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Abstract 
 
   Agromyzid leafminers comprise a pest group that causes both considerable economic 
losses and serious quarantine problems. In this study, molecular approaches, such as DNA 
"barcoding" of the cytochrome c oxidase (cox1) gene, was performed to assist in the species 
identification of pest species of Agromyzidae leafminers in economic vegetable crops in 
Thailand. Fresh materials for leafminers were collected from all regions of Thailand. 
Sequences were analyzed using a "barcode" approach. Species were identified using standard 
nucleotide BLAST from GENBANK. Five species of Liriomyza spp. were confirmed and their 
sequences deposited in Genbank: Liriomyza brassicae Riley, 1884; L. chinensis Kato, 1949;               
L. huidobrensis Blanchard, 1926; L. sativae Blanchard, 1938; and L. trifolii  Burgess, 1880. 
Further phylogenetic analysis is needed to clarify the distinction among other species of 
Agromyzidae present in Thailand and nearby countries. 
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บทคัดย่อ 

แมลงวันหนอนชอนใบวงศ์ Agromyzidae เป็นศัตรูพืชที่ทําให้เกดิความสูญเสียทางเศรษฐกิจและ
ปัญหาด้านการกักกันพืชเป็นอย่างย่ิง การศึกษาครั้งนี้ได้ใช้เทคนิคทางชีวโมเลกุล ได้แก่ การศึกษาดีเอ็นเอ
บาร์โค้ดจากยีน cytochrome c oxidase (cox1) gene มาช่วยในการจําแนกชนิดแมลงวันหนอนชอนใบวงศ์ 
Agromyzidae ท่ีเป็นศัตรูพืชผักที่สําคัญในประเทศไทย โดยสํารวจและเก็บตัวอย่างแมลงวันหนอนชอนใบจาก
ภูมิภาคต่าง ๆ  ในประเทศไทย พบแมลงวันหนอนชอนใบ Liriomyza spp. และไดบั้นทึกข้อมูล ดีเอ็นเอบาร์โค้ด
ในฐานข้อมูล Genbank จํานวน 5 ชนิด ได้แก่ Liriomyza brassicae (Riley, 1884), L. chinensis (Kato, 
1949), L. huidobrensis (Blanchard, 1926), L. sativae Blanchard, 1938 และ   L. trifolii (Burgess 
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1880) ในอนาคตมีความจําเป็นต้องทําการศึกษาความสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการเพื่อยืนยันช้ีแจงความแตกต่าง
ระหว่างชนิดของแมลงวันหนอนชอนใบวงศ์ Agromyzidae ในประเทศไทยและประเทศใกล้เคียง 
คําหลัก: ดีเอ็นเอบาร์โค้ดและ แมลงวันหนอนชอนใบ 

คํานํา 

แมลงวันหนอนชอนใบเป็นศัตรูพืชที่มีความสําคัญต่อพืชผักท่ีมีความสําคัญทางเศรษฐกิจ โดยเฉพาะ
อย่างย่ิงต่อพืชผักท่ีส่งออกไปขายยังต่างประเทศ โดยมักพบหนอนแมลงวันชอนใบติดไปกับพืชผักท่ีต้องการ
ส่งออก ส่งผลต่อการกีดกันทางการค้าตามมาภายหลัง  และในปัจจุบันพบว่าแมลงวันหนอนชอนใบเพิ่มจํานวน
ประชากรและแพร่กระจายได้อย่างรวดเร็ว  เน่ืองจากสามารถเข้าทําลายและก่อให้เกิดความเสียหายให้กับพืช
หลากหลายชนิด  ทําโดยมักพบเข้าทําลายพืชวงศ์แตง (Family) Cucurbitaceae ซ่ึงได้แก่ แตงชนิดต่างๆ พืช
วงศ์ถั่ว (Family) Leguminosae ได้แก่ ถั่วชนิดต่างๆ และพืชในวงศ์มะเขือ (Family) Solanaceae ได้แก่ 
มะเขือเทศ มะเขือเปราะ เป็นต้น และจากการแพร่กระจายตัวอย่างรวดเร็วของแมลงวันหนอนชอนใบรวมทั้ง
ความหลากหลายของพืชอาหารนั้น ทําให้แมลงหนอนชอนใบเกิดความต้านทานยาฆ่าแมลงในการเพาะปลูก
พืชผัก และไม้ดอกไม้ประดับหลายชนิด นอกจากนี้แมลงวันหนอนชอนใบหลายชนิดเกิดเป็นชนิดซับซ้อน 
(cryptic species) ยากต่อการจําแนกชนิดและควบคุม ก่อให้เกิดปัญหาต่อพืชผัก และพืชเศรษฐกิจหลายชนิด
ท่ัวโลก  

ด้วยเหตุน้ีจึงมีความจําเป็นอย่างย่ิงในการประยุกต์ใช้เทคโนโลยีท่ีน่าเช่ือถือและมีการยอมรับในระดับ
สากลมาร่วมใช้ในการจัดจําแนกชนิดแมลงวันหนอนชอนใบ ดังน้ันการศึกษาครั้งนี้จึงเป็นการใช้เทคนิคทางชีว
โมเลกุลมาศึกษาดีเอ็นเอบาร์โค้ด เพ่ือใช้ในจําแนกชนิดของแมลงวันหนอนชอนใบ นอกจากนี้ยังสามารถนํา
ข้อมูลดีเอ็นเอบาร์โค้ด  ไปพัฒนาต่อยอดงานวิจัยเชิงลึกได้ รวมทั้งเป็นฐานข้อมูลในการศึกษาชนิดของแมลงวัน
หนอนชอนใบท่ีมีในประเทศไทยให้มีมาตรฐานทัดเทียมสากล และใช้ข้อมูลเหล่าน้ีเพ่ือเป็นประโยชน์ต่อการ
นําเข้าส่งออกพืช ผักของไทยอีกด้วย และจะเป็นฐานข้อมูลในการวางยุทธศาสตร์ในการบริหารจัดการแมลงวัน
หนอนชอนใบอย่างย่ังยืนต่อไปในอนาคต 
 
 
 

วิธีดําเนินการ 
อุปกรณ์ 

                    -  กล้องจุลทรรศน์สเตอริโอ (stereo microscope) Leica รุ่น M 165C (Leica Microsystems Ltd, 
Switzerland) พร้อมกล้องถ่ายรูปจากกล้องจุลทรรศน์ 

 -  เคร่ืองถ่ายภาพเจลพร้อมโปรแกรมวิเคราะห์ภาพ (Gel documentation XR) รุ่น Universal   
       Hood II (Biorad, USA) 

         -  อุปกรณ์และสารเคมีในการเก็บตัวอย่างแมลงวันหนอนชอนใบ (ขวดดอง กล่องพลาสติก ถุงพลาสติก) 
         - สารเคมีและอุปกรณ์ในการศึกษาดีเอ็นเอบาร์โค้ด ได้แก่ ชุดสกัดดีเอ็นเอ (DNA extraction kit: 
Isolate Genomic DNA Kit) (Bioline, Australia), GeneRuler 100 bp DNA Ladder (Bioline, Australia), 
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Agarose gel (Bioline, Australia) และ TBE Buffer (10 mMTris-HCl, 1 mM EDTA, pH 8.0), สารละลาย 
GoTaq® Green Master Mix (Promega, USA) 
          -  สารเคมี RedSafe dye (iNtRON Biotechnology, USA) และไพรเมอร์ (primer) ท่ีใช้ในการเพ่ิม
ปริมาณดีเอ็นเอ 
 
วิธีการ 
1. การศึกษาดีเอ็นเอบาร์โค้ดของแมลงวันหนอนชอนใบ 

1.1 นําตัวอย่างแมลงวันหนอนชอนใบท่ีทําการจําแนกด้วยลักษณะทางสัณฐานวิทยา มาทําการสกัดดี
เอ็นเอ (DNA Extraction) โดยใช้วิธีการตาม Boontop et al., 2017 ร่วมกับคําแนะนําของชุดสกัดดีเอ็นเอ
สําเร็จรูป (ISOLATE II Genomic DNA kit; Bioline, Australia) ท่ีแนบมากับผลิตภัณฑ์บริษัท โดยนําขา
ด้านขวาจํานวนสามข้างของแมลงวันหนอนชอนใบ (25 mg) มาใส่ในหลอด microcentrifuge ขนาด 1.5 ml 
(ตัวอย่างแมลงที่เหลือเก็บไว้เพ่ือเป็นตัวอย่างในพิพิธภัณฑ์ (Voucher specimen)) จากนั้นเติม Lysis 
BufferGL ปริมาณ 180 ไมโครลิตร และ Proteinase K Solution ปริมาณ 25 ไมโครลิตรปิดหลอดให้สนิท 
พร้อมท้ังพันด้วยพาราฟีน (Paraffin) เพ่ือป้องกันการปนเป้ือน จากนั้นบ่มที่อุณหภูมิ 37 องศาเซลเซียสเป็น
เวลา 16 - 20 ช่ัวโมง แล้วเติม Lysis BufferG3 ปริมาณ 200 ไมโครลิตรและบ่มท่ี อุณหภูมิ 70 องศาเซลเซียส
เป็นเวลา 10 นาที และเขย่าให้สมํ่าเสมอ  เติมแอลกอฮอล์บริสุทธ์ิ (absolute alcohol) ปริมาณ 210 
ไมโครลิตร ผสมให้เข้ากัน  จากน้ันดูดสารละลายท้ังหมดใส่ใน ISOLATE II Genomic DNA tube ท่ีสวมอยู่บน 
collection tube นําไปป่ันเหว่ียงความเร็วสูง 11,000 รอบต่อนาที  เป็นเวลา 1 นาที (ท้ิงของเหลวที่เหลือ
จากการป่ันเหว่ียง) เติม Wash Buffer GW1 ปริมาตร 500 ไมโครลิตร และตกตะกอนด้วย เครื่องป่ันความเร็ว
สูง 11,000x g เป็นเวลา 1 นาที (ทิ้งของเหลวที่เหลือจากการตกตะกอน) จากน้ันเติม Wash Buffer GW2 
ปริมาณ 500 ไมโครลิตร และป่ันเหว่ียงความเร็วสูง 11,000 รอบต่อนาที เป็นเวลา 1 นาที จากนั้น ท้ิง
ของเหลวที่เหลือจากการตกตะกอน และป่ันเหว่ียงความเร็วสูง 11,000 รอบต่อนาที เป็นเวลา 1 นาทีอีกครั้ง 
ย้ายหลอด ISOLATE II Genomic DNA tube มาใส่ในหลอดทดลองขนาดเล็ก (microcentrifuge) 1.5 
ไมโครลิตร และเติม Elution Buffer G ปริมาณ 50 ไมโครลิตร ทําการบ่มท่ีอุณหภูมิห้อง เป็นเวลา 5 นาที 
จากน้ันนําไปปั่นเหว่ียงความเร็วสูง 11,000 รอบต่อนาที เป็นเวลา 1 นาทีจากนั้นนํา DNA ที่ได้เก็บในอุณหภูมิ 
-20 องศาเซลเซียส  

1.2 เพ่ิมปริมาตรดีเอ็นเอเป้าหมายด้วยเทคนิค Polymerase Chain Reaction (PCR) โดยใช้คู่ไพร
เมอร์universal primer จากยีน cox1:LCO1490 (GGTCAACAAATCATAAAGATATTGG) และ HCO2198  
(TAAACTTCAGGGTGACCAAAAAATCA) (Folmer et al., 1994) ส่วนผสมของปฏิกิริยา PCR ประกอบด้วย
ดีเอ็นเอต้นแบบ 1 ไมโครลิตร 10 μM ไพรเมอร์LCO1490 1 ไมโครลิตร 10 μM ไพรเมอร์ HCO2198                      
1 ไมโครลิตร สารละลาย GoTaq® 10 ไมโครลิตร ปรับปริมาตรด้วยนํ้ากลั่นน่ึงฆ่าเช้ือให้ปริมาตรรวม 20 
ไมโครลิตรโดยนําปฏิกิริยา PCR ใส่เครื่องเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอ โดยกําหนดขั้นตอนและเวลาในปฏิกิริยา PCR 
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cycle ดังน้ี 1) initial-denaturing 94 องศาเซลเซียส นาน 4 นาที 2) denaturing ท่ี 94 องศาเซลเซียส 30 
วินาที 3) annealing ที่ 50 องศาเซลเซียส 30 วินาที 4) extension ท่ี 72 องศาเซลเซียส 30 วินาที (จํานวน 
35 รอบ) (โดยในขั้นตอน 2-4 ทําซํ้าจํานวน 35 รอบ) และ 5) final extension ที่ 72 องศาเซลเซียส 5 นาที 
จํานวน 1 รอบ 

1.3 ตรวจสอบผลิตภัณฑ์พีซีอาร์ (PCR product) ด้วยวิธีเจลอิเล็คโตรโฟรีซีส(gel electrophoresis) 
ท่ีอะกาโรสเจลความความเข้มข้น 2% ผสม RedSafe dye ในสารละลาย 1X TBE buffer แล้วนํามาผ่าน
สนามไฟฟ้าความต่างศักย์ 100 โวลต์ เป็นเวลา 30 นาที และตรวจสอบแถบดีเอ็นเอภายใต้แสงอัลตราไวโอเล็ต 
(UV) บันทึกผลด้วยเครื่องถ่ายภาพเจลพร้อมโปรแกรมวิเคราะห์ภาพ 

1.4 ตรวจหาลําดับนิวคลีโอไทด์ โดยส่งตัวอย่างผลิตภัณฑ์พีซีอาร์ท่ีได้ไปทําให้บริสุทธ์ิ และหาลําดับ    
นิวคลีโอไทด์ด้วยเครื่อง ABI 3730 x 1 automated sequencer (Applied Biosystems, Forster City, CA, 
USA) ABI BigDye terminator chemistry ตามกรรมวิธีของบริษัท Macrogen ประเทศเกาหลีใต้ 

1.5 นําข้อมูลลําดับนิวคลีโอไทด์จากยีน cox1 ของแมลงวันหนอนชอนใบที่นํามาศึกษาทั้งหมด ทําการ
วิเคราะห์ โดยเปรียบเทียบลําดับนิวคลีโอไทด์ (sequence assembly) ด้วยโปรแกรม Bioedit Sequence 
Alignment Editor Version 7.2.5 (Hall, 1999) และบันทึกข้อมูลลําดับนิวคลโีอไทด์ในรูปแบบไฟล์ FASTA 

1.6  เปรียบเทียบกับลําดับนิวคลีโอไทด์ของแมลงวันหนอนชอนใบที่มีการรายงานในฐานข้อมูล 
GenBank (http://www.ncbi.nlm.nih.gov/genbank/) ด้วยการ Blast  
(https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi?PAGE_TYPE=BlastSearch) เปรียบเทียบเปอร์ เ ซ็นต์ความ
เหมือน (% identity) เพ่ือยืนยันความถูกต้องลําดับนิวคลีโอไทด์ของแมลงวันหนอนชอนใบ เก็บบันทึกลําดับ             
นิวคลีโอไทด์ของแมลงวันหนอนชอนใบไว้ในระบบฐานข้อมูลของ GenBank ในรูปแบบ accession number 

 
การบันทึกข้อมูล 
1) บันทึกข้อมูล ดีเอ็นเอบาร์โค้ด ในรูปแบบของ FASTA ไฟล์  
2) บันทึกข้อมูลของดีเอ็นเอต้นแบบ ให้สอดคล้องกับชนิดแมลงวันหนอนชอนใบท่ีใช้เป็นต้นแบบงานวิจัย ซ่ึง
ประกอบด้วยพิกัดทางภูมิศาสตร์ วัน เดือน ปี ท่ีเก็บตัวอย่างแมลงวันหนอนชอนใบแต่ละชนิด และช่ือผู้เก็บ
ตัวอย่าง 
3) ช่ือวิทยาศาสตร์ของแมลงวันหนอนชอนใบ พร้อมท้ังรายละเอียดของพืชอาหารท่ีพบแมลงวันหนอนชอนใบ
เข้าทําลาย  
 
เวลาและสถานท่ี 

ระยะเวลาการทดลอง : ตุลาคม พ.ศ. 2564 - กันยายน พ.ศ. 2565 
สถานที:่ 1) แหล่งปลกูพืชจังหวัดต่าง ๆ  ในภาคกลาง ภาคตะวันตก ภาคเหนือ ภาคตะวันออก ภาคตะวัน- 
ออกเฉียงเหนือและภาคใต้ 
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 2) ห้องปฏิบัติการกลุ่มงานอนุกรมวิธานแมลง กลุ่มกีฏและสัตววิทยา สํานักวิจัยพัฒนาการอารักขาพืช 

ผลและวิจารณ์ผลการทดลอง 

1. การศึกษาดีเอ็นเอบาร์โค้ดของแมลงวันหนอนชอนใบ 

จากการสํารวจและเก็บตัวอย่างแมลงวันหนอนชอนใบในพ้ืนที่ต่าง ๆ ของประเทศไทย (Figure 1) 
และพบแมลงวันหนอนชอนใบ 5 ชนิด  ได้แก่ ได้แก่ Liriomyza brassicae (Riley, 1884), L. chinensis 
(Kato, 1949), L. huidobrensis (Blanchard,1926), L. sativae Blanchard, 1938 และ L. trifolii (Burgess 
1880) (Figure 2 - 6)  จากการสกัดดีเอ็นเอ และเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอด้วยเทคนิค PCR โดยใช้ไพรเมอร์ 
LCO1490 / HCO2198 จากยีน cox1 สามารถเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอและตรวจสอบขนาดดีเอ็นเอได้ขนาด 650 
- 700 คู่เบส (Figure 7) เม่ือนําผลิตภัณฑ์พีซีอาร์ไปตรวจวิเคราะห์ลําดับนิวคลีโอไทด์ (ตารางท่ี 1) เปรียบเทียบ
พบเปอร์เซ็นต์ความเหมือนที่ 99 - 100 % และบันทึกข้อมูลลําดับนิวคลีโอไทด์ในฐานข้อมูล GenBank (ตาราง
ท่ี 2) และจากข้อมูลท่ีถูกต้องของลําดับนิวคลีโอไทด์ดังกล่าวแสดงว่าวิธีการสกัดดีเอ็นเอมีความเหมาะสม
สามารถนําไปใช้สกัดดีเอ็นเอในตัวอย่างแมลงวันหนอนชอนใบได้อย่างมีประสิทธิภาพ ดังน้ันสามารถนําดีเอ็นเอ
จากวิธีการสกัดดังกล่าวมาทดสอบกับไพรเมอร์ที่ออกแบบได้  
  ผลการทดลองคร้ังน้ีทําให้ทราบชนิดและช่ือวิทยาศาสตร์ที่ถูกต้อง และได้ตัวอย่างลําดับนิวคลีโอไทด์ 
ข้อมูลดีเอ็นเอบาร์โค้ดของแมลงวันหนอนชอนใบซึ่งข้อมูลทางชีวโมเลกุลท่ีได้จากการศึกษาครั้งนี้จําทําให้ได้
ข้อมูลสนับสนุนการจัดจําแนกชนิดแมลงวันหนอนชอนใบในประเทศไทยให้มีความถูกต้อง แม่นยํา และเป็นท่ี
ยอมรับของสากลโลก ข้อมูลท่ีได้จากการศึกษาครั้งนี้เป็นข้อมูลสนับสนุนสถานะของการจัดจําแนกแมลงวัน
หนอนชอนใบท่ีมีรายงานการพบในประเทศไทย เพ่ือใช้ประกอบการพิจารณาหรือประเมินความเช่ือม่ันในการ
จัดจําแนกชนิดแมลงวันหนอนชอนใบของไทยอีกด้วย 
      นอกจากน้ียังได้ข้อมูลสถานภาพของแมลงวันหนอนชอนใบท่ีพบในประเทศไทย สามารถนําผลดีเอ็น
เอบาร์โค้ดท่ีได้ ไปใช้ประยุกต์ร่วมกับความสัมพันธ์ด้านสัณฐานวิทยาของพืชอาหารของแมลงวันหนอนชอนใบ
แต่ละชนิดในประเทศไทย  โดยข้อมูลที่ได้จากการศึกษาครั้งน้ีเป็นข้อมูลสนับสนุนชนิดของแมลงวันหนอนชอน
ใบในพ้ืนท่ีการเกษตร รวมทั้งเพ่ือเป็นข้อมูลพ้ืนฐานในการควบคุม ป้องกันกําจัด  และข้อมูลในการนําเข้า
ส่งออก สามารถเป็นประโยชน์ในการจัดทําบัญชีรายช่ือศัตรูพืช เพ่ือสนับสนุนมาตรการการค้าระหว่างประเทศ 
 

สรุปผลการทดลองและคําแนะนาํ 
จากการสํารวจและเก็บรวบรวมตัวอย่างแมลงวันหนอนชอนใบพืชท่ีมีความสําคัญทางการเกษตรและ

นํามาศึกษาผลดีเอ็นเอบาร์โค้ด การศึกษาครั้งน้ีได้ผลดีเอ็นเอบาร์โค้ดของแมลงวันหนอนชอนใบและบันทึกไว้
ในฐานข้อมูล GenBank จํานวน 5 ชนิด ได้แก่ Liriomyza brassicae, L. chinensis, L. huidobrensis,                 
L. sativae และ L. trifolii  

 
คําขอบคุณ 
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ข้าราชการ พนักงานราชการ ลูกจ้างประจํา และพนักงานจ้างเหมาบริการ ของกลุ่มงานอนุกรมวิธาน
แมลงในการช่วยเหลือเก็บตัวอย่างแมลงวันหนอนชอนใบ จึงทําให้งานวิจัยในครั้งน้ีสําเร็จ และลลุ่วงไปด้วยดี  
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Figure 1 Samples of Agromyzid leafminer collected from host plants in Thailand. 
 
 

 
 

Figure 2 Adult of Liriomyza brassicae Riley, 1884 
(A) Female of leafminer (B) Male of leafminer 
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Figure 3 Adult of Liriomyza chinensis Kato, 1949 

(B) Female of leafminer (B) Male of leafminer 
 
 
 

 
Figure 4 Adult of Liriomyza huidrobrensis Blanchard, 1926 

(C) Female of leafminer (B) Male of leafminer 
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Figure 5 Adult of Liriomyza sativae Blanchard, 1938 

(A) Female of leafminer (B) Male of leafminer 
 

 
 
Figure 6 Adult of Liriomyza trifolii Burgess, 1880 

(B) Female of leafminer (B) Male of leafminer 
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Figure 7 Some PCR results using the cox1 (LCO1490/HCO2198) universal primer pair.                    
Lane 1 - 4   = Liriomyza brassicae   Lane 5- 8 = Liriomyza chinensis  
Lane 9 - 12 = Liriomyza huidobrensis   Lane 14 -16 = Liriomyza sativae  
Lane 17, 19, 20 = Liriomyza trifolii   
 
 
Table 1 Nucleotide sequence analysis of the 650 bp DNA fragments from leafminer samples 
amplified by cox1 gene (LCO1490 and HCO2198). 
 

No. Scientific name Nucleotide sequence 

1 Liriomyza brassicae        ATAGTAGGAACTTCTCTTAGAATTCTTATTCGAGCCGAATTAGGTCATCCAGGAGCTTTAA
TTGGAGATGATCAAATTTATAATGTAATTGTAACTGCTCATGCTTTTATTATAATTTTTTTT
ATAGTTATACCTATTATAATCGGAGGGTTTGGAAACTGACTAGTACCTTTAATATTAGGAG
CTCCTGATATAGCCTTTCCTCGAATAAATAATATAAGTTTTTGATTATTACCCCCTGCTCTT
ACCTTATTATTAATAAGCAGTATAGTGGAAAACGGGGCCGGAACAGGATGAACAGTTTATC
CTCCCCTCTCTTCTATTATTGCTCACGGTGGGGCATCTGTTGATCTAGCTATTTTTTCATTA
CACCTTGCAGGAATTTCTAGAATTTTAGGAGCAGTAAATTTTATTACAACAATTATTAATAT
GCGATCCACAGGAATTAGATTTGATCGAATACCTTTATTTGTTTGATCTGTTCTTATTACTG
CTATCTTATTACTTTTATCTTTACCAGTTCTAGCAGGAGCTATTACAATACTTCTAACAGAC
CGAAATTTTAACACATCATTTTTTGATCCTGCAGGAGGTGGAGACCCAATTTTATATCAAC
ACCTATTCTGATTTT 

2 Liriomyza chiensis    ATAGTGGGAACTTCCTTAAGAATTTTAATTCGAGCTGAATTAGGACACCCTGGAGCTTTAA
TTGGTGATGACCAAATTTATAATGTAATTGTAACTGCACATGCTTTTATTATAATTTTCTTT
ATAGTTATACCTATTATAATTGGAGGGTTTGGAAACTGATTAGTACCATTAATATTAGGAG
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CACCCGATATAGCTTTTCCACGTATAAACAATATAAGTTTTTGATTATTACCTCCAGCACTT
ACTTTACTTTTATTAAGAAGTATAGTAGAAAATGGAGCTGGGACTGGTTGAACGGTTTACC
CTCCCCTTTCTTCTGTAATCGCCCATGGAGGGGCTTCTGTTGATCTTGCTATTTTCTCTTTA
CATCTCGCAGGAATTTCATCAATTTTAGGGGCAGTAAATTTTATTACCACTATTATTAATAT
ACGATCTATAGGAATTAGTTTCGATCGAATACCGTTATTTGTTTGATCTGTTTTAATTACAG
CTATTTTATTATTATTATCATTGCCTGTATTAGCTGGAGCAATTACAATGCTATTAACAGAT
CGAAATTTTAACACTTCTTTTTTTGACCCTGCTGGGGGAGGAGACCCAATTTTATATCAAC
ATTTATTTTGATTTT 

3 Liriomyza huidrobrensis ATAGTGGGAACTTCTTTAAGAATTCTAATTCGTGCTGAATTAGGACACCCCGGTGCTTTAA
TTGGTGACGATCAAATTTATAATGTCATTGTAACTGCCCATGCATTTATTATAATTTTTTTT
ATGGTTATACCTATTATAATTGGAGGATTCGGAAATTGATTAGTACCTTTAATATTAGGGG
CTCCTGATATAGCTTTTCCTCGAATAAATAACATAAGTTTTTGATTATTACCTCCAGCTCTT
ACCCTTCTACTTATAAGAAGTATAGTTGAAAACGGAGCTGGGACAGGATGAACGGTTTACC
CTCCTCTTTCTTCTATTATTGCTCATGGAGGAGCTTCAGTAGATTTAGCTATTTTTTCTCTA
CATTTAGCTGGAATTTCATCTATTTTAGGGGCTGTAAATTTTATTACAACAATTATTAATAT
ACGATCAACTGGTATTACTTTTGATCGAATACCATTATTTGTGTGATCTGTTCTAATTACTG
CAGTTCTTTTACTGTTATCATTACCAGTATTAGCCGGAGCTATTACTATACTTTTAACAGAT
CGAAATTTTAATACTTCTTTCTTTGACCCGGCTGGGGGAGGAGACCCAATTTTATATCAAC
ATTTATTTTGATTTT 

4 Liriomyza sativae ATAGTAGGAACTTCTCTTAGAATTCTTATTCGAGCAGAATTAGGACATCCGGGTGCTTTAA
TTGGTGATGACCAAATTTATAATGTTATTGTAACTGCTCATGCTTTTATTATAATTTTTTTT
ATAGTTATACCTATTATAATTGGAGGATTTGGTAATTGATTAGTTCCTTTAATATTAGGAGC
TCCAGACATAGCATTTCCTCGAATAAATAATATAAGTTTTTGATTATTACCCCCTGCTTTAA
CTCTTTTATTAATAAGCAGTATAGTAGAAAATGGGGCTGGGACAGGATGAACGGTTTACCC
TCCACTTTCTTCAATTATTGCACATGGTGGTGCTTCAGTAGATTTAGCTATTTTTTCTCTCC
ATTTAGCTGGAATTTCTTCTATTTTAGGGGCAGTAAATTTTATTACAACAATTATTAATATA
CGATCAACAGGAATTAGTTTTGATCGAATACCTTTATTTGTGTGATCAGTTTTAATTACTGC
TGTATTATTACTTTTATCATTGCCTGTGCTAGCTGGAGCAATTACTATATTATTAACAGATC
GAAATTTTAATACATCATTTTTTGATCCAGCCGGTGGAGGAGACCCAATTTTATATCAACA
TTTATTTTGATTTT 

5 Liriomyza trifolli ATAGTAGGAACTTCTCTTAGAATTCTTATTCGAGCAGAATTAGGGCACCCCGGTGCCCTAA
TTGGTGATGACCAAATTTATAATGTTATTGTAACTGCTCATGCTTTTATTATAATTTTTTTT
ATAGTTATGCCTATTATAATTGGAGGATTTGGAAATTGATTAGTCCCTTTAATATTAGGAG
CCCCAGATATAGCTTTCCCTCGAATAAATAACATAAGCTTTTGGTTATTACCCCCCGCTTT
AACTCTTTTATTAATAAGCAGAATAGTAGAAAACGGAGCTGGTACAGGATGAACCGTTTAC
CCTCCCCTTTCCTCAATTATTGCACATGGTGGAGCTTCAGTTGATTTAGCAATTTTTTCCTT
ACATTTAGCAGGAATTTCTTCTATTTTAGGGGCAGTAAATTTTATTACAACAATTATTAATA
TACGATCAACGGGAATTAATTTTGACCGAATACCTTTATTTGTTTGATCTGTGTTAATTACT
GCTGTATTATTACTTTTATCATTGCCCGTTTTAGCTGGAGCAATTACAATACTATTAACAGA
CCGAAATTTTAATACATCATTTTTTGACCCAGCTGGGGGAGGAGATCCAATTTTATACCAA
CATCTATTTTGATTTT 
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Table 2 GenBank accession number(s) for the DNA barcode of the leafminer (Diptera: 
Agromyzidae) for economic plants in Thailand. 
 

 

 Scientific name No. of nucleotide 
sequence(s) 

GenBank accession number(s) 

1 Liriomyza brassicae        20 OM327452 – 61, ON565771 - 80 
2 Liriomyza chiensis    20 OM327462 – 71, ON565781 - 90 
3 Liriomyza huidrobrensis 20 OM327472 – 81, ON565791 - 00 
4 Liriomyza sativae 20 OM327482 – 99, ON565801 - 02 
5 Liriomyza trifolli 20 OM327500 – 09, ON565803 - 10 


