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บทคัดยอ: การศึกษาคร้ังนี้มีวัตถปุระสงคเพื่อศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของกุงกามกรามในประเทศไทยจาก  4  แหลง  
คือ  ขอนแกน (KK)  สมุทรสงคราม (SK)  สุราษฎรธานี (SR)  และอางทอง (AT)  จํานวน 100  ตวัอยาง  ศกึษาโดยใชเทคนิคไม
โครแซทเทลไลท  จํานวน  13  คูไพรเมอร  และตรวจสอบชิ้นสวนไมโครแซทเทลไลทดีเอ็นเอดวย  6% denaturing 
polyacrylamide gel  พบอัลลิลทั้งหมด  105  อัลลิล  เฉลี่ย  8.08  อัลลิลตอโลกัส  คาความถี่อัลลิลอยูในชวง  0.00-0.88  คาเฮตเทอ
โรไซโกซิตี้คาดหมายมีคาเฉลี่ย  0.73  และคาการวิเคราะหความแตกตางทางพันธุกรรมอยูในชวง  0.15-0.20  พบวา  กุงกามกราม
จากสมุทรสงครามกับอางทองมีความใกลชิดทางพนัธุกรรมมากที่สุด  ขณะที่กุงกามกรามจากสมุทรสงครามกับสุราษฏรธานีมีคา
ความแตกตางทางพันธุกรรมมากทีสุ่ด  ขอมลูจากการศึกษาความหลากหลายสามารถนําไปใชประโยชนในการวางแผนการจัดการ
พันธุกรรมดานตางๆ  ตลอดจนการอนุรักษพันธุกรรมกุงกามกรามตอไป   
คําสําคัญ: ความหลากหลายทางพันธุกรรม  กุงกามกราม  ไมโครแซทเทลไลท  
 
Abstract: The objective of this study was to study the genetic diversity in Giant Freshwater Prawn in Thailand from 4 
locations, which were Khon Kaen (KK), Samutsongkhram (SK), Suratthani (SR) and Angthong (AT), with a total of 100 
samples. Microsatellite technique with 13 primers and separating on 6% denaturing polyacrylamide gel were used in this study. 
The result showed that polymorphic loci had 105 alleles, the average number of alleles per locus was 8.08. The frequency of  
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alleles ranged from 0.00 to 0.88. The average expected heterozygosity at all loci was 0.73 and the genetic distance ranged from 
0.15 to 0.20, showed that the population from Samutsongkhram and Angthong were genetic the closest, while the population 
from Samutsongkhram and Suratthani were the most divergent. The information about genetic diversity may be useful for 
management and conservation of the genetics of Giant Freshwater Prawns in the future.   
Key words: genetic diversity, Giant Freshwater Prawn,  microsatellite  
 

 
บทนํา 

 
กุงกามกราม  (Macrobrachium rosenbergii 

de Man)  มีช่ือสามัญวา  Giant Freshwater Prawn  กุง
ชนิดน้ีจัดเปนกุงน้ําจืดขนาดใหญที่มีถิ่นกําเนิดอยูใน
เขตอินโดแปซิฟก (ทิพสุคนธ  และจิราพร, 2548)  ใน
ประเทศไทยพบแพรกระจายตามแหลงนํ้าจืดที่มีทาง
ติดตอกับทะเล  แหลงนํ้ากรอยบริเวณแมนํ้าลําคลอง  
และทะเลสาบ  (ยนต, 2529)  กุงกามกรามมีเน้ือที่มี
รสชาติดีและมีราคาสูงเปนที่ นิยมของผูบริโภคจึง
จัดเปนสัตวนํ้าจืดที่มีความสําคัญทางเศรษฐกิจชนิด
หนึ่งของไทย  ผลผลิตของกุงกามกรามน้ันไดมาจาก
การจับจากแหลงนํ้าธรรมชาติและการเพาะเลี้ยง  แต
ปจจุบันกุงกามกรามที่จับจากธรรมชาติมีปริมาณลด
จํานวนนอยลงเรื่อยๆ  ดังน้ันการเพาะเล้ียงจึงเขามามี
บทบาทสําคัญท่ีจะทําการเพิ่มผลผลิตใหเพียงพอตอ
ความตองการบริโภคทั้งในประเทศและตางประเทศ  
การผลิตกุงกามกรามที่ดี  มีคุณภาพจะตองมีพอแมพันธุ
ที่ เ จ ริญ เ ติบโตได ดี   แข็ ง แรง   ทนต อโรคและ
สภาพแวดลอมที่เปลี่ยนแปลงไดดี  ดวยเหตุน้ีจึงมีความ
จําเปนที่จะตองมีการศึกษาขอมูลตางๆ  ดานพันธุกรรม
ของกุงกามกรามอยางละเอียด  เครื่องหมายพันธุกรรม
ชนิดไมโครแซทเทลไลทไดรับความนิยมเปนอยางมาก
ในการศึกษาพันธุกรรมของสิ่งมีชีวิตชนิดตางๆ  ใน
ปจจุบัน  เน่ืองจากไมโครแซทเทลไลทดีเอ็นเอมีเปน
จํานวนมากและกระจายอยูทั่วทั้งจีโนมและมีความ
หลากหลายของอัลลิลสูง  นอกจากน้ียังมีขอไดเปรียบ
กวาเครื่องหมายพันธุกรรมอ่ืนๆ  อีกหลายประการ  เชน  
ใชปริมาณตัวอยางดีเอ็นเอที่นอยกวาและไมจําเปนตอง

มีคุณภาพดี  อีกทั้งยังใชเวลารวดเร็วจึงไดมีการศึกษา
พัฒนาและประยุกตใชเครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท
กันอยางกวางขวาง   

งานวิจัยน้ีไดทําการศึกษาความผันแปรทาง
พันธุกรรมของกุงกามกรามในประเทศไทยเพ่ือให
ไดมาซึ่งขอมูลพ้ืนฐานที่จะนําไปใชในการปรับปรุง
และผลิตสายพันธุที่มีคุณภาพ  อีกทั้งยังนําขอมูลที่ได
ไปวิเคราะหวางแผนการอนุรักษสายพันธุด้ังเดิมไว
ไมใหสูญพันธุ  และจัดการดานพันธุกรรมตางๆ  ของ
กุงกามกรามไดทันทวงทีและมีประสิทธิภาพ  อันจะ
นํามาซึ่งสายพันธุที่มีคุณภาพ  และดํารงทรัพยากรกุง
กามกรามใหยั่งยืนสืบไป 
 

วิธีการศึกษา 
 
เก็บรวบรวมตัวอยางกุงกามกรามจากแหลง

นํ้าธรรมชาติในประเทศไทย  จํานวน  4  จังหวัด  ไดแก  
ขอนแกน  (KK)  สมุทรสงคราม  (SK)  สุราษฎรธานี  
(SR)  และอางทอง  (AT)  จํานวนแหลงละ  25  ตัว  
รวมท้ังสิ้น  100  ตัวอยาง โดยเก็บรักษาตัวอยางกุง
กามกรามใน Absolute ethanol (Kirby, 1990)  ทําการ
สกัดดีเอ็นเอดวยวิธีฟนอลคลอโรฟอรมโดยดัดแปลง
จาก (Sambrook and Russell, 2001)  จากนั้นตรวจสอบ
คุณภาพและปริมาณดีเอ็นเอที่ไดดวย  0.8% agarose gel  
และ  spectrophotometer  ปรับความเขมขนสารละลาย
ดีเอ็นเอท่ีไดใหมีความเขมขน  100  นาโนกรัมตอ
ไมโครลิตร 

เพ่ิมปริมาณชิ้นสวนของไมโครแซทเทลไลท
ดีเอ็นเอดวยเทคนิคพีซีอารโดยไพรเมอรที่ไดจาก  ศิริ
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ภาวี และคณะ  (2549)  จํานวน  3  คูไพรเมอร  คือ  
DTLSH-7, DTLSH-9  และ  DTLSH-12  และท่ีไดจาก  
Charoentawee et al. (2006)  จํานวน  10  คูไพรเมอร  
คือ  Mbr-1, Mbr-2, Mbr-3, Mbr-4, Mbr-5, Mbr-7, 
Mbr-8, Mbr-9, Mbr-10  และ  Mbr-11  (Table 1) 
ตรวจสอบชิ้นสวนของไมโครแซทเทลไลทดีเอ็นเอดวย  
6% denaturing polyacrylamide gel  ดวยกระแสไฟฟา  
90 V.  เปนเวลา  75  นาที จากนั้นบันทึกภาพและ
ตรวจสอบขนาดของชิ้นสวนของไมโครแซทเทลไลทดี
เอ็นเอสําหรับเปนขอมูลไวใชวิเคราะหผลทางสถิติ
ตอไป 

การวิเคราะหทางสถิติ  โดยการวิเคราะห
สภาพความหลากหลายทางพันธุกรรม คือ  1) วิเคราะห
คาความถี่อัลลิล 2)  คํานวณคาเฮตเทอโรไซโกซิต้ีที่ได
จากการสังเกต  3)  คํานวณคาเฮตเทอโรไซโกซิ ต้ี
คาดหมาย  และการวิ เคราะหความแตกตางทาง
พันธุกรรมระหวางกลุม คือ  1)  วิเคราะหคาความ
แตกต า ง ท า งพั น ธุ ก ร รม   2 )   ส ร า ง แ ผนภ าพ
ความสัมพันธทางวิวัฒนาการ 

 
ผลการศึกษาและวิจารณ 

  
ผลการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม

ของกุงกามกรามจาก  4  แหลงของประเทศไทยพบวา  
มีอัลลิลรวมทั้งหมด  105  อัลลิลและจํานวนอัลลิลเฉล่ีย
มีคา  8.08  อัลลิลตอโลกัส  คาความถี่อัลลิลอยูในชวง  
0.00-0.88  โดยคาความถี่อัลลิลสูงสุดพบในอัลลิลท่ี  2  
ของไพรเมอร  DTLSH-9  ในตัวอยางกลุม  SR  เมื่อ
คํานวณคาเฮตเทอโรไซโกซิต้ีสังเกตมีคาเฉล่ีย  0.55  
และคาเฮตเทอโรไซโกซิต้ีคาดหมายมีคาเฉล่ีย  0.73  ซึ่ง
สอดคลองกับรายงานของ  Chareontawee et al. (2007)  
ที่ศึกษาความหลากหลายกุงกามกรามในโรงเพาะฟก
ของประเทศไทยพบวา  คาเฮตเทอโรไซโกซิต้ีสังเกตมี
คาเฉล่ีย  0.62  และคาเฮตเทอโรไซโกซิต้ีคาดหมายมี
คาเฉล่ีย  0.74  แสดงใหเห็นวาประชากรกุงกามกรามที่
ทําการศึกษามีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูง  คา

การวิเคราะหความแตกตางทางพันธุกรรมอยูในชวง  
0.15-0.20  พบวา  กุงกามกรามจาก  SK  กับ  SR  มีคา
ความแตกตางทางพันธุกรรมมากที่สุด  สวน  AT  กับ  
SK  มีคาความแตกตางทางพันธุกรรมนอยที่สุด  จาก
Figure  1  แสดงแผนภาพความสัมพันธทางวิวัฒนาการ
พบวา  กลุมกุงกามกรามจาก  SR  มีพันธุกรรมแตกตาง
จากกลุ มอื่ นๆ    มากที่สุด   และสามารถแบง กุ ง
กามกรามไดอีก  2  กลุม  ที่มีพันธุกรรมใกลเคียงกัน  
คือ  กลุมกุงกามกรามจาก  KK  และกลุมที่มีพันธุกรรม
ใกลชิดกันมากที่สุด  คือ  กลุมกุงกามกรามจาก  AT  
กับ  SK  ทั้งน้ีอาจมีผลมาจากลักษณะทางภูมิศาสตร
หรือมีการนําพอแมพันธุจากตางถิ่นมาเพาะพันธุแลว
ปลอยลูกพันธุหรือมีการหลุดรอดลงสู แหลง นํ้ า
ธรรมชาติ 
 

สรุปและขอเสนอแนะ 
 
การศึกษาความหลากหลายของกุงกามกราม

ทั้ง  4  กลุมประชากร  ไดแก  ขอนแกน  สมุทรสงคราม  
สุราษฎรธานี  และอางทอง  รวมทั้งสิ้น  100  ตัวอยาง  
ดวยเทคนิคไมโครแซทเทลไลท  จํานวน  13  คูไพร
เมอร  แสดงใหเห็นวาพันธุกรรมของกุงกามกรามในแต
ละพ้ืนที่มีความหลากหลายแตกต างกัน  โดยกุ ง
กามกรามจากสุราษฎรธานีมีพันธุกรรมแตกตางจาก
กลุมอ่ืนมากที่สุด  และกุงกามกรามจากสมุทรสงคราม
และอางทองมีพันธุกรรมใกลเคียงกันมากที่สุด  ขอมูล
ที่ไดจากการศึกษาครั้งน้ีแสดงใหเห็นวาทรัพยากรกุง
กามกรามยังคงมีความหลากหลายและแตกตางกันใน
แตละแหลงที่มา   จึ ง เห็นว าควรมีการศึกษาวิจัย
พันธุกรรมกุงกามกรามในประเทศไทยอยางจริงจัง  
และละเอียดยิ่งขึ้น  เพ่ือใชเปนขอมูลพื้นฐานในการวาง
แผนการจัดการพันธุกรรมดานตางๆ  ตลอดจนการ
อนุรักษพันธุกรรมกุงกามกรามใหยั่งยืนตอไป 

 
คําขอบคุณ 

  

ภาวี และคณะ  (2549)  จํานวน  3  คูไพรเมอร  คือ  
DTLSH-7, DTLSH-9  และ  DTLSH-12  และท่ีไดจาก  
Charoentawee et al. (2006)  จํานวน  10  คูไพรเมอร  
คือ  Mbr-1, Mbr-2, Mbr-3, Mbr-4, Mbr-5, Mbr-7, 
Mbr-8, Mbr-9, Mbr-10  และ  Mbr-11  (Table 1) 
ตรวจสอบชิ้นสวนของไมโครแซทเทลไลทดีเอ็นเอดวย  
6% denaturing polyacrylamide gel  ดวยกระแสไฟฟา  
90 V.  เปนเวลา  75  นาที จากนั้นบันทึกภาพและ
ตรวจสอบขนาดของชิ้นสวนของไมโครแซทเทลไลทดี
เอ็นเอสําหรับเปนขอมูลไวใชวิเคราะหผลทางสถิติ
ตอไป 

การวิเคราะหทางสถิติ  โดยการวิเคราะห
สภาพความหลากหลายทางพันธุกรรม คือ  1) วิเคราะห
คาความถี่อัลลิล 2)  คํานวณคาเฮตเทอโรไซโกซิต้ีที่ได
จากการสังเกต  3)  คํานวณคาเฮตเทอโรไซโกซิ ต้ี
คาดหมาย  และการวิ เคราะหความแตกตางทาง
พันธุกรรมระหวางกลุม คือ  1)  วิเคราะหคาความ
แตกต า ง ท า งพั น ธุ ก ร รม   2 )   ส ร า ง แ ผนภ าพ
ความสัมพันธทางวิวัฒนาการ 

 
ผลการศึกษาและวิจารณ 

  
ผลการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม

ของกุงกามกรามจาก  4  แหลงของประเทศไทยพบวา  
มีอัลลิลรวมทั้งหมด  105  อัลลิลและจํานวนอัลลิลเฉล่ีย
มีคา  8.08  อัลลิลตอโลกัส  คาความถี่อัลลิลอยูในชวง  
0.00-0.88  โดยคาความถี่อัลลิลสูงสุดพบในอัลลิลท่ี  2  
ของไพรเมอร  DTLSH-9  ในตัวอยางกลุม  SR  เมื่อ
คํานวณคาเฮตเทอโรไซโกซิต้ีสังเกตมีคาเฉล่ีย  0.55  
และคาเฮตเทอโรไซโกซิต้ีคาดหมายมีคาเฉล่ีย  0.73  ซึ่ง
สอดคลองกับรายงานของ  Chareontawee et al. (2007)  
ที่ศึกษาความหลากหลายกุงกามกรามในโรงเพาะฟก
ของประเทศไทยพบวา  คาเฮตเทอโรไซโกซิต้ีสังเกตมี
คาเฉล่ีย  0.62  และคาเฮตเทอโรไซโกซิต้ีคาดหมายมี
คาเฉล่ีย  0.74  แสดงใหเห็นวาประชากรกุงกามกรามที่
ทําการศึกษามีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูง  คา

การวิเคราะหความแตกตางทางพันธุกรรมอยูในชวง  
0.15-0.20  พบวา  กุงกามกรามจาก  SK  กับ  SR  มีคา
ความแตกตางทางพันธุกรรมมากที่สุด  สวน  AT  กับ  
SK  มีคาความแตกตางทางพันธุกรรมนอยที่สุด  จาก
Figure  1  แสดงแผนภาพความสัมพันธทางวิวัฒนาการ
พบวา  กลุมกุงกามกรามจาก  SR  มีพันธุกรรมแตกตาง
จากกลุ มอื่ นๆ    มากที่สุด   และสามารถแบง กุ ง
กามกรามไดอีก  2  กลุม  ที่มีพันธุกรรมใกลเคียงกัน  
คือ  กลุมกุงกามกรามจาก  KK  และกลุมที่มีพันธุกรรม
ใกลชิดกันมากที่สุด  คือ  กลุมกุงกามกรามจาก  AT  
กับ  SK  ทั้งน้ีอาจมีผลมาจากลักษณะทางภูมิศาสตร
หรือมีการนําพอแมพันธุจากตางถิ่นมาเพาะพันธุแลว
ปลอยลูกพันธุหรือมีการหลุดรอดลงสู แหลง นํ้ า
ธรรมชาติ 
 

สรุปและขอเสนอแนะ 
 
การศึกษาความหลากหลายของกุงกามกราม

ทั้ง  4  กลุมประชากร  ไดแก  ขอนแกน  สมุทรสงคราม  
สุราษฎรธานี  และอางทอง  รวมทั้งสิ้น  100  ตัวอยาง  
ดวยเทคนิคไมโครแซทเทลไลท  จํานวน  13  คูไพร
เมอร  แสดงใหเห็นวาพันธุกรรมของกุงกามกรามในแต
ละพ้ืนที่มีความหลากหลายแตกต างกัน  โดยกุ ง
กามกรามจากสุราษฎรธานีมีพันธุกรรมแตกตางจาก
กลุมอ่ืนมากที่สุด  และกุงกามกรามจากสมุทรสงคราม
และอางทองมีพันธุกรรมใกลเคียงกันมากที่สุด  ขอมูล
ที่ไดจากการศึกษาครั้งน้ีแสดงใหเห็นวาทรัพยากรกุง
กามกรามยังคงมีความหลากหลายและแตกตางกันใน
แตละแหลงที่มา   จึ ง เห็นว าควรมีการศึกษาวิจัย
พันธุกรรมกุงกามกรามในประเทศไทยอยางจริงจัง  
และละเอียดยิ่งขึ้น  เพ่ือใชเปนขอมูลพื้นฐานในการวาง
แผนการจัดการพันธุกรรมดานตางๆ  ตลอดจนการ
อนุรักษพันธุกรรมกุงกามกรามใหยั่งยืนตอไป 

 
คําขอบคุณ 

  



แก่นเกษตร 39  ฉบับพิเศษ : 59-63 (2554).62

งานวิจัยนี้ไดรับการสนับสนุนสวนหน่ึงจาก
ศูนยความเปนเลิศดานเทคโนโลยีชีวภาพเกษตร สํานัก
พัฒนาบัณฑิตศึกษาและวิจัยดานวิทยาศาสตรและ
เทคโนโลยี  (สบว .)  สํานักงานคณะกรรมการการ
อุดมศึกษา  กระทรวงศึกษาธิ ก ารและ ศูนย วิ จั ย
เทคโนโลยีชีวภาพทางการเกษตรเพ่ือเศรษฐกิจที่ยั่งยืน 
มหาวิทยาลัยขอนแกน   และไดรับการสนับสนุน
สถานที่ทําการวิจัยจากภาควิชาสัตวศาสตร   คณะ
เกษตรศาสตร  มหาวิทยาลัยขอนแกน  หองปฏิบัติการ
เทคโนโลยีชีวภาพทางการประมง  ภาควิชาประมง  
คณะเกษตรศาสตร  มหาวิทยาลัยขอนแกน  ตลอดทั้ง
ไดรับความอนุเคราะหจาก  ดร. จอมสุดา  ดวงวงษา  ที่
เ ก็ บรวบรวม ตัวอย า ง กุ ง ก ามกรามจาก จั งห วัด
สมุทรสงคราม และสุราษฎรธานี   
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Figure 1 Diagram shows correlated evolution of Giant Freshwater Prawn in Thailand 

 

ภาวี และคณะ  (2549)  จํานวน  3  คูไพรเมอร  คือ  
DTLSH-7, DTLSH-9  และ  DTLSH-12  และที่ไดจาก  
Charoentawee et al. (2006)  จํานวน  10  คูไพรเมอร  
คือ  Mbr-1, Mbr-2, Mbr-3, Mbr-4, Mbr-5, Mbr-7, 
Mbr-8, Mbr-9, Mbr-10  และ  Mbr-11  (Table 1) 
ตรวจสอบชิ้นสวนของไมโครแซทเทลไลทดีเอ็นเอดวย  
6% denaturing polyacrylamide gel  ดวยกระแสไฟฟา  
90 V.  เปนเวลา  75  นาที จากนั้นบันทึกภาพและ
ตรวจสอบขนาดของชิ้นสวนของไมโครแซทเทลไลทดี
เอ็นเอสําหรับเปนขอมูลไวใชวิเคราะหผลทางสถิติ
ตอไป 

การวิเคราะหทางสถิติ  โดยการวิเคราะห
สภาพความหลากหลายทางพันธุกรรม คือ  1) วิเคราะห
คาความถี่อัลลิล 2)  คํานวณคาเฮตเทอโรไซโกซิต้ีที่ได
จากการสังเกต  3)  คํานวณคาเฮตเทอโรไซโกซิ ต้ี
คาดหมาย  และการวิ เคราะหความแตกตางทาง
พันธุกรรมระหวางกลุม คือ  1)  วิเคราะหคาความ
แตกต า ง ท า งพั น ธุ ก ร รม   2 )   ส ร า ง แ ผนภ าพ
ความสัมพันธทางวิวัฒนาการ 

 
ผลการศึกษาและวิจารณ 

  
ผลการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม

ของกุงกามกรามจาก  4  แหลงของประเทศไทยพบวา  
มีอัลลิลรวมท้ังหมด  105  อัลลิลและจํานวนอัลลิลเฉล่ีย
มีคา  8.08  อัลลิลตอโลกัส  คาความถี่อัลลิลอยูในชวง  
0.00-0.88  โดยคาความถี่อัลลิลสูงสุดพบในอัลลิลที่  2  
ของไพรเมอร  DTLSH-9  ในตัวอยางกลุม  SR  เมื่อ
คํานวณคาเฮตเทอโรไซโกซิต้ีสังเกตมีคาเฉล่ีย  0.55  
และคาเฮตเทอโรไซโกซิต้ีคาดหมายมีคาเฉล่ีย  0.73  ซึ่ง
สอดคลองกับรายงานของ  Chareontawee et al. (2007)  
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คาเฉล่ีย  0.62  และคาเฮตเทอโรไซโกซิต้ีคาดหมายมี
คาเฉล่ีย  0.74  แสดงใหเห็นวาประชากรกุงกามกรามที่
ทําการศึกษามีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูง  คา
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ความแตกตางทางพันธุกรรมมากที่สุด  สวน  AT  กับ  
SK  มีคาความแตกตางทางพันธุกรรมนอยที่สุด  จาก
Figure  1  แสดงแผนภาพความสัมพันธทางวิวัฒนาการ
พบวา  กลุมกุงกามกรามจาก  SR  มีพันธุกรรมแตกตาง
จากกลุ มอื่ นๆ    มากที่สุด   และสามารถแบง กุ ง
กามกรามไดอีก  2  กลุม  ที่มีพันธุกรรมใกลเคียงกัน  
คือ  กลุมกุงกามกรามจาก  KK  และกลุมที่มีพันธุกรรม
ใกลชิดกันมากที่สุด  คือ  กลุมกุงกามกรามจาก  AT  
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ปลอยลูกพันธุหรือมีการหลุดรอดลงสู แหลง นํ้ า
ธรรมชาติ 
 

สรุปและขอเสนอแนะ 
 
การศึกษาความหลากหลายของกุงกามกราม

ทั้ง  4  กลุมประชากร  ไดแก  ขอนแกน  สมุทรสงคราม  
สุราษฎรธานี  และอางทอง  รวมทั้งสิ้น  100  ตัวอยาง  
ดวยเทคนิคไมโครแซทเทลไลท  จํานวน  13  คูไพร
เมอร  แสดงใหเห็นวาพันธุกรรมของกุงกามกรามในแต
ละพ้ืนที่มีความหลากหลายแตกต างกัน  โดยกุ ง
กามกรามจากสุราษฎรธานีมีพันธุกรรมแตกตางจาก
กลุมอื่นมากที่สุด  และกุงกามกรามจากสมุทรสงคราม
และอางทองมีพันธุกรรมใกลเคียงกันมากที่สุด  ขอมูล
ที่ไดจากการศึกษาครั้งน้ีแสดงใหเห็นวาทรัพยากรกุง
กามกรามยังคงมีความหลากหลายและแตกตางกันใน
แตละแหลงที่มา   จึ ง เห็นว าควรมีการศึกษาวิจัย
พันธุกรรมกุงกามกรามในประเทศไทยอยางจริงจัง  
และละเอียดยิ่งขึ้น  เพ่ือใชเปนขอมูลพื้นฐานในการวาง
แผนการจัดการพันธุกรรมดานตางๆ  ตลอดจนการ
อนุรักษพันธุกรรมกุงกามกรามใหยั่งยืนตอไป 
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Figure 1 Diagram shows correlated evolution of Giant Freshwater Prawn in Thailand 
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Table 1 Primers used in genetic diversity study of Giant Freshwater Prawn in Thailand   
No. Primer          Nucleotide sequence5´3´ Ta(°C) Size rang(bp) 
1 DTLSH-7 F: AACGAAACCAAAAATATCTTACC 60 131 
  R: AGGCAGTGATGTATCAGCTG   
2 DTLSH-9 F: AATTGTTGCCTTCGTCAGGG 60 210 
  R: AACAAAGCCGAGCAAAACCG   
3 DTLSH-12 F: TCGCTGGAAAACACGAATGG 60 193-205 
  R: AAAGCTTAGGGGTTGAGTGG   
4 Mbr-1 F: CCCACCATCAATTCTCACTTACC 60 272-320 
  R: TCCTTTTCACATCGTTTCCAGTC   

5 Mbr-2 F: TTCCCGACCAATTTCTCTTTCTC 60 298-336 
  R: GGCAAAAATGATCTTGGATTCAC   
6 Mbr-3 F: CAACTCTATGTTTCGGCATTTGG 62 232-284 
  R: GGGGAATTTTACCGATGTTTCTG   

7 Mbr-4 F: CCACCTACCGTACATTCCCAAAC 62 288-326 
  R: CGGGGCGACTTTTAGTATCGAC   

8 Mbr-5 F: CAAGGCTCGTGTCTCTTGTTTC 62 286-328 
  R: GCTTGTACTTGTTCAGCTTTTGC   
9 Mbr-7 F: ATAAAAGAGTCGCCAAATGAGCA 62 274-286 
  R: ATTGGGAATTGTTGACCTCCAAG   

10 Mbr-8 F: AACCAGCCGACTTAGACTGTGC 62 256-266 
  R: CGCCATTTGCGTCTATCTCTTAC   

11 Mbr-9 F: TTGTTTGCTTGTTTAGTGTCAAGG 60 240-284 
  R: CTCCAAAACCGAAAAATCCTCAC   

12 Mbr-10 F: ATGACGATGATGAGGAATGAAGC 60 241-265 
  R: TTTCAGGCTATATCAAGCAACAG   

13 Mbr-11 F: GTATTGAGAACAAAGGCGCACAG 60 263-291 
    R: ATCTCTTTCCAAAACAGGGCACA    
 

 

 




