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บทคดัย่อ 

ก ารศึ ก ษ าค ร้ัง น้ี ใช้ ก บ ห งอ น  (Limnonectes gyldenstolpei) แ ล ะ ก บ ห้ วย ข าปุ่ ม เห นื อ 

(Limnonectes taylori) เป็นโมเดลในการศึกษากลไกการเกิดส่ิงมีชีวติชนิดใหม่ ท่ีมีการกระจายตวัแบบ 

parapatric โดยเก็บตวัอย่างกบทั้งสองชนิดจากจงัหวดัเชียงใหม่ แม่ฮ่องสอน เชียงราย น่าน เลยและ

นครราชสีมา นํามาวิเคราะห์ลกัษณะทางพนัธุกรรมด้วยวิธี Inter-Simple Sequence Repeats (ISSR) 

โดยใช้ไพรเมอร์ ISSR จาํนวน 20 ไพรเมอร์ทาํการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอ และทาํการหาความแตกต่าง

ลาํดบัดีเอ็นเอของยีน tyrosinase ในกบห้วยขาปุ่มเหนือเพื่อยืนยนัผล ISSR จากการศึกษาพบว่ามี 5 

ไพรเมอร์สามารถสร้างลายพิมพดี์เอ็นเอท่ีแตกต่างกนัข้ึนทั้งหมด 96 แถบ มีขนาดประมาณ 100-3000 

คู่เบส พบแถบดีเอ็นเอท่ีจาํเพาะต่อกลุ่มประชากรกบหงอนจากไพรเมอร์ UBC811 และกบห้วยขาปุ่ม

เหนือจากไพรเมอร์ UBC824 มีประสิทธิภาพในการแยกกบทั้งสองชนิดออกจากกนัอยา่งชดัเจน และมี

ค่าระยะห่างทางพนัธุกรรมขอ้มูล ISSR ภายในกลุ่มประชากรของกบหงอนอยู่ท่ี 0.2836 ถึง 1.2603 

ภายในกลุ่มประชากรของกบห้วยขาปุ่มเหนืออยู่ท่ี 0.0000 ถึง 2.5852 เช่นเดียวกับการศึกษาในยีน 

tyrosinase พบว่ากบห้วยขาปุ่มเหนือแต่ละพื้นท่ีมีการจดักลุ่มคล้ายกัน มีระยะห่างทางพนัธุกรรม 

0.000 ถึง  0.0680 และข้อมูลระยะห่างทางพัน ธุกรรม ISSR ของกบห้วยขาปุ่มเหนือนั้ นย ังมี

ความสัมพันธ์กับระยะห่างทางภูมิศาสตร์ (IBD) อีกทั้ งพบว่าค่าความแปรปรวนทางพันธุกรรม 

(AMOVA) ภายในกลุ่มประชากรของทั้ งสองชนิดสูงมาก แสดงให้เห็นว่ามีความใกล้เคียงทาง

พนัธุกรรมมากจะเห็นไดว้่าถ่ินท่ีอยู่อาศยั (microhabitat) นั้นมีความสําคญัต่อการกระจายตวัของยีน

อย่างมาก และผลของการศึกษาน้ีสามารถพิสูจน์สมมติฐานไดว้่ากบทั้งสองชนิดน้ีมีการกระจายตวั

แบบ parapatric  
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ABSTRACT 

Limnonectes gyldenstolpei and Limnonectes taylori were used as models to study speciation 

process in populations with parapatric distribution. The samples of the two species were collected 

from Chiang Mai, Mae Hong Son, Chiang Rai, Nan, Loei and Nakorn Ratchasima provinces. The 

genetic analyzes by Inter-Simple Sequence Repeats (ISSR) method was done using 20 ISSR primers. 

Moreover, the phylogenetic tree was constructed from DNA sequences of the tyrosinase gene of L. 

taylori to confirm the ISSR data. The ISSR result showed five primers that can produce different 

DNA fingerprint of 96 fragments. The amplified fragment sizes ranged from 100 to 3,000 base pairs. 

Species specific ISSR fragments that can be used to classify L. gyldenstolpei were found from 

UBC811 primer and L. taylori from UBC824 primer and, among populations within species, the 

genetic distance from ISSR data of L. gyldenstolpei populations ranged from 0.2836 to 1.2603 and 

the genetic distance from ISSR data of L. taylori populations ranged from 0.0000 to 2.5852. Similarly, 

from the tyrosinase gene data, L. taylori is grouped together and the genetic distance within species 

among individual ranged from 0.0000 to 0.0680. Genetic distance from ISSR data of L. taylori 

showed relationship with the geographic distance (IBD). Results of the analysis of molecular variance 

within population were obviously high, showing that they were very close genetically and that 

microhabitat is an important of influencer genetic distribution. Taken together, this study can prove 

the hypothesis that the distribution of the two frog species is in parapatric form. 
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