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(Received: 9 January 2023; Accepted: 15 May 2023) Abstract: Agromyzid leafminers comprise a pest group that causes considerable economic losses to 

vegetable crops and poses serious quarantine challenges. In this study, the fragment of the cytochrome c 
oxidase subunit 1 gene (Cox1) of the mitochondrial genome was sequenced to assist in the species 
identification of Agromyzidae which are pestiferous in Thailand. Sequences of leafminers collected in the 
country were analyzed using a "barcode" region and identified using standard nucleotide BLAST from 
GenBank database. Five species of Liriomyza sp. were identified and sequences of 20 samples for each 
species were deposited in GenBank: Liriomyza brassicae Riley, 1884; Liriomyza chinensis Kato, 1949; 
Liriomyza huidobrensis Blanchard, 1926; Liriomyza sativae Blanchard, 1938; and Liriomyza trifolii Burgess, 
1880. A molecular phylogeny of these five species of leafminer was generated using the sequences of Cox1 
gene. Bayesian and Maximum Likelihood analyses were used to investigate patterns of clustering. Analyses 
gave consistent results. The phylogeny showed that the L. chinensis clade is also separated from the other 
leafminers, and it is closely related to L. chinensis haplotype A from Japan. The phylogeny showed that the L. 
sativae clade is more closely related to L. trifolii. This study provided basic information on the number of 
species and DNA data of Liriomyza in Thailand. Cox1 sequences were demonstrated as an effective tool for 
identifying leafminer species. 
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ค าน า 
 

จากการเปลี่ยนแปลงของสภาพอากาศและ
สภาพแวดล้อมในปัจจุบันส่งผลต่อการอุบัติ ใหม ่
(emerging species) และการรุกราน (invasive species) 
ของศัตรูพืชเพิ่มขึน้หลากหลายชนิด และในหลาย ๆ 
ประเทศพบการเปลี่ยนแปลงจากศัตรูพืชรอง (minor 
pest) สามารถเข้าท าลายพืช ผัก และผลผลิตทาง 
การเกษตรมากขึ ้นจนกลายมาเป็ นศัต รูพื ชหลัก  
(major pest)  แมลงวันหนอนชอนใบ  ( leafminers)  
เป็นศตัรูพืชชนิดหนึ่ง โดยในระยะตวัอ่อนจะเขา้ท าลาย
และกัดกินใบพืชบริเวณชั้นบนและล่างของเนื ้อเยื่อ 
เมโซฟิลล์ (mesophyll tissue) จึงถูกเรียกว่า “หนอน-
ชอนใบ” (Spencer and Steyskal, 1986; Parrella, 1987;)  
แมลงวันหนอนชอนใบจึงนับไดว้่าเป็นหนึ่งในศัตรูพืชที่  
ในปัจจุบนัสรา้งความเสียหายใหผ้ลผลิตทางการเกษตร
มากมาย โดยเฉพาะอย่างยิ่งในพืชผักเศรษฐกิจที่มี 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ความส าคัญต่อการค้าขายเพื่ อส่งออกไปยังต่าง - 
ประเทศ (Boontop et al., 2022a) ประเทศไทยในฐานะ 
ที่มีการส่งออกผักและผลไม้เป็นรายได้หลักที่ส  าคัญ 
ของประเทศ (Center for Information Technology and 
Communications, 2022) การตรวจพบแมลงวันหนอน
ชอนใบติดไปกับพืชผักที่ต้องการส่งออก ส่งผลให้เกิด 
การกีดกันทางการคา้ตามมาภายหลงั 

แมลงวันหนอนชอนใบมีความหลากหลาย 
ทางพันธุกรรมเกิดเป็นชนิดซับซ้อน (cryptic species)  
จึงท าให้ยากต่อการจ าแนกชนิด โดยในปี ค.ศ. 2021 
ประเทศญ่ีปุ่ นพบแมลงวันหนอนชอนใบ Liriomyza 
chinensis แบ่งเป็น 2 haplotypes ได้แก่  haplotype A 
และ haplotype B ซึ่งมีพฤติกรรมการเข้าท าลายและ 
การก่อใหเ้กิดความเสียหายที่แตกต่างกนั จากการศึกษา
พบว่า แมลงวันหนอนชอนใบ haplotype B ซึ่ งเป็น 
ชนิ ด รุกรานที่ ค้นพบใหม่นี ้  มี การเข้าท าลายและ 
สร้า งความ เสี ยหายในพื ชสกุ ลหอม ได้ม ากกว่ า 

บทคัดยอ่: แมลงวนัหนอนชอนใบวงศ ์Agromyzidae จดัไดว้า่เป็นกลุม่ศตัรูพืชที่ก่อใหเ้กิดความสญูเสยีทางเศรษฐกิจตอ่
พืชผักและความทา้ทายที่ส  าคัญยิ่งต่องานดา้นการกักกันพืช การศึกษาครัง้นีไ้ดใ้ช้ดีเอ็นเอบารโ์ค้ดจากส่วนของยีน 
cytochrome c oxidase subunit 1 mitochondrial gene (Cox1) มาช่วยในการจ าแนกชนิดแมลงวนัหนอนชอนใบวงศ ์
Agromyzidae ซึ่งเป็นศัตรูพืชผกัที่ส  าคญัในประเทศไทย ล าดับนิวคลีโอไทดข์องแมลงวนัหนอนชอนใบไดถู้กรวบรวม
ภายในประเทศและน าไปวิเคราะหเ์พื่อใชเ้ป็นดีเอ็นเอบารโ์คด้ในการจ าแนกชนิดแมลงวนัหนอนชอนใบกบัล าดบันิวคลโีอ
ไทดม์าตรฐานในฐานขอ้มูล GenBank ผลการทดลองพบว่า แมลงวนัหนอนชอนใบ Liriomyza sp. จ านวน 5 ชนิด จาก
ล าดบันิวคลีโอไทด ์20 ตวัอย่าง ถูกระบุและบันทึกไวใ้นฐานขอ้มูล GenBank ว่าเป็นชนิดพันธุ์ Liriomyza brassicae 
Riley, 1884; Liriomyza chinensis Kato, 1949; Liriomyza huidobrensis Blanchard, 1926; Liriomyza sativae 
Blanchard, 1938 และ Liriomyza trifolii Burgess, 1880 การศึกษาความสมัพนัธท์างวิวฒันาการ จากล าดบันิวคลีโอ
ไทด์ของต าแหน่งยีน Cox1 จากแมลงวันหนอนชอนใบจ านวน 5 ชนิด มาวิเคราะห์ด้วย Maximum likelihood และ 
Bayesian analysis พบว่า แผนภมูิความสมัพนัธท์างวิวฒันาการจากทัง้สองวิธีการมีผลที่สอดคลอ้งกนัยีน Cox1 แสดง
ใหเ้ห็นถึงประสิทธิภาพในการใชจ้ าแนกชนิดแมลงวนัหนอนชอนใบ โดยความสมัพนัธท์างวิวฒันาการแสดงใหเ้ห็นว่า
แมลงวนัหนอนชอนใบ L.chinensis นัน้ มีความแตกตา่งกบัแมลงวนัหนอนชอนใบชนิดอื่นๆ และยงัพบวา่ แมลงวนัหนอน
ชอนใบ L. chinensis ที่พบในประเทศไทยนัน้มีความใกลชิ้ดทางพนัธุกรรมกบัชนิดพนัธุ์ haplotype A ที่พบในประเทศ
ญ่ีปุ่ น และแผนภูมิวิวัฒนาการยังแสดงให้เห็นว่า แมลงวันหนอนชอนใบ L. sativae นั้นมีความสมัพันธ์ใกลชิ้ดกับ
แมลงวนัหนอนชอนใบ L. trifolii มากกวา่แมลงวนัหนอนชอนใบชนิดอื่น ๆ การศึกษานีใ้หข้อ้มลูพืน้ฐานเก่ียวกบัจ านวน
ชนิดของแมลงวนัหนอนชอนใบสกุล Liriomyza ในประเทศไทย และล าดบันิวคลีโอไทดข์องยีน Cox1 ไดร้บัการพิสจูนว์่า
มีประสทิธิภาพในการระบชุนิดของแมลงวนัหนอนชอนใบ 
 
ค าส าคัญ:  แมลงวนัหนอนชอนใบ  การจ าแนกชนิด  ดีเอ็นเอบารโ์คด  ความสมัพนัธเ์ชิงวิวฒันาการ 
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haplotype A อีกทัง้ยงัพบว่า ลกัษณะการเขา้ท าลายจะ
เป็นลักษณะการเจาะท าลายแบบเป็นเส้นยาวแบบ 
ต่อเนื่อง (continuous mine) ซึ่งต่างจากแมลงวนัหนอน
ชอนใบ haplotype A ที่ส  ารวจพบมาก่อนหนา้ มีการเขา้
ท าลายแบบเป็นเสน้ยาวแบบไม่ตอ่เนื่อง (discontinuous 
mine) (Tokumaru et al., 2021) 

อย่างไรก็ตาม เมื่อพิจารณาการแข่งขันการ-
ส่งออกและมาตรการทางด้านสุขอนามัยพืชที่เข้มงวด
ส าหรับการส่งออกผักผลไม้จากประเทศไทยไปสู่
ตลาดโลกนั้น การจ าแนกศัตรูพืชที่มีโอกาสติดไปกับ 
การส่งออกสินค้าเกษตรที่โดยเฉพาะ “แมลงวันหนอน
ชอนใบ” ซึ่ งเป็นศัต รูส าคัญของพืชผักส่งออกให้มี 
ความถกูตอ้ง มีมาตรฐานเป็นท่ียอมรบัในระดบัสากลนัน้
เป็นสิ่งส  าคัญ เพราะสามารถน าไปเป็นขอ้มูลประกอบ
บัญชีรายช่ือศัตรูพืช (pest list) เพื่อการส่งออกพืชผัก
ผลไม้ของไทยสู่ตลาดโลกได้เป็นอย่างดี นอกจากนี ้ 
การจ าแนกชนิดของศัต รูพืชให้ถูกต้องเพื่ อใช้เป็น
หลักฐานทางวิทยาศาสตรน์ั้นมีความส าคัญต่องาน 
วิจัยทางชีววิทยาขั้นพื ้นฐานและการประยุกต์ต่าง ๆ  
อีกทัง้ในปัจจุบนังานวิจยัที่มีความเก่ียวขอ้งกับแมลงวนั
หนอนชอนใบนั้น มีการศึกษาการจ าแนกชนิดด้วย
ลักษณะทางสัณฐานวิทยาแบบดั้งเดิม ( traditional 
taxonomy) (Boontop et al., 2022a) และชนิดพืชอาหาร
นัน้ (Boontop et al., 2022b) อาจไม่เพียงพอในการจ าแนก
ศัตรูพืชที่มีลักษณะรูปร่างทางสัณฐานวิทยาใกลเ้คียง 
กันมาก ดว้ยเหตุนีจ้ึงมีความจ าเป็นในการประยุกตใ์ช้
เทคโนโลยีที่น่าเช่ือถือและมีการยอมรบัในระดับสากล
มาร่วมในการจัดจ าแนกชนิดแมลงวนัหนอนชอนใบ 

การวิจัยครัง้นี ้จึงเป็นการใช้เทคนิคทางชีว -
โมเลกุลในการศึกษาดีเอ็นเอบารโ์คด (DNA barcode) 
เพื่อใช้ในการจ าแนกชนิดของแมลงวันหนอนชอนใบ  
และสามารถบอกถึงความสัมพันธ์เชิงวิวัฒนาการ 
(phylogenetic analysis) ของแมลงวันหนอนชอนใบ 
เพื่อยืนยันชนิดและความสัมพันธ์ของแมลงวันหนอน 
ชอนใบที่พบในประเทศไทย ซึ่งผลจากการศึกษาครัง้นี ้
ก่อให้เกิดความน่าเช่ือถือด้านขอ้มูลทางวิชาการ และ 
เป็นหลักฐานทางวิทยาศาสตร์ของแมลงวันหนอน 
ชอนใบที่พบในประเทศไทย รวมทั้งสามารถจัดการ 

และวางแนวทางในการป้องกันก าจัดศตัรูพืชที่มีโอกาส
รุกรานเขา้มาในประเทศไทยในอนาคตไดอ้ีกดว้ย 
 

อุปกรณแ์ละวิธีการ 
 
1. การศึกษาดีเอ็นเอบารโ์คด (DNA barcode) ของ
แมลงวันหนอนชอนใบ 

1.1 การเก็บรวบรวมตัวอย่างแมลงวันหนอน
ชอนใบ 

ตัวอย่างแมลงวันหนอนชอนใบตัวเต็มวัยที่ 
ใช้ในการศึกษาดีเอ็นเอบารโ์คดได้จากตัวอย่างที่เก็บ 
จากพื ้นที่การเกษตรทั้ง 6 ภูมิภาคของประเทศไทย  
(ภาคกลาง ภาคตะวันตก ภาคเหนือ ภาคะวันออก  
ภาคตะวนัออกเฉียงเหนือและภาคใต)้ (Boontop et al., 
2022a) โดยตัวอย่ างแมลงหนอนชอนใบถูก เก็บ 
รักษ า ไว้ ใน สารละลายแอลกอฮอล์  เข้ม ข้น  95  
เปอร์เซ็นต์ และเก็บรักษาตัวอย่างภายใต้อุณหภูมิ  
-20 องศาเซลเซียส 

1.2 การสกัดดีเอ็นเอ 
สกัดดีเอ็นเอตัวอย่างแมลงวันหนอนชอนใบ 

ที่ท  าการจ าแนกด้วยลักษณะทางสัณฐานวิทยาแล้ว  
โดยประยุกต์จากวิ ธีของ Boontop (2016) ร่วมกับ
ค าแนะน าที่แนบมาพรอ้มกับชุดสกัดดีเอ็นเอส าเร็จ - 
รูป (ISOLATE II Genomic DNA kit; Bioline, Australia) 
โดยตดัขาทางดา้นขวาของแมลงวนัหนอนชอนใบ จ านวน 
3 ขา้ง ใสล่งในหลอดทดลองขนาด 1.5 มิลลิลิตร จากนัน้
เติม lysis buffer GL ปริมาตร 180 ไมโครลิตร และเติม
สารละลาย proteinase K ปริมาตร 25 ไมโครลิตร บ่ม 
ที่อุณหภูมิ 37 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 16 - 20 ชั่วโมง 
จากนั้นเติมสารละลาย lysis buffer G3 ปริมาตร 200 
ไมโครลิตร แลว้น าไปบ่มที่อุณหภูมิ 70 องศาเซลเซียส 
นาน 10 นาที เขย่าอย่างสม ่าเสมอ และเติมสารละลาย
แอลกอฮอลบ์ริสุทธ์ิ ปริมาตร 210 ไมโครลิตร จากนั้น
เขย่าให้สารละลายเป็นเนื ้อเดียวกัน ดูดสารละลาย
ทั้ งหมดใส่ลงในหลอด  ISOLATE II Genomic DNA  
และน าไปป่ันเหวี่ยงเพื่อเก็บตะกอนดีเอ็นเอดว้ยเครื่อง 
ป่ันเหวี่ยงความเร็วสงูที่ความเร็ว 11,000 x g ระยะเวลา 
1 นาที  จากนั้นล้างตะกอน โดยการเติมสารละลาย  
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wash buffer GW1 ปริมาตร 500 ไมโครลิตร ท าการป่ัน
เหวี่ยงอีกครัง้เพื่อเก็บตะกอนดีเอ็นเอโดยเครื่องป่ันเหวี่ยง
ความเร็วสูงที่ความเร็ว 11,000 x g ระยะเวลา 1 นาที 
และท าการล้างตะกอนดีเอ็นเอด้วยสารละลาย wash 
buffer GW2 ปริมาตร 500 ไมโครลิตร จากนัน้ป่ันเหวี่ยง
เพื่อเก็บตะกอนดีเอ็นเออีกครั้งด้วยเครื่องป่ันเหวี่ยง
ความเร็วสูงที่  11,000 x g ระยะเวลา 1 นาที ดูดสาร-
ละลายของเหลวใสด้านบนทิง้และเก็บตะกอนดีเอ็นเอ
ดว้ยเครื่องป่ันเหวี่ยงความเร็วสงูที่ความเร็ว 11,000 x g 
ระยะเวลา 1 นาที ท าการยา้ยตะกอนดีเอ็นเอจากหลอด 
ISOLATE II Genomic DNA tube มาใสใ่นหลอดทดลอง
ขนาด 1.5 ไมโครลิตร และละลายดีเอ็นเอโดยเติมสาร-
ละลาย elution buffer G ปริมาตร 50 ไมโครลิตร บ่ม 
ที่อุณหภูมิหอ้ง ระยะเวลา 5 นาที ป่ันเหวี่ยงครัง้สดุทา้ย
เพื่อเก็บสารละลายดีเอ็นเอเขม้ขน้ดว้ยเครื่องป่ันเหวี่ยง
ความเร็วสูงที่ความเร็ว 11,000 x g ระยะเวลา 1 นาที  
น าสารละลายดีเอ็นเอที่ได้เก็บในตู้เก็บรกัษาอุณหภูมิ  
- 20 องศาเซลเซียส เพื่อใช้เป็นตน้แบบส าหรบัการเพิ่ม
ปรมิาณดีเอ็นเอดว้ยปฏิกิรยิาลกูโซ่พอลิเมอเรสในวิธีการ
ขัน้ตอ่ไป 

1.3 การเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอเป้าหมายด้วย
ปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรส 

เพิ่มปรมิาณดีเอ็นเอของยีน Cox1 ซึ่งเป็นชิน้สว่น
ยีนในต าแหน่งอนุรกัษ์ของสิ่งมีชีวิตด้วยปฏิกิริยาลูกโซ่ 
พอลเิมอเรส โดยใชคู้ไ่พรเมอรส์ากล (universal primer) จาก
บางส่วนของยีน Cox1 (partial Cox1 gene) จ านวน 1 คู ่ 
คื อ  LCO1490 (GGTCAACAAATCATAAAGATATTGG) 
และ HCO2198 (TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA) 
(Folmer et al., 1994) ป ฏิ กิ ริย าลู ก โซ่ พ อลิ เม อ เรส 
ประกอบด้วยสารละลายดีเอ็นเอต้นแบบ ปริมาตร 1 
ไมโครลติร ไพรเมอร ์LCO1490 และไพรเมอร ์HCO2198 
เข้มข้น 10 ไมโครโมลาร์ ไพรเมอร์ละ 1 ไมโครลิตร  
สารละลายส าเร็จรูป GoTaq® ปริมาตร 10 ไมโครลิตร 
และปรับปริมาตรสุดท้ายด้วยน ้ากลั่นนึ่งฆ่าเชื ้อให้ 
ครบ 20 ไมโครลิตร จากนั้นน าหลอดตัวอย่างไปเพิ่ม
ปริมาณดีเอ็นเอต้นแบบในเครื่องเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอ 
(Thermocycle) โดยก าหนดขั้นตอนและระยะเวลาใน 
การเกิดปฏิ กิ ริยาลูกโซ่พอลิ เมอเรส ดังนี ้  1) initial 

denaturation ที่  94 องศาเซลเซียส ระยะเวลา 4 นาที  
2) denaturation ที่ 94 องศาเซลเซียส ระยะเวลา 30 วินาที 
3) annealing ที่ 50 องศาเซลเซียส ระยะเวลา 30 วินาที 
4) extension ที่ 72 องศาเซลเซียส ระยะเวลา 30 วินาที 
(โดยในขัน้ตอน 2 - 4 ท าซ า้จ านวน 35 รอบ) และ 5) final 
extension ที่  72 องศาเซลเซี ยส ระยะเวลา  5 นาที 
จ านวน 1 รอบ ตรวจสอบผลิตภัณฑ์ที่ได้จากปฏิกิริยา
ลูกโซ่พอลิ เมอเรสด้วยวิ ธี เจลอิ เล็กโทรโฟรีซิส (gel 
electrophoresis) ในอะกาโรสเจลความเข้มข้น 2.0 
เปอร์เซ็นต์ ที่ผสมกับสารย้อมสีดีเอ็นเอ (RedSafe™ 
Nucleic Acid Staining Solution) ที่ละลายในสาร-
ละลาย 1X TBE buffer จากนัน้ท าการแยกชิน้สว่นดีเอ็นเอ 
พรอ้มกับดีเอ็นเอมาตรฐาน 100 base pair DNA Ladder 
(InvitrogenTM Life Technology, USA) ผ่านสนามไฟฟ้า
ความต่างศกัย ์100 โวลต ์ระยะเวลา 30 นาที โดยเครื่อง-
อิเล็กโทรโฟรีซิส (electrophoresis) และตรวจสอบแถบ 
ดีเอ็นเอภายใตแ้สงอลัตราไวโอเล็ต (UV) ท าการบันทึก-
ภาพด้วยเครื่องถ่ายภาพเจลพรอ้มโปรแกรมวิเคราะห์
ภาพ ซึ่งปรากฏแถบดีเอ็นเอเป้าหมายของยีน Cox1 
ขนาดประมาณ 700 คู่เบส (bp) ท าการตรวจหาล าดับ 
นิวคลี โอไทด์ (DNA sequencing) โดยส่งตัวอย่าง
ผลิตภัณฑ์ของปฏิ กิ ริยาลูกโซ่พอลิ เมอเรสที่ ได้ไป 
ท าให้บริสุท ธ์ิ  และวิ เคราะห์หาล าดับนิวคลีโอไทด ์
ด้วย เครื่อง  ABI 3730 x 1 automated sequencer 
(Applied Biosystems, Forster City, CA, USA) ABI 
BigDye terminator chemistry ตามกรรมวิธีของบรษัิท 
Macrogen ประเทศเกาหลใีต ้

1.4 การเปรียบเทียบล าดับนิวคลีโอไทดจ์ากยนี 
Cox1 ของแมลงวันหนอนชอนใบ 

ท าการตรวจสอบล าดับนิ วคลี โอไทด์ของ 
ยีน Cox1 ของแมลงวันหนอนชอนใบจากข้อ 1.3 เพื่อ
ยืนยันความถูกต้อง ด้วยโปรแกรม Bioedit Sequence 
Alignment Editor Version 7.2.5 (Hall, 1999) และบันทึก
ข้อมูลล าดับนิวคลีโอไทด์ในรูปแบบไฟล์ FASTA และ
เปรียบเทียบกับล าดับนิวคลีโอไทดข์องแมลงวันหนอน
ชอนใบที่มีรายงานในฐานขอ้มูล GenBank ของ NCBI 
(National Center for Biotechnology Information) ดว้ย
การ BLAST(https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi? 
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การศึกษาดีเอ็นเอบารโ์คดและความสัมพันธท์างวิวัฒนาการเพื่อการจ าแนกชนิด 
ทีเ่ช่ือถือได้ของแมลงวันหนอนชอนใบ (Diptera: Agromyzidae) ในประเทศไทย 

PAGE_TYPE= BlastSearch) และเปรยีบเทียบเปอรเ์ซ็นต์
ความเหมือน (% identity) เพื่อยืนยนัความถกูตอ้งล าดบั
นิวคลีโอไทดข์องแมลงวนัหนอนชอนใบท่ีได ้บนัทกึขอ้มลู
ล าดบันิวคลีโอไทดไ์วใ้นระบบฐานขอ้มูลของ GenBank 
ในรูปแบบ accession number 
 
2. การศึกษาความสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการของ
แมลงวันหนอนชอนใบ 

2.1 วิเคราะหล์  าดบันิวคลีโอไทดจ์ากยีน Cox1 
น าข้อมูลล าดับนิวคลีโอไทด์ทั้งหมดที่ บันทึกไว้ใน 
ระบบฐานข้อมูลของ GenBank จากข้อ 1.4 และร่วม 
กับล าดับนิวคลีโอไทดจ์ากฐานขอ้มูล GenBank (Table 
1) บนัทึกล าดบันิวคลีโอไทดข์องแมลงวนัหนอนชอนใบ
แต่ละชนิดในรูปแบบ FASTA และเปรียบเทียบด้วย 
การจัดให้ตรงต าแหน่ง (alignment) ทดสอบโมเดล 
ที่ เหมาะสมก่ อนการสร้างแผนภูมิ ความสัมพั นธ ์
ทางวิวัฒนาการด้วยแผนภูมิ ต้นไม้ (phylogenetic  
tree) โดยก าหนดให้  Metopomyza flavonotata และ 
Metopomyza scutellata ซึ่งเป็นสิ่งมี ชีวิตที่พันธุกรรม
ใกล้เคียงกับวงศ์แมลงวันหนอนชอนใบ (Xuan et al., 
2023) เป็ น  outgroup ส าห รับ สร้า งแผนภู มิ ต้น ไม ้ 
ประมวลผลและวิเคราะห์ข้อมูลใช้เกณฑ์มาตรฐาน 2 
เกณฑ์ คือ Bayesian inference (BI) และ Maximum  
likelihood (ML) และเปรียบเทียบ topology ที่ไดจ้ากทัง้ 
2 เกณฑ์มาตรฐาน โดยมีรายละเอียดการวิเคราะห์  
ดังนี ้ เตรียม dataset ของยีนต าแหน่ง Cox1 ส  าหรับ 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

วิเคราะหโ์ดย Bayesian inference (BI) เตรียมไฟล ์.nexus 
ใช้โปรแกรม MrBayes (Ronquist and Huelsenbeck, 
2003) ใช้วิธี Markov Chain Monte Carlo (MCMC) ค่า
ตั้งต้นที่ 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; 
ปรบัค่า generation temperature substitution model 
parameters จ านวน generation และ burnin เพื่อให้ได ้
consensus topology ตรวจสอบความเช่ือมั่นของผล
วิเคราะหด์ว้ย cumulative and compare functions โดย 
AWTY (Nylander et al., 2008) และการวิเคราะห์โดย 
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  าดับนิวคลีโอไทด ์วิเคราะห ์
ดว้ย rapid bootstrap (command –f a) เริม่จาก random 
starting tree แ ล ะ ก า ห น ด  Maximum likelihood 
bootstrap จ านวน 1,000 ครัง้  

2.2 ค านวณค่าระยะห่างทางพนัธุกรรมระหว่าง
ชนิดของแมลงวันหนอนชอนใบด้วยโปรแกรมส าเร็จ 
MEGA รุ่น 11.0.13 โดยค านวณจากโมเดล Tamura 3-
parameter แล ะ ใช้อั ล ก อ ริ ทึ ม  (algorithm) โด ย วิ ธี 
character-base ด้ ว ย ก า รจั ด ก ลุ่ ม แบ บ  Maximum 
likelihood (ML) และท าการวิเคราะห ์bootstrap จ านวน 
1,000 รอบ (Tamura et al., 2021) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Table 1. Obtained nucleotide details from GenBank (scientific name, type of haplotype, and accession 
number) for leafminers used in this study 

 Scientific name GenBank accession numbers Haplotypes References 
1 Liriomyza brassicae KY837720.1  Unpublished 
2 Liriomyza chinensis LC596957.1 A Tokumaru et al., 2021 
 Liriomyza chinensis LC596958.1 B Tokumaru et al., 2021 
3 Liriomyza huidrobrensis JQ862474.1  Wang et al., 2014 
4 Liriomyza sativae HQ333260.1  Yang et al., 2011 
5 Liriomyza trifolii JN570506.1  Carapelli et al., 2018 
6 Metopomyza flavonotata  EF104707.1  Xuan et al., 2023 
7 Metopomyza scutellata MG477113.1  Xuan et al., 2023 
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ผลการทดลองและวิจารณ ์
 
1. การศึกษาดีเอ็นเอบารโ์คด (DNA barcode) ของ
แมลงวันหนอนชอนใบ 

จากการสกัดดีเอ็นเอ และเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอ
ด้วยป ฏิ กิ ริยาลูก โซ่พอลิ เมอ เรสโดยใช้ ไพ รเมอร์ 
LCO1490/HCO2198 จ าก ยี น  Cox1 ส าม า รถ เพิ่ ม
ปริมาณดีเอ็นเอจากตัวอย่างแมลงวันหนอนชอนใบที่
ส  ารวจและเก็บรวบรวมในพืน้ที่ต่าง ๆ ของประเทศไทย 
(Boontop et al., 2022b) และตรวจสอบขนาดดีเอ็นเอ
จากปฏิกิริยาลกูโซ่พอลิเมอเรสมีขนาด 650 - 700 คู่เบส 
โดยเมื่อน าผลผลิตจากปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิ เมอเรส  
(PCR product) ไปวิ เคราะห์ล  าดับนิวคลีโอไทด์และ
เปรียบเทียบกับข้อมูลใน GenBank พบว่า มีความ
ใกล้เคี ยงกับแมลงวันหนอนชอนใบ 5 ชนิ ด ได้แก่ 
Liriomyza brassicae (Riley, 1884), L. chinensis (Kato, 
1949), L. huidobrensis (Blanchard,1926), L. sativae 
Blanchard, 1938 และ L. trifolii (Burgess, 1880) โดยมี
ค่ า เปอร์เซ็ นต์ความ เหมื อน  (percent homology 
identity) สูงถึง 99 - 100 เปอรเ์ซ็นต์ ซึ่งแสดงว่าล าดับ 
นิวคลีโอไทด์ที่ได้จากการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอจากยีน 
Cox1 นัน้ มีความเหมือนกับล าดับนิวคลีโอไทดข์องยีน 
Cox1 ของแมลงวนัหนอนชอนใบชนิดเดียวกันในแหล่ง
อื่น ๆ ท่ีมีการศึกษาไวก้่อนหนา้นี ้และได้ท าการบันทึก
ขอ้มลูล าดบันิวคลีโอไทดจ์ากการศึกษานีไ้วใ้นฐานขอ้มลู 
GenBank ในรูปแบบ accession number (Table 2) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

จากค่าเปอร์เซ็นต์ความเหมือนของล าดับ 
นิวคลีโอไทด์แมลงวันหนอนชอนใบที่ส  ารวจพบใน
ประเทศไทยเทียบกบัแหลง่อื่นๆ ในฐานขอ้มลู GenBank 
ที่สงูถึง 99 - 100 เปอรเ์ซ็นต ์แสดงใหเ้ห็นว่ากรรมวิธีการ
สกัดดี เอ็นเอมีความเหมาะสมและสามารถน าไปใช้ 
สกัดดีเอ็นเอในตัวอย่างแมลงวนัหนอนชอนใบไดอ้ย่าง 
มีประสิทธิภาพ รวมถึงสามารถใช้วิธีการสกัดดังกล่าว 
มาศึกษาดีเอ็นเอบารโ์คดของแมลงวันหนอนชอนใบ 
ได ้นอกจากนี ้ยังเป็นการยืนยันว่ายีน Cox1 ซึ่งเป็นยีน 
ที่พบในไมโทคอนเดรียของเซลล์ มีความหลากหลาย 
รูปของจีโนไทป์ (genotype) ต ่า จึงถือเป็นยีนท่ีมีล  าดบั 
นิวคลีโอไทด์อนุรกัษ์ (conserve sequence) เนื่องจาก
ล าดับนิวคลีโอไทด์ภายในยีนนี ้มีความแตกต่างใน
สิ่งมีชีวิตชนิดเดียวกันต ่า แต่มีความแตกต่างระหว่าง
สิ่งมี ชีวิตต่างชนิดกันสูง อีกทั้งยังมีการแทรกสอด 
เข้ามาและการหลุดหายของล าดับนิวคลีโอไทด์น้อย 
(Tipphet et al., 2018) ดงันัน้ จึงท าใหย้ีน Cox1 เป็นยีน
ที่มีความเหมาะสมส าหรบัการศึกษาดีเอ็นเอบารโ์คด 
และระบุชนิดและรวมถึ งการศึกษาความสัมพันธ์ 
ทางวิวัฒนาการของแมลงวันหนอนชอนใบได้ สอด- 
คลอ้งกับงานวิจัยหลาย ๆ งานก่อนหนา้มีการรายงาน 
ว่ายีน Cox1 สามารถระบุชนิดและจ าแนกชนิดของ
สิ่งมี ชีวิตได้หลากหลาย ได้แก่  หอยทาก แมลงไม่มี 
ปีก ผีเสือ้ นก แมงมุม ปลา มด สัตว์ทะเล ไดอะตอม  
และเชื ้อรา เป็ นต้น  (Siripiyasing and Chaveerach, 
2011) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Table 2. Collection details (scientific name, number of specimens, voucher specimen, and accession number) 
of leafminers barcoded in Thailand 

 
Scientific names 

No. of 
specimens 

Voucher specimens  GenBank accession numbers 

1 Liriomyza brassicae 20 LM0101 – LM0120 OM327452 – 61, ON565771 - 80 
2 Liriomyza chinensis 20 LM0201 – LM0220 OM327462 – 71, ON565781 - 90 
3 Liriomyza huidrobrensis 20 LM0301 – LM0320 OM327472 – 81, ON565791 - 00 
4 Liriomyza sativae 20 LM0401 – LM0420 OM327482 – 99, ON565801 - 02 
5 Liriomyza trifolii 20 LM0501 – LM0520 OM327500 – 09, ON565803 - 10 

 



 

 371 

การศึกษาดีเอ็นเอบารโ์คดและความสัมพันธท์างวิวัฒนาการเพื่อการจ าแนกชนิด 
ทีเ่ช่ือถือได้ของแมลงวันหนอนชอนใบ (Diptera: Agromyzidae) ในประเทศไทย 

2. การศึกษาความสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการของ
แมลงวันหนอนชอนใบ 

จ ากการศึ กษ าล าดับนิ วคลี โอ ไทด์ข อ ง 
แมลงวันหนอนชอนใบ โดยน ามาท าการเปรียบเทียบ 
ด้วยการจัดให้ตรงต าแหน่ง (alignment) ชนิดละ 20 
ล าดับนิวคลีโอไทด์ ตามล าดับนั้น (Table 1) ไม่พบ 
ความแตกต่างในล าดับนิวคลีโอไทด์ ของยีน Cox1  
ของแมลงวันหนอนชอนใบแต่ละชนิดที่ศึกษา ดังนั้น  
ในการศึกษาความสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการด้วย 
วิ ธี  phylogenetic reconstruction สามารถใช้ล  าดับ 
นิวคลี โอไทด์ของแมลงวันหนอนชอนใบชนิดละ 1 
ตัวอย่าง เพื่อเป็นตัวแทนของแมลงวันหนอนชอนใบ 
แต่ละชนิด (จ านวน 5 ชนิด) ร่วมกับล าดับนิวคลี - 
โอไทด์จากฐานข้อมูล GenBank (Table 2) และล าดับ 
นิวคลีโอไทด์แมลงวันหนอนชอนใบ Metopomyza 
scutellata และ M. flavonotata ซึ่ งเป็นสิ่ งมี ชีวิตที่
พันธุกรรมใกล้เคียงกับวงศ์แมลงวันหนอนชอนใบ  
(Xuan et al., 2023) เพื่อใช้เป็น outgroup ส าหรบัสรา้ง
แผนภูมิตน้ไมจ้ากการวิเคราะห ์2 วิธีการ ที่เป็นท่ียอมรบั 
และน่าเช่ือถือในระดับสากล ได้แก่ แบบ Bayesian 
inference (BI) และ Maximum likelihood (ML) เพื่อ
เป็นการทดสอบว่า phylogenetic tree ที่ ได้มี ความ
น่าเช่ือถือ และแสดงใหเ้ห็นว่าขอ้มูลที่ใช้ในการศึกษามี
ความน่าเช่ือถือและมีความแปรปรวนนอ้ย ผลการศึกษา
ครัง้นี ้แสดงใหเ้ห็นว่าความสมัพนัธ์ทางวิวฒันาการท่ีได้
ใหผ้ลที่สอดคลอ้งกันทัง้สองวิธีการ ท าใหว้ิวฒันาการที่
สง่ผลตอ่การจ าแนกมีความสามารถสนบัสนนุการจ าแนก
และยืนยนัชนิดแมลงวนัหนอนชอนใบทัง้ 5 ชนิด ไดเ้ป็น
อย่างดี 

ผลการศกึษาความสมัพนัธท์างวิวฒันาการจาก
สรา้งแผนภูมิต้นไม้ที่ส  ารวจพบในประเทศไทยจ านวน  
5 ชนิด (L. brassicae, L. chinensis, L. huidrobrensis, 
L. sativae และ L. trifolii) พบว่า แมลงวนัหนอนชอนใบ
ทัง้ 5 ชนิดมีความสมัพนัธเ์ชิงวฒันาการแบบมีบรรพบรุุษ
ร่วมกัน (monophyletic group) และสามารถแยกออก 
เป็น 3 กลุ่มได้ชัดเจน ได้แก่ กลุ่มที่ 1 แมลงวันหนอน 
ชอนใบ L. chinensis (Clade A) กลุ่มที่  2  แมลงวัน
หนอนชอนใบ L. huidrobrensis (Clade B) และกลุม่ที่ 3 

ไดแ้ก่ แมลงวันหนอนชอนใบ L. brassicae, L. sativae 
และ L. trifolii  ซึ่งจัดอยู่ใน Clade C (Figure 1) ซึ่งแสดง
ให้เห็นว่าแมลงวันหนอนชอนใบ L. huidrobrensis นั้น 
มีความสัมพันธ์ใกล้ชิดทางพันธุกรรมกับแมลงวัน 
หนอนชอนใบ L. brassicae, L. sativae และ L. trifolii  
มากกว่า แมลงวันหนอนชอนใบ L. chinensis ซึ่งจาก 
ผลการศึกษาที่ได้มีความสอดคลอ้งกับการศึกษาของ 
Xuan et al. (2023) ที่พบว่า ข้อมูลความสัมพันธ์ทาง
วิวัฒนาการและความหลากหลายของแมลงหนอน 
ชอนใบสกุล Liriomyza คือ L. trifolii และ L. sativae นัน้
อยูก่ลุม่เดียวกนั แตแ่มลงวนัหนอนชอนใบ  L. brassicae 
แยกออกมาอีกกลุม่หนึง่ 

เมื่อพิจารณาผลของการค านวณค่าระยะห่าง
ระหว่างพนัธุกรรม (genetic distance) ของแมลงหนอน
ชอนใบที่พบในประเทศไทยกับแมลงหนอนชอนใบ 
จากฐานข้อมู ล  GenBank (Table 3 ) พบว่า  แมลง 
หนอนชอนใบที่พบในประเทศไทย (แมลงวันหนอน 
ชอนใบ L. brassicae, L. chinensis 1, L. chinensis 2,  
L. huidrobrensis, L. sativae และ L. trifolii) มีค่าระยะห่าง 
ระหว่างพันธุกรรมเมื่อเทียบกับแมลงหนอนชอนใบ 
จากฐานข้อมูล Genbank มีค่าเท่ากับ 0.000 - 0.005 
แสดงใหเ้ห็นว่าแมลงหนอนชอนใบที่พบในประเทศไทย 
มีความใกล้ชิดทางพันธุกรรมกับแมลงหนอนชอนใบ 
ไดจ้ากฐานขอ้มลูเป็นอยา่งมาก 

ในส่ วน ขอ งแม ลงวัน หนอนชอน ใบที่ มี 
ความหลากหลายทางพันธุ ก รรมมาก  และเป็ น 
Haplotype ที่แตกต่างกนันัน้ พบวา่ ค่าระยะห่างระหว่าง
พันธุกรรมของแมลงหนอนชอนใบ L. chinensis 1  
และ L. chinensis 2 ซึ่งส  ารวจและรวบรวมได้จาก
ประเทศไทย เมื่อเทียบกับ L. chinensis haplotype A* 
ซึ่ ง เป็ นชนิ ดที่ มี การระบาดที่ ป ระเทศญ่ี ปุ่ น  มี ค่ า 
เท่ากับ 0.003 - 0.005 สว่น L. chinensis haplotype B* 
มี ค่ า เท่ ากับ  0.015 - 0.016 แสดงให้ เห็ นว่า  แมลง 
หนอนชอนใบที่พบในประเทศไทยมีความใกลชิ้ดทาง
พันธุกรรมกับ  L. chinensis haplotype A* มากกว่า  
L. chinensis haplotype B* 
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อย่างไรก็ตาม การศึกษาความสัมพันธ์ทาง
วิวัฒนาการโดยการใช้ล  าดับนิวคลีโอไทด์ในครั้งนี  ้
ยังช่วยสนับสนุนและยืนยันถึงความสอดคล้องกับ 
ลักษณะทางสัณฐานวิทยา การกระจายตัวและพืช 
อาหารของแมลงวันหนอนชอนใบทั้ง 5 ชนิด ที่พบ 
เข้าท าลายพืชผักในประเทศไทย เช่น แมลงวันหนอน 
ชอนใบ  L. chinensis ใน Clade A นั้น ส่วนอกด้านบน 
(scutellum) มีสีด  า แตกต่างจาก อีก 4 ชนิด ที่ส่วนอก
ด้านบนมีสีเหลืองอย่างเห็นได้ชัด (L. huidobrensis; 
Clade B) และ (L. brassicae, L. sativae และ L. trifolii; 
Clade C) (Boontop et al., 2022b) นอกจากนี ้  ยังมี
ความสอดคล้องกับลักษณะรูปร่างของอวัยวะสืบ 
พันธุ์ เพศผู้  (male genitalia) ในส่วนของ distipallus  
ที่เป็นลกัษณะทางสณัฐานที่ส  าคัญในการจ าแนกชนิด
แมลงวันหนอนชอนใบอีกด้วย  โดยแมลงวันหนอน 
ชอนใบ  L. chinensis นั้นมี รูป ร่างและขนาดใหญ่
แตกต่างจากแมลงวนัหนอนชอนใบชนิดอื่น ๆ อย่างเห็น
ได้ชัด  และแมลงวันหนอนชอนใบอีก  2 ชนิ ด  คื อ  
L. trifolii และ L. sativae ที่จัดกลุ่มอยู่ด้วยกันนั้นมี
ลกัษณะภายนอกและมีลกัษณะรูปร่างของ distipallus  
ที่คล้ายคลึงกันมากกว่าแมลงวันหนอนชอนใบชนิด 
อื่น ๆ (Boontop et al., 2022a)  

นอกจากลักษณะสัณฐานภายนอกแล้วยัง
พบว่า ความสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการนั้นสอดคล้อง 
กับชนิดพืชอาหารของแมลงวันหนอนชอนใบ แมลงวัน
หนอนชอนใบ L. chinensis มีความเฉพาะเจาะจงกับ 
พื ชอาหาร (host specific) เนื่ อ งจากพบแมลงวัน 
หนอนชอนใบ L. chinensis เข้าท าลายเฉพาะหอม- 
แดง และกระเทียมเท่านั้น ส่วนแมลงวันหนอนชอนใบ 
อีก 4 ชนิด ได้แก่  L. brassicae, L. huidobrensis,  
L. sativae และ L. trifolii พบเข้าท าลายพืช ผัก ได้
หลากหลายชนิด  และแผนภูมิ ความสัมพันธ์ทาง
วิวัฒนาการยังแสดงให้เห็นว่าแมลงวันหนอนชอนใบ  
L. huidobrensis ที่ส  ารวจพบการกระจายตวัอยู่บริเวณ 
ที่สูงในจังหวัดเชียงใหม่ ของไทยนั้น พบว่า แยกออก 
จาก L. sativae, L. trifolii และ L. brassicae อย่าง
ชัดเจน และจากการเกิดศัตรูพืชรุกรานพบว่า แมลงวัน
หนอนชอนใบท่ีส ารวจพบในประเทศญ่ีปุ่ นมีความหลาย

หลายทางพันธุกรรม (genetic variation) โดยพบว่า 
แมลงวนัหนอนชอนใบที่อุบัติใหม่นีส้ามารถเขา้ท าลาย
พื ชได้หลายชนิดมากขึ ้น  (Tokumaru et al., 2021) 
การศึกษาครัง้นีท้  าให้ทราบข้อมูลพืน้ฐานว่าแมลงวัน
หนอนชอนใบ  L. chinensis ที่ส  ารวจและรวบรวมได ้
จากประเทศไทย มี เพียงแมลงวันหนอนชอนใบ  L. 
chinensis haplotype A เพียงชนิดเดียว ซึ่ งแตกต่าง 
จากแมลงวันหนอนชอนใบ L. chinensis ที่มีรายงาน 
ในประเทศญ่ีปุ่ นซึง่มีรายงานว่า มีแมลงวนัหนอนชอนใบ 
L. chinensis จ านวน 2 haplotypes ไดแ้ก่  haplotype A 
และ haplotype B (Tokumaru et al., 2021) นอกจากนี ้
ผลที่ได้จากการศึกษาครัง้นี ้สามารถใช้เป็นข้อมูลใน 
การเฝ้าระวังการรุกรานและเข้าท าลายของแมลงวัน
หนอนชอนใบ  L. chinensis haplotype B ที่ สามารถ 
เข้าท าลายและการก่อให้เกิดความเสียหายแก่พืชใน
ตระกูลหอมและกระเทียมได้มากกว่า haplotype A 
หลายเท่าตัว ดังนั้น  ข้อมูลในครั้งนี ้จึ งเป็นพื ้นฐาน 
ส าคัญที่สามารถน าไปประกอบการเตรียมการส ารวจ
ศัตรูพืชอุบัติใหม่ และการเฝ้าระวังเสน้ทางการรุกราน 
(invasive pathway) ของแมลงวันหนอนชอนใบชนิด 
ต่าง ๆ ที่ไม่เคยส ารวจพบในประเทศไทย โดยเฉพาะ 
อย่างยิ่งแมลงวนัหนอนชอนใบ L. chinensis haplotype 
B ในพืน้ที่ท  าการเกษตรของไทยในอนาคตอีกดว้ย 
 

สรุป 
 

การศึกษาชนิดแมลงวันหนอนชอนใบใน
ประเทศไทยมักใช้เพียงลักษณะสัณฐานภายนอกและ
อวยัวะสืบพนัธุเ์พศผูเ้ป็นเครื่องมือในการจ าแนกชนิด แต่
การศึกษาครัง้นีป้ระยุกต์ใช้เทคนิคทางชีวโมเลกุลเพื่อ
ศึกษาดีเอ็นเอบารโ์คดของแมลงวันหนอนชอนใบที่พบ 
เขา้ท าลายพืชผกัสง่ออกของประเทศไทย ซึง่สามารถแยก
ความแตกต่างของแมลงวนัหนอนชอนใบจ านวน 5 ชนิด 
ได้แก่  แมลงวันหนอนชอนใบ Liriomyza brassicae,  
L. chinensis, L. huidobrensis, L. sativae และ L. trifolii 
ไดอ้ย่างถกูตอ้งถึง 99 - 100 เปอรเ์ซ็นต ์การศึกษาดีเอ็น-
เอบารโ์คดในครัง้นี ้ไดข้อ้มลูดีเอ็นเอบารโ์คดของแมลงวนั
หนอนชอนใบ พรอ้มทัง้บนัทกึลงในฐานขอ้มลู GenBank  
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การศึกษาดีเอ็นเอบารโ์คดและความสัมพันธท์างวิวัฒนาการเพื่อการจ าแนกชนิด 
ทีเ่ช่ือถือได้ของแมลงวันหนอนชอนใบ (Diptera: Agromyzidae) ในประเทศไทย 

นอกจากนี ้  ในการศึ กษ าความสัมพันธ์ 
ทางวิวัฒนาการด้วยวิ ธีการ Bayesian analysis และ 
Maximum likelihood นั้น  สามารถยื นยันชนิ ด และ
ความสมัพนัธท์างวิวฒันาการของแมลงวนัหนอนชอนใบ
ทั้ง 5  ชนิ ดได้เป็นอย่างดี   โดยพบว่าข้อมูลล าดับ
พันธุกรรมหรือดี เอ็น เอบาร์โคดของยีน  Cox1 จาก
แมลงวันหนอนชอนใบทั้ง 5 ชนิดนั้น แยกออกเป็น 3  
กลุ่ม ได้อย่างชัดเจนและให้ผลสอดคลอ้งกับลักษณะ
สัณฐานวิทยาภายนอก อวัยวะสืบพันธ์เพศผู้ การ -
กระจายตวั และพืชอาหารของแมลงวนัหนอนชอนใบ 

การศึกษาครั้งนี ้ จึงเป็นครั้งแรกที่ ใช้ข้อมูล 
ดีเอ็นเอบารโ์คดและความสมัพันธ์ทางวิวัฒนาการมา
สนับสนุนในการจ าแนกและยืนยันช่ือวิทยาศาสตร์ 
ของแมลงวันหนอนชอนใบในประเทศไทย  สามารถ
น ามาใช้สนับสนุนการจ าแนกชนิดของแมลงวันหนอน
ชอนใบที่พบเข้าท าลายพืชผักเพื่อการส่งออก ท าให้
ประเทศคู่ค้าของไทยให้ความเช่ือถือ มีความถูกต้อง 
สมบูรณ์ ทันสมัยและเป็นหลักฐานทางวิทยาศาสตร ์
ที่เป็นท่ียอมรบัในระดบัสากลมากขึน้ สามารถน าขอ้มูล 
ที่ไดไ้ปปรบัปรุงแก้ไขฐานขอ้มูลแมลงวันหนอนชอนใบ 
ในประเทศไทยให้มีความถูกต้อง ก่อให้เกิดประโยชน์ 
ทัง้ดา้นอนุกรมวิธานแมลง บริหารจัดการศัตรูพืช ใชเ้ป็น
ฐานข้อมูลในการสรา้งระบบเตือนภัยทางการเกษตร 
สามารถตอบสนองและก าหนดแนวทางการป้องกัน 
ก าจัดอย่างทันท่วงที เพิ่มความมั่นคงของผลผลิตทาง
การเกษตร และเป็นเครื่องมื อส าคัญส าหรับงาน 
ด้านกักกันพืชในเจรจาตอบโต้กับประเทศคู่ค้าและ
ก่อใหเ้กิดประโยชนส์งูสดุตอ่ภาคการเกษตรของประเทศ-
ไทยอยา่งยั่งยืน 
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