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บทคัดยอ 
แมลงวันผลไม Bactrocera dorsalis (Hendel) สายพันธุหลังขาวไดรับการพัฒนาขึ้น เพ่ือใชในการควบคุม

ประชากรแมลงวันผลไมดวยเทคนิคการใชแมลงที่เปนหมันจากรังสี งานวิจัยน้ีมุงศึกษาการถายทอดลักษณะหลังขาว
ของแมลงวันผลไมสายพันธุหลังขาว และเปรียบเทียบลายพิมพดีเอ็นเอชนิดไอเอสเอสอารระหวางแมลงวันผลไม
สายพันธุหลังขาวกับสายพันธุจาก ต.ตรอกนอง อ.ขลุง จ.จันทบุรี ที่ผานการเพาะเล้ียงในหองปฏิบัติการ พบวา
ลักษณะหลังขาวเปนลักษณะดอย และพบลายพิมพดีเอ็นเอ 12 ชุดที่แสดงแถบดีเอ็นเอท่ีแตกตางกันระหวางสองสาย
พันธุอยางมีนัยสําคัญ โดยพบแถบดีเอ็นเอท่ีไมพบในแมลงวันผลไมสายพันธุหลังขาว แตพบในแมลงวันผลไมจาก
ตรอกนองที่ความถ่ีอัลลีล 0.4 – 0.9 จํานวน 4 แถบ และแถบดีเอ็นเอท่ีไมพบในแมลงวันผลไมจากตรอกนอง แตพบ
ในแมลงวันผลไมสายพันธุหลังขาวที่ความถ่ีอัลลีล 0.3 – 0.5 จํานวน 4 แถบ ขอมูลเหลาน้ีจะเปนประโยชนในการเฝา
ระวังการถายทอดพันธุกรรมจากแมลงวันผลไมสายพันธุหลังขาวสูแมลงธรรมชาติ ในการควบคุมประชากรแมลงวัน
ผลไมดวยเทคนิคการใชแมลงที่เปนหมันจากรังสีตอไป 
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Abstract 
A white-striped strain of Bactrocera dorsalis (Hendel) had been developed for the fruit fly population 

control using the radiation-induced sterile insect technique (SIT).  This report aimed at elucidating the inheritance 



of the white-striped phenotype and the genetic differences between the white-striped strain and the strain derived 
from Trok Nong subdistrict, Khlung district, Chantaburi.  The white-striped phenotype appeared recessive to the 
wild type.  Meanwhile, twelve ISSR primers yielded DNA bands with significantly different frequencies between 
the two populations.  The analysis indicated four DNA bands which were absent from the white-striped population 
but apparent at frequencies 0.4 – 0.9 among the Trok Nong-derived population.  Another four DNA bands were 
found absent from the Trok Nong-derived population but existed at frequencies 0.3 – 0.5 among the white-striped 
population.  These data may benefit the monitoring of gene flow from the white-striped fruit flies to the natural 
population when released in a SIT program. 
 
Keywords: Bactrocera dorsalis (Hendel), SIT, genetic variation 
 

1.บทนํา 

 

แมลงวันผลไม Bactrocera dorsalis (Hendel) เปนศัตรูสําคัญของไมผลในประเทศไทยและ
ในภูมิภาคเอเซียตะวนัออกเฉียงใต1,2  วณชิ และคณะ3 ไดพัฒนา B. dorsalis สายพันธุหลังขาวซ่ึงมี
แถบดานขางและดานบนของสวนอก (lateral vittae และ scutellum) เปนสีขาว (สายพันธุปกติเปนสี
เหลือง) และศึกษาวจิัยการใชแมลงสายพันธุนี้ในการควบคุมประชากร B. dorsalis ในพื้นท่ี ต.ตรอก
นอง อ.ขลุง จ.จันทบุรี ดวยเทคนิคการใชแมลงท่ีเปนหมันดวยรังสีหรือเอสไอที (sterile insect 
technique; SIT) โดยใชลักษณะหลังขาวเปนเคร่ืองหมายสําหรับติดตามการกระจายประชากรของ
แมลงวันผลไมท่ีผานการฉายรังสีในพื้นท่ีศึกษา 

รายงานน้ีศึกษาการถายทอดทางพันธุกรรมของลักษณะหลังขาว และเปรียบเทียบความ
แตกตางทางพันธุกรรมระหวางแมลงวันผลใมสายพันธุหลังขาวกับสายพันธุแมลงวันผลไมจากตําบล
ตรอกนองซ่ึงผานการเพาะเล้ียงในหองปฏิบัติการ เพื่อประโยชนในการติดตามการเปล่ียนแปลง
โครงสรางทางพันธุกรรมของประชากรแมลงในพ้ืนท่ีศึกษา4 การเฝาระวังเพื่อใหม่ันใจวาไมมีการ
ถายทอดพันธุกรรมจากสายพันธุหลังขาวสูสายพันธุธรรมชาติอยางมีนัยสําคัญ และการควบคุม
คุณภาพของแมลงท่ีเพาะเลี้ยงในกิจกรรมเอสไอที5 โดยการศึกษานี้มีสมมติฐานวาแมลงวันผลไมท้ัง
สองสายพันธุมีความแตกตางทางพันธุกรรมท่ีสามารถตรวจพบไดดวยการทําลายพิมพดีเอ็นเอ 

 

2. วัสดุอุปกรณและวิธีการ 

 

2.1 สายพันธุแมลงวันผลไมและการเพาะเล้ียง 
 แมลงวันผลไมสายพันธุตรอกนองเปนสายพันธุหองปฏิบัติการ ท่ีไดจากการเพาะเล้ียง
แมลงวันผลไมจาก ต.ตรอกนอง อ.ขลุง จ.จันทบุรี เปนจํานวน 3 - 5 ช่ัวรุน แมลงวันผลไมสายพันธุ



หลังขาวไดจากการกลายพันธุของแมลงวันผลไมจาก อ.องครักษ จ.นครนายก1 และผานการเพาะเล้ียง
ในหองปฏิบัติการเปนจํานวน 40 - 42 ช่ัวรุน การทดลองผสมพันธุทําโดยการเพาะเล้ียงแมลงวันผลไม
เพศผูและเพศเมียตางสายพันธุ 50 คูตอกรง เพาะเล้ียงดวยวิธีการของมานนท6 คํานวณความถ่ีอัลลีล 
ตามหลักพันธุศาสตรประชากร7 
2. การสกัดดีเอ็นเอและการทําลายพิมพดีเอ็นเอ 
 บดตัวเต็มวยัแมลงวันผลไมในสารละลายประกอบดวย NaCl 0.1 M  Tris-HCl pH 8.0 20 mM 
EDTA pH 8.0 25 mM  SDS 1 % ยอยโปรตีนดวย proteinase K 10 U ท่ี 55 oC ตกตะกอนโปรตีนดวย 
NaCl 1 M ตกตะกอนดีเอ็นเอดวยเอทานอล 60 % ทําละลายดีเอ็นเอดวย Tris-HCl pH 8.0 10 mM 
EDTA pH 8.0 0.1 mM 
 ทําปฏิกิริยาลูกโซพอลิเมอเรสจากดีเอ็นเอแมลงวันผลไม 150 ng ดวยไพรเมอรสําหรับทํา  
ลายพิมพดีเอ็นเอชนิด inter simple sequence repeats หรือ ISSR (NAPS Unit Standard Primers: UBC 
Primer Set #9) 15 pmol ปฏิกิริยาประกอบดวย Tris-HCl pH 8.8 75 mM  (NH4)2SO4 20 mM  MgCl2 3 
mM  dNTPs 0.4 mM  Taq DNA polymerase 0.5 U  ท่ีอุณหภูมิ 94 oC 1 นาที 45 oC 1 นาที และ 72 oC 
2 นาที จํานวน 35 รอบปฏิกิริยา  แยกขนาดดีเอ็นเอดวยกระบวนการอิเล็กโทรโฟริซิสในเจลอะกาโรส 
2 % 
 

3. ผลการทดลองและวิจารณ 
 

3.1 การถายทอดลักษณะหลังขาว 
จากการศึกษาการถายทอดลักษณะแถบสีขาวท่ีดานขางและดานบนของสวนอก หรือลักษณะ 

“หลังขาว” โดยการผสมพันธุ B. dorsalis (Hendel) สายพันธุหลังขาวกับสายพนัธุตรอกนอง พบ
ลูกผสมช่ัวรุนท่ี 1 (F1) มากกวารอยละ 96 มีแถบท่ีดานขางและดานบนของสวนอกเปนสีเหลืองเหมือน
สายพันธุตรอกนอง และนอยกวารอยละ 4 มีแถบเปนสีขาว  (Table 1)  เนื่องจากสัดสวนของลูกผสม
ช่ัวรุนท่ี 1 ท่ีมีแถบสวนอกเปนสีขาวมีเพยีงสวนนอย จึงสันนิษฐานวาลักษณะแถบสีขาวบนสวนอก
เปนลักษณะดอย และลักษณะแถบสีเหลืองเปนลักษณะเดน ซ่ึงเปนไปในทิศทางเดียวกันกับรายงาน
ของ Saul และ McCombs8 ใน B. cucurbitae (Coquillet)  การพบลูกผสมสวนหนึ่งมีแถบสีขาวท่ีสวน
อกแสดงวา ในประชากรแมลงวันผลไมสายพันธุตรอกนองท่ีใชทดลองน้ันมีพันธุกรรมหลังขาวแฝง
อยู  จากการผสมพันธุแบบ reciprocal cross สามารถประเมินความถ่ีอัลลีลหลังขาวในประชากรตรอก
นองเพศผูไดเปน 0.027 ± 0.007 และเพศเมียเปน 0.038 ± 0.038 โดยไมมีความแตกตางอยางมี
นัยสําคัญทางสถิติของความถ่ีอัลลีลในแตละเพศ (p จาก student’s t-test > 0.05) และมีความถ่ีอัลลีล 
หลังขาวเฉล่ียของประชากรเปน 0.032 ± 0.016 



เม่ืออัลลีลหลังขาวจากแมลงวันผลไมสายพันธุตรอกนอง พบกับอัลลีลหลังขาวจากประชากร
แมลงวันผลไมสายพันธุหลังขาวในการผสมพันธุขามสายพันธุ จึงแสดงลักษณะหลังขาวใหเห็นไดใน
ลูกผสมช่ัวรุนท่ี 1 ดังท่ีไดกลาวแลว สําหรับประชากรสายพันธุตรอกนองนั้น โอกาสท่ีอัลลีลหลังขาว
จะพบกันและแสดงลักษณะหลังขาวใหเหน็ไดเปน 0.003 ± 0.000 ซ่ึงจํานวนแมลงในการทดลองน้ี 
(300 – 400 ตัวตอซํ้า) ไมมากพอที่จะทําใหตรวจพบแมลงหลังขาวในประชากรสายพันธุตรอกนอง 
(คา p จาก chi-square statistics > 0.05) 

 
Table 1 Occurrence of yellow-striped and white-striped fruit flies among the F1 progeny 

Parents F1 generation 
Female Male Yellow-stripted White- stripted 

Trok Nong Trok Nong 100 ± 0 % 0 ± 0 % 
White-striped White-striped 0 ± 0 % 100 ± 0 % 
White-striped Trok Nong 97.3 ± 0.5 % 2.7 ± 0.5 % 
Trok Nong White-striped 96.2 ± 3.8 % 3.8 ± 3.8% 

 
3.2 ความแตกตางทางพันธุกรรม 

เม่ือตรวจพบวาแมลงวันผลไมสายพันธุตรอกนองมีอัลลีลหลังขาวแฝงอยูในประชากร จึง
จําเปนตองตรวจเปรียบเทียบความแตกตางทางพันธุกรรม ระหวางสายพันธุตรอกนองกับแมลงวัน
ผลไมสายพันธุหลังขาว เพื่อประโยชนในการระบุสายพันธุ และเฝาระวังการปนเปอนในธรรมชาติ
โดยพันธุกรรมแมลงสายพันธุหลังขาวท่ีเกิดจากกิจกรรมเอสไอที จึงใชเทคนิค ISSR ในการ
เปรียบเทียบลายพิมพดเีอ็นเอระหวางสองสายพันธุ จากไพรเมอร ISSR 100 ชุด พบเพียง 77 ชุดท่ีให
แถบดเีอ็นเอ โดยมีจํานวนตําแหนงพันธุกรรมท่ีถูกสุมตรวจประมาณ 500 ตําแหนง  จากจํานวนนีพ้บ
ไพรเมอรเพียง 12 ชุดเทานัน้ท่ีแสดงความแตกตางในชุดลายพิมพดเีอ็นเอระหวางแมลงสองสายพันธุท่ี
ทําการศึกษา โดยมีอัลลีลของแถบดีเอ็นเอท่ีแสดงความถ่ีอัลลีลแตกตางกันอยางมีนัยสําคัญ (p < 0.05) 
จํานวน 28 อัลลีล (Fig. 1 และ Table 2)  แถบดีเอ็นเอท่ีพบเสมอในตัวอยางแมลงวันผลไมสายพันธุ
หลังขาว (ความถ่ีอัลลีล = 1.00) มีจํานวน 4 อัลลีล จากไพรเมอร 836 850 878 และ 884  แถบดีเอ็นเอท่ี
พบไดในสายพันธุตรอกนองแตไมพบในสายพันธุหลังขาวมีจํานวน 4 อัลลีล จากไพรเมอร 850 876 
884 และ 899 ซ่ึงแถบดีเอ็นเอท้ังสองชุดนีจ้ะสามารถใชประกอบการระบุสายพันธุแมลงวันผลไมสาย
พันธุหลังขาวได เนื่องจากเปนอัลลีลท่ีมีความสม่ําเสมอภายในสายพันธุ 

การประเมินการเคล่ือนท่ี (gene flow) หรือการปนเปอนของยีนจากแมลงสายพันธุหลังขาวสู
แมลงธรรมชาติในตําบลตรอกนอง ตองอาศัยแถบดีเอ็นเอท่ีโดยปกติแลวจะไมพบในสายพันธุตรอก



นอง (ความถ่ีอัลลีล = 0.00) แตอาจพบไดในสายพันธุหลังขาว การศึกษาคร้ังนี้พบแถบดีเอ็นเอจํานวน 
4 อัลลีล ท่ีแสดงลักษณะดังกลาว จากไพรเมอร 878 880 และ 887 (Table 2) โดยมีความถ่ีอัลลีลในสาย
พันธุหลังขาวเปน 0.30 - 0.50  เนื่องจากประชากรแมลงวันผลไมสายพันธุตรอกนองท่ีใชในการศึกษา
เปนประชากรท่ีผานการเพาะเล้ียงในหองปฏิบัติการ ประชากรเชนนี้ยอมสูญเสียความหลากหลายทาง
พันธุกรรมจากสาเหตุ population bottleneck และ genetic drift รวมกับ selection pressure ของการ
เพาะเล้ืยงในหองปฏิบัติการ9,10,11 โครงสรางทางพันธุกรรมของประชากรน้ียอมแตกตางจากโครงสราง
ของประชากรธรรมชาติ  ในอนาคตจึงจําเปนตองศึกษาการกระจายของแถบดีเอ็นเอเหลานี้ใน
ประชากรปจจุบันของ ต.ตรอกนอง เพื่อใชประกอบการประเมินการเคล่ือนท่ีของยีนจากแมลงวันสาย
พันธุหลังขาวสูประชากรแมลงวันผลไมในธรรมชาติตอไป 

 
Fig. 1 ISSR fingerprints of Trok Nong and white-striped strain, 19 individuals each.  
Primer names are indicated on the left.  Arrows designate polymorphic DNA bands. 
 

5. สรุป 
 การศึกษาการถายทอดลักษณะหลังขาวของแมลงวันผลไมสายพันธุหลังขาว พบวาเปน
ลักษณะดอย และสามารถตรวจพบพันธุกรรมหลังขาวในประชากรแมลงวันผลไมสายพันธุตรอกนอง
ท่ีผานการเพาะเล้ียงในหองปฏิบัติการที่ความถ่ีอัลลีล 0.032 ± 0.016  เม่ือเปรียบเทียบลายพิมพดีเอ็นเอ 
พบความแตกตางทางพันธุกรรมระหวางแมลงวันผลไมสายพันธุหลังขาวกับสายพันธุตรอกนอง โดย
พบแถบดีเอ็นเอท่ีไมพบในแมลงสายพันธุหลังขาวแตพบไดในแมลงสายพันธุตรอกนองจํานวน 4 
แถบ  แถบดีเอ็นเอท่ีพบเสมอในแมลงสายพันธุหลังขาวแตพบไดบางในแมลงสายพันธุตรอกนอง
จํานวน 4 แถบ  และแถบดีเอ็นเอที่ไมพบในแมลงสายพันธุตรอกนองแตพบไดบางในแมลงสายพันธุ
หลังขาวจํานวน 4 แถบ  ความแตกตางเหลานี้จะเปนประโยชนในการระบุสายพันธุ และการเฝาระวัง
การถายทอดพันธุกรรมจากแมลงวันผลไมสายพันธุหลังขาวสูประชากรธรรมชาติตอไป 

 



Table 2 ISSR polymorphic alleles among Trok Nong and white-striped strains of B. dorsalis 
Frequency of occurrence& 

Primer DNA Sequence$ 
Size of polymorphic 

alleles (bp) Troknong White-striped 
816 5’-CACACACACACACACAT-3’ 550 0.07 0.72 
820 5’-GTGTGTGTGTGTGTGTC-3’ 700 0.20 0.62 
836 5’-AGAGAGAGAGAGAGAGYA-3’ 600 

450 
0.53 
0.16 

1.00 
0.63 

850 5’-GTGTGTGTGTGTGTGTYC-3’ 1300 
1250 
700 
450 

0.44 
0.67 
0.67 
0.44 

0.12 
1.00 
0.95 
0.00 

876 5’-GATAGATAGACAGACA-3’ 1450 
1275 
1250 
1100 

0.22 
0.39 
0.28 
0.44 

0.63 
0.79 
0.84 
0.00 

878 5’-GGATGGATGGATGGAT-3’ 1100 
680 

0.33 
0.00 

1.00 
0.32 

880 5’-GGAGAGGAGAGGAGA-3’ 600 0.00 0.37 
884 

5’-HBHAGAGAGAGAGAGAG-3’ 
1,000 
900 

0.53 
0.47 

0.00 
1.00 

885 5’BHBGAGAGAGAGAGAGA-3’ 520 0.47 0.95 
887 5’-DVDTCTCTCTCTCTCTC-3’ 1850 

1800 
1450 
1225 
1000 

0.00 
0.00 
0.82 
0.35 
0.94 

0.39 
0.50 
0.56 
0.94 
0.72 

899 5’-CATGGTGTTGGTCATTGTTCCA-3’ 1500 
1200 
950 
600 
500 

0.89 
0.17 
0.33 
0.72 
0.28 

0.00 
0.53 
0.89 
0.21 
0.74 

900 5’-ACTTCCCCACAGGTTAACACA-3’ 1,000 0.20 0.56 
$R = A, G; Y = C, T; B = C, G, T; D = A, G, T; H = A, C, T; V = A, C, G. 
&All polymorphic bands shown here are statistically significant at p < 0.05 by the chi-square test. 
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