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บทคัดยอ 
 

กบทูดหรือเขียดแลว (Limnonectes blythii) เปนกบที่มีขนาดใหญ อาศัยอยูในปาสมบรูณ       
ท่ีระดับความสูงจากระดับน้าํทะเลประมาณ 450 - 1,100 เมตร และวางไขในน้ําสะอาดเทานั้น ซ่ึงใน
ปจจุบันกบทูดไดถูกจัดใหเปนสัตวปาคุมครอง การลดจํานวนลงอยางตอเนื่องของกบทูดในประเทศ
ไทยน้ันสงผลใหโอกาสในการสูญเสียความหลากหลายทางพันธุกรรมของกบทูดเพิ่มมากข้ึน ดังนั้น 
งานวิจยันีจ้ึงไดทําการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม ลักษณะโครงสราง และความสัมพนัธ
ทางพันธุกรรมของกลุมประชากรกบทูด ในจังหวัดแมฮองสอน โดยทําการศึกษาไมโครแซทเทล
ไลทดีเอ็นเอ 7 ตําแหนง และดีเอ็นเอในไมโตคอนเดรีย 2 ตําแหนง ซ่ึงเปนอีกวิธีหนึ่งท่ีมีความ
เหมาะสมสําหรับการศึกษาคร้ังนี้ โดยทําการเก็บตัวอยางกบทูดท้ังหมด 164 ตัวอยาง จาก 4 แหลง 
ไดแก บริเวณชายแดนไทย-ประเทศเมียนมาร (TMM) บริเวณสถานีประมง จังหวัดแมฮองสอน 
(PMM) บริเวณฝงประเทศเมียนมาร (MM) และปางอุง (PAM) ผลการศึกษาช้ีใหเห็นวาประชากร
กบทูด ท้ัง 4 แหลง มีความหลากหลายทางพันธุกรรมอยูในระดบัปานกลาง โดยมีจํานวนอัลลีลเฉล่ีย 
ตอตําแหนงระหวาง 3.0000 ถึง 3.4286 และมีคาเฉล่ีย H0 จากทุกตําแหนงระหวาง 0.3963 ถึง 0.7702 
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ความถ่ีจีโนไทปในทุกประชากร ยกเวนปางอุง มีคาเบ่ียงเบนจากสมดลุฮารดี – ไวนเบิรก ความ
แตกตางระหวางประชากรท้ัง 4 แหลงแบงเปนประชากรยอยจริง ท่ีอยูในระดับตํ่า ซ่ึงแสดงดวยคา 
FST เฉล่ียเทากับ 0.0463 โดยสถานีประมงน้ําจืด จังหวดัแมฮองสอนมีความหลากหลายสูงท่ีสุด 
รองลงมาคือฝงเมียนมาร ชายแดนไทย – เมียนมาร และปางอุงตามลําดับ พบวาประชากรท้ัง            
4 แหลงแบงเปนประชากรยอยท่ีมีความแตกตางทางพันธุกรรมอยางชัดเจน 2 กลุม โดยกลุมแรก 
ไดแก สถานีประมงน้ําจืดจงัหวัดแมฮองสอน ประเทศเมียนมาร ชายแดนไทย-ประเทศเมียนมาร  
กลุมท่ี 2 คือ ปางอุง ยังทําการตรวจสอบความสัมพันธทางพันธุกรรมของประชากรกบทูด                
32 ตัวอยาง จาก 4 แหลง ดวยการวิเคราะหลําดับเบสของยีน 12S rRNA และ 16S rRNA ใน                
ไมโตคอนเดรีย พบยีน 12S rRNA และ16S rRNA  ขนาด 323 คูเบส และ 480 คูเบส ตามลําดับ     
พบรูปแบบ Haplotype ท้ังหมดเพยีง 2 รูปแบบ และเม่ือวิเคราะหหาระยะหางทางพันธุกรรมของ
กบทูด ท่ีไดทําการศึกษา เปรียบเทียบกับลําดับเบสของกบทูดในทวีปเอเชียจากฐานขอมูล GenBank 
พบวายนี 12S rRNA และ16S rRNA มีคาระหวาง 0.000 ถึง 0.136 และ 0.000 ถึง 0.139 ตามลําดับ 
ซ่ึงแสดงใหเหน็วากบทูดมีความแตกตางทางพันธุกรรมนอยมาก และเม่ือทําการศึกษาความสัมพนัธ
ทางพันธุกรรมดวยวิธี Neighbor joining และ Maximum parsimony ของยีน12S rRNA และ16S 
rRNA  แสดงใหเห็น tree ท่ีมีลักษณะคลายคลึงกันมาก การศึกษาในคร้ังนี้ยังพบวา กบทูด และกบใน
สกุล Limnonectes มีววิัฒนาการแบบ Paraphyletic group และ Interior branch ระหวางกบแตละ
ชนิด โดยสายววิัฒนาการของกบทูด L. blythii จาก Kuala Lumpur และ Endau ในประเทศมาเลเซีย 
มีวิวัฒนาการมายาวนานท่ีสุดเม่ือเปรียบเทียบกับกบทูดจากแหลงอ่ืน จากขอมูลท่ีไดดังกลาวจะเปน 
ประโยชนในดานการจดัการอนุรักษ และดํารงไวซ่ึงถ่ินท่ีอยูอาศัยของกบทูดตอไป 
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ABSTRACT 

 
The Giant frog (Limnonectes blythii) can live only in plentiful forest which had 450 - 1,100 

m above sea level and lay eggs in fresh water which is classified to be protected animals in 
Thailand. Decrease of giant frog effects declining of genetic diversity. This data show the risk of 
the giant frog extinction because of the limitation of their habitat. Thus, this study was attempted 
to determine the genetic diversity, genetic structure and genetic relationship of the giant frog in 
Mae Hong Son province using 7 Microsatellite loci and mtDNA 12S, 16S rRNA gene which 
suitable for this study. 164 of tissue samples were obtained from 4 localities: Thai-Myanmar 
border (TMM), Mae Hong Son inland fisheries station (PMM), Myanmar (MM) and Pang Aung 
(PAM). The results showed that there was a moderate level of genetic diversity in L.  blythii 
population. Alleles per locus ranged from 3.0000 to 3.4286 and an average observed 
heterozygosity (Ho) value of all positions ranged from 0.3963 to 0.7702. Genotype frequency of 
all populations except Pang Aung had deviated from Hardy – Weinberg value. The difference 
between the four populations was lower level with an average FST value of 0.0463. It was found 
that the Mae Hong Son Inland Fisheries station had a highest diversity; following by Myanmar, 
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Thai – Myanmar border, and Pang Aung, respectively. Besides, there was a clear genetic 
difference between the two groups: the first group is Mae Hong Son Inland Fisheries station, 
Myanmar, Thai–Myanmar border and another group is Pang Aung. Genetic relationship testing 
was conducted with 32 L.  blythii samples from the four sources  using DNA sequence analysis of 
partial mtDNA gene 12S rRNA and 16S rRNA. It was found two size of partial mtDNA gene 
(12S rRNA and 16S rRNA; 323 bp and 480 bp, respectively). For genetic distance analysis of      
L. blythii in this study, sequence comparison with L. blythii in Asia, using partial mtDNA gene: 
12S rRNA and 16S rRNA had the ranging value of 0.000 to 3.136 and 0.000 to 3.139, 
respectively. This can be implied that there was little genetic difference. Furthermore,                 
an investigation of phylogenetic relationship by the neighbor joining and maximum parsimony 
methods of partial mtDNA gene 12S rRNA and 16S rRNA showed the similar apparent tree.       
It was also found that Limnonectes and the other groups have an evolution in the forms of 
paraphyletic and interior branch which resulted in a difference of bootstrap testing results.         
The evolution of L. blythii line from Kuala Lumpur and Endau in Malaysia is the longest one 
when compared with L. blythii from the other sources. Therefore, this study will be important for 
conservation and preservation management of L.  blythii existing habitat. 


