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              การลดจํานวนลงอยางตอเนื่องของชางในประเทศไทยสงผลใหเกิดการเพิ่มโอกาสในการ
สูญเสียความหลากหลายทางพันธุกรรม การศึกษาพันธุกรรมทางสายแมโดยการวิเคราะหการ
จดัเรียงตวัของลําดับเบสของไมโตคอนเดรยีลดีเอ็นเอ (Mitochondrial DNA; mtDNA) สามารถ
นํามาใชศึกษาความสัมพันธและความหลากหลายทางพนัธุกรรมเพื่อเปนแนวทางในการอนุรักษ 
การศึกษานีไ้ดทําการศึกษาลาํดับเบสของ mtDNA  ในชาง ของศูนยอนุรักษชางไทย จ.ลําปาง โดย
สกัดดีเอ็นเอจากเลือด แลวนาํมาหาลําดับเบสดวยเทคนคิ PCR ผลการศึกษาลําดับเบสของ 
mtDNA ทั้งหมดของชาง  1 เชือก พบวามี 16847 bp จากการใช Primers 20 คู (accession number 
EF588275) และพบวาชางไทยซึ่งเปนชางเอเชยีมีความใกลชิดกับชางแมมมอทมากกวาชางแอฟ
ริกา การหาลําดับเบสเพื่อจัดกลุม (haplotype) ของชาง 11 เชือก โดยวิเคราะหสวนของ 5’ 
cytochrome b รวมกับสวน 3’ cytochrome b ถึง left domain ของ control region พบวาสามารถจัด
ชางได 6 haplotypes จากความแตกตางกนั 9 และ 30 ตําแหนง บนความยาว 250 bp และ 927 bp 
ตามลําดับ การศึกษาครั้งนี้เปนการยืนยันถึงความใกลชิดของสายวิวัฒนาการระหวางชางเอเชียกับ
ชางแมมมอทและขอมูลที่ไดรับจากการจดักลุม haplotype ยังสามารถใชเปนแนวทางในการ
วางแผนอนุรักษชางไทยในอนาคต 
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