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ข้อความแห่งการริเร่ิม 

1. วิทยานิพนธ์น้ีเป็นการศึกษาแรกท่ีรายงานรูปแบบเมตาเฟสคาริโอไทป์รูปแบบใหม่ของ
ยงุกน้ปล่อง Anopheles nigerrimus และ Anopheles nitidus 

2. วิทยานิพนธ์น้ีเป็นการศึกษาแรกท่ีท าให้ทราบอย่างชัดเจนถึงสถานะสปีชีส์ท่ีแท้จริงของ
รูปแบบเมตาเฟสคาริโอไทป์ท่ีมีความหลากหลายของยุงก้นปล่อง An. nigerrimus และ An. 
nitidus โดยใชว้ธีิสหวทิยาการ  

3.  วิทยานิพนธ์น้ีได้แสดงให้เห็นว่าความหลากหลายทางพนัธุกรรมในระดบัโครโมโซมของ
ยุงก้นปล่อง An. nigerrimus และ An. nitidus นั้ น ไม่ มีผลต่อการเกิดการวิว ัฒนาการเป็น
ยงุกน้ปล่องกลุ่มชนิดซบัซอ้น 
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STATEMENT OF ORIGINALITY 

1. This thesis is on the first study to report new metaphase karyotypes of Anopheles 

nigerrimus and Anopheles nitidus. 

2. This thesis is on the first study to clarify the true species status of karyotypic 

variants of An. nigerrimus and An. nitidus by using multidisciplinary approaches. 

3. This thesis demonstrates that genetic diversity at the chromosomal level of An. 

nigerrimus and An. nitidus does not result in the evolution of species complex.  

 

 

 


