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บทคัดยอ 
 งานวิจัยน้ีมีวัตถุประสงคเพื่อศึกษาความผันแปรทางสัณฐานวิทยาและความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมของแมลงวันผลไมกลุม Bactrocera tau ซับซอน จากการเก็บตัวอยางไมผลที่มี
รองรอยการถูกทําลายโดยแมลงวันผลไม นํามาเล้ียงในหองปฏิบัติการจนกระทั่งแมลงวันผลไมมีการ
พัฒนาเปนตัวเต็มวัย นําแมลงวันผลไมกลุม B. tau ทั้งหมด 242 ตัว (เพศผู 116 ตัว และเพศเมีย 
126 ตัว) จากไมผล 5 ชนิด คือ ฟกทอง (Cucurbita moschata, CM) มะระขี้นก (Momordica 
charantia, MCh) แตงโม (Citrullus  lanatus, CL) ฟกขาว (Momordica cochinchinensis, 
MC) และแตงราน (Cucumis sativus, CS) ทําการศึกษาความผันแปรทางสัณฐานวิทยาเชิงการวัด
ของรูปรางปกดวยเทคนิคจีโอเมทริก มอรโฟเมทริกส (geometric morphometrics) โดยออกแบบ
ตําแหนงจุดตัดหลักของเสนลายปก 13 จุด บนตัวอยางปกแมลงวันผลไม ทําการเปรียบเทียบกับกลุม
อางอิง B. tau A และ B. tau C ดวยการวัดระยะหางมาฮาลานอบิส (mahalanobis distance) 
และโพรครัสเทส (procrustes distance) แลวยืนยันการจัดจําแนกอีกครั้งดวยการวิเคราะหจําแนก
กลุม (discriminant analysis) พบวาแมลงวันผลไมกลุม B. tau ของภาคใต มีการแยกออกเปน 3 
กลุม คือ B. tau A, B. tau C และ B. tau ชนิดใหม นอกจากน้ียังพบวาผลการวิเคราะหทั้งเพศผู
และเพศเมียสามารถจัดจําแนกไดในทิศทางเดียวกัน เพื่อเปนการยืนยันผลขางตนจึงทําการศึกษา
ความหลากหลายทางพันธุกรรมของยีนบริเวณไซโตโครมอ็อกซิเดสวัน (Cytochrome Oxidase I: 
COI) ดวยเทคนิค SSCP (Single Strand Conformation Polymorphism)  พบวามีรูปแบบของ
พันธุกรรมที่แตกตางกัน 23 รูปแบบ นํารูปแบบตางๆ ไปหาลําดับนิวคลีโอไทดเพื่อสรางสายสัมพันธ
ทางวิวัฒนาการ (phylogenetic tree) ซ่ึงยืนยันวาแบงไดเปน 3 กลุม และใหผลสอดคลองกับผล
การศึกษาความผันแปรทางสัณฐานวิทยาดวยเทคนิคจีโอเมทริก มอรโฟเมทริกส การพบ B. tau 
ชนิดใหมอยูรวมกับ B. tau C ในประชากรเดียวกันน้ัน บงบอกวาการแบงแยกสายพันธุของ B. tau 
ซับซอนอยูในรูปการแบงแยกสปชีสแบบซิมแพทริก (sympatric speciation) 
 

คําสําคัญ:  Bactrocera tau ซับซอน  พันธุกรรมระดับโมเลกุล  สัณฐานวิทยาเชิงการวัด 
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Abstract 
 The aim of this research was to study geometric morphometrics and 
genetic diversities of the Bactrocera tau complex. Fruit infested with larval fruit flies 
were collected and brought to the laboratory until the adults emerged. A total of 
242 adult specimens (116 males and 126 females) were obtained from five host 
plants: pumpkin (Cucurbita moschata, CM), bitter gourd (Momordica charantia, 
MCh), watermelon (Citrullus lanatus, CL), gac fruit (Momordica cochinchinensis, MC) 
and cucumber (Cucumis sativus, CS). Thirteen landmarks on the wing specimens 
were designed and used in the geometric morphometric analysis. The specimens 
were distinguished and classified based on the referenced data (B. tau A and         
B. tau C). They were investigated using Mahalanobis and Procrustes distances 
following with discriminant analysis. The classification gave three separated groups: 
B. tau A, B. tau C and B. tau undescribed species in both males and females. When 
the specimens were tested in Cytochrome Oxidase I (COI) using Single Strand 
Conformation Polymorphism (SSCP) technique, twenty three haplotypes were found 
for this species complex. Furthermore, these haplotypes were sequenced and 
aligned for phylogenetic tree analysis. The phylogenetic tree provided the genetic 
diversity and discrimination among the B. tau species complex which were agreed 
with geometric morphometric analysis. These three species can be found in the 
same fruit species, such as gac fruit, in southern Thailand. Our findings seem to 
suggest that the undescribed species within the B. tau complex has arisen through 
sympatric speciation.  
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บทนํา 
 แมลงวันผลไม (fruit flies) สกุล Bactrocera (Diptera: Tephritidae) ทําความเสียหาย
รุนแรงในไมผล และพบระบาดอยูทั่วไป (White & Elson-Harris, 1992; Aluja et al., 1996; 
Armstrong & Jang, 1997) โดยเฉพาะอยางยิ่งในทวีปเอเชียและออสเตรเลีย แมลงวันผลไมหลาย 
สปชีสในสกุล Bactrocera ทําความเสียหายทางการเกษตรอยางรุนแรง (Fletcher, 1987; Han 
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et al., 1994; White, 1996; Kinnear et al., 1998; Kim et al., 1999) สําหรับในประเทศไทยมี
การสํารวจพบหลายชนิด เชน Bactrocera dorsalis (Handel) (Somta et al., 2010; 
Aketarawong et al., 2011) Bactrocera correcta (Bezzi), Bactrocera carambolae 
(Kittayapong et al., 2000), Bactrocera cucurbitae และ Bactrocera latifrons (Hendel) 
(Somta, et al., 2010), Bactrocera tau (Dujardin & Kitthawee, 2013) และแมลงวันผลไม
ชนิดอ่ืนๆ จากรายงานการสํารวจแมลงวันผลไมและแมลงเบียนโดย Chinajariyawong et al. 
(2000) พบวาแมลงวันผลไมกลุม B. dorsalis ซับซอน ทําลายไมผล เชน มะมวง ชมพู พุทรา ฝรั่ง 
สะตอ มะคาโมง เปนตน นอกจากน้ี B. carambolae (ซ่ึงจัดอยูในกลุม B. dorsalis ซับซอน) 
(Drew & Hancock, 1994) ทําลายไมผล เชน มะเฟอง มะมวง ฝรั่ง ชมพูมะเหม่ียว เปนตน 
(Sauers-Muller, 2005)   
 B. tau เปนแมลงวันผลไมที่พบไดในประเทศไทย และอีกหลายประเทศในเอเชียตะวันออก
เฉียงใต สามารถทําลายไมผลและพืชผักชนิดผลมากกวา 50 ชนิด เชน บวบ ฟกทอง  มะระขี้นก 
มะระจีน มะเขือเทศ และกลุมพืชตระกูลแตง (Huque, 2006; Wang et al., 2006) เปนตน 
ปจจุบันพบความแตกตางในกลุม B. tau ซับซอนอยางนอย 7 ชนิด ไดแก B. tau A, C, D, E, F, G 
และ I (Baimai et al., 2000) การจําแนกแมลงกลุมน้ีสามารถทําไดหลายวิธี เชน การศึกษาทาง
สัณฐานวิทยาโดยพิจารณาจากลักษณะภายนอก เชน แถบสีสวนหัว สวนลําตัว สวนปก (White & 
Elson-Harris, 1992)  และการจําแนกลักษณะอวัยวะวางไข (ovipositor) (Sumrandee et al., 
2011) เปนตน นอกจากน้ีในงานวิจัยของ Kitthawee & Dujardin (2010) ใชเทคนิคจีโอเมทริก- 
มอรโฟเมทริกส จําแนกรูปรางเรขาคณิตของเสนลายปกพบวาสามารถแยกแมลงวันผลไมกลุม       
B. tau ซับซอนออกจากกันได ทั้งน้ียังสามารถใชวิธีพันธุศาสตรระดับเซลล (cytogenetics)         
เชน การวิเคราะหไมโทติกโครโมโซม (mitotic chromosome) (Baimai et al., 2000) เปนตน         
การตรวจวิเคราะหระดับโมเลกุล เชน การวิเคราะหแอลโลไซม (allozyme) (Saelee et al., 2006; 
Shi et al., 2014) การจําแนกชนิดโดยใชยีน 16S rRNA รวมกับยีน 12S rRNA (Smith et al., 
2003) และการศึกษาความผันแปรของยีนบริเวณไซโตโครมอ็อกซิเดสวัน (Cytochrome Oxidase I: 
COI) ของดีเอ็นเอในไมโทรคอนเดรีย (mitochondrial DNA) (Jamnongluk et al., 2003; 
Prabhakar et al., 2013) เปนตน 
 การพบแมลงวันผลไมที่แตกตางกันน้ันลวนมีผลจากความแปรผันทางพันธุกรรม ซ่ึงอาจเปน
ผลมาจากวิวัฒนาการเพื่อการอยูรอดของส่ิงมีชีวิตตามการเปล่ียนแปลงของสภาพแวดลอม ดังน้ัน
งานวิจัยน้ีจึงศึกษาทั้งความผันแปรทางสัณฐานวิทยาและความหลากหลายทางพันธุกรรม รวมทั้ง
สรางสายสัมพันธทางวิวัฒนาการของแมลงวันผลไมกลุม B. tau ซับซอน ในภาคใตของประเทศไทย 
ผลการวิจัยน้ีจะชวยใหทราบถึงความหลากหลายของแมลงวันผลไมในกลุม B. tau ซับซอน รวมทั้ง
การเขาทําลายพืชผลตาง ๆ ซ่ึงจะนําไปสูการวางแผนควบคุมแมลงวันผลไมไดอยางมีประสิทธิภาพ
และนําไปประยุกตใชในการควบคุมแมลงศัตรูพืชอ่ืน ๆ 
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วิธีการดําเนินงานวิจัย 
 1.  การเก็บตัวอยางและจําแนกแมลงวันผลไมกลุม B. tau ซับซอน 
  เก็บตัวอยางแมลงวันผลไมจากไมผลวงศ Cucurbitaceae ที่มีรองรอยการทําลายของ
แมลงวันผลไม ทั้งผลที่อยูบนตนและที่หลนตามพื้นดินจากทองที่ตาง ๆ ในพื้นที่จังหวัด ระนอง (RN) 
สุราษฎรธานี (SI) และสตูล (SL) บันทึกชื่อไมผล และตําแหนงทางภูมิศาสตรของสถานที่เก็บตัวอยาง
ไมผล (ตารางที่ 1) นําไมผลที่มีหนอนแมลงวันผลไมใสในภาชนะพลาสติกขนาด 17x24x8 เซนติเมตร 
ที่มีขี้เล่ือยรองรับตัวหนอนที่ออกมาเพื่อเขาสูระยะดักแด จนกระทั่งแมลงวันผลไมมีการพัฒนาเปนตัว
เต็มวัย เล้ียงตัวเต็มวัยดวยนํ้าและนํ้าผ้ึง (ความเขมขน 10%) ในกรงพลาสติกขนาด 22x32x18 
เซนติเมตร ภายใตอุณหภูมิ 25±2 องศาเซลเซียส ความชื้น 75±5% ประมาณ 10-14 วันหรือ
จนกระทั่งมีการเจริญเติบโตสมบูรณ จําแนกสปชีสและสปชีสใกลชิดโดยวิธีการศึกษาลักษณะทาง
สัณฐานวิทยาภายนอก ตามคําอธิบายของ White & Elson-Harris (1992) และ Sumrandee et 
al. (2011) นําแมลงวันผลไม B. tau ตัวเต็มวัยที่สมบูรณเก็บรักษาในแอลกอฮอล 95% เพื่อการจัด
จําแนกดวยเทคนิคจีโอเมทริก มอรโฟเมทริกส และเทคนิค SSCP (Single Strand Conformation 
Polymorphism) 

ตารางที่ 1 ชื่อพืชอาศัย จังหวัด ตําแหนงทางภูมิศาสตรและจํานวนตัวอยางแมลงวันผลไมกลุม      
B. tau ซับซอน 

* Kitthawee & Dujardin, (2010) 
 

 2.  การวิเคราะหรูปรางทางสัณฐานวิทยาโดยใชเทคนิคจีโอเมทริก มอรโฟเมทริกส 
 เตรียมปกแมลงวันผลไมกลุม B. tau โดยตรึงปกบนสไลดดวยสารละลาย Hoyer ปด
ดวยกระจกปดสไลดแลวนําไปบันทึกภาพปกดวยกลอง จุลทรรศนแบบสองผาน (stereo 

พืชอาศัย จังหวัด รหัส ละติจูด ลองติจูด จํานวนตัวเต็มวัย 

เพศผู เพศเมีย 
ฟกทอง  
(Cucurbita moschata) 

ระนอง RN(CM)-0049 N9
o
36'20" E98

o
36'47" 4 7 

มะระข้ีนก 
 (Momordica charantia) 

ระนอง RN(MCh)-0065 N9
o
22'17" E98

o
27'32" 4 6 

แตงโม  
(Citrullus lanatus) 

สุราษฎรธาน ี SI(CL)-0038 N9
o
45'59'' E99

o
22'1'' 2 6 

ฟกขาว  
(Momordica cochinchinensis) 

สุราษฎรธาน ี SI(MC)-0061 N9
o
8'18'' E99

o
22'10'' 25 26 

ฟกขาว  
(Momordica cochinchinensis) 

สุราษฎรธาน ี SI(MC)-0066 N9
o
5'20'' E99

o
21'47'' 27 27 

ฟกขาว  
(Momordica cochinchinensis) 

สุราษฎรธาน ี SI(MC)-0068 N9
o
5'54''  E99

o
21'47'' 27 27 

แตงราน  
(Cucumis sativus L.) 

สตูล SL(CS)-0003 N6
o
55'29" E99°49'52"  27 27 

รวม     116 126 

ขอมูลอางอิง*       

Bactrocera tau A  KN(CG)26   12 14 

Bactrocera tau C  NA(MC)16   21 21 
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microscope) ภาพที่ไดนําไปออกแบบตําแหนงหลักบนเสนลายปก (landmarks) ตามวิธีการของ 
Bookstein แบบที่ 1 คือแบบจุดตัดที่ชัดเจน (Bookstein, 1991) ไดตําแหนงหลักทั้งหมด 13 จุด   
(ภาพที่ 1) เก็บขอมูลของจุดตัดในรูปพิกัด (X, Y) โดยซอฟตแวรโมดูล (software module) COO ของ
ชุดโปรแกรม CLIC (Collecting Landmarks for Identification and Characterization) ซ่ึงเปน
โปรแกรมที่พัฒนาโดยศาสตราจารย Jean-Pierre Dujardin  (http://www.mpl.fr/morphometrics) 
ขอมูลจากแตละจุดของตําแหนงหลักจะอยูตรงกันในทุกตัวอยาง ดงัภาพที่ 1 
 

ภาพที่ 1  ตําแหนงหลัก 13 จุด บนเสนปกของแมลงวันผลไมกลุม B. tau 
 

 ขอมูลจุดพิกัดทั้งหมดจะเขาสูกระบวนการแปลงคาใหอยูในรูปแบบพรอมใชโดยอาศัย
ซอฟตแวรโมดูล TET ขอมูลที่อยูในรูปแบบ (format) แลวจะนํามาวิเคราะหดวยซอฟตแวรโมดูล 
MOG โดยวิธีการซอนทับของจุดตําแหนงหลักที่ตรงกัน (superimposition) เพื่อใหจุดตําแหนงหลัก
ของแตละปกทับกันสนิทที่สุด (homologous landmarks) หลังจากน้ันจึงทําการกําจัดอิทธิพลจาก
ความแปรปรวนตาง ๆ เชน กําลังขยายของการถายภาพ ขนาดของปก และอ่ืน ๆ อาศัยวิธีการปรับ
เล่ือน ปรับขนาดใหเปนมาตรฐานเดียวกัน และการหมุน ใหเกิดความแตกตางของระยะหางของจุด
ตําแหนงหลักนอยที่สุด ซ่ึงไมสงผลตอการเปล่ียนแปลงรูปราง จากน้ันจึงทําการวิเคราะหความ
แตกตางของรูปรางของปกแมลงวันผลไมกลุม B. tau ดวยซอฟตแวรโมดูล MOG ของชุดโปรแกรม 
CLIC รวมกับการวิเคราะหแบบหลายตัวแปร (multivariate analysis) เชน การวิเคราะหการ
จําแนกกลุม (discriminant analysis)  
 3.  การวิเคราะหความหลากหลายทางพันธุกรรมระดับโมเลกุลดวยเทคนิค SSCP 
  ทําการสกัดดีเอ็นเอทั้งหมด (total genomic DNA) จากสวนอกของแมลงวันผลไมกลุม 
B. tau (ทองและขาเก็บไวเพื่อเปนหลักฐานประกอบหรือการยืนยันขอมูล) โดยดัดแปลงจาก     
วิธีการของ Cockbern & Fritz (1996) จากน้ันนําดีเอ็นเอที่ไดมาเพิ่มปริมาณยีนบริเวณ COI      
ดวยปฏิกิริยาลูกโซพอลิเมอเรส (polymerase chain reaction) โดยใชไพรเมอร COI-F: 
5’TGGAGACGACCAAATCTA3’ และ COI-R : 5’GAGGAAATACCAGCTAAATG3’ ตามขั้นตอน
ดังน้ี pre-denaturation ที่ 94 องศาเซลเซียส 3 นาที ตามดวย ปฏิกิริยาลูกโซ 30 รอบ 
(denaturation 94 องศาเซลเซียส 1 นาที anealing 50 องศาเซลเซียส 1 นาที และ extension 
72 องศาเซลเซียส 1 นาที) และ final extension 72 องศาเซลเซียส 10 นาที จากน้ันนําผลผลิตที่
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ไดจากปฏิกิริยาลูกโซพอลิเมอเรส มาศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมดวยเทคนิค SSCP โดย
ดัดแปลงจาก Julsirikul & Kitthawee (2015) บนอะคริลาไมดเจล แลวยอมสีดวยสารละลาย     
ซิลเวอรไนเตรท แมลงวันผลไมกลุม B. tau ที่มีความแปรผันทางพันธุกรรมของยีน COI จะแสดง
รูปแบบแฮปโพลไทป (SSCP haplotype) ที่แตกตางกัน เก็บขอมูลรูปแบบแฮปโพลไทปของแมลงวัน
ผลไมกลุม B. tau ทุกตัว เพื่อนํามาวิเคราะหหาคาความถี่ของแฮปโพลไทป และความหลากหลาย
ของแฮปโพลไทป โดยใชโปรแกรม Arlequine ver. 3.1 (Excoffier et al., 2005)  
  การวิเคราะหสายสัมพันธทางวิวัฒนาการ ทําโดยการนําดีเอ็นเอของแมลงวันผลไม    
B. tau จากการศึกษาครั้งน้ี ซ่ึงแสดงรูปแบบ SSCP แฮปโพลไทปของยีน COI ที่แตกตางกันทุก
รูปแบบ มาทําปฏิกิริยาลูกโซพอลิเมอเรสอีกครั้ง เพื่อนําผลผลิตไปหาลําดับนิวคลีโอไทดแบบสองทาง 
(bi-directional) ที่หนวยวิจัยโรงพยาบาลรามาธิบดี ตรวจสอบและแกไขลําดับนิวคลีโอไทดของยีน 
COI ดวยโปรแกรม  BioEdit (Hall, 1999) จากน้ันนําลําดับนิวคลีโอไทดที่ไดไปวิเคราะหสายสัมพันธ
ทางวิวัฒนาการของยีน COI ของแมลงวันผลไม B. tau ดวยโปรแกรม MEGA5 (Tamura et al., 
2011) โดยใชวิธีวิเคราะหแบบ Neighbor-Joining และหาความเชื่อม่ันของแผนภูมิสายสัมพันธทาง
วิวัฒนาการดวยวิธีการ bootstrap 1000 รอบ 
 

ผลการทดลอง 
 1.  การเก็บตัวอยางและการจําแนกแมลงวันผลไมตามอนุกรมวิธาน  
  การศึกษาน้ีเก็บตัวอยางจากแมลงวันผลไม กลุม B. tau จํานวน 242 ตัว (เพศผู 116 
ตัว และเพศเมีย 126 ตัว) จากไมผลตัวอยาง 5 ชนิด คือ ฟกทอง (Cucurbita moschata, CM) 
มะระขี้นก (Momordica charantia, MCh) แตงโม (Citrullus  lanatus, CL) ฟกขาว (Momordica 
cochinchinensis, MC) และแตงราน (Cucumis sativus, CS) ที่มีรองรอยจากการทําลายของ
แมลงวันผลไมในพื้นที่จังหวัดระนอง (RN) สุราษฎรธานี (SI) และสตูล (SL) (ตารางที่ 1) เม่ือจัด
จําแนกชนิดแมลงวันผลไมกลุม B. tau เบื้องตนโดยวิธีศึกษาสัณฐานวิทยาตามอนุกรมวิธานของ 
White & Elson-Harris (1992) และ Sumrandee et al. (2011) พบวาเปนกลุม B. tau ซับซอน 
ประกอบดวย B. tau A และ B. tau C ซ่ึงในกลุม B. tau C มีรูปรางลักษณะของปลายอวัยวะวางไข
เปนสามแฉก (trilobe) ที่เปนลักษณะเฉพาะของ B. tau C และ I (Sumrandee et al., 2011) เม่ือ
พิจารณารายละเอียดอ่ืนๆ แลวพบวาลักษณะทางสัณฐานวิทยาทั่วไปเหมือนกับ  B. tau C แตมี
ความแปรผันของรายละเอียดปลีกยอย เพื่อใหเกิดความชัดเจนในการจําแนกแมลงวันผลไม       
กลุม B. tau ซับซอนในการศึกษาน้ีจึงใชวิธีทางสัณฐานวิทยาเชิงการวัดดวยเทคนิคจีโอเมทริก            
มอรโฟเมทริกส และอณูชีววิทยา ดวยวิธี SSCP ในการจัดจําแนก 
 2.  การศึกษารูปรางทางสัณฐานวิทยาของแมลงวันผลไมกลุม B. tau ซับซอน โดยใช
เทคนิคจีโอเมทริก มอรโฟเมทริกส 
  การแบงกลุมอาศัยการเปรียบเทียบรูปรางทางเรขาคณิตของเสนปกแมลงวันผลไม     
B. tau ซับซอนทั้งหมดเทียบกับขอมูลอางอิง B. tau A และ B. tau C ซ่ึงเปนขอมูลที่ไดรับการ
ยืนยันทางพันธุกรรมมากอน (Kitthawee & Dujardin, 2010) โดยวิธีตัดสินจากระยะหางที่ส้ันที่สุด
ของทั้งมาฮาลานอบิส (mahalanobis distance) และโพรครัสเทส (procrustes distance) 
(Dujardin et al., 2010) พบวาแมลงวันผลไมกลุม B. tau ซับซอน แบงออกเปน 3 กลุม 
ประกอบดวย B. tau A, B. tau C และ B. tau ชนิดใหม (ตารางที่ 2) จากน้ันนํามาทําการวิเคราะห
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การจําแนกกลุม (discriminant analysis) เพิ่มเติม ผลของการจําแนกกลุมไดจากผลรวมของปจจัย
การจําแนก (discriminant factors, DF) DF 94% (ประกอบดวย DF1=74%, DF2=20%) ซ่ึง
ยืนยันการแยกแตละกลุมออกจากกัน ทําใหทราบวาแมลงวันผลไม B. tau ซับซอนประกอบดวย    
B. tau A, B. tau C และ B. tau ชนิดใหม (ภาพที่ 2) การวิเคราะหในเพศเมียสามารถจําแนกไดผล
เชนเดียวกับในเพศผู นอกจากน้ียังพบวา B. tau A ไดจากประชากรของผลไมทั้ง 5 ชนิด สวน       
B. tau C และ B. tau ชนิดใหม พบเฉพาะในฟกขาว (ตารางที่ 2) 
 

ตารางที่ 2 การจําแนกแมลงวันผลไมกลุม B. tau ซับซอน โดยวิธีการวัดระยะหางมาฮาลานอบิส 
(mahalanobis distance) และโพรครัสเทส (procrustes distance) เทียบกับขอมูล
อางอิง B. tau A และ B. tau C 

 

รหัส 
N* จํานวนเพศผู N* จํานวนเพศเมีย 

  B. tau A B. tau C B. tau ใหม   B. tau A B. tau C B. tau ใหม 

RN(CM)-0049 4 4 - - 7 7 - - 

RN(MCh)-0065 4 4 - - 6 6 - - 

SI(CL)-0038 2 2 - - 6 6 - - 

SI(MC)-0061 25 25 - - 26 26 - - 

SI(MC)-0066 27 - 27 - 27 - 27 - 

SI(MC)-0068 27 - 7 20 27 - 19 8 

SL(CS)-0003 27 27 - - 27 27 - - 

รวม 116 62 34 20 126 72 46 8 

หมายเหตุ  N* =  จํานวนตัวเต็มวัย 
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ภาพที่ 2  การจําแนกกลุม B. tau ซับซอนโดยการวิเคราะหจําแนกกลุม (discriminant analysis) 
เทียบกับขอมูลอางอิง B. tau A และ B. tau C คา DF1 และ DF2 คือปจจัยการจําแนก
กลุม (discriminant factors) 

 

 3.  การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของแมลงวันผลไมกลุม B. tau ซับซอน 
โดยใชเทคนิค SSCP 
  พบรูปแบบของแฮปโพลไทปที่แตกตางกัน 23 รูปแบบ (ภาพที่ 3) โดยแฮปโพลไทป A 
เปนรูปแบบที่พบมากที่สุดในเกือบทุกประชากร แฮปโพลไทป A, E, F, J, K, L, M, N, O และ Q พบ
ในประชากรที่ไดจากพืชทั้ง 5 ชนิด คือ ฟกทอง มะระขี้นก แตงโม ฟกขาว และแตงราน ซ่ึงมีความ
หลากหลายของแฮปโพลไทปในแตละประชากรแตกตางกันตั้งแต 0-0.81 สวนแฮปโพลไทป a, b, c, 
d, e, k, m, o, p, r, t และ w พบเฉพาะในประชากรที่ไดจากผลฟกขาว (ตารางที่ 3) เม่ือพิจารณา
คาความหลากหลายของแฮปโพลไทป พบวาประชากร SI(MC)-0068 มีคาความหลากหลายของ 
แฮปโพลไทปสูงที่สุด (0.85) ซ่ึงสอดคลองกับผลที่พบวาในประชากรน้ีจําแนกไดถึง 2 สายพันธุใน
ตารางที่ 2 

ภาพที่ 3  รูปแบบทางพันธุกรรมของยีนบริเวณ Cytochrome Oxidase I (COI) ของแมลงวัน
ผลไม กลุม B. tau ซับซอน โดยใชเทคนิค SSCP ตัวอักษรแตละชองแสดงชื่อรูปแบบ           
แฮปโพลไทป 
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ตารางที่ 3  คาความถี่และความหลากหลายของแฮปโพลไทปของรูปแบบพันธุกรรมที่แตกตางกัน 23 

รูปแบบ 

หมายเหตุ  N*  =  จํานวนตัวเต็มวยั 
  H** =  ความหลากหลายของแฮปโพลไทป 
 

จากการวิเคราะหสายสัมพันธทางวิวัฒนาการแบบ Neighbor-Joining ของแฮปโพลไทป
ทั้ง 23 รูปแบบพบวา B. tau ซับซอนแบงออกเปนสามกลุมยอย แฮปโพลไทป A, B, E, F, J, K, L, 
M, N, O และ Q จับกลุมเปนกลุมยอยทีห่น่ึงดวยคาความเชื่อม่ัน 100% เชนเดียวกับแฮปโพลไทป a, 
b, c, d, k, m, o, p และ r จับกลุมเปนกลุมยอยที่สองดวยคาความเชื่อม่ัน 100% ในขณะที่      
แฮปโพลไทป e, t และ w จับกลุมดวยกันเปนอีกหน่ึงกลุมยอยดวยคาความเชื่อม่ัน 88% (ภาพที่ 4) 
ผลการวิเคราะหความหลากหลายทางพันธุกรรมระดับโมเลกุลที่ศึกษาดวยเทคนิค SSCP และการ
สรางสายสัมพันธทางวิวัฒนาการสอดคลองกับการศึกษาความผันแปรทางสัณฐานวิทยาเชิงการวัด
ของแมลงวันผลไมกลุม B. tau ดวยเทคนิคจีโอเมทริก มอรโฟเมทริกส พบแมลงวันผลไมกลุม       
B. tau ทั้งหมด 3 กลุม โดยกลุมที่ 1 เปน B. tau A กลุมที่ 2 เปน B. tau C และกลุมที่ 3 เปน     
B. tau ชนิดใหม 

รูปแบบ ความถี่ของแฮปโพลไทป 

แฮปโพลไทป RN(CM)-49 RN(MCh)-65 SI(CL)-38 SI(MC)-61 SI(MC)-66 SI(MC)-68 SL(CS)-03 

A 0.55 0.40 1.00 1.00 - - 0.33 

B 0.27 0.60 - - - - 0.24 
E - - - - - - 0.02 
F - - - - - - 0.04 
J - - - - - - 0.04 
K - - - - - - 0.04 
L 0.09 - - - - - - 
M 0.09 - - - - - 0.02 
N - - - - - - 0.11 
O - - - - - - 0.06 
Q - - - - - - 0.11 
a - - - - 0.22 - - 
b - - - - 0.74 - - 
c - - - - 0.02 - - 
d - - - - - 0.04 - 
e - - - - - 0.15 - 
k - - - - 0.02 - - 
m - - - - - 0.04 - 
o - - - - - 0.22 - 
p - - - - - 0.15 - 
r - - - - - 0.04 - 
t - - - - - 0.20 - 
w - - - - - 0.17 - 
N* 11 10 8 51 54 54 54 
H** 0.67 0.53 0.00 0.00 0.41 0.85 0.81 
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ภาพที่ 4 สายสัมพันธทางวิวัฒนาการ แบบ Neighbor-Joining จากการวิเคราะหลําดับนิวคลีโอไทด

ของยีนบริเวณ COI ที่แสดง SSCP แฮปโพลไทปตาง ๆ ของแมลงวันผลไมกลุม B. tau 
ซับซอน คาความเชื่อม่ันของแผนภูมิที่แสดงในแตละก่ิง แถบมาตราสวนแสดง 0.01     
การเปล่ียนแปลงแทนที่นิวคลีโอไทดตอตําแหนง 

 

อภิปรายและสรุปผลการวิจัย   
 ประเทศไทยมีความหลากหลายทางชีวภาพสูง รวมทั้งแมลงวันผลไมที่เขาทําลายพืชทองถิ่น 
(วิสุทธ์ิ, 2555) โดยเฉพาะแมลงวันผลไมกลุม B. tau มีความผันแปรของลักษณะภายนอกสูง และ
เปนกลุมสายพันธุซับซอนกลุมใหญกลุมหน่ึง ซ่ึงไดมีการจําแนกโดยวิธีการตางๆ เชน การวิเคราะห 
ไมโทติกโครโมโซม การวิเคราะหแอลโลไซม และวิธีอ่ืน ๆ ในระดับโมเลกุล ไดขอสรุปวาเปนสปชีส
ซับซอนอยางนอย 7 ชนิด ที่มีชื่ออยางไมเปนทางการคือ B. tau A, C, D, E, F, G และ I (Baimai  
et al, 2000; Jamnongluk et al., 2003; Thanaphum & Thaenkham, 2003; Saelee et al., 
2006) จากการวิเคราะหขอมูลดวยวิธีจีโอเมทริก มอรโฟเมทริกส และ SSCP พบวาแมลงวันผลไม
กลุม B. tau ที่พบในการศึกษาครั้งน้ี แบงเปน 3 กลุม ไดแก  B. tau A,  B. tau C และ B. tau 
ชนิดใหม แมลงวันผลไมตัวอยางทั้ง 3 ชนิดน้ีมีรูปรางสัณฐานคลายคลึงกันแตพบวามีความแตกตาง
กันในรายละเอียด คือ B. tau A มีลักษณะปลายอวัยวะวางไขเรียวทูไมปรากฏแฉก เปนแมลงวัน
ผลไมกลุมที่พบในไมผลหลายชนิด ในการวิจัยครั้งน้ีพบใน ฟกทอง มะระขี้นก แตงโม ฟกขาว และ
แตงราน ซ่ึง B. tau A จากไมผลเหลาน้ีมีความผันแปรทางพันธุกรรมโดยมีรูปแบบแฮปโพลไทป
แตกตางกัน สอดคลองกับการศึกษาของ Kitthawee & Dujardin (2010) ซ่ึงพบ B. tau A จาก   
ไมผลหลายชนิด และมีรูปแบบของรูปรางเรขาคณิตบนเสนปกที่ผันแปรแตกตางกันในไมผลแตละ
ชนิดเชนกัน แสดงใหเห็นวา B. tau A  เปนแมลงวันผลไมที่ปรับตัวไดดี ปจจัยที่มีผลตอการปรับตัว
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ไดแก ชนิดของไมผล ภูมิอากาศ เปนตน สําหรับแมลงวันผลไม B. tau C และ B. tau ชนิดใหม     
มีลักษณะปลายอวัยวะวางไขเปนสามแฉกเหมือนกัน พบในผลฟกขาว ซ่ึงเคยมีรายงานวา B. tau C 
มีความจําเพาะตอฟกขาว (Kitthawee & Dujardin, 2010) สวน B. tau ชนิดใหม พบในฟกขาว
เชนกันซ่ึงตองทําการศึกษาเพิ่มเติมวาสามารถพบในไมผลชนิดอ่ืนอีกหรือไม การพบ B. tau ชนิด
ใหมในประชากรเดียวกันกับ B. tau C น้ันแสดงใหเห็นถึงกลไกการแบงแยกสปชีสแบบซิมแพทริก 
(sympatric speciation)  
 การจัดจําแนกและการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม ความผันแปรทางสัณฐาน
วิทยาของแมลงวันผลไมกลุม B. tau ซับซอนมีความสําคัญ ทําใหทราบถึงความหลากหลายของ
แมลงวันผลไมรวมทั้งพืชผลทางการเกษตรที่อาจเปนเปาหมายในการถูกทําลาย ซ่ึงจะนําไปสูการ
วางแผนปองกันและควบคุมไดอยางมีประสิทธิภาพยิ่งขึ้น นอกจากน้ีการศึกษาน้ียังใชเปนตัวอยางทั้ง
ในเชิงวิชาการและการประยุกตใชควบคุมแมลงศัตรอ่ืูน ๆ ในประเทศไทย 
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