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 วัตถุประสงคของงานวิจัยน้ีเพ่ือจัดจําแนกชนิดปูแดงที่พบในภาคตะวันออกเฉียงเหนือของ
ประเทศไทย  โดยศึกษาลกัษณะสัณฐานวิทยาภายนอกและโกโนพอด พบวาสามารถจัดจําแนกไดเฉพาะ
เพศผูเทานั้นคือ P. thatphanom, P. mukdahan, P. sakonnakorn  และ P. wanonniwat และศึกษาความ
หลากหลายทางพันธุกรรมโดยใชเทคนคิ PCR-RFLP และ RAPD-PCR โดยสกัดดีเอ็นเอจากกามหนีบของ
ปู จากนั้นนํามาเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอดวยไพรเมอร  LSU2-4  แลวนํามาตดัดวยเอนไซมตัดจําเพาะที่
เหมาะสม(คัดเลอืกจาก 13 เอนไซม) 3 ชนิด คือ DdeI, AluI, และ TaqI   ผลการตัดดวย Dde I, Alu I และ 
Taq I  พบรูปแบบการตัดของปูแดงทั้งหมดเปนแบบ B (220, 200 และ 100 bp), A (320 และ  220 bp) 
and B (185,170 และ 165 bp) ตามลําดับ ซ่ึงพบcomposite haplotype แบบเดียวคือ BAB เม่ือนํารูปแบบ
การตัดมาหาวิเคราะหความสัมพันธทางพันธุกรรมโดยใชโปรแกรม NTSYSpc version 2.1  สามารถ
แบงกลุมปูออกไดเปน 2 กลุม คือกลุมปนูา Esanthelphusa (ตัวเปรียบเทียบ) และกลุมปูแดง Pudaengon 
ทั้งสองกลุมมีคาสัมประสิทธิ์ความเหมือนเทากับ 0.44 สวนปูแดง 4 ชนิด มีคาสัมประสิทธิ์ความเหมือน
เทากับ 1.00    ซ่ึงสอดคลองกับผลการหาลําดับเบสของนิวคลีโอไทดที่มีความคลายคลึงกันมาก สําหรับ
การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมโดยใชเทคนิค RAPD-PCR พบแถบดีเอ็นเอทั้งหมด   114 แถบ  
ซ่ึงมีขนาด 200-2230 bp   คาความหลากสภาวะรปูแบบเม่ือใช 3 ไพรเมอร (OPB07, UBC122 และ
UBC138) เทากับ 66.66, 66.66, 82.14, 95.23 และ100 เปอรเซ็นต ใน P. mukdahan, P. wanonniwat, 
P. sakonnakorn, P. thatphanom และ Esanthelphusa spp. ตามลําดับ และพบแถบดีเอ็นเอที่จําเพาะตอ
ชนิดในปูแดงเม่ือนําไปหาลําดับเบสแลวออกแบบไพรเมอรที่จําเพาะชนิด แลวทดสอบความจําเพาะพบวามี
เพียง 2 ไพรเมอร คือ WN1_UBC122 และ NK12_OPB07 ที่จําเพาะตอปูแดง P. wanonniwat และ ปูแดง 
P. thatphanom เทานั้น ตามลําดับ  นอกจากนี้สามารถสราง dendrogram จาก 3 ไพรเมอร เพ่ือแสดง
ความสัมพันธทางพันธุกรรมของปูแดงพบวา P. sakonnakorn และ P. wanonniwat มีคาสัมประสิทธิค์วาม
เหมือนเทากับ 0.80 สวน  P. mukdahan และ P. thatphanom มีคาสัมประสิทธิค์วามเหมือนเทากับ 0.83 
ซ่ึงจากผลการทดลองนี้สามารถใชยืนยันการจัดจําแนกปูแดงได 
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The genetic diversity and taxonomic identification of Pudaengon spp. in the Northeast 
of Thailand, were determined. Male crabs were used to classify the specimens to the species 
level using the characters of external morphology and gonopods. The species identified were 
P. thatphanom, P. mukdahan, P. sakonnakorn and P.wanonniwat. The genetic diversity of 
these four species was determined using restriction analysis of the large subunit of ribosomal 
DNA. DNA was extracted from the chelae of each crab and was amplified with the LSU 2-4 
primers. The PCR products were digested with three restriction enzymes (Dde I, Alu I and Taq 
I) out of thirteen possible restriction enzymes that were screened. The results showed that all 
four Pudaengon species exhibited pattern B (220, 200 and 100 bp), A (320 and 220 bp) and 
B (185,170 and 165 bp), respectively. Only one composite haplotype (BAB) was found. When 
the UPGMA dendrogram of three enzymes was analyzed using NTSYSpc version2.10p and 
found that the similarity coefficient of all Pudaengon species was 1.00, which could be 
compared to Esanthelphusa sp. of 0.44. These results were supported by DNA sequence 
results which showed high similarity between the sequences. For RAPD study, three (OPB07, 
OPB15 and UBC122) oligonucleotide primers were selected out of fifteen that were screened. 
This result showed one hundred and fourteen reproducible and polymorphic bands (200-2230 
bp in length). The percentages of polymorphic bands were 66.66, 66.66, 82.14, 95.23 and 100 
% for P. mukdahan, P. wanonniwat, P. sakonnakorn, P. thatphanom and Esanthelphusa sp, 
respectively. The candidate species specific markers for some crabs from each primer were 
eluted from gel, amplified and sequenced. SCAR markers were designed and tested for 
species specificity. The expected product of two new primers (WN1_UBC122 and 
NK12_OPB07) was specifically found in only P. wanonniwat (N=20) and P. thatphanom, 
(N=20) respectively.The similarity coefficient between P. sakonnakorn with P. wanonniwat from 
dendrogram of three primers was 0.80 whereas P. mukdahan with P. thatphanom was 0.83. 
This molecular study confirmed the external morphology taxonomy of Pudaengon spp.   
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