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บทคัดยอ 

ปจจุบันการศึกษาถึงชนิดของเพลี้ยออนนี้ยังมีอยูอยางจํากัดในประเทศไทยทั้งนี้การ

จําแนกชนดิยังคงมีความยากเนื่องจากมีลักษณะที่เดนชัดนอย ดังนั้นการศึกษาในครั้งนี้จึงไดทํา

การระบุชนดิเพลี้ยออนในพชืตระกูลถั่วที่สํารวจไดในเขตพื้นที่ของจังหวัดสุโขทัย พิษณุโลก และ

เพชรบูรณ ดวยเทคนคิดเีอ็นเอบารโคดจากลําดับนิวคลีโอไทดบางสวนของยีนในไมโทครอนเดีย

647 bp จากปลาย 5’ ของยีน COI และสรางเปนแผนภูมิตนไมวิวัฒนาการ เม่ือวิเคราะหถึง

ความสัมพันธทางวิวัฒนาการกับเพลี้ยออนทั้ง 4 ชนิด ไดแก Aphis craccivora, A. gossypii, A. 

nerrii และ A.glycine ดวยวิธี Maximum likelihood, Neighbor Joining และ Unweighted Pair 

Group Method with Arithmetic Meanพบวา เพลี้ยออนแตละชนิดสามารถจัดอยูในกลุมเดียวกัน

อยางเห็นไดชัดในทุกๆ วิธีและมีความแตกตางของลําดับนิวคลีโอไทดภายในกลุมประชากรของ

เพลี้ยออนแตละชนิดที่ต่ําซึ่งอยูระหวาง 0.00-2.30 เปอรเซ็นตบงบอกไดวาการใชดีเอ็นเอ

บารโคดสามารถเปนวิธีการที่ประสบผลสําเร็จไดเปนอยางดี ดังนั้น ดีเอ็นเอบารโคดสามารถ

ประยุกตใชเปนเครื่องมือที่มีประสทิธภิาพตอการระบุชนดิไดอยางรวดเร็ว 

 

คําสําคัญ: ยีน COIดเีอ็นเอบารโคด เพลี้ยออนพชืตระกูลถั่วภาคเหนอืตอนลางของประเทศไทย 

 

Abstract 

Nowadays, relatively few faunistic researches have been conducted on aphids in 

Thailand. Also, the identification of aphids is always difficult due to the shortage of easily 
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distinguishable morphological characters. Hence, aphid species obtained from Sukhothai, 

Phitsanulok and Petchabun provinces were molecular identified using DNA barcoding in this 

time. A 647-bp fragment of mitochondrial DNA from the 5′ region of the mitochondrial 

cytochrome c oxidase 1 (COI) gene was also reconstructed for phylogenic trees. Based upon 

phylogenetic relationship among four aphid species i.e. Aphis craccivora, A. gossypii, A. 

nerriiand A.glycineusing Maximum likelihood, Neighbor Joining andUnweighted Pair Group 

Method with Arithmetic Meananalyses,it was found that in eachaphid species was well 

differentiated and assembled a clade with high supportin all methodsand sequence variation 

within species was low, averaging just 0.00–2.30 percent. In addition, this result implied 

that DNA barcoding was successful in discrimination of aphid species. Therefore, DNA 

barcode can be applied as an effective tool for rapid species identification. 

 

Keywords: COI gene, DNA barcode, Legume Aphids, Lower northern Thailand 

 

บทนํา 

เพลี้ยออนเปนแมลงปากดูดจัดอยูในวงศ Aphididae อันดับ Hemiptera ถือแมลงศัตรู

ทางการเกษตรที่ มีพืชอาหารหลายชนิดโดยเฉพาะพืชตระกูลถั่วในวงศ Fabaceae หรือ

Leguminosae ซึ่งมีสมาชกิประมาณ 18,000 ชนดิใน 550 สกุลพบการกระจายไดทั่วโลก (อุบลวรรณ, 

2530; พิสุทธิ์, 2553) เพลี้ยออนสามารถเขาทําลายพืชทั้งในระยะตัวออนและตัวเต็มวัยโดยใช

อวัยวะสวนปากเจาะเขาไปในเนื้อเย่ือพืชเพื่อดูดกินน้ําเลี้ยงจนเกิดเปนรอยแผลทําใหพืชเสี่ยงตอ

การติดเชื้อไวรัสโรคพืช (Miller & Foottit, 2009) ทั้งนี้มีการรายงานของเพลี้ยออนทั่วโลกแลว

ประมาณ 5,000 ชนดิโดยพบที่เปนแมลงศัตรูพืชทางการเกษตรประมาณ 250 ชนิด (Blackman & 

Eastop, 2000; Miller & Foottit, 2009) สําหรับประเทศไทยมีรายงานพบเพลี้ยออนทั้งหมด

ประมาณ 56 ชนดิ (Sirikajornjaru, 2002)  

ในปจจุบันการระบุชนิดของเพลี้ยออนมักใชขอมูลลักษณะทางสัณฐานวิทยาเปนหลัก       

ซึ่งมีความยุงยากและตองอาศัยผู เชี่ยวชาญเทานั้นเนื่องจากเพลี้ยออนมีความแตกตางของ

ลักษณะทางสัณฐานวทิยาภายในชนิดเดียวกันตามสภาพแวดลอม (Foottit et al., 2008; Miller & 

Foottit, 2009) เชนชนดิของพชือาศัยปจจัยทางกายภาพตาง ๆ หรือชวงเวลาที่แตกตางกันของป

เพื่อเปนการลดปญหาดังกลาวขางตน ในปจจุบันจึงไดมีการนําวิธีการทางอณูชีววิทยาเขามาใช

เพื่อเปนขอมูลในการศกึษาทางดานอนุกรมวธิานและระบุชนดิของสิ่งมีชวีติรวมถึงนํามาเปนขอมูล

เพื่อศกึษาความสัมพันธทางวงศวานวิวัฒนาการของสิ่งมีชีวิตตาง ๆเชนการใชขอมูลจากโปรตีน
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และขอมูลจากดีเอ็นเอ (Foottit et al., 2008; Chen et al., 2012) โดยเฉพาะอยางย่ิงขอมูลที่ได

จากการวเิคราะหความแตกตางของลําดับนิวคลีโอไทดบนสายดีเอ็นเอที่นามาใชในการระบุชนิด

ของสิ่งมีชวีติ ที่เรยีกวา ดีเอ็นเอบารโคดซึ่งนักวิทยาศาสตรไดแนวคิดจากการทําบารโคดสินคา

แลวประยุกตนําลําดับนิวคลีโอไทดบนสายดีเอ็นเอมาใชในการระบุชนิดของสิ่งมีชีวิตไดอยาง

แมนยําบนพื้นฐานที่วาสิ่งมีชวีติแตละชนดิจะมีสารพันธุกรรมที่แสดงลักษณะเฉพาะและแตกตาง

จากสิ่งมีชีวิตชนิดอ่ืน ๆ (Hebert et al., 2003a, b; De Walt, 2011) วิธีการระบุชนิดดวยดีเอ็นเอ

บารโคดสามารถลดความผิดพลาดของการใชขอมูลจากลักษณะทางสัณฐานวิทยาเพียงอยาง

เดยีวมีความรวดเร็วในการจัดจําแนกชนดิของสิ่งมีชวีติและที่สําคัญสามารถใชจัดจําแนกสิ่งมีชีวิต

ในทุกระยะของการเจรญิ (Lee et al., 2011; Chen et al., 2012)  

ดังนัน้ในการศกึษาครัง้นี้จึงมีวัตถุประสงคเพื่อการระบุชนิดของเพลี้ยออนพืชตระกูลถั่ว 

ที่ไดจากเขตพื้นที่จังหวัดสุโขทัย พษิณุโลก และเพชรบูรณ ดวยเทคนิคดีเอ็นเอบารโคดโดยอาศัย

ลําดับนิวคลีโอไทดจากยีน COI ทั้งนี้สามารถนําขอมูลไปใชในการระบุชนิดของเพลี้ยออนในพืช

ตระกูลถั่วที่สําคัญทางเศรษฐกจิอ่ืน ๆ ไดอยางรวดเร็วและแมนยําตอไป 

 

วิธีดําเนนิการวิจัย 

 การเก็บตัวอยางเพลี้ยออน 

ทําการสุมเก็บตัวอยางเพลี้ยออนที่พบในพชืตระกูลถั่วพื้นที่ตาง ๆ จากจังหวัดพิษณุโลก 

สุโขทัย และเพชรบูรณ ดวยวธิกีารเก็บดวยมือ (hand picking) ทําการเก็บรักษาตัวอยางที่ไดดวย 

95% เอทานอล นําตัวอยางบางสวนทําสไลดถาวรตามวิธีการของ ลักขณา และคณะ (2555 ก, 

ข) และจัดจําแนกลักษณะสัณฐานวิทยาตามคูมือหลักของ Blackman & Eastop (2000) และ

Sirikajornjaru (2002) 

การสกัดดเีอ็นเอจากตัวอยาง 

นําตัวอยางที่บางสวนของเพลี้ยออนที่สํารวจไดแตละชนดิ ๆ 3 ตัวอยาง มาสกัดดีเอ็นเอ

โดยใช DNA extraction kit (DNeasy Blood & Tissue Kit, QIAGEN) ตามคูมือที่แนบมาพรอมกับชุด

สกัดดเีอ็นเอสําเร็จรูป จากนัน้ทําการตรวจสอบปรมิาณและคุณภาพของดีเอ็นเอที่สกัดไดดวยวิธี 

Gel electrophoresis โดยใช 1% agarose gel ใน 1X TAE buffer ใชกระแสไฟฟา 100 โวลต เปน

เวลานาน 1 ชั่วโมง ยอม gel ดวย red safe 

การเพิ่มปรมิาณดเีอ็น 

นําดีเอ็นเอที่สกัดไดมาเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอดวยวิธี Polymerase Chain Reaction (PCR) 

โดยใชเครื่องหมายดีเอ็นเอประเภทไมโทคอนเดรีย (mitochondrial DNA) ตําแหนง Cytochrome c 

Oxidase I (COI) ขนาด 658 bpเพื่อเพิ่มจํานวนปรมิาณของสายดีเอ็นเอเปาหมายโดยใชไพรเมอร
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สากล (Universal primer) จาก LCO1490 (5’-GGTCAACAAATCATAAAGATATTGG-3’) และ 

HCO2198 (5’-TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA-3’) (Folmer et al., 1994) โดยเตรียม

สารละลายผสม (Master mixture) ที่มีปริมาตรรวม (Total volume)20 μl ตอ 1 หลอดโดยที่ 1 

หลอดที่ใชเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอ (Reaction) จะประกอบไปดวยสาร 5X PCR Enhancer 4 μl, 10X 

HF Reaction Buffer 3 μl, 10 mMdNTP  Mix 0.4 μl, ไพรเมอร Forward และ Reverse อยางละ 

0.3 μl, เอ็นไซม(Taq DNA polymerase) 0.3 μl น้ํากลั่นปลอดเชื้อ (Nuclease free water) 9.7 μl 

และ gDNA  (Template DNA) 2 μl จากนัน้เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอดวยเครื่อง Thermal cycler (BIO-

RAD รุน C1000™) โดยมีสภาวะของการทําปฏิกิริยา PCR ตามวิธีของ Lee et al. (2011) เปนดังนี้ 

initial activation (predenaturaton) 94 ˚C นาน 3 นาที จํานวน 1 รอบ ตามดวย Denaturation 94 

˚C 1 นาที Annealing 48 ˚C  1 นาที Extension 72 ˚C 1 นาที โดยขั้นตอนของ Denaturation, 

Annealing และ Extentionจะใชจํานวนรวมเทากับ 35 รอบ และรอบสุดทาย Final Extension 72 

˚C 5 นาที 1 รอบ ตามลําดับ ทําการตรวจสอบผลิตภัณฑดีเอ็นเอ (PCR product) ที่ไดจาก

ปฏิกริยิา PCR ดวยกระบวนการ Gel electrophoresis เชนเดียวกับการตรวจสอบคุณภาพดีเอ็นเอ

และตรวจหาแถบดีเอ็นเอดวยแสงอัลตราไวโอเลต และนําผลิตภัณฑดีเอ็นเอที่ตองการมาทําให

บริสุทธิ์สูงขึ้นโดยใช QIAquick® Gel Extraction Kit (QIAGEN) จากนั้นสงผลิตภัณฑดีเอ็นเอที่

บรสิุทธิ์ใหกับบรษิัทMacrogenประเทศเกาหลีเพื่อทําการอานลําดับนิวคลีโอไทดของสายดีเอ็นเอ 

(DNA sequencing) ตอไป 

การวิเคราะหนวิคลโีอไทด 

นําลําดับนิวคลีโอไทดที่ ไดเทียบความเหมือนกับฐานขอมูลพันธุกรรมใน GenBank 

จากนั้นทําการวิเคราะหและจัดเรียงลําดับนิวคลีโอไทดดวยโปรแกรม MEGA version 6.0 

(Tamura et al., 2013) ทําการวเิคราะหความหลากหลายทางพันธุกรรม (Genetic Diversity) ของ

เพลี้ยออนภายในชนดิเดียวกันทัง้ภายในประชากรเดยีวกันและระหวางประชากรโดยจะคํานวณหา

mtDNA haplotypes (h), haplotype diversity (hd) (Nei, 1987), nucleotide diversity (π) (Tajima, 

1983), total number of mutations (m) และ mean number of pairwise nucleotide differences (k) 

โดยใชโปรแกรมDnaSp version 5.10.01 (Librado & Rozas, 2009) จากนั้นวิเคราะหหาความสัมพันธ

ทางสายววิัฒนาการของเพลี้ยออนทัง้ระดับชนิดและระดับประชากรดวยวิธี Maximum likelihood 

(ML), Neighbor Joining (NJ) และ Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean 

(UPGMA) ดวยโปรแกรม MEGA version 6.0 (Tamura et al., 2013) 
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ผลการวิจัย 

 การเพิ่มปรมิาณดเีอ็นเอบรเิวณปลายสวยของยีน COI ดวยดวยเทคนคิพซีารกับชนิดของ

เพลี้ยออนทั้ง 4 ชนิด ไดแก Aphiscraccivora, A. gossypii, A. nerriiและ A.glycine สามารถให

ผลผลติของพซีอีารไดประมาณ 647 bp เม่ือตรวจสอบความถูกตองของลําดับนิวคลีโอไทด โดย

การเทยีบกับฐานขอมูล GenBank พบวา นิวคลีโอไทดของเพลี้ยออนแตละชนิดมีความใกลเคียง

กับยีน COI ในฐานขอมูล GenBank (>97%) และเปรียบเทียบลําดับนิวคลีโอไทดโดยใชโปรแกรม 

ClustalW พบวา มีเปอรเซ็นตสวนนิวคลีโอไทด(Nucleotide composition) ในเพลี้ยออนแตละชนิด

ซึ่งมีสัดสวนของ Thymine (T = 40.8-41.3%) และ Adenine (A = 34.5-35.1%) สูงในขณะที่ 

Cytosine (C = 13.8-14.1%) และ Guanine (G = 10.2-10.5%) ต่ํา  

เม่ือทําการวิเคราะหขอมูลลําดับนิวคลีโอไทดของยีน COI โดยคํานวณหาmtDNA 

haplotypes (h), haplotype diversity (hd), nucleotide diversity (π), total number of mutations 

(m) และ mean number of pairwise nucleotide differences (k) ของเพลี้ยออนในกลุมประชากร

แตละชนิดโดยใชโปรแกรม DnaSp version 5.10.01 โดยใหผลของดัชนีความหลากหลายทาง

พันธุกรรม (molecular diversity indices) ของเพลี้ยออนแตละชนดิเปนดังตารางที่ 1 
 

ตารางที่ 1 คาดัชนคีวามความหลากหลายทางพันธุกรรมของเพลี้ยออนสกุลใน Aphis จากขอมูล

ลําดับนวิคลโีอไทดของยีน COI 

หมายเหตุ: n =sample size, No. = number of haplotypes (No.), S = number of polymorphic (segregating) 

sites, k = average number of nucleotide differences, h = haplotype diversity with standard 

deviation (SD) และπ = nucleotide diversity.  
  

นอกจากนี้เม่ือวิเคราะหความหลากหลายทางพันธุกรรมของเพลี้ยออนกลุมประชากร

ระหวางชนิด (n เทากับ 12 ชนิดละ 3 ตัวอยาง) พบจํานวน haplotype(No.) เทากับ 7 รูปแบบ, 

number of polymorphic (segregating) sites(S) เทากับ 95 ตําแหนง, mtDNA haplotypes (h) 

เทากับ 7 รูปแบบ, haplotype diversity (hd) (±SD) เทากับ 0.894 (±0.063), nucleotide diversity 

(π) (±SD) เทากับ 0.06367 (±0.00638), total number of mutations (m) เทากับ 110 ตัว และ 

mean number of pairwise nucleotide differences (k) เทากับ 41.197 ตามลําดับและเม่ือ

ดัชนคีวามหลากหลายทางพันธุกรรม (molecular diversity indices) 

ชนดิ (Species) n No. S k h (±SD) π(±SD) 

Aphis gossypii 3 1 0 0.000 0.000 (±0.000) 0.00000 (±0.00000) 

A.nerii 3 2 2 1.333 0.667 (±0.314) 0.00206 (±0.00097) 

A. glycine 3 1 0 0.000 0.000 (±0.000) 0.00000 (±0.00000) 

A.craccivora 3 3 18 15.000 1.000 (±0.272) 0.02318 (±0.00635) 
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วิเคราะหหาความสัมพันธทางสายวิวัฒนาการดวยวิธี Maximum likelihood (ML), Neighbor 

Joining (NJ) และ Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean (UPGMA) โดยมีเพลี้ย

ออน Myzuspersicae เปน outgroupสําหรับแผนภูมิตนไม (phylogenetic tree) พบวาสามารถ

แบงกลุมชนดิของเพลี้ยออนทัง้ 4 ชนดิออกจากกันไดอยางชัดเจนดังภาพที่ 1 

นอกจากนี้เม่ือนําขอมูลลําดับนวิคลีโอไทดของยีน COI จากเพลี้ยออนในสกุล Aphis ทั้ง 

4 ชนดิ มาทําการวิเคราะหหาระยะหางทางพันธุกรรม (Genetic distance) พบวา โดยภาพรวมมี

ระยะหางทางพันธุกรรมเฉลี่ย (d) (± S.E.) เทากับ 0.047 (±0.007) ทั้งนี้พบวาเม่ือเปรียบเทียบ

ความแตกตางของลําดับนวิคลโีอไทดบรเิวณบางสวนของยีน COIจากเพลี้ยออนทั้ง 4 ชนิดมีคาอยู

ในชวง 2.8 ถงึ 5.6 เปอรเซ็นตซึ่งพบวาคาความแตกตางของลําดับนวิคลีโอไทดแปรผันจาก 2.8% 

(A.glycineกับA. gossypii) ถงึ 5.6% (A. glycineกับ A. nerii) 

 

 

 

  

  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 

ภาพที่ 1แผนภาพความสัมพันธทางววิัฒนาการของเพลี้ยออนในสกุล Aphis จากลําดับนิวคลีโอ

ไทดของยีนCOI ดวยวิธี ก) Maximum likelihood (ML), ข) Neighbor Joining (NJ) และ 

ค) Unweighted Pair Group Method with Arithmetic Mean (UPGMA) ตามลําดับ 

 

ก) 

ค) 

ข) 
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อภปิรายผล 

งานวิจัยครั้งนี้ไดทําการศึกษาทางดานชีววิทยาโมเลกุลกับเพลี้ยออนพืชตระกูลถั่วใน

สกุลAphis 4 ชนดิ ในวงศ Aphididae ไดแก Aphis craccivora,A.glycines, A. gossypii และ A. nerii

ที่สํารวจในเขตพื้นที่จากจังหวัดสุโขทัย พษิณุโลก และเพชรบูรณโดยเลือกใชวิธีการศึกษาแบบดี

เอ็นเอบารโคด จากลําดับนวิคลโีอไทดบางสวนของยีน COI ผลการศกึษาไพรเมอรสากลสามารถ

ใหผลผลิตพิซีอารไดประมาณ 647 bp ซึ่งมีปริมาณเฉลี่ยขององคประกอบของไนโตรจีนัสเบส

ระหวาง Adenine และ Thymine(A-T) ในเพลี้ยออนแตละชนิดเทากับ 75.3-76.4% ซึ่งเปน

คุณสมบัติเฉพาะที่พบในยีน COI ของสัตว (Hebert et al. 2003a) ทั้งนี้ตําแหนงการพบมิวเทชัน

หรือการกลายพันธุ ในการศึกษาครั้งนี้ไมพบการเปลี่ยนแปลงของนิวคลีโอไทดภายในชนิดของ

เพลี้ยออน A.gossipiiและ A. glycine ในขณะที่เพลี้ยออน A. nerii และ A. craccivora มีลําดับการ

เปลี่ยนแปลงลําดับนิวคลีโอไทด หรือ ตําแหนงพอลิมอรฟซึม (polymorphic sites) ในยีน COI 

ทั้งหมด 2 ตําแหนง และ 18 ตําแหนง ตามลําดับ โดยรูปแบบการเกิดเปนแบบทั้ง transversion 

mutation (A<->T, A<->C, G<->T หรือ G<->C) และ และแบบ transition mutation (A<->G 

หรือ T<->C) ซึ่งการเปลี่ยนแปลงตําแหนงพอลิมอรฟซึมที่นอยหรือไมเกิดเลยนี้ เปนไปไดวา 

จํานวนตัวอยางที่ใชนอยเกนิไป ซึ่งในความเปนจริงในยีน COI (mtDNA) มักจะมีการเปลี่ยนแปลง

ของลําดับเบสหรือนิวคลีโอไทดที่สูงกวายีนในนิวเครียสถึง10 เทา (nucDNA) (Tuppen, 2010)        

แตอยางไรก็ตามการเปลี่ยนแปลงตําแหนงพอลิมอรฟซึมที่พบระหวางชนิดของเพลี้ยออนทั้ง 4 

ชนดิ นัน้ สามารถพบไดถงึ 95 ตําแหนง จึงสามารถเลือกยีน COI ในการศึกษาถึงความแตกตาง

ทางพันธุกรรมระหวางชนิดได ในสวนของความแตกตางของลําดับนิวคลีโอไทด (nucleotide 

diversity) ภายในชนิดของเพลี้ยออนแตละชนิดนั้นมีคาต่ํา (0.00-2.30%) เปนไปไดวาการไหล

ของยีน (gene flow) ยังคงเกดิขึ้นในกลุมประชากรของเพลี้ยออนแตละชนิด ทั้งนี้ตัวอยางที่ไดยัง

อยูในภูมิภาคหรอืมีความเปนภูมิศาสตรเดยีวกันอยู ทั้งนี้การศึกษาของ Wongsa et al. (2016) กับ

ประชากรเพลี้ยออน A.craccivora ตามเขตภูมิศาสตรของประเทศไทยดวยยีน COIพบวามีคา

ความแตกตางของลําดับนวิคลโีอไทดภายในชนดิมีคาคอนขางต่ํา (0.10-0.87 เปอรเซ็นต) เชนกัน 

แตสําหรับความแตกตางของลําดับนิวคลีโอไทดของเพลี้ยออนประชากรในภาคใตที่มีคาสูงที่สุด

โดยเฉพาะมีความแตกตางจากประชากรในเขตภาคเหนือนั้น อธิบายไดวา ประชากรของเพลี้ย

ออนมีความเปนไปไดวามีการอพยพเคลื่อนยาย (migration) มาจากที่เขตภูมิภาคอ่ืนที่ใกลเคียง 

ซึ่งการศกึษาของ Obopile&Ositile (2010) ไดใหเหตุผลเพิ่มอีกวา เปนไปไดวาเพลี้ยออนมักจะไม

สามารถอยูรอดไดในพื้นที่มีความชุมชื้นโดยเฉพาะในฤดูฝนเหมือนดังในเขตของภาคใตของ

ประเทศไทย นอกจากนี้การที่เพลี้ยออนเองมีความสามารถในการสืบพันธุแบบที่สามารถออกลูก
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เปนตัวโดยไมตองไดรับการผสมพันธุ (parthenogenesis) อาจสงผลไปยังภายในกลุมประชากรให

มีความแตกตางของยีนที่ต่ําได  

เม่ือลําดับนวิคลโีอไทดจากเพลี้ยออนทัง้ 4 ชนิดมาสรางเปนแผนภูมิตนไมวิวัฒนาการ 

(phylogenetic tree) ดวยวิธี Maximum likelihood (ML), Neighbor Joining (NJ) และ Unweighted 

Pair Group Method with Arithmetic Mean (UPGMA) พบวา เพลี้ยออนแตละชนิดมีวิวัฒนาการ

แบบเดี่ยว (monophyletic group) อยางเห็นไดชัด ซึ่งสอดคลองการศึกษาของ Lee et al. (2011) ที่

ศึกษา COI ในกลุมของเพลี้ยออนในคาบสมุทรเกาหลี จาก 154 ชนิด ใน 72 สกุล 11 วงศยอย 

ของวงศ Aphididae ดวยวิธี NJ และพบวาคาความแตกตางของลําดับนิวคลีโอไทดแตกตางจาก 

2.8% (A. glycineกับ A. gossypii) ถงึ 5.6% (A. glycineกับ A. nerii) 

ทัง้นี้เพื่อใหงานวจัิยมีชนดิของเพลี้ยออนที่หลากหลายและมีโครงสรางทางพันธุศาสตร

ประชากรของเพลี้ยออนในประเทศไทยมีความสมบูรณมากขึ้น มีขอเสนอแนะวา ควรเพิ่มการเก็บ

ตัวอยางเพลี้ยออนในแตละชนดิใหมากขึ้น ศึกษาชนิดที่สัมพันธกับพืชอาหารอ่ืนและศึกษาในเขต

พื้นที่อ่ืน รวมทัง้การศกึษาในยีนอ่ืน ๆ อาทิ 16S rDNA, ITS (Internal transcribed spacer) เพิ่มเติม

รวมดวย แตอยางไรก็ตาม ดเีอ็นเอบารโคดสามารถประยุกตใชเปนเครื่องมือที่มีประสิทธิภาพตอ

การระบุชนดิไดอยางรวดเร็วโดยเฉพาะแมลงที่มีความสําคัญทางการเกษตรชนดิอ่ืน ๆ ตอไป 

 

สรุปผลการวิจัย   

 ดเีอ็นเอบารโคดหรอืลําดับนวิคลโีอไทดของยีน COI เปนเครื่องมือที่มีประสิทธิภาพสูงใน

การจําแนกชนิดเพลี้ยออนพืชตระกูลถั่ววงศ Aphididae จํานวน 4 ชนิดสามารถแยกความ

แตกตางของเพลี้ยออนทั้งหมดออกจากกันไดอยางชัดเจนและใชในการศึกษาความสัมพันธเชิง

ววิัฒนาการไดเปนอยางดซีึ่งขอมูลที่ไดนี้จะถูกรวบรวมไวเปนฐานขอมูลดีเอ็นเอบารโคดของเพลี้ย

ออนตอไป 
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