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บทคัดย่อ

	 สาหร่ายสีเขียวกลุ่ม	Boodlea	complex	ซึ่งอยู่ในวงศ์	Siphonocladales	ประกอบไปด้วยสาหร่าย	4	สกุล	

ได้แก่	Boodlea, Cladophoropsis, Phyllodictyon	และ	Struveopsis ซึ่งภายในกลุ่มนี้ Cladophoropsis vaucheri-

iformis	เป็นที่รู้จักดีว่าเป็นสาหร่ายสีเขียวที่อยู่ร่วมกับฟองน้ำาสกุล	Halichondria	จากการศึกษาอนุกรมวิธานเชิงโมเลกุล

ของสาหร่ายในกลุ่ม Boodlea	complex	เมื่อเร็วๆ	นี้	พบว่ามีสาหร่ายในสกุล	Boodlea	อย่างน้อย	4	ชนิดที่อยู่ร่วมกับ

ฟองน้ำา	ได้แก่	Boodlea	sp.	1,	sp.	3,	sp.	6	และ	sp.	7	การศึกษาครั้งนี้มีวัตถุประสงค์เพื่อหาความหลากหลายของ

สาหร่ายสีเขียวที่อยู่ร่วมกับฟองน้ำาโดยการใช้	nrDNA	internal	transcribed	spacer	และนำาลำาดับดีเอ็นเอของสาหร่าย	

Boodlea	จากการศึกษาก่อนหน้าและจากการศึกษาในครั้งนี้มาใช้ในการสร้างแผนภูมิวงศ์วานวิวัฒนาการ	ผลการศึกษา

พบว่านอกจาก	Boodlea	4	ชนิดที่มีรายงานว่าอยู่ร่วมกับฟองน้ำา	ยังมี	Boodlea	sp.	10	พบร่วมกับฟองน้ำาอีกด้วย	การ
ศึกษาเพิ่มเติมของสาหร่ายในกลุ่ม	 Boodlea	 อาจเผยให้เห็นความหลากหลายที่ซ่อนเร้นของสาหร่ายสีเขียวที่อยู่ร่วมกับ

ฟองน้ำามากกว่าที่เคยรายงานเอาไว้

 คำ�สำ�คัญ : Cladophoropsis vaucheriiformis	/	สาหร่ายที่อยู่ร่วมกับฟองน้ำา	/	ความหลากหลายที่ซ่อนเร้น	/	 

	 	 สาหร่ายสีเขียว	/	Siphonocladales
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 Boodlea complex is a group of siphonocladalean green algae consisting of four genera: Boodlea, 
Cladophoropsis, Phyllodictyon and Struveopsis. Within the group, Cladophoropsis vaucheriiformis is long 
known as a green algal species that associates with sponge in the genus Halichondria. Recent study in 
Boodlea complex suggested that there are at least four Boodlea species that coexist with sponge (Boodlea sp. 
1, sp. 3, sp. 6 and sp. 7). In this study, we aimed to explore species diversity of sponge-associate green algae 
by using nrDNA internal transcribed spacer. DNA sequences of the previously reported Boodlea species, 
together with the newly generated sequences generated in this work, were used to construct phylogenetic 
trees. The results suggested that apart from four documented sponge-assiciated Boodlea species, Boodlea 
sp. 10 also coexist with sponge. Molecular phylogenetic studies of green algae in this group may reveal 
further cryptic diversity of green algae that coexist with sponge species.

 Keywords : Cladophoropsis vaucheriiformis / Sponge-algal Association / Cryptic Diversity / 
   Green algae / Siphonocladales
 

Abstract

DNA Taxonomy Reveals Cryptic Diversity in Sponge-associated 
Boodlea Species (Chlorophyta: Cladophorales)
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1. บทนำ�
	 ทั่วโลกมีสาหร่ายท่ีพบอยู่ร่วมกับฟองน้ำาหลายกลุ่ม 

เช่น	[1]	สาหรา่ย	Ceratodictyon spongiosum	อยู่ร่วมกับ

ฟองน้ำา	Haliclona cymaeformis	และเมือ่เรว็ๆ	นี	้มรีายงาน

การพบฟองน้ำาชนิดใหม่	 Mycale	 vansoesti	 sp.	 nov.	 

จากเกาะซูลาเวซี	ประเทศอินโดนีเซียที่อยู่ร่วมกับสาหร่าย

ในกลุ่ม	Coralline	red	algae	[2]	

 Cladophoropsis vaucheriiformis	 (Areschoug)	

Papenfuss	 (1958:	 104,	 ‘vaucheriaeformis’)	 เป็น

สาหร่ายสีเขียวในอันดับ	Cladophorales	ซึ่งเป็นที่รู้จักกัน

ดีว่า	อยู่ร่วมกับฟองน้ำาในสกุล	Halichondria	โดยสาหร่าย	

Cladophoropsis vaucheriiformis	สามารถพบได้บรเิวณ

เขตร้อนและก่ึงโซนร้อนในแถบตะวันตกของมหาสมุทร		

แปซิฟิค	 ข้ึนในเขตน้ำาต้ืนจนถึงที่ระดับความลึก	 1	 เมตร	

[3,	4]

	 จากการศึกษาสาหร่ายในสกุล	Cladophosopsis ของ 

Leliaert	 และ	 Coppejans	 ในปี	 2006	 [3]	 ได้ระบุว่า	

Cladophoropsis vaucheriiformis	 มีสัณฐานที่หลาก

หลาย	 เช่น	 (1)	 สัณฐานตั้งตรง	 และกิ่งก้านที่เหมือนนิ้ว

แตกออกไปในลักษณะท่ีไม่แน่นอน	 (2)	 สัณฐานตั้งตรง	 

ก่ิงก้านที่เหมือนนิ้วแตกออกเป็นสองแฉก	 (3)	 สัณฐาณ

แบนราบไปกับพื้นและมีก่ิงก้านท่ีเหมือนปุ่มปม	 (4)	

สัณฐานตั้งตรง	 แต่ก่ิงที่แตกออกมามีลักษณะขยายใหญ่	

และ	 (5)	 สัณฐานตั้งตรง	 แตกกิ่งในลักษณะที่ไม่แน่นอน

และมีปลายแหลมนอกจากนั้น	 ลักษณะการแตกก่ิงของ

เส้นสายภายในต้นก็มีความหลากหลาย	 แม้กระท่ังภายใน

ต้นเดียวกัน	 ซ่ึงมีทั้งการแตกแขนงแบบมีหรือไม่มีผนังก้ัน	

แต่พบแบบไม่มีผนังกั้นเป็นส่วนใหญ่	ส่วนของไรซอยด์พบ

ทั้งสองแบบเช่นกัน	คือแบบมีหรือไม่มีผนังกั้น

	 การศึกษาด้านอนุกรมวิธานเชิงโมเลกุลในสาหร่าย

สีเขียว	 4	 สกุล	 จากวงศ์	 Siphonocladales	 ได้แก่	

Boodlea, Cladophoropsis, Phyllodictyon	 และ	 

Struveopsis	 ของ	 Leliaert	 และคณะ	 [5]	 โดยการ

ใช้ข้อมูลลำาดับดีเอ็นเอในส่วนของ	 nrDNA	 (nuclear	 

ribosomal	DNA)	internal	transcribed	spacer	(ITS)	

มาสร้างแผนภูมิวิวัฒนาการเชิงโมเลกุล	 ทำาให้พบว่า

สาหร่ายทั้ง	 4	 สกุลนั้น	 แท้จริงแล้วอยู่ในกลุ่มเดียวกัน	 

โดยให้ชื่อสาหร่ายในกลุ่มนี้ว่า	 Boodlea	 complex	 จาก

ผลจากศึกษาดังกล่าวที่มีการใช้ลำาดับดีเอ็นเอของสาหร่าย	

175	 ตัวอย่าง	 และการวิเคราะห์ผลด้านวิวัฒนาการเชิง

โมเลกุลช้ีให้เห็นว่าสาหร่ายในกลุ่มนี้สามารถจำาแนกออก

เป็น	13	ชนิด	ได้แก่	Boodlea	sp.	1-13	

	 จากการศึกษาดังกล่าว	 พบว่าสาหร่ายที่อยู่รวมกับ

ฟองน้ำา	ซึ่งแต่เดิมเชื่อว่ามีชนิดเดียวคือ	Cladophoropsis 

vaucheriiformis	 แท้จริงแล้วมีหลายชนิด	 ไม่ได้จำาเพาะ

เจาะจงว่าเป็น	C. vaucheriiformis	สาหร่ายที่อยู่รวมกับ

ฟองน้ำานั้น	อยู่ในเคลดเดียวกับสาหร่ายที่แต่เดิมถูกจำาแนก

ตามสัณฐาน	ให้อยู่ในวงศ์		Boodlea, Cladophoropsis 

และ	 Phyllodictyon	 โดยสาหร่ายท่ีอยู่ร่วมกับฟองน้ำา 

มีทั้งหมด	4	ชนิด	ได้แก่	Boodlea	sp.	1,	sp.	3,	sp.	6	

และ	sp.	7

	 จากท่ีกล่าวมาข้างต้นทำาให้เห็นว่าสาหร่ายสีเขียวท่ีอยู่

รวมกับฟองน้ำามีความหลากหลายมากกว่าท่ีเคยเช่ือกันใน

อดีต	 ในการศึกษาคร้ังนี้มีวัตถุประสงค์เพื่อหาความหลาก

หลายของสาหร่ายสีเขียวในกลุ่ม Boodlea	 complex	 ที่

อยู่รวมกับฟองน้ำาโดยใช้เทคนคิทางวิวัฒนาการเชิงโมเลกุล	

ซ่ึงความรู้ดังกล่าวจะเป็นประโยชน์ต่อการศึกษาในเชิง

วิวัฒนาการของสิ่งมีชีวิตท่ีอาศัยอยู่ร่วมกัน	 รวมทั้งความ

เข้าใจในความหลากหลายของสาหร่ายท่ีอยู่ร่วมกับสิ่งมี

ชีวิตอื่น

2. อุปกรณ์และวิธีก�รวิจัย
 2.1  ก�รเก็บตัวอย่�งและสกัดดีเอ็นเอ

	 	 	ตัวอย่างสาหร่ายสดที่เก็บมาได้จะถูกนำามาเก็บ

รักษาด้วยซิลิกาเจล	 เพื่อดูดความช้ืนออกจากตัวอย่างให้

เร็วที่สุด	 เพื่อรักษาสภาพของดีเอ็นเอ	 ข้อมูลของตัวอย่าง

สาหร่ายและสถานที่เก็บระบุไว้ในตารางที่	1	ดีเอ็นเอของ

สาหร่ายถูกสกัดดว้ยชุดสำาเร็จรปู	DNeasy	Plant	Mini	Kit	

(Qiagen)	ตามวิธีการที่ระบุมาโดยผู้ผลิต
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ต�ร�งที่ 1	รายละเอียดของตัวอย่าง	 สถานที่เก็บ	 ผู้เก็บและ	 Accession	 Number	 จากฐานข้อมูล	 GeneBank	 โดยตัวอย่าง 

	 	 	 	 ทั้งหมดจะถูกเก็บไว้ที่	State	Herbarium	of	South	Australia

* Accession Number – to be provided 

6.09.08.2.4  Heron Island, Queensland John Huisman, Rainbo Dixon, 
Fred Gurgel 

* 

15.04.08.2.22  Lizard Island, Queensland Fred Gurgel * 
27.08.10.1.13  Lizard Island, Queensland Fred Gurgel, Maria Marklund * 
27.11.09.1.5  Heron Island, Queensland Fred Gurgel * 
19.05.10.1.24  Ningaloo Reef, Western Australia Fred Gurgel, Gareth Belton * 

 
15.05.10.1.20  Ningaloo Reef, Western Australia Fred Gurgel, Gareth Belton * 
15.05.10.1.27  Ningaloo Reef, Western Australia Fred Gurgel, Gareth Belton * 

ตัวอยาง สถานที่เก็บ ผูเก็บ Accession Number

 2.2  ก�รเพิม่จำ�นวนดเีอน็เอและก�รห�ลำ�ดบัดเีอน็เอ

	 	 	ดีเอ็นเอที่สกัดได้ถูกนำามาเพิ่มจำานวนด้วยวิธี 

พีซีอาร์และไพรเม่อร์ตามวิธีการของ	 Leliaert	 และคณะ	

[5]	 ซ่ึงจะทำาการพีซีอาร์สองคร้ัง	 คร้ังแรกใช้ไพรเม่อร์	

Pana1FL	 และ	 Pana5FL	 ซึ่งครอบคลุมส่วนปลายของ	

Small	 Subunit	 (SSU)	 rDNA	 และ	 Large	 Subunit	

(LSU)	 rDNA	 จากนั้นนำาผลิตภัณฑ์ที่ได้มาทำาพีซีอาร์รอบ

สอง	 โดยแบ่งเป็นสองชุด	 ชุดแรกจะครอบคลุมส่วนของ	

ITS1	และบางส่วนของ	5.8S	ซึ่งจะใช้ไพรเม่อร์	ITS1FL	

และ	 ITS2FL	 ส่วนชุดที่สองจะครอบคลุมส่วนของ	 5.8S	

และ	 ITS2	 ซึ่งจะใช้ไพรเม่อร์	 ITS3FL	 และ	 Pana4FL	

ผลติภณัฑ์จากข้ันตอนพซีีอาร์ท่ีได้จะนำาไปหาลำาดบัดเีอน็เอ	

โดยนำาส่ง	Australian	Genome	Research	Facility	Ltd	

(AGRF)	สาขารัฐ	South	Australia	

 2.3  ก�รจัดก�รลำ�ดับดีเอ็นเอและก�รวิเคร�ะห์เชิง

วงศ์ว�นวิวัฒน�ก�ร

	 	 	ลำาดับดีเอ็นเอที่ได้จะถูกนำามาจัดเรียงด้วย

โปรแกรม	Geneious	5.5.9	[6]	จากนั้นจึงทำาการวิเคราะห์

ทางวิวัฒนาการเชิงโมเลกุล	เริม่ตน้จากการหา	Nucleotide	 

Substitution	 Models	 ท่ีเหมาะสมกับชุดข้อมูลด้วยการ

ใช้โปรแกรม	jModelTest	2.1.4	[7]	หลังจากที่ได้	Model	

ที่เหมาะสม	 ชุดข้อมูลลำาดับดีเอ็นเอจะถูกนำาไปวิเคราะห์

และสร้างแผนภูมิวงศ์วานวิวัฒนาการโดยวิธี	 Maximum	

Likelihood	ด้วยโปรแกรม	PhyML	[8]	โดยมี	Boostrap	

support	จำานวน	100	รอบ	ส่วนการวิเคราะห์และสร้าง

แผนภูมิด้วยวิธี	 Bayesian	 Inference	 จะใช้โปรแกรม	

MrBayes	 [9]	 โดยตั้งค่าให้มีการวิเคราะห์	 4	 ครั้ง	 รวม

ทั้งหมด	3,000,000	generations	โดยพิมพ์ผลทุกๆ	1,000	

generations	และ	ตั้งค่า	burn-in	ไว้ที่	10%	เมื่อได้ผลจะ

ตรวจสอบว่าผลท่ีวิเคราะห์ได้มีข้อมูลเพียงพอหรือไม่ด้วย

การตรวจสอบ	effective	sampling	size	ว่ามีเกิน	1,000

	 	 	การหาความแตกต่างระหว่างลำาดับดีเอ็นเอ	 

(p-distance)	จะคำานวณด้วยโปรแกรม	MEGA6	[10]	โดย

แยกกลุ่มของลำาดับดีเอ็นเอตามชนิดที่	Leliaert	และคณะ	

[5]	 ได้เสนอ	 เพื่อเปรียบเทียบเปอร์เซ็นต์ความแตกต่าง 

ระหว่างชนิดที่ได้รายงานก่อนหน้า	 กับลำาดับดีเอ็นเอของ

การศึกษานี้

3. ผลก�รศึกษ�และวิจ�รณ์ผล
 3.1  ก�รจัดเรียงลำ�ดับดีเอ็นเอและวิเคร�ะห์ผลเชิง

วงศ์ว�นวิวัฒน�ก�ร

	 	 ลำาดับดีเอ็นเอจำานวน	 31	 sequences	 ถูกนำามา

วิเคราะห์	โดยประกอบไปด้วยลำาดับดเีอน็เอจากการศกึษานี	้ 
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7	 sequences	 และลำาดับดีเอ็นเอที่เป็นตัวแทนของชนิด

ใน Boodlea	complex	ทั้ง	13	ชนิด	24	sequences	

โดย	Nucleotide	Substitution	Models	ที่เหมาะสมกับ

ชุดข้อมูลคือ	 General	 Time	 Reversible	 (GTR)	 โดย

พิจารณาค่า	Gamma	ร่วมด้วย	

 3.2  แผนภูมิวงศ์ว�นวิวัฒน�ก�ร
	 	 	แผนภูมิวงศ์วานวิวัฒนาการที่ถูกสร้างด้วยวิธี	

Maximum	Likelihood	ไดแ้สดงในรปูที	่1	โดยตัวเลขทีอ่ยู่

เหนือเคลดคือค่า	Boostrap	support	จากการวิเคราะห์

ด้วยวิธี	 Maximum	 Likelihood	 (ML)	 ตามด้วยค่า	 

Posterior	Probability	จากการวิเคราะห์ด้วยวิธ	ีBayesian	 

Inference

รูปที่ 1	แผนภูมิวงศ์วานววิฒันาการที่วเิคราะหโ์ดยโปรแกรม	PhyML	ชือ่ที่ตามดว้ย	*	คอืตวัอยา่งทีม่าจากการศึกษาครั้งนี้	ซึง่รวม 

	 	 กลุ่มอยู่กับ	Boodlea	sp.1	และ	10	ค่าที่อยู่บนเคลดคือ	ค่าสนับสนุนทางสถิติ	Boostrap	Support	จากการวิเคราะห์	 

	 	 Maximum	Likelihood	และค่า	Posterior	Probability	จากการวิเคราะห์	Bayesian	Inference	ตามลำาดับ

	 	 		การวิเคราะห์ด้วยวิธี	Bayesian	Inference	ให้

แผนภูมิวงศ์วานวิวัฒนาการท่ีมีลักษณะเช่นเดียวกับวิธี	

Maximum	Likelihood	จงึนำาเสนอแผนภมูเิพยีงภาพเดยีว

เท่านั้น

	 	 	จากแผนภาพวงศ์วานวิวัฒนาการพบว่า	ตัวอย่าง

จากการศกึษานี	้2	ตวัอยา่งอยู่ร่วมเคลดเดียวกับ	Boodlea 

sp.1	โดยมคีา่	Boostrap	support	และ	Posterior	Prob-

ability	คือ	98	และ	1	ตามลำาดับ	ซึ่งถือเป็นค่าที่ค่อนข้าง

สงูแสดงให้เห็นว่าตวัอย่างสาหรา่ยดังกลา่วควรถูกจดัให้อยู่

ในชนิด	Boodlea	sp.	1	
	 	 	นอกจากนั้น	 ตัวอย่างจากการศึกษาในครั้งนี้อีก	

5	ตัวอย่าง	พบว่าอยู่ร่วมกับเคลด	Boodlea	sp.	10	โดย

มีค่า	Boostrap	support	และ	Posterior	Probability	

คือ	 95	 และ	 1	 ตามลำาดับ	 ซ่ึงถือเป็นค่าที่ค่อนข้างสูง	

แสดงให้เห็นว่าตัวอย่างสาหร่ายดังกล่าวควรถูกจัดให้อยู่

ในชนิด	 Boodlea	 sp.	 10	 โดยภายในเคลดดังกล่าวพบ 

เคลดย่อย	 (subclade)	 ภายใน	 เมื่อพิจารณาภายใน 

เคลดย่อยที่ประกอบไปด้วยตัวอย่าง	 3	 ตัวอย่างจาก

การศึกษานี้	 ได้แก่	 27.8.10.1.13,	 15.5.10.1.27	 และ	

19.5.10.1.24	 พบว่าท้ัง	 3	 ตัวอย่าง	 มีสองตัวอย่างเก็บ

จากจุดเดียวกันคือ	Ningaloo	Reef	ทางด้านตะวันตกของ

ออสเตรเลีย	 ส่วนอีกตัวอย่างถูกเก็บจาก	 Heron	 Island	

ทางด้านตะวันออกของออสเตรเลีย	ซึ่งชี้ให้เห็นว่าการรวม

กันเป็นเคลดย่อย	ไม่ได้สัมพันธ์กับความพื้นที่ที่เก็บ	เพราะ
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หากเป็นเช่นนั้น	 ตัวอย่างทั้งสามตัวอย่างจาก	 Ningaloo	

Reef	ควรอยู่รวมกันในเคลดย่อยดังกล่าว

 3.3  คว�มแตกต่�งในลำ�ดับดีเอ็นเอ

	 	 	ความแตกต่างในลำาดบัดีเอน็เอหรือค่า	p-distance	 

ของตัวอย่าง	Boodlea	sp.	1	จากการศึกษานี้	เมื่อเปรียบ

เทียบกับตัวอย่าง	 Boodlea	 sp.	 1	 ตัวอย่างอื่นๆ	 อยู่

ระหว่าง	 0-0.025	 หากเปรียบเทียบจากรายงานก่อนหน้า

นี้	[5]	พบว่าความแตกต่างภายในชนิดของ	Boodlea	sp.1	

อยู่ที่	 0-0.02	 เท่านั้น	 ซึ่งค่าความแตกต่างนี้สูงกว่าที่เคย

รายงานไว้	และซ้อนทับกับความแตกต่างระหว่างชนิด	ซึ่ง

ระบุว่า	ความแตกต่างระหว่างชนิดของ	Boodlea	sp.	1	

กับ	Boodlea	sp.	2,3	และ	4	ซึ่งอยู่ร่วมกันในเคลด	A	ที่	

Leliaert	และคณะ	[5]	ได้จัดไว้	คือ	0.02-0.04

	 	 	ความแตกตา่งในลำาดับดีเอน็เอของชนดิ	Boodlea 
sp.	 10	 จากการศึกษานี้	 เมื่อเปรียบเทียบกับตัวอย่าง	

Boodlea	sp.	10	อืน่ๆ	อยู่ระหว่าง	0-0.028	ซ่ึงเมือ่เปรยีบ

เทียบจากรายงานก่อนหน้านี้	[5]	ที่พบว่าภายใน	Boodlea 

sp.	10	นั้น	ความแตกต่างภายในชนิดอยู่ที่	0-0.04	แสดง

ให้เห็นว่าตัวอย่างของการศึกษานี้ยังมีค่าใกล้เคียงกับการ

ศึกษาก่อนหน้า	

	 	 	เมื่อพิจารณาความแตกต่างของลำาดับดีเอ็นเอ	

เพื่อจำาแนกชนิดของสาหร่ายในกลุ่มนี้	 พบว่ามีความ

คลุมเครือ	 กล่าวคือ	 เปอร์เซ็นต์ความแตกต่างของลำาดับ

ดีเอ็นเอภายในชนิด	 (p-distance	within	 species)	 กับ

ระหว่างชนิด	(p-distance	between	species)	มีความ

ทับซ้อนกันอยู่	 ทำาให้ยากที่จะหาตัวเลขที่แน่นอนเพื่อใช้

สำาหรับจำาแนกชนิดของสาหร่ายในกลุ่มนี้

	 	 	การทับซ้อนกันระหว่างเปอร์เซ็นต์ความแตกต่าง 

ของลำาดับดีเอ็นเอภายในชนิด	 (p-distance	 within	 

species)	กับระหว่างชนดิ	(p-distance	between	species)	 

นั้นพบได้ในสาหร่ายสีเขียวหลายกลุ่ม	[11,	12]	แต่อย่างไร

ก็ดี	การศึกษาความหลากหลายของสาหร่าย	โดยเฉพาะใน

กลุ่มที่มีความยืดหยุ่นทางสัณฐานวิทยา	 (phenotypic	

plasticity)	 นั้น	 การศึกษาในด้านวิวัฒนาการเชิงโมเลกุล

จะเป็นเครื่องมือที่มีประสิทธิภาพในการช่วยในการจำาแนก

ชนิดและความใกล้ชิดในเชิงวิวัฒนาการของสาหร่ายได้ดี

กว่าการใช้สัณฐานเพียงอย่างเดียว

 3.4  คว�มหล�กหล�ยของส�หร่�ยสีเขียวที่อยู่ร่วม

กับฟองน้ำ�

	 	 	การศกีษานีพ้บว่านอกจาก	Boodlea	sp.	1,	sp.	3,	 

sp.	6	และ	sp.	7	แล้ว	ยังมี	Boodlea	sp.	10	อยู่ร่วมกับ 

ฟองน้ำา	 นอกจากนั้นยังพบว่าสาหร่ายสีเขียวกลุ่มที่อยู่รวม
กับฟองน้ำา	 ยังพบรูปแบบที่อยู่เป็นอิสระได้อีกด้วย	 โดย

สมาชิกของ	 Boodlea	 sp.	 10	 หากจำาแนกทางสัณฐาน

จะประกอบไปด้วยสกุล	 Boodlea, Phyllodictyon	 และ	

Cladophoropsis	จึงเป็นที่น่าสนใจว่า	Cladophoropsis  

vaucheriiformis	 ที่เข้าใจแต่เดิมว่ามีเพียงชนิดเดียว

ที่อยู่กับฟองน้ำาได้	 อาจมีความหลากหลายมากกว่าที่ 

นักวิทยาศาสตร์เคยคาดการณ์	 [3,	 4]	 จากการศึกษานี้		

และการศึกษาของ	 Leliaert	 และคณะ	 [5]	 มีตัวอย่าง

จากออสเตรเลีย	 แอฟริกา	 และมัลดีฟ	 ตัวอย่างจาก

ประเทศไทยและประเทศในแถบเอเชียตะวันออกเฉียงใต้

ที่พบสาหร่ายที่อยู่รวมกับฟองน้ำาเช่นกัน	 ยังไม่ได้รับการ

ศึกษา	 ซ่ึงหากมีการศีกษาที่ครอบคลุมมากข้ึน	 อาจพบ

ความหลากหลายของสาหร่ายที่อยู่รวมกับฟองน้ำามากขึ้น	

4. สรุปผลก�รทดลอง
	 จากผลการศึกษาความหลากหลายของสาหร่ายสี

เขียวในกลุ่ม Boodlea	 complex	 ทำาให้พบว่าวิธีทาง

วิวัฒนาการเชิงโมเลกุลสามารถใช้ในการจำาแนกและเผย

ให้เห็นความหลากหลายที่ซ่อนเร้น	 โดยเฉพาะสาหร่ายที่

มีลักษณะทางสัณฐานวิทยาค่อนข้างซับซ้อนและยืดหยุ่น	

การศึกษานีพ้บว่าม	ีBoodlea	sp.	10	ทีส่ามารถอยู่รว่มกับ

ฟองน้ำา	นอกจากที่เคยรายงานว่า	Boodlea	sp.	10	นั้น

พบเฉพาะที่อยู่เป็นอิสระ	

5. ข้อเสนอแนะ
	 นอกจากการศึกษาความหลากหลายของสาหร่าย	 การ

ศึกษาความหลากหลายและชนิดของฟองน้ำาก็มีความ

สำาคัญเช่นกัน	 เพราะจะช่วยอธิบายความสัมพันธ์ระหว่าง

สาหร่ายสีเขียวและฟองน้ำาที่อยู่ร่วมกันกลุ่มนี้	 ว่ามีความ

จำาเพาะหรอืมวิีวัฒนาการรว่มกันในแบบใด	เนือ่งจากมกีาร

ศึกษาในเชิงสารออกฤทธ์ิของสาหร่ายท่ีอาศัยอยู่ร่วมกับ

ฟองน้ำากลุ่มนี้	 พบว่ามีสารออกฤทธิ์ท่ีมีประโยชน์	 เช่น	 

ออกฤทธิ์ต้านมะเร็งเม็ดเลือดขาว	 [13]	 และต่อต้านเซลล์
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เนื้องอก	 [14]	 หากมีการศึกษาและเข้าใจชีววิทยาของ

สาหร่ายและฟองน้ำาท่ีอยู่ร่วมกันกลุ่มนี้	 จะเป็นประโยชน์

ต่อการศึกษาด้านอื่นๆต่อไป
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