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บทคัดย่อ 

  
ริ้นสกุล Culicoides peregrinus Kieffer เป็นแมลงดูดเลือดและเป็นแมลงพาหะที่

สำคัญของเชื้อก่อโรคในสัตว์ ความรู้ความเข้าใจเกี่ยวกับความหลากหลายทางพันธุกรรม  และ
โครงสร้างทางพันธุกรรมมีส่วนสำคัญอย่างยิ่งในการออกแบบโปรแกรมควบคุมที่มีประสิทธิภาพ 
อย่างไรก็ตามข้อมูลดังกล่าวยังมีการศึกษาน้อยมาก ในการศึกษาครั้งนี้ใช้ลำดับนิงคลีโอไทด์ของยีน 
cytochrome c oxidase subunit I (COI) ในไมโทคอนเดรีย  เพ่ือศึกษาความหลากหลายทาง
พันธุกรรม และโครงสร้างทางพันธุกรรมของ C. peregrinus ในภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศ
ไทย นอกจากนี้ยังศึกษาความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมระว่าง C. peregrinus จากประเทศไทย และ
ประเทศอ่ืน ๆ ที่รายงานในฐานข้อมูลสากล ความหลากหลายทางพันธุกรรมของริ้น C. peregrinus 
ในประเทศไทยมีค่าสูงสุด 3.83% การวิเคราะห์โครงสร้างทางพันธุกรรมพบว่า ร้อยละ 71 (32 จาก 
45 คู่เปรียบเทียบ) มีความแตกต่า'กันอย่างมีนัยสำคัญ บ่งชี้ว่ามีการถ่ายเทยีนน้อยมาก ซึ่งอาจเป็นผล
มาจากความสามารถในการปรับตัวเพ่ือใช้แหล่งอาศัยในระยะตัวอ่อนที่หลากหลาย  นอกจากนี้ C. 
peregrinus ยังดูดเลือดสัตว์หลากหลายชนิด ปัจจัยเหล่านี้ส่งเสริมให้ C. peregrinus สามารถพัฒนา
ครบวงชีวิตได้ภายในแหล่งอาศัยเดียวโดยไม่ต้องอพยพไปยังแหล่งอาศัยอ่ืน ๆ ซึ่งเป็นผลให้การถ่ายเท
ยีนระหว่างประชากรต่ำทำให้ระดับความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างประชากรสูง ความสัมพันธ์
ทางสายวิวัฒนาการระหว่าง C. peregrinus ในประเทศไทยและประเทศอ่ืน ๆ พบว่าแยกเป็น 3 สาย
วิวัฒนาการ (A, B และ C) ซึ่งสายวิวัฒนาการนี้สอดคล้องกับแหล่งที่มาของตัวอย่าง  โดยสาย
วิวัฒนาการ A เป็นตัวอย่างจากประเทศไทยและจีน สายวิวัฒนาการ B เป็นตัวอย่างจากประเทศ
ออสเตรเลีย และสายวิวัฒนาการ C เป็นตัวอย่างจากประเทศอินเดียและบังคลาเทศ ความแตกต่าง
ทางพันธุกรรมระหว่างสายวิวัฒนาการนี้สอดคล้องกับรายงานความแปรผันของลักษณะจุดบนปีกของ 
C. peregrinus ดังนั้นการศึกษาเพ่ิมเติมโดยใช้เครื่องหมายทางพันธุกรรมจากยีนอ่ืนในนิวเคลียส์ดีเอ็น
เอจะช่วยให้สามารถอธิบายสถานะทางอนุกรมวิธานของสายวิวัฒนาการที่แตกต่างกันนี้ได้ 

 



 

 

  จ 

 
คำสำคัญ : แมลงดูดเลือด, ดีเอ็นเอบาร์โค้ด, ความหลากหลายทางพันธุกรรม, โครงสร้างทาง
พันธุกรรม, พันธุศาสตร์ประชากร 

 

 

 



 

 

  ฉ 

บทคั ดย่อ ภาษาอังกฤษ  

TITLE Genetic Diversity and Genetic Structure of Biting Midge Culicoides 
peregrinus (Diptera: Ceratopogonidae) in Northeastern Thailand 

AUTHOR Ronnalit Mintara 
ADVISORS Professor Pairot  Pramual  , Ph.D. 
DEGREE Master of Science MAJOR Biology 
UNIVERSITY Mahasarakham 

University 
YEAR 2024 

  
ABSTRACT 

  
The biting midges Culicoides peregrinus Kieffer is a blood-feeding insect 

and a significant vector of pathogens in animals. Understanding genetic diversity and 
genetic structure is crucial for designing efficient control programs. However, data on 
Culicoides peregrinus are limited. In this study, genetic diversity and genetic structure 
of C. peregrinus in northeastern Thailand were examined using sequences of the 
cytochrome c oxidase subunit I (COI) gene. Furthermore, genetic relationships 
between C. peregrinus populations in Thailand and those reported from other 
geographic regions available in public databases were also inferred. Maximum genetic 
divergent within Thai specimens is 3.83%. Genetic structure analysis revealed that 
most (71%, 32 from 45 population pairs) were genetically significantly different. High 
level of genetic differentiation between populations suggest limited gene flow. 
Potential to utilize diverse immature habitats and host blood sources possibly 
encourage C. peregrinus to complete life cycle in a particular habitat which leading 
to limitation of gene flow and increase genetic differentiation between populations. 
Genetic relationships between Thai specimens and those from other geographic 
regions revealed three evolutionary lineages (A, B, and C), corresponding to their 
geographical origins. Lineage A represented sample from Thailand and China, lineage 
B from Australia, and lineage C from India and Bangladesh. These genetically 
divergent lineages are also agreeing with morphological variations in wing patterns. 
Further investigation using additional genetic markers from the nuclear genome will 
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be useful to solve the taxonomic status of these genetic lineages. 

 
Keyword : Biting midge, DNA barcode, Gennetic diversity, Genetic structure, 
Population genetics 
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บทที่ 1 
บทนำ 

 
1.1 ที่มาและความสำคัญ 
 ริ้นสกุล Culicoides Latreille, 1809 เป็นแมลงดูดเลือดขนาดเล็ก ความยาวลำตัวประมาณ 
1-4 มิลลิเมตร จัดอยู่ ในอันดับ Diptera วงศ์ Ceratopogonidae มีวงจรชีวิตแบบสมบูรณ์  
(complete metamorphosis) ประกอบด้วย 4 ระยะ ได้แก่ ระยะไข่ (egg) ระยะตัวอ่อน (larva) 
ระยะดักแด้ (pupa) และระยะตัวเต็มวัย (adult)  ปัจจุบันทั่วโลกมีรายงานการพบมากกว่า 1 ,347 
สปีชีส์ (Borkent and Dominiak, 2020) หลายสปีชีส์เป็นพาหะนำเชื้อก่อโรคท่ีถ่ายทอดสู่มนุษย์ และ
สัตว์ชนิดอ่ืน ๆ เช่น โรคไข้เหลือง (Oropouche fever) ในมนุษย์ โรคบลูทังก์ (bluetongue 
disease) ในสัตว์เคี้ยวเอ้ือง กาฬโรคม้า (African horse sickness) ในม้า และ โรคลิวโคไซโตซูโนซีส 
(leucocytozoonosis) ในสัตว์ปีก (Mullen and Murphree, 2019) 
 ริ้น Culicoides peregrinus Kieffer, 1910 จัดอยู่ ในสกุล Culicoides สกุลย่อย 
Hoffmanai Fox ริ้นสปีชีส์นี้มีรายงานว่าอาจเป็นพาหะของเชื้อ bluetongue virus (BTV) ใน
ประเทศออสเตรเลีย (Mullen and Murphree, 2019)  และประเทศอินเดีย (Ranjan et al., 2017) 
ริ้น C. peregrinus รายงานการพบครั้งแรกจากรัฐโอริสสา ประเทศอินเดีย (Wirth and Hubert, 
1989) ปัจจุบันมีรายงานการแพร่กระจายในหลายประเทศในเอเชีย โดยพบได้ตั้งแต่ประเทศอินเดีย 
ศรีลังกา บังกลาเทศ ทุกประเทศในเอเชียตะวันออกเฉียงใต้ ออสเตรเลีย ปาปัวนิวกินี ญี่ปุ่น และตอน
ใต้ของจีน (Sen and Gupta, 1959; Wirth and Hubert, 1989; Dyce et al., 2007; Liu et al., 
2018) C. peregrinus ดูดเลือดจากสิ่งมีชีวิตหลายชนิด เช่น มนุษย์ ม้า แพะ แกะ โค กระบือ สุกร 
สุนัข และสัตว์ปีก (Wirth and Hubert, 1989; Jomkumsing et al., 2021; Kar et al., 2022b; 
Sunantaraporn et al., 2022; Kamyingkird et al., 2023) ทำให้ริ้น C. peregrinus เป็นสปีชีส์ที่
พบได้ทั่วไปทั้งบริเวณภายในและบริเวณรอบ ๆ คอกสัตว์ (Harsha et al., 2020; Fujisawa et al., 
2021; Kar et al., 2022a) ริ้นสปีชีส์นี้ยังสามารถเพาะพันธ์ได้ในแหล่งอาศัยที่หลากหลาย เช่น 
บริเวณดินที่ชุ่มชื้นตามขอบสระหรือบ่อน้ำ ทางระบายน้ำ ในพ้ืนที่นาข้าว และบริเวณที่อุดมด้วย
อินทรีย์สาร (Wirth and Hubert, 1989; Yanase et al., 2013; Harsha and Mazudar, 2015) 
 ริ้น C. peregrinus มีความสำคัญทางเศรษฐกิจและทางการแพทย์ เนื่องจากเป็นแมลงศัตรู ที่
ดูดเลือดจากสัตว์หลายชนิด รวมถึงสัตว์ที่มีความสำคัญทางเศรษฐกิจ เช่น โค กระบือ เป็นต้น 
นอกจากนี้ยังเป็นพาหะของเชื้อก่อโรค อย่างไรก็ตามองค์ความรู้เกี่ยวกับความหลากหลายและ
โครงสร้างทางพันธุกรรมของ C. peregrinus ยังมีการศึกษาน้อย การศึกษาส่วนใหญ่เป็นเพียงรายงาน
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การศึกษาเกี่ยวกับดีเอ็นเอบาร์โค้ด (DNA barcoding) ซึ่งใช้จำนวนตัวอย่างในการศึกษาไม่มาก ไม่
ครอบคลุมการกระจายทางภูมิศาสตร์ของสปีชีส์  (Harrup et al., 2016; Liu et al., 2018; 
Jomkumsing et al., 2021; Gopurenko et al., 2022) ความเข้าใจเกี่ยวกับความหลากหลายทาง
พันธุกรรม และโครงสร้างทางพันธุกรรมของแมลงพาหะมีความสำคัญในด้านระบาดวิทยาของโรค 
สามารถนำมาใช้ในการออกแบบโปรแกรมควบคุมที่มีประสิทธิภาพได้ (Tabachnick and Black, 
1995; McCoy, 2008) เช่น ระดับของความแตกต่างทางพันธุกรรมสามารถบ่งชี้ได้ถึงอัตราการ
เคลื่อนย้ายระหว่างประชากรในแต่ละพ้ืนที่ ซึ่งเป็นข้อมูลที่สำคัญในกระบวนการออกแบบการควบคุม
แมลงพาหะ(Tabachnick and Black, 1995) สำหรับสปีชีส์ที่มีการกระจายทางชีวภูมิศาสตร์อย่าง
กว้างขวาง การทดสอบสถานภาพของสปีชีส์ระหว่างประชาการเป็นสิ่งสำคัญ เนื่องจากอาจเกี่ยวข้อง
กับความสามารถในการเป็นพาหะของเชื้อก่อโรค (McCoy, 2008; Powell, 2018) 
 การระบุสปีชีส์ด้วยลักษณะทางสัณฐานวิทยาของริ้นสกุล Culicoides นั้นค่อนข้างยาก
เนื่องจากขนาดตัวที่มีขนาดเล็ก มีความแปรผันของลักษณะทางสัณฐานวิทยา ทำให้ยากต่อการระบุ 
สปีชีส์ที่มีความสัมพันธ์ทางสายวิวัฒนาการใกล้ชิดกัน ซึ่งอาจมีความหลายของสปีชีส์ จำเป็นต้องใช้
การบูรณาการข้อมูลจากท้ังลักษณะทางสัญฐานวิทยาและพันธุศาสตร์โมเลกุล เช่น รายงานการค้นพบ
ริ้น C. mahasarakhamense  ซึ่งมีลักษณะทางสัณฐานวิทยาคล้ายคลึงกับ C. arakawae 
(Arakawa) ในประเทศไทย แต่มีความแตกต่างกันทางพันธุกรรมจาก Culicoides arakawae มีพบ
กระจายอยู่ทั่วไปจาก เอเชียใต้ เอเชียตะวันออก เอเชียตะวันออกเฉียงใต้ และประเทศญี่ปุ่น ซึ่งจาก
การวิเคราะห์ดีเอ็นเอบาร์โค้ด พบว่าบางตัวอย่างที่ระบุว่าเป็น C. arakawae เป็นสปีชีส์ที่แตกต่างกัน 
คือ  C. m ahasarakham ense  (Pram ual et al., 2021a) การศึกษาต่อมาพบว่า C . 
mahasarakhamense อาจเป็นพาหะของเชื้อก่อโรคหลายชนิด ได้แก่ Leucocytozoon , 
Plasmodium juxtanucleare, P. gallinaceum และ Leishmania martiniquensis (Pramual 
et al., 2021b; Sunantaraporn et al., 2021; Songumpai et al., 2021) 
 ในการศึกษาครั้งนี้  มีวัตถุประสงค์เพ่ือศึกษาถึงความหลากหลายทางพันธุกรรม และ
โครงสร้างทางพันธุกรรมของตัวอย่างริ้น C. peregrinus ในภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทย 
โดยใช้ลำดับของยีนในไมโทคอนเดรีย ในส่วนของยีน cytochrome c oxidase subunit I (COI) 
ข้อมูลที่ได้จากการศึกษานี้สามารถใช้เพ่ือระบุการเคลื่อนย้ายระหว่างประชากร ซึ่งอาจใช้สำหรับการ
ออกแบบโปรแกรมควบคุมที่มีประสิทธิภาพ (Tabachnick and Black, 1995) นอกจากนี้ยัง
ตรวจสอบความแตกต่างทางพันธุกรรมของตัวอย่าง C. peregrinus ในประเทศไทยกับตัวอย่างที่
รายงานจากต่างประเทศในฐานข้อมูลพันธุกรรม ข้อมูลนี้จะช่วยให้ระบุสถานะสปีชีส์ของประชากรที่มี
การกระจายทางภูมิศาสตร์อย่างกว้างขวาง 
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1.2 วัตถุประสงค์ของงานวิจัย 
  1.2.1 เพื่อศึกษาลักษณะทางสัณฐานวิทยาของริ้น Culicoides peregrinus  

1.2.2 เพ่ือศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม (genetic diversity) และโครงสร้างทาง
พันธุกรรม (genetic structure) ของริ้น C. peregrinus ในภาคตะวันออกเฉียงเหนือ ของประเทศ
ไทย 
 1.2.3 เพ่ือศึกษาความแตกต่างทางพันธุกรรมของตัวอย่าง C. peregrinus ในประเทศไทยกับ
ตัวอย่างที่รายงานจากต่างประเทศ 
1.3 ขอบเขตของงานวิจัย 
 เก็บตัวอย่างริ้น C. peregrinus จากแหล่งอาศัยตามธรรมชาติในพ้ืนที่คอกสัตว์ จำแนกสปีชีส์
ด้วยลักษณะทางสัณฐานวิทยา ศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม (genetic diversity) และ
โครงสร้างทางพันธุกรรม (genetic structure) ของริ้น C. peregrinus โดยใช้ลำดับนิวคลีโอไทด์ของ
ยีน cytochrome c oxidase subunit I (COI) 
1.4 ประโยชน์ที่คาดว่าจะได้รับ 
 1.4.1 ทราบระดับความหลากหลายทางพันธุกรรม และโครงสร้างทางพันธุกรรมของริ้น  
C. peregrinus ในภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทย 
 1.4.2 ทราบความแตกต่างทางพันธุกรรมของตัวอย่าง C. peregrinus ในประเทศไทยกับ
ตัวอย่างที่รายงานจากต่างประเทศ 
1.5 สถานที่ทำงานวิจัย 
 ห้องปฏิบัติ การเซลล์ พันธุศาสตร์และชีววิทยาเชิ งวิวัฒนาการของแมลง ( Insect 
Cytogenetics and Evolutionary Biology Laboratory) ห้อง SC2-407/4 อาคารวิทยาศาสตร์
ชีวภาพ (SC2) ชั้น 4 ภาควิชาชีววิทยา คณะวิทยาศาสตร์ มหาวิทยาลัยมหาสารคาม ตำบลขามเรียง 
อำเภอกันทรวิชัย จังหวัดมหาสารคาม  



 

 

 
   

บทที่ 2 
เอกสารและงานวิจัยที่เกี่ยวข้อง 

 
2.1 ชีววิทยาของริ้นสกุล Culicoides 
 ริ้นสกุล Culicoides Latreille เป็นแมลงขนาดเล็ก ความยาวลำตัวประมาณ 1-4 มิลลิเมตร 
เป็นแมลงที่มีปีกคู่เดียวที่ใช้ในการบิน โดยปีกคู่หลังเปลี่ยนรูปไปเป็นอวัยวะในการทรงตัวเรียกว่า 
halteres จัดอยู่ในอันดับ Diptera วงศ์ Ceratopogonidae โดยทั่วไปเรียกริ้นในวงศ์นี้ว่า biting 
midges ในประเทศไทยเรียกตัวปึ่ง หรือริ้นน้ำเค็ม ริ้นสกุล Culicoides ทั่วโลกมีรายงานการพบ 
1,347 สปีชีส์ จัดเป็นสกุลย่อยได้ 33 สกุลย่อย 38 กลุ่มสปีชีส์ และ 136 สปีชีส์ที่ยังไม่สามารถจัด
กลุ่มสปีชีส์หรือสกุลย่อยได้ (Borkent and Dominiak, 2020) 
2.1.1 อนุกรมวิธานและการระบุสปีชีส์ของริ้นสกุล Culicoides Latreille 
       2.1.1.1 อนุกรมวิธานของริ้นสกุล Culicoides Latreille 
      ลำดับขั้นทางอนุกรมวิธานของริ้นสกุล Culicoides สามารถจัดจำแนกได้ดังนี้ 
      Phylum: Artropoda 
     Class: Insecta 
     Order: Diptera 
      Family: Ceratopogonidae 
        Subfamily: Ceratopogoninae 
         Genus: Culicoides Latreille, 1809 
 
       2.1.1.2 การระบุสปีชีส์ของริ้นสกุล Culicoides  
1) การระบุสปีชีส์โดยใช้ลักษณะสัณฐานวิทยา  
การระบุสปีชีส์โดยใช้ลักษณะสัณฐานวิทยาโดยส่วนใหญ่ใช้ลักษณะลวดลายด้านหลังของอก ขนาด
และรูปร่างของหนวด การกระจายของกลุ่มประสาทสัมผัสตามหนวด ตำแหน่งสัมพัทธ์ของดวงตาม
จำนวนถุงเก็บอสุจิในเพศเมีย รูปร่างอวัยวะสืบพันธุ์เพศผู้ (ภาพท่ี 1) 
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ภาพที่ 1 ลักษณะสัณฐานวิทยาของ Culicoides peregrinus Kieffer 

(ที่มา: อรุณรัตน์ เทพรัตน์ และคณะ, 2555) 
 
 ลักษณะปีก (wing) (ภาพที่  2) เป็นส่วนที่ ใช้มากที่สุดในการระบุสปีชีส์ของริ้นสกุล 
Culicoides เนื่องจากเป็นลักษณะที่สังเกตได้ง่ายที่สุด โดยลักษณะที่ใช้ ได้แก่ ขนาดปีก รูปร่างปีก 
เส้นปีก และลวดลายบนปีก ลวดลายบนปีกเกิดจากเม็ดสีในเนื้อเยื่อทำให้เกิดสีขาว-ดำ แตกต่างกันบน
ปีกแต่ละสปีชีส์ ภายในสปีชีส์เดียวกันเพศเมียมักมีลวดลายบนปีกชัดกว่าเพศผู้ 
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ภาพที่ 2 โครงสร้างปีกและเส้นปีกของริ้น Culicoides peregrinus 

 
2) การระบุสปีชีส์โดยใช้เทคนิคพันธุศาสตร์โมเลกุล 
สำหรับสิ่งมีชีวิตบางสปีชีส์ที่ไม่สามารถจำแนกสปิชีส์ หรือจำแนกได้ยากเนื่องจากมีความคล้ายคลึง
ของลักษณะดังกล่าว อาจจำเป็นต้องใช้ข้อมูลพันธุกรรมจากลำดับนิวคลีโอไทด์ เป็นเครื่องหมายใน
การระบุสปีชีส์ (Hebert et al., 2003) วิธีที่นิยมใช้กันอย่างแพร่หลายในปัจจุบัน คือดีเอ็นเอบาร์โค้ด 
(DNA barcode) ซึ่งเป็นการศึกษาลำดับนิวคลีโอไทด์ของสิ่งมีชีวิต และนำผลที่ได้มาวิเคราะห์
เปรียบเทียบกับข้อมูลในฐานข้อมูล จะช่วยให้สามารถจำแนกสปีชีส์ของสิ่งมีชีวิตที่ทำการศึกษาได้ 
(Schwenkenbecher et al., 2009) 
 ยีนที่นิยมนำมาใช้เป็นเครื่องหมายดีเอ็นเอบาร์โค้ดในสัตว์ คือ ลำดับนิวคลีโอไทด์ของยีน  
cytochrome c oxidase subunit I (COI) เป็นยีนที่พบในไมโทคอนเดรีย (mitochondria) ของ
สิ่งมีชีวิตทุกชนิด สายที่นำมาศึกษาดีเอ็นเอบาร์โค้ดมีความยาวประมาณ 500-600 คู่เบส โดย COI 
เป็นยีนที่มีความแปรผันสูงจึงเหมาะในการใช้จำแนกสปีชีส์ที่มีลักษณะทางสัณฐานวิทยาหรือมีสาย
วิวัฒนาการใกล้เคียงกันได้ดี อีกทั้งยังมีข้อมูลในฐานข้อมูลพันธุกรรม (GenBank) และ Barcode of 
Life Data System (BOLDs) จำนวนมากทำให้สามารถวิเคราะห์ข้อมูลได้อย่างละเอียดและมีความ
น่าเชื่อถือยิ่งขึ้น (Folmer et al., 1994; Zhang and Hewitt, 1997; Frezal and Leblois, 2008) 
 ในการจำแนกสปีชีส์ของริ้นสกุล Culicoides ส่วนใหญใช้ลักษณะทางสัณฐานวิทยาภายนอก 
(mophotaxonomy) ของตัวเต็มวัยในการระบุสปีชีส์ แต่การระบุสปีชีส์ด้วยลักษณะทางสัณฐาน
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วิทยาของริ้นสกุล Culicoides นั้นทำได้ยากเพราะขนาดตัวที่เล็ก นอกจากนี้สปีชีส์ที่ใกล้ชิดกันส่วน
ใหญ่มีลักษณะสัณฐานวิทยาคล้ายคลึงกันมาก มีลักษณะสัณฐานวิทยาสำหรับการระบุความแตกต่าง
ระหว่างสปีชีส์น้อย (Harrup et al., 2015) ดังนั้นการใช้เครื่องหมายพันธุกรรม เช่น ดีเอ็นเอบาร์โค้ด
จากยีน COI จึงมีความสำคัญและจำเป็นสำหรับการศึกษาอนุกรมวิธานของริ้น Culicoides (Harrup 
et al., 2016) เช่น ริ้น C. arakawae ซึ่งมีรายงานการแพร่กระจายอย่างกว้างขวางพบในเอเชียใต้ 
เอเชียตะวันออก เอเชียตะวันออกเฉียงใต้ และญี่ปุ่น (Wirth and Hubert, 1989) การศึกษาดีเอ็นเอ
บาร์โค้ดจากตัวอย่าง C. arakawae ในประเทศไทยพบว่าบางประชากรมีความแตกต่างทาง
พันธุกรรมอย่างชัดเจนกับ C. arakawae นำไปสู่การตั้งสปีชีส์ใหม่ ได้แก่ C. mahasarakhamense 
(Pramual et al., 2021a)  
2.1.2 วงชีวิตของริ้นสกุล Culicoides  
 ริ้นสกุล Culicoides มีวงจรชีวิตแบบสมบูรณ์ (complete metamorphosis) (ภาพที่ 3) 
ประกอบด้วย 4 ระยะ ได้แก่ ระยะไข่ (egg) ระยะตัวอ่อน (larva) ระยะดักแด้ (pupa) และระยะตัว
เต็มวัย (adult) 

 
ภาพที่ 3 วงจรชีวิตแบบสมบูรณ์ (complete metamorphosis) ของริ้นสกุล Culicoides 

(ท่ีมา:  Purse et al. 2005) 
1.) ระยะไข่ (egg) ไข่ริ้นสกุล Culicoides มีสีน้ำตาล หรือดำ ลักษณะเป็นทรงกระบอกโค้ง รูปร่าง
คล้ายกล้วยหอมมีขนาดประมาณ 0.5 มิลลิเมตร วางไข่เป็นชุด ชุดละประมาณ 30 -100 ฟอง ดินเลน 
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หรือบนผิวโคลน โดยเฉพาะบริเวณใกล้กับบึงหรือหนองน้ำ ตามใบไม้ที่กำลังเน่าเปื่อย น้ำขังในโพรงไม้ 
มูลสัตว์ ใช้เวลาประมาณ 2-9 วันไข่จะพัฒนาเป็นตัวอ่อน 
2.) ระยะตัวอ่อน (larva) อาศัยอยู่ตามแหล่งน้ำต่าง ๆ ทั้งน้ำเค็ม น้ำจืด น้ำกร่อย ในวัตถุที่กำลังเน่า 
โคลนริมสระน้ำ ในโพรงของต้นไม้ และตามมูลสัตว์ กินพืชที่กำลังเน่าเปื่อย หรือสิ่งมีชีวิตขนาดเล็ก ใน
บริเวณแหล่งอาศัยเป็นอาหาร ระยะตัวอ่อนใช้เวลาในการพัฒนา 14 -25 วัน ตัวอ่อนของริ้นสกุล 
Culicoides มี 4 ระยะคล้ายยุง ระยะสุดท้ายมีลักษณะลำตัวเป็นทรงกระบอกยาวสีขาว หัวเล็กสี
เหลือง หรือดำ มีตา 1 คู่ และหนวดเล็ก ๆ 1 คู่ หลังพัฒนาจนถึงระยะสุดท้ายตัวอ่อนที่อาศัยอยู่ตาม
แหล่งที่เฉอะแฉะ หรือโครนตมจะคลานหาที่แห้งและลอกคราบเข้าสู่ระยะดักแด้ ส่วนชนิดที่อาศัยอยู่
ในน้ำเมื่อเข้าสู่ระยะดักแด้จะลอยขึ้นสู่ผิวน้ำ ตัวอ่อนที่เข้าสู่ระยะดักแด้จะไม่กินอาหาร 
3.) ระยะดักแด้ (pupa) ดักแด้ของริ้นสกุล Culicoides จะลอยอยู่บนผิวน้ำ หรือผิวโคลน มีลักษณะ
ผนังลำตัวโปร่งบาง อกอ้วนใหญ่ มีช่วงหางที่สั้นยืดออกจากลำตัว รูปร่างคล้ายตัวจุลภาค (  , ) มี
อวัยวะใช้หายใจลักษณะเป็นท่อยาว 1 คู่ เรียกว่า trumpets ใช้เวลาในการพัฒนาเป็นตัวเต็มวัย
ประมาณ 3-10 วัน ขึ้นอยู่กับอุณหภูมิของแหล่งอาศัย ในระยะดักแด้จะไม่กินอาหารรับอากาศจาก
การหายใจเพียงเท่านั้น 
4.) ระยะตัวเต็มวัย (adult) ตัวเต็มเต็มวัยของริ้นสกุล Culicoides จะมีความยาวลำตัวประมาณ 1-
4 มิลลิเมตร สีน้ำตาล หรือสีดำ อก (thorax) อ้วนใหญ่ หลังนูน ปีกมีจุดดำขาวชัดเจน (head) มี
ลักษณะกลมรี ตารวมทั้ง 2 ข้างรูปร่างคล้ายไต เพศผู้มีหนวด (antenna) แบบพู่ขนนก (plumose) 
ส่วนเพศเมียมีหนวดแบบปล้องไผ่ (pilose) (ภาพที่ 4) ส่วนท้อง (abdomen) ของเพศเมียสั้นและทู่ 
ด้านบนส่วนท้องแบนปลาย cerci จะสั้นและกลม พบถุงเก็บอสุจิ (spermathecae) 1-3 ถุง ขึ้นอยู่
กับสปีชีส์ ซึ่งจะมีรูปร่างแตกต่างกัน เช่น ทรงกลม รูปไข่ หรือวงรี ส่วนท้องเพศผู้จะแคบกว่าเพศเมีย
ปล้องท้องมีทั้งหมด 9 ปล้อง scleroma ประกอบด้วย แผ่น tergum และ sternum สามารถหมุนได้ 
180 องศา ในขณะที่เพศผู้จับคู่ผสมพันธุ์ (ภาพที่ 5) ทั้งสองเพศกินน้ำหวานจากพืชเป็นอาหาร แต่ตัว
เมียต้องดูดเลือดของสัตว์หรือมนุษย์เพ่ือนำโปรตีนไปพัฒนาไข่ เมื่อดูดเหลือดแล้วบางชนิดจะเข้าไปอยู่
ในรูหรือโพรงใต้ดิน และพักจนกระทั่งไข่เจริญเต็มที่ ซึ่งใช้เวลาประมาณ 3-4 วัน Culicoides หลาย
ชนิดสามารถวางไข่ได้โดยไม่ต้องดูดเลือดก่อน เช่น C. furens และ C. subimmiculatus แต่ส่วน
ใหญ่จะต้องดูดเลือดอย่างน้อย 1 ครั้ง เพ่ือให้ไข่ในรุ่นต่อไปพัฒนา  และเจริญเติบโต เช่น C. 
brevitarsis และ C. puncticollis 
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ภาพที่ 4 หนวดเพศผู้แบบ plumose กำลังขยาย 40 เท่า ข. หนวดเพศเมีย แบบ pilose กำลังขยาย 40 เท่า 

 
ภาพที่ 5 ก. อวัยวะสืบพันธุ์เพศผู้ กำลังขยาย 100 เท่า ข. อวัยวะสืบพันธุ์เพศเมีย กำลังขยาย 100 เท่า 

 
2.1.3 พฤติกรรมการดูดเลือดของริ้นสกุล Culicoides  
 ริ้นสกุล Culicoides ดูดเลือดสัตว์สูงสุดในช่วงเช้า (เวลา 06.00 - 08.00 น.) หลังพระอาทิตย์ 
ขึ้นประมาณ 2-3 ชั่วโมง และช่วงบ่ายที่พระอาทิตย์ใกล้ตก (เวลา 16.00 - 19.00 น.) ริ้น Culicoides 
บางชนิดออกดูดเลือดสัตว์ในเวลากลางวัน เช่น C. nubeculosus และ C. heliophilus แต่ริ้น 
Culicoides ส่วนใหญ่ จะออกดูดเลือดสัตว์ตอนโพล้เพล้หรือในตอนกลางคืน ช่วงเวลาดังกล่าวจะพบ
อัตราการกัดสูงเมื่อลมสงบ และอัตราการกัดจะลดลงเรื่อย ๆ เมื่อลมแรงขึ้น บางชนิดดูดเลือดคน บาง
ชนิดดูดเลือดสัตว์เลี้ยงลูกด้วยนม สัตว์ปีก แม้ว่าหลายสปีชีส์จะดูดเลือดสัตว์ตัวเดียวกัน แต่พบแบบ
แผนเฉพาะตัวแตกต่างกันไปในแต่ละสปีชีส์ เช่น ในประเทศจาไมกา พบ C. furens และ C. 
barbosai ที่ออกดูดเลือดในเวลา และสถานที่เดียวกัน แต่พบว่าตำแหน่งที่ริ้นสปีชีส์เหล่านี้กัดบนตัว
สัตว์แตกต่างกัน (Kettle, 1977) ริ้นสกุล Culicoides หลายชนิดสามารถวางไข่ได้โดยไม่ต้องกินเลือด
ก่อน เช่น C. furens และ C. subimmaculatus แต่ส่วนใหญ่จะต้องดูดเลือดสักครั้งหนึ่ง เพ่ือให้ไข่
รุ่นที่ 2 และรุ่นต่อ ๆ ไป เจริญเติบโต เช่น C. brevitarsis และ C. puncticollis (เผด็จ สิริยะเสถียร 
และ อุษาวดี ถาวระ, 2556) 

ก 
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2.2 ความสำคัญของริ้นสกุล Culicoides 
 ริ้นสกุล  Culicoides  หลายสปีชีส์เป็นแมลงศัตรูของปศุสัตว์ รวมถึงเป็นพาหะนำเชื้อก่อโรค
หลายชนิด ทั้ง ไวรัส โปรโทซัว และพยาธิหนอนตัวกลม ซึ่งสามารถถ่ายทอดมาสู่มนุษย์และสัตว์ชนิด
อ่ืน ๆ ตัวอย่างของโรคท่ีสำคัญที่มีสาเหตุจากเชื้อก่อโรคท่ีมีริ้นสกุล Culicoides เป็นพาหะ เช่น โรคไข้
เหลือง (Oropouche fever) ในมนุษย์ โรคบลูทังก์ (bluetongue disease) ในสัตว์เคี้ยวเอ้ือง กาฬ
โรคม้า (African horse sickness) ในม้า และ โรคลิวโคไซโตซูโนซีส (leucocytozoonosis) ในไก่ 
โรคเท้าช้าง (masonellosis) เป็นต้น (Mullen and Murphree, 2019) 
 ในประเทศไทยมีรายงานการพบริ้นสกุล Culicoides มากกว่า 100 สปีชีส์ (Thepparat et 
al., 2015, Pramual et al.,2021a) ซึ่งแสดงให้เห็นถึงความหลากหลายทางชีวภาพของริ้นสกุล 
Culicoides ในประเทศไทย และมีอย่างน้อย 8 สปีชีส์ มีรายงานการเป็นพาหะของเชื้อก่อโรคใน
ภูมิภาคอ่ีน ๆ ของโลก ได้แก่ C. brevitarsis Kieffer, C. fulvus Sen and Das Gupta, C. imicola 
Kieffer, C. peregrinus Kieffer, C. arakawae (Arakawa), C. guttifer Meijere, C. histrio 
Johannsen และ C. oxystoma Kieffer (Mullen and Murphree, 2019) ตัวอย่างผลกระทบที่
สำคัญที่เกี่ยวข้องกับริ้นสกุล Culicoides ในประเทศไทย ได้แก่ การระบาดของ African horse 
sickness (AHS) ที่เกิดในประเทศไทยในช่วงปลายเดือนกุมภาพันธ์ พ.ศ. 2563 ซึ่งทำให้ม้าตายกว่า 
500 ตัว (Castillo-Olivares, 2020; King et al., 2020) การระบาดของ AHS ในประเทศไทยถือเป็น
การระบาดครั้งแรกของโรคนี้ในเอเชียตะวันออกเฉียงใต้ ซึ่งเชื่อว่ามีริ้น C. imicola เป็นพาหะตามที่มี
รายงานในต่างประเทศ 
 นอกจากจะเป็นพาหะของไวรัสที่เป็นสาเหตุของโรคที่สำคัญในปศุสัตว์แล้ว ยังเป็นพาหะของ
เชื้อ Haemoproteus และ Leucocytozoon (Akiba) caulleryi ที่เป็นสาเหตุสำคัญของโรค 
Leucocytozoonosis โดยมีริ้น Culicoides อย่างน้อย 4 สปีชีส์ ได้แก่ C. arakawae, C. odibilis, 
C. circumscriptus และ C. schultzei เป็นพาหะ (Santiago-Alarcon et al., 2012b) ประเทศไทย
มีรายงานการพบครั้งแรกโดย Campbell (1954) พบว่า L. caullerryi และ L. sarazesi ติดเชื้อใน
ไก่ ทำให้ไก่เกิดสภาวะโลหิตจาง อุจาระเหลวสีเขียวปนขาว หงอน  และเหนียงซีด อัตราการผลิตไข่
ลดลง พบอัตราการตายสูงถึง 25% (สมใจ และคณะ, 2518) นอกจากนี้ยังมีรายงานถึงความเป็นไปได้
ที่ริ้นสกุล Culicoides อาจเป็นพาหะของเชื้อ Plasmodium (Martinez-de la Puaente et al., 
2011; Santiago-Alarcon et al., 2012a; Ferraguti et al., 2013)  
 
2.3 การศึกษาความหลากหลายและโครงสร้างทางพันธุกรรมของริ้น Culicoides 
 องค์ความรู้เกี่ยวกับความหลากหลายและโครงสร้างทางพันธุกรรมของแมลงพาหะมี
ความสำคัญอย่างยิ่งสำหรับการนำไปประยุกต์ใช้เพ่ือวางแผนในการควบคุมและป้องกันการระบาด
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ของโรคที่มีแมลงเหล่านี้เป็นพาหะ (Tabachnick and Black, 1995; McCoy, 2008) ข้อมูลที่ได้จาก
การศึกษาพันธุศาสตร์ประชากร ได้แก่ อัตราและทิศทางของการถ่ายเทยีน (gene flow) สามารถ
นำไปใช้ในการพิจารณาถึงแนวโน้มและทิศทาง รวมถึงสถานที่ที่อาจเกิดการระบาดของโรค (McCoy, 
2008) ระดับความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างประชากรอาจเกี่ยวข้องกับสถานภาพของการเป็น  
สปีชีส์ที่แตกต่างกัน ซึ่งมีความสัมพันธ์กับความเข้ากันได้ระหว่างพาหะและเชื้อก่อโรค (vector-
parasite competency) เช่น การศึกษาในยุง Aedes albopictus พบว่ามีการแบ่งแยกสาย
วิวัฒนาการในอดีตที่มีความสัมพันธ์กับความเข้ากันได้ระหว่างยุงชนิดนี้กับเชื้อไวรัส chikungunya 
(Vega-Rúa et al., 2020) นอกจากนี้ข้อมูลจากการศึกษาพันธุศาสตร์ประชากรยังมีความสำคัญที่ใช้
ในการระบุแหล่งต้นตอของการระบาดของโรคได้ (Onyango et al., 2015a, b; Jacquet et al., 
2016a, b) 
 
2.4 ริ้น Culicoides peregrinus Kieffer 
 ริ้น Culicoides peregrinus Kieffer จัดอยู่ในสกุลย่อย Hoffmanai Fox มีรายงานใน
ประเทศออสเตรเลีย ว่าริ้นสปีชีส์นี้มีศักยภาพในการเป็นพาหะของเชื้อ bluetongue virus (BTV) 
(Mullen and Murphree, 2019)  และประเทศอินเดีย (Ranjan et al., 2017) ริ้น C. peregrinus 
รายงานการพบครั้งแรกจากรัฐโอริสสา ประเทศอินเดีย (Wirth and Hubert, 1989) ปัจจุบันพบ
แพร่กระจายในหลายประเทศในเอเชีย ได้แก่ ประเทศอินเดีย ศรีลังกา บังกลาเทศ ออสเตรเลีย ญี่ปุ่น
ปาปัวนิวกินี จีน และทุกประเทศในเอเชียตะวันออกเฉียงใต้ (Sen and Gupta, 1959; Wirth and 
Hubert, 1989; Dyce et al., 2007; Liu et al., 2018) C. peregrinus ดูดเลือดจากสิ่งมีชีวิตหลาย
ชนิด เช่น มนุษย์ ม้า แพะ แกะ วัว กระบือ สุกร สุนัข และสัตว์ปีก (Wirth and Hubert, 1989; 
Jomkumsing et al., 2021; Kar et al., 2022b; Sunantaraporn et al., 2022; Kamyingkird et 
al., 2023) ทำให้ริ้น C. peregrinus เป็นสปีชีส์ที่พบได้ทั่วไปทั้งบริเวณภายในและบริเวณรอบ ๆ คอก
สัตว์ (Harsha et al., 2020; Fujisawa et al., 2021; Kar et al., 2022a)  ริ้นสปีชีส์นี้ยังสามารถ
เพาะพันธุ์ได้ในแหล่งอาศัยที่หลากหลาย เช่น บริเวณดินที่ชุ่มชื้นตามขอบสระหรือบ่อน้ำ ทางระบาย
น้ำ ในพ้ืนที่นาข้าว และบริเวณที่อุดมด้วยอินทรีย์สาร (Wirth and Hubert, 1989; Yanase et al., 
2013; Harsha and Mazudar, 2015) 
 ริ้น C. peregrinus มีความสำคัญทางเศรษฐกิจและทางการแพทย์ เนื่องจากเป็นแมลง
ศัตรูพืชและแมลงพาหะของเชื้อก่อโรค อย่างไรก็ตามองค์ความรู้เกี่ยวกับความหลากหลายและ
โครงสร้างทางพันธุกรรมของ C. peregrinus ยังมีน้อยมาก การศึกษาส่วนใหญ่เป็นเพียงรายงาน
การศึกษาเกี่ยวกับดีเอ็นเอบาร์โค้ด (DNA barcoding) ซึ่งมาจากข้อมูลจำนวนตัวอย่างที่จำกัด ทำให้
ไม่ครอบคลุมถึงการกระจายทางภูมิศาสตร์ของสปีชีส์ (Harrup et al., 2016; Liu et al., 2018; 
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Jomkumsing et al., 2021; Gopurenko et al., 2022) ความรู้ความเข้าใจเกี่ยวกับความ
หลากหลายทางพันธุกรรม และโครงสร้างทางพันธุกรรมของแมลงพาหะมีความสำคัญในด้านระบาด
วิทยาของโรค ซึ่งสามารถนำมาใช้ในการออกแบบโปรแกรมควบคุมที่มีประสิทธิภาพได้ (Tabachnick 
and Black, 1995; McCoy, 2008) ตัวอย่างเช่น ระดับของความแตกต่างทางพันธุกรรมสามารถบ่งชี้
ได้ถึงอัตราการเคลื่อนย้ายระหว่างประชากรในแต่ละพ้ืนที่ ซึ่งเป็นข้อมูลที่สำคัญในกระบวนการ
ออกแบบการควบคุบแมลงพาหะ (Tabachnick and Black, 1995) สำหรับสปีชีส์ที่มีการกระจาย
ทางชีวภูมิศาสตร์อย่างกว้างขวางอย่างริ้น C. peregrinus การทดสอบสถานภาพของสปีชีส์ระหว่าง
ประชากรที่มีระยะห่างทางภูมิศาสตร์จึงเป็นสิ่งสำคัญ เนื่องจากอาจเกี่ยวข้องกับความสามารถในการ
เป็นพาหะของเชื้อก่อโรค (vector-pathogen competency) (McCoy, 2008; Powell, 2018) 



 

 

 
   

บทที่ 3 
วิธีดำเนินงานวิจัย  

 

3.1 การเก็บตัวอย่างและการระบุสปีชีส์ 
 เก็บตัวอย่างตัวเต็มวัยของริ้น C. peregrinus จากแหล่งอาศัยตามธรรมชาติ บริเวณใกล้กับ
คอกปศุ-สัตว์ ทั้งหมด 9 แหล่งในภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทย (ตารางที่ 1, ภาพที่ 6) 
โดยใช้สวิงเก็บแมลงในช่วงเวลาประมาณ 16.00 น. ถึง 19.00 น. รักษาสภาพของตัวอย่างใน เอ
ทานอลความเข้มข้นร้อยละ 80 และเก็บรักษาในตู้แช่ที่อุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียส จนกว่าจะนำมาใช้
ศึกษา ระบุสปีชีส์ด้วยลักษณะสันฐานวิทยาโดยใช้รูปวิธาน คำอธิบาย และภาพประกอบของ Wirth 
and Hubert (1989) และ Dyce et al. (2007) 
3.2 ศึกษาพันธุศาสตร์โมเลกุล 
 สกัดดีเอ็นเอจากตัวอย่างตัวเต็มวัยของริ้น C. peregrinus โดยใช้ GF-1 Nucleic Acid 
Extraction Kit (Vivantis Technologies Sdn, Bhd, Malaysia) ด้วยวิธีการที่แนะนำโดย
บริษัทผู้ผลิต จากนั้นเก็บรักษา 
ดีเอ็นในตู้แช่ที่อุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียส เพ่ิมปริมาณสารพันธุกรรมโดยใช้ลำดับนิวคลีโอไทด์ของไม
โทคอนเดรียในส่วนของยีน cytochrome c oxidase I (COI) ด้วยเทคนิคปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรส 
(Polymerase Chain Reaction: PCR) ด้วยไพรเมอร์ LCO1490 (5’-GGT CAA CAA ATC ATA 
AAG ATA TTG G-3’) และ HCO2198 (5’-TAA ACT TCA GGG TGA CCA AAA AAT CA-3’) 
(Folmer et al., 1994) ในปริมาณรวม 25 ไมโครลิตร มีองค์ประกอบได้แก่ DI Water 17 ไมโครลิตร 
Buffer A 2.5 ไมโครลิตร MgCl2 1.5 ไมโครลิตร dNTPs 0.8 ไมโครลิตร 1 ไมโครลิตร, ไพรเมอร์ (10 
µM) Taq DNA polymerase 0.2 ไมโครลิตร เติมดีเอ็นเอแม่แบบ (DNA Template) 1 ไมโครลิตร 
ใช้โปรแกรมอุณหภูมิดังนี้ Pre-denaturation 94 องศาเซลเซียส เวลา 2 นาที จากนั้นอีก 36 รอบใช้ 
denaturation 94 องศาเซลเซียส 30 วินาที Annealing 45 องศาเซลเซียส เวลา 1 นาที Extraction 
72 องศาเซลเซียส 1 นาที หลังจากครบจำนวนรอบในการทำปฏิกิริยา ใช้ Final-Extraction 72 องศา
เซลเซียส 4 นาที  
 หลั งสิ้ น สุ ดปฏิ กิ ริ ย าตรวจสอบผลผลิ ต  (PCR P roduct) โดย ใช้  aga ro se  ge l 
electrophoresis ความเข้มข้น 1 เปอร์เซ็นต์ ทำ PCR Product ให้บริสุทธิ์โดยใช้ PureDireX PCR 
CleanUp & Gel Extraction Kit (BioHelix, Taiwan) วิเคราะห์ลำดับนิคลีโอไทด์โดยใช้บริการ 
ATCG Company Limited (Thailand Science Park (TSP), Pathumthani, Thailand) ด้วยไพร์
เมอร์ที่ใช้ในการทำ PCR 
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3.3 การวิเคราะห์ข้อมูล 
 วิเคราะห์ความแตกต่างทางพันธุกรรมโดยใช้ p-distance ด้วยโปรแกรม TaxonDNA (Meier 
et al., 2006) วิเคราะห์ความหลากหลายของ haplotype และ nucleotide โดยใช้โปรแกรม 
ARLEQUIN ver. 3.5 (Excoffier and Lischer, 2010) วิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางสายวิวัฒนาการ
ภายในสปีชีส์ด้วยวิธีการ median-joining (MJ) (Bandelt et al., 1999)  โดยใช้โปรแกรม Network 
ver. 10.2.0.0  (https://www.fluxus-engineering.com/sharenet_rn.htm)  ทดสอบความ
แตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างกลุ่มประชากรด้วยค่า FST ด้วยโปรแกรม ARLEQUIN ver. 3.5 
(Excoffier and Lischer, 2010) ทดสอบนัยสำคัญทางสถิติของค่า FST โดยวิธี permutation จำนวน 
1,023 replications และเพ่ือหลีกเลี่ยงข้อผิดพลาดแบบ type I error เนื่องจากการเปรียบเทียบ
ข้อมูลหลายคู่  จึงใช้  Bonferroni correction  เพ่ือควบคุมปรับค่านัยสำคัญ (p) วิเคราะห์
ความสัมพันธ์ระหว่างระดับความแตกต่างทางพันธุกรรมโดยใช้ค่า FST และระยะห่างทางภูมิศาสตร์ 
(km) ระหว่างแหล่งเก็บตัวอย่างแต่ละแหล่ง (isolation-by-distance (IBD) (Mantel, 1967) 
วิเคราะห์ค่า IBD โดยใช้โปรแกรม IBD ver 1.52 (Bohonak, 2002) ทดสอบความแตกต่างทางสถิติ
ของ IBD โดยใช้การ 1,000 randomizations 
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ตารางที่ 1 สถานท่ีเก็บตัวอย่างริ้น Culicoides peregrinus ในภาคตะวันออกเฉียงเหนือ และจำนวนตัวอย่าท่ีใช้ในการศึกษา 
สถานท่ีเก็บตัวอย่าง วัน/

เดือน/ป ี
พิกัดทาง
ภูมิศาสตร ์

สปีชีส ์ จำนวนตัวอย่าง รวม ตัวอย่างใช้ใน
การศึกษา 
ดีเอ็นเอ 

เพศ
เมีย 

เพศ
ผู ้

ตัวอย่าง
ที่มีเลือด 

1. บ้านดอนหลี่  
ต.สมอ อ.ปรางค์กู่  
จ.ศรีสะเกษ (SR) 

2 ม.ค. 
64 

14.83035 N 
104.06043 E 

C. peregrinus 
 
 

100 
 
 

1 
 
 

1 
 
 

101 
 

 

10  

25 ม.ค. 
65 

 C. peregrinus 

 
70 10 65 80 

 
10 

2. บ้านห้วยเม็ก  
ต.ห้วยเม็ก อ.ห้วยเม็ก 
จ.กาฬสินธุ ์(KS1) 

23 ม.ค. 
64 

16.60528 N 
103.22320 E 

C. peregrinus 
 

 

28 
 

 

0 
 

 

1 
 

 

28 
 

 

20  

3. บ้านนาหาด  
อ.นาดูน  
จ.มหาสารคาม (MK1) 

20 ก.พ. 
64 

15.68681 N 
103.23162 E 

C. peregrinus 
 

 

113 
 

 

21 
 

 

5 
 

 

134 
 

 

20  

4. บ้านดอนสวน  
อ.กันทรวิชัย 
จ.มหาสารคาม (MK2) 

26 ก.พ. 
64 

16.25278 N 
103.27525 E 

C. peregrinus 
 

 

53 
 

 

19 
 

 

8 
 

 

72 
 

 

20  

5. บ้านหนองตานา  
ต.โคกใหญ่ อ.โนนสัง 
จ.หนองบัวลำภู (NL) 

27 พ.ย. 
64 

16.82201 N 
102.57699 E 

C. peregrinus 
 

 

7 
 

 

16 
 

 

0 
 

 

23 
 

 

10  

6. บ้านหัวนาคำ  
อ.ยางตลาด  
จ.กาฬสินธุ ์(KS2) 

19 พ.ย. 
63 

16.40762 N 
103.20411 E 

C. peregrinus 
 

 

149 
 

 

2 
 

 

6 
 

 

151 
 

 

20  

 

7. บ้านโพธิ์ศรี  
อ.โพนสวรรค์  
จ.นครพนม (NP) 

20 พ.ย. 
63 

17.44680 N 
104.46520 E 

C. peregrinus 
 

 

32 
 

 

4 
 

 

2 
 

 

34 
 

 

20 

8. บ้านโค้กก้อง  
อ.โขงเจียม  
จ.อุบลราชธาน ี(UB) 

12 พ.ย. 
65 

15.31459 N 
105.49841 E 

C. peregrinus 
 

 

47 
 

 

7 
 

 

7 
 

 

54 
 

 

20 

9. บ้านหนองหัวหมู  
อ.เมือง จ.อุดรธาน ี
(UD) 

13 ต.ค. 
65 

17.36152 N 
102.75725 E 

C. peregrinus 239 4 223 243 10 
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ภาพที่ 6 สถานที่เก็บตัวอย่างริ้นสกุล Culicoides peregrinus ในพ้ืนที่ภาคตะวันออกเฉียงเหนือ 
ประเทศไทย สีของสัญลัษณ์ระบุตามพ้ืนที่เก็บตัวอย่าง  

(ท่ีมา: Mintara and Pramual, 2023)



 

 

 
   

บทที่ 4 
ผลการวิจัย 

 

4.1 ความหลากหลายทางพันธุกรรมของริ้น Culicoides peregrinus ในภาคตตะวันออกเฉียง
เหนือของประเทศไทย 
 วิเคราะห์ความหลากหลายทางพันธุกรรมโดยใช้ลำดับนิวลีโอไทด์ของยีน COI ของริ้น C. 
peregrinus ทำการศึกษาลำดับนิวคลีโอไทด์จาก 160 ตัวอย่าง สามารถนำมาวิเคราะห์ได้ จำนวน 
112 ตัวอย่าง จาก 9 ประชากร และเปรียบเทียบกับตัวอย่างที่มีรายงานในภูมิภาคอ่ืนของประเทศ
ไทย โดยนำตัวอย่างลำดับนิคลีโอไทด์จำนวน 3 ตัวอย่าง จากจังหวัดตรังที่รายงานไว้ในฐานข้อมูล
พันธุกรรม GenBank โดย Gopurenko et al. (2022) ร่วมวิเคราะห์ด้วยค่า nucleotide diversity 
ในแต่ละประชากรมีค่าระหว่าง 0 – 0.0098 และค่าโดยรวมจากทุกตัวอย่าง 0.0082 ค่า haplotype 
diversity ในแต่ละประชากรมีค่าระหว่าง 0 – 1 โดยมีค่าโดยรวมจากทุกตัวอย่างเป็น 0.9466 (ตาราง
ที่ 2) ค่าความแปรผันทางพันธุกรรมภายในสปีชีส์วิเคราะห์โดยใช้ค่า p-distance มีค่าระหว่าง 0 – 
3.14% และเมื่อนำตัวอย่าง C. peregrinus จากประเทศไทยที่มีรายงานในฐานข้อมูล GenBank 
จำนวน 34 ตัวอย่างมาร่วมวิเคราะห์ด้วยพบว่ามีค่าระว่าง 0 – 3.83% 
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4.2 โครงสร้างทางพันธุกรรมและสายสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการภายในสปีชีส์ 
การวิเคราะห์ความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างประชากรโดยใช้ค่า FST พบว่าประชากร 

32 จาก 45 คู่เปรียบเทียบ หรือร้อยละ 71 มีความแตกต่างทางพันธุกรรมอย่างมีนัยสำคัญ (ตารางที่ 
3) การวิเคราะห์ความสัมพันธ์ระหว่างระยะห่างทางภูมิศาสตร์กับระดับความแตกต่างทางพันธุกรรม
ระหว่างประชากรไม่พบความสัมพันธ์อย่างมีนัยสำคัญ (R2 = 0.252, P = 0.084) การวิเคราะห์สาย
สัมพันธ์ทางวิวัฒนาการภายในสปีชีส์สำหรับตัวอย่างในการศึกษาครั้งนี้พบว่า haplotypes ที่มาจาก
ประชากรเดียวกันส่วนใหญ่มีความใกล้ชิดกันทางสายวิวัฒนาการมากกว่าเมื่อเปรียบเทียบกับ
ประชากรอ่ืน ๆ (ภาพที่ 7) 

 

ภาพที่ 7 สายสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการภายในสปีชีส์ของ Culicoides peregrinus ในประเทศไทย 
สร้างด้วยวิธี median-joining จากลำดับนิวคลีโอไทด์ของยีน COI จำนวน 191 ตัวอย่าง (112 จาก
การศึกษานี้และ 79 ตัวอย่างจากฐานข้อมูล BOLDs และ GenBank) สีของแฮพโพลไทป์ระบุตาม
ประเทศต้นกำเนิดของตัวอย่าง 

(ท่ีมา: Mintara and Pramual, 2023) 
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4.3 ความสัมพันธ์ทางสายวิวัฒนาการระหว่าง Culicoides peregrinus ในประเทศไทยกับ
ภูมิภาคอ่ืนของโลก 
 ความแปรผันทางพันธุกรรมระหว่างตัวอย่างจากประเทศไทยกับตัวอย่างจากประเทศอ่ืนที่
รายงานในฐานข้อมูลพันธุกรรม ได้แก่ อินเดีย บังกลาเทศ จีน และออสเตรเลีย พบว่ามีความแปรผัน
สูง มีค่า p-distance สูงสุด 5.40% โดยค่าความแตกต่างทางพันธุกรรมสูงสุดพบระหว่างตัวอย่างจาก
ประเทศไทยเปรียบเทียบกับตัวอย่างจากประเทศออสเตรเลีย การวิเคราะห์ข้อมูลความสัมพันธ์ทาง
สายวิวัฒนาการภายใน สปีชีส์ด้วย MJ network ในการศึกษานี้พบว่าตัวอย่างของ C. peregrinus 
แยกเป็น 3 สายวิวัฒนาการ ประกอบด้วยสาย A, B และ C (ภาพที่ 8) ซึ่งสายวิวัฒนาการนี้สอดคล้อง
กับประเทศแหล่งที่มาของตัวอย่าง โดยสายวิวัฒนาการ A เป็นตัวอย่างจากประเทศไทยและจีน สาย
วิวัฒนาการ B เป็นตัวอย่างจากประเทศออสเตรเลีย และสายวิวัฒนาการ C เป็นตัวอย่างจากประเทศ
อินเดียและบังคลาเทศ สายวิวัฒนาการ A มีระดับความแตกต่างทางพันธุกรรมจากสายวิวัฒนาการ B 
ระหว่าง 2.44% - 5.40% และแตกต่างจากสายวิวัฒนาการ C ระหว่าง 1.22% - 4.18% สาย
วิวัฒนาการ B แตกต่างจากสายวิวัฒนาการ C ระหว่าง 1.57% - 2.26%  

 

ภาพที่ 8 สายสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการภายในสปีชีส์ของ Culicoides peregrinus ในประเทศไทย จีน 
อินเดีย บังคลาเทศ และออสเตรเลีย สร้างด้วยวิธี median-joining จากลำดับนิวคลีโอไทด์ของยีน 
COI จำนวน 191 ตัวอย่าง (112 จากการศึกษานี้และ 79 ตัวอย่างจากฐานข้อมูล BOLDs และ 
GenBank) สีของแฮพโพลไทป์ระบุตามประเทศต้นกำเนิดของตัวอย่าง 

(ท่ีมา: Mintara and Pramual, 2023) 
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 การตรวจสอบลักษณะแบบแผน wing patterns พบว่ามีความแปรผันของลักษณะจุดบนปีก
ของ C. peregrinus จากภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทย ในการศึกษาครั้งนี้พบว่ามี
ลักษณะแปรผันมีบริเวณจุดสีจาง (pale spot) ขนาดใหญ่กว่าและมีลักษณะจุดสีจางบริเวณ 
mediocubital fork ทอดยาวตามแนวเส้น viens M3+4 และ Cu1 จนถึงขอบปีก (ภาพท่ี 9) 

 

ภาพที่ 9 ภาพถ่ายปีกขวาของ Culicoides peregrinus เพศเมียที่ใช้ในการศึกษา ลูกศรแสดง
ตำแหน่งของจุดสีจางที่มีความแปรผัน 

(ท่ีมา: Mintara and Pramual, 2023) 
 

4.4 การตรวจสอบชนิดของสัตว์ท่ีริ้น Culicoides peregrinus ดูดเลือด 
 การตรวจสอบชนิดของสัตว์ที่ริ้น C. peregrinus ดูดเลือดโดยใช้วิธีพันธุศาสตร์โมเลกุลโดย
การเปรียบเทียบลำดับนิวคลีโอไทด์ของยีน cyt b ทำการศึกษาตัวอย่างที่มีเลือดจำนวน 44 ตัวอย่าง 
พบว่ามีเพียงตัวอย่างเดียวเท่านั้นที่สามารถวิเคราะห์หาลำดับนิวคลีโอไทด์ที่เป็นของสัตว์มีกระดูกสัน
หลังได้ จากการเปรียบเทียบพบว่าลำดับนิวคลีโอไทด์คล้ายคลึงกับของควาย  (Bubalus bubalis) มี
ค่าความคล้ายคลึงของลำดับนิวคลีโอไทด์ร้อยละ 99.32  



 

 

 
   

บทที่ 5 
สรุป อภิปรายผลและข้อเสนอแนะ 

 

5.1 อภิปรายผลการศึกษา 
  ความแปรผันทางพันธุกรรมภายในสปีชีส์ของ C. peregrinus ในประเทศไทย จำนวน 112 
ตัวอย่าง จาก 9 ประชากร เปรียบเทียบกับตัวอย่างจากประเทศไทยที่มีรายงานในฐานข้อมูล 
GenBank จำนวน 34 ตัวอย่างมีค่ามากกว่า 3% เป็นค่าที่มีความแตกต่างค่อนข้างมากสำหรับริ้นสกุล 
Culicoides ซึ่งอาจบ่งชี้ว่าภายในกลุ่มตัวอย่างที่ศึกษามีความหลากหลายซ่อนเร้นมากกว่า 1 สปีชีส์ 
(Gopurenko et al., 2015) โดยพบว่ามี 3 haplotypes ที่มีความแตกต่างจากตัวอย่างอ่ืน ๆ 
ค่อนข้างมาก ซึ่งอาจเป็นไปได้ว่าเป็นตัวอย่างที่เป็นสปีชีส์อ่ืนที่มีลักษณะทางสัณฐานวิทยาคล้ายคลึง
กับ C. peregrinus ทั้งนี้ เมื่อตัดตัวอย่าง 3 haplotypes นี้ออก พบว่ามีค่าความแปรผันทาง
พันธุกรรมภายในสปีชีส์สูงสุด 2.44% ซึ่งใกล้เคียงกับ C. peregrinus ที่รายงานจากประเทศอินเดีย 
(2%) (Harrup et al., 2016)   

การวิเคราะห์ความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างประชากรโดยใช้ค่า FST และระยะห่างทาง
ภูมิศาสตร์พบว่าประชากรส่วนใหญ่ 32 จาก 45 คู่เปรียบเทียบ หรือร้อยละ 71 มีความแตกต่างทาง
พันธุกรรมอย่างมีนัยสำคัญ ผลการศึกษานี้แตกต่างจากการศึกษาโครงสร้างทางพันธุกรรมในริ้นสกุล 
Culicoides ส่วนใหญ่ที่พบว่าประชากรที่มีระยะห่างทางภูมิศาสตร์ต่างกันไม่มาก จะไม่มีความ
แตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างประชากร  
(Calvo et al., 2009; Onyango et al., 2015a, b; Jacquet et al., 2016a, b; Mignotte et al., 
2021) การศึกษาในประเทศไทยทำการศึกษาในริ้น C. mahasarakhamense ซึ่งเป็นสปีชีส์ที่พบได้
ทั่วไปและมีจำนวนมาก มีการกระจายทางภูมิศาสตร์ร่วมกันกับ C. peregrinus พบความแตกต่างทาง
พันธุกรรมในระดับต่ำเช่นกัน (Pramual et al., 2022) 

การตรวจสอบพบความแตกต่างทางพันธุกรรมในหลายประชากรของ C. peregrinus ใน
ประเทศไทย อย่างมีนัยสำคัญบ่งชี้ว่าการถ่ายเทยีน (gene flow) ระหว่างประชากรน้อยหรือไม่เกิดขึ้น
เลย ซึ่งแย้งกับการกระจายทางภูมิศาสตร์ที่พบได้ทั่วไปและมักพบเป็นจำนวนมากเมื่อเปรียบเทียบ
กับสปีชีส์อ่ืน ๆ ที่สามารถพบได้ในบางพ้ืนที่เท่านั้น (Harsha et al., 2020; Fujisawa et al., 2021; 
Kar et al., 2022a) ทั้งนี้การวิเคราะห์ความสัมพันธ์ระหว่างระยะห่างทางภูมิศาสตร์กับระดับความ
แตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างประชากรไม่พบความสัมพันธ์อย่างมีนัยสำคัญ (R2 = 0.252, P = 
0.084) ดังนั้นระยะห่างทางภูมิศาสตร์จึงไม่ใช่ปัจจัยที่อธิบายเรื่องการถ่ายเทยีนระหว่างประชากรที่มี
จำกัดได้ ปัจจัยที่อาจเป็นเหตุผลในการอธิบายระดับความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างประชากร
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ของ C. peregrinus ในประเทศไทยอาจเป็นผลจากการอพยพระหว่างประชากรต่ำ ทั้งนี้การวิเคราะห์
สายสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการภายในสปีชีส์สำหรับตัวอย่างในการศึกษาครั้งนี้พบว่า haplotypes ส่วน
ใหญ่ที่มาจากประชากรเดียวกันมีความใกล้ชิดกันทางสายวิวัฒนาการมากกว่าเมื่อเปรียบเทียบกับ
ประชากรอ่ืน ซึ่งจำนวน haplotype ที่พบ 64 haplotypes ในการศึกษาครั้งนี้  มีเพียง 6 
haplotypes เท่านั้นที่พบร่วมกันอย่างน้อย 2 ประชากร สอดคล้องกับค่า nucleotide diversity ใน
ประชากรที่มีค่าต่ำ สาเหตุที่  C. peregrinus ไม่มีการอพยพระหว่างประชากรหรืออพยพระหว่าง
ประชากรน้อยมากอาจเป็นผลจากความสามารถในการปรับตัวเพ่ือใช้แหล่งอาศัยในระยะตัวอ่อนที่
หลากหลาย โดยริ้น C. peregrinus สามารถอาศัยในพ้ืนที่ชื้นแฉะทั่วไป เช่น ขอบของหนองน้ำ บ่อน้ำ 
ลำธาร ในทุ่งนาที่มีน้ำขัง หรือแม้กระทั่งเศษอินทรีย์วัตถุที่เน่าเปื่อยและมีความชื้น (Wirth and 
Hubert, 1989; Yanase et al., 2013; Harsha and Mazuda, 2015)  นอกจากนี้ C. peregrinus 
ยังดูดเลือดสัตว์หลากหลายชนิด ได้แก่ มนุษย์ สุนัข โค กระบือ สุกร ม้า แพะ แกะ รวมถึงสัตว์ปีก 
(Wirth and Hubert, 1989; Jomkumsing et al., 2021; Kar et al., 2022b; Sunantaraporn et 
al., 2022; Kamyingkird et al., 2023) ปัจจัยเหล่านี้ส่งเสริมให้ Culicoides peregrinus สามารถ
เจริญพัฒนาครบวงชีวิตภายในแหล่งอาศัยเดียวได้โดยไม่ต้องอพยพไปยังแหล่งอาศัยอ่ืนๆ เพ่ือหา
แหล่งอาหารหรือแหล่งเพาะพันธุ์ ซึ่งส่งผลให้การถ่ายเทยีนระหว่างประชากรต่ำทำให้ระดับความ
แตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างประชากรสูง ความแปรผันทางพันธุกรรมระหว่างตัวอย่างจากประเทศ
ไทยกับตัวอย่างจากประเทศอ่ืน ๆ ได้แก่ อินเดีย บังกลาเทศ จีน และออสเตรเลีย ที่รายงานใน
ฐานข้อมูลสากลพบว่ามีความแปรผันสูง โดยมีค่า p-distance สูงสุด 5.40% โดยค่าความแตกต่าง
ทางพันธุกรรมสูงสุดพบระหว่างตัวอย่างจากประเทศไทยเปรียบเทียบกับตัวอย่างจากประเทศ
ออสเตรเลีย มีระดับความแตกต่างทางพันธุกรรมที่พบมีค่าต่ำกว่าที่รายงานในฐานข้อมูล BOLDs 
สำหรับ BIN AAJ7131 ซึ่งเป็น Barcode Index Number เพียงอันเดียวของ C. peregrinus ซึ่งมี
ตัวอย่างใน BIN จำนวน 160 ตัวอย่างจากอินเดีย บังคลาเทศ จีน ญี่ปุ่น อินโดนีเชีย ติมอร์ -เลสเต 
มาเลเซีย สิงคโปร์ ปากิสถาน และไทย โดยมีค่า p-distance สูงสุด 6.25% สาเหตุที่ระดับค่า p-
distance ในการศึกษานี้ต่ำกว่าที่รายงานใน BOLDs เนื่องจากตัวอย่างบางส่วนที่อยู่ใน BIN: 
AAJ7131 ยังไม่เปิดเป็นสาธารณะทำให้ไม่สามารถนำมารวมในการวิเคราะห์ได้ อย่างไรก็ตามแม้ว่า
ระดับความแปรผันทางพันธุกรรมจากการวิเคราะห์ข้อมูลความสัมพันธ์ทางสายวิวัฒนาการภายในสปี
ชีส์ด้วย MJ network ในการศึกษานี้พบว่าตัวอย่างของ C. peregrinus แยกเป็น 3 สายวิวัฒนาการ 
ประกอบด้วยสาย A, B และ C ซึ่งสายวิวัฒนาการนี้สอดคล้องกับประเทศแหล่งที่มาของตัวอย่าง โดย
สายวิวัฒนาการ A เป็นตัวอย่างจากประเทศไทยและจีน สายวิวัฒนาการ B เป็นตัวอย่างจากประเทศ
ออสเตรเลีย และสายวิวัฒนาการ C เป็นตัวอย่างจากประเทศอินเดียและบังคลาเทศ สายวิวัฒนาการ 
A มีระดับความแตกต่างทางพันธุกรรมจากสายวิวัฒนาการ B ระหว่าง 2.44% - 5.40% และแตกต่าง
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จากสายวิวัฒนาการ C ระหว่าง 1.22% - 4.18% สายวิวัฒนาการ B แตกต่างจากสายวิวัฒนาการ C 
ระหว่าง 1.57% - 2.26%  
 เนื่องจาก C. peregrinus รายงานการพบครั้งแรกในประเทศอินเดีย (Wirth and Hubert, 
1989) ดังนั้นจึงมีความเป็นไปได้สูงว่าตัวอย่างจากประเทศอินเดียในสายวิวัฒนาการ C เป็น C. 
peregrinus ที่แท้จริง ตัวอย่างในสายวิวัฒนาการ A และ B ที่พบในประเทศไทยและจีน และ
ออสเตรเลีย ตามลำดับ อาจเป็นสปีชีส์ที่แตกต่างกันแต่มีลักษณะสัณฐานวิทยาคล้ายคลึงกัน หรือ
ระดับความแตกต่างทางพันธุกรรมระหว่างสายวิวัฒนาการนี้อาจเป็นความแปรผันทางพันธุกรรม
ภายในสปีชีส์ (Gopurenko et al., 2015) เพ่ือทดสอบสมมติฐานดังกล่าวจำเป็นต้องศึกษาเพ่ิมเติม
โดยใช้ลำดับนิวคลีโอไทด์จากนิวเคลียร์ดีเอ็นเอ ร่วมกับการเปรียบเทียบลักษณะสัณฐานวิทยา ทั้งนี้ 
Wirth and Hubert (1989) ได้รายงานความแปรผันของลักษณะจุดบนปีกของ C. peregrinus จาก
จังหวัดชลบุรี ว่ามีบริเวณจุดสีจาง (pale spot) ขนาดใหญ่กว่าและมีลักษณะจุดสีจางบริเวณ 
mediocubital fork ทอดยาวตามแนวเส้น viens M3+4 และ Cu1 จนถึงขอบปีก ซึ่งลักษณะ
ดังกล่าวไม่พบในคำอธิบายลักษณะของ C. peregrinus จากอินเดีย จากการตรวจสอบตัวอย่างของ 
C. peregrinus จากภาคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทยในการศึกษาครั้งนี้พบว่ามีลักษณะแปร
ผันเช่นเดียวกับที่ Wirth and Hubert (1989) อธิบายไว้ในตัวอย่างจากชลบุรี นอกจากนี้เมื่อ
ตรวจสอบลักษณะปีกของตัวอย่างจากประเทศจีนที่รายงานโดย Liu et al. (2018) ซึ่งเป็นตัวอย่างที่
รายงานลำดับนิวคลีโอไทด์ (accession nos. KY433456 – 59) ที่นำมาร่วมในการวิเคราะห์ข้อมูล
ครั้งนี้ พบว่ามีลักษณะความแปรผันดังกล่าวเช่นกัน ซึ่งสอดคล้องกับผลการวิเคราะห์สายสัมพันธ์ทาง
วิวัฒนาการที่พบว่าตัวอย่างจากประเทศไทยและประเทศจีนจัดอยู่ในสายวิวัฒนาการเดียวกัน เมื่อ
ตรวจสอบลักษณะปีกของ C. peregrinus จากประเทศออสเตรเลียที่รายงานโดย Dyce et al. 
(2007) ไม่พบว่ามีลักษณะแปรผันดังกล่าว จากความแตกต่างทางพันธุกรรมจากลำดับนิวคลีโอไทด์
ของยีน COI รวมถึงลักษณะแปรผันของแถบสีบนปีกจึงตั้งสมมติฐานว่าตัวอย่าง C. peregrinus ใน
ประเทศไทยและประเทศจีนอาจเป็นสปีชีส์อ่ืน ซึ่งสามารถตรวจสอบสมมติฐานนี้ได้โดยการศึกษาด้วย
เครื่องหมายพันธุกรรมจากยีนอ่ืน ๆ เพ่ิมเติม โดยเฉพาะอย่างยิ่งจากยีนที่อยู่ในนิวเคลียร์ดีเอ็นเอ 
(Gopurenko et al., 2015) 
5.2 สรุปผลการศึกษา 

การศึกษาความแปรผันและโครงสร้างทางพันธุกรรมของริ้น C. peregrinus พบว่ามีความ
หลากหลายทางพันธุกรรมสูงเมื่อเปรียบเทียบกับการศึกษาในสปีชีส์อื่น ๆ การวิเคราะห์โครงสร้างทาง
พันธุกรรมพบว่าส่วนใหญ่ มีความแตกต่างทางพันธุกรรมอย่างมีนัยสำคัญ บ่งชี้ว่ามีการถ่ายเทยีน 
(gene flow) ระหว่างประชากรต่ำ การเปรียบเทียบความแตกต่างทางพันธุกรรมและสายสัมพันธ์ทาง
วิวัฒนาการกับประชากรจากประเทศอ่ืน ๆ พบว่า C. peregrinus ที่ แยกเป็น 3 สายวิวัฒนาการ 
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ได้แก่ สายวิวัฒนาการ A จากประเทศไทยและจีน สายวิวัฒนาการ B จากประเทศออสเตรเลีย และ
สายวิวัฒนาการ C จากประเทศอินเดียและบังคลาเทศ ความแตกต่างทางพันธุกรรมและการแบ่งแยก
สายวิวัฒนาการนี้สอดคล้องกับความแปรผันของลักษณะลายแถบบนปีก การระบุแหล่งที่มาของเลือด
โดยใช้ลำดับนิวคลีโอไทด์ของยีน cyt b พบว่าเป็นเลือดของควาย (Bubalus bubalis) มีค่าความ
คล้ายคลึงของลำดับนิวคลีโอไทด์ร้อยละ 99.32 
5.3 ข้อเสนอแนะ  

ควรศึกษาเพ่ิมเติมโดยใช้เครื่องหมายทางพันธุกรรมจากยีนอ่ืน ๆ ที่อยู่ในนิวเคลียร์ดีเอ็เอจะ
ช่วยให้สามารถอธิบายสถานะทางอนุกรมวิธานของสายวิวัฒนาการที่แตกต่างกันนี้ได้ 
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