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Abstract: The fruit fly tribe Dacini is not only one of the most species-rich clades within the dipteran  
family Tephritidae, it is also one of most serious groups of horticultural pests and thus of particular 
biosecurity/quarantine concern. All Dacini members are notoriously difficult to identify by morphological 
characters. Molecular approaches, such as DNA ‘barcoding’ of the cytochrome c oxidase (COX1) gene, are 
commonly proposed to overcome this issue.  Fresh materials of Dacini were collected from all regions of 
Thailand. Sequences were analyzed using a ‘barcode’ approach. Species were identified using standard 
nucleotide BLAST from GenBank database. Twenty species of Dacini were confirmed and their sequences 
were deposited in the GenBank database: Dacus (1 species): Dacus longicornis Wiedemann; Bactrocera  
(10 species): Bactrocera albistrigata de Meijere, B. carambolae Drew & Hancock, B. correcta (Bezzi),  
B. dorsalis Hendel, B.  latifrons (Hendel), B. limbifera (Bezzi), B. nigrotibialis (Perkins), B. tuberculata 
(Bezzi), B. umbrosa (Fabricius), B. zonata (Saunders); and Zeugodaucs (9 species): Zeugodacus apicalis 
(de Meijere), Z. caudatus (Fabricius), Z. cilifer (Hendel), Z. cucurbitae (Coquillett), Z. diversa (Coquillett),  
Z. hochii (Zia), Z. incisus (Walker), Z. isolatus (Hardy), Z. platamus (Hardy) and Z. tau (Walker). A molecular 
phylogeny of these 20 species of Dacini was generated using COX1 gene. Maximum Likelihood and 
Bayesian analysis were used to investigate patterns of clustering of sequences with those of other pest 
species of fruit flies. Analyses of sequences gave consistent results. COX1 gene was proved to be effective 
in resolving Zeugodacus and Dacus from Bactrocera fruit fly species. The phylogeny showed that 
Zeugodacus clade is more closely related to Dacus rather than Bactrocera. This result supported raising 
Zeugodacus to the genus level. This study provided basic information on the number of species of fruit flies 
of the tribe Dacini present in Thailand. COX1 sequences were demonstrated as an effective tool in identifying 
Thai Dacini even from  
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ค าน า 
 

การจ าแนกชนิดของศัตรูพืชใหถู้กต้องเพื่อใช้
เป็นหลักฐานทางวิทยาศาสตรน์ั้นเป็นพืน้ฐานส าคัญ 
ของงานวิจัยทางชีววิทยาขั้นพืน้ฐานและการประยุกต์ 
ต่าง ๆ เช่น งานดา้นกักกันพืช และการเฝ้าระวงัศัตรูพืช
รุกราน ในปัจจุบนัเป็นที่ทราบกนัดีว่าวิธีการทางสณัฐาน
วิทยาแบบดั้งเดิมไม่เพียงพอในการจ าแนกศัตรูพืชที่มี 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ลกัษณะรูปร่างใกลเ้คียงกันมาก ปัจจุบันจึงมีการศึกษา
อนุกรมวิธานแบบผสมผสาน ( integrative taxonomy)  
ซึ่งเป็นการน าเทคโนโลยีต่าง ๆ เช่น การศึกษาด้าน
สัณฐานวิทยา (morphological character) และด้าน
พันธุกรรม (molecular character) มาร่วมในการศึกษา
ชนิดของศตัรูพืชที่ยากต่อการจ าแนกชนิด เช่น แมลงวนั
ผลไม ้(Boontop, 2016)  

partial barcodes. Thus, we recommended that diagnostic and quarantine laboratories used the COX1 gene 
for the accurate identification of Dacini species. 
 
Keywords: Dacini fruit fly, identification, DNA barcoding, phylogenetics 
 
บทคัดย่อ: แมลงวนัผลไมเ้ผ่า (tribe) Dacini เป็นเผ่าที่มีจ านวนชนิดมากที่สดุของแมลงวนัผลไมใ้นวงศ ์Tephritidae 
ก่อใหเ้กิดความเสียหายต่อผลผลิตทางการเกษตรอย่างสงูส่งผลต่อความกังวลใจดา้นกักกันพืช และความปลอดภัย  
ทางชีวภาพ แมลงวนัผลไมเ้ผา่ Dacini มีรูปรา่งลกัษณะภายนอกที่ใกลเ้คียงกนัมากยากตอ่การจ าแนกชนิด การใชเ้ทคนิค
ชีวโมเลกุล โดยการใช้ดีเอ็นเอบารโ์คด (DNA barcode) จากยีน cytochrome c oxidase (COX1) นั้น สามารถช่วย
แก้ปัญหาเหล่านี ้ได้ เก็บตัวอย่างแมลงวันผลไม้จากทุกภูมิภาคของประเทศไทย สกัดและเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอ  
บรเิวณยีนต าแหนง่ COX1 และวิเคราะหล์  าดบันิวคลโีอไทดเ์ปรยีบเทียบกบัฐานขอ้มลู GenBank (standard nucleotide 
BLAST) พบว่า สามารถยืนยันชนิดและบันทึกในฐานขอ้มูล GenBank  ได ้20 ชนิด ไดแ้ก่ แมลงวนัผลไมส้กุล Dacus  
(1 ชนิด): Dacus longicornis Wiedemann; แมลงวันผลไม้สกุล Bactrocera (10 ชนิด): Bactrocera albistrigata  
de Meijere, B. carambolae Drew & Hancock, B. correcta (Bezzi), B. dorsalis Hendel, B.  latifrons (Hendel),  
B. limbifera (Bezzi) , B. nigrotibialis, (Perkins) , B. tuberculata (Bezzi) , B. umbrosa (Fabricius), B. zonata 
(Saunders); และแมลงวันผลไม้สกุล Zeugodaucs (9 ชนิด): Zeugodacus apicalis (de Meijere), Z. caudatus 
(Fabricius), Z. cilifer (Hendel), Z. cucurbitae (Coquillett), Z. diversa (Coquillett), Z. hochii (Zia), Z. incisus 
(Walker), Z. isolatus (Hardy), Z. platamus (Hardy) และ Z. tau (Walker) การศึกษาความสมัพนัธท์างวิวฒันาการ
จากล าดับนิวคลีโอไทด์ของต าแหน่งยีน COX1 จากแมลงวันผลไม้เผ่า Dacini  จ านวน 20 ชนิด มาวิเคราะห์ด้วย 
maximum likelihood และ Bayesian analysis พบว่า แผนภูมิความสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการจากทั้งสองวิธีการมีผล 
ที่สอดคล้องกัน  ยีน COX1 แสดงให้เห็นถึงประสิทธิภาพในการแก้ปัญหาของ Zeugodacus และ Dacus จาก 
Bactrocera โดยความสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการแสดงให้เห็นว่า Zeugodacus นัน้มีความสัมพันธ์ใกลชิ้ดกับ Dacus 
มากกว่า Bactrocera ซึ่งผลที่ได้นี ้สามารถใช้สนับสนุนในการยกระดับของแมลงวันผลไม้ในสกุล Zeugodacus 
การศึกษานีใ้หข้อ้มลูพืน้ฐานเก่ียวกบัจ านวนชนิดของแมลงวนัผลไมเ้ผ่า Dacini ในประเทศไทย และล าดบันิวคลีโอไทด์
ของยีน COX1 ได้รบัการพิสูจน์ว่ามีประสิทธิภาพในการระบุชนิดของแมลงวันผลไม้เผ่า Dacini แม้ใช้จากบารโ์คด
บางสว่น ดงันัน้สามารถน ายีน COX1 ไปใชใ้นหอ้งปฏิบตัิการวินิจฉยัศตัรูพืชและงานดา้นกกักนัศตัรูพืชเพื่อระบุชนิดของ
แมลงวนัผลไมเ้ผา่ Dacini ไดอ้ยา่งถกูตอ้ง 
 
ค าส าคัญ:  แมลงวนัผลไม ้Dacini  การจ าแนกชนิด  ดีเอ็นเอบารโ์คด  ความสมัพนัธเ์ชิงวิวฒันาการ 
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ของแมลงวันผลไม้เผ่า Dacini ในประเทศไทย โดยยีน COX1 

แมลงวันผลไม้ (true fruit flies) จัดเป็นแมลง
ศัต รูพืชที่ ก่อให้เกิดความเสียหายเป็นอันดับต้น ๆ  
ของโลก เนื่ องจากเข้าท าลายผัก ผลไม้ได้มากมาย
หลากหลายชนิด ท าใหผ้กัผลไมเ้นา่เสยีก่อนการเก็บเก่ียว 
สรา้งความเสียหายมากมายต่อการท าการเกษตร แต่
แมลงวันผลไม้ในเผ่า (tribe) Dacini นั้นเป็นศัตรูพืช
ส าคัญในประเทศเขตรอ้น และรอ้นชืน้ สามารถเขา้ท า
ความเสียหายอย่างมากต่อผลผลิตทางการเกษตร  
จากการส ารวจพบว่า ทั่วโลกมีแมลงวนัผลไมเ้ผ่า Dacini 
มากกว่า 932 ชนิดที่เป็นศัตรูพืชส าคัญทางเศรษฐกิจ  
(Doorenweerd et al., 2018) และในทวีปเอเชียนัน้พบวา่
แมลงวันผลไม้เผ่า Dacini ในสกุล Dacus Fabricius 
สกุล Bactrocera Macquart และสกุล Zeugodacus 
Hendel เข้าท าลายผลผลิตทางการเกษตรสรา้งความ
เสียหายในเชิงปริมาณและมูลค่างทางเศรษฐกิจเป็น
อยา่งมาก (Krosch et al., 2012) 

ปัจจุบนัประเทศไทยมีการศึกษาอนุกรมวิธาน
ตัวอ่อนและตัวเต็มวัยของแมลงวันผลไม้บางชนิด 
(Boontop et al., 2021) แต่พบว่า แมลงวันผลไม้เผ่า 
Dacini ตวัเต็มวยันัน้มีความแปรผันของรูปร่างลกัษณะ
ภายนอก ท าใหย้ากตอ่การจ าแนกชนิดใหม้ีความถกูตอ้ง
และแม่นย า (Cameron et al., 2010; Schutze et al., 
2012) การประยุกต์ใช้เทคโนโลยีต่าง ๆ ที่น่าเช่ือถือ 
และเป็นที่ยอมรบัในระดับสากลมาร่วมใช้จ าแนกชนิด
แมลงวันผลไม้นั้นมีความจ าเป็นอย่างยิ่ง เนื่องจาก 
เมื่ อทราบชนิดที่ ถูกต้องของแมลงวันผลไม้ ท าให้ 
ทราบการแพร่กระจายและชนิดพืชอาหารที่ถูกต้อง 
สามารถน าขอ้มลูที่ไดไ้ปใชเ้ป็นหลกัฐานทางวิทยาศาสตร ์
แนวทางในการป้องกัน และควบคุมก าจัดได้อย่างมี
ประสิทธิภาพ ดังนัน้ การศึกษาครัง้นีจ้ึงเป็นการจ าแนก
ชนิดแมลงวันผลไม้ ด้วยลักษณะสัณฐาน ร่วมกับ 
การใช้เทคนิคทางชีวโมเลกุล ดี เอ็นเอบาร์โคด (DNA 
barcoding) ซึ่งเป็นวิธีการที่ใช้ล  าดับนิวคลีโอไทด์ของ 
ดีเอ็นเอบริเวณใดบริเวณหนึ่งหรือหลายบริเวณร่วมกัน 
ในการระบุชนิดของสิ่งมีชีวิตได้อย่างรวดเร็ว และยีน 
Cytochrome c oxidase subunit 1 (COX1 หรือ  CO1) 
ซึ่งเป็นต าแหน่งของยีนที่มีบริเวณอนุรักษ์ (conserve 
area) สามารถใชเ้ป็นมาตรฐานในการระบุชนิดที่ไม่รูจ้ัก 

บางส่วนของสิ่งมีชีวิต (Armstrong and Ball, 2005; Park 
et al., 2011) และการศกึษาความสมัพนัธท์างวิวฒันาการ 
(phylogenetics analysis) เพื่อน าข้อมูลด้านดีเอ็นเอ 
บารโ์คดจากการศึกษาครัง้นีม้าจดัท าฐานขอ้มลูชนิดของ
แมลงวนัผลไมท้ี่มีในประเทศไทยใหม้ีมาตรฐานทดัเทียม
สากล สรา้งความน่าเช่ือถือในการเจรจาการน าเขา้สง่ออก
สินคา้เกษตรของไทยไดห้ลากหลายชนิด 
 

อุปกรณแ์ละวิธีการ 
 
1. การเก็บรวบรวมตัวอยา่งแมลงวันผลไม้เผ่า Dacini 

รวบรวมตวัอย่างแมลงวนัผลไมต้วัเต็มวยัจาก
พืน้ที่การเกษตร โดยเก็บตัวอย่างจากพืน้ที่ 6 ภูมิภาค 
ของประเทศไทย (ภาคกลาง ภาคตะวันตก ภาคเหนือ 
ภาคตะวันออก ภาคตะวนัออกเฉียงเหนือ และภาคใต)้ 
เลือกพืน้ท่ีที่มีการท าการเกษตร เช่น สวนผลไม ้แปลงผกั
ต่าง ๆ รวมทั้งพื ้นที่ ป่าธรรมชาติ  เพื่อเป็นตัวแทนใน 
การเก็บตวัอย่างภูมิภาคละ 5 จังหวดั (Figure 1) ใชก้ับ
ดักล่อแมลงวันผลไม้แบบถังเปียก ซึ่งประกอบด้วย 
ส าลีชุบสารล่อ (pheromone) แมลงวนัผลไม ้3 ประเภท 
ได้แก่  เมทิลยูจีนอล คิวลัวร์ และลาติลัวร์ ผสมสาร 
ฆ่าแมลง malathion ในอัตราส่วน 4 : 1 และภายใน 
กับดักบรรจุสารโพรไพลีนไกลคอลเพื่อรักษาสภาพ 
ดีเอ็นเอของตัวอย่างแมลงวนัผลไม ้ติดกับดัก 5 กับดัก 
ต่อสารล่อหนึ่ งประเภทต่อหนึ่ งพื ้นที่  เก็บรวบรวม 
ตัวอย่างระหว่างเดือนตุลาคม พ.ศ. 2561 - กันยายน 
พ.ศ. 2563 จ าแนกชนิดแมลงวันผลไม้จากลักษณะ
ภายนอกภายใตก้ลอ้งจุลทรรศน ์สเตอริโอ Leica รุ่น M 
165C (Leica Microsystems Ltd., Switzerland) รว่มกบั
แนวทางการวินิจฉัยชนิดแมลงวันผลไมข้อง Drew and 
Romig, (2013; 2016) น าตัวอย่างแมลงวันผลไม้ดอง 
ในแอลกอฮอล์ 95 เปอรเ์ซ็นต์ และเก็บตัวอย่างไว้ใน 
ตูเ้ก็บรกัษาอณุหภมูิ -20 องศาเซลเซียส 
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2. การศึกษาดีเอ็นเอบารโ์คด (DNA barcode) ของ
แมลงวันผลไม้เผ่า Dacini 

2.1 สกัดดี เอ็นเอแมลงวันผลไม้เผ่า Dacini  
น าตวัอย่างแมลงวนัผลไมท้ี่ท  าการจ าแนกดว้ยลกัษณะ 
ทางสณัฐานวิทยามาสกดัดีเอ็นเอ ตามกรรมวิธี Boontop 
(2016) ร่วมกับค าแนะน าของชุดสกัดดีเอ็นเอส าเร็จรูป 
(ISOLATE II Genomic DNA kit; Bioline, Australia) ที่
แนบกบัผลติภณัฑบ์รษัิทโดยน าขาดา้นขวาจ านวน 3 ขา้ง
ของแมลงวันผลไม้ (25 มิลลิกรมั) ใส่ในหลอดทดลอง
ขนาด 1.5 มิลลิลิตร เติม lysis buffer GL ปริมาตร 180 
ไมโครลิตร และสารละลาย protinase K ปริมาตร 25 
ไมโครลิตร จากนั้นบ่มที่อุณหภูมิ  37 องศาเซลเซียส  
นาน 16 - 20 ชั่ วโมง ท าการย่อยสลายตัวอย่างโดย 
เขย่าอย่างรวดเร็ว และเติม lysis buffer G3 ปริมาตร 
200 ไมโครลิตร บ่มที่อุณหภูมิ 70 องศาเซลเซียส นาน  
10 นาที เขย่าอย่างสม ่าเสมอ เติมแอลกอฮอลบ์ริสุทธ์ิ 
ปริมาตร 210 ไมโครลิตร เขย่าให้สารละลายเป็นเนื ้อ
เดียวกัน ดูดสารละลายทั้งหมดใส่ในหลอด ISOLATE  
II Genomic DNA และตกตะกอนด้วยเครื่องป่ันเหวี่ยง
ความเร็วสงูที่ 11,000x g นาน 1 นาที ลา้งตะกอน โดย
การเติม wash buffer GW1 ปริมาตร 500 ไมโครลิตร  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
และตกตะกอนด้วย เครื่องป่ันเหวี่ยงความเร็วสูงที่ 
11,000x g นาน 1 นาที ตามด้วย wash buffer GW2 
ปริมาตร 500 ไมโครลิตร และตกตะกอนด้วยเครื่อง 
ป่ันเหวี่ยงความเร็วสูงที่  11,000x g นาน 1 นาที  ทิ ้ง
ของเหลวที่ เหลือตกตะกอนดี เอ็ น เอให้แห้งด้วย 
เครื่องป่ันเหวี่ยงความเร็วสูงที่ 11,000x g นาน 1 นาที  
ยา้ยหลอด ISOLATE II Genomic DNA tube มาใส่ใน 
หลอดทดลองขนาด 1.5 ไมโครลิตรละลายดี เอ็นเอ  
โดยการเติม elution buffer G ปริมาตร 50 ไมโครลิตร 
จากนัน้ท าการบ่มที่อณุหภมูิหอ้ง นาน 5 นาที ตกตะกอน
ดีเอ็นดว้ยเครื่องป่ันเหวี่ยงความเร็วสูง 11,000x g นาน  
1 นาที น าดีเอ็นเอที่ได้เก็บในตู้เก็บรกัษาอุณหภูมิ -20 
องศาเซลเซียส เพื่อใชใ้นวิธีการต่อไป 

2.2 เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอเป้าหมายดว้ยเทคนิค 
polymerase chain reaction (PCR) โดยใช้คู่ ไพรเมอร ์
universal primer จากยีนบางส่วน (partial) COX1: 
LCO1490 (GGTCAACAAATCATAAAGATATTGG) และ 
HCO2198 (TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA) 
(Folmer et al., 1994) ส่วนผสมของปฏิ กิริยา PCR 
ประกอบด้วยดี เอ็นเอต้นแบบ 1 ไมโครลิตร 10 µM  
ไพรเมอร์ LCO1490 1 ไม โครลิตร 10 µM ไพรเมอร ์

Figure 1. Locations of sampling sites in the six Thai biogeographical regions (North, Central, South, 
West, Northeast and East) at which fruit flies were collected 
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การจ าแนกชนิด และการวิเคราะหค์วามสัมพันธเ์ชิงวิวัฒนาการ 
ของแมลงวันผลไม้เผ่า Dacini ในประเทศไทย โดยยีน COX1 

HCO2198 1 ไม โครลิตร สารละลาย  GoTaq® 10 
ไมโครลติร ปรบัปรมิาตรดว้ยน า้กลั่นนึง่ฆา่เชือ้ใหป้รมิาตร
รวม 20 ไมโครลิตรโดยน าปฏิกิริยา PCR ใส่ เครื่อง 
เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอ โดยก าหนดขั้นตอนและเวลาใน
ปฏิกิริยา PCR cycle ดังนี ้ 1) initial-denaturing 94 
องศาเซลเซียส นาน 4 นาที 2) denaturing ที่ 94 องศา-
เซลเซียส 30 วินาที 3) annealing ที่ 50 องศาเซลเซียส 
30 วินาที 4) extension ที่ 72 องศาเซลเซียส 30 วินาที 
(จ านวน 35 รอบ) (โดยในขั้นตอน 2 - 4 ท าซ า้ จ านวน  
35 รอบ) และ 5) final extension ที่  72 องศาเซลเซียส  
5 นาที  จ านวน 1 รอบ ตรวจสอบผลิตภัณฑ์พีซีอาร  ์
(PCR product) ด้วยวิ ธี เจลอิ เล็ ค โตรโฟ รีซี ส  (gel 
electrophoresis) ที่อะกาโรสเจลความความเข้มข้น 2 
เปอรเ์ซ็นต์ ผสม RedSafe dye ในสารละลาย 1X TBE 
buffer แล้วน ามาผ่านสนามไฟฟ้าความต่างศักย์ 100 
โวลต์ เป็นเวลา 30 นาที  และตรวจสอบแถบดีเอ็นเอ
ภายใต้แสงอัลตราไวโอเล็ต (UV) บันทึกผลด้วยเครื่อง
ถ่ายภาพเจลพร้อมโปรแกรมวิเคราะห์ภาพ ตรวจหา
ล าดบันิวคลโีอไทด ์โดยสง่ตวัอย่างผลติภณัฑพ์ีซีอารท์ี่ได้
ไปท าให้บริสุทธ์ิ และหาล าดับนิวคลีโอไทด์ด้วยเครื่อง  
ABI 3730 x 1 automated sequencer (Applied Biosystems, 
Forster City, CA, USA) ABI BigDye terminator chemistry 
ตามกรรมวิธีของบริษัท Macrogen ประเทศเกาหลีใต ้ 
โดยใช้ไพรเมอร ์LCO1490 และ HCO2198 

2.3 น าข้อมูลล าดับนิ วคลี โอไทด์จากยี น  
COX1 ของแมลงวันผลไม้ที่น  ามาศึกษาทั้งหมด ท า 
การวิ เคราะห์ โดยเปรียบเทียบล าดับนิวคลีโอไทด ์
(sequence assembly) ด้วยโปรแกรม Bioedit Sequence 
Alignment Editor Version 7.2.5 (Hall, 1999) และบันทึก 
ขอ้มลูล าดบันิวคลีโอไทดใ์นรูปแบบไฟล ์FASTA 

2.4 เปรียบเทียบกับล าดับนิวคลีโอไทด์ของ
แมลงวันผลไม้ที่มีการรายงานในฐานขอ้มูล GenBank 
ด้วยการ Blast (https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast. 
cgi?PAGE_TYPE=BlastSearch) เปรียบเทียบเปอรเ์ซ็นต ์
ความเหมือน (% identity) เพื่อยืนยันความถูกต้อง 
ล าดบันิวคลีโอไทดข์องแมลงวนัผลไม ้เก็บบันทึกล าดับ 
นิวคลีโอไทด์ของแมลงวันผลไม้ไว้ในระบบฐานข้อมูล 
ของ GenBank ในรูปแบบ accession number 

3. การศึกษาความสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการของ
แมลงวันผลไม้เผ่า Dacini 

น าขอ้มลูล าดบันิวคลีโอไทดข์องแมลงวนัผลไม้
จากยีน COX1 ที่ศึกษาเปรียบเทียบความถูกต้อง กับ
ล าดับ นิวคลีโอไทด์ของแมลงวันผลไม้จากฐานข้อมูล 
GenBank จากนั้นน าล าดับนิวคลีโอไทด์เข้าสู่ขั้นตอน 
alignment ดว้ยโปรแกรม MEGA X (Kumar et al., 2018) 
ประมวลผลและวิเคราะห์ข้อมูลใช้เกณฑ์มาตรฐาน 2 
เกณฑ ์คือ maximum likelihood (ML) และ bayesian 
inference (BI) และเปรียบเทียบ topology ที่ไดจ้ากทัง้  
2 เกณฑ์มาตรฐาน โดยมีรายละเอียดการวิเคราะห์ 
ดังนี  ้เตรียม dataset ของยีนต าแหน่ง COX1 ส  าหรับ 
Maximum Likelihood (ML) โด ย เต รี ย ม ไฟ ล์  .phy 
วิเคราะห์โดยโปรแกรม RAxML v8.1.15 (Stamatakis, 
2014) ก าหนด model of evolution แบบ GTRGAMMA 
ซึ่งจ าเพาะต่อการวิเคราะหล์  าดบันิวคลีโอไทด ์วิเคราะห์
ดว้ย rapid bootstrap (command –f a) เริ่มจาก random 
starting tree และก าหนด maximum likelihood bootstrap 
จ านวน 1,000 ครัง้ และวิเคราะหโ์ดย Bayesian inference 
(BI) เตรียมไฟล ์.nexus ใชโ้ปรแกรม MrBayes (Ronquist 
and Huelsenbeck, 2003) ใช้วิธี Markov Chain Monte 
Carlo (MCMC) ค่าตั้งต้นที่ ใช้ในการวิ เคราะห์ดังนี ้
Mcmcstartingtree = user ngen = 10 000 000 temp = 
0.25 nruns = 4 samplefreq = 1000 pintfreq = 1000 
nchains = 4 savebrlens = yes stoprules = yes stopval 
= 0.01; ปรับค่า generation temperature substitution 
model parameters จ านวน generation และ burnin 
เพื่อใหไ้ด ้consensus topology ตรวจสอบความเช่ือมั่น
ของผลวิ เค ราะห์ด้ วย  cumulative and compare 
functions โดย AWTY (Nylander et al., 2008) 
 

ผลการทดลองและวิจารณ ์
 
1. การเก็บรวบรวมตัวอยา่งแมลงวันผลไม้เผ่า Dacini 

การเก็บรวบรวมตัวอย่างแมลงวันผลไม้ด้วย 
กบัดกัถงัเปียกซึ่งบรรจุสารล่อเมทิลยจีูนอล คิวลวัร ์และ
ลาติลวัรจ์าก 6 ภูมิภาค ไดแ้ก่ ภาคกลาง ภาคตะวนัตก 
ภาคเหนือ ภาคตะวันออก ภาคตะวันออกเฉียงเหนือ  
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และภาคใต้ของไทยด้วยกับดักแมลงวันผลไม้แบบ 
ถังเปียก ท าการตรวจวิเคราะห์ชนิดแมลงวันผลไม้ 
จากลักษณะทางสัณฐานวิทยา ด้วยแนวทางวินิจฉัย 
ของ Drew and Romig (2013; 2016) พบแมลงวนัผลไม้
เผ่า Dacini สามารถจ าแนกได ้3 สกุล จ านวน 23 ชนิด 
ไดแ้ก่ 

1) สกุล Dacus จ านวน 3 ชนิด  (Figure 2) 
ไดแ้ก่ Dacus (Callantra) formosanus (Tseng & Chu), 
D. (Callantra)  longicornis Wiedemann แ ล ะ  
D. (Callantra) sphaeroidalis (Bezzi) 

2) สกุล Bactrocera จ านวน 10 ชนิด (Figure 3) 
ได้แก่ Bactrocera (Bactrocera) albistrigata de Meijere, 
B. (Bactrocera)  carambolae Drew & Hancock,  
B. (Bactrocera)  correcta (Bezzi), B. (Bactrocera) 
dorsalis Hendel, B. (Bactrocera) latifrons (Hendel),  
B. (Bactrocera) limbifera (Bezzi), B. (Bactrocera) 
nigrotibialis (Perkins), B. (Bactrocera)  tuberculata 
(Bezzi), B. (Bactrocera) umbrosa (Fabricius) และ  
B. (Bactrocera) zonata (Saunders) 

3) สกุล Zeugodacus จ านวน 10 ชนิด (Figure 
4) ได้แก่ Zeugodacus (Asiadacus) apicalis (de Meijere) 
comb. nov, Z. (Zeugodacus) caudatus (Fabricius), 
stat. rev. , Z. (Parasinodacus) cilifer (Hendel) , comb. 

nov., Z. (Zeugodacus) cucurbitae (Coquillett), stat.  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

rev., Z. (Hemigymnodacus)  diversus (Coquillett) , 
Z.  (Sinodacus)  hochii (Zia) , comb.  nov. ,  

Z.  ( Parasinodacus)  incisus ( Walker) , comb. 
nov., Z. (Zeugodacus)  isolatus (Hardy) , comb. 
nov. , Z.  (Zeugodacus)  platamus (Hardy)  แ ล ะ  
Z. (Zeugodacus) tau (Walker), comb. nov. 
 
2. การศึกษาดีเอ็นเอบารโ์คดของแมลงวันผลไม้เผ่า 
Dacini 

จากการสกัดดี เอ็ น เอ  และ เพิ่ ม ป ริม าณ 
ดีเอ็นเอด้วยเทคนิค PCR โดยใช้ไพรเมอร์ LCO1490/ 
HCO2198 จากยี น  COX1 ส าม ารถ เพิ่ ม ป ริม าณ 
ดีเอ็นเอของแมลงวันผลไม้เผ่า Dacini จ านวน 23 ชนิด 
ไดแ้ก่  

1 ) ส กุ ล  Dacus จ า น ว น  3  ช นิ ด  ได้ แ ก่  
D. formosanus, D. longicornis และ D. sphaeroidalis  

2) สกุล Bactrocera จ านวน 10 ชนิด ได้แก่   
B. albistrigata, B. carambolae, B. correcta,  
B. dorsalis, B. latifrons, B. limbifera, B. nigrotibialis, 
B. tuberculata, B. umbrosa และ B. zonata  

3 ) ส กุ ล  Zeugodacus จ า น ว น  1 0  ช นิ ด  
Z. apicalis, Z. caudatus, Z. cilifer, Z. cucurbitae,  
Z. diversus, Z. hochii, Z. incisus, Z. isolatus,  
Z. platamus และ Z. tau  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Figure 2. Fruit flies in genus Dacus 
(A) Dacus formosanus, (B) D. longicornis, (C) D. sphaeroidalis 
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Figure 3. Fruit flies in genus Bactrocera 
(A) Bactrocera albistrigata, (B) B. carambolae, (C) B. correcta, (D) B. dorsalis, (E) B. latifrons, (F) B. limbifera, 
(G) B. nigrotibialis, (H) B. tuberculata, (I) B. umbrosa, (J) B. zonata 
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Figure 4. Fruit flies in genus Zeugodacus 
(A) Zeugodacus apicalis, (B) Z. caudatus, (C) Z. cilifer, (D) Z. cucurbitae, (E) Z. diversus, (F) Z. hochii, 
(G) Z. incises, (H) Z. isolatus, (I) Z. platamus, (J) Z. tau 
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น าผลิตภัณฑ์พีซีอารจ์ากแมลงวันผลไม้เผ่า 
Dacini ทั้ง 23 ชนิด ตรวจสอบขนาดดีเอ็นเอได้ขนาด  
650 - 700 คู่เบส (Figure 5) แต่เมื่อน าไปตรวจวิเคราะห์
ล  าดบันิวคลีโอไทดส์ามารถวิเคราะหล์  าดบันิวคลีโอไทด์
ของแมลงวันผลไม้เผ่า Dacini ได้เพียง 20 ชนิด ดังนี ้ 
D.  formosanus, B. albistrigata, B. carambolae,  
B. correcta, B. dorsalis, B. latifrons, B. limbifera,  
B. nigrotibialis, B. tuberculata, B. umbrosa,  
B. zonata, Z. apicalis, Z. caudatus, Z. cilifer,  
Z. cucurbitae, Z. hochii, Z. incisus, Z. isolatus,  
Z. platamus และ Z. tau 

ท าการเปรียบเทียบล าดับนิวคลีโอไทด์จาก 
การ Blast พบเปอร์เซ็นต์ความเหมือนที่  99 - 100 
เปอร์เซ็ นต์  แสดงว่าล าดับนิ วคลี โอไทด์ที่ ได้จาก 
การเพิ่มปริมาณดี เอ็นเอจากยีน COX1 นั้นมีความ
ถูกต้อง และท าการบันทึกขอ้มูลล าดับนิวคลีโอไทด์ใน
ฐานข้อมูล GenBank ในรูปแบบ accession number 
(Table1) และจากขอ้มลูที่ถกูตอ้งของล าดบันิวคลโีอไทด์
ดงักล่าว แสดงว่าวิธีการสกัดดีเอ็นเอมีความเหมาะสม
สามารถน าไปใชส้กดัดีเอ็นเอในตวัอยา่งแมลงวนัผลไมไ้ด้
อย่างมีประสทิธิภาพ และสามารถใชว้ิธีการสกดัดงักลา่ว 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

มาศึกษาดีเอ็นเอบารโ์คดได้ แต่ส  าหรบัแมลงวันผลไม ้ 
3 ชนิด ที่สามารถเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอแต่ไม่สามารถ
วิเคราะหล์  าดบันิวคลีโอไทดไ์ดน้ัน้ อาจเกิดจากความแปร
ผันของสารพันธุกรรมของตัวอย่างท าให้ไม่สามารถ
วิเคราะหล์  าดบันิวคลโีอไทดไ์ด ้
 
3. การศึกษาความสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการของ
แมลงวันผลไม้เผ่า Dacini 

จากการศึกษาล าดบันิวคลโีอไทดข์องแมลงวนั-
ผลไม้เผ่า Dacini และน ามาท าการ alignment ชนิดละ 
10  ล  าดับนิวคลีโอไทด ์ยกเวน้แมลงวันผลไม้บางชนิด 
ที่มีจ านวนตวัอย่างนอ้ย เช่น D. longicornis, Z. apicalis 
และ Z. cilifer ที่ใช้ 5, 5 และ 9 ตัวอย่าง ตามล าดับนั้น 
(Table 1) ไม่พบความแตกต่างในล าดบันิวคลีโอไทดเ์บส 
ในชิน้ส่วนสายพันธุกรรมของ ยีน COX1 ของแมลงวัน
ผล ไม้ แต่ ล ะชนิ ด ที่ ศึ ก ษ า  ดั งนั้ น  ในก ารศึ กษ า
ความสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการด้วยวิธี  phylogenetic 
reconstruction ส า ม า รถ ใช้ ล  า ดั บ นิ ว ค ลี โอ ไท ด ์
ของแมลงวันผลไม้ชนิดละจ านวน 1 ตัวอย่าง เพื่อเป็น
ตัวแทนของแมลงวันผลไม้ เผ่ า  Dacini แต่ละชนิด 
(จ านวน 20 ชนิด)  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Figure 5. PCR results using the COX1 (LCO1490/HCO2198) universal primer pair 
  A: Lane 1 = Dacus formosanus, 2 = D. longicornis, 3 = D. sphaeroidalis, 4 = Bactrocera 

albistrigata, 5 = B. carambolae, 6 = B. correcta, 7 = B. dorsalis, 8 = B. latifrons, 9 = B. limbifera, 
10 = B. nigrotibialis, 11 = B. tuberculata, 12 = B. umbrosa, 13 = B. zonata, (-) = negative control 
(double-distilled water: ddH2O), (+) = positive control (Zeugodacus cucurbitae) and M = Marker 

  B: Lane 1 = Z. apicalis, 2 = Z. caudatus, 3 = Z. cilifer, 4 = Z. cucurbitae, 5 = Z. diversus,  
6 = Z. hochii, 7 = Z. incisus, 8 = Z. isolatus, 9 = Z. platamus, 10 = Z. tau, (-) = negative control 
(ddH2O), (+) = positive control (Z. cucurbitae) and M = Marker 

 

A 
 

B 
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Table 1. Collection details (scientific name, specimen voucher, accession number and number of 
specimens) for fruit flies used in this study 

No Scientific name 
Accession 
number 

No. of 
specimens 

Voucher specimen 

1 Bactrocera albistrigata MW600096 - 15 20 EMBT0401 - EMBT0420 
2 Bactrocera carambolae MW052780 - 84, 

MW093419 - 23 
10 EMBT1301 - EMBT1310 

3 Bactrocera correcta MW067300 - 09 10 EMBT0601 - EMBT0610 
4 Bactrocera dorsalis MW052785 - 89,  

MW093424 - 28 
10 EMBT0701 - EMBT0710 

5 Bactrocera latifrons MW136282 - 93 12 EMBT0901 - EMBT 0913 
6 Bactrocera limbifera MZ129218 - 19  10 EMBT0901 - EMBT0920 
7 Bactrocera nigrotibialis MZ914401 - 10 10 EMBT1001 - EMBT1020 
8 Bactrocera tuberculata MW600156 - 75 10 EMBT1101 - EMBT1120 
9 Bactrocera umbrosa MW376156 - 73 14 EMBT1201 - EMBT1215 
10 Bactrocera zonata MW600176 - 95 10 EMBT1301 - EMBT1320 
11 Dacus formosanus N/A  EMBT0101 - EMBT0120 
12 Dacus longicornis MW376179 - 83 5 EMBT0201 - EMBT0220 
13 Dacus sphaeroidalis N/A  EMBT0301 - EMBT0320 
14 Zeugodacus apicalis MW376174 - 77 5 EMBT1401 - EMBT1405 
15 Zeugodacus caudatus MW376156 - 73 15 EMBT1501 - EMBT1520 
16 Zeugodacus cilifer MW376133 - 41 9 EMBT1601 - EMBT1620 
17 Zeugodacus cucurbitae MW045505 - 14, 

MW052790 - 94 
14 EMBT1601.L(SEM) - 1620 

18 Zeugodacus diversus  N/A  EMBT1801 - EMBT1820 
19 Zeugodacus hochii MW600116 - 35 20 EMBT1901 - EMBT1920 
20 Zeugodacus incisus MW600136 - 55 10 EMBT2001 - EMBT2020 
21 Zeugodacus isolatus MW600196 -215 20 EMBT2101 - EMBT2120 
22 Zeugodacus platamus MW600216 - 235 20 EMBT2201 - EMBT2220 
23 Zeugodacus tau  MW052795 - 99, 

MW093429 - 33 
10 EMBT1901.L(SEM) - 1920 
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การจ าแนกชนิด และการวิเคราะหค์วามสัมพันธเ์ชิงวิวัฒนาการ 
ของแมลงวันผลไม้เผ่า Dacini ในประเทศไทย โดยยีน COX1 

ผลการศึกษาความสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการ 
จากล าดับนิ วคลี โอ ไทด์ของแมลงวันผล ไม้ เผ่ า  
Dacini ที่ส  ารวจพบในประเทศไทยจ านวน 20 ชนิด และ
ล าดับนิวคลีโอไทด์แมลงวันผลไม้ Ceratitis capitata  
เป็น outgroup (Bartolini et al., 2020) พบว่า ข้อมูล
ความสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการที่ได้จากการวิเคราะห์ 
แบบ  maximum likelihood และ Bayesian inference  
มีความสอดคล้องกัน (Figure 6) สามารถสนับสนุน 
การจ าแนก และยืนยันชนิดแมลงวันผลไม้ทั้ง 20  
ชนิดได้ ท าให้สามารถยืนยันชนิดเพิ่มเติม จากเดิมที่  
Boontop et al. (2021) ได้ท าการศึกษาความสัมพันธ์ 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ทางวิวัฒนาการของแมลงวันผลไม้เผ่า Dacini ไวเ้พียง  
6 ชนิด จากการจัดจ าแนกด้วยลักษณะทางสัณฐาน 
วิทยาและการศึกษาข้อมูลล าดับนิวคลีโอไทด์โดย 
ยีน COX1 ด้วยไพรเมอร์ LCO1490 และ HCO2198  
ผลการศึกษาครัง้นี ้พบแมลงวันผลไม้ในสกุล Dacus  
นัน้มีความใกลชิ้ดกับสกุล Zeugodacus และแยกออก
จากสกุล Bactrocera อย่างชัดเจน โดยผลที่ไดแ้สดงให้
เห็นว่าแมลงวนัผลไมใ้น 4 สกุลย่อย ไดแ้ก่ Asiaducus,  
Parasinodacus, Sinodacus และ Zeugodacus นั้น 
แยกออกจากสกุลย่อย Bactrocera อย่างเห็นได้ชัด 
สอดคล้องกับการศึกษาของ Krosch et al. (2012)  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Figure 6. Phylogram obtained in a maximum likelihood search in RAxML of COX1 gene regions. Bootstrap 
support values (≥ 70 %) from 1000 replicates above nodes. Posterior probabilities (≥ 0.95) 
summarised from 1500 converged trees obtained in a Bayesian search are shown below 
nodes. Particulars genus is given as a particular colours 
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ที่ท าการศึกษาความสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการด้วย 
Bayesian analysis จากยีน 4 ชนิด ได้แก่  16S, COI, 
COII และ white eye genes ของแมลงวันผลไม้เผ่า 
Dacini พบว่า  สกุล  Bactrocera นั้น  แยกจากสกุล 
Zeugodacus อย่างชัดเจน และจากการศึกษาของ  
Virgilio et al. (2015) ซึ่งไดใ้ชห้ลกัฐานทางความสมัพนัธ์
ทางวิวัฒนาด้วย Bayesian analysis จากยีน COX1 
และ 16S การมาสนบัสนนุขอ้มูลการจดัจ าแนกแมลงวนั
ผลไม้ขึน้มาใหม่ โดยการย้ายแมลงวันผลไม้สกุลย่อย 
(subgenus) จ านวน 13 สกุลย่อย ในสกุล Bactrocera 
ซึ่งประกอบดว้ย Asiadacus, Austrodacus, Diplodacus, 
Hemigymnodacus, comb. nov., Heminotodacus, 
Hemiparatridacus, Nesodacus, Niuginidacus, 
Papuodacus, Paradacus, Parasinodacus, comb. 
nov., Sinodacus และ Zeugodacus ขึน้มาเป็นสกุล
ใหม ่ไดแ้ก่ สกลุ Zeugodacus Hendel (Table 2) 

แมลงวันผลไม้ในสกุลย่อย  Parasinodacus 
จ านวน 2 ชนิด คือ Z. cilifer และ Z. incisus นั้น มี
ความสมัพันธ์ใกลชิ้ดกัน และใกลชิ้ดกับแมลงวันผลไม ้
ในสกุล  Asiadacus ได้แก่  Z. apicalis นอกจากนี ้
แมลงวันผลไม้ 2 ชนิด ในสกุลย่อย Zeugodacus คือ  
Z. cucurbitae และ Z. tau นัน้มีความสมัพนัธใ์กลชิ้ดกนั 
และใกลชิ้ดกับสกุล Sinodacus ไดแ้ก่ Z. hochii ซึ่งเมื่อ
พิจารณาพืชอาหารของแมลงวนัผลไมท้ัง้สามชนิด พบว่า 
แมลงวันผลไม้ทั้งสามชนิดนั้นเข้าท าลายพืชในวงศ ์
Cucurbitaceae เช่นเดียวกนั (Allwood et al., 1999) 

จากความสัมพันธ์ทางวิ วัฒ นาการของ 
แมลงวันผลไม้ในสกุล Bactrocera สามารถสนับสนุน
การศึกษาของ Drew and Romig (2013) ซึ่ งรายงาน
ชนิดแมลงวันผลไม้ยืนยันว่า B. albistrigata และ  
B. frauenfeldi เป็นคนละชนิดกัน เนื่องจากมีขนาด
ล าตัวที่แตกต่างกัน ซึ่งเป็นการแก้ไขการศึกษาของ 
Hardy and Adachi (1954) ที่ศึกษาลักษณะสัณฐาน
วิทยาภายนอกของแมลงวันผลไม้และรายงานว่า  
B. albistrigata และ B. frauenfeldi นัน้เป็นชนิดเดียวกนั
และเป็นช่ือพ้อง (synonym) ดังนั้น การศึกษาครั้งนี ้
ใช้ล  าดับนิ วคลี โอไทด์มาสนับสนุนและยืนยันถึ ง 
ความแตกต่ างของแมลงวันผลไม้ทั้ งสองชนิดได ้

สอดคล้องกับการกระจายที่ พบว่า  B. albistrigata 
กระจายตัวในประเทศไทย มาเลเซีย และอินโดนีเซีย 
ในขณะท่ี B. frauenfeldi นัน้ พบกระจายตวัอยู่เฉพาะใน
ปาปัวนิวกีนี  หมู่ เกาะโซโลมอน และรัฐควีนสแลนด ์ 
ของเครือรฐัออสเตรเลียเท่านัน้ ซึ่งจะเห็นไดว้่าการแยก
ความแตกต่างระหว่างชนิดที่มีลกัษณะรูปรา่งภายนอก
ใกลเ้คียงกนันัน้มีความส าคญัมาก เพราะท าใหท้ราบเขต
การกระจายที่ถูกต้อง  มีความส าคัญต่อการก าหนด  
area freedom (พืน้ที่ทางภูมิศาสตรท์ี่ประกาศใหป้ลอด
ศัตรูพืชที่ระบุ) ซึ่งเป็นข้อมูลส าคัญในการประกอบ 
การจัดท าบัญ ชีรายช่ือศัต รูพื ช  (pest list) และการ
วิเคราะหค์วามเสี่ยงศตัรูพืช (pest risk analysis) เพื่อใช้
ในการเจรจาการน าเขา้และสง่ออกผลผลติทางการเกษตร
อีกดว้ย 

นอกจากนี ้ การศึกษาครั้งนี ้ยังช่วยยืนยัน 
ข้อมูลแมลงวันผลไม้ใน 2 ชนิด ใน สกุล Bactrocera  
ซึ่งมักพบความผิดพลาดจากการจ าแนกชนิดแมลงวัน
ผลไม ้B. nigrotibialis และ Z. cilifer เนื่องจากมีลกัษณะ
ทางสัณฐานคล้ายคลึงกันนั้น เมื่ อใช้ข้อมูลล าดับ 
นิวคลีโอไทด์มาศึกษาความสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการ
สามารถยืนยันและสนับสนุนได้ว่า  Z. cilifer นั้นมี 
ล าดับนิ วคลี โอไทด์แตกต่ างกันอย่างชัด เจนจาก  
B. nigrotibialis นอกจากนี ้ล  าดบันิวคลิโอไทดท์ี่แตกต่าง 
และผลของการจัดกลุ่มจากการวิเคราะห์ความสมัพันธ์
ทางวิวฒันาการนัน้สามารถแยกแมลงวนัผลไมใ้นกลุ่ม 
Bactrocera dorsalis complex ที่มีความซับซอ้น ได้แก่ 
B. dorsalis และ B. carambolae ไดอ้ีกดว้ย 

จากความสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการครั้งนี  ้
แสดงให้เห็นว่าาข้อมูลล าดับพันธุกรรม หรือ ดีเอ็นเอ 
บารโ์คดของยีน COX1 นั้นมีความสอดคลอ้งกับขอ้มูล
ทางสัณฐานวิทยา ซึ่งพบว่า การศึกษาอนุกรมวิธาน
แมลงวันผลไม้ของ  Boontop et al. (2021) พบว่ า 
แมลงวนัผลไมท้ี่มีความส าคญัทางเศรษฐกิจในประเทศ
ไทยทั้ง 3 สกุล ได้แก่  Bactrocera, Zeugodaucs และ 
Dacus นั้นมีลักษณะแตกต่างการอย่างเห็นได้ชัด  
จากการจัดความสมัพนัธ์ทางวิวฒันาการ 
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การจ าแนกชนิด และการวิเคราะหค์วามสัมพันธเ์ชิงวิวัฒนาการ 
ของแมลงวันผลไม้เผ่า Dacini ในประเทศไทย โดยยีน COX1 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

สรุป 
 

เก็บรวบรวมตวัอย่างแมลงวนัผลไมท้ัง้ตวัอ่อน
และตัวเต็มวัยจากทุกภูมิภาคของประเทศไทย โดยใช ้
กับดักแมลงวันผลไม้แบบถังเปียก ร่วมกับสารล่อที่ 
ใชเ้มทิลยูจีนอล คิวลวัร ์และลาติลวัร ์และในการจ าแนก
ชนิดด้วยลักษณะทางสัณฐานวิทยาพบแมลงวัน - 
ผลไม้จ านวน 3 สกุล ได้แก่ Dacus, Bactrocera และ 
Zeugodacus ศึกษาดีเอ็นเอบารโ์คดโดยการสกัดและ
เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอจากยีน COX1 ได้ข้อมูลดีเอ็นเอ 
บารโ์คดของแมลงวนัผลไมเ้ผา่ Dacini จ านวน 20 ชนิด 

การศึกษาครั้งนี ้ท  าให้ทราบข้อมูลดี เอ็นเอ 
บารโ์คดของแมลงวนัผลไมเ้ผ่า Dacini ซึ่งในประเทศไทย
มักใช้เพียงลักษณะสัณฐานภายนอกมาเป็นตัวจัด 
จ าแนก ท าไดย้ากและตอ้งอาศัยความช านาญของนัก
อนุกรมวิธานซึ่งเป็นสาขาที่ขาดแคลนยิ่งนัก ดังนั้น
การศึกษาครัง้นีย้ืนยันว่า COX1 เป็นยีนที่สามารถใช ้
ในการศึกษาดีเอ็นเอบารโ์คดของแมลงวันผลไม้เผ่า  
Dacini ได้เป็นอย่างดี เนื่องจากยีน COX1 เป็นยีนที่มี
บริเวณอนุรกัษ์ (conserve area) มีขนาดนิวคลีโอไทด ์
มีความเหมาะสมคื อประมาณ  500 - 800 คู่ เบส  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอด้วยปฏิกิริยาพีซีอารไ์ด้ง่ายและ
รวดเรว็ ล  าดบันิวคลโีอไทดข์องยีน COX1 ยงัสามารถแยก
ความแตกต่างในสิ่งมีชีวิตที่มีความสัมพันธ์ใกลชิ้ดกัน
มากไดอ้ีกดว้ยสามารถจ าแนกชนิดของแมลงวนัผลไมเ้ผ่า 
Dacini ได้อย่างถูกต้องถึง 99 - 100 เปอร์เซ็นต์ และ
ให้ผลที่สอดคล้องกับลักษณะทางสัณฐานวิทยาของ
แมลงวันผลไม้ นอกจากนีใ้นการศึกษาความสัมพันธ์ 
ทางวิวัฒนาการโดยวิธีการ maximum likelihood และ 
Bayesian analysis นั้นเป็นวิธีการที่เหมาะสมสามารถ
ยืนยนัชนิดของแมลงวนัผลไม้เผ่า Dacini ได ้โดยพบว่า 
แมลงวันผลไม้ทั้ง 3 สกุลนั้น แยกออกจากกันได้อย่าง
ชดัเจน แต่หากตอ้งการศึกษาการแบ่งกลุม่ที่ชัดเจนมาก
ขึน้จะต้องมีการใช้ขอ้มูลดีเอ็นเอบารโ์คดของยีนอื่น  ๆ  
มาใชใ้นการศกึษาเพิ่มขึน้ 

การศึกษาครั้งนี ้จึงเป็นครั้งแรกที่ ใช้ข้อมูล 
ดีเอ็นเอบารโ์คดและความสมัพันธ์ทางวิวัฒนาการมา
สนับสนุนในการจ าแนกและยืนยนัช่ือวิทยาศาสตรข์อง
แมลงวนัผลไมใ้นประเทศไทยใหม้ีความถกูตอ้ง สมบูรณ ์
ทันสมัยและเป็นหลักฐานทางวิทยาศาสตร์ที่ เป็นที่
ยอมรบัในระดบัสากลมากขึน้ 
 

Table 2. Scientific name of Dacini fruit flies in Thailand 

 Homotypic synonym Current name 

1 Bactrocera (Asiaducus) apicalis de Meijere     Zeugodacus (Asiadacus) apicalis (de Meijere), comb. nov. 

2 Bactrocera (Zeugodacus) caudata  (Fabricius) Zeugodacus (Zeugodacus) caudatus (Fabricius), stat. rev. 

3 Bactrocera (Parasinodacus) cilifera (Hendel) Zeugodacus (Parasinodacus) cilifer (Hendel), comb. nov. 

4 Bactrocera (Zeugodacus) cucurbitae (Coquillett) Zeugodacus (Zeugodacus) cucurbitae (Coquillett), stat. rev. 

5 Bactrocera (Hemigymnodacus) diversa (Coquillett) Zeugodacus (Hemigymnodacus) diversus (Coquillett) 

6 Bactrocera (Sinodacus) hochii (Zia) Zeugodacus (Sinodacus) hochii (Zia), comb. nov. 

7 Bactrocera (Parasinodacus) incisa (Walker) Zeugodacus (Parasinodacus) incisus (Walker), comb. nov. 

8 Bactrocera (Zeugodacus) isolata (Hardy) Zeugodacus (Zeugodacus) isolatus (Hardy), comb. nov. 

9 Bactrocera (Zeugodacus) platamus (Hardy) Zeugodacus (Zeugodacus) platamus (Hardy) 

10 Bactrocera (Zeugodacus) tau (Walker) Zeugodacus (Zeugodacus) tau (Walker), comb. nov. 
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