี 
เมื่อระยะเวลาผ่านไปนานอาจกลายเป็นสิง่มชีวีติชนิดใหม่ นอกจากนี้ผลการศกึษาครัง้นี้ พบว่า 
ความแปรผนัทางพนัธุกรรมทีเ่กดิขึน้ในด้วงมลูสตัว์ O. babirussa ทีม่จีุดก าเนิดจากเทอืกเขา
ภูเก็ต จงัหวดัพงังา (PNA) โดยเกิดกระบวนการกลายพนัธุ์โดยการแทนที่ของนิวคลีโอไทด ์     
1 ต าแหน่ง ของยนี COI ก่อนแพรก่ระจายมายงัเทอืกเขาสนักาลาครี ีจงัหวดัสงขลา (รปูที ่22A) 
ผลการศกึษาทีไ่ด้แสดงให้เหน็ว่า การเกดิการแทนทีข่องล าดบันิวคลโีอไทดจ์ะค่อยๆส่งผลให้มี
การเปลี่ยนแปลงเกดิขึน้ในช่วงระยะเวลาหนึ่งจนกลายเป็นชนิดใหม่ ผลการศกึษานี้สอดคล้อง
กบัการศกึษาของ Chenoweth และ Hughes (2003) เสนอเกี่ยวกบัการเกดิการเปลีย่นแปลง
หรอืเกดิการแทนทีข่องนิวคลโีอไทด์ (nucleotide substitution) ในช่วงระยะเวลาหนึ่งอาจส่งผล
ใหเ้กดิสิง่มชีวีติสปีชสีใ์หม ่(speciation) ในอนาคตได ้
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ข้อคิดเหน็เก่ียวกบัอนุกรมวิธานของด้วงมลูสตัวส์กลุ Onthophagus ในคาบสมทุรไทย 

จากการศึกษาแผนภูมติ้นไม้แสดงวงศ์วานวิวฒันาการของด้วงมูลสตัว์สกุล 
Onthophagus ในคาบสมุทรไทย ของยนี COI, 16S rDNA, Cyt b และการรวมยนีทัง้ 3 ยนี 
ให้ผลสอดคล้องกันทัง้การวิเคราะห์แบบ Maximum Likelihood และการวิเคราะห์แบบ 
Bayesian  ผลการศกึษาพบว่า ดว้งมลูสตัวช์นิด O. rugicollis จากจงัหวดัระนอง ถูกแยกออก
จาก O. rugicollis จากจงัหวดัตรงัและจงัหวดัสงขลา เมื่อพจิารณาค่าระยะห่างทางพนัธุกรรมใน
ยนี COI, 16S rDNA และ Cyt b ของ O. rugicollis จากจงัหวดัระนองทัง้ 2 ตวั ทีจ่ดัอยู่ในกลุ่ม
เดยีวกนัมคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมเท่ากบั 0.000 และเมื่อพจิารณาค่าระยะห่างทางพนัธุกรรม
ในยนี COI, 16S rDNA และ Cyt b ระหว่าง O. rugicollis จากจงัหวดัระนองกบั O. rugicollis 
จากจงัหวดัตรงัและจงัหวดัสงขลา พบว่ามคี่าระยะห่างทางพนัธุกรรมระหว่าง 0.006 – 0.119 ซึง่
จากการจัดจ าแนกตัวอย่างโดยผู้เชี่ยวชาญทางด้านอนุกรมวิธานของด้วงมูลสัตว์สกุล 
Onthophagus คอื Dr.Johannes Huijbretgs และ Mr.Thijmen Breeschoten นักวจิยัของ
พพิธิภณัฑธ์รรมชาติวทิยา Leiden ประเทศเนเธอร์แลนด์ ยงัคงยนืยนัเป็นด้วงมูลสตัว์ชนิด     
O. rugicollis ทัง้ 4 ตวั เนื่องจากลกัษณะทางสณัฐานวทิยาของดว้งมลูสตัวท์ัง้ 4 ตวั มลีกัษณะ
เหมอืนกนั แมว้่าหลกัฐานทางวงศ์วานววิฒันาการจะแยกออกจากกนั แต่ยงัคงจดัอยู่ใน clade 
เดยีวกนั นอกจากนี้ ดว้งมลูสตัวส์กุล O. sp.1, O. sp.2 และ O. sp.3 ทีจ่ดัอยู่ในกลุ่มเดยีวกนั
ทางสายววิฒันาการ และ O. sp.4, O. sp.5 และ O. sp.6 ทีจ่ดัอยู่ในกลุ่มเดยีวกนั เมื่อพจิารณา
จากแผนภูมิต้นไม้แสดงวงศ์วานวิวฒันาการผู้เชี่ยวชาญสันนิษฐานว่าเป็นด้วงมูลสตัว์ชนิด
เดยีวกนั แมว้่ายงัคงมบีางลกัษณะทางสณัฐานวทิยาทีแ่ตกต่างกนั แต่ยงัไม่ไดร้บัการยนืยนัชนิด
อย่างชดัเจน เนื่องจากเป็นดว้งมลูสตัวช์นิดใหม่จงึจ าเป็นทีจ่ะต้องตรวจสอบและตัง้ชื่อชนิดของ
ดว้งมลูสตัว์ และดว้งมลูสตัวช์นิด O. sp.7 ทีจ่ดัอยู่ในกลุ่มเดยีวกบั O. phanaeides อย่างไรก็
ตามลกัษณะทางสณัฐานวทิยาแตกต่างกนัอย่างชดัเจน จงึคาดว่าเป็นด้วงมูลสตัว์ต่างชนิดกนั 
และสนันิษฐานว่า O. sp.7 เป็นดว้งมลูสตัวช์นิดใหม่ และยงัคงอยู่ระหว่างการตรวจสอบและการ
ตัง้ชื่อชนิด 
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บทท่ี 5 
สรปุผลการศึกษา 

 
 

การศกึษาวงศว์านววิฒันาการของดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus ในคาบสมุทร
ไทย โดยการสุ่มเกบ็ตวัอยา่งดว้งมลูสตัวท์ัง้ 7 จงัหวดั ตามแนวเทอืกเขาส าคญัในคาบสมุทรไทย 
ระหว่างเดอืนพฤษภาคม พ.ศ. 2557 ถงึ เดอืนมกราคม พ.ศ. 2559 พบดว้งมลูสตัวจ์ านวน 969 
ตวั จ าแนกได ้33 ชนิด ใน 3 สกุล โดยเมื่อน ามาศกึษาค่าการสะสมจ านวนชนิด พบว่า จ านวน
ชนิดทีพ่บในการศกึษาครัง้นี้ใกลเ้คยีงกบัจ านวนชนิดทัง้หมดจากค่าคาดหวงัในพืน้ทีศ่กึษา โดย
ในการศึกษาครัง้นี้ พบจ านวนตวัของด้วงมูลสตัว์สกุล Onthophagus มากที่สุด ที่จงัหวดั        
สุราษฎรธ์านี และพบจ านวนชนิดมากสุด ที่จงัหวดัตรงั และพบดว้งมลูสตัวช์นิด O. babirussa  
มจี านวนตวัมาก และมกีารแพร่กระจายอย่างกว้างขวาง สามารถพบได้เกือบทุกพื้นที่ศึกษา   
พบจ านวนตวัรองลงมาคอื ดว้งมลูสตัวช์นิด O. rugicollis ที่มกีารแพร่กระจายอย่างกวา้งขวาง
เช่นกัน โดยความหลากชนิดและความชุกชุม รวมทัง้การแพร่กระจายของด้วงมูลสตัว์สกุล 
Onthophagus ทีพ่บในแต่ละจงัหวดัมคีวามแตกต่างกนั ซึง่เป็นผลมากจากปจัจยัทีส่่งผลโดยตรง
ต่อด้วงมูลสัตว์คือความหลากชนิดของมูลสัตว์เลี้ยงลูกด้วยน ้ านม รวมทัง้ปจัจยัอื่นๆ เช่น 
อุณหภมู ิความชืน้ พรรณพชื และลกัษณะของดนิ เป็นตน้ 

วงศ์วานววิฒันาการของด้วงมูลสตัว์สกุล Onthophagus ในคาบสมุทรไทย   
จากผลการศึกษาพบว่า ด้วงมูลสตัว์สกุล Onthophagus มบีรรพบุรุษร่วมกนั (monophyly)    
แต่ยงัมดีว้งมลูสตัวบ์างชนิดทีม่คีวามใกลช้ดิทางพนัธุกรรมเกดิขึน้ แมว้่าขอ้มลูทีส่ามารถอธบิาย
วงศ์วานววิฒันาการของด้วงมูลสตัว์สกุล Onthophagus ในคาบสมุทรไทยได้จะมเีฉพาะยีน 
COI, 16S rDNA, Cyt b และ combined genes (COI, 16S rDNA และ Cyt b) แต่ยนี 28S 
rDNA   ไม่สามารถใช้อธบิายความสมัพนัธ์ในวงศ์วานววิฒันาการไดอ้ย่างชดัเจน จ าเป็นที่
จะต้องเพิม่จ านวนตวัอย่างในแต่ละพืน้ทีศ่กึษามากขึน้ การศกึษาครัง้นี้ยนีทีม่บีทบาทส าคญัใน
การอธบิายวงศว์านววิฒันาการไดด้ทีีสุ่ด ประกอบดว้ย ยนี COI, 16S rDNA, Cyt b และการรวม
ยนีในไมโทคอนเดรยีทัง้ 3 ยนี (combined genes) เป็นขอ้มลูหลกัในการอธบิายความสมัพนัธ์
ของดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus ในคาบสมทุรไทย  

ความแปรผนัทางพนัธุกรรมของด้วงมลูสตัว์สกุล Onthophagus ทัง้หมดทีพ่บ
บรเิวณคาบสมุทรไทย พบว่ามคีวามแปรผนัทางพนัธุกรรมเกดิขึน้ จากการเลอืก O. babirussa 
เป็นตวัแทนในการอธบิายความแปรผนัทางพนัธุกรรม เนื่องจากมกีารแพร่กระจายกวา้งและพบ
จ านวนตวัมากทีสุ่ดในคาบสมุทรไทย พบว่า ดว้งมูลสตัวส์กุล O. babirussa มจีุดก าเนิดอยู่ที่
จงัหวดัพงังาและแพรก่ระจายไปยงัจงัหวดัอื่นๆ ตามแนวเทอืกเขาในคาบสมุทรไทย และผลการ
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เกดิการแทนทีข่องนิวคลโีอไทด ์(nucleotide substitution) ในช่วงระยะเวลาหนึ่งส่งผลต่อความถี่
ของยนีและแปรผนัทางพนัธุกรรม โดยผลการเปลี่ยนแปลงดงักล่าวก่อให้เกิดสปีชีส์ใหม่ใน
อนาคต 

จากการค านวณค่าระยะเวลาการแยกกนัของชนิด (divergence time) ของยนี 
COI พบดว้งมลูสตัวท์ีเ่ก่าแก่ทีสุ่ดในภาคใต้ของประเทศไทย คอื ดว้งมลูสตัวส์กุล O. uenoi และ 
O. laevis (33.06 ลา้นปีก่อน) ซึง่ตรงกบัยุค Oligocene และมกีารแพร่กระจายจนถงึยุคปจัจุบนั 
(Quaternary) และดว้งมลูสตัวท์ี่ใหม่ทีสุ่ดในภาคใต้ของประเทศไทย คอื O. babirussa (0.69 
ลา้นปีก่อน) ตรงกบัยคุ Quaternary  

นอกจากนี้ การศกึษาแผนภูมติ้นไมแ้สดงวงศ์วานววิฒันาการของด้วงมูลสตัว์
สกุล Onthophagus แสดงให้เห็นว่าด้วงมูลสัตว์ สกุล Onthophagus บางชนิดยงัคงมีความ
คลุมเครอืทางด้านความสมัพนัธ์ เนื่องจากมลีกัษณะทางสณัฐานวทิยาทีค่ล้ายกนัมาก แต่ยงัคง
พบความแตกต่างในบางลกัษณะ จงึท าให้ผลการศกึษาวงศ์วานววิฒันาการกบัการจดัจ าแนก
ชนิดจากลกัษณะทางสนัฐานวทิยาในบางชนิดไม่สอดคลอ้งกนั และดว้งมลูสตัวบ์างชนิดยงัไม่ได้
รบัการระบุชนิดทีช่ดัเจน ดงันัน้จงึไม่สามารถสรุปความสมัพนัธ์ของดว้งมลูสตัว์ในกลุ่มเหล่านัน้
ได ้เช่น ดว้งมลูสตัวช์นิด O. rugicollis, O. sp.1, O. sp.2, O. sp.3, O. sp.4, O. sp.5, O. sp.6 
และ O. sp.7 ที่ผูเ้ชี่ยวชาญสนันิษฐานว่าเป็นด้วงมูลสตัว์ชนิดใหม่ และยงัคงอยู่ระหว่างการ
ตรวจสอบและการตัง้ชื่อชนิด 
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รปูท่ี 1-6. 1. Onthophagus aphodioides  2. Onthophagus avocetta  
    3. Onthophagus babirussa   4. Onthophagus borneensis 
    5. Onthophagus cf. crassicollis 6. Onthophagus laevis 

(4) 

(1) (2) 

(3) 

(5) (6) 
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รปูท่ี 7-12.   7. Onthophagus leusermontis  8. Onthophagus luridipennis 
       9. Onthophagus maniti  10. Onthophagus mulleri 
     11. Onthophagus orientalis  12. Onthophagus cf. pacificus 

(7) (8) 

(9) (10) 

(11) (12) 
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รปูท่ี 13-18. 13. Onthophagus pedator  14. Onthophagus phanaeides              
       15. Onthophagus rorarius  16. Onthophagus rugicollis            
       17. Onthophagus sagittarius 18. Onthophagus seniculus 

(14) (13) 

(17) 

(16) 

(18) 

(15) 
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รปูท่ี 19-24. 19. Onthophagus taeniatus 20. Onthophagus taurinus              
       21. Onthophagus taurus  22. Onthophagus uenoi            
       23. Onthophagus vulpes  24. Onthophagus sp.1 

(20) (19) 

(21) (22) 

(24) (23) 
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รปูท่ี 25-30. 25. Onthophagus sp.2  26. Onthophagus sp.3                      
       27. Onthophagus sp.4  28. Onthophagus sp.5                    
       29. Onthophagus sp.6  30. Onthophagus sp.7 

(26) 

(28) (27) 

(29) (30) 

(25) 
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รปูท่ี 31-33. 31. Copris punctulatus  32. Copris reflexus               
       33.  Liatongus femoratus               
        

(31) (32) 

(33) 
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ภาคผนวก2 เตรยีมสารทีใ่ชใ้นการสกดั DNA ท า PCR และ Gel electrophoresis 

1. การเตรียมสารท่ีใช้ส าหรบัการสกดั  
 1.1. Lysis buffer   

 1.1.1.  0.08 M NaCl จาก Stock 5.0 M NaCl  
จาก  M1V1   =   M2V2  

V1   =   M2V2 / M1  
=   0.08 M x 50 ml/5.0 M  
=   0.8 ml  

∴ ดดูสารจาก Stock 5.0 M NaCl มา 0.8 ml  
 

 1.1.2.  0.1 M Tris-Cl (pH 8.6) จาก Stock 0.5 M Tris-Cl (pH 8.6)  
จาก  M   =   mol / L  

M   =   g/MW x 1/L  
0.5 M   =   g/121.14 x 1/1L  
g   =   0.5 M x 121.14  

=   60.57 g  
∴ หาก 1L ตอ้งใช ้Tris-Cl 60.57 g  

 แต่เตรยีม 100 ml ตอ้งใช ้100 ml x 60.57 g /1,000 ml  
=   60.57 g  

 ชัง่ Tris-Cl 60.57 g ใส่ในขวดรปูชมพู่ แลว้ปรบั pH ดว้ย NaOH ใหไ้ด ้ pH 8.6 
ปรบัปรมิาตร100 ml ดว้ยน้าปราศจากไอออน (Deionized water) เตรยีม 0.1 M Tris-Cl 
(pH 8.6) จาก Stock 0.5 M Tris-Cl (pH 8.6) 

จาก  M1V1   =   M2V2 
V1   =   M2V2 / M1 

=   0.1 M x 50 ml/0.5M 
=   10 ml 

∴ ดดูสารจาก Stock 0.5 M Tris-Cl (pH 8.6) มา 10 ml 
 

 1.1.3.  0.06 M EDTA (pH 8.0) จาก Stock 0.5 M EDTA (pH 8.0)  
จาก  M1V1   =   M2V2  

V1   =   M2V2/M1  
=   0.06 M x 50 ml/0.5 M  
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=   6 ml  
∴ ดดูสารจาก Stock 0.5 M EDTA (pH 8.0) มา 6 ml  
 

 1.1.4.  0.5% SDS จาก Stock 20% SDS  
จาก  M1V1  =   M2V2  

V1   =   M2V2/ M1  
=   0.5 %SDS x 50 ml/20 %SDS  
=   1.25 ml  

∴ ดดูจาก Stock 20% SDS มา 1.25 ml 
 

 1.1.5.  0.16 M Sucrose จาก Stock 1.5 M Sucrose  
จาก  M   =   mol/ L  

M   =   g/ MW x 1/ L  
1.5 M   =   g/342.3 x 1/1L  
g   =   1.5 M x 342.3  

=   513.45 g  
∴ หาก 1L ตอ้งใช ้Sucrose 513.45 g  

 เตรยีม 100 ml ตอ้งใช ้100 ml x 513.45 g/1,000 ml  
=   51.345 g  

 ชัง่ Sucrose 51.345 g ใส่ในขวดรปูชมพู่ ปรบัปรมิาตร 100 ml ดว้ยน ้าปราศจาก
ไอออน (Deionized water) และเตรยีม 0.2 M Sucrose จาก Stock 1.5 M Sucrose  

จาก  M1V1   =   M2V2  
V1  =   M2V2/ M1  

=   0.16 M x 50 ml/1.5 M  
=   5.33 ml  

∴ ดดูสารจาก Stock 0.5 M Sucrose มา 5.33 ml 
 

 ดูดสารละลายแต่ละสารตามทีไ่ดก้ าหนดไว ้ยกเวน้ SDS ใส่ลงในขวดรปูชมพู่ ปรบั
ปรมิาตรน ้าปราศจากไอออน (Deionized water) ใหไ้ด ้50 ml ผสมใหเ้ขา้กนั จะได ้Lysis 
buffer น า Lysis buffer ไป Autoclave และเตมิ SDS ตามทีก่ าหนด 
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 1.2.  8.0 M Potassium acetate  
 จาก  M   =   mol/ L  

M   =   g/ MW x 1/ L  
M   =   9/98.14 x 1/1L  
g   =   0.8 M x 98.14  

=   785.12 g  
∴ หาก 1L ตอ้งใช ้Potassium acetate 785.12 g  
ถา้เตรยีม 50 ml ตอ้งใช ้785.12 g x 5o ml / 1,000 ml  

=   39.256 g  
 ชัง่ Potassium acetate 39.256 g ใส่ในขวดรปูชมพู่ ปรบัปรมิาตร 50 ml ดว้ยน้า
ปราศจากไอออน (Deionized water)  

∴ ดดูจาก 8.0 M Potassium acetate มา 7 ml  
 

 1.3.  TE buffer  
 1.3.1. 0.01 M Tris-Cl (pH 8.6) จาก Stock 0.5 M Tris-Cl (pH 8.6)  

จาก  M1V1   =   M2V2  
V1   =   M2V2/ M1 

=   0.01 M x 50 ml/ 0.5 M  
=   1 ml  

∴ ดดูสารจาก Stock 0.5 M Tris-Cl (pH 8.6) มา 1 ml 
 

 1.3.2. 0.001 M EDTA (pH 8.0) จาก Stock 0.5 M EDTA (pH 8.0)  
จาก  M1V1   =   M2V2  

V1   =   M2V2/ M1  
=   0.001 M x 50 ml/0.5 M  
=   0.1 ml  

∴ ดดูสารจาก Stock 0.5 M EDTA (pH 8.0) มา 0.1 ml  
 

 ดดูสารละลายแต่ละสารตามทีไ่ดก้ าหนดไว้ ใส่ลงในขวดรปูชมพู่ ปรบัปรมิาตรใหไ้ด ้
50 ml น้าปราศจากไอออน (Deionized water) ผสมใหเ้ขา้กนั จะได ้ TE buffer น า TE 
buffer ไป Autoclave 
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2. การเตรียม Primer 

 2.1. Forward primer 10 pmol/µl.   
  จาก  M1V1   =   M2V2  

V1  =   M2V2/ M1  
     =   10 µM. x 100 µl./100 mM  
     =   10 µl.  
  ∴ ดูด Forward primer จาก 100 pmol/µl. มา 10 µl. และเตมิ DNase free 
  deionized water 90 µl. 
 
 2.2. Reverse primer 10 pmol/µl.  
  จาก  M1V1   =   M2V2  

V1   =  M2V2/ M1  
     =   10 µM. x 100 µl./100 mM  
     =   10 µl. 
  ∴ ดูด Reverse primer จาก 100 pmol/µl. มา 10 µl. และเตมิ DNase free 
  deionized water 90 µl. 
 
3. การเตรียม Mixture 

 PCR 1 Reaction ใช ้50 µl. 
 PCR 1/2 Reaction ใช ้25 µl. 
  DI water 9 µl. x (จ านวนตวัอยา่ง + 1)    = A 
  Master mix 12.5 µl. x (จ านวนตวัอยา่ง + 1)   = B 
  Primer Forward 0.5 µl. x (จ านวนตวัอยา่ง + 1)  = C 
  Primer Reverse 0.5 µl. x (จ านวนตวัอยา่ง + 1)   = D 
 A + B + C + D = Mixture แบ่งใส่หลอด PCR 22.5 µl. + ดเีอน็เอ template 2.5 µl. 
ต่อ 1 ตวัอยา่ง  
   = 25 µl. 
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ภาคผนวก3 ล าดบันิวคลโีอไทดข์องดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus ของยนี COI ความยาว 
792 คู่เบส 

Onthophagus babirussa1_SKA 
TAATTTCACATATTATTAGTCAAGAAAG-
AAGAAAAAAGGAAACCTTTGGAACTTTAGGAATAATTTATGCTATAATAGCAATTGGT
TT-ATTAGGATTTATTGTTT-GAGCTCATCATA-
TATTTACAATTGGGATAGACGTTGATACACGAGCATATTTCACATCAGCAACTATGAT
TATTGCTGTTCCTACCGGTATTAAAATTTTTAGTTGACTAGCAACTCTTCATGGGGCA
CAACTAAACTATTCACCTTCTACAATCTGAGCTTTAGGATTTGTATTTTTATTTACTGT
TGGGGGATTAACTGGAGTAATTTTAGCTAATTCATCTATTGATATCATTCTCCATGATA
CTTATTATGTAGTTGCTCATTTTCATTATGTTCTTTCTATAGGAGCAGTATTTGCTATT
ATAGCTGGATTTGTCCATTGATACCCATTATTTACTGGATTAACAATAAATCAAAAATA
TTTAAAAATTCAATTCTTAATTATATTTATTGGAGTAAATATAACATTTTTCCCTCAACA
TTTCTTAGGATTAAGAGGAATGCCCCGACGTTATTCCGATTATCCAGATGCTTACAGA
ACATGAAATATTATTTCTTCCATTGGATCATTAATTTCATTAATTAGAATTTTTTTATTTT
TATTTATTATCTGAGAAAGATTTACATCTGTACGTAAATCTATTGGAGCTTTAAATATA
TCTACATCTATTGAATGAATACAAAAAATACCTCCTGCAGAACATAGATATGATGAATT
ACCTATTTTAACATCA-AATTT 

Onthophagus babirussa2_PNA 
TAATTTCACATATTATTAGTCAAGAAAG-
AAGAAAAAAGGAAACCTTTGGAACTTTAGGAATAATTTATGCTATAATAGCAATTGGT
TT-ATTAGGATTTATTGTTT-GAGCTCATCATA-
TATTTACAATTGGGATAGACGTTGATACACGAGCATATTTCACATCAGCAACTATGAT
TATTGCTGTTCCTACCGGTATTAAAATTTTTAGTTGACTAGCAACTCTTCATGGGGCA
CAACTAAACTATTCACCTTCTACAATCTGAGCTTTAGGATTTGTATTTTTATTTACTGT
TGGGGGATTAACTGGGGTAATTTTAGCTAATTCATCTATTGATATCATTCTCCATGAT
ACTTATTATGTAGTTGCTCATTTTCATTATGTTCTTTCTATGGGAGCAGTATTTGCTAT
TATAGCTGGATTTGTCCATTGATACCCATTATTTACTGGATTAACAATAAATCAAAAAT
ATTTAAAAATTCAATTCTTAATTATATTTATTGGAGTAAATATAACATTTTTCCCTCAAC
ATTTCTTAGGATTAAGAGGAATGCCCCGACGTTATTCCGATTATCCAGATGCTTACAG
AACATGAAATATTATTTCTTCCATTGGATCATTAATTTCATTAATTAGAATTTTTTTATTT
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TTATTTATTATCTGAGAAAGATTTACATCTGTACGTAAATCTATTGGAGCTTTAAATAT
ATCTACATCTATTGAATGAATACAAAAAATACCTCCTGCAGAACATAGATATGATGAA
TTACCTATTTTAACATCA-AATTT 

Onthophagus babirussa3_SNI 
TAATTTCACATATTATTAGTCAAGAAAG-
AAGAAAAAAGGAAACCTTTGGAACTTTAGGAATAATTTATGCTATAATAGCAATTGGT
TT-ATTAGGATTTATTGTTT-GAGCTCATCATA-
TATTTACAATTGGGATAGACGTTGATACACGAGCATATTTCACATCAGCAACTATGAT
TATTGCTGTTCCTACCGGTATTAAAATTTTTAGTTGACTAGCAACTCTTCATGGGGCA
CAACTAAACTATTCACCTTCTACAATCTGAGCTTTAGGATTTGTATTTTTATTTACTGT
TGGGGGATTAACTGGGGTAATTTTAGCTAATTCATCTATTGATATCATTCTCCATGAT
ACTTATTATGTAGTTGCTCATTTTCATTATGTTCTTTCTATGGGAGCAGTATTTGCTAT
TATAGCTGGATTTGTCCATTGATACCCATTATTTACTGGATTAACAATAAATCAAAAAT
ATTTAAAAATTCAATTCTTAATTATATTTATTGGAGTAAATATAACATTTTTCCCTCAAC
ATTTCTTAGGATTAAGAGGAATGCCCCGACGTTATTCCGATTATCCAGATGCTTACAG
AACATGAAATATTATTTCTTCCATTGGATCATTAATTTCATTAATTAGAATTTTTTTATTT
TTATTTATTATCTGAGAAAGATTTACATCTGTACGTAAATCTATTGGAGCTTTAAATAT
ATCTACATCTATTGAATGAATACAAAAAATACCTCCTGCAGAACATAGATATGATGAA
TTACCTATTTTAACATCA-AATTT 

Onthophagus babirussa4_TRG 
TAATTTCACATATTATTAGTCAAGAAAG-
AAGAAAAAAGGAAACCTTTGGAACTTTAGGAATAATTTATGCTATAATAGCAATTGGT
TT-ATTAGGATTTATTGTTT-GAGCTCATCATA-
TATTTACAATTGGAATAGACGTTGATACACGAGCATATTTCACATCAGCAACTATGAT
TATTGCTGTTCCTACCGGTATTAAAATTTTTAGTTGACTAGCAACTCTTCATGGGGCA
CAACTAAACTATTCACCTTCTACAATCTGAGCTTTAGGATTTGTATTTTTATTTACTGT
TGGGGGATTAACTGGGGTAATTTTAGCTAATTCATCTATTGATATCATTCTCCATGAT
ACTTATTATGTAGTTGCTCATTTTCATTATGTTCTTTCTATGGGAGCAGTATTTGCTAT
TATAGCTGGATTTGTCCATTGATACCCATTATTTACTGGATTAACAATAAATCAAAAAT
ATTTAAAAATTCAATTCTTAATTATATTTATTGGAGTAAATATAACATTTTTCCCTCAAC
ATTTCTTAGGATTAAGAGGAATGCCCCGACGTTATTCCGATTATCCAGATGCTTACAG
AACATGAAATATTATTTCTTCCATTGGATCATTAATTTCATTAATTAGAATTTTTTTATTT
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TTATTTATTATCTGAGAAAGATTTACATCTGTACGTAAATCTATTGGAGCTTTAAATAT
ATCTACATCTATTGAATGAATACAAAAAATACCTCCTGCAGAACATAGATATGATGAA
TTACCTATTTTAACATCA-AATTT 

Onthophagus babirussa5_SNI  
TAATTTCACATATTATTAGTCAAGAAAG-
AAGAAAAAAGGAAACCTTTGGAACTTTAGGAATAATTTATGCTATAATAGCAATTGGT
TT-ATTAGGATTTATTGTTT-GAGCTCATCATA-
TATTTACAATTGGGATAGACGTTGATACACGAGCATATTTCACATCAGCAACTATGAT
TATTGCTGTTCCTACCGGTATTAAAATTTTTAGTTGACTAGCAACTCTTCATGGGGCA
CAACTAAACTATTCACCTTCTACAATCTGAGCTTTAGGATTTGTATTTTTATTTACTGT
TGGGGGATTAACCGGGGTAATTTTAGCTAATTCATCTATTGATATCATTCTCCATGAT
ACTTATTATGTAGTTGCTCATTTTCATTATGTTCTTTCTATGGGAGCAGTATTTGCTAT
TATAGCTGGATTTGTCCATTGATACCCATTATTTACTGGATTAACAATAAATCAAAAAT
ATTTAAAAATTCAATTCTTAATTATATTTATTGGAGTAAATATAACATTTTTCCCTCAAC
ATTTCTTAGGATTAAGAGGAATGCCCCGACGTTATTCCGATTATCCAGATGCTTACAG
AACATGAAATATTATTTCTTCCATTGGATCATTAATTTCATTAATTAGAATTTTTTTATTT
TTATTTATTATCTGAGAAAGATTTACATCTGTACGTAAATCTATTGGAGCTTTAAATAT
ATCTACATCTATTGAATGAATACAAAAAATACCTCCTGCAGAACATAGATATGATGAA
TTACCTATTTTAACATCA-AATTT 

Onthophagus babirussa6_NRT 
TAATTTCACATATTATTAGTCAAGAAAG-
AAGAAAAAAGGAAACCTTTGGAACTTTAGGAATAATTTATGCTATAATAGCAATTGGT
TT-ATTAGGATTTATTGTTT-GAGCTCATCATA-
TATTTACAATTGGGATAGACGTTGATACACGAGCATATTTCACATCAGCAACTATGAT
TATTGCTGTTCCTACCGGTATTAAAATTTTTAGTTGACTAGCAACTCTTCATGGGGCA
CAACTAAACTATTCACCTTCTACAATCTGAGCTTTAGGATTTGTATTTTTATTTACTGT
TGGGGGATTAACTGGGGTAATTTTAGCTAATTCATCTATTGATATCATTCTCCATGAT
ACTTATTATGTAGTTGCTCATTTTCATTATGTTCTTTCTATGGGAGCAGTATTTGCTAT
TATAGCTGGATTTGTCCATTGATACCCATTATTTACTGGATTAACAATAAATCAAAAAT
ATTTAAAAATTCAATTCTTAATTATATTTATTGGAGTAAATATAACATTTTTCCCTCAAC
ATTTCTTAGGATTAAGAGGAATGCCCCGACGTTATTCCGATTATCCAGATGCTTACAG
AACATGAAATATTATTTCTTCCATTGGATCATTAATTTCATTAATTAGAATTTTTTTATTT
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TTATTTATTATCTGAGAAAGATTTACATCTGTACGTAAATCTATTGGAGCTTTAAATAT
ATCTACATCTATTGAATGAATACAAAAAATACCTCCTGCAGAACATAGATATGATGAA
TTACCTATTTTAACATCA-AATTT 

Onthophagus borneensis1_PNA 
TAATTTCTCATATTATTAGTCAAGAAAGCAAGAAAAAAAGAAACTTTTGGAACATTAGG
AATAATTTATGCAATAATAGCTATTGGACT-TTTAGGATTTATTGTTT-
GAGCCCATCATA-
TATTTACAGTTGGTATAGATGTAGATACCCGAGCTTATTTTACCTCAGCAACAATAATT
ATTGCTGTTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCTACTCTTCATGGTGCTCA
ATTAAATTATTCACCTTCAACTCTTTGATCATTAGGATTTGTTTTCTTATTTACAATTGG
GGGATTAACAGGAGTTATTTTAGCTAATTCATCAATTGATATTATTTTACATGATACAT
ATTATGTAGTAGCCCATTTTCATTATGTTTTATCTATAGGGGCAGTATTTGCAATTATA
GCTGGATTTGTTCATTGATTCCCATTATTCACAGGTCTTATAATAAATCAAAAATTTTT
AAAAATCCAATTTTTAATTATATTTATTGGTGTAAATATAACTTTTTTTCCTCAACACTT
TTTAGGTCTTAGAGGAATACCACGACGTTATTCTGATTATCCTGATGCTTATACAACA
TGAAATATTATTTCTTCTATTGGGTCATTAATTTCAATAGTTAGAATTTTTTTATTTTTAT
TTATTATTTGAGATAGATTTTCTTCAATACGAAAATCTATTGGAACATTAAATTTATCTA
CTTCTATTGAATGAATACAAAAATTACCCCCAGCAGAACATAGATATGATGAATTACC
TATTTTAACAGAA-AATTT 

Onthophagus borneensis2_TRG 
TAATTTCTCATATTATTAGACAAGAAAG-
AAGAAAAAAGGAAACTTTTGGAACACTAGGAATAATTTATGCAATAATAGCTATTGGT
CT-TTTAGGTTTCATTGTTT-GAGCTCATCATA-
TATTTACAGTTGGAATAGATGTTGACACACGAGCTTATTTTACTTCAGCTACAATAATT
ATTGCTGTTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCTACTCTTCATGGGGCAC
AATTAAATTACTCCCCTTCTACTATTTGATCTTTAGGGTTTGTTTTTTTATTTACTGTTG
GGGGATTAACGGGAGTTGTATTAGCAAATTCTTCTATTGATATTATTTTACATGATACA
TATTATGTAGTAGCTCATTTTCACTATGTTTTATCAATAGGAGCTGTATTTGCAATTAT
AGCAGGCTTTGTTCATTGATTCCCTTTATTTACAGGATTAACAATAAATCAAAAATATT
TAAAAATCCAATTTTTAATTATATTTATTGGAGTAAATATAACTTTTTTTCCTCAACACT
TTTTAGGTTTAAGAGGAATGCCACGACGGTATTCTGATTATCCAGATGCTTATACAAC
TTGAAATATTATTTCTTCTATTGGTTCTTTAATTTCTATGGTTAGAATTTTTTTATTTTTA
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TTTATTATCTGAGATAGATTTGTTTCAATACGAAAATCTATTAGAACTTTAAATTTATCT
ACATCTATTGAATGAATACAAAAACTACCTCCTGCAGAACATAGATTTGATGAATTAC
CTATCTTAACAGAA-AATTT 

Onthophagus borneensis3_TRG 
TAATTTCTCATATTATTAGTCAAGAAAG-
AAGAAAAAAAGAAACTTTTGGAACATTAGGAATAATTTATGCAATAATAGCTATTGGA
CT-TTTAGGATTTATTGTCT-GAGCCCATCATA-
TATTTACAGTTGGTATAGATGTAGATACCCGAGCTTATTTTACTTCAGCAACAATAATT
ATTGCTGTTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCTACTCTTCATGGTGCTCA
ATTAAATTATTCACCTTCAACTCTTTGATCATTAGGATTCGTTTTCTTATTTACAATTGG
GGGATTAACAGGAGTTATTTTAGCTAATTCATCAATTGATATTATTTTACATGATACAT
ATTATGTAGTAGCCCATTTTCATTATGTTTTATCTATAGGAGCAGTATTTGCAATTATA
GCTGGATTTGTTCATTGATTCCCATTATTTACAGGTCTTATAATAAATCAAAAATTTTT
AAAAATCCAATTTTTAATTATATTTATTGGTGTAAATATAACTTTTTTTCCTCAACACTT
TTTAGGTCTTAGAGGAATACCACGACGTTATTCTGATTATCCTGATGCTTATACAACA
TGAAATATTATTTCTTCTATTGGGTCATTAATTTCAATAGTTAGAATTTTTTTATTTTTAT
TTATTATTTGAGATAGATTTTCTTCAATACGAAAATCTATTGGCACATTAAATTTATCTA
CTTCTATTGAATGAATACAAAAATTACCCCCAGCAGAACATAGATATGATGAATTACC
TATTTTAACAGAA-AATTT 

Onthophagus taurinus1_CPN 
TAATTTCTCATATTATTAGTCAAGAAAG-
AAGAAAAAAAGAAACTTTCGGAACCTTAGGAATAATTTATGCTATAATAGCAATTGGA
TT-ATTAGGGTTTATTGTAT-GAGCACATCATA-
TATTCACCATTGGAATAGATGTAGATACACGAGCATATTTTACTTCTGCAACTATAATC
ATTGCTGTTCCTACTGGAATTAAAATTTTTAGTTGATTAGCTACTCTTCATGGAGCTCA
ATTAAACTATTCTCCTTCAACAATTTGAGCTTTAGGATTTGTATTCTTATTTACTGTTG
GTGGGTTAACAGGGGTAATTCTAGCAAATTCATCTATTGATATTATTCTTCATGATAC
CTATTACGTAGTAGCCCATTTTCATTATGTTTTATCTATAGGGGCAGTATTTGCAATTA
TAGCAGGATTTGTCCACTGATATCCTTTATTTACAGGATTAACTATAAATCAAAAATAT
TTAAAAATTCAATTTTTAATTATATTTATTGGAGTTAATATAACATTTTTCCCCCAACAT
TTCTTAGGATTAAGAGGAATACCCCGACGTTACTCAGATTATCCTGATGCTTATAGAA
CATGAAATATTATTTCTTCTATTGGATCATTAATTTCCTTAATTAGAATTTTTTTATTTTT
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ATTTATTATTTGAGAAAGATTAGTTTCAGTACGAAAATCTATTGGTACTTTAAATTTATC
AACATCAATTGAATGAATACAAAAAATGCCCCCAGCAGAACATAGTTATGATGAACTT
CCTATCTTAGTATCA-AACTT 

Onthophagus taurinus2_CPN 
TAATTTCTCATATTATTAGTCAAGAAAG-
AAGAAAAAAAGAAACTTTCGGAACCTTAGGAATAATTTATGCTATAATAGCAATTGGA
TT-ATTAGGGTTTATTGTAT-GAGCACATCATA-
TATTCACCATTGGAATAGATGTAGATACACGAGCATATTTTACTTCTGCAACTATAATC
ATTGCTGTTCCTACTGGAATTAAAATTTTTAGTTGATTAGCTACTCTTCATGGAGCTCA
ATTAAACTATTCTCCTTCAACAATTTGAGCTTTAGGATTTGTATTCTTATTTACTGTTG
GTGGGTTAACAGGGGTAATTCTAGCAAATTCATCTATTGATATTATTCTTCATGATAC
CTATTACGTAGTAGCCCATTTTCATTATGTTTTATCTATAGGGGCAGTATTTGCAATTA
TAGCAGGATTTGTCCACTGATATCCTTTATTTACAGGATTAACTATAAATCAAAAATAT
TTAAAAATTCAATTTTTAATTATATTTATTGGAGTTAATATAACATTTTTCCCCCAACAT
TTCTTAGGATTAAGAGGAATACCCCGACGTTACTCAGATTATCCTGATGCTTATAGAA
CATGAAATATTATTTCTTCTATTGGATCATTAATTTCCTTAATTAGAATTTTTTTATTTTT
ATTTATTATTTGAGAAAGATTAGTTTCAGTACGAAAATCTATTGGTACTTTAAATTTATC
AACATCAATTGAATGAATACAAAAAATGCCCCCAGCAGAACATAGTTATGATGAACTT
CCTATCTTAGTATCA-AACTT 

Onthophagus taurinus3_NRT 
TAATTTCTCATATTATTAGTCAAGAAAG-
AAGAAAAAAAGAAACTTTTGGAACTTTAGGAATAATTTATGCTATAATAGCAATTGGAT
T-ATTAGGGTTTATTGTAT-GAGCACATCATA-
TATTTACTATCGGAATAGACGTAGATACACGAGCTTATTTTACTTCTGCAACTATAATT
ATTGCTGTTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGTTGATTAGCTACTCTACATGGGGCCC
AATTAAACTATTCCCCCTCAACAATTTGAGCTTTAGGATTTGTATTCCTATTTACTGTA
GGTGGATTAACTGGTGTAATTTTAGCAAATTCATCAATTGATATTATTCTTCATGATAC
TTATTATGTAGTAGCCCATTTCCATTATGTATTATCTATAGGAGCTGTATTTGCAATCA
TAGCAGGATTTGTTCATTGATACCCTTTATTCACAGGATTAACTATAAATCAGAAATAT
TTAAAAATTCAATTTTTAATTATATTTATTGGAGTAAATATAACATTTTTCCCCCAACAT
TTTTTAGGTTTAAGAGGAATGCCCCGACGTTACTCAGATTACCCAGATGCTTATAGAA
CATGAAATATTATTTCTTCTATTGGATCATTAATTTCCTTAATTAGAATTTTTTTATTTTT
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ATTTATTATTTGAGAAAGATTTGTTTCAGTACGAAAATCTATTGGTACTTTAAATTTATC
AACATCAATTGAATGAATACAAAAAATACCCCCAGCAGAACATAGTTATGATGAACTT
CCTATCTTAACATCA-AATTT 

Onthophagus orientalis1_SKA 
TAATTTCTCATATTATTAGACAAGAAAG-
AAGAAAAAAAGAAACTTTTGGTACATTAGGAATAATTTATGCTATAATAGCAATTGGAT
T-ATTAGGATTTATTGTTT-GAGCTCACCATA-
TATTTACAGTTGGAATAGATGTTGATACGCGGGCTTATTTTACATCAGCAACTATAAT
TATTGCTGTTCCTACTGGTATTAAAATTTTTAGATGACTAGCAACATTACATGGAGCC
CAACTAAATTATTCACCTTCAACAATCTGAGCATTAGGGTTTGTATTTTTATTTACAGT
TGGGGGTTTAACAGGAGTAATTTTAGCCAATTCATCTATTGATATTGTACTTCATGAT
ACTTATTATGTTGTAGCTCATTTTCATTATGTACTTTCAATAGGAGCAGTATTTGCTAT
CATAGCTGGATTTGTTCATTGATATCCTTTATTTACAGGATTAATTATAAATCAAAAAT
TTTTAAAAATTCAATTTTTAATCATATTTATTGGAGTTAATATAACATTTTTTCCACAAC
ATTTTTTAGGTTTAAGAGGGATACCTCGTCGATATTCTGATTATCCAGATGCTTATAC
AACATGAAATATTATTTCATCTATTGGATCATTAATCTCATTAATTAGAATTTTTGTATT
CTTATTTATTATTTGAGATAGATTTTCATCTATACGTAAATCAATTAGAACACTGAACTT
ACCTACTTCAATTGAATGATTACAAAAAATACCCCCTGCTGAACATAGATATGATGAA
TTACCTATTCTTACATCA-AATTA 

Onthophagus orientalis3_SKA 
TAATTTCTCATATTATTAGACAAGAAAG-
AAGAAAAAAAGAAACTTTTGGTACATTAGGAATAATTTATGCTATAATAGCAATTGGAT
T-ATTAGGATTTATTGTTT-GAGCTCACCATA-
TATTTACAGTTGGAATAGATGTTGATACGCGGGCTTATTTTACATCAGCAACTATAAT
TATTGCTGTTCCTACTGGTATTAAAATTTTTAGATGACTAGCAACATTACATGGAGCC
CAACTAAATTATTCACCTTCAACAATCTGAGCATTAGGGTTTGTATTTTTATTTACAGT
TGGGGGTTTAACAGGAGTAATTTTAGCCAATTCATCTATTGATATTGTACTTCATGAT
ACTTATTATGTTGTAGCTCATTTTCATTATGTACTTTCAATAGGAGCAGTATTTGCTAT
CATAGCTGGATTTGTTCATTGATATCCTTTATTTACAGGATTAATTATAAATCAAAAAT
TTTTAAAAATTCAATTTTTAATCATATTTATTGGAGTTAATATAACATTTTTTCCACAAC
ATTTTTTAGGTTTAAGAGGGATACCTCGTCGATATTCTGATTATCCAGATGCTTATAC
AACATGAAATATTATTTCATCTATTGGATCATTAATCTCATTAATTAGAATTTTTGTATT
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CTTATTTATTATTTGAGATAGATTTTCATCTATACGTAAATCAATTAGAACACTGAACTT
ACCTACTTCAATTGAATGATTACAAAAAATACCCCCTGCTGAACATAGATATGATGAA
TTACCTATTCTTACATCA-AATTA 

Onthophagus rugicollis1_SKA 
TAATTTCTCATATTATTAGTCAAGAAAG-
AAGAAAAAAGGAAACTTTTGGAACATTGGGAATAATTTATGCAATAATAGCAATTGGA
TT-ATTAGGATTTATTGTTT-GAGCACATCATA-
TATTTACAGTTGGTATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCAGCTACTATAATT
ATTGCTGTTCCTACTGGTATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACATTACATGGAGCCC
AATTAAATTATTCACCATCAACAATTTGAGCTTTAGGATTTGTATTTTTATTTACTGTCG
GAGGATTAACGGGAGTAATTTTAGCTAATTCATCAATTGATATTGTCCTTCATGATAC
ATATTATGTTGTAGCTCATTTTCATTATGTTCTTTCTATAGGAGCTGTATTTGCTATTAT
AGCAGGTTTTGTTCATTGATACCCCTTATTTACAGGATTAATTATAAATCAAAAATTTT
TAAAAATTCAATTTTTAATTATATTTATTGGAGTAAATATAACATTTTTCCCTCAACATT
TTTTAGGTTTAAGAGGGATACCTCGTCGATATTCTGATTATCCTGATGCTTATACAAC
ATGAAATATTATTTCATCTATTGGCTCATTAATTTCATTAATTAGAATTTTTGTATTTTTA
TTTATTATTTGAGACAGATTTTCATCAATACGAAAATCAATTGGAACACTTAATCTACC
AACTTCAATTGAATGATTACAAAAAATACCTCCCGCTGAACATAGATATGATGAATTA
CCTATTCTTATATCT-AATTA 

Onthophagus rugicollis2_RNG 
TAATTTCTCATATTATTAGACAAGAAAG-
AAGAAAAAAGGAAACTTTTGGTACTCTAGGTATAATTTATGCAATAATAGCAATTGGA
TT-ACTTGGATTTATTGTAT-GAGCTCATCATA-
TATTTACTGTTGGAATAGATGTAGACACTCGAGCTTATTTTACATCAGCTACTATAATT
ATTGCTGTCCCAACAGGTATTAAAATTTTTAGATGACTAGCAACTTTACATGGAGCTC
AATTAAACTATTCTCCCTCAACAATTTGAGCTCTAGGTTTTGTATTTTTATTTACAGTA
GGAGGATTAACTGGAGTAATTTTAGCTAATTCATCTATTGATATTGTTCTTCATGATAC
ATATTATGTGGTAGCTCATTTTCATTATGTTCTTTCTATAGGAGCAGTATTTGCAATTA
TAGCCGGATTCGTTCATTGATACCCATTATTTACAGGTTTAGTTATAAATCAAAAATTT
TTAAAAATTCAATTTTTAATTATATTTATTGGAGTAAATATAACATTTTTCCCACAACAT
TTTCTAGGGTTAAGAGGTATACCCCGTCGATATTCTGATTATCCAGATGCCTATACAA
CATGAAATATTGTATCTTCTATTGGATCATTAATTTCTCTAATTAGAATTTTTGTATTTC
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TATTTATTATCTGAGATAGATTTACATCTGTACGAAAATCAATTGGAACATTAAATTTA
TCAACTTCAATTGAATGATTACAAAAAATACCCCCAGCTGAACATAGATACGATGAAT
TACCTATTTTAATATCA-AATTA 

Onthophagus rugicollis3_TRG 
TAATTTCTCATATTATTAGTCAAGAAAG-
AAGAAAAAAGGAAACTTTTGGAACATTAGGAATAATTTATGCAATAATAGCAATTGGA
TT-ATTAGGATTTATTGTTT-GAGCACATCATA-
TATTTACAGTTGGTATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTTACATCAGCTACTATAATT
ATTGCTGTTCCTACTGGTATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACGTTACATGGAGCCC
AATTAAATTATTCACCATCAACAATTTGAGCTTTAGGATTTGTATTTTTATTTACTGTCG
GAGGATTAACGGGAGTAATTTTAGCTAATTCATCAATTGATATTGTCCTTCATGATAC
ATATTATGTTGTAGCTCATTTTCATTATGTTCTTTCTATAGGAGCTGTATTTGCTATTAT
AGCAGGTTTTGTTCATTGATATCCCTTATTTACAGGATTAATTATAAATCAAAAATTTTT
AAAAATTCAATTTTTAATTATATTTATTGGAGTAAATATAACATTTTTCCCTCAACATTT
TTTAGGTTTAAGAGGAATACCTCGTCGATATTCTGATTATCCTGATGCTTATACAACA
TGAAATATTATTTCATCTATTGGTTCATTAATTTCATTAATTAGAATTTTTGTATTTTTAT
TTATTATTTGAGACAGATTTTCATCAATACGAAAATCAATTGGAACACTTAATCTACCA
ACTTCAATTGAATGATTACAAAAAATACCTCCCGCTGAACATAGATATGATGAATTAC
CTATTCTTATATCT-AATTA 

Onthophagus rugicollis4_RNG 
TAATTTCTCATATTATTAGACAAGAAAG-
AAGAAAAAAGGAAACTTTTGGTACTCTAGGTATAATTTATGCAATAATAGCAATTGGA
TT-ACTTGGATTTATTGTAT-GAGCTCATCATA-
TATTTACTGTTGGAATAGATGTAGACACTCGAGCTTATTTTACATCAGCTACTATAATT
ATTGCTGTCCCAACAGGTATTAAAATTTTTAGATGACTAGCAACTTTACATGGAGCTC
AATTAAACTATTCTCCCTCAACAATTTGAGCTCTAGGTTTTGTATTTTTATTTACAGTA
GGAGGATTAACTGGAGTAATTTTAGCTAATTCATCTATTGATATTGTTCTTCATGATAC
ATATTATGTGGTAGCTCATTTTCATTATGTTCTTTCTATAGGAGCAGTATTTGCAATTA
TAGCCGGATTCGTTCATTGATACCCATTATTTACAGGTTTAGTTATAAATCAAAAATTT
TTAAAAATTCAATTTTTAATTATATTTATTGGAGTAAATATAACATTTTTCCCACAACAT
TTTCTAGGGTTAAGAGGTATACCCCGTCGATATTCTGATTATCCAGATGCCTATACAA
CATGAAATATTGTATCTTCTATTGGATCATTAATTTCTCTAATTAGAATTTTTGTATTTC
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TATTTATTATCTGAGATAGATTTACATCTGTACGAAAATCAATTGGAACATTAAATTTA
TCAACTTCAATTGAATGATTACAAAAAATACCCCCAGCTGAACATAGATACGATGAAT
TACCTATTTTAATATCA-AATTA 

Onthophagus maniti1_SNI 
TAATTTCTCATATTATTAGACAAGAAAG-
TAGAAAAAAAGAAACTTTTGGAACATTAGGAATAATTTATGCTATAATAGCAATTGGAT
T-ATTAGGATTTATTGTTT-GAGCTCATCATA-
TATTTACAGTTGGTATAGATGTTGACACTCGTGCTTATTTTACATCTGCTACTATAATT
ATTGCTGTACCTACAGGTATTAAAATTTTTAGATGACTGGCAACATTACATGGAGCTC
AATTAAATTATTCACCTTCAACTATTTGAGCTTTAGGATTTGTATTTTTATTTACTGTAG
GAGGATTAACTGGAGTAATTTTAGCTAATTCATCCATTGATATTGTTCTTCATGATACA
TATTACGTTGTAGCTCATTTTCATTATGTTTTATCAATAGGGGCTGTATTTGCAATTAT
AGCAGGATTTGTACATTGATACCCATTATTTACAGGATTAATTATAAATCAAAAATTTT
TAAAAATTCAATTTTTAATTATATTTATTGGAGTTAATATAACTTTTTTTCCTCAACATTT
CTTAGGTTTAAGAGGAATACCTCGTCGGTACTCTGATTATCCAGATGCTTACACAACA
TGAAATATTATCTCATCTATTGGGTCTTTAATTTCATTAATTAGAATTTTTGTATTTTTA
TTTATTATTTGAGATAGATTTTCATCTATACGAAAATCAATTAGAACCCTAAATTTACC
AACTTCAATTGAATGATTACAAAAAATACCCCCTGCTGAACATAGTTACAATGAATTA
CCTATTCTTACATCA-AATTA 

Onthophagus maniti2_RNG 
TAATTTCTCATATTATTAGACAAGAAAG-
TAGAAAAAAAGAAACTTTTGGAACATTAGGAATAATTTATGCTATAATAGCAATTGGAT
T-ATTAGGATTTATTGTTT-GAGCTCATCATA-
TATTTACAGTTGGTATAGATGTTGACACTCGTGCTTATTTTACATCTGCTACTATAATT
ATTGCTGTACCTACAGGTATTAAAATTTTTAGATGACTGGCAACATTACATGGAGCTC
AATTAAATTATTCACCTTCAACTATTTGAGCTTTAGGATTTGTATTTTTATTTACTGTAG
GAGGATTAACTGGAGTAATTTTAGCTAATTCATCCATTGATATTGTTCTTCATGATACA
TATTACGTTGTAGCTCATTTTCATTATGTTTTATCAATAGGAGCTGTATTTGCAATTAT
AGCAGGATTTGTACATTGATACCCATTATTTACAGGATTAATTATAAATCAAAAATTTT
TAAAAATTCAATTTTTAATTATATTTATTGGAGTTAATATAACTTTTTTTCCTCAACATTT
CTTAGGTTTAAGAGGAATACCTCGTCGGTACTCTGATTATCCAGATGCTTACACAACA
TGAAATATTATCTCATCTATTGGGTCTTTAATTTCATTAATTAGAATTTTTGTATTTTTA
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TTTATTATTTGAGATAGATTTTCATCTATACGAAAATCAATTAGAACCCTAAATTTACC
AACTTCAATTGAATGATTACAAAAAATACCCCCTGCTGAACATAGTTACAATGAATTA
CCTATTCTTACATCA-AATTA 

Onthophagus seniculus_TRG 
TAATCTCTCACATTATTAGACAAGAAAG-
AAGAAAAAAAGAAACTTTTGGAACTTTGGGGATAATTTATGCTATAATAGCAATTGGT
TT-ATTAGGATTTATTGTAT-GAGCACATCACA-
TATTTACAGTCGGAATAGATGTAGATACTCGAGCATATTTTACTTCAGCTACAATAATT
ATTGCTGTTCCCACAGGAATTAAAATTTTCAGATGATTAGCAACCTTACATGGTACCC
AATTAAATTATTCCCCTTCAATAATTTGAGCTTTAGGATTTGTATTTTTATTTACAGTGG
GGGGATTAACTGGTGTTGTCTTAGCTAATTCTTCAATTGATATTGTACTTCATGATACT
TATTATGTTGTTGCTCATTTTCATTATGTTTTATCTATGGGGGCAGTATTTGCTATTAT
AGCAGGATTTGTTCATTGATTTCCCTTATTTACCGGTCTTACAATAAATCAAAAATTTT
TAAAAATTCAATTTTTAATTATATTTATTGGAGTTAATATAACCTTTTTCCCTCAACATT
TTCTAGGGTTAAGAGGTATACCCCGTCGTTACTCAGATTATCCTGATGCTTATACAAC
TTGAAATATTATTTCTTCTATTGGATCTTTAATTTCTTTAATTAGTATTTTCTTATTTTTA
TTCATTGTTTGAGATAGATTTTCATCAATACGAAAATCTATTGGAGCCTTAAATATATC
TTCATCTATTGAATGATTACAAAAACTACCACCAGCTGAACATAGATATGATGAACTT
CCAATTTTAACTTCTTAATTT 

Onthophagus uenoi_SNI 
TAATTTCTCATATTATTAGACAAGAAAG-
AAGAAAAAAAGAAACTTTTGGAACTTTAGGAATAATTTATGCAATAATAGCAATTGGAT
T-ATTAGGATTTATTGTTT-GAGCTCACCATA-
TATTTACAGTAGGTATAGATGTTGATACACGGGCTTACTTTACCTCAGCAACTATAAT
TATTGCAGTACCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCCACTCTTCACGGAACC
CAACTTAACTACTCTCCTTCGATAATTTGAGCTCTTGGATTTGTATTTCTTTTTACTGT
TGGGGGATTAACAGGCGTAATTCTTGCTAATTCCTCAATTGATATTGTTCTTCATGAT
ACATACTATGTTGTAGCTCATTTTCATTATGTTCTTTCAATAGGTGCAGTTTTTGCAAT
TATAGCAGGATTTACCCACTGATTCCCTTTATTTACTGGATTAAATATAAATCAAAAAT
TCCTAAAAATTCAATTTTTAATTATATTTGTTGGTGTTAATATAACCTTTTTTCCCCAAC
ATTTCTTAGGATTAAGAGGAATACCCCGACGTTATTCTGATTACCCAGATGCCTATAC
AACTTGAAATATTATTTCCTCTATTGGCTCCTTAATTTCTACAGTAAGAATTTTCATTTT
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TTTATTTATTATATGAGATGGTCTAACTTCAATACGAAAAACCATTACAACCTTAAATA
TACCCTCATCTATCGAATGATTACAAAAGCTCCCCCCTGCAGAACATAGATATGATGA
ATTACCTATTTTAACAGCTTAATAT 

Onthophagus vulpes_SNI 
TAATTTCTCACATTATTAGTCAAGAAAG-
TAGAAAAAAAGAAACATTTGGGACACTAGGTATAATTTATGCAATAATAGCAATTGGA
TT-ACTTGGTTTTATTGTTT-GAGCTCATCATA-
TATTTACAGTTGGAATAGATGTTGATACACGAGCTTATTTCACATCAGCTACTATAATT
ATTGCTATTCCTACAGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACATTACACGGAGTTCA
ATTAAACTATTCTCCTTCAACAATTTGAGCATTAGGATTTGTATTTTTATTTACAGTAG
GGGGATTAACAGGGGTAATTTTAGCTAATTCATCTCTTGATATTGTCTTGCATGATAC
TTATTATGTTGTAGCTCATTTTCATTATGTTCTTTCTATAGGAGCTGTATTTGCTATTAT
AGCAGGATTTGTTCATTGATATCCTTTATTTACAGGATTAATTATAAACCAAAAATTTT
TAAAAATTCAATTTTTAATTATATTTATTGGAGTTAATATAACATTCTTTCCTCAACATT
TTCTAGGATTAAGAGGTATACCTCGACGATACTCTGATTATCCCGATGCTTATACAAC
ATGAAATATTATTTCCTCTATTGGTTCATTAATTTCATTAATTAGAATTTTTGTATTTTTA
TTTATTATTTGAGACAGATTTTCATCTATACGAAAATCAATTAGAACAATAAATTTACCT
ACTTCAATTGAATGGTTACAAAAAATACCTCCTGCTGAACATAGATACGATGAATTAC
CTATTCTTATATCT-AATTA 

Onthophagus laevis_TRG 
AATTCTCTCATATTATTAGACAAGAAAG-
AAGAAAAAAAGAAACTTTCGGAACATTAGGTATAATTTACGCTATAATAGCTATTGGA
TT-ATTAGGGTTTATTGTCT-GAGCTCATCATA-
TATTTACTGTTGGAATAGATGTTGATACTCGAGCTTACTTTACATCAGCAACAATAATT
ATTGCTGTACCCACAGGAATTAAAATTTTTAGTTGATTAGCAACTCTCCATGGAACTC
AAATTAACTATTCCCCATCAATAATCTGGGCACTCGGATTTGTATTCTTATTTACAGTT
GGGGGATTAACCGGAGTTATTCTGGCAAATTCTTCCATTGATATTGTTCTCCATGATA
CTTATTACGTAGTAGCTCATTTCCACTATGTTCTTTCAATAGGAGCAGTATTTGCTATT
ATAGCCGGATTTGTGCATTGATTCCCCCTATTTACAGGATTAACAATAAACCAAAAAT
TCTTAAAAATTCAATTTTTAATTATATTTTTAGGTGTTAATATAACCTTTTTCCCCCAAC
ATTTCCTTGGATTAAGAGGCATACCCCGCCGATACTCAGATTACCCGGATGCATACA
CAACTTGAAACATCATTTCCTCAATTGGATCTCTAATCTCTTTAGTAAGAATTATATTA
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TTCTTATTTATTATTTGAGACAGATTTTCCTCTATACGAAAATCTATTGGCACATTAAA
CATAACTTCATCAATCGAATGATTACAAAAACTTCCTCCGGCTGAACACAGATATGAT
GAATTACCAATTTTAACAGCTTAAAAT 

Onthophagus pedator_SKA 
TAATTTCTCATATCATTAGTCAAGAAAG-
AAGAAAAAAAGAAACTTTTGGGACATTAGGTATAATCTATGCTATGATAGCAATTGGA
CT-TTTAGGATTTATTGAAGAGAGCTCATCATG-
TAGATACAGTTGGTATAGATGTTGATACCCGAGCTTATTTTACTTCAGCTACTATAATT
ATTGCAGTACCAACAGGTATTAAAATTTTTAGATGATTAGCCACACTCCATGGTATTC
AAATAAATTATTCTCCTTCTATAATCTGAGCATTAGGATTTGTATTTTTATTTACTGTTG
GAGGATTAACTGGGGTAATTTTAGCTAATTCATCTATTGATATTGTTCTTCACGATACT
TATTACGTAGTTGCTCATTTTCATTATGTTCTTTCTATGGGAGCTGTATTTGCTATTAT
AGCCGGATTTGTACATTGATACCCTTTATTTACAGGATTAACTATAAATCAAAAATTTT
TAAAAATTCAATTTTTAATTATATTTATTGGAGTTAATATAACATTTTTCCCCCAACATT
TTTTAGGATTAAGAGGTATACCACGACGATATTCAGATTATCCTGATGCTTATATAAC
TTGAAATATTATTTCATCCATTGGATCATTAATTTCATTAATTAGAATTTTTATATTTTTA
TTCATTATTTGAGATAGATTTTCATCAATACGTAAATCAATTGGAACTTTAAATTTACC
AACTTCAATTGAATGATTACAAAAAATACCCCCAACTGAACATAGATATGATGAATTA
CCAATTTTAATATCA-AATTT 

Onthophagus phanaeides_NRT 
TGATTTCTCATATTATTAGACAAGAAAG-
AAGAAAAAAAGAAACTTTTGGAACTTTAGGTATAATTTATGCAATAATAGCTATTGGAT
T-ATTAGGATTTATTGTTT-GAGCTCATCATA-
TATTTACAGTAGGAATAGACGTAGACACACGAGCTTACTTTACTTCTGCTACAATAAT
TATTGCTGTTCCTACCGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCTACTCTACATGGAGCT
CAATTAAATTATTCTCCATCAACAATTTGAGCTTTAGGTTTCGTATTTTTATTTACAGTT
GGGGGATTAACAGGAGTTGTTTTAGCTAATTCCTCGATTGATATCGCTCTTCATGATA
CCTACTATGTAGTAGCTCATTTTCATTATGTTCTTTCTATAGGAGCAGTTTTTGCTATT
ATAGCCGGATTTGTTCACTGATATCCATTATTCACAGGTCTTATTATAAATCAAAAATT
TTTAAAAATTCAATTTTTAATTATATTTATTGGAGTTAATATAACCTTTTTCCCTCAACA
TTTCTTAGGATTAAGAGGAATACCTCGTCGTTATTCTGATTATCCTGATGCTTACACA
ACATGAAATATCATCTCATCTATTGGATCCTTAATTTCATTAATTAGAATTTTTTTATTT
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TTATTTATTATTTGAGATAGATTTTCATCTATACGTAAATCTATTGGAACATTAAATTTA
CCAACATCTATTGAATGAATACAAAAAATACCCCCAGCTGAACATAGATATGATGAAC
TTCCTATTTTAACTTCA-AATTT 

Onthophagus sp1_RNG 
TAATTTCACATATTATTAGCCAAGAAAG-
AAGAAAAAAAGAAACTTTTGGAACATTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCAATTGGAT
T-ATTAGGATTTATTGTTT-GAGCCCATCATA-
TATTTACAGTCGGAATAGATGTAGATACCCGAGCTTATTTTACTTCAGCAACTATAATT
ATTGCTGTACCAACTGGTATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACATTACATGGCATTCA
AATAAATTACTCACCTTCTATAATTTGAGCATTAGGGTTTGTATTTTTATTTACAGTTG
GAGGATTAACCGGAGTAATTTTAGCTAATTCATCAATTGATATTGTTCTTCACGATACT
TACTATGTTGTTGCCCATTTTCATTATGTTCTTTCTATAGGAGCAGTATTTGCCATTAT
AGCAGGATTCGTACATTGATATCCATTATTTACAGGGTTAACTATAAATCAAAAATTCT
TAAAAATTCAATTTTTAATTATATTCATTGGGGTAAATATAACATTTTTTCCTCAGCATT
TTTTAGGTTTAAGAGGGATACCTCGTCGATATTCTGATTATCCTGATGCTTATATAAC
CTGAAATATTATTTCATCTATTGGATCATTAATTTCATTAGTTAGAATTTTTGTATTTTT
ATTTATTATTTGAGATAGATTTGCATCAATGCGTAAATCAATTGGAACTTTAAATCTTC
CTACTTCAATTGAATGATTACAAAAAATACCCCCAGCTGAACATAGATATGATGAATT
ACCAATTTTAACATCA-AATTT 

Onthophagus sp2_SNI 
TAATTTCACATATTATTAGTCAAGAAAG-
AAGAAAAAAAGAAACTTTTGGAACATTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCAATTGGAT
T-ATTAGGATTTATTGTTT-GAGCCCATCATA-
TATTTACAGTCGGAATAGATGTAGATACCCGAGCTTATTTTACTTCAGCAACTATAATT
ATTGCTGTACCAACTGGTATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACATTACATGGCATTCA
AATAAATTACTCACCTTCTATAATTTGAGCATTAGGGTTTGTATTTTTATTTACAGTTG
GAGGATTAACCGGAGTAATTTTAGCTAATTCATCAATTGATATTGTTCTTCACGATACT
TACTATGTTGTTGCCCATTTTCATTATGTTCTTTCTATAGGAGCAGTATTTGCCATTAT
AGCAGGATTCGTACATTGATATCCATTATTTACAGGGTTAACTATAAATCAAAAATTCT
TAAAAATTCAATTTTTAATTATATTCATTGGGGTAAATATAACATTTTTTCCTCAGCATT
TTTTAGGTTTAAGAGGGATACCTCGTCGATATTCTGATTATCCTGATGCTTATATAAC
CTGAAATATTATTTCATCTATTGGATCATTAATTTCATTAGTTAGAATTTTTGTATTTTT
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ATTTATTATTTGAGATAGATTTGCATCAATGCGTAAATCAATTGGAACTTTAAATCTTC
CTACTTCAATTGAATGATTACAAAAAATACCCCCAGCTGAACATAGATATGATGAATT
ACCAATTTTAACATCA-AATTT 

Onthophagus sp3_SNI 
TAATTTCACATATTATTAGCCAAGAAAG-
AAGAAAAAAAGAAACTTTTGGAACATTAGGTATAATTTATGCTATAATAGCAATTGGAT
T-ATTAGGATTTATTGTTT-GAGCCCATCATA-
TATTTACAGTCGGAATAGATGTAGATACCCGAGCTTATTTTACTTCAGCAACTATAATT
ATTGCTGTGCCAACTGGTATTAAAATTTTTAGATGATTAGCAACATTACATGGCATTC
AAATAAATTACTCACCTTCTATAATTTGAGCATTAGGGTTTGTATTTTTATTTACAGTT
GGAGGATTAACCGGGGTAATTTTAGCTAATTCATCAATTGATATTGTTCTTCACGATA
CTTACTATGTTGTTGCCCATTTTCATTATGTTCTTTCTATAGGAGCAGTATTTGCCATT
ATAGCAGGATTCGTACATTGATATCCATTATTTACAGGGTTAACTATAAATCAAAAATT
CTTAAAAATTCAATTTTTAATTATATTCATTGGGGTAAATATAACATTTTTTCCTCAGCA
TTTTTTAGGTTTAAGAGGGATACCTCGTCGATATTCTGATTATCCTGATGCTTATATAA
CCTGAAATATTATTTCATCTATTGGATCATTAATTTCATTAGTTAGAATTTTTGTATTTT
TATTTATTATTTGAGATAGATTTGCATCAATGCGTAAATCAATTGGAACTTTAAATCTT
CCTACTTCAATTGAATGATTACAAAAAATACCCCCAGCTGAACATAGATATGATGAAT
TACCAATTTTAACATCA-AATTT 

Onthophagus sp4_SKA 
TAATTTCTCATATTATTAGTCAAGAAAG-
AAGAAAAAAGGAAACTTTTGGAACATTAGGAATAATTTATGCTATAATAGCAATTGGA
TT-GCTAGGATTCATTGTAT-GAGCTCATCATA-
TATTTACAATTGGAATAGATGTTGATACCCGAGCTTATTTTACTTCAGCAACTATAATT
ATTGCTGTACCAACTGGAATTAAAATTTTTAGATGATTGGCTACATTACATGGTATTCA
AATAAATTATTCACCTTCTATAATTTGAGCTTTAGGATTTGTATTTTTATTTACAGTAGG
GGGATTAACTGGAGTAATCTTAGCTAATTCATCAATTGATATTGTACTCCATGATACTT
ATTATGTTGTTGCTCATTTTCATTATGTTCTTTCAATAGGAGCAGTATTTGCTATTATA
GCAGGATTTGTACACTGATATCCTTTATTTACAGGATTAACAATAAATCAAAAATTTTT
AAAAATTCAATTTTTAATTATATTTATTGGAGTTAATATAACATTTTTTCCTCAACATTTT
TTAGGATTAAGAGGAATACCCCGTCGTTATTCTGATTATCCAGATGCTTATGTAACTT
GAAATATTATTTCATCTATTGGATCATTAATTTCATTAGTTAGAATTTTTGTATTTTTATT
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TATTATTTGAGATAGATTTTCATCTATACGTAAATCAATTGGAACTTTAAATCTTCCCA
CTTCAATTGAATGATTACAAAAAATGCCACCAGCCGAACATAGATATGATGAATTACC
AATTTTAACATCA-AATTT 

Onthophagus sp5_PNA 
TAATTTCTCATATTATTAGTCAAGAAAG-
AAGAAAAAAGGAAACTTTTGGAACATTAGGAATAATTTATGCTATAATAGCAATTGGA
TT-GTTAGGATTCATTGTAT-GAGCTCATCATA-
TATTTACAATTGGAATAGATGTTGATACCCGAGCTTATTTTACTTCAGCAACTATAATT
ATTGCTGTACCAACTGGAATTAAAATTTTCAGATGATTGGCTACATTACATGGTATTC
AAATAAATTATTCACCTTCTATAATTTGAGCTTTAGGATTTGTATTTTTATTTACAGTAG
GGGGATTAACTGGGGTAATCTTAGCTAATTCATCAATTGATATTGTACTCCATGATAC
TTATTATGTTGTTGCTCATTTTCATTATGTTCTTTCAATAGGAGCAGTATTTGCTATTAT
AGCAGGATTTGTACACTGATATCCTTTATTTACAGGATTAACAATAAATCAAAAATTTT
TAAAAATTCAATTTTTAATTATATTTATTGGAGTTAATATAACATTTTTTCCTCAACATTT
TTTAGGATTAAGAGGAATACCCCGTCGTTATTCTGATTATCCAGATGCTTATGTAACT
TGAAATATTATTTCATCTATTGGATCATTAATTTCATTAGTTAGAATTTTTGTATTTTTAT
TTATTATTTGAGATAGATTTTCATCTATACGTAAATCAATTGGAACTTTAAATCTTCCTA
CTTCAATTGAATGATTACAAAAAATGCCACCAGCCGAACATAGATATGATGAATTACC
AATTTTAACATCA-AATTT 

Onthophagus sp6_NRT 
TAATTTCTCATATTATTAGTCAAGAAAG-
AAGAAAAAAGGAAACTTTTGGAACATTAGGAATAATTTATGCTATAATAGCAATTGGA
TT-GCTAGGATTCATTGTAT-GAGCTCATCATA-
TATTTACAATTGGAATAGATGTTGATACCCGAGCTTATTTTACTTCAGCAACTATAATT
ATTGCTGTACCAACTGGAATTAAAATTTTTAGATGATTGGCTACATTACATGGTATTCA
AATAAATTATTCACCTTCTATAATTTGAGCTTTAGGATTTGTATTTTTATTTACAGTAGG
GGGATTAACTGGAGTAATCTTAGCTAATTCATCAATTGATATTGTACTCCATGATACTT
ATTATGTTGTTGCTCATTTTCATTATGTTCTTTCAATAGGAGCAGTATTTGCTATTATA
GCAGGATTTGTACACTGATATCCTTTATTTACAGGATTAACAATAAATCAAAAATTTTT
AAAAATTCAATTTTTAATTATATTTATTGGAGTTAATATAACATTTTTTCCTCAACATTTT
TTAGGATTAAGAGGAATACCCCGTCGTTATTCTGATTATCCAGATGCTTATGTAACTT
GAAATATTATTTCATCTATTGGATCATTAATTTCATTAGTTAGAATTTTTGTATTTTTATT
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TATTATTTGAGATAGATTTTCATCCATACGTAAATCAATTGGAACTTTAAATCTTCCCA
CTTCAATTGAATGATTACAAAAAATGCCACCAGCCGAACATAGATATGATGAATTACC
AATTTTAACATCA-AATTT 

Onthophagus sp7_RNG 
TAATTTCTCATATTATTAGTCAAGAAAG-AAGAAAAAA-
GAAACTTTTGGAACATTAGGAATAATTTACGCAATAATAGCTATTGGATT-
ATTAGGATTTATTGTTT-GAGCTCATCACA-
TATTTACTGTAGGAATGGATGTTGATACCCGAGCTTACTTCACATCTGCTACAATAAT
TATTGCTGTCCCTACTGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCTACTCTTCATGGAGCT
CAATTAAACTATTCCCCATCAACTATTTGAGCATTAGGATTTGTATTTTTATTTACTGT
CGGAGGATTAACTGGAGTAGTTTTAGCTAATTCTTCAATTGATATTGTTCTACATGAT
ACATACTATGTAGTAGCACATTTCCACTATGTTCTTTCTATAGGAGCTGTATTTGCTAT
TATAGCAGGATTTGTTCATTGATACCCATTGTTTACTGGCCTTATTATAAACCAAAAAT
TTTTAAAAATTCAATTTTTAATTATATTTATTGGAGTTAATATAACCTTTTTCCCTCAAC
ATTTTCTAGGATTAAGAGGAATACCTCGACGTTATTCTGATTACCCAGACGCTTATAC
TACATGAAATATTATTTCATCAATTGGTTCTTTAATTTCTCTAATCAGAATTTTTTTATTT
TTATTTATTATTTGAGATAGATTCTCTTCTATACGAAAATCTATTGGTGCATTAAATTTA
CCTACATCAATTGAATGAATACAAAAAATACCCCCTGCTGAACACAGATATGATGAAC
TTCCAATTTTAACTTCT-AATTT 

Outgroups 
Copris punctulatus_TRG 
TATTTTTCCATATTATTAGTCA-GAAAG-AAGAAAAAAAGAA-
CTTTTGGAACTTTAGGAATAATTTATGCAATATTAGCAATTGGGTTTATTAGGGATTAT
TTGTTTGACCCCATCATAATATTTACGGTAGGAATAGAGGTAGATACACGAGCATATT
TTACTTCAGCAACATAAATTATGGCAGTCCCAACTGGAATTAAAATTTTTAGATGATTA
GCTACTCTCCATGGAACACAACTAAATTATTCTCCTTCTTTAATTTGAGCTTTAGGATT
TGTATTTTTATTTACAGTTGGGGGATTAACTGGAGTAGTTTTAGCAAACTCATCTATTG
ATATTGTTTTACATGATACATATTATGTTGTAGCTCATTTCCATTATGTATTATCTATAG
GAGCAGTATTTGCAATTATAGCAGGATTTATCCATTGATTCCCCCTATTTACTGGATT
AACTATAAATAATAAATTATTAAAAATTCAATTCCTAATCATATTTATTGGAGT-
AATATAACTTTTTTCCCC-AACATTTTT-AGGAT-AAGAGGA-



157 

 

TACCTCGACGATATTCAGACTATCCTGATGCTTAC-TAACATGAAA-ATAATT-
CTTCTAT-GGATCCT-AATCTCATAG--TAGAATTTT---CTATTTTATTATTATT---
GAGAAGATTATCTCT-TACGAAATC--ATTAGT-CATTAA-TATACC-ACCTCAATCGA-
TGATTACA-TCAATACC-CCTGC-GAACAT-CATACGAGAA--TTCCTAT-CTAACAA-
TTAAATC 

Copris reflexus_TRG  
TAATCTCCCATATTATTAGACAAGAAAG-
AAGAAAAAAAGAAACATTTGGAACTTTAGGTATAATTTATGCAATAATAGCAATTGGAT
T-ACTAGGATTTATT-GTATGAGCACATCATA-
TATTTACAGTAGGTATAGATGTAGATACTCGGGCCTATTTTACTTCAGCTACAATAATT
ATTGCAGTTCCTACTGGAATTAAAATTTTTAGATGATTAGCTACTCTCCATGGAACAC
AATTTAATTATTCTCCTTCTTTAATCTGAGCTTTAGGATTTGTATTTTTATTTACAATTG
GGGGCTTAACTGGAGTTGTTTTAGCAAACTCCTCTATTGACATTGTTTTACATGATAC
ATATTATGTTGTAGCTCATTTCCATTATGTATTATCTATAGGAGCTGTATTTGCAATTA
TAGCAGGATTCATCCACTGATTCCCCCTATTTACTGGATTAGTTATAAATAATAAATTA
CTAAAAATTCAATTCCTAATCATATTTATTGGAGTTAATATAACTTTTTTCCCCCAACAT
TTTTTAGGATTAAGAGGAATACCTCGACGATATTCAGACTATCCTGATGCTTATGTAA
CATGAAATATAATTTCTTCTATCGGATCCTTAATCTCAATGGTTAGAATTTTTCTCTTTT
TATTTATTATTTGAGATAGATTTATCTCTATACGAAAATCAATTAGTTCACTAAATATAC
CTACCTCAATCGAATGATTACAATCTATACCACCTGCAGAACATTCATACCAAGAACT
TCCTATACTAACAAATTAAATT 
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ภาคผนวก4 ล าดบันิวคลโีอไทด์ของดว้งมูลสตัว์สกุล Onthophagus ของยนี 16S ความยาว 
350 คู่เบส 

Onthophagus babirussa1_SKA 
GCCGCGATAATTTGATCGTGCAAAGGTAGCATAATAATTAGTTTTTTAATTGGGAACT
GGAATGAAAGGTCGAACGAGAAAAAGACTGTCTCAATTTAAGTTTAATTAGAATTTTA
TTTTTAAGTTAAAAAGCTTAAATATTTTTAAAAGACGAGAAGACCCTATAGAGTTTTAT
ATTTTAGTAATTTTTTATTTAG--TTTAAGAATTTAATTTTAGAATTAATT-
ATAAAATATTTGGTTGGGGTGATTAAAAAATTAAATAAACTTTTTTTATTTA--
TTAAACATTGATTTATGATTAAGTGATCCATTATT-
AATGATTATAAGATTAAATTACCTTAGGGATAA 

Onthophagus babirussa2_PNA 
GCCGCGATAATTTGATCGTGCAAAGGTAGCATAATAATTAGTTTTTTAATTGGGAACT
GGAATGAAAGGTCGAACGAGAAAAAGACTGTCTCAATTTAAGTTTAATTAGAATTTTA
TTTTTAAGTTAAAAAGCTTAAATATTTTTAAAAGACGAGAAGACCCTATAGAGTTTTAT
ATTTTAGTAATTTTTTATTTAG--TTTAAGAATTTAATTTTAGAATTAATT-
ATAAAATATTTGGTTGGGGTGATTAAAAAATTAAATAAACTTTTTTTATTTA--
TTAAACATTGATTTATGATTAAGTGATCCATTATT-
AATGATTATAAGATTAAATTACCTTAGGGATAA 

Onthophagus babirussa3_SNI 
GCCGCGATAATTTGATCGTGCAAAGGTAGCATAATAATTAGTTTTTTAATTGGGAACT
GGAATGAAAGGTCGAACGAGAAAAAGACTGTCTCAATTTAAGTTTAATTAGAATTTTA
TTTTTAAGTTAAAAAGCTTAAATATTTTTAAAAGACGAGAAGACCCTATAGAGTTTTAT
ATTTTAGTAATTTTTTATTTAG--TTTAAGAATTTAATTTTAGAATTAATT-
ATAAAATATTTGGTTGGGGTGATTAAAAAATTAAATAAACTTTTTTTATTTA--
TTAAACATTGATTTATGATTAAGTGATCCATTATT-
AATGATTATAAGATTAAATTACCTTAGGGATAA 

Onthophagus babirussa4_TRG 
GCCGCGATAATTTGATCGTGCAAAGGTAGCATAATAATTAGTTTTTTAATTGGGAACT
GGAATGAAAGGTCGAACGAGAAAAAGACTGTCTCAATTTAAGTTTAATTAGAATTTTA
TTTTTAAGTTAAAAAGCTTAAATATTTTTAAAAGACGAGAAGACCCTATAGAGTTTTAT
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ATTTTAGTAATTTTTTATTTAG--TTTAAGAATTTAATTTTAGAATTAATT-
ATAAAATATTTGGTTGGGGTGATTAAAAAATTAAATAAACTTTTTTTATTTA--
TTAAACATTGATTTATGATTAAGTGATCCATTATT-
AATGATTATAAGATTAAATTACCTTAGGGATAA 

Onthophagus babirussa5_SNI  
GCCGCGATAATTTGATCGTGCAAAGGTAGCATAATAATTAGTTTTTTAATTGGGAACT
GGAATGAAAGGTCGAACGAGAAAAAGACTGTCTCAATTTAAGTTTAATTAGAATTTTA
TTTTTAAGTTAAAAAGCTTAAATATTTTTAAAAGACGAGAAGACCCTATAGAGTTTTAT
ATTTTAGTAATTTTTTATTTAG--TTTAAGAATTTAATTTTAGAATTAATT-
ATAAAATATTTGGTTGGGGTGATTAAAAAATTAAATAAACTTTTTTTATTTA--
TTAAACATTGATTTATGATTAAGTGATCCATTATT-
AATGATTATAAGATTAAATTACCTTAGGGTTAA 

Onthophagus babirussa6_NRT 
GCCGCGATAATTTGATCGTGCAAAGGTAGCATAATAATTAGTTTTTTAATTGGGAACT
GGAATGAAAGGTCGAACGAGAAAAAGACTGTCTCAATTTAAGTTTAATTAGAATTTTA
TTTTTAAGTTAAAAAGCTTAAATATTTTTAAAAGACGAGAAGACCCTATAGAGTTTTAT
ATTTTAGTAATTTTTTATTTAG--TTTAAGAATTTAATTTTAGAATTAATT-
ATAAAATATTTGGTTGGGGTGATTAAAAAATTAAATAAACTTTTTTTATTTA--
TTAAACATTGATTTATGATTAAGTGATCCATTATT-
AATGATTATAAGATTAAATTACCTTAGGGATAA 

Onthophagus borneensis1_PNA 
GCCGCGATAACCTGATCGTGCAAAGGTAGCATAATAATTAGTTTCTTAATTGGGAACT
GGAATGAAAGGTCGAACGAGAAAAATACTGTCTCAATTTTATTTTAATTAGAATTTTAT
TTTTAAGTTAAAAAGCTTAAATATTTTTAAAAGACGAGAAGACCCTATAGAGTTTTATA
TTT-GTTAATATATTTTTTAG--TTTAAGAATTTAATTTTAGAATTTATT-
AATTAGTATTTGGTTGGGGTGATTGGAAAATTTAATAAACTTTTTTTAATT--TAA-
ACCATTGATATATGATTAATTGATCCATTTTT-
TATGATTATAAGATTAAATTACCTTAGGGAAAA 
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Onthophagus borneensis2_TRG 
GCCGCGATAATTTGATCGTGCAAAGGTAGCATAATAATTAGTTTCTTAATTGGGAACT
GGAATGAAAGGTCGAACGAGAAAAATACTGTCTCAATTTTATTT-
AATTAGAATTTTATTTTTAAGTAAAAAAGCTTAAATAATTTTAAAAGACGAGAAGACCC
TATAGAGTTTTATATTT-ATTAATGTATTTTTTAG--
TTTTAGAATTTAATTTTAGAATATATT-
AATAAATATTTGGTTGGGGTGATTGGAAAATTAAATAAACTTTTTTTTATTA-TTG-
AACATTGATATATGATTAATTGATCCATTTTTATATGATTATAAGATTAAATTACCTTAG
GGATAA 

Onthophagus borneensis3_TRG 
GCCGCGATAACCTGATCGTGCAA-
GGTAGCATAATAATTAGTTTCTTAATTGGGAACTGGAATGAAAGGTCGAACGAGAAA
AATACTGTCTCAATTTTATTTTAATTAGAATTTTATTTTTAAGTTAAAAAGCTTAAATATT
TTTAAAAGACGAGAAGACCCTATAGAGTTTTATATTT-GTTAATATATTTTTTAG--
TTTAAGAATTTAATTTTAGAATTTATT-
AATTAGTATTTGGTTGGGGTGATTGGAAAATTTAATAAACTTTTTTTAATT--TAA-
ACCATTGATATATGATTAATTGATCCATTTTT-
TATGATTATAAGATTAAATTACCTTAGGGATAA 

Onthophagus taurinus1_CPN 
GCCGCGATAATTTGATCGTGCAAAGGTAGCATAATAATTAGTTTTTTAATTGGGAACT
GGAATGAAAGGTCGAACGAAAAAAAATCTGTCTCAATTTAAATTTAATTAGAATTTTAT
TTTTAAGTTAAAAAGCTTAAATATTTTTAAAAGACGAGAAGACCCTATAGAGTTTTATA
TTTTTATT-TTTATTTTTTAG--TTTAAGGATTTAATTTTGAGATTAATT-
TAAAAATATTTGGTTGGGGTGATTAAAAAATTAAAAAAACTTTTTTTATTTAAGTAAAAC
ATTGATTTATGATTAAGTGATCCATTAGT-
TATGATTATAAGATTAAATTACCTTAGGGATAA 

Onthophagus taurinus2_CPN 
GCCGCGATAATTTGATCGTGCAAAGGTAGCATAATAATTAGTTTTTTAATTGGGAACT
GGAATGAAAGGTCGAACGAAAAAAAATCTGTCTCAATTTAAATTTAATTAGAATTTTAT
TTTTAAGTTAAAAAGCTTAAATATTTTTAAAAGACGAGAAGACCCTATAGAGTTTTATA
TTTTTATT-TTTATTTTTTAG--TTTAAGGATTTAATTTTGAGATTAATT-
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TAAAAATATTTGGTTGGGGTGATTAAAAAATTAAAAAAACTTTTTTTATTTAAGTAAAAC
ATTGATTTATGATTAAGTGATCCATTAGT-
TATGATTATAAGATTAAATTACCTTAGGGATAA 

Onthophagus taurinus3_NRT 
GCCGCGATAATTTGATCGTGCAAAGGTAGCATAATAATTAGTTTTTTAATTGGGAACT
GGAATGAAAGGTCGAACGAGAAAAAATCTGTCTCAATTTAAATTTGATTAGAATTTTA
TTTTTAAGTTAAAAAGCTTAAATATTTTTAAAAGACGAGAAGACCCTATAGAGTTTTAT
ATTTTTATC-TTTATTTTTTAG--TTTAAGAATTTAATTTTAAAATTAATT-
TAAAAATATTTGGTTGGGGTGATTAAAAAATTAATAAAACTTTTTTTATTTAAAATATAC
ATTGATTTATGATTAAGTGATCCATTAGT-
TATGATTATAAGATTAAATTACCTTAGGGATAA 

Onthophagus orientalis1_SKA 
GCCGCGATAATTTGATCGTGCAAAGGTAGCATAATAATTAGTTTCTTAATTGGGAACT
GGAATGAAGGGTCGCACGAGAAAAAGACTGTCTCAATTTAAATTTAATTAGAATTTTA
TTTTTAAGTAAAAAAGCTTAAATAATTTTAAAAGACGAGAAGACCCTATAGAGTTTTAT
ATTT-ATTTATTTATTTTTTAG--TTTTAGAATTTAATTTTAAAATTTATA-
ATTAAATATTTGGTTGGGGCGATTAAAAAATTGAATAAACTTTTTTTTATTT-
ATTTAACATTAATATATGATTAAGTGATCCATAAAT-
AATGATTAAAAGATTAAATTACCTTAGGGATAA 

Onthophagus orientalis3_SKA 
GCCGCGATAATTTGATCGTGCAAAGGTAGCATAATAATTAGTTTCTTAATTGGGAACT
GGAATGAAGGGTCGCACGAGAAAAAGACTGTCTCAATTTAAATTTAATTAGAATTTTA
TTTTTAAGTAAAAAAGCTTAAATAATTTTAAAAGACGAGAAGACCCTATAGAGTTTTAT
ATTT-ATTTATTTATTTTTTAG--TTTTAGAATTTAATTTTAAAATTTATA-
ATTAAATATTTGGTTGGGGCGATTAAAAAATTGAATAAACTTTTTTTTATTT-
ATTTAACATTAATATATGATTAAGTGATCCATAAAT-
AATGATTAAAAGATTAAATTACCTTAGGGTTAA 

Onthophagus rugicollis1_SKA  
GCCGCGATAATTTGATCGTGCAAAGGTAGCATAATAATTAGTTTCTTAATTGGGAACT
GGAATGAAAGGTCGCACGAGAAAAAAACTGTCTCAATTTAATTTTAATTAGAATTTTAT



162 

 

TTTTAAGTAAGAAAGCTTAAATAATTTTAAAAGACGAGAAGACCCTATAGAGTTTTATA
TTT-ATTTATATATTTTTTAG--TTTTAGAATTTTATTTTAAAATTTATA-
TTTAAGTATTTGGTTGGGGTGATTGAAAAATTTAATAAACTTTTTTTAAAAA-TTT-
AACATTAATAAATGATTAATTGATCCATAAAT-
AATGATTAAAAGATTAAATTACCTTAGGGATAA 

Onthophagus rugicollis2_RNG 
GCCGCGATAATTTGATCGTGCAAAGGTAGCATAATAATTAGTTTCTTAATTGGGAACT
GGAATGAAAGGTCGCACGAGAAAAAGACTGTCTCAATTTAAATTTAATTAGAATTTTA
TTTTTAAGTAAAAAAGCTTAAATAATTTTAAAAGACGAGAAGACCCTATAGAGTTTTAT
ATTT-ATTTATTTATTTTTTAG--TTTAAGAATTTAATTTTAAAATTTATA-
AATAAGTATTTAGTTGGGGTGACTAAAAAATTGAATTAACTTTTTTTATTAA-
TTTTAACATTAATTAATGATTAAATGATCCATAAAT-
TATGATTAAAAGATTAAATTACCTTAGGGATAA 

Onthophagus rugicollis3_TRG 
GCCGCGATAATTTGATCGTGCAAAGGTAGCATAATAATTAGTTTCTTAATTGGGAACT
GGAATGAAAGGTCGCACGAGAAAAAAACTGTCTCAATTTAATTTTAATTAGAATTTTAT
TTTTAAGTAAGAAAGCTTAAATAATTTTAAAAGACGAGAAGACCCTATAGAGTTTTATA
TTT-ATTTATATATTTTTTAG--TTTTAGAATTTTATTTTAAAATTTATA-
TTTAAGTATTTGGTTGGGGTGATTGAAAAATTTAATAAACTTTTTTTAAAAA-TTT-
AACATTAATAAATGATTAATTGATCCATAAAT-
AATGATTAAAAGATTAAATTACCTTAGGAAAAA 

Onthophagus rugicollis4_RNG 
GCCGCGATAATTTGATCGTGCAAAGGTAGCATAATAATTAGTTTCTTAATTGGGAACT
GGAATGAAAGGTCGCACGAGAAAAAGACTGTCTCAATTTAAATTTAATTAGAATTTTA
TTTTTAAGTAAAAAAGCTTAAATAATTTTAAAAGACGAGAAGACCCTATAGAGTTTTAT
ATTT-ATTTATTTATTTTTTAG--TTTAAGAATTTAATTTTAAAATTTATA-
AATAAGTATTTAGTTGGGGTGACTAAAAAATTGAATTAACTTTTTTTATTAA-
TTTTAACATTAATTAATGATTAAATGATCCATAAAT-
TATGATTAAAAGATTAAATTACCTTAGGGATAA 
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Onthophagus maniti1_SNI 
GCCGCGATAATTTGATCGTGCAAAGGTAGCATAATAATTAGTTTCTTAATTGGGAACT
GGAATGAAAGGTCGCACGAGAAAAAAACTGTCTCAATTTAAATTTAATTAGAATTTTA
TTTTTAAGTAAAAAAGCTTAAATGATTTTAAAAGACGAGAAGACCCTATAGAGTTTTAT
ATTT-ATTTGTTTATTTTTTAG--TTTAAGAATTTAATTTTGAGATTTATA-
AATAAGTATTTAGTTGGGGTGATTAAAAAATTAAATAAACTTTTTTTATTTA-TTT-
AACATTGATAAATGATTAGTTGATCCATAAAT-
AATGATTAAAAGATTAAATTACCTTAGGGTAAA 

Onthophagus maniti2_RNG 
GCCGCGATAATTTGATCGTGCAAAGGTAGCATAATAATTAGTTTCTTAATTGGGAACT
GGAATGAAAGGTCGCACGAGAAAAAAACTGTCTCAATTTAAATTTAATTAGAATTTTA
TTTTTAAGTAAAAAAGCTTAAATGATTTTAAAAGACGAGAAGACCCTATAGAGTTTTAT
ATTT-ATTTGTTTATTTTTTAG--TTTAAGAATTTAATTTTGAGATTTATA-
AATAAGTATTTAGTTGGGGTGATTAAAAAATTAAATAAACTTTTTTTATTTA-TTT-
AACATTGATAAATGATTAGTTGATCCATAAAT-
AATGATTAAAAGATTAAATTACCTTAGGGTAAA 

Onthophagus seniculus_TRG 
GCCGCGATAATTTGATCGTGCAAAGGTAGCATAATCATTAGTTTTTTAATTGGGAACT
GGTATGAAAGGTCGAACGAGAAAAAGACTGTCTCAATTTAATTTTAATTAGAATTTTAT
TTTTAAGTAAAAAAGCTTAAATGTATTTTAAAGACGAGAAGACCCTATAGAGTTTTATA
TT--TTTTAATTTTTAGAAAAT-TTTAAGAATTTATATTTTTTATAAATT-
AGAAAGTATTTAGTTGGGGTGACTAAAAAATTGAATAAACTTTTTTTATTTA—
TATAACATTGATTTATGAATAAGTGATCCATTATTTAATGATTAAAAGATTAAATTACCT
TAGGGATAAA 

Onthophagus uenoi_SNI 
GCCGCGATAATTTGATCGTGCAAAGGTAGCATAATCATTAGTTTTTTAATTGGGAACT
GGAATGAAAGGTCGAACGAGAAAGAGTCTGTCTCAGTTTAA-
TTTAATTAGAATTTTATTTTTAAGTTAAAAAGCTTAAATAATTTTAAAAGACGAGAAGAC
CCTATAGAGTTTTATATTTGATTAA-TAT-TAGGGAGA-
TTTAAGAATTTTATTTTTTTAATAATT-
ATTAAATATTTGGTTGGGGCGATTAAAAAATTTAATTAACTTTTTTTAT-TT--
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TAAAACATTGATATATGAATAAGTGATCCATAATT-
TATGATTATAAGATTAAATTACCTTAGGGATAA 

Onthophagus vulpes_SNI 
GCCGCGATAATTTGATCGTGCAAAGGTAGCATAATAATTAGTTTTTTAATTGGGAACT
GGAATGAAAGGTCGAACGAGAAAAAGACTGTCTCAATTTAAATTTATTTAGAATTTTA
TTTTTAAGTGAAAAAGCTTAAATAATTTTAAAAGACGAGAAGACCCTATAGAGTTTTAT
ATTT-ATTAGTTTATTTTTTAG--TTTTGGGATATAATTTTAAAATTTATTTAT-
AAATATTTGGTTGGGGTGATTAAAAAATTTAATAAACTTTTTTTTTGT--TAT-
AACATAAATTTATGATTGATTGATCCATATAT-
AATGATTAAAAGATTAAATTACCTTAGGGATAA 

Onthophagus laevis_TRG 
GCCGCGATAATTTGATCGTGCAAAGGTAGCATAATCATTAGTTTTTTAATTGGGAACT
GGAATGAAGGGTCGAACGAGAAAAAGACTGTCTCAATTTAA-
TTTTATTAGAATTTTATTTTTAAGTAAAAACGCTTAAATATCTTTAAAAGACGAGAAGA
CCCTATAGAGTTTTATATTTAATTTG-TTT-TAGAAAAT-
TTTAAGGATTATTTTTTTTTATTAATT-
ATTAAGTATTTGGTTGGGGCGACTAAAAAATTAAATTAACTTTTTTTATATT--
TTTAACATTAATGTATGATTAAGTGATCCATTTTT-
TATGATTAAAAGATTAAATTACCTTAGGGATAA 

Onthophagus pedator_SKA 
GCTGCGATAATTTGATCGTACAAAGGTAGCATAATAATTAGTTTCTTCATTGGGAACT
GGAATGAAAGGTCGAACGAAAAAGAAACTGTCTCAATTTAATTTTAATTAGAATTTTAT
TTTTAAGTAAAAAAGCTTAAATAATTTTAAAAGACGAGAAGACCCTATAGAGTTTTATA
TTT-ATATATTTATTTTTTAG--TTTTAGGATTTATTTTTAGAATTAATT-
ATTAAATATTTGATTGGGGTGATTAAAAAATTTAATAAACTTTTTTTATAAA-TTT-
AACATTAATAGATGATTAAGTGATCCATATAT-
AATGATTAAAAGATTAAATTACCTTAGGGATAA 

Onthophagus phanaeides_NRT 
GCCGCGATAATTTGATCGTGCAAAGGTAGCATAATAATTAGTTTCTTAATTAGGAACT
GGAATGAAAGGTCGAACGAGAAAAAGACTGTCTCAATTTAATTTAAATTAGAATTTTA
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TTTTTAAGTTAAAAAGCTTAAATATTTTTAAAAGACGAGAAGACCCTATAGAGTTTTAT
ATTT-ATATTTATATTTTT-AA--TTTAAGAATT-
TTATAAAAAAATTTTTATATAGATATTTAATTGGGGTGATTGGAAAATTAAATAAACTTT
TCTTAAATA-TTT-TACATTAATAAATGAATATATGATCCATATTT-
TATGATTATAAGATTAAATTACCTTAGGATAAA 

Onthophagus sp1_RNG 
GCTGCGATAGTTTGATCGTACAAAGGTAGCATAATAATTAGTTTTTTAATTGGGAACT
GGAATGAAAGGTCGAACGAGAAAAAAACTGTCTCAATTTAATTTTAATTAGAATTTTAT
TTTTAAGTAAAAAAGCTTAAATAAATTTTAAAGACGAGAAGACCCTATAGAGTTTTATA
TTT-AATAATTTATTTTTTAG--TTTTAGAATTAATATTTAAAATTGATT-
ATTATATATTTAATTGGGGTGATTAAAAAATTAAATAAACTTTTTTTATAAA-TTT-
AACATTAATAAATGATTAAGTGATCCATATTT-
AATGATTAAAAGATTAAATTACCTTAGGGATAA 

Onthophagus sp2_SNI 
GCTGCGATAGTTTGATCGTACAAAGGTAGCATAATAATTAGTTTTTTAATTGGGAACT
GGAATGAAAGGTCGAACGAGAAAAAAACTGTCTCAATTTAATTTTAATTAGAATTTTAT
TTTTAAGTAAAAAAGCTTAAATAAATTTTAAAGACGAGAAGACCCTATAGAGTTTTATA
TTT-AATAATTTATTTTTTAG--TTTTAGAATTAATATTTAAAATTGATT-
ATTATATATTTAATTGGGGTGATTAAAAAATTAAATAAACTTTTTTTATAAA-TTT-
AACATTAATAAATGATTAAGTGATCCATATTT-
AATGATTAAAAGATTAAATTACCTTAGGGATAA 

Onthophagus sp3_SNI 
GCTGCGATAGTTTGATCGTACAAAGGTAGCATAATAATTAGTTTTTTAATTGGGAACT
GGAATGAAAGGTCGAACGAGAAAAAAACTGTCTCAATTTAATTTTAATTAGAATTTTAT
TTTTAAGTAAAAAAGCTTAAATAAATTTTAAAGACGAGAAGACCCTATAGAGTTTTATA
TTT-AATAATTTATTTTTTAG--TTTTAGAATTAATATTTAAAATTGATT-
ATTATATATTTAATTGGGGTGATTAAAAAATTAAATAAACTTTTTTTATAAA-TTT-
AACATTAATAAATGATTAAGTGATCCATATTT-
AATGATTAAAAGATTAAATTACCTTAGGGATAA 
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Onthophagus sp4_SKA 
GCTGCGATAGTTTGATCGTACAAAGGTAGCATAATAATTAGTTTTTTAATTGGGAACT
GGAATGAAAGGTCGAACGAGAAAAAAACTGTCTCAATTTAAATTTAATTAGAATTTTAT
TTTTAAGTAAAAAAGCTTAAATAAATTTAAAAGACGAGAAGACCCTATAGAGTTTTATA
TTT-ATGGGTTTATTTTTTAG--
TTTTAGAATTAGTGTTTAAAATTAATTTATTAAATATTTAATTGGGGTGATTAAAAAATT
AAATGAACTTTTTTTATAAA-TTT-AACATTAATAAATGAATAAGTGATCCATATTT-
AATGATTAAAAGATTAAATTACCTTAGGGATAA 

Onthophagus sp5_PNA 
GCTGCGATAGTTTGATCGTACAAAGGTAGCATAATAATTAGTTTTTTAATTGGGAACT
GGAATGAAAGGTCGAACGAGAAAAAAACTGTCTCAATTTAAATTTAATTAGAATTTTAT
TTTTAAGTAAAAAAGCTTAAATAAATTTAAAAGACGAGAAGACCCTATAGAGTTTTATA
TTT-ATGGGTTTATTTTTTAG--
TTTTAGAATTAGTGTTTAAAATTAATTTATTGAATATTTAATTGGGGTGATTAAAAAATT
AAATGAACTTTTTTTATAAA-TTT-AACATTAATAAATGAATAAGTGATCCATATTT-
AATGATTAAAAGATTAAATTACCTTAGGGATAA 

Onthophagus sp6_NRT 
CCTGCGATAGTTTGATCGTACAAAGGTAGCATAATAATTAGTTTTTTAATTGGGAACT
GGAATGAAAGGTCGAACGAGAAAAAAACTGTCTCAATTTAAATTTAATTAGAATTTTAT
TTTTAAGTAAAAAAGCTTAAATAAATTTAAAAGACGAGAAGACCCTATAGAGTTTTATA
TTT-ATGGGTTTATTTTTTAG--
TTTTAGAATTAGTGTTTAAAATTAATTTATTAAATATTTAATTGGGGTGATTAAAAAATT
AAATGAACTTTTTTTATAAA-TTT-AACATTAATAAATGAATAAGTGATCCATATTT-
AATGATTAAAAGATTAAATTACCTTAGGGATAA 

Onthophagus sp7_RNG 
GCCGCGATAATTTGATCGTGCAAAGGTAGCATAATAATTAGTTTCCCAATTAGGAACT
GGAATGAAAGGTCGAACGAGAAAAAGACTGTCTCAATTTAATTTTAATTAGAATTTTA
TTTTTAAGTTAAAAAGCTTAAATTTTTTTAAAAGACGAGAAGACCCTATAGAGTTTTAT
ATTT-ATTTTTTAATTTTT-AA--
TTTTAGAATTATTTTTATAGAATTAATTTGTAAATATTTGATTGGGGTGATTGGAAAATT
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AAATAAACTTTTCTTTTTTA-TAA--ACATTAATAAATGAATTGATGATCCATAATT-
TATGATTAAAAGATTAAATTACCTTAGGGATAA 

Outgroups 
Copris punctulatus_TRG 
GCTGCGGTATTTTGACCGTACAAAGGTAGCATAATAATTAGTTTTTTAATTGAGAACT
GGAATGAATGGCTGAACGAGAAAAAAGCTGTCTCAAATTAATTTAGATTTGAATTTAA
TTTTTAAGTAAAAAAGCTTAAATAATTTTAAAAGACGAGAAGACCCTATAGAGTTTTAT
ATTATTATTATTTATTAAA-----TTAAAGTATTATATTTTATAATAAA---
AAATAATATTTAATTGGGGTGATTAAAAAATTTAATTAACTTTTTTTATAT---
TATTACATTGATATATGATTAATTGATCCATTTATTA-
TGATTATAAGATTAAATTACCTTAGGGATAA 

Copris reflexus_TRG  
GCTGCGGTATTTTGACCGTACAAAGGTAGCATAATAATTAGTTTTTTGATTGAGAACT
GGAATGAAGGGTCGAACGAGAAAAATACTGTCTCAATTTAATTTAAAATTGAATTTTA
TATTTAAGTAAAAAAGCTTAAATAATCTTAAAAGACGAGAAGACCCTATAGAGTTTAAT
ATTAATTTTAATTTTTAAAA----TTTAGGAATTTAATTTTAAAATTAG---
AATTAGTATTTAGTTGGGGTGACTAAAAAATTGATTAAACTTTTTTTATAT---
TAAAACATTGATTTATGAATAATTGATCCATTATTAA-
TGATTATAAGTTTAAATTACCTTAGGGATAA 
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ภาคผนวก5 ล าดบันิวคลโีอไทดข์องดว้งมลูสตัวส์กุล Onthophagus ของยนี Cyt b ความยาว 
350 คู่เบส 

Onthophagus babirussa1_SKA 
AATATAATTGTTCAATGATTATGAGGGGGATTTGCTGTTGATAATGCTACTTTAACTC
GATTTTTTACATTACACTTCTTACTACCTTTTATTGTAACTGCTATAGTATTAATTCATT
TATTATTCCTTCATCAAACAGGATCTAATAATCCTTTAGGGACAAATAGAAATATTGAT
AAATCACCATTTCATCCTTATTTTTCATTAAAAGACTCAGTAGGTTTTATTATTTTAATA
ATAATTTTAATATTATTAGTTCTTATTAATCCTTATATACTTGGAGACCCAGATAATTTT
ACCCCAGCAAATCCCTTAGTTACACCAGTTCATATTCAACCTGAATGATACTT 

Onthophagus babirussa2_PNA 
AATATAATTGTACAATGATTATGAGGGGGATTTGCTGTTGATAATGCTACTTTAACAC
GATTTTTTACTCTTCATTTTCTTTTACCTTTTATTGTAACTGCAATAATTCTAATTCATTT
ATTATTCCTTCATCAAACAGGATCTAATAACCCATTAGGAACTAATAGAAATATTGATA
AATCCCCATTTCATCCTTATTTTTCATTAAAAGACTCAGTAGGATTTATTACTATAACA
ATAATTTTAATATTATTAGTACTAATTAACCCTTATATACTAGGAGATCCAGATAATTTC
ACCCCAGCTAACCCATTAGTTACACCTGTACATATTCAACCTGAATGATACTT 

Onthophagus babirussa3_SNI 
AATATAATTGTACAATGATTATGAGGGGGATTTGCTGTTGATAATGCTACTTTAACAC
GATTTTTTACTCTTCATTTTCTTTTACCTTTTATTGTAACTGCAATAATTCTAATTCATTT
ATTATTCCTTCATCAAACAGGATCTAATAACCCATTAGGAACTAATAGAAATATTGATA
AATCCCCATTTCATCCTTATTTTTCATTAAAAGACTCAGTAGGATTTATTACTATAACA
ATAATTTTAATATTATTAGTACTAATTAACCCTTATATATTAGGAGATCCAGATAATTTC
ACCCCAGCTAACCCATTAGTTACACCTGTACATATTCAACCTGAATGATCTTT 

Onthophagus babirussa4_TRG  
AATATAATTGTACAATGATTATGAGGGGGATTTGCTGTTGATAATGCTACTTTAACAC
GATTTTTTACTCTTCATTTTCTTTTACCTTTTATTGTAACTGCAATAATTCTAATTCATTT
ATTATTCCTTCATCAAACAGGATCTAATAACCCATTAGGAACTAATAGAAATATTGATA
AATCCCCATTTCATCCTTATTTTTCATTAAAAGACTCAGTAGGATTTATTACTATAACA
ATAATTTTAATATTATTAGTACTAATTAACCCTTATATATTAGGAGATCCAGATAATTTC
ACCCCAGCTAACCCATTAGTTACACCTGTACATATTCAACCTGAATGATACTT 



169 

 

Onthophagus babirussa5_SNI  
AATGTAATTGTACAATGATTATGAGGGGGATTTGCTGTTGATAATGCTACTTTAACAC
GATTTTTTACTCTTCATTTTCTTTTACCTTTTATTGTAACTGCAATAATTCTAATTCATTT
ATTATTCCTTCATCAAACGGGATCTAATAACCCATTAGGAACTAATAGAAATATTGATA
AATCCCCATTTCATCCTTATTTTTCATTAAAAGACTCAGTAGGATTTATTACTATAACA
ATAATTTTAATATTATTAGTACTAATTAACCCTTATATACTAGGAGATCCAGATAATTTC
ACCCCAGCTAACCCATTAGTTACACCTGTACATATTCAACCTGAATGATACTT 

Onthophagus babirussa6_NRT 
AATATAATTGTACAATGATTATGAGGGGGATTTGCTGTTGATAATGCTACTTTAACAC
GATTTTTTACTCTTCATTTTCTTTTACCTTTTATTGTAACTGCAATAATTCTAATTCATTT
ATTATTCCTTCATCAAACAGGATCTAATAACCCATTAGGAACTAATAGAAATATTGATA
AATCCCCATTTCATCCTTATTTTTCATTAAAAGACTCAGTAGGATTTATTACTATAACA
ATAATTTTAATATTATTAGTACTAATTAACCCTTATATACTAGGAGATCCAGATAATTTC
ACCCCAGCTAACCCATTAGTTACACCTGTACATATTCAACCTGAATGATACTT 

Onthophagus borneensis1_PNA 
CATATAATTGTTCA-
TGACTTTGGGGAGGATTTGCAGTTGATAATGCAACTTTAACCCGATTTTTTGCTCTTC
ATTTTCTTTTACCTTTTATTATTGCAGCAATAGTTATAATTCATTTATTATTTCTTCATCA
AACAGGATCAAATAATCCTTTAGGAACAAATAGAAATATTGATAAATCCCCTTTCCAT
CCTTATTTTTCTTTGAAAGACTCAGTAGGTTTTATTTTATTAATAATAATCCTAATATTT
CTAGTTTTAATAAACCCTTATATATTAGGTGATCCAGATAATTTTGTCCCAGCAAATCC
CTTAGTAACTCCTATTCATATTCAACCTGAATGATATTT 

Onthophagus borneensis2_TRG 
CATATAATTGTTCAATGACTTTGAGGGGGATTTGCTGTTGATAATGCAACTTTAACAC
GATTTTTTGCTTTACATTTTTTATTACCATTTATTATTGCAGCAATAGTTATAATTCATT
TATTATTTCTTCATCAAACTGGATCAAATAATCCTTTAGGAACTAATAGAAATATTGAT
AAATCCCCCTTTCACCCATATTTTTCTTTAAAAGATTCTGTTGGATTTATTATATTAATA
ATAATTTTAATATTTTTAGTTTTAATAAATCCTTATATACTTGGAGATCCTGATAATTTT
GTTCCAGCTAATCCTTTAGTAACTCCTATTCATATTCAACCTGAATGATATTT 
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Onthophagus borneensis3_TRG 
CATATAATTGTTCA-
TGACTTTGGGGAGGATTTGCAGTTGATAATGCAACTTTAACCCGATTTTTTGCTCTTC
ATTTTCTTTTACCTTTTATTATTGCAGCAATAGTTATGATTCATTTATTATTTCTTCATC
AAACAGGATCAAATAATCCTTTAGGAACAAATAGAAATATTGATAAATCCCCTTTCCAT
CCTTATTTTTCTTTGAAAGACTCAGTAGGTTTTATTTTACTAATAATAATCCTAATATTT
CTAGTTTTAATAAACCCTTATATATTAGGTGATCCAGACAATTTTGTCCCAGCAAATCC
CTTAGTAACTCCTATTCATATTCAACCTGAATGATATTT 

Onthophagus taurinus1_CPN 
AATATAATTGTTCAATGATTATGAGGAGGATTTGCAGTTGATAATGCCACATTAACAC
GATTTTTTGCTCTCCATTTTCTCCTACCTTTTATTGTAACTGCAATAATCCTTATCCAC
TTATTATTCCTTCATCAAACTGGATCAAATAATCCTTTAGGAACTAATAGTAATATTGA
CAAATCCCCATTTCACCCTTATTTTTCCCTTAAAGATTCAGTAGGATTTATTACCATAA
CAATAATTTTAATACTATTAGTATTAATTAATCCCTATATACTAGGAGATCCTGATAATT
TTACCCCAGCCAATCCTTTAGTTACTCCAATTCATATTCAACCTGAATGATATTT 

Onthophagus taurinus2_CPN 
AATATAATTGTTCAATGATTATGAGGAGGATTTGCAGTTGATAATGCCACATTAACAC
GATTTTTTGCTCTCCATTTTCTCCTACCTTTTATTGTAACTGCAATAATCCTTATCCAC
TTATTATTCCTTCATCAAACTGGATCAAATAATCCTTTAGGAACTAATAGTAATATTGA
CAAATCCCCATTTCACCCTTATTTTTCCCTTAAAGATTCAGTAGGATTTATTACCATAA
CAATAATTTTAATACTATTAGTATTAATTAATCCCTATATACTAGGAGATCCTGATAATT
TTACCCCAGCCAATCCTTTAGTTACTCCAATTCATATTCAACCTGAATGATACTT 

Onthophagus taurinus3_NRT 
AATATAATTGTTCAATGACTATGGGGGGGATTTGCAGTTGATAATGCTACATTAACAC
GATTTTTTGCTCTCCATTTTCTTCTACCTTTTATTGTAACTGCTATAATTCTTATCCACT
TGTTATTTCTTCATCAAACAGGATCAAATAATCCATTAGGAACAAATAGTAATATTGAT
AAATCTCCATTTCATCCTTATTTTTCTTTAAAGGATTCTGTAGGATTTATTATTATAACA
ATAATTTTAATAGTATTAGTATTAATTAATCCCTATATACTAGGGGACCCTGATAATTT
TACTCCAGCTAATCCTTTAGTTACCCCAGTTCATATTCAACCTGAATGATACTT 
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Onthophagus orientalis1_SKA 
AATATAATTGTACAATGATTATGAGGAGGATTTGCTGTTGATAATGCTACTTTAACAC
GATTTTTTACTCTTCATTTTCTTTTACCTTTTATTGTAACTGCAATAATTCTAATTCATTT
ATTATTCCTTCATCAAACAGGATCTAATAACCCATTAGGAACTAATAGAAATATTGATA
AATCCCCATTTCATCCTTATTTTTCGTTAAAAGACTCAGTAGGATTTATTACTATAACA
ATAATTTTAATATTATTAGTACTAATTAACCCTTATATATTAGGAGATCCAGATAATTTC
ACCCCAGCTAACCCATTAGTTACACCTGTACATATTCAACCTGAATGATACTT 

Onthophagus orientalis3_SKA 
AATATAATTGTTCAATGATTATGAGGGGGATTTGCTGTTGATAATGCTACTTTAACTC
GATTTTTTACATTACACTTCTTACTACCTTTTATTGTAACTGCTATAGTATTAATTCATT
TATTATTCCTTCATCAAACAGGATCTAATAATCCTTTAGGGACAAATAGAAATATTGAT
AAATCACCATTTCATCCTTATTTTTCATTAAAAGACTCAGTAGGTTTTATTATTTTAATA
ATAATTTTAATATTATTAGTTCTTATTAATCCTTATATACTTGGAGACCCAGATAATTTT
ACCCCAGCAAATCCCTTAGTTACACCAGTTCATATTCAACCTGAATGATATTT 

Onthophagus rugicollis1_SKA  
AACATAATTGTTCAATGACTATGAGGAGGTTTTGCAGTAGATAATGCTACTTTAACTC
GATTTTTTGCATTACATTTTTTATTACCTTTTATTGTTGCAGCAATAGTATTAATCCATT
TACTATTTCTTCATCAAACAGGATCAAATAATCCTTTAGGAACAAATAGAAATATTGAT
AAATCGCCATTTCATCCTTATTTCTCATTAAAAGATTCAGTAGGATTTATTATTTTAATA
ATAATTTTAATATTATTAGTCCTTATTAATCCTTATATATTAGGAGATCCTGATAATTTT
ATTCCAGCTAATCCTTTAGTAACCCCAATTCACATTCAACCTGAATGATACTT 

Onthophagus rugicollis2_RNG 
AATATAATTGTTCA-
TGATTATGAGGAGGATTTGCAGTTGATAATGCTACTTTAACTCGATTTTTTGCCTTAC
ATTTTTTATTACCTTTTATTGTAGCAGCTATAGTTATAATTCACCTTTTATTTCTTCATC
AAACTGGATCTAATAACCCCTTAGGAACTAATAGAAATATTGATAAATCCCCATTTCAT
CCTTATTTTTCATTAAAAGATGCAATAGGATTTATTATTCTAATAATAATTTTAATATTT
CTTGTATTAATTAATCCTTATATATTAGGAGATCCTGATAATTTTGCCCCAGCCAATCC
TTTAGTTACTCCAATTCATATTCAACCTGAATGATACTT 
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Onthophagus rugicollis3_TRG 
AACATAATTGTTCAATGACTATGAGGAGGTTTTGCAGTAGATAATGCTACTTTAACTC
GATTTTTTGCATTACATTTTTTATTACCTTTTATTGTTGCAGCAATAGTATTAATCCATT
TACTATTTCTTCATCAAACAGGATCAAATAATCCTTTAGGAACAAATAGAAATATTGAT
AAATCACCATTTCATCCTTACTTCTCATTAAAAGATTCAGTAGGATTTATTATTTTAATA
ATAATTTTAATATTATTAGTCCTTATTAATCCTTATATATTAGGAGATCCTGATAATTTT
GTTCCAGCTAATCCTTTAGTAACCCCAATTCACATTCAACCTGAATGATCTTT 

Onthophagus rugicollis4_RNG 
AATATAATTGTTCA-
TGATTATGAGGAGGATTTGCAGTTGATAATGCTACTTTAACTCGATTTTTTGCCTTAC
ATTTTTTATTACCTTTTATTGTAGCAGCTATAGTTATAATTCACCTTTTATTTCTTCATC
AAACTGGATCTAATAACCCCTTAGGAACTAATAGAAATATTGATAAATCCCCATTTCAT
CCTTATTTTTCATTAAAAGATGCAATAGGATTTATTATTCTAATAATAATTTTAATATTT
CTTGTATTAATTAATCCTTATATATTAGGAGATCCTGATAATTTTGCCCCAGCCAATCC
TTTAGTTACTCCAATTCATATTCAACCTGAATGATACTT 

Onthophagus maniti1_SNI 
AATATAATTGTTCAATGATTATGAGGGGGATTTGCAGTAGATAATGCCACTTTAACCC
GATTTTTTGCATTACATTTTTTATTACCTTTTATTGTAGCTGCTATAGTTTTAATTCATT
TATTGTTTCTTCACCAAACAGGATCAAATAACCCCTTAGGAACAAATAGAAATATTGA
CAAATCCCCATTTCATCCTTATTTTTCATTAAAAGATTCAGTAGGATTTATTATTATAAT
AATAATTTTAATATTATTAGTTCTAATAAATCCTTATATATTAGGAGATCCAGATAATTT
TTCTCCAGCTAACCCATTAGTCACACCAATTCATATTCAACCTGAATGATACTT 

Onthophagus maniti2_RNG 
AATATAATTGTTCAATGATTATGAGGGGGATTTGCAGTAGATAATGCCACTTTAACCC
GATTTTTTGCATTACATTTTTTATTACCTTTTATTGTAACTGCTATAGTTTTAATTCATTT
ATTGTTTCTTCACCAAACAGGATCAAATAACCCCTTAGGAACAAATAGAAATATTGAC
AAATCCCCATTTCATCCTTATTTTTCATTAAAAGATTCAGTAGGATTTATTATTATAATA
ATAATTTTAATATTATTAGTTCTAATAAATCCTTATATATTAGGAGATCCAGATAATTTT
TCTCCAGCTAACCCATTAGTCACACCAATTCATATTCAACCTGAATGATACTT 
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Onthophagus seniculus_TRG 
TACATAATTGTTCAATGATTATGAGGGGGATTTGCAGTTGATAATGCAACTCTTAATC
GATTCTTTGCTTTACATTTTTTAATACCATTCATTGTAGCAGCTTTAGTAATGATTCAC
TTACTATTTCTTCATCAAACAGGATCTAATAATCCTTTAGGAACAAACAGAAATATCGA
TAAATCTCCTTTCCATCCTTACTTTTCCCTAAAAGATTCAGTAGGATTTATTATTTTAA
GCATAATCTTAATATTACTTGTTCTTATCAATCCTTACATACTTGGGGATCCAGACAAT
TTTATTCCAGCTAATCCTTTAGTAACACCAATTCATATTCAACCTGAATGATATTT 

Onthophagus uenoi_SNI 
TATATAATTGTTCAATGACTCTGAGGAGGATTTGCAGTTGACAATGCAACCTTAACTC
GATTCTTTGCTCTTCATTTTTTAATACCATTTATTATTGCAGCAATAGTAATAATTCATC
TCCTATTTCTCCACCAAACAGGATCTAATAACCCTCTTGGAATAAATAGTAATATTGA
CAAATCCCCTTTTCATCCATATTTTTCTTTAAAAGATTCTGTCGGATTTATTATTTTAAC
TATAATTTTAATTTTATTAGTTCTTATCAATCCTTATATACTTGGAGATCCTGATAATTT
TTCTCCTGCAAATCCCCTAGTAACTCCAGTTCATATTCAACCTGAATGATACTT 

Onthophagus vulpes_SNI 
AATATAATTGTTCAATGATTATGAGGAGGATTTGCAGTTGATAATGCTACCTTAACTC
GATTTTTTGCATTACATTTTTTATTACCTTTTATTGTAGCAGCCATAGTCTTAATTCATC
TTTTATTTCTCCATCAAACAGGATCAAACAACCCCTTAGGAACAAATAGAAATATTGAT
AAATCCCCATTTCATCCTTATTTTTCATTAAAAGATTCAGTAGGATTTATTATTTTAATA
ATAATTTTAATATTATTAGTTCTTATTAATCCTTATATACTTAGAGACCCAGATAATTTT
GTTCCTGCTAATCCTTTAGTAACCCCAGTACACATTCAACCTGAATGATATTT 

Onthophagus laevis_TRG 
AATATAATTGTTCAATGATTATGGGGGGGCTTTGCTGTTGACAATGCCACCTTAACCC
GATTTTTTGCCCTCCACTTTCTAATACCATTTATTGTAGCTGCAATAATTCTAATTCAT
CTCCTTTTTCTCCATCAAACAGGATCTAACAATCCCCTAGGAACAAACAGAAACATTG
ACAAAACTCCCTTCCATCCTTATTTTTCTCTAAAAGATTCAGTCGGATTTATTATTCTT
TTAATAATCATTATACTATTAGTATTAATAAATCCCTACCTTCTTGGAGATCCCGATAA
TTTTGTACCTGCAAATCCTCTTGTCACTCCTATTCATATTCAACCTGAATGATATTT 
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Onthophagus pedator_SKA 
AATTTAATTGTTCAATGATTATGAGGAGGATTTGCAGTAGATAATGCTACATTAACTC
GATTTTTTGCACTACATTTTCTCTTACCTTTTATTGTCTCAGCAATAGTTATAATTCACT
TACTATTTCTTCATCAAACAGGATCTAATAACCCCTTAGGAACAAACAGTAATATTGAT
AAATCCCCATTCCATCCTTACTTCTCATTCAAGGATTCTGTAGGATTTATTACTTTAAT
AATGATTCTTATATTTCTTGTACTTATAAATCCCTATATATTAGGAGATCCTGATAATTT
TGTACCAGCTAACCCATTAGTAACCCCTATTCATATTCAACCTGAATGATATTT 

Onthophagus phanaeides_NRT 
AATATGATTGTCCAATGACTATGAGGGGGATTTGCAGTTGATAATGCAACTCTTACTC
GATTTTTTGCTTTACATTTTCTTCTACCTTTTATTGTTTCAGCTATAGTAATAATTCATT
TATTATTTCTACATCAAACAGGATCAAATAACCCCTTAGGAACAAATAGAAATATTGAT
AAATCCCCATTTCATCCTTATTTTTCATTCAAAGACTCAATTGGATTTATTATTTTAATA
ATAATTATTATATTTTTAGTATTAATCAACCCCTATATACTTGGGGACCCAGATAATTT
TGTTCCAGCTAACCCTTTAGTTACTCCTATTCATATTCAACCTGAATGATACTT 

Onthophagus sp1_RNG 
AATTTGATTGTTCAATGATTATGAGGAGGATTTGCAGTTGATAACGCTACTTTAACTC
GATTTTTCGCATTACATTTTTTATTACCTTTTATTGTTTCAGCAATAGTAATAATTCACT
TACTTTTTCTTCATCAAACAGGATCTAATAACCCTTTAGGAACAAATAGAAATATTGAT
AAATCCCCATTTCATCCTTATTTTTCTTTTAAAGATTCAGTTGGATTTATTACTTTAATA
ATAATTCTTATATTTCTTGTTCTTATTAATCCTTATATACTAGGAGATCCTGATAATTTT
GTACCAGCAAATCCTTTAGTAACCCCTATCCATATTCAACCTGAATGATACTT 

Onthophagus sp2_SNI 
AATCTTATGATTCAATGACTATGAGGGAGATATGCAGTTGATAATGCTACTTTAACTC
ACTTCTTTACATTACATTTCTTTTTACCTTTTATTGTATCAGCAATAGTAATAATTCATT
TATTATTCCTTCATCAAACGGGTTCTAATAATCTCCTAGGAACAAATAGTAATATTGAT
AAATTCCTATTTCACACATATTTCTCATTTAAGGATTCAGTAGGATTTATTATTTTAATA
A----------------------------
GCCTCATGTATTAAGTAATCCTGATAATTTTTCCCCAACTAACCTTTTAGTAGCACCTA
TTCATATTCAACCTGAATGATACTT 
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Onthophagus sp3_SNI 
AATCTTATGATTCAATGACTATGAGGGAGATATGCAGTTGATAATGCTACTTTAACTC
ACTTCTTTACATTACATTTCTTTTTACCTTTTATTGTATCAGCAATAGTAATAATTCATT
TATTATTCCTTCATCAAACGGGTTCTAATAATCTCCTAGGAACAAATAGTAATATTGAT
AAATTCCTATTTCACACATATTTCTCATTTAAGGATTCAGTAGGATTTATTATTTTAATA
ATAA-------------------------
GCCTCATGTATTAAGTAATCCTGATAATTTTTCCCCAACTAACCTTTTAGTAGCACCTA
TTCATATTCAACCTGAATGATACTT 

Onthophagus sp4_SKA 
AGTCTAATTGTACAATGACTATGAGGAGGATTTGCAGTTGATAATGCAACTTTAACTC
GATTTTTTGCATTACATTTTCTTTTACCTTTTATTGTAGCAGCAATAGTAATAATTCATT
TATTATTTCTTCATCAAACTGGATCTAATAATCCTTTAGGAACAAATAGTAATATTGAC
AAATCCCCATTTCATCCTTATTTTTCTTTTAAAGACTCAGTCGGATTTATCACTTTAATA
ATAATCCTTATATTTCTTATTCTTATTAACCCATATATACTAGGAGATCCTGATAATTTT
GTCCCTGCTAATCCTTTAGTAACTCCTATCCATATTCAACCTGAATGATACTT 

Onthophagus sp5_PNA 
AG-
CTAATTGTACAATGACTATGAGGAGGATTTGCGGTTGATAATGCAACTTTAACTCGAT
TTTTTGCATTACATTTTCTTTTACCTTTTATTGTAGCAGCAATAGTAATAATTCATTTAT
TATTTCTTCATCAAACTGGATCTAATAATCCTTTAGGGACAAATAGTAATATTGACAAA
TCCCCATTTCATCCTTATTTTTCTTTTAAAGACTCAGTTGGATTTATCACTTTAATAATA
ATCCTTATATTTCTTGTTCTTATTAACCCATATATACTAGGAGATCCTGATAATTTTGT
CCCTGCTAATCCTTTAGTAACTCCTATTCATATTCAACCTGAATGATATTT 

Onthophagus sp6_NRT 
AGTCTAATTGTACAATGACTATGAGGAGGATTTGCAGTTGATAATGCAACTTTAACTC
GATTTTTTGCATTACATTTTCTTTTACCTTTTATTGTAGCAGCAATAGTAATAATTCATT
TATTATTTCTTCATCAAACTGGATCTAATAATCCTTTAGGAACAAATAGTAATATTGAC
AAATCCCCATTTCATCCTTATTTTTCTTTTAAAGACTCAGTCGGATTTATCACTTTAATA
ATAATCCTTATATTTCTTGTTCTTATTAACCCATATATACTAGGAGATCCTGATAATTTT
GTCCCTGCTAATCCTTTAGTAACTCCTATCCATATTCAACCTGAATGATATTT 
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Onthophagus sp7_RNG 
TATATAATTGTCCAATGATTATGGGGAGGATTTGCGGTAGATAATGCCACTTTAACCC
GATTTTTTGCACTTCACTTTCTTCTTCCTTTTATTATTTCAGCAATAGTTATAATTCACT
TATTATTTCTTCATCAAACTGGATCTAATAACCCTTTAGGAACTAATAGCAATATTGAT
AAATCCCCCTTCCATCCTTACTTTTCATTTAAGGATTCTGTTGGATTTATTATTTTAATA
ATAATTCTTATATTTCTTGTATTAATTAATCCTTATATACTTGGAGACCCTGATAATTTT
GTCCCAGCTAACCCCTTAGTTACCCCTATTCATATTCAACCTGAATGATACTT 

Outgroups 
Copris punctulatus_TRG 
TACACAATTGTTCA-
TGGTTATGAGGGGGGTTTGCTATTAATAATGCTACCTTAACACGATTTTTCACTTTAC
ATTTTCTTCTACCGTTTATTGTAGCCGCCATAATTATAATTCACTTATTATTTTTACATC
AAACAGGGTCGAATAATCCACTGGGAACAAATAGAAATATTGATAAATCCCCCTTTCA
TCCATATTTTTCATTAAAAGATTCTGTAGGATTCATTATAATAACAATACTACTAATAAT
ACTTGTCTTATCAAACCCCTATTTACTATCTGATCCAGATAATTTTATACCCGCTAACC
CACTAGTCACACCAATCCACATTCAACCTGAATGATACTT 

Copris reflexus_TRG  
TATACTATTGTTCA-
TGATTATGAGGAGGATTTGCAATTAATAATGCAACACTAACACGATTTTTTACTTTACA
TTTTCTTTTACCATTTATTGTAGCAGCTATAATTATAATTCACTTATTATTTCTTCATCA
AACTGGATCTAATAACCCATTAGGAACAAATAGTAATATTGACAAATCATCATTTCATC
CATATTTTTCATTAAAAGATAGAGTAGGATTTATTATAATAACTATAATATTAATATTTT
TAGTATTATCAAATCCATATTTACTATCAGACCCAGATAATTTTATACCTGCAAACCCA
TTAGTAACTCCAATTCATATTCAACCTGAATGATACTT  
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ภาคผนวก6 ล าดบันิวคลโีอไทด์ของดว้งมูลสตัว์สกุล Onthophagus ของยนี 28S ความยาว 
350 คู่เบส 

Onthophagus babirussa1_SKA 
TTGGGAC-
TCTAATAAACCTAAAGGCGCAATGAAAGTGAAGGTCCGCCTCGCGCGGACCGAGGG
AGGATGGGTCCGTTCTCG-
AACGGGCCCCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATCGCGAGATGAGGCGCACCT
AGAGCGTACACGCTGGGACCCGAAAGATGGTGAACTATGCCTGGTCAGGACGAAGT
CAGGGG-
AAACCCTGATGGAGGTCCGTAGCGATTCTGACGTGCAAATCGATCGTCGGAACTGG
GTATAGGGGCGAAAGACTAATCGAACCTTCTAGTAGCTGGTT 

Onthophagus babirussa2_PNA 
TTGGGAC-
TCTAATAAACCTAAAGGCGCAATGAAAGTGAAGGTCCGCCTCGCGCGGACCGAGGG
AGGATGGGTCCGTTCTCG-
AACGGGCCCCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATCGCGAGATGAGGCGCACCT
AGAGCGTACACGCTGGGACCCGAAAGATGGTGAACTATGCCTGGTCAGGACGAAGT
CAGGGG-
AAACCCTGATGGAGGTCCGTAGCGATTCTGACGTGCAAATCGATCGTCGGAACTGG
GTATAGGGGCGAAAGACTAATCGAACCTTCTAGTAGCTGGTT 

Onthophagus babirussa3_SNI 
TTGGGAC-
TCTAATAAACCTAAAGGCGCAATGAAAGTGAAGGTCCGCCTCGCGCGGACCGAGGG
AGGATGGGTCCGTTCTCG-
AACGGGCCCCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATCGCGAGATGAGGCGCACCT
AGAGCGTACACGCTGGGACCCGAAAGATGGTGAACTATGCCTGGTCAGGACGAAGT
CAGGGG-
AAACCCTGATGGAGGTCCGTAGCGATTCTGACGTGCAAATCGATCGTCGGAACTGG
GTATAGGGGCGAAAGACTAATCGAACCTTCTAGTAGCTGGTT 
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Onthophagus babirussa4_TRG 
TTGGGAC-
TCTAATAAACCTAAAGGCGCAATGAAAGTGAAGGTCCGCCTCGCGCGGACCGAGGG
AGGATGGGTCCGTTCTCG-
AACGGGCCCCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATCGCGAGATGAGGCGCACCT
AGAGCGTACACGCTGGGACCCGAAAGATGGTGAACTATGCCTGGTCAGGACGAAGT
CAGGGG-
AAACCCTGATGGAGGTCCGTAGCGATTCTGACGTGCAAATCGATCGTCGGAACTGG
GTATAGGGGCGAAAGACTAATCGAACCTTCTAGTAGCTGGTT 

Onthophagus babirussa5_SNI  
TTGGGAC-
TCTAATAAACCTAAAGGCGCAATGAAAGTGAAGGTCCGCCTCGCGCGGACCGAGGG
AGGATGGGTCCGTTCTCG-
AACGGGCCCCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATCGCGAGATGAGGCGCACCT
AGAGCGTACACGCTGGGACCCGAAAGATGGTGAACTATGCCTGGTCAGGACGAAGT
CAGGGG-
AAACCCTGATGGAGGTCCGTAGCGATTCTGACGTGCAAATCGATCGTCGGAACTGG
GTATAGGGGCGAAAGACTAATCGAACCTTCTAGTAGCTGGTT 

Onthophagus babirussa6_NRT 
TTGGGA--
TCTAATAAACCTAAAGGCGCAATGAAAGTGAAGGTCCGCCTCGCGCGGACCGAGGG
AGGATGGGTCCGTTCTCG-
AACGGGCCCCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATCGCGAGATGAGGCGCACCT
AGAGCGTACACGCTGGGACCCGAAAGATGGTGAACTATGCCTGGTCAGGACGAAGT
CAGGGG-
AAACCCTGATGGAGGTCCGTAGCGATTCTGACGTGCAAATCGATCGTCGGAACTGG
GTATAGGGGCGAAAGACTAATCGAACCTTCTAGTAGCTGGTT 

Onthophagus borneensis1_PNA  
TTGGGA--TCTGATAA-
CCTAAAGGCGCAATGAAAGTGAAGGTCCGCCTTGCGCGGACCGAGGGAGGATGGG
TCCGATCTCG-
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AACGGACCCCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATCGCGAGATGAGGCGCACCC
AGAGCGTACACGCTGGGACCCGAAAGATGGTGAACTATGCCTGGTCAGGACGAAGT
CAGGGG-
AAACCCTGATGGAGGTCCGTAGCGATTCTGACGTGCAAATCGATCGTCGGAACTGG
GTATAGGGGCGAAAGACTAATCGAACCTTCTAGTAGCTGGTT 

Onthophagus borneensis2_TRG 
TTGGGA--TCTGATAA-
CCTAAAGGCGCAATGAAAGTGAAGGTCCGCCTTGCGCGGACCGAGGGAGGATGGG
TCCGATTTCG-
AACGGACCCCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATCGCGAGATGAGGCGCACCC
AGAGCGTACACGCTGGGACCCGAAAGATGGTGAACTATGCCTGGTCAGGACGAAGT
CAGGGG-
AAACCCTGATGGAGGTCCGTAGCGATTCTGACGTGCAAATCGATCGTCGGAACTGG
GTATAGGGGCGAAAGACTAATCGAACCTTCTAGTAGCTGGTT 

Onthophagus borneensis3_TRG 
TTGGGA--TCTGATAA-
CCTAAAGGCGCAATGAAAGTGAAGGTCCGCCTTGCGCGGACCGAGGGAGGATGGG
TCCGATCTCG-
AACGGACCCCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATCGCGAGATGAGGCGCACCC
AGAGCGTACACGCTGGGACCCGAAAGATGGTGAACTATGCCTGGTCAGGACGAAGT
CAGGGG-
AAACCCTGATGGAGGTCCGTAGCGATTCTGACGTGCAAATCGATCGTCGGAACTGG
GTATAGGGGCGAAAGACTAATCGAACCTTCTAGTAGCTGGTT 

Onthophagus taurinus1_CPN 
TTGGGAC-
TCTAATAAACCTAAAGGCGCAATGAAAGTGAAGGTCCGCCTCGCGCGGACCGAGGG
AGGATGGGTCCGTTCTCG-
AACGGGCCCCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATCGCGAGATGAGGCGCACCT
AGAGCGTACACGCTGGGACCCGAAAGATGGTGAACTATGCCTGGTCAGGACGAAGT
CAGGGG-
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AAACCCTGATGGAGGTCCGTAGCGATTCTGACGTGCAAATCGATCGTCGGAACTGG
GTATAGGGGCGAAAGACTAATCGAACCTTCTAGTAGCTGGTT 

Onthophagus taurinus2_CPN 
TTGGGAC-
TCTAATAAACCTAAAGGCGCAATGAAAGTGAAGGTCCGCCTCGCGCGGACCGAGGG
AGGATGGGTCCGTTCTCG-
AACGGGCCCCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATCGCGAGATGAGGCGCACCT
AGAGCGTACACGCTGGGACCCGAAAGATGGTGAACTATGCCTGGTCAGGACGAAGT
CAGGGG-
AAACCCTGATGGAGGTCCGTAGCGATTCTGACGTGCAAATCGATCGTCGGAACTGG
GTATAGGGGCGAAAGACTAATCGAACCTTCTAGTAGCTGGTT 

Onthophagus taurinus3_NRT 
TTGGGA--
TCTAATAAACCTAAAGGCGCAATGAAAGTGAAGGTCCGCCTCGCGCGGACCGAGGG
AGGATGGGTCCGTTCTCG-
AACGGGCCCCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATCGCGAGATGAGGCGCACCT
AGAGCGTACACGCTGGGACCCGAAAGATGGTGAACTATGCCTGGTCAGGACGAAGT
CAGGGG-
AAACCCTGATGGAGGTCCGTAGCGATTCTGACGTGCAAATCGATCGTCGGAACTGG
GTATAGGGGCGAAAGACTAATCGAACCTTCTAGTAGCTGGTT 

Onthophagus orientalis1_SKA 
TTGGGAC-
TCTTATAAACCTAAAGGCGCAATGAAAGTAAAGGTCCGCCTTGCGCGGACCGAGGG
AGGATGGGTCAGTTCTCG-
AACGGACCCCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATCGCGAGATGAGGCGCACCC
AGAGCGTACACGCTGGGACCCGAAAGATGGTGAACTATGCCTGGTCAGGACGAAGT
CAGGGG-
AAACCCTGATGGAGGTCCGTAGCGATTCTGACGTGCAAATCGATCGTCGGAACTGG
GTATAGGGGCGAAAGACTAATCGAACCTTCTAGTAGCTGGGT 
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Onthophagus orientalis3_SKA 
TTGGGAC-TCTTATAA-
CCTAAAGGCGCAATGAAAGTAAAGGTCCGCCTCGCGCGGACCGAGGGAGGATGGG
TCAGTTCTCG-
AACGGACCCCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATCGCGAGATGAGGCGCACCC
AGAGCGTACACGCTGGGACCCGAAAGATGGTGAACTATGCCTGGTCAGGACGAAGT
CAGGGG-
AAACCCTGATGGAGGTCCGTAGCGATTCTGACGTGCAAATCGATCGTCGGAACTGG
GTATAGGGGCGAAAGACTAATCGAACCTTCTAGTAGCTGGTT 

Onthophagus rugicollis1_SKA  
TTGGGAC-TCTGATAA-
CCTAAAGGCGCAATGAAAGTAAAGGTCCGCCTCGCGCGGACCGAGGGAGGATGGG
TCCGTTCAAG-
AACGGACCCCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATCGCGAGATGAGGCGCACCC
AGAGCGTACACGCTGGGACCCGAAAGATGGTGAACTATGCCTGGTCAGGACGAAGT
CAGGGG-
AAACCCTGATGGAGGTCCGTAGCGATTCTGACGTGCAAATCGATCGTCGGAACTGG
GTATAGGGGCGAAAGACTAATCGAACCTTCTAGTAGCTGGTT 

Onthophagus rugicollis2_RNG 
TTGGGA--TCTTATAA-
CCTAAAGGCGCAATGAAAGTAAAGGTCCGCCTTGCGCGGACCGAGGGAGGATGGG
TCCGTTCTCGTGACGGGCCCAGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATCGCGAGATG
AGGCGCACCCAGAGCGTACACGCTGGGACCCGAAAGATGGTGAACTATGCCTGGT
CAGGACGAAGTCAGGGG-
AAACCCTGATGGAGGTCCGTAGCGATTCTGACGTGCAAATCGATCGTCGGAACTGG
GTATAGGGGCGAAAGACTAATCGAACCTTCTAGTAGCTGGTT 

Onthophagus rugicollis3_TRG 
TTGGGAC-
TCTGATAAACCTAAAGGCGCAATGAAAGTAAAGGTCCGCCTCGCGCGGACCGAGGG
AGGATGGGTCCGTTCAAG-
AACGGACCCCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATCGCGAGATGAGGCGCACCC
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AGAGCGTACACGCTGGGACCCGAAAGATGGTGAACTATGCCTGGTCAGGACGAAGT
CAGGGG-
AAACCCTGATGGAGGTCCGTAGCGATTCTGACGTGCAAATCGATCGTCGGAACTGG
GTATAGGGGCGAAAGACTAATCGAACCTTCTAGTAGCTGTTT 

Onthophagus rugicollis4_RNG 
TTGGGA--TCTTATAA-
CCTAAAGGCGCAATGAAAGTAAAGGTCCGCCTTGCGCGGACCGAGGGAGGATGGG
CCCGTTCTCGTGACGGGCCCCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATCGCGAGAT
GAGGCGCACCCAGAGCGTACACGCTGGGACCCGAAAGATGGTGAACTATGCCTGG
TCAGGACGAAGTCAGGGG-
AAACCCTGATGGAGGTCCGTAGCGATTCTGACGTGCAAATCGATCGTCGGAACTGG
GTATAGGGGCGAAAGACTAATCGAACCTTCTAGTAGCTGGTT 

Onthophagus maniti1_SNI 
TTGGGAC-
TCTGATAAACCTAAAGGCGCAATGAAAGTAAAGGTCCGCCTTGCGCGGACCGAGGG
AGGATGGGTCCGTTCGCG-
AACGGGCCCCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATCGCGAGATGAGGCGCACCC
AGAGCGTACACGCTGGGACCCGAAAGATGGTGAACTATGCCTGGTCAGGACGAAGT
CAGGGG-
AAACCCTGATGGAGGTCCGTAGCGATTCTGACGTGCAAATCGATCGTCGGAACTGG
GTATAGGGGCGAAAGACTAATCGAACCTTCTAGTAGCTGTTT 

Onthophagus maniti2_RNG 
TTGGGAC-
TCTGATAAACCTAAAGGCGCAATGAAAGTAAAGGTCCGCCTTGCGCGGACCGAGGG
AGGATGGGTCCGTTCGCG-
AACGGGCCCCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATCGCGAGATGAGGCGCACCC
AGAGCGTACACGCTGGGACCCGAAAGATGGTGAACTATGCCTGGTCAGGACGAAGT
CAGGGG-
AAACCCTGATGGAGGTCCGTAGCGATTCTGACGTGCAAATCGATCGTCGGAACTGG
GTATAGGGGCGAAAGACTAATCGAACCTTCTAGTAGCTGGTT 
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Onthophagus seniculus_TRG 
TTGGGAC-
TCTGATAAACCTAAAGGCGCAATGAAAGTAAAAGTCCGCCTCGCGCGGACCGAGGG
AGGATGGGACCGTTCTCG-
AACGGACCCCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATCGCGAGAAGAGGCGCACCC
AGAGCGTACACGCTGGGACCCGAAAGATGGTGAACTATGCCTGGTCAGGACGAAGT
CAGGGG-
AAACCCTGATGGAGGTCCGTAGCGATTCTGACGTGCAAATCGATCGTCGGAACTGG
GTATAGGGGCGAAAGACTAATCGAACCTTCTAGTAGCTGGTT 

Onthophagus uenoi_SNI 
TTGGGAC-
TCTAATAAACCTAAAGGCGCAATGAAAGTAAAAGTCCGCCTTGCGCGGACCGAGGG
AGGATGGGACCGTTCTCG-
AACGGACCCCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATCGCGAGAAGAGGCGCACCC
AGAGCGTACACGCTGGGACCCGAAAGATGGTGAACTATGCCTGGTCAGGACGAAGT
CAGGGG-
AAACCCTGATGGAGGTCCGTAGCGATTCTGACGTGCAAATCGATCGTCGGAACTGG
GTATAGGGGCGAAAGACTAATCGAACCTTCTAGTAGCTGTTT 

Onthophagus vulpes_SNI 
TTGGGAC-
TCTGATAAACCTAAAGGCGCAATGAAAGTAAAGGCCCGCCTTGCGCGGGCCGAGGG
AGGATGGGTCCGTTCTAG-
AACGGGCCCCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATCGCGAGATGAGGCGCACCC
AGAGCGTACACGCTGGGACCCGAAAGATGGTGAACTATGCCTGGTCAGGACGAAGT
CAGGGG-
AAACCCTGATGGAGGTCCGTAGCGATTCTGACGTGCAAATCGATCGTCGGAACTGG
GTATAGGGGCGAAAGACTAATCGAACCTTCTAGTAGCTGGTT 

Onthophagus laevis_TRG 
TTGGGAC-
TCTAATAAACCTAAAGGCGCAATGAAAGTAAAAGTCCGCCTTGCGCGGACCTAGGGA
GGATGGGACCGTTCTCG-
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GACGGACCCCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATCGCGAGAAGAGGCGCACCC
AGAGCGTACACGCTGGGACCCGAAAGATGGTGAACTATGCCTGGTCAGGACGAAGT
CAGGGG-
AAACCCTGATGGAGGTCCGTAGCGATTCTGACGTGCAAATCGATCGTCGGAACTGG
GTATAGGGGCGAAAGACTAATCGAACCTTCTAGTAGCTGTTT 

Onthophagus pedator_SKA 
TTGGGAC-
TCTAATAAACCTAAAGGCGCAATGAAAGTGAAGGTCCGCCTTGCGCGGACCGAGGG
AGGATGGGCCCGTACACG-
TGCGGGCCCCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATAGCGAGATGAGGCGCACCC
AGAGCGTACACGCTGGGACCCGAAAGATGGTGAACTATGCCTGGTCAGGACGAAGT
CAGGGG-
AAACCCTGATGGAGGTCCGTAGCGATTCTGACGTGCAAATCGATCGTCGGAACTGG
GTATAGGGGCGAAAGACTAATCGAACCTTCTAGTAGCTGGTT 

Onthophagus phanaeides_NRT 
TTGGGAC-
TCTGATAAACCTAAAGGCGCAATGAAAGTGAAGGTCCGCCTTGCGCGGACCGAGGG
AGGATGGGCCCGTTCTCG-
GACGGGCCCCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATCGCGAGATGAGGCGCACCC
AGAGCGTACACGCTGGGACCCGAAAGATGGTGAACTATGCCTGGTCAGGACGAAGT
CAGGGG-
AAACCCTGATGGAGGTCCGTAGCGATTCTGACGTGCAAATCGATCGTCGGAACTGG
GTATAGGGGCGAAAGACTAATCGAACCTTCTAGTAGCTGGTT 

Onthophagus sp1_RNG 
TTGGGAC-
TCTAATAAACCTAAAGGCGCAATGAAAGTGAAGGTCCGCCTTGCGCGGACCGAGGG
AGGATGGGCCCGTTCACG-
AGCGGGCCCCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATCGCGAGATGAGGCGCACCC
AGAGCGTACACGCTGGGACCCGAAAGATGGTGAACTATGCCTGGTCAGGACGAAGT
CAGGGG-
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AAACCCTGATGGAGGTCCGTAGCGATTCTGACGTGCAAATCGATCGTCGGAACTGG
GTATAGGGGCGAAAGACTAATCGAACCTTCTAGTAGCTGGTT 

Onthophagus sp2_SNI 
TTGGGAC-
TCTAATAAACCTAAAGGCGCAATGAAAGTGAAGGTCCGCCTTGCGCGGACCGAGGG
AGGATGGGCCCGTTCACG-
AGCGGGCCCCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATCGCGAGATGAGGCGCACCC
AGAGCGTACACGCTGGGACCCGAAAGATGGTGAACTATGCCTGGTCAGGACGAAGT
CAGGGG-
AAACCCTGATGGAGGTCCGTAGCGATTCTGACGTGCAAATCGATCGTCGGAACTGG
GTATAGGGGCGAAAGACTAATCGAACCTTCTAGTAGCTGGTT 

Onthophagus sp3_SNI 
-TGGGAC-TCTAATAA-
CCTAAAGGCGCAATGAAAGTGAAGGTCCGCCTTGCGCGGACCGAGGGAGGATGGG
CCCGTTCACG-
AGCGGGCCCCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATCGCGAGATGAGGCGCACCC
AGAGCGTACACGCTGGGACCCGAAAGATGGTGAACTATGCCTGGTCAGGACGAAGT
CAGGGG-
AAACCCTGATGGAGGTCCGTAGCGATTCTGACGTGCAAATCGATCGTCGGAACTGG
GTATAGGGGCGAAAGACTAATCGAACCTTCTAGTAGCTGGTT 

Onthophagus sp4_SKA 
TTGGGAC-
TCTAATAAACCTAAAGGCGCAATGAAAGTGAAGGTCCGCCTTGCGCGGACCGAGGG
AGGACGGGCCCGTTCACG-
AGCGGGCCCCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATCGCGAGATGAGGCGCACCC
AGAGCGTACACGCTGGGACCCGAAAGATGGTGAACTATGCCTGGTCAGGACGAAGT
CAGGGG-
AAACCCTGATGGAGGTCCGTAGCGATTCTGACGTGCAAATCGATCGTCGGAACTGG
GTATAGGGGCGAAAGACTAATCGAACCTTCTAGTAGCTGGTT 
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Onthophagus sp5_PNA 
TTGGGA--
TCTAATAAACCTAAAGGCGCAATGAAAGTGAAGGTCCGCCTTGCGCGGACCGAGGG
AGGACGGGCCCGTTCACG-
AGCGGGCCCCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATCGCGAGATGAGGCGCACCC
AGAGCGTACACGCTGGGACCCGAAAGATGGTGAACTATGCCTGGTCAGGACGAAGT
CAGGGG-
AAACCCTGATGGAGGTCCGTAGCGATTCTGACGTGCAAATCGATCGTCGGAACTGG
GTATAGGGGCGAAAGACTAATCGAACCTTCTAGTAGCTGGTT 

Onthophagus sp6_NRT 
TTGGGAC-
TCTAATAAACCTAAAGGCGCAATGAAAGTGAAGGTCCGCCTTGCGCGGACCGAGGG
AGGACGGGCCCGTTCACG-
AGCGGGCCCCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATCGCGAGATGAGGCGCACCC
AGAGCGTACACGCTGGGACCCGAAAGATGGTGAACTATGCCTGGTCAGGACGAAGT
CAGGGG-
AAACCCTGATGGAGGTCCGTAGCGATTCTGACGTGCAAATCGATCGTCGGAACTGG
GTATAGGGGCGAAAGACTAATCGAACCTTCTAGTAGCTGGTT 

Onthophagus sp7_RNG 
TTGGGA--TCTGATAA-
CCTAAAGGCGCAATGAAAGTGAAGGTCCGCCTCGCGCGGACCGAGGGAGGATGGG
CCCGTCCTCG-
GGCGGGCCCCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTTCTCATCGCGAGATGAGGCGCACCC
AGAGCGTACACGCTGGGACCCGAAAGATGGTGAACTATGCCTGGTCAGGACGAAGT
CAGGGGGAAACCCTGATGGAGGTCCGTAGCGATTCTGACGTGCAAATCGATCGTCG
GAACTGGGTATAGGGGCGAAAGACTAATCGAACCTTCTAGTAGCTGGTT 

Outgroups 
Copris punctulatus_TRG 
TTGGGAT-AT-
ACTAAACCTAAAGGCGCAATGAAAGTAAAGGTCCGCCTGGCGCGGACCTAGGGAGG
ACGGGCCCGTCTACG-
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GACGGGCCCCGCACTCCCGGGGCGTCTCGTCCTCATCGCGAGGAGAGGCGCACCC
AGAGCGTACACGCTGGGACCCGAAAGATGGTGAACTATGCCTGGTCAGGACGAAGT
CAGGGG-
AAACCCTGATGGAGGTCCGTAGCGATTCTGACGTGCAAATCGATCGTCGGAACTGG
GTATAGGGGCGAAAGACTAATCGAACCTTCTAGTAGCTGGTT 

Copris reflexus_TRG  
TTGGGAC-
TCGATTAAACCTAAAGGCGCAATGAAAGTAAAGGTCCGCCGCGCGCGGACCGAGGG
AGGACGGGCCCGTCTACG-
GGCGGGCCCCGCACTCCCGGGGCGTCTCGCCCTCATCGCGAGGAGAGGCGCACC
CAGAGCGTACACGCTGGGACCCGAAAGATGGTGAACTATGCCTGGTCAGGACGAAG
TCAGGGG-
AAACCCTGATGGAGGTCCGTAGCGATTCTGACGTGCAAATCGATCGTCGGAACTGG
GTATAGGGGCGAAAGACTAATCGAACCTTCTAGTAGCTGGTT 
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ช่ือ  สกลุ นางสาวอรทพิย ์วรานุศษิฏ ์
รหสัประจ าตวันักศึกษา 5610220100 
วฒิุการศึกษา 
 วฒิุ ช่ือสถาบนั ปีท่ีส าเรจ็การศึกษา 
วทิยาศาสตรบณัฑติ  มหาวทิยาลยัสงขลานครนิทร ์ 2556 
     (ชวีวทิยา) 
ทุนการศึกษา  (ท่ีได้รบัในระหว่างการศึกษา) 

1. ทุนบณัฑติศกึษาภายใตโ้ครงการมหาวทิยาลยัวจิยัแห่งชาต ิ(NRU-SCI540531M) 
มหาวทิยาลยัสงขลานครนิทร ์ระหว่างปีการศกึษา 2556-2558 

2. ทุนอุดหนุนการวจิยัเพื่อวทิยานิพนธ ์บณัฑติวทิยาลยั มหาวทิยาลยัสงขลานครนิทร ์
ประจ าปีงบประมาณ 2558 

3. ทุนสนับสนุนบณัฑติศกึษา ภาควชิาชวีวทิยา คณะวทิยาศาสตร ์
มหาวทิยาลยัสงขลานครนิทร ์ 


