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บทคัดยอ 
แมลงวันผลไม Bactrocera dorsalis (Hendel) สายพันธุหลังขาวไดรับการพัฒนาขึ้น เพ่ือใชในการควบคุม

ประชากรแมลงวันผลไมดวยเทคนิคการใชแมลงที่เปนหมันจากรังสี งานวิจัยน้ีมุงศึกษาการถายทอดลักษณะหลังขาว
ของแมลงวันผลไมสายพันธุหลังขาว และเปรียบเทียบลายพิมพดีเอ็นเอชนิดไอเอสเอสอารระหวางแมลงวันผลไม
สายพันธุหลังขาวกับสายพันธุจาก ต.ตรอกนอง อ.ขลุง จ.จันทบุรี ที่ผานการเพาะเล้ียงในหองปฏิบัติการ พบวา
ลักษณะหลังขาวเปนลักษณะดอย และพบลายพิมพดีเอ็นเอ 12 ชุดที่แสดงแถบดีเอ็นเอท่ีแตกตางกันระหวางสองสาย
พันธุอยางมีนัยสําคัญ โดยพบแถบดีเอ็นเอท่ีไมพบในแมลงวันผลไมสายพันธุหลังขาว แตพบในแมลงวันผลไมจาก
ตรอกนองที่ความถ่ีอัลลีล 0.4 – 0.9 จํานวน 4 แถบ และแถบดีเอ็นเอท่ีไมพบในแมลงวันผลไมจากตรอกนอง แตพบ
ในแมลงวันผลไมสายพันธุหลังขาวที่ความถ่ีอัลลีล 0.3 – 0.5 จํานวน 4 แถบ ขอมูลเหลาน้ีจะเปนประโยชนในการเฝา
ระวังการถายทอดพันธุกรรมจากแมลงวันผลไมสายพันธุหลังขาวสูแมลงธรรมชาติ ในการควบคุมประชากรแมลงวัน
ผลไมดวยเทคนิคการใชแมลงที่เปนหมันจากรังสีตอไป 
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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. 
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1.บทนํา 

 

แมลงวันผลไม Bactrocera dorsalis (Hendel) เปนศัตรูสําคัญของไมผลในประเทศไทยและ
ในภูมิภาคเอเซียตะวนัออกเฉียงใต1,2  วณชิ และคณะ3 ไดพัฒนา B. dorsalis สายพันธุหลังขาวซ่ึงมี
แถบดานขางและดานบนของสวนอก (lateral vittae และ scutellum) เปนสีขาว (สายพันธุปกติเปนสี
เหลือง) และศึกษาวจิัยการใชแมลงสายพันธุนี้ในการควบคุมประชากร B. dorsalis ในพื้นท่ี ต.ตรอก
นอง อ.ขลุง จ.จันทบุรี ดวยเทคนิคการใชแมลงท่ีเปนหมันดวยรังสีหรือเอสไอที (sterile insect 
technique; SIT) โดยใชลักษณะหลังขาวเปนเคร่ืองหมายสําหรับติดตามการกระจายประชากรของ
แมลงวันผลไมท่ีผานการฉายรังสีในพื้นท่ีศึกษา 

รายงานน้ีศึกษาการถายทอดทางพันธุกรรมของลักษณะหลังขาว และเปรียบเทียบความ
แตกตางทางพันธุกรรมระหวางแมลงวันผลใมสายพันธุหลังขาวกับสายพันธุแมลงวันผลไมจากตําบล
ตรอกนองซ่ึงผานการเพาะเล้ียงในหองปฏิบัติการ เพื่อประโยชนในการติดตามการเปล่ียนแปลง
โครงสรางทางพันธุกรรมของประชากรแมลงในพ้ืนท่ีศึกษา4 การเฝาระวังเพื่อใหม่ันใจวาไมมีการ
ถายทอดพันธุกรรมจากสายพันธุหลังขาวสูสายพันธุธรรมชาติอยางมีนัยสําคัญ และการควบคุม
คุณภาพของแมลงท่ีเพาะเลี้ยงในกิจกรรมเอสไอที5 โดยการศึกษานี้มีสมมติฐานวาแมลงวันผลไมท้ัง
สองสายพันธุมีความแตกตางทางพันธุกรรมท่ีสามารถตรวจพบไดดวยการทําลายพิมพดีเอ็นเอ 

 

2. วัสดุอุปกรณและวิธีการ 

 

2.1 สายพันธุแมลงวันผลไมและการเพาะเล้ียง 
 แมลงวันผลไมสายพันธุตรอกนองเปนสายพันธุหองปฏิบัติการ ท่ีไดจากการเพาะเล้ียง
แมลงวันผลไมจาก ต.ตรอกนอง อ.ขลุง จ.จันทบุรี เปนจํานวน 3 - 5 ช่ัวรุน แมลงวันผลไมสายพันธุ



หลังขาวไดจากการกลายพันธุของแมลงวันผลไมจาก อ.องครักษ จ.นครนายก1 และผานการเพาะเล้ียง
ในหองปฏิบัติการเปนจํานวน 40 - 42 ช่ัวรุน การทดลองผสมพันธุทําโดยการเพาะเล้ียงแมลงวันผลไม
เพศผูและเพศเมียตางสายพันธุ 50 คูตอกรง เพาะเล้ียงดวยวิธีการของมานนท6 คํานวณความถ่ีอัลลีล 
ตามหลักพันธุศาสตรประชากร7 
2. การสกัดดีเอ็นเอและการทําลายพิมพดีเอ็นเอ 
 บดตัวเต็มวยัแมลงวันผลไมในสารละลายประกอบดวย NaCl 0.1 M  Tris-HCl pH 8.0 20 mM 
EDTA pH 8.0 25 mM  SDS 1 % ยอยโปรตีนดวย proteinase K 10 U ท่ี 55 oC ตกตะกอนโปรตีนดวย 
NaCl 1 M ตกตะกอนดีเอ็นเอดวยเอทานอล 60 % ทําละลายดีเอ็นเอดวย Tris-HCl pH 8.0 10 mM 
EDTA pH 8.0 0.1 mM 
 ทําปฏิกิริยาลูกโซพอลิเมอเรสจากดีเอ็นเอแมลงวันผลไม 150 ng ดวยไพรเมอรสําหรับทํา  
ลายพิมพดีเอ็นเอชนิด inter simple sequence repeats หรือ ISSR (NAPS Unit Standard Primers: UBC 
Primer Set #9) 15 pmol ปฏิกิริยาประกอบดวย 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  แยกขนาดดีเอ็นเอดวยกระบวนการอิเล็กโทรโฟริซิสในเจลอะกาโรส 
2 % 
 

3. ผลการทดลองและวิจารณ 
 

3.1 การถายทอดลักษณะหลังขาว 
จากการศึกษาการถายทอดลักษณะแถบสีขาวท่ีดานขางและดานบนของสวนอก หรือลักษณะ 

“หลังขาว” โดยการผสมพันธุ B. dorsalis (Hendel) สายพันธุหลังขาวกับสายพนัธุตรอกนอง พบ
ลูกผสมช่ัวรุนท่ี 1 (F1) มากกวารอยละ 96 มีแถบท่ีดานขางและดานบนของสวนอกเปนสีเหลืองเหมือน
สายพันธุตรอกนอง และนอยกวารอยละ 4 มีแถบเปนสีขาว  (Table 1)  เนื่องจากสัดสวนของลูกผสม
ช่ัวรุนท่ี 1 ท่ีมีแถบสวนอกเปนสีขาวมีเพยีงสวนนอย จึงสันนิษฐานวาลักษณะแถบสีขาวบนสวนอก
เปนลักษณะดอย และลักษณะแถบสีเหลืองเปนลักษณะเดน ซ่ึงเปนไปในทิศทางเดียวกันกับรายงาน
ของ Saul และ McCombs8 ใน B. cucurbitae (Coquillet)  การพบลูกผสมสวนหนึ่งมีแถบสีขาวท่ีสวน
อกแสดงวา ในประชากรแมลงวันผลไมสายพันธุตรอกนองท่ีใชทดลองน้ันมีพันธุกรรมหลังขาวแฝง
อยู  จากการผสมพันธุแบบ reciprocal cross สามารถประเมินความถ่ีอัลลีลหลังขาวในประชากรตรอก
นองเพศผูไดเปน 0.027 ± 0.007 และเพศเมียเปน 0.038 ± 0.038 โดยไมมีความแตกตางอยางมี
นัยสําคัญทางสถิติของความถ่ีอัลลีลในแตละเพศ (p จาก student’s t-test > 0.05) และมีความถ่ีอัลลีล 
หลังขาวเฉล่ียของประชากรเปน 0.032 ± 0.016 



เม่ืออัลลีลหลังขาวจากแมลงวันผลไมสายพันธุตรอกนอง พบกับอัลลีลหลังขาวจากประชากร
แมลงวันผลไมสายพันธุหลังขาวในการผสมพันธุขามสายพันธุ จึงแสดงลักษณะหลังขาวใหเห็นไดใน
ลูกผสมช่ัวรุนท่ี 1 ดังท่ีไดกลาวแลว สําหรับประชากรสายพันธุตรอกนองนั้น โอกาสท่ีอัลลีลหลังขาว
จะพบกันและแสดงลักษณะหลังขาวใหเหน็ไดเปน 0.003 ± 0.000 ซ่ึงจํานวนแมลงในการทดลองน้ี 
(300 – 400 ตัวตอซํ้า) ไมมากพอที่จะทําใหตรวจพบแมลงหลังขาวในประชากรสายพันธุตรอกนอง 
(คา 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 ความแตกตางทางพันธุกรรม 

เม่ือตรวจพบวาแมลงวันผลไมสายพันธุตรอกนองมีอัลลีลหลังขาวแฝงอยูในประชากร จึง
จําเปนตองตรวจเปรียบเทียบความแตกตางทางพันธุกรรม ระหวางสายพันธุตรอกนองกับแมลงวัน
ผลไมสายพันธุหลังขาว เพื่อประโยชนในการระบุสายพันธุ และเฝาระวังการปนเปอนในธรรมชาติ
โดยพันธุกรรมแมลงสายพันธุหลังขาวท่ีเกิดจากกิจกรรมเอสไอที จึงใชเทคนิค ISSR ในการ
เปรียบเทียบลายพิมพดเีอ็นเอระหวางสองสายพันธุ จากไพรเมอร ISSR 100 ชุด พบเพียง 77 ชุดท่ีให
แถบดเีอ็นเอ โดยมีจํานวนตําแหนงพันธุกรรมท่ีถูกสุมตรวจประมาณ 500 ตําแหนง  จากจํานวนนีพ้บ
ไพรเมอรเพียง 12 ชุดเทานัน้ท่ีแสดงความแตกตางในชุดลายพิมพดเีอ็นเอระหวางแมลงสองสายพันธุท่ี
ทําการศึกษา โดยมีอัลลีลของแถบดีเอ็นเอท่ีแสดงความถ่ีอัลลีลแตกตางกันอยางมีนัยสําคัญ (p < 0.05) 
จํานวน 28 อัลลีล (Fig. 1 และ Table 2)  แถบดีเอ็นเอท่ีพบเสมอในตัวอยางแมลงวันผลไมสายพันธุ
หลังขาว (ความถ่ีอัลลีล = 1.00) มีจํานวน 4 อัลลีล จากไพรเมอร 836 850 878 และ 884  แถบดีเอ็นเอท่ี
พบไดในสายพันธุตรอกนองแตไมพบในสายพันธุหลังขาวมีจํานวน 4 อัลลีล จากไพรเมอร 850 876 
884 และ 899 ซ่ึงแถบดีเอ็นเอท้ังสองชุดนีจ้ะสามารถใชประกอบการระบุสายพันธุแมลงวันผลไมสาย
พันธุหลังขาวได เนื่องจากเปนอัลลีลท่ีมีความสม่ําเสมอภายในสายพันธุ 

การประเมินการเคล่ือนท่ี (gene flow) หรือการปนเปอนของยีนจากแมลงสายพันธุหลังขาวสู
แมลงธรรมชาติในตําบลตรอกนอง ตองอาศัยแถบดีเอ็นเอท่ีโดยปกติแลวจะไมพบในสายพันธุตรอก



นอง (ความถ่ีอัลลีล = 0.00) แตอาจพบไดในสายพันธุหลังขาว การศึกษาคร้ังนี้พบแถบดีเอ็นเอจํานวน 
4 อัลลีล ท่ีแสดงลักษณะดังกลาว จากไพรเมอร 878 880 และ 887 (Table 2) โดยมีความถ่ีอัลลีลในสาย
พันธุหลังขาวเปน 0.30 - 0.50  เนื่องจากประชากรแมลงวันผลไมสายพันธุตรอกนองท่ีใชในการศึกษา
เปนประชากรท่ีผานการเพาะเล้ียงในหองปฏิบัติการ ประชากรเชนนี้ยอมสูญเสียความหลากหลายทาง
พันธุกรรมจากสาเหตุ population bottleneck และ genetic drift รวมกับ selection pressure ของการ
เพาะเล้ืยงในหองปฏิบัติการ9,10,11 โครงสรางทางพันธุกรรมของประชากรน้ียอมแตกตางจากโครงสราง
ของประชากรธรรมชาติ  ในอนาคตจึงจําเปนตองศึกษาการกระจายของแถบดีเอ็นเอเหลานี้ใน
ประชากรปจจุบันของ ต.ตรอกนอง เพื่อใชประกอบการประเมินการเคล่ือนท่ีของยีนจากแมลงวันสาย
พันธุหลังขาวสูประชากรแมลงวันผลไมในธรรมชาติตอไป 

 
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 
 การศึกษาการถายทอดลักษณะหลังขาวของแมลงวันผลไมสายพันธุหลังขาว พบวาเปน
ลักษณะดอย และสามารถตรวจพบพันธุกรรมหลังขาวในประชากรแมลงวันผลไมสายพันธุตรอกนอง
ท่ีผานการเพาะเล้ียงในหองปฏิบัติการที่ความถ่ีอัลลีล 0.032 ± 0.016  เม่ือเปรียบเทียบลายพิมพดีเอ็นเอ 
พบความแตกตางทางพันธุกรรมระหวางแมลงวันผลไมสายพันธุหลังขาวกับสายพันธุตรอกนอง โดย
พบแถบดีเอ็นเอท่ีไมพบในแมลงสายพันธุหลังขาวแตพบไดในแมลงสายพันธุตรอกนองจํานวน 4 
แถบ  แถบดีเอ็นเอท่ีพบเสมอในแมลงสายพันธุหลังขาวแตพบไดบางในแมลงสายพันธุตรอกนอง
จํานวน 4 แถบ  และแถบดีเอ็นเอที่ไมพบในแมลงสายพันธุตรอกนองแตพบไดบางในแมลงสายพันธุ
หลังขาวจํานวน 4 แถบ  ความแตกตางเหลานี้จะเปนประโยชนในการระบุสายพันธุ และการเฝาระวัง
การถายทอดพันธุกรรมจากแมลงวันผลไมสายพันธุหลังขาวสูประชากรธรรมชาติตอไป 

 



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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