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มาลาเรยีมสีาเหตุมาจากการตดิเชือ้พลาสโมเดยีมซึง่มยีุงกน้ปล่องในสกุล Anopheles เป็นพาหะ

น าโรค การแพรร่ะบาดของโรคขึน้กบัหลายปจัจยั ซึง่รวมถงึแบคทเีรยีทีอ่าศยัในทางเดนิอาหารส่วนกลาง
ของยงุกน้ปล่อง ในงานวจิยันี้มวีตัถุประสงคเ์พื่อตรวจสอบชนิดของแบคทเีรยีทีอ่าศยัอยูใ่นทางเดนิอาหาร
ของยงุกน้ปล่อง 2 กลุ่ม คอื Anopheles dirus complex กบั An. minimus ซึง่เป็นพาหะหลกัทีพ่บใน
ประเทศไทย จากการจ าแนกเชือ้แบคทเีรยีดว้ยวธิกีารแยกเชือ้บนอาหารสงัเคราะห ์พบแบคทเีรยี 2 สกุล 
คอื Bacillus species และ Staphylococcus species ในทางเดนิอาหารของ An. scanloni (An. dirus C) 
และพบแบคทเีรยี 5 สกุล คอื Chryseobacterium, Enterobacter, Acinetobacter, Paenibacillus และ 
Cellulosimicrobium ในทางเดนิอาหารของยงุ An. minimus แต่เมือ่ตรวจสอบความหลากหลายของ
แบคทเีรยีดว้ยวธิ ีmetagenomics สามารถตรวจสอบไดเ้ฉพาะแบคทเีรยีในทางเดนิอาหารของยงุ An. 
minimus เท่านัน้ และพบแบคทเีรยีทัง้หมด 61 สกุล ในจ านวนนี้ม ี3 สกุลทีอ่าศยัอยูใ่นทางเดนิอาหารของ
ยงุมากกว่า 10 % ของแบคทเีรยีทีพ่บทัง้หมด ไดแ้ก่ Acinetobacter, Burkholderia และ Alcaligenes 
แสดงใหเ้หน็ว่าแบคทเีรยีกลุ่มนี้สามารถเจรญิไดด้ใีนทางเดนิอาหารของยงุ An. minimus ดงันัน้ เรา
สามารถน าแบคทเีรยีเหล่านี้ไปใชใ้นการควบคุมการแพร่ระบาดของมาลาเรยีไดด้ว้ยวธิ ีsymbiotic control 

ค ำส ำคญั: พาหะน าโรคมาลาเรยี ทางเดนิอาหารส่วนกลาง การศกึษาดว้ยวธิ ีmetagenomics 
พลาสโมเดยีม 

 
Malaria is caused by Plasmodium infection which mosquitoes in the genus Anopheles are 

malaria vectors. Many factors affect the transmission of malaria including bacteria in the midgut 
of the mosquitoes. In this research, we aimed to explore the bacterial diversity in the midgut of 
Anopheles dirus complex and An. minimus which are the main-malaria vectors in Thailand. The 
results of the culture-dependent method showed that the midgut of An. scanloni contained 
Bacillus species and Staphylococcus species. In the midgut of An. minimus, we found 5 bacterial 
genera; Chryseobacterium, Enterobacter, Acinetobacter, Paenibacillus and Cellulosimicrobium. 
For metagenomic study, only the amplification of An. minimus samples has been successful. A 
total of 61 genera were discovered. Of the 61, only 3 genera, Acinetobacter, Burkholderia and 
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