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 การตรวจสอบความหลากหลายทางพันธุกรรมของขาวปลูก 415 พันธุ/สายพันธุ ท่ีรวบรวมจากท้ังใน
ประเทศและตางประเทศ โดยใชเครื่องหมายดีเอ็นเอ 4 ชนิด คือ อินเดล ไอเอสเอสอาร ไมโครแซทเทลไลท 
 และเครื่องหมายดีเอ็นเอท่ีจําเพาะกับยีน พบวาการใชเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดอินเดล 12 ตําแหนง ใหแถบ 
ดีเอ็นเอท้ังหมด 34 แถบ เฉลี่ย 2.83 แถบตอตําแหนง มีคา Polymorphic Information Contents (PICs) หรือ Expected 
heterozygosity (He) อยูในชวง 0.2110-0.5663 และมีคา PICs เฉลี่ยเทากับ 0.3707 เม่ือวิเคราะหจัดกลุมดวยโปรแกรม 
NTSYS สรางแผนภูมิพันธุกรรม สามารถแบงกลุมขาวไดเปนสองกลุมคือขาว indica และ japonica ไดอยางชัดเจน 
โดยคาความเหมือนทางพันธุกรรมระหวางขาวท้ังสองกลุมเทากับ 0.28 และผลการวิเคราะหจัดกลุมดวยวิธี Principal 
Component Analysis (PCA) ใหผลสอดคลองกับการจัดกลุมโดยสรางแผนภูมิทางพันธุกรรม การศึกษาความ
หลากหลายทางพันธุกรรมโดยใชเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดไอเอสเอสอาร 4 ชนิดไพรเมอร ใหแถบดีเอ็นเอท้ังหมด 34 
แถบ เฉลี่ย 8.5 แถบตอไพรเมอร เปนแถบดีเอ็นเอท่ีมีความแตกตางระหวางตัวอยาง 27 แถบ คา PICs อยูในชวง 
0.0000-0.4998 คา PICs เฉลี่ยเทากับ 0.1953 และเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดไมโครแซทเทลไลท 8 ตําแหนง ใหแถบ 
ดีเอ็นเอท้ังหมด 55 แถบ เฉลี่ย 6.88 แถบหรือแอลลีลตอตําแหนง คา PICs อยูในชวง 0.3821-0.7972 เฉลี่ย 0.6219 เม่ือ
รวมขอมูลจากเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดอินเดล ไอเอสเอสอาร และไมโครแซทเทลไลท มาวิเคราะหจัดกลุมโดยสราง
แผนภูมิพันธุกรรม ท่ีความเหมือนทางพันธุกรรมประมาณ 0.76 สามารถแบงขาวไดเปน 14 กลุมยอย ขาว tropical 
japonica จัดอยูในกลุมท่ี 12 และ 13 ขาว japonica อยูในกลุมท่ี 13 ขาวพื้นเมือง (110 ตัวอยาง) กระจายอยูในกลุมท่ี 
1, 2, 7 และ 12 ขาว TGMS (10 ตัวอยาง) จัดอยูในกลุมท่ี 2, 5 และ 6 ขาว TGMS (1 ตัวอยาง) ท่ีจัดอยูในกลุมท่ี 2 มี
พันธุกรรมหางจากขาวในกลุม tropical japonica และ japonica มาก อาจนําไปใชเปนแมพันธุในการผลิตขาวลูกผสม
ขามชนิดยอยไดดี สวนขาว TGMS ในกลุมท่ี 5 และ 6 มีพันธุกรรมใกลเคียงกับขาว tropical japonica และ japonica 
มากกวาขาว TGMS ในกลุมท่ี 2 นาจะนํามาใชเปนแมพันธุในการผลิตขาวลูกผสมภายในชนิดยอย indica ได  
การพิจารณาระยะหางทางพันธุกรรมรวมกับขอมูลท่ีไดจากเครื่องหมายดีเอ็นเอท่ีจําเพาะกับยีน 4 ชนิด คือ ยีน Pi-ta 
และ Pi-2t ท่ีใหลักษณะตานทานตอโรคไหม ยีน fgr  ท่ีใหลักษณะความหอม และยีน S-5 ท่ีควบคุมลักษณะความเปน
หมันในลูกผสมขามชนิดยอยระหวางขาว indica และ japonica จะเปนประโยชนอยางมากตอการคัดเลือกขาวเพื่อใช
เปนพอแมพันธุในการผลิตขาวลูกผสมตอไป  
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Genetic diversity among 415 rice cultivars collected from Thailand and foreign countries was determined 

using 4 marker systems, Insertion/Deletion (InDel), Inter-Simple Sequence Repeat (ISSR), microsatellite and gene 
specific marker. A total of 34 alleles from InDel marker were generated with an average of 2.83 alleles per locus. 
Polymorphic Information Contents (PICs) or Expected heterozygosity (He) ranged from 0.2110-0.5563 with an 
average score of 0.3707. Phylogenetic tree was performed using NTSYS-pc version 2.20k program which could 
clearly identify rice samples into 2 groups, indica and japonica. Genetic similarity between two groups was 0.28. 
Principal Component Analysis (PCA) was also performed and the result was consistent with phylogenetic tree. 
Genetic diversity of rice germplasms was assessed by 4 ISSR primers and a total of 34 DNA bands were generated 
with an average of 8.5 bands per locus. Twenty seven out of 34 DNA bands were found to be polymorphic. PICs 
ranged from 0.0000-0.4998 with an average score of 0.1953. Eight microsatellite markers were also performed and 
55 alleles were produced with an average of 6.88 alleles per locus. PICs ranged from 0.3821-0.7972 with an 
average score of 0.6219. Phylogenetic tree resulted from combining InDel, ISSR and microsatellite data could 
classify rice samples into 14 groups at genetic similarity of about 0.76. Tropical japonica samples were in group 
12 and 13 while japonica samples were in group 13. Thai landraces were scattered in group 1, 2, 7 and 12. The 
TGMS lines (10 samples) were dispersed in group 2, 5 and 6. The TGMS line (1 sample) in group 2 has shown to 
carry high genetic distance as compare to the tropical japonica and japonica rice. This TGMS line in group 2 
might be used as female parent in order to produce intersubspecific hybrid; whereas the TGMS lines in group 5 
and 6, carried more genetic similarity to tropical japonica and japonica, could be used to produce indica 
intrasubspecific hybrid. Consideration of genetic distance and data from 4 functional markers, which specific to Pi-
ta and Pi-2t gene conferring resistance to rice blast disease, fragrance gene (fgr), and S-5 locus controlling spikelet 
fertility in hybrids between indica and japonica, will be very useful for selection of parental lines in hybrid rice 
breeding program. 
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ดีเอ็นเอชนิดอินเดล 12 ตําแหนง 59 
     12 ไพรเมอรสําหรับเทคนิคไอเอสเอสอาร จํานวนแถบดีเอ็นเอจากแตละ 

ชนิดไพรเมอร และแถบดีเอ็นเอท่ีใหความแตกตาง 62 
     13 คาจํานวนแอลลีล คา Ho และ He วิเคราะหจากลายพิมพดีเอ็นเอขาว 415 

ตัวอยาง โดยใชเครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท 8 ตําแหนง 65 
     14 ตัวอยางขาวท่ีมีสภาพเปนเฮเทอโรไซโกตเม่ือตรวจสอบดวยเครื่องหมาย 

ดีเอ็นเอชนิดไมโครแซทเทลไลท 8 ตําแหนง 66 
   



 

(3) 
สารบัญตาราง (ตอ) 

ตารางที ่ หนา 
  
     15 ลักษณะปริมาณ (QTL) ท่ีเช่ือมโยงกับเครื่องหมายไมโครแซทเทลไลทท้ัง  

8 ตําแหนง 67 
     16 แอลลีล fgr, Pi-ta, Pi-2t และ S-5j ในขาวท้ัง 415 ตัวอยาง 83 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 



 

(4) 
สารบัญภาพ 

 

  ภาพที ่ หนา 
  

1 ลายพิมพดีเอ็นเอของขาวท้ัง 415 ตัวอยาง จากการใชเครื่องหมายอินเดล R1M7 
(M = DNA standard) 
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2 สรุปลายพิมพดีเอ็นเอจาก agarose gel electrophoresis โดยใชเครื่องหมาย            
อินเดล 12 ตําแหนง R1M7 (ก), R2M10 (ข), R3M10 (ค), R4M13 (ง), R5M20 
(จ), R6M14 (ฉ), R7M7 (ช), R8M33 (ซ), R9M42 (ฌ), R10M17 (ญ), R11M14 
(ฎ) และ R12M27 (ฏ) (I = ขนาดช้ินดีเอ็นเออางอิงของขาว indica, J = ขนาด
ช้ินดีเอ็นเออางอิงของขาว japonica, O1 และ O2= แอลลีลอ่ืนท่ีพบ) 

 
 
 
 

   57 
3 แผนภูมิพันธุกรรมแสดงความสัมพันธทางพันธุกรรมระหวางขาว 415 ตัวอยาง 

วิเคราะหดวย UPGMA โดยการอาศัยขอมูลจากเครื่องหมายอินเดล 12 ตําแหนง  
 

   60 
4 ผลการจัดจําแนกกลุมตัวอยางขาว 415 ตัวอยางโดยอาศัยขอมูลจากเครื่องหมาย

ดีเอ็นเออินเดล 12 ตําแหนงดวยวิธี Principal Component Analysis (PCA) 
 

61 
5 รูปแบบของแถบดีเอ็นเอจากการใชเครื่องหมายไอเอสเอสอารในขาว 415 

ตัวอยาง โดยใชไพรเมอร (CT)8G (M = DNA standard) 
 

63 
6 ลายพิมพดีเอ็นเอจาก polyacrylamide gel electrophoresis โดยใชเครื่องหมาย 

ไมโครแซทเทลไลท RM12 ขาวตัวอยางท่ี 1-171 (ก)  ขาวตัวอยางท่ี 172-415 
(ข) (M = DNA ladder, 1-4 = allele number และ *เฮเทอโรไซโกต) 
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7 สรุปลายพิมพดีเอ็นเอจาก polyacrylamide gel electrophoresis โดยใช

เครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท 8 ตําแหนง RM11 (ก), RM12 (ข), RM13 (ค), 
RM19 (ง), RM126 (จ), RM224 (ฉ), RM241 (ช) และ RM250 (ซ) (1-10 = 
allele number) 

 
 
 

69 
8 แผนภูมิพันธุกรรมแสดงความสัมพันธทางพันธุกรรมระหวางขาว 415 ตัวอยาง 

วิเคราะหดวย UPGMA โดยการอาศัยขอมูลจากเครื่องหมายอินเดล 12 ตําแหนง 
ไอเอสเอสอาร 4 ชนิดไพรเมอร และไมโครแซทเทลไลท 8 ตําแหนง  
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(5) 
สารบัญภาพ (ตอ) 

ภาพที ่  หนา 
   
9 ลายพิมพดีเอ็นเอจาก agarose gel electrophoresis ของขาวตัวอยางท่ี 1-276 (ก) 

และ 277-415 (ข)โดยใชเครื่องหมายท่ีระบุความจําเพาะกับยีน Pi-ta ตัวอยางท่ีมี
ยีนตานทานจะปรากฏช้ินดีเอ็นเอขนาดประมาณ 1.1 กิโลเบส (ช้ินดีเอ็นเอขนาด 
800 bp. = internal control (SAD gene) และ M = DNA standard) 

 
 
 

    80 
10 ลายพิมพดีเอ็นเอจาก agarose gel electrophoresis ของขาวตัวอยางท่ี 1-284 (ก) 

และ 285-415 (ข) โดยใชเครื่องหมายท่ีระบุความจําเพาะกับยีน Pi-2t (1-4 = 
allele number, *เฮเทอโรไซโกต และ M = DNA standard) 

 
 

    81 
11 สรุปลายพิมพดีเอ็นเอจาก agarose gel electrophoresis และ polyacrylamide gel 

electrophoresis โดยใชเครื่องหมายท่ีจําเพาะกับหนาท่ี 4 ตําแหนง คือ ยีน Pi-ta 
(ก), Pi-2t (ข), ยีนความหอมหรือ fgr (ค) และ S-5 (ง) (1-4 = allele number, M 
= DNA standard) 
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คําอธิบายสัญลักษณและคํายอ 
 

InDel = insertion/deletion 
SSR = simple sequence repeat 
ISSR = inter-simple sequence repeat 
AFLP = amplified fragment length polymorphism 
RFLP = restriction fragment length polymorphism 
RAPD = random amplified polymorphic DNA 
PCR = polymerase chain reaction 
PICs      = polymorphic information contents 
STS = sequence tagged site 
QTL = quantitative trait loci 
He = expected heterozygosity 
Ho = observed heterozygosity 
PCA = principal component analysis 
  



การจัดกลุมพันธุกรรมขาวโดยใชเคร่ืองหมายดีเอ็นเอ เพื่อการผลิตขาวลูกผสม 
 

Classification of Rice Germplasms Using DNA Markers  
for Hybrid Rice Production 

 
คํานํา 

 
 ขาวเปนพืชอาหารหลักท่ีมีความสําคัญ ประชากรกวาครึ่งหนึ่งของโลกบริโภคขาวเปน
อาหารหลัก โดยรอยละ 90 ของผลผลิตขาวท้ังหมดมาจากทวีปเอเชีย ตลาดการคาขาวสารโลกมีปละ
ประมาณ 28 ลานตัน ประเทศไทยมีสวนแบงในตลาดขาวโลกเปนอันดับหนึ่งติดตอกันมานานกวา 
20 ป คือปละประมาณ 7-10 ลานตัน ป 2551 ประเทศไทยสงออกขาว 9,197,656 ตัน สามารถนําเงิน
เขาประเทศไดมากกวา 119,304.13 ลานบาท (สํานักงานเศรษฐกิจการเกษตร, 2551)  
 

องคการอาหารและเกษตรแหงสหประชาชาติคาดการณวา ความตองการขาวเพ่ือการ
บริโภคในอีก 20 ปขางหนาจะเพ่ิมสูงขึ้นรอยละ 20-30 ของความตองการท่ีมีอยูในปจจุบัน ซ่ึงใน
สภาพการณดังกลาวนั้นประเทศผูผลิตขาวจะไมสามารถขยายพ้ืนท่ีเพาะปลูกไดอีก ประเทศผูผลิต
ขาวจะตองใหความสําคัญในการพัฒนาปรับปรุงพันธุขาวเพ่ือเพ่ิมผลผลิตตอพ้ืนท่ีใหสูงขึ้น ประเทศ
ไทยแมจะมีสวนแบงในตลาดขาวโลกเปนอันดับหนึ่ง แตวาผลผลิตเฉล่ียจัดอยูในเกณฑต่ํา ผลผลิต
ขาวเฉล่ียของไทยในป พ.ศ. 2551 อยูท่ี 433.6 กิโลกรัม/ไร ในขณะท่ีผลผลิตเฉล่ียของโลกอยูท่ี 
662.4 กิโลกรัม/ไร โดยผลผลิตเฉล่ียของประเทศคูแขงทางการคาท่ีสําคัญ เชน เวียดนามและจีนอยูท่ี 
780.8  และ 1003.2 กิโลกรัม/ไร ตามลําดับ (สมาคมผูสงออกขาวไทย, 2551) ดังนั้นประเทศไทย
ควรเรงรัดพัฒนางานศึกษาวิจัยพันธุขาว เพ่ือยกระดับผลผลิตและใหขาวไทยสามารถตอสูไดอยาง
ยั่งยืนบนตลาดขาวโลก (สมาคมเมล็ดพันธุแหงประเทศไทย, 2549) 
 

ปจจุบันเทคโนโลยีชีวภาพและงานวิจัยพ้ืนฐานดานพันธุศาสตรโมเลกุลของขาวมีบทบาท
ตอการพัฒนาพันธุขาวเปนอยางมาก เครื่องหมายดีเอ็นเอเปนเทคโนโลยีท่ีทันสมัยท่ีสุดในการเขาถึง
องคประกอบของสารพันธุกรรมท่ีควบคุมลักษณะทางคุณภาพและทางปริมาณของขาวโดยตรง 
(อภิชาต และคณะ, 2544) ขอมูลทางพันธุกรรมขาวจึงเปนเครื่องมือสําคัญในการพัฒนาขาวไทยใหมี
คุณลักษณะทางการเกษตรท่ีดี การพัฒนาพันธุขาวในประเทศไทยสวนใหญใชวิธีการปรับปรุงพันธุ
แบบดั้งเดิม (conventional breeding) เชน การคัดพันธุบริสุทธ์ิ (pure line selection) การคัดพันธุ
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แบบสืบตระกูล (pedigree selection) ซ่ึงใชเวลานาน อีกทางเลือกหนึ่งของการปรับปรุงพันธุ คือ 
การพัฒนาพันธุขาวโดยใชเทคโนโลยีการผลิตขาวลูกผสม (hybrid rice technology) เปนวิธีการ
ปรับปรุงพันธุท่ีนําเอาความดีเดนของลูกผสม (heterosis) มาใชประโยชน ขาวลูกผสมท่ีดีเดนมักเกิด
จากการผสมพันธุพอแมท่ีมีพันธุกรรมแตกตางกัน (Xiao et al., 1996) ขาวลูกผสมท่ีดีจะใหผลผลิต
สูง เชนมีผลผลิตเฉล่ียมากกวา 1,000 กิโลกรัม/ไร ประเทศไทยมีพันธุกรรมขาวท่ีหลากหลาย นาจะ
ใชเปนแหลงพันธุกรรมเพ่ือพัฒนาพันธุขาวลูกผสมได แตปจจุบันยังนําพันธุกรรมขาวท่ีหลากหลาย
นั้นมาใชประโยชนไดไมมากเทาท่ีควร เนื่องจากขาดขอมูลทางการเกษตรและพันธุศาสตรท่ีสําคัญ 
เชน ปริมาณและชนิดของแปงขาว ความตานทานโรค ความหอม ดังนั้นการศึกษาขอมูลพันธุกรรม
ของขาวโดยใชเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดตาง ๆ แลวนําขอมูลมาวิเคราะหจัดกลุมตามความเหมือน
ทางพันธุกรรมนาจะเปนประโยชนอยางมากตอนักปรับปรุงพันธุในการคัดเลือกขาวมาใชเปนพอแม
พันธุและเพ่ิมโอกาสท่ีจะไดขาวลูกผสมท่ีมีความดีเดน 

 
 
 
 



วัตถุประสงค 
 

รวบรวมพันธุ/สายพันธุขาวไร ขาวพ้ืนเมืองทองถ่ิน ขาวนาสวน ท้ังจากทองถ่ิน แหลงผลิต 
จากธนาคารเช้ือพันธุ และขาวพันธุดีจากตางประเทศ รวม 415 ตัวอยาง นํามาปลูก สกัดดีเอ็นเอ  
จัดจําแนกชนิดยอย (subspecies) วาอยูในกลุม indica หรือ japonica โดยใชเครื่องหมาย 
ดีเอ็นเอชนิดอินเดล 12 ตําแหนง และจําแนกกลุมทางพันธุกรรม (heterotic group) โดยใช
เครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดไอเอสเอสอาร 4 ชนิดไพรเมอร เครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดไมโครแซท 
เทลไลท 8 ตําแหนง และเครื่องหมายท่ีระบุความจําเพาะกับหนาท่ี หรือกับยีนสําคัญคือ blast 
resistance, fgr , S-5 locus ท้ังหมด 4 ตําแหนง เพ่ือเปนแนวทางในการคัดเลือกตัวแทนของสายพันธุ
พอและแมในโครงการพัฒนาขาวลูกผสมตอไป



การตรวจเอกสาร 
 
อนุกรมวิธานของขาว   
 
 scientific name  :  Oryza sativa L. 

common name  :  rice 

kingdom  Plant 
    division      Embryophyta 
        class          Angiospermae 

              subclass              Monocotyledonae 
       order                  Graminales (Poales) 

        family                     Gramineae 
            sub-family                     Pooideae 
                tribe       Oryzeae 

           genus         Oryza 
               species                        Oryza sativa L. 
 
 
ลักษณะทางพฤกษศาสตรและการเจริญเติบโตของขาว   
 
 การเจริญเติบโตของขาวแบงออกเปนสองระยะ โดยมีชวงเวลาของการเจริญเติบโตท้ังสอง
ระยะแยกจากกันแนนอน ระยะแรกไดแกการเจริญเติบโตทางลําตน (vegetative growth phase)  
เริ่มตั้งแตตนขาวงอกจากเมล็ดจนถึงวันท่ีสรางรวงออนหรือชอดอกซ่ึงใชเวลาแตกตางกันขึ้นอยูกับ
พันธุขาว โดยตนขาวจะสรางราก ลําตน ใบ และการแตกกอ เพ่ือสะสมอาหารไวสําหรับการ
เจริญเติบโตในระยะท่ีสอง คือ ระยะการเจริญเติบโตทางการสืบพันธุ (reproductive growth phase) 
ซ่ึงเริ่มตั้งแตวันท่ีขาวสรางดอกออนจนถึงวันท่ีรวงเริ่มโผลพนจากใบธง ใชเวลาประมาณ 30-40 วัน 
ลักษณะทางพฤกษศาสตรของตนขาวมีดังนี้ (ประสูติ, 2524; จํารัส, 2534) 

 
ราก เปนระบบรากฝอย (fibrous) ท่ีประกอบดวยรากยอย (rootlets) และรากขนออน (root 

hairs) การเจริญเติบโตของรากแบงเปนระยะ คือ รากชุดแรก (seminal roots) จะแตกแขนงไมมาก มี
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อายุอยูไมนานหลังจากการงอก รากเสริมชุดท่ีสอง (secondary roots หรือ adventitious roots) เปน
รากท่ีเกิดจากขอท่ีอยูใตดิน มีการแตกแขนงอยางอิสระ เม่ือตนขาวเจริญเติบโตมากขึ้นจะมีรากเสริม
ชนิดค้ําจุนหรือรากฝงดิน (mat roots) ซ่ึงเกิดจากขอท่ีอยูเหนือดิน รากค้ําจุนบางสวนงอกลงดินแต
บางสวนจะกระจายในแนวราบ 
 

ลําตน เกิดจากชุดของขอ (node) และปลอง (internode) ท่ีตอเรียงสลับกันโดยมีผนังกั้นขอ 
(node septum) กั้น ความยาวของปลองนั้นแตกตางกัน จํานวนปลองจะเทากับจํานวนใบของตนขาว 
ปกติมีประมาณ 25-30 ปลอง แตจะมีใบติดอยูท่ีตนใหเห็นเพียง 5-7 ใบ ปลองซ่ึงอยูท่ีโคนตนจะส้ัน
และหนากวาปลองท่ีอยูปลายลําตน บริเวณขอมีนวมโคนกานใบปอง (sheath pulvinus) หุม และมี
ตา (bud) เปนจุดกําเนิดของใบและราก สีของขอก็แตกตางกันไปตามชนิดของพันธุขาวซ่ึงอาจจะ
เปนสีเหลืองหรือสีมวงก็ได ตาขาวบริเวณโคนตนจะเจริญแตกกอเปนตนใหม พันธุขาวแตละพันธุมี
ความสามารถในการแตกกอไมเทากัน  
 
 ใบ เปนใบแท (foliage leaf) ชนิดใบเดี่ยว (single leaf) มีลักษณะเปนแผนแบน บาง และ
ยาวคลายหอก ใบจะเกิดจากขอของลําตนเรียงสลับกันเปนสองแนว  ประกอบดวยแผนใบ (leaf 
blade) กาบใบ (leaf sheath) เช่ือมติดกันดวยคอใบ (collar) กาบใบ คือ สวนท่ีติดอยูกับขอของลําตน
และหอหุมตนขาวไว แตละขอมีเพียงหนึ่งกาบใบเทานั้น แผนใบ คือ สวนท่ีอยูเหนือขอตอของใบ 
เสนใบจะขนานกันเพราะขาวเปนพืชใบเล้ียงเดี่ยว สวนใบธงจะเปนใบขาวท่ีอยูบนสุดของตนขาว 
ใตชอดอกหรือรวงขาว พันธุขาวแตละพันธุจะมีความยาว ความกวาง รูปราง สีของใบ ตลอดจนการ
ทํามุมของใบกับลําตนไมเหมือนกัน นอกจากนี้แผนใบของขาวบางพันธุมีขนหรือไมมีขน ขอตอ
ของใบและกาบใบจะมีเขี้ยวกันแมลง (auricle) 2 อัน ลักษณะเปนพูคลายหางกระรอกติดอยู 
ขางละอัน สวนเยื่อกันน้ําฝน (ligule) จะมีอันเดียว ลักษณะเปนแผนบาง ๆ อยูดานในของขอตอ 
ของใบ  และประกบติดกับลําตน 
 

รวง หรือชอดอกของขาว (inflorescence) เกิดขึ้นท่ีขอปลองสุดทายของตนขาว 
ประกอบดวยกานอันใหญตอจากคอรวงขึ้นไปแลวแตกแขนง (ระแง) แบบชอกระจะ (racemose 
mode branching) ออกไปมากมายเรียกวาแขนงอันแรก (primary branch) และแตละขอของแขนง
อันแรกก็จะแตกแขนงออกไปอีกเปนกิ่งเล็ก (secondary branch) ชอดอกยอย (spikelets) จะมีกาน
ดอก (pedicels) ซ่ึงติดอยูบน secondary branch ความถ่ีของระแงจะแตกตางกันไปในขาวแตละพันธุ 
ขาวท่ีมีระแงถ่ีจะทําใหมีจํานวนดอกตอรวงมากซ่ึงเปนลักษณะของพันธุขาวท่ีจะใหผลผลิตสูง 
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ดอกขาว เปนดอกสมบูรณเพศ (perfect flower) ท่ีมีเพศครบท้ังสองเพศ คือ เกสรเพศผูและ
เกสรเพศเมีย แตเปนดอกชนิดไมสมบูรณ (incomplete flower) คือ ไมมีกลีบเล้ียงและกลีบดอก  
โดยดอกของขาวประกอบดวยเปลือกนอกสองแผน แผนใหญเรียกวากาบลาง (lemma) สวนเปลือก
นอกแผนเล็กเรียกวากาบบน (palea) อาจมีขนหรือไมมีขนก็ได ถาท่ีเปลือกนี้ไมมีขน ท่ีใบขาวก็จะ
ไมมีขนและผิวเรียบดวย ท่ีปลายสุดของ lemma จะมีปลายแหลมยื่นออกไป เรียกวา รยางคแข็งหรือ 
awn ดานลางของ lemma และ palea เทานั้นท่ีประสานติดกันอยูบนกานส้ัน ๆ ท่ีเรียกวาแกนกลาง
ยอย (rachilla) ท่ีฐานของแกนกลางยอย จะมีแผนบาง ๆ 2 แผน เรียกวากลีบเกล็ด (lodicules) ยึด 
lemma และ palea ไว ซ่ึงทําหนาท่ีบังคับให lemma และ palea ปดหรือเปด ภายใน lemma และ 
palea มีอับเกสรเพศผู (anther) 6 อัน และเกสรเพศเมียซ่ึงมียอดเกสรเพศเมีย (stigma) 2 อัน เช่ือมติด
กับรังไข ในรังไขจะมีไขเม่ือถูกผสมเกสรแลวก็จะกลายเปนเมล็ด การผสมเกสรสวนใหญเปนแบบ
การถายเรณูในตนเดียวกัน (self-pollination) แตอาจมีการถายเรณูขาม (cross-pollination) บาง 
ประมาณ 0.5-5 % เทานั้น ปกตกิารผสมเกสรเกิดขึ้นในเวลาเชากอนท่ี lemma และ palea จะบาน
ออกเล็กนอย ดอกขาวจะเริ่มบานจากปลายรวงมาสูโคนรวง และรวงหนึ่ง ๆ จะใชเวลาประมาณ 7 
วันเพ่ือใหทุกดอกบานและมีการผสมเกสร 

 
เมล็ด ประกอบดวย เปลือกขาว (hull) เยื่อหุมเมล็ด (seed coat) 3 ช้ัน คือ เยื่อช้ันนอกสุด

เรียกวาผนังผลช้ันนอก (epicarp) เยื่อช้ันกลางหรือผนังผลช้ันกลาง (mesocarp) และเยื่อหุมผลช้ันใน
หรือผนังผลช้ันใน (endocarp) ถัดจากเยื่อหุมเมล็ดคือเยื่อช้ันแอลิวโรน (aleurone layer) ในขาวท่ีมี
เมล็ดปอมส้ันจะมีเยื่อช้ันแอลิวโรนหนากวาขาวเมล็ดยาว สวนจมูกขาว (germ หรือ embryo) จะอยู
ท่ีโคนเมล็ดติดกับ lemma เมล็ดขาวซ่ึงมีสีขาวเปนสวนของเอนโดสเปรมแบงเปนสองสวนคือ 
subaleurone layer และสวนท่ีเปนแปง (starchy endosperm) ท่ีประกอบดวยแปงในปริมาณท่ีสูง  
มีกลุมโปรตีนแทรกอยูระหวางเม็ดแปง 
 
การแบงชนิดของขาว   
 

เนื่องจากขาวมีการแพรกระจายอยางกวางขวางจึงพบขาวชนิด (species) ตาง ๆ มากมาย ซ่ึง
ปจจุบันมีท้ังหมด 24 ชนิด มีขาวเพียง 2 ชนิดท่ีมนุษยปลูกเพ่ือการบริโภคคือ ขาวปลูกเอเชีย (Oryza 
sativa Linn.) และขาวปลูกแอฟริกา (O. glaberrima Steud.) สวนขาวท่ีเหลือเปนขาวปา ซ่ึงหมายถึง
ขาวท่ีเกิดขึ้นเองตามธรรมชาติ กระจัดกระจายอยูตามท่ีตาง ๆ มีเอกลักษณเฉพาะคือมีรยางคแข็งยาว  
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สวนแกลบท่ีหุมเมล็ดสวนมากจะมีสีดํา เมล็ดเม่ือแกหลุดรวงงาย ขาวปาท่ีเปนบรรพบุรุษของขาว
ปลูกเอเชียคือขาวปา O. rufipogon และขาวปา O. nivara   
  

ขาวท่ีปลูกเพ่ือการบริโภคสามารถจําแนกไดเปนชนิดตาง ๆ ท้ังนี้ขึ้นอยูกับส่ิงท่ีใชเปน
มาตรฐาน 
 

การจําแนกขาวตามลักษณะการเจริญเติบโต 
 

1. ขาวไวตอชวงแสง  หมายถึงขาวท่ีมีการเจริญเติบโตในลักษณะท่ีตองใชชวงแสงเฉพาะ
ในการออกดอก ทําใหสามารถปลูกไดครั้งเดียวในหนึ่งป ขาวไวแสงสวนใหญเปนขาวพันธุ
พ้ืนเมือง ใหผลผลิตไมสูง 

 
2. ขาวไมไวตอชวงแสง หมายถึงขาวท่ีมีการเจริญเติบโตไดและออกดอกโดยไมตองอาศัย

ชวงแสงเฉพาะ ทําใหสามารถปลูกไดทุกชวงเดือนของป มีอายุการเก็บเกี่ยวท่ีแนนอน สวนมากเปน
พันธุขาวท่ีไดรับการปรับปรุงใหม มีผลผลิตสูง 
 

การจําแนกตามอายุหรือเวลาในการเก็บเกี่ยวขาว 
 
1.  ขาวเบา หมายถึงขาวท่ีมีอายุการเจริญเติบโตตั้งแตงอกจนถึงเก็บเกี่ยวส้ันไมเกิน100 วัน 

สําหรับขาวไมไวแสง และวันในการเก็บเกี่ยวประมาณกอนกลางเดือนพฤศจิกายนสําหรับขาวไวตอ
ชวงแสง 

 
2.  ขาวกลาง หมายถึงขาวท่ีมีอายุการเจริญเติบโตตั้งแตงอกจนถึงเก็บเกี่ยวประมาณ 

100-130 วัน สําหรับขาวไมไวแสง และวันในการเก็บเกี่ยวตั้งแตกลางเดือนพฤศจิกายนถึง
กลางเดือนธันวาคมสําหรับขาวไวตอชวงแสง 

 
การจําแนกขาวตามนิเวศของพ้ืนท่ีปลูกขาว 

 
1. ขาวนาสวน (lowland rice) เปนขาวท่ีปลูกในท่ีลุมมีระดับน้ําลึกไมเกิน 80 ซม. เปนขาว

ท่ีปลูกกันสวนใหญของประเทศ และมีพ้ืนท่ีปลูกมากท่ีสุดในภาคตะวันออกเฉียงเหนือ และภาค
กลาง สวนมากจะใหผลผลิตตอไรสูงกวาขาวไร และขาวขึ้นน้ํา (อยูในระหวาง 30-50 ถังตอไร) 
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2. ขาวไร (upland rice) หมายถึง ขาวท่ีปลูกในท่ีดอนไมมีน้ําขัง และไมมีคันนา ปลูกโดย
อาศัยน้ําฝนเพียงอยางเดียว การปลูกเหมือนพืชไรท่ัวไป และมีปลูกมากทางภาคเหนือ (ตามดอย) 
และภาคใต (ปลูกแซมสวนยางอายุ 1-3 ป) มีพันธุดีท่ีทางราชการแนะนําปลูก เชน ซิวแมจัน 
(ภาคเหนือ)  กูเมืองหลวง และดอกพยอม (ภาคใต) 

 
3. ขาวขึ้นน้ํา หรือขาวนาเมืองหรือขาวฟางลอย (floating rice) เปนขาวท่ีปลูกในพ้ืนท่ีท่ีมี 

น้ําทวมลึกในฤดูน้ําหลาก โดยมีน้ําทวมลึกเกินกวา 80 ซม. บางท่ีน้ําอาจจะลึกถึง 3-4 เมตรก็ได  
พันธุขาวชนิดนี้จะสามารถปรบัตัวไดตามระดับน้ําท่ีสูงขึ้นจึงเรียกวา ขาวขึ้นน้ํา ซ่ึงพบมากในพ้ืนท่ี
ราบลุมภาคกลาง สวนในภาคใตพบบางเปนบางแหง การปลูกมักจะใชหวานขาวแหงตอนตนฤดูฝน 
พันธุท่ีทางราชการแนะนํา เชน เล็บมือนาง 111  ปนแกว 56  ตะเภาแกว 161  นางฉลอง  กข 17  
และกข 19 เปนตน ผลผลิตโดยเฉล่ียประมาณ 200-300 กก./ไร เมล็ดขาวเม่ือนําไปสีมักจะแตกหัก
เนื่องจากขาวสารมีทองไขหรือทองปลาซิวมาก พอคาจึงนิยมเอาไปทําขาวนึ่งเพราะเม่ือนําไปสีแลว
ไดขาวสารท่ีมีคุณภาพไมด ี
 
 การจําแนกตามฤดูการปลูก  แบงออกเปน  
 
 1. ขาวนาป คือ ขาวท่ีปลูกในฤดูการทํานาปกติตามฤดูฝน ซ่ึงจะแตกตางกันไปในแตละภาค
และทองท่ี สวนมากจะใชพันธุขาวท่ีไวแสง พันธุขาวนาปยังแบงออกเปนพันธุขาวหนัก ขาวกลาง 
และขาวเบา ตามอายุการเก็บเกี่ยว 
 2. ขาวนาปรัง (หรือนากรัง) คือ ขาวท่ีปลูกนอกฤดูทํานาปกติไดรับน้ําจากการชลประทาน 
สวนมากจะใชพันธุขาวท่ีไมไวแสง สามารถจะกําหนดอายุเก็บเกี่ยวของแตละพันธุไดคอนขาง
แนนอน  
 
 ฤดูการทํานาในประเทศขึ้นอยูกับชวงของฤดูฝนเปนสวนใหญ นอกจากพ้ืนท่ีท่ีมีการ
ชลประทานได ดังนั้นจึงมีความแตกตางกันตามภาคตาง ๆ โดยจะมีความเหล่ือมลํ้ากันบางขึ้นอยูกับ
พันธุขาว และความลาหรือชาของฤดูฝน 

 
การจําแนกขาวตามชนิดของแปงขาว 

 
1. ขาวเจา ลักษณะเมล็ดขาวสารสีขาวใส เม่ือหุงหรือนึ่งจนสุกขาวสุกจะมีสีขาวขุน รวนไม

เกาะติดกัน เนื่องจากองคประกอบทางเคมีของเนื้อเมล็ดขาว เมล็ดขาวจะมีปริมาณแปงแอมิโลส 
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(amylose) ประมาณ 10-30% และแอมิโลเพกติน (amylopectin) 70-90% ขาวท่ีมีปริมาณ 
แอมิโลสต่ํา เชน 7-10% ขาวสุกจะนุม มีความเหนียว ขาวท่ีมีแอมิโลสมาก ประมาณ 20% ขึ้นไป 
ขาวสุกจะรวนและแข็ง 
 

2. ขาวเหนียว ลักษณะเมล็ดขาวสารสีขาวขุน เม่ือนึ่งจนสุกขาวจะจับตัวกันแนน เหนียวติด
มือ เปนขาวท่ีมีปริมาณแปงแอมิโลสนอย แตประกอบดวยแปงแอมิโลเพกตินเปนสวนใหญ คือ 
ประมาณ 95% ทําใหขาวสุกมีความเหนียว 
 

ขาวปลูกเอเชียแบงออกเปน 3 ชนิดยอย (จํารัส, 2534) โดยยึดถือลักษณะภายนอกของตน
และเมล็ดเปนหลัก ดังนี ้

 
ขาวอินดิกา (indica) เปนขาวท่ีปลูกในประเทศตาง ๆ ในเขตรอน เชน จีนตอนใตและ

ตอนกลางศรลัีงกา อินเดีย อินโดนีเซีย บังคลาเทศ ไทย และฟลิปปนส เปนตน มีลักษณะลําตนสูง
และออน แตกกอมาก ใบกวางสีเขียวออน เมล็ดยาว คอนขางแบนและรวงงาย   เมล็ดไมมีรยางค
แข็งหรือมีรยางคแข็งส้ันมาก ขาวเปลือกมีขนส้ัน  
 
 

ขาวจาปอนิกา (japonica)  เปนขาวท่ีปลูกในประเทศจีนตอนเหนือและตะวันออก   

ญี่ปุน เกาหลี และประเทศอ่ืน ๆ ท่ีอยูในเขตอบอุน มีลักษณะลําตนเตี้ยและแข็ง แตกกอปานกลาง 
ใบแคบสีเขียวแก ขาวเปลือกมีขนมากและยาว เมล็ดส้ันและกลม เมล็ดรวงยากและมีรยางคแข็งส้ัน
มากถึงยาว    

 
ขาวจาวานิกา (javanica) หรือขาว tropical japonica นิยมปลูกเฉพาะในประเทศ

อินโดนีเซียเทานั้น ลําตนสูงและแข็ง ใบกวางสีเขียวออน แตกกอนอย ขาวเปลือกมีขนยาว  
เมล็ดกวางและหนา เมล็ดรวงยากและมีรยางคแข็งส้ันมากถึงยาว 
  

ประเทศไทยอยูในเขตท่ีมีความผันแปรของท้ังขาวปาและขาวปลูก สถาบันวิจัยขาวได
รวบรวมพันธุขาวปาและขาวปลูกไวมากกวา 19,000 ตัวอยาง พบวาอยางนอย 5,500 ตัวอยางมีช่ือ
ขาวปลูกตางกัน (สงกรานต และบริบูรณ, 2544) ลักษณะความแตกตางท่ีเห็นไดชัดคือลักษณะ 
ขาวเจา ขาวเหนียว ขาวอายุเบา กลางและอายุหนัก เปนตน ซ่ึงภายในแตละลักษณะยังมีความ
หลากหลาย เชน ปริมาณแอมิโลสตางกัน เปนสาเหตุใหหุงสุกแลวนุม แข็งหรือเหนียว จากความ
หลากหลายทางพันธุกรรมท่ีพบในขาวปาท่ีเปนบรรพบุรุษของขาวปลูก ตลอดจนความหลากหลาย
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ของพันธุกรรมขาวปลูกท่ีพบจํานวนมากในประเทศไทยนี้ จึงเปนท่ียอมรับวาประเทศไทยเปนศูนย
กําเนิดและแพรกระจายของขาวเอเชีย 
 
พันธุขาวพ้ืนเมืองไทย 
 

ความสําคัญของพันธุขาวพ้ืนเมือง 
 

  ขาวพ้ืนเมืองมีความหลากหลายของพันธุคอนขางสูง ลักษณะดีบางอยางในพันธุขาว
พ้ืนเมือง เชน ความตานทานตอโรค และแมลงศัตรูพืช คุณภาพเมล็ด หรือความทนทานตอ
สภาพแวดลอมเปนตน ลักษณะเหลานีเ้ปนฐานพันธุกรรมท่ีเปนประโยชนอยางยิ่งในการปรับปรุง
พันธุขาวใหไดพันธุดีในอนาคต ถาพันธุขาวพ้ืนเมืองท่ีมีคุณภาพดีหรือทนทานตอสภาพแวดลอมได
สูญพันธุไป ก็จะไมสามารถสรางพันธุขาวมีคุณภาพดีตรงตามความตองการของตลาดตอไปได 

 
การรวบรวมพันธุขาวพ้ืนเมืองในประเทศไทย เริ่มตั้งแต พ.ศ. 2480 และทําอยางจริงจัง

ระหวางป พ.ศ. 2489 ถึง พ.ศ. 2493 โดยระยะแรกไดรวบรวมพันธุเพ่ือคนหา และคัดเลือกหาขาว
พันธุดีไวแนะนําใหเกษตรกรปลูกในนามขาวรัฐบาล ตอมาไดมีการรวบรวมบางแตไมมากนัก
จนกระท่ัง ในป พ.ศ. 2525 สถาบันวิจัยขาวไดกอตั้งศูนยปฏิบัติการ และเก็บเมล็ดเช้ือพันธุขาว
แหงชาต ิ(gene bank) โดยไดรับการสนับสนุนทางดานงบประมาณจากรัฐบาลญี่ปุนเพ่ือเปนศูนย
รวบรวม และอนุรักษเช้ือพันธุขาวไทย เนื่องจากพันธุขาวเดิมเปนจํานวนมากท่ีรวบรวมไวไดเส่ือม
พันธุไป ประกอบกับเกษตรกรนยิมปลูกขาวพันธุใหมท่ีใหผลผลิตสูง  ซ่ึงเปนเหตุหนึ่งท่ีทําใหพันธุ
ขาวพ้ืนเมืองดั้งเดิมสูญพันธุไปอยางรวดเร็ว ถาไมรีบดําเนินการรวบรวมไวในอนาคตอันใกลนี้จะ
ไมมีพันธุขาวพ้ืนเมืองเหลืออีกตอไป สถาบันวิจัยขาวจึงไดตั้งโครงการรวบรวมพันธุขาวท่ัวประเทศ
ระหวางป พ.ศ. 2525-2529 หลังจากนั้นไดมีการรวบรวมพันธุขาวอยางตอเนื่อง กรมวิชาการเกษตร
ไดตระหนักถึงเรื่องดังกลาวจึงจัดตั้งโครงการรวบรวม และอนุรักษทรัพยากรเช้ือพันธุขาวพ้ืนเมือง
ขึ้นอีกครั้งหนึ่งในป พ.ศ. 2538-2542 โดยสถาบันวิจัยขาวเปนผูรับผิดชอบดําเนินงาน ขณะนี้ศูนย
ปฏิบัติการและเก็บเมล็ดเช้ือพันธุขาวแหงชาติไดรวบรวมพันธุขาวปลูกทุกชนิด (Oryza spp.) ไวโดย
มีหมายเลขประจําพันธุ (genetic stock number: GS. No.) จํานวน 23,903 ตัวอยาง จัดเปนขาวพันธุ
พ้ืนเมืองท่ัวประเทศ 17,093 ตัวอยาง ขาวสายพันธุดี 2,335 ตัวอยาง ขาวสายพันธุตางประเทศ  
3,339 ตัวอยาง ขาวปา (Oryza spp.) 1,065 ตัวอยาง และขาวแอฟริกา (Oryza glaberrima)  
19 ตัวอยาง (ฉวีวรรณ, 2543) 
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เคร่ืองหมายดีเอ็นเอ 
 

เครื่องหมายดีเอ็นเอ (DNA- based marker) หมายถึง ช้ินสวนดีเอ็นเอท่ีใชเปนเครือ่งหมาย
ติดตามหนวยพันธุกรรมหรือยีนของส่ิงมีชีวิต เครื่องหมายดีเอ็นเอหรือเรียกอีกอยางหนึ่งวา
เครื่องหมายโมเลกุล (molecular marker) ใชเพ่ือศึกษาการจัดเรียงตัวของดีเอ็นเอในสวนตาง ๆ ของ
จีโนม หรือการทําแผนท่ีของยีน ใชในการประเมินความหลากหลายทางพันธุกรรมและ
ความสัมพันธทางวิวัฒนาการของส่ิงมีชีวิต ตรวจสอบความบริสุทธ์ิของพันธุ ตรวจสอบสายพันธุ
พอแม ทดสอบลูกผสม และการตรวจสอบหรือบงช้ีลักษณะจําเพาะ เชน ตานทานโรค เปนตน 
(กฤษณพงศ, 2543; สุรินทร, 2545ก) การตรวจสอบความแตกตางของส่ิงมีชีวิตในระดับดีเอ็นเอ
นับวามีประสิทธิภาพกวาการตรวจสอบในระดับอ่ืน ๆ คือ สามารถวิเคราะหจากสวนใดของพืชก็ได
โดยไมขึ้นกับเนื้อเยื่อ ระยะการเจริญเติบโต และสภาพแวดลอม การตรวจสอบสามารถตรวจสอบ
ไดท้ังสวนของยีน และสวนท่ีไมใชยีน โดยการตรวจสอบในระดับดีเอ็นเอนี้อาศัยหลักการท่ีวา 
โมเลกุลดเีอ็นเอสามารถจําลองตัวเองไดอยางถูกตองแมนยํา เพ่ือถายทอดขอมูลทางพันธุกรรมไปสู
เซลลลูกและคงสภาพท่ีเหมือนเดิมตลอดไป แตบางครั้งเนื่องจากสภาพแวดลอมหรือขอผิดพลาด
ของเซลลเองทําใหเกิดการเปล่ียนแปลงลําดับเบสแตละชนิดภายในสายดีเอ็นเอ หรือเปล่ียนแปลง
ช้ินดีเอ็นเอขนาดใหญ หรือเปล่ียนแปลงในระดับของโครโมโซม เชน มีช้ินสวนดีเอ็นเอหรือ
โครโมโซมหายไป (deletion) มีบางสวนของดีเอ็นเอเพ่ิมเขามา (insertion) มีการจัดเรียงตัวใหมของ
โครโมโซม (rearrangement) หรือมีการเปล่ียนแปลงตําแหนงดีเอ็นเอบางสวนภายในโครโมโซม
หรือตางโครโมโซม (transposition) ซ่ึงการเปล่ียนแปลงดังกลาวนี้ทําใหเกิดความหลากหลายภายใน
ส่ิงมีชีวิตแตละชนิด (สุรินทร, 2545ข) 
 
ปฏิกิริยาพีซีอาร (Polymerase Chain Reaction: PCR) 
 
 ปฏิกิริยาพีซีอาร หรือเรียกอีกช่ือหนึ่งวา in vitro enzymatic amplification เปนวิธีการเพ่ิม
จํานวนหรือปริมาณของดีเอ็นเอเปาหมาย (target DNA) เปนบริเวณเล็ก ๆ ในสายดีเอ็นเอใหมี
ปริมาณมากขึ้นเปนลานเทาภายในหลอดทดลองใชระยะเวลาอันส้ัน ปฏิกิริยาพีซีอารคนพบครั้งแรก
โดย Mullis และคณะ ในป 1985 โดยใชหลักการเลียนแบบธรรมชาตขิองการจําลองโมเลกุลของ 
ดีเอ็นเอในส่ิงมีชีวิตดวยดีเอ็นเอแมแบบ (template DNA) เปนจุดเริ่มตน และมีเอนไซม DNA 
polymerase สรางสายดีเอ็นเอยาวออกไปโดยเลือกจับนิวคลีโอไทดตัวใดตัวหนึ่งใน 4 ชนิด dATP, 
dGTP, dCTP และ dTTP เขามาตอเปนเบสคูสมกับดีเอ็นเอแมแบบ สวนประกอบตาง ๆ ในการเพ่ิม
ปริมาณดีเอ็นเอมีดังนี้คือ ดีเอ็นเอแมแบบ, thermostable DNA polymerase, deoxynucleotide 
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triphosphate (dNTPs) ท้ัง 4 ชนิด oligonucleotide primers อยางนอย 1 คู และบัฟเฟอรท่ีเหมาะสม 
ปริมาณดีเอ็นเอจะเพ่ิมมากขึ้นไดตองอาศัยปฏิกิริยาท่ีตอเนื่องหลาย ๆ รอบ ซ่ึงแตละรอบจะ
ประกอบดวย 3 ขั้นตอนคือ 
 
 1. ขั้นตอน denaturation เปนขั้นตอนการทําใหดีเอ็นเอสายคูแยกเปนสายเดี่ยว โดยอาศัย 
ความรอนท่ีอุณหภูมิประมาณ 90-95 องศาเซลเซียส 
 
 2. ขั้นตอน primer annealing เปนขั้นตอนท่ีมีการลดอุณหภูมิลงมาท่ีประมาณ 45-60 องศา
เซลเซียส เพ่ือทําใหไพรเมอรสามารถเกาะติดกับดีเอ็นเอแมแบบสายเดี่ยวตรงบริเวณลําดับเบสคูสม 

 
 3. ขั้นตอน primer extension เปนขั้นตอนการขยายสายดีเอ็นเอโดยการตอลําดับ                  
นิวคลีโอไทดเขาท่ีปลาย 3 ของไพรเมอรแลวมีการขยายสายดีเอ็นเอสายใหมจากทิศทาง 5 ไป 3 
โดยอาศัยเอนไซม thermostable DNA polymerase เชน Taq polymerase ซ่ึงปกติใชอุณหภูมิอยู
ในชวง 70-75 องศาเซลเซียส 
 

ถาพิจารณาสายดีเอ็นเอท่ีเพ่ิมขึ้น โดยเริ่มจากสายดีเอ็นเอแมแบบ 1 คู เม่ือส้ินสุดรอบท่ี 1  
จะไดสายดีเอ็นเอเปน 2 คู เม่ือทําเชนนี้หลาย ๆ รอบของปฏิกิริยาพีซีอาร ดีเอ็นเอก็จะเพ่ิมขึ้นเปน 2 
เทาของทุกรอบ ลักษณะทวีคูณเปน 2n เม่ือ n เปนจํานวนรอบของปฏิกิริยา ดังนั้นถาปฏิกิริยาดําเนิน
ไปได 20 รอบ จะไดดีเอ็นเอ 220 ชุด หรือมีปริมาณของดีเอ็นเอประมาณ 1 ลานเทา (สมพร, 2546) 
 
เคร่ืองหมายดีเอน็เอชนิดไมโครแซทเทลไลท (microsatellite markers)  

 
เครื่องหมายโมเลกุลชนิดหนึ่งท่ีนิยมใชกันมากในปจจุบันคือ microsatellite หรือ simple 

sequence repeats (SSR) หรือ short tandem repeats (STR) เปนกลุมของดีเอ็นเอท่ีมีลําดับเบสซํ้า 
(repetitive DNA)  โดยมีลักษณะเปนลําดับเบสซํ้ากันอยางตอเนื่องขนาด 1–6 เบส เชน (A)n , (CA)n 
และ (GATA)n เม่ือ n เปนจํานวนซํ้า  โดยมีจํานวนซํ้าแตละตําแหนงไมเกิน 100 ครั้ง ซ่ึงสามารถพบ
ไดท่ัวไปในจีโนมของส่ิงมีชีวิตท่ีเปนยแูคริโอต การซํ้าท่ีพบมากท่ีสุดไดแก di- และ tri-nucleotide 
repeats จัดเปนบริเวณท่ีมีความแปรผันสูง ทําใหตรวจพบความแตกตางไดงาย ประกอบกับเกิดขึ้นถ่ี
และมีกระจายอยูท่ัวไปในจีโนม จึงมีการนําดีเอ็นเอในสวนนี้มาใชศึกษาในทางพันธุกรรมกันอยาง
กวางขวาง ท้ังในดานการใชเปนดีเอ็นเอเครื่องหมายในการทําแผนท่ียีน การศึกษาถึงวิวัฒนาการ
และความสัมพันธของส่ิงมีชีวิต โดยเฉพาะในส่ิงมีชีวิตท่ีมีความแปรปรวนในระดับดีเอ็นเอท่ีต่ํา 
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และยังสามารถใชในการศึกษาลายพิมพดีเอ็นเอสําหรับส่ิงมีชีวิตแตละชนิดได การตรวจสอบลําดับ
เบสชุดซํ้าอาศัยเทคนิคพีซีอารโดยใชไพรเมอรจําเพาะท่ีขนาบขางลําดับเบสชุดซํ้าเพ่ือเพ่ิมปริมาณ
ช้ินสวนดีเอ็นเอ ไมโครแซทเทลไลทท่ีเปนชนิดชุดซํ้า di-nucleotide repeats ท่ีพบมากท่ีสุดในจีโนม
ขาวไดแก (GA)n  พบประมาณ 1,360 แหง และ (GT)n พบประมาณ 1,230 แหง หรือพบทุก ๆ 330 
และ 365 กิโลเบส (kb) ตามลําดับ และพบ poly (AC)n กระจายอยูท่ัวจีโนมขาวประมาณ 1,000 แหง  
(Wu and Tanksley, 1993) เม่ือตรวจสอบความหลากหลายทางพันธุกรรมของขาวปลูกพันธุตาง ๆ 
ดวยเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดไมโครแซทเทลไลทจะพบวาไมโครแซทเทลไลทชนิด (GA)n มีภาวะ 
พหุสัณฐาน (polymorphism) มากท่ีสุด สวนไมโครแซทเทลไลทชนิด tri-nucleotide repeats จะให 
ภาวะพหุสัณฐานนอยกวาชนิดอ่ืน ๆ (Blair et al., 1999) จากการรวบรวมขอมูลลําดับเบสและศึกษา
ความหลากหลายของไมโครแซทเทลไลทในหองสมุดจีโนม (genomic library) และ ESTs 
(expressed sequence tags) ของขาวจากขอมูลสาธารณะ ท้ังท่ีเปน repeat motif จาก coding 
sequences และ non coding sequences พบวามีเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดไมโครแซทเทลไลท 323 
กลุมจากหองสมุดจีโนม 194 กลุม และ ESTs 129 กลุม เม่ือประเมินความถ่ีพบวาไมโครแซท 
เทลไลทท่ีไดจากหองสมุดจีโนมจะมีภาวะพหุสัณฐานสูงกวาไมโครแซทเทลไลทท่ีไดจาก ESTs  
ซ่ึงสวนใหญจะพบในลําดับเบสท่ีเปน (GA)n สวนลําดับเบส (CCG)n และ (CAG)n จะคอนขาง
อนุรักษ (Cho et al., 2000) การศึกษาความหลากหลายของแอลลีล (allele) ในขาวปลูกและขาวปา
โดยใชเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดไมโครแซทเทลไลทพบวาแตละแอลลีลมีการกระจายเปนแบบสุม 
สามารถแยกความแตกตางระหวางประชากรท่ีเกิดจากการผสมขามชนิดยอย (intersubspecific 
populations) และประชากรท่ีเกิดจากการผสมขามชนิด (interspecific populations) โดยไพรเมอรท่ี
ใชสามารถเพ่ิมปริมาณช้ินสวนดีเอ็นเอท่ีตองการในขาวปาท่ีมีความสัมพันธกับขาวปลูกได และอาจ
พบเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดไมโครแซทเทลไลทท่ีมีหลายตําแหนงบนโครโมโซมซ่ึงเกิดจาก 
duplication ในจีโนมขาว (Panaud et al., 2000) 

 
เคร่ืองหมายดีเอ็นเอชนิดไอเอสเอสอาร ( inter-simple sequence repeat  หรือ ISSR markers)  
 

นอกจากเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดไมโครแซทเทลไลทแลว เครื่องหมายดีเอ็นเอท่ีเกี่ยวของ
กับดีเอ็นเอชุดซํ้าอีกชนิดหนึ่งไดแกเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดไอเอสเอสอาร (inter-simple sequence 
repeats หรือ ISSR marker ) เปนเครื่องหมายชนิด PCR- based marker โดยใชไพรเมอรท่ีมีลําดับ
เบสเปนชุดซํ้า SSR เพียงชนิดเดียวในการทําปฏิกิริยาพีซีอารเพ่ิมปริมาณช้ินสวนของดีเอ็นเอท่ีอยู
ระหวางลําดับเบสชุดซํ้า เพ่ือตรวจสอบความถ่ีของลําดับเบสชุดซํ้านั้นในจีโนม ไพรเมอรท่ีใชอาจ
เปน di-, tri-, tetra- หรือ penta-nucleotide motif ก็ได จึงสามารถตรวจสอบจีโนมไดกวางขวาง   
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และสามารถเพ่ิมเบสเขาท่ีปลาย 5´ หรือปลาย 3´ ของไพรเมอรเพ่ือใหมีความจําเพาะกับลําดับเบสท่ี
ขนาบขางดีเอ็นเอชุดซํ้าได (Zietkiewicz et al., 1994) มีการศึกษาลายพิมพดีเอ็นเอและตรวจสอบ
ความถ่ีของลําดับเบสชุดซํ้าในตัวอยางขาวปลูกโดยใชเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดไอเอสเอสอารพบวา
ไพรเมอรท่ีมีลําดับเบสเปน di-nucleotide motif ใหแถบดีเอ็นเอมากกวาไพรเมอรท่ีมีลําดับเบส tri-, 
tetra- หรือ penta-nucleotide motif และแถบดีเอ็นเอท่ีเกิดจากไพรเมอร poly (GA) ใหความแตกตาง
มากกวา poly (GT) ซ่ึงแถบดีเอ็นเอท่ีไดจาก ISSR marker ใหความถ่ีในการพบแถบดีเอ็นเอท่ีให
ความแตกตางมากกวาเม่ือเปรียบเทียบกับเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดเอเอฟแอลพี (amplified fragment 
length polymorphism) (Blair et al., 1998) และจากการใชเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดไอเอสเอสอาร
ศึกษาความแปรผันทางพันธุกรรมของประชากรขาวปา O. granulata ในประเทศจีน พบวามีจํานวน
แถบดีเอ็นเอท่ีใหความแตกตางมากกวาการใชเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดอารเอพีด ี(random amplified 
polymorphic DNA)  (Qian et al., 2001) ดังนั้นเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดไอเอสเอสอารจึงเหมาะ
สําหรับนําไปใชตรวจสอบความแตกตางของขาวท่ีมีความใกลชิดกันมากในระดับชนิดยอย (Blair  
et al., 1998) 

 
เคร่ืองหมายดีเอ็นเอชนิดอินเดล (InDel markers) 

 
เครื่องหมายดีเอ็นเอไดมีการพัฒนาไปมาก หลังจากมีการหาลําดับเบสของจีโนมขาวพบวา

มีความแตกตางในรูปของ single-nucleotide polymorphisms (SNPs) และ insertions/deletions 
ขนาดเล็ก ๆ เปนจํานวนมาก (Yu et al., 2003) จึงไดมีการพัฒนาเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดอินเดล 
(insertions/deletions marker หรือ InDel marker) ซ่ึงเปนเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิด PCR- based 
marker โดยเปรียบเทียบลําดับเบสของจีโนมท่ีแตกตางกัน แลวออกแบบไพรเมอรครอบคลุมสวน
ของดีเอ็นเอท่ีมีการเพ่ิมขึ้นมาหรือขาดหายไป ทําใหไดผลผลิตพีซีอารท่ีมีขนาดแตกตางกัน จาก
การศึกษาขอมูลลําดับเบสของจีโนมขาว Nipponbare ซ่ึงเปนตัวแทนขาวกลุม japonica เปรียบเทียบ
กับลําดับเบสของขาวปลูก indica สายพันธุ 93-11 แลวสรางฐานขอมูล DNA polymorphism โดย
ความแตกตางท่ีพบอยูในรูปของ SNPs จํานวน 1,703,176 ตําแหนง และในรูป insertions/deletions 
จํานวน 479,406 ตําแหนง จากขอมูลดังกลาวสามารถออกแบบไพรเมอรครอบคลุมโครโมโซมขาว
ท้ัง 12  คู เฉล่ียโครโมโซมละ 3-5 คูไพรเมอร (Shen et al., 2004) เม่ือนําไปตรวจสอบในขาว indica 
และ japonica พันธุอ่ืน ๆ พบวาไพรเมอรหลายคูสามารถนําไปใชในการจําแนกชนิดยอยของขาวได
ดี โดยมีความแมนยํามากกวา 80 เปอรเซ็นต ในการจําแนกขาววาเปนชนิดยอย indica และมากกวา 
90 เปอรเซ็นตในการจําแนกวาเปนชนิดยอย japonica (Hanwei et al., 2007; Xingxing et al., 2007) 
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เคร่ืองหมายดีเอ็นเอกับการประเมินสมรรถนะของลูกผสม 
 

ประโยชนของเครื่องหมายโมเลกุลนอกจากจะใชเพ่ือการศึกษาความหลากหลายทาง
พันธุกรรมและความสัมพันธทางวิวัฒนาการของขาวแลว ยังนํามาใชประเมินสมรรถนะของขาว
ลูกผสม (hybrid performance) และความดีเดนของลูกผสม (heterosis) จากการศึกษาความ
หลากหลายทางพันธุกรรมของขาวท่ีใชเปนสายพันธุพอแม และลูกผสมช่ัวท่ี 1 (F1) ท่ีเปนสายพันธุ
ดีเดน (elite inbred lines) ใหผลผลิตสูง โดยใชเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดอารเอพีด ีนําขอมูลมา
วิเคราะหจัดกลุมโดยใชระยะหางทางพันธุกรรมดวยวิธีของ Nei เปรียบเทียบกับขอมูลปริมาณ
ผลผลิตและองคประกอบของผลผลิต เพ่ือประเมินความดีเดนของลูกผสม โดยการผสมแบบพบกัน
หมด (diallele crosses) พบวาลูกผสมช่ัวท่ี 1 (F1) ใหผลผลิตสูงกวาสายพันธุพอแม และแสดง
ลักษณะ heterosis สัมพันธกับระยะหางทางพันธุกรรม เม่ือวิเคราะหแยกเปน 3 กลุม พบวาลูกผสมท่ี
เกิดจาก indica ssp. x indica ssp. และ japonica ssp. x japonica ssp. ใหผลผลิตสูงกวาสายพันธุพอ
แม และแสดงลักษณะ heterosis สัมพันธกับระยะหางทางพันธุกรรม จากการใชเครื่องหมายดีเอ็นเอ
ชนิดไมโครแซทเทลไลท 26 ตําแหนง ประเมินระยะหางทางพันธุกรรมของขาวสายพันธุพอแม 20 
สายพันธุและลูกผสมท่ีเกิดจากการผสมแบบพบกันหมดในประเทศจีน พบวาระยะหางทาง
พันธุกรรมในสายพันธุพอแมและความเปนเฮเทอโรไซโกตของขาวลูกผสมมีความสัมพันธกับการ
แสดงลักษณะดีเดนกวาพอแม (Lui et al., 1998) ลูกผสมท่ีเกิดจากการผสมขามชนิดยอย indica ssp. 
x japonica ssp. มีปริมาณผลผลิตและระดับความดีเดนของลูกผสมสูงกวาขาวลูกผสมขามภายใน
ชนิดยอย แตบางครั้งขาวลูกผสมท่ีเกิดจากการผสมขามชนิดยอยระหวาง indica ssp. x japonica ssp. 
มีลักษณะเปนหมันบางสวน (partial sterility) โดยระดับของความสมบูรณพันธุมีคาตั้งแต 100 
เปอรเซ็นต จนถึงเปนหมัน 100 เปอรเซ็นต จากการตรวจสอบภาวะพหุสัณฐานดวยเครื่องหมาย 
ดีเอ็นเอชนิดอารเอฟแอลพี (restriction fragment length polymorphism) และไมโครแซทเทลไลท 
พบวาขาวลูกผสมสวนใหญมีพันธุกรรมแตกตางกัน โดยลักษณะความเปนหมันของขาวลูกผสมมี
พ้ืนฐานทางพันธุกรรมท่ีซับซอน และเปนลักษณะคุณภาพ (Zhang et al., 1997)  
 
การใชเคร่ืองหมายโมเลกุลที่จําเพาะกับหนาที่ในการปรับปรุงพันธุขาว 
 
 ประโยชนท่ีสําคัญอยางยิ่งของเครือ่งหมายโมเลกุลในการปรับปรุงพันธุขาว คือ การใชเปน
เครื่องมือชวยในการคัดเลือกพันธุไดอยางมีประสิทธิภาพ การเขาถึงยีนควบคุมลักษณะทางคุณภาพ
และทางปริมาณของขาว เชน ลักษณะความหอม ความตานทานโรค ความทนทานตอสภาพ 
แวดลอม (อภิชาต และคณะ, 2544) ทําใหสามารถพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุลท่ีอยูใกลกับยีนหรืออยู
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ภายในยีนนํามาใชในการคัดเลือกขาวท่ีมียีนหรือลักษณะท่ีตองการ ชวยเพ่ิมความแมนยําและลด
ระยะเวลาในการคัดเลือกขาว การศึกษายีนท่ีสําคัญและการพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุลท่ีจําเพาะกับ
ยีนท่ีใชในงานทดลองนี้ไดแก ยีนความหอมในขาว ยีนตานทานโรคไหม และยีนท่ีควบคุมลักษณะ
ความเปนหมันในขาวลูกผสมขามชนิดยอย  
 
การศึกษายีนความหอมในขาว 
 
 ลักษณะความหอมของขาวเกิดจากการสรางและสะสมของสารหอมระเหยท่ีมีช่ือวา  
2-acetyl-1-pyrroline (2AP) ซ่ึงมีกล่ินคลายใบเตย สารชนิดนี้พบในขาวหอมเปนครั้งแรกในป ค.ศ. 
1982 (Buttery et al., 1983) เปนสารประกอบท่ีมีโครงสรางแบบเฮเทอโรไซคลิก (heterocyclic)  
พบในทุกสวนของขาวหอมยกเวนราก สวนขาวพันธุไมหอมจะพบสารนี้นอยมาก 
  
 จากการศึกษาทางพันธุศาสตรพบวาลักษณะความหอมในขาวสามารถถายทอดทาง
พันธุกรรมไดโดยถูกควบคุมดวยยีนดอย (recessive gene) 1 ยีนท่ีมีตําแหนงอยูบนโครโมโซมท่ี 8 
(Lorieux et al., 1996; Jin et al., 2003; Bradbury et al., 2005) ความกาวหนาในการศึกษาแผนท่ียีน 
(genetic map) และการพัฒนาเครื่องหมายดีเอ็นเอในขาว ทําใหสามารถระบุตําแหนงยีนความหอม
ไดชัดเจนยิ่งขึ้น มียีนตาง ๆ วางตัวอยูบริเวณนี้ท้ังหมด 19 ยีน โดยมียีนท่ีนาจะเปนยีนความหอม
จํานวน 3 ยีน คือ 3-methylcrotonyl-CoA carboxylase (mccc2), hypothetical gene และ unknown 
gene ในการศึกษาประชากรขาวรุน F6 177 ตน ท่ีเกิดจากการผสมระหวางขาวขาวดอกมะลิ 105 
กับขาวเจาหอมนิลซ่ึงเปนขาวดําไมมีกล่ินหอม พบสวนของตําแหนงท่ีเกิดการแลกเปล่ียนช้ินสวน 
ดีเอ็นเอ (recombination site) บริเวณ exon ท่ี 7 ของ unknown gene มีผลกระทบตอความหอมของ
เมล็ดขาว นอกจากนี้การศึกษาการแสดงออกของ candidate gene 7 ยีน และปริมาณสาร 2AP 
ในชวงท่ีเมล็ดขาวสะสมสารหอม โดยเก็บรวงของขาวพันธุหอมและไมหอมในระยะ 10, 15 และ 
20 วันหลังการผสมเกสร นํามาสกัดอารเอ็นเอ แลวตรวจสอบดวยเทคนิค RT-PCR (reverse-
transcription PCR) พบวา candidate gene สวนใหญมีการแสดงออกไมแตกตางกันมากนักในขาว
พันธุหอมและไมหอม ยกเวน unknown gene ซ่ึงตอมาไดช่ือวายีน Os2AP ท่ีมีการแสดงออกแบบ
คอย ๆ ลดลงในสายพันธุขาวหอมท่ีระยะ 15 วันหลังการผสมเกสร จากการทดลองสรุปไดวายีน 
Os2AP เปนยีนควบคุมการสังเคราะหสาร 2AP  
 
 จากขอมูลลําดับเบสและยีนในขาว ทําใหทราบวายีน Os2AP เปนยีนกําหนดการสราง
เอนไซม betaine aldehyde dehydrogenase homolog (bad2 หรือ badh2) โดยมีลําดับกรดแอมิโน
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คลายคลึงกับโปรตีนท่ีสรางจากยีน bad1 ท่ีอยูบนโครโมโซม 4 (Bradbury et al., 2005) โครงสราง
ของยีน bad2 เปรียบเทียบระหวางขาวขาวดอกมะลิกับขาวพันธุ Nipponbare ซ่ึงเปนขาวพันธุไม
หอม พบวายีนประกอบดวย 15 exon และ 14 intron ในขาวหอมพบการกลาย (mutation) หลาย
ตําแหนงบริเวณ exon 2 และ exon 7 แตการกลายท่ีมีความสําคัญคือ ยีนในขาวหอมพบการขาด
หายไป (deletion) 8 เบส ‘GATTAGGC’ ในบริเวณ exon 7 ทําใหเกิดการเล่ือนกรอบแปลรหัส
พันธุกรรม (frameshift mutation) และทําใหเกิดรหัสหยุดการสรางโปรตีนกอนกําหนด (premature 
stop codon) ไดโปรตีนท่ีส้ันกวาปกติ มีความยาว 252 แอมิโน ขณะท่ีโปรตีนนี้ในขาวไมหอมจะมี
ความยาวประมาณ 530 แอมิโน มีการพิสูจนวายีน Os2AP ท่ีผิดปกติจะทําใหขาวสามารถสรางสาร
หอมได ทดลองโดยยับยั้งการแสดงออกของยีน Os2AP ในขาวพันธุ Nipponbare พบวาขาวท่ีถูก
ยับยั้งการแสดงออกของยีนสามารถสรางสารหอมไดมากกวาขาวพันธุ Nipponbare ปกติ  
(ศูนยวิทยาศาสตรขาว, 2549) 
 
 เนื่องจากลักษณะความหอมเปนลักษณะท่ีผูบรโิภคตองการ นักวิจัยจึงใหความสําคัญกับยีน
นี้เปนอยางมาก มีการพัฒนาเครื่องหมายดีเอ็นเอเพ่ือชวยการปรับปรุงพันธุขาวใหมีกล่ินหอมมา
อยางตอเนื่อง Ahn et al. (1992) พบวาเครื่องหมายดีเอ็นเอ RG28 ซ่ึงเปนเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิด 
เอเอฟแอลพี อยูหางจากยีนความหอม 4.5 cM ตอมา Jin et al. (2003) พัฒนาเครื่องหมายดีเอ็นเอ
ชนิด SNP (single-nucleotide polymorphic marker) ท่ีมีตําแหนงอยูหางจากยีนความหอม 2 cM 
หลังจากความสําเร็จในการโคลนยีนสรางความหอมทําใหนักวิจัยสามารถพัฒนาเครื่องหมาย 
ดีเอ็นเอ ‘aromarker’ ท่ีจําเพาะกับยนีได (ศูนยวิทยาศาสตรขาว, 2549) 
 
โรคไหมในขาว (rice blast disease) 
  

โรคไหมมีสาเหตมุาจากเช้ือรา  Pyricularia grisea (Cooke) Sacc. หรือ Magnaporthe 
grisea เปนโรคท่ีสําคัญท่ีสุดโรคหนึ่งในขาว สามารถทําลายตนขาวไดในทุกระยะการเจริญเติบโต
ตั้งแตระยะกลาถึงระยะออกรวง ในระยะกลา ท่ีใบจะพบจุดชํ้าน้ําในระยะแรก ตอมาจะพบแผลเปน
จุดสีน้ําตาลคลายรูปตา ตรงกลางแผลมีสีเทา แผลมีขนาดตาง ๆ กันขึ้นกับพันธุและอายุของขาว
ขนาดแผลกวางตั้งแต 2-5 ม.ม. และยาวประมาณ 10-15 ม.ม. จุดแผลสามารถขยายติดตอลุกลามได
ท่ัวบริเวณใบ กรณีเกดิโรคระบาดรุนแรง กลาขาวจะแหงและฟุบตาย อาการคลายถูกไฟไหม 
สวนระยะแตกกอ พบอาการของโรคไดท่ีใบ (leaf blast) กาบใบ ขอตอใบ และขอตอลําตน ขนาด
แผลท่ีพบจะใหญกวาในระยะกลา แผลสามารถขยายลุกลามติดตอกันไดจนถึงขอตอใบ และขอตอ
ลําตน ใบจะมีลักษณะเปนจุดชํ้า สีน้ําตาล กลางแผลเปนสีเทาดํา ในระยะออกรวง พบเช้ือเขาทําลาย
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ไดดีในระยะขาวเริ่มใหรวง มีฝนตกชุก เช้ือรานี้จะเขาทําลายท่ีคอรวง ในระยะเริ่มแกจะสังเกตไดท่ี
บริเวณคอรวง (neck blast) จะพบเช้ือรานี้เขาทําลายเปนรอยแผลชํ้าสีน้ําตาลเทา ทําใหคอรวงหักพับ
งาย เมล็ดลีบ รวงขาวจะรวงหลน ผลผลิตลดลงอยางมาก จะพบโรคนี้ระบาดมากในชวงตกกลา ชวง
เดือน มิถุนายน ถึง สิงหาคม พบมากในแปลงกลาท่ีตกกลาหนาแนนอยูในท่ีอับลม ใสปุยสูง 
สภาพแวดลอมท่ีเหมาะสม คือ มีฝนตกปรอย ๆ เปนประจํา ความช้ืนสูง ใบขาวเปยกนาน ลมสงบ
อุณหภูมิกลางคืนเหมาะสม (20-30 องศาเซลเซียส) โดยเฉพาะมีน้ําคางมาก เช้ือรานี้สามารถติดไป
กับเมล็ดขาว แพรกระจายไปตาม ดิน น้ํา ลม และเศษฟางขาว และอาศัยอยูขามฤดูในพืชตระกูล
หญา เชน หญาปรักควาย หญาขน หญาขาวนก หญาไทร และหญาชันกาด เปนตน (ศูนยวิจัยขาว
อุบลราชธาน,ี 2550) 
 
การศึกษายีนตานทานโรคไหม 
 
 พืชมีกลไกระดับโมเลกุลเพ่ือตอตานการเขาทําลายของเช้ือกอโรคตาง ๆ กลไกหนึ่งท่ีใชใน
การตอตานโรคไหมในขาวคือ gene-for-gene system (Flor, 1971) โดยการแสดงออกของ 
avilurence (AVR) gene ในเช้ือกอโรคจะไปกระตุนการทํางานของกลไกปองกนัท่ีขึ้นอยูกับ 
resistance (R) gene ในพืช สมมติฐานท่ีเปนไปไดในการอธิบายกลไกนี้คือ ligand-receptor model 
ผลผลิตของ R gene อาจเปน receptor ท่ีสามารถจดจํา ligand ท่ีสรางขึ้นโดย AVR gene แลวสงผล
ใหเกิดการสงสัญญาณเพ่ือตอบสนองตอการบุกรุกของเช้ือกอโรค โครงสรางของ R gene ท่ีไดมี
การศึกษาสวนใหญประกอบดวย leucine-rich repeat (LRR) domain (Bent, 1996; Hammond-
Kosack and Jones, 1997) ซ่ึงโปรตีนท่ีมีสวน LRR ในสัตวและเช้ือราสวนใหญทําหนาท่ีจับกับ 
ligand เปน protein-protein interaction (Braun et al., 1991; Kobe and Deisenhofer 1993; Jones and 
Jones 1996) R gene ท่ีประกอบดวย LRR domain แบงออกเปน 2 กลุม กลุมท่ี 1 extra-cytoplasmic 
และกลุมท่ี 2 คือ cytoplasmic LRRs ซ่ึง R gene สวนใหญจัดอยูในกลุมท่ี 2 โครงสรางของ 
cytoplasmic LRRs พบสวน nucleotide binding site (NBS) อยูบริเวณกลางโปรตีนและมีสวน LRR 
domain บริเวณใกล C-terminus (Jones and Jones 1996; Leister et al., 1996; Vos et al., 1998) 
 
ยีน Pi-ta และยีน Pi-2t 
 
 Pi-ta เปน R gene ท่ีตานทานตอการบุกรุกของเช้ือรากอโรคไหม ยีนท่ีใหลักษณะตานทาน
เปนยีนเดน (dominant gene) มีตําแหนงอยูบริเวณใกลเซนโทรเมียรของโครโมโซมท่ี 12 บริเวณนี้มี 
R gene cluster โดยพบวามียีนท่ีตานทานโรคไหม Pi-ta2 อยูบริเวณนี้ดวย ซ่ึงอาจเปนสาเหตุหนึ่งท่ี
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ทําใหขาวท่ีพบวามียีน Pi-ta แสดงลักษณะความตานทานแบบกวาง (broad spectrum resistance) 
การระบุตําแหนงของยีนดวยวิธี map-based cloning ทําใหทราบตําแหนงท่ีแนนอนของยีน และไดมี
การศึกษาลําดับเบสของยีนนี้ พบวาเปนยีนเดี่ยว (single gene) กําหนดการสราง putative 
cytoplasmic protein ขนาด 928 กรดแอมิโน มีสวน NBS domain บริเวณกลางยีน และ LRR domain 
ประกอบดวย LXXLXXL motif บริเวณใกล C-terminus การศึกษาโปรตีนท่ีสรางจากยีนนี้ในขาว 
indica พบวาโปรตีนท่ีสรางจากยีนตานทาน (Pi-ta) แตกตางจากโปรตีนท่ีสรางจากยีนท่ีออนแอ 
(pi-ta) เพียง 1 ตําแหนง คือกรดแอมิโนท่ี 918 ในโปรตีนท่ีตานทานโรคเปนกรดแอมิโนอะลานีน 
สวนในยีนท่ีออนแอเปนซีรีน และเม่ือเปรียบเทียบกับโปรตีนท่ีสรางจากขาว japonica ท่ีออนแอตอ
โรคพบวามีกรดแอมิโนท่ีแตกตางกัน 5 ตําแหนง (Bryan et al., 2000) จากความแตกตางของลําดับ
เบสท่ีพบจึงมีการพัฒนาเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิด dominant marker ท่ีจําเพาะกับแอลลีล Pi-ta และ 
pi-ta (Jia et al., 2003) 
 
 ยีน Pi-2t เปนยีนตานทานตอโรคไหมอีกยีนหนึ่งท่ีใหลักษณะความตานทานแบบกวาง 
สามารถตานทานเช้ือกอโรคไหมท่ีพบในประเทศฟลิปปนสไดถึง 415 isolate (Chen et al., 1996) 
ในการทําแผนท่ียีนครั้งแรกพบวายีนนี้มีตําแหนงอยูบนแขนขางส้ันของโครโมโซมท่ี 6 อยูหางจาก
เครื่องหมายดีเอ็นเอเอชนิดเอเอฟแอลพี RG64 เปนระยะทาง 2.8 cM (Yu et al., 1991) จึงมีการ
พัฒนาเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิด PCR-based marker โดยนําลําดับเบสบริเวณเครื่องหมายดีเอ็นเอ 
RG64 มาออกแบบไพรเมอร เม่ือนําผลผลิตพีซีอารท่ีไดมาตัดดวยเอนไซมตัดจําเพาะ HaeIII พบวา
ใหความแตกตางระหวางพันธุตานทานท่ีมียีน Pi-2t กับพันธุออนแอท่ีมียีน pi-2t (Hittalmani et al., 
1994) จากนั้นไดมีการศึกษาเพ่ือระบุตําแหนงของยีนใหชัดเจนขึ้นตามลําดับโดย Wu et al. (2002) 
พบวายีนมีตําแหนงอยูระหวางเครื่องหมายดีเอ็นเอ RG64 และ RG445 โดยอยูหางจาก RG64 0.9 
cM และหางจาก RG445 1.5 cM ตอมา Jiang and Wang (2002) สามารถจํากัดตําแหนงของยีนวาอยู
ภายในช้ินดีเอ็นเอขนาดประมาณ 118 กิโลเบส และ Zhou et al. (2006) ระบุตําแหนงยีนดวยวิธี 
map-based cloning พบวายีนมีตําแหนงอยูในบริเวณเดียวกันกับยีนตานทานโรคไหมอ่ืน ๆ 3 ยีน คือ 
Pi9, Piz-t และ Piz จากการเปรียบเทียบลําดับเบสของ cDNA กับจีโนมิกดีเอ็นเอพบวายีน Pi-2t มี 2 
intron กําหนดการสรางโปรตีนขนาด 1,032 กรดแอมิโนซ่ึงมีสวน NBS domain บริเวณกลางยีน 
และ LRR domain บริเวณใกล C-terminus  
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การศึกษายีน S5 
 
 พันธุขาวท่ีมีการปลูกอยางแพรหลายในเอเชียมี 2 ชนิดยอยหลัก ๆ คือ indica และ japonica 
การผสมขามระหวางขาว indica และ japonica มักใหลูกผสมท่ีแสดงลักษณะดีเดนกวาพอแมสูงกวา
ขาวลูกผสมท่ีไดจากการผสมพันธุพอและแมท่ีอยูในชนิดยอยเดียวกัน แตขาวลูกผสมขามชนิดยอย
indica/japonica อาจแสดงลักษณะเปนหมันหรือเปนหมันบางสวน ซ่ึงเปนอุปสรรคสําคัญในการ
ผลิตขาวลูกผสมโดยมีรายงานพบความเปนหมันในขาวลูกผสมขามชนิดยอยครั้งแรกในป ค.ศ. 
1928 (Kato et al., 1928)  
 
 มีการศึกษาพันธุกรรมท่ีทําใหขาวลูกผสมขาม indica/ japonica แสดงความเปนหมัน โดย 
Oka (1974) ตั้งสมมติฐาน duplicated lethal model อธิบายวาการเกิด duplication ของแอลลีล S ซ่ึง
เกิดจากการผสมขามชนิดยอยทําใหลูกผสมแสดงลักษณะเปนหมันหรือเปนหมันบางสวน ตอมามี
การศึกษาลักษณะเปนหมันในขาวลูกผสม indica/ japonica, indica/javanica และ 
japonica/javanica พบวาขาวลูกผสม IR36/Ketan Nangka (indica/javanica) และขาวลูกผสม 
Akihikari/Ketan Nangka (japonica/javanica) ไมแสดงลักษณะเปนหมัน ตําแหนงของยีนบน
โครโมโซมท่ีเกี่ยวของกับลักษณะความเปนหมันในขาวลูกผสมมีสัญลักษณคือ S-5 เม่ือกําหนดให
ขาว indica มีแอลลีล S-5i ขาว japonica มีแอลลีล S-5j และขาว javanica พันธุ Ketan Nangka  
มีแอลลีล S-5n ขาวลูกผสม indica/ japonica มีจีโนไทปเปน S-5i/S-5j จะแสดงลักษณะเปนหมัน
บางสวน ขาวลูกผสม indica/javanica และ japonica/javanica มีจีโนไทป S-5i/S-5n และ S-5j/S-5n 
จะไมแสดงลักษณะเปนหมัน ดังนั้น S-5n จึงถูกเรียกวา wide compatibility gene (WCG) และขาว
พันธุท่ีมีแอลลีล S-5n เรียกวา wide compatibility variety (WCV) ซ่ึงสามารถนําไปใชประโยชนใน
การสรางสายพันธุพอแมในการผลิตขาวลูกผสมขามชนิดยอยได (Ikehashi and Araki, 1986) 
การศึกษาเพ่ือระบุตําแหนง S-5 locus พบวาอยูหางจากเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดเอเอฟแอลพี RG213 
บนโครโมโซมท่ี 6 เปนระยะทาง 5 cM (Yanagihara et al., 1995) ตอมามีการพัฒนาเครื่องหมาย 
ดีเอ็นเอชนิด PCR- based marker คือ sequence tag site (STS) โดยอาศัยลําดับเบสบริเวณ RG213 
ซ่ึงสามารถใชจําแนกแอลลีล S-5j ออกจากแอลลีล S-5i และ S-5n แตไมสามารถจําแนกแอลลีล S-5i 
และ S-5n ออกจากกันได (Williams et al., 1997) จากนั้นไดมีการศึกษาเพ่ือระบุตําแหนงของยีนนี้
ดวยวิธี map-based cloning ทําใหทราบวายีนมีความยาวประมาณ 1,419 คูเบส กําหนดการสราง
เอนไซม aspartic protease เม่ือตรวจสอบการแสดงออกของยีนดวยวิธี RNA in situ hybridization 
พบวามีการแสดงออกท่ีเนื้อเยื่อบริเวณรังไข ขาวท่ีมีจโีนไทป S-5i/S-5j จะแสดงลักษณะเปนหมัน
บางสวนเนื่องจากการแทงของถุงเอ็มบริโอ ผลการเปรียบเทียบลําดับเบสของยีนในขาวพันธุ 
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Babilla (japonica S-5j allele), Nanjing11 (indica S-5i allele) และ 02428WCV (S-5n allele) พบ
ความแตกตางท่ีสําคัญ 2 ประการคือ S-5n มีการขาดหายไปของช้ินดีเอ็นเอขนาด 136 คูเบส ใน
บริเวณท่ีคาดวาเปน 5´-untranslated region ซ่ึงครอบคลุมถึงบริเวณท่ีคาดวาเปนจุดเริ่มตนของการ
แปลรหัส (translation start site) การกลายนี้นาจะสงผลใหยีน S-5n ผลิตโปรตีนท่ีส้ันกวาปกติ มีการ
ขาดหายไปบริเวณ N-terminal 115 กรดแอมิโน เนื่องจากจุดเริ่มตนในการแปลรหัสเล่ือนไปยัง 
โคดอนเริ่มตน ATG ถัดไป โปรตีนนี้จึงไมมีสวน signal peptide ทําใหไมสามารถขนสงโปรตีนไป
ยังสวนท่ีจําเพาะเพ่ือทําหนาท่ีได สวนลําดับเบสบริเวณอ่ืนของแอลลีล S-5n เหมือนกับแอลลีล S-5i 
ในขาว Nanjing11 ยกเวนการเพ่ิมขึ้นมาของเบส AT บริเวณ 3´-untranslated region และความ
แตกตางระหวางแอลลีล S-5i และ S-5j พบ SNPs 2 ตําแหนงบริเวณ exon (Chen et al., 2008) 
นอกจากยีน S-5 แลวยังมีการศึกษายีนอ่ืน ๆ ท่ีควบคุมลักษณะความเปนหมันในขาวลูกผสม indica/ 
japonica ปจจุบันพบวามียีนท่ีเกี่ยวของมากกวา 30 ตําแหนง (Yanakihara et al., 1992; Wan et al., 
1993, 1996; Wan and Ikehashi 1995; Lui et al., 2001; Zhu et al., 2005a, b; Zhao et al., 2006) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 

อุปกรณและวิธีการ 
 

อุปกรณ 

 
ตัวอยางพืช 
 

รวบรวมพันธุขาวจากแหลงตาง ๆ ท้ังในประเทศ และตางประเทศ  ขาวพันธุปรับปรุง     
ขาวพื้นเมือง  ขาวไร ท้ังกลุม indica และ tropical japonica รวม 415 ตัวอยาง (ตารางท่ี 1) ไดแก 

 
1. กลุมขาวพื้นเมือง เชน ขาวแดง ขาวดอ  ขาวมันปู  ขาวคายเหรยีง  เปนตน 
 
2. กลุมขาวพันธุปรับปรุงท่ีมีผลผลิตสูง เชน CNT 96013-5-1-PSL-2-4-3-3, NSICRC 122 

และกลุมขาวพันธุปรับปรุงอ่ืน ๆ เชน ชัยนาท 1 และปทุมธานี 1 เปนตน 
 
3. กลุมขาว new plant type จาก IRRI (international rice research institute) เชน IR 65564-

22-2-3, IR 65600-1-2-3, IR 73432-75-2 และ IR 70554-48-1-2 เปนตน 
 

4. กลุมขาว tropical japonica จาก IRRI เชน Ase Bolong, Djawa Pelet เปนตน 
 
5. กลุมขาว japonica เชน Nipponbare และ Koshihikari 
 
6. กลุมพันธุขาวสงเสริม กรมการขาว เชน ขาวพันธุ กข ตาง ๆ  เหมยนอง 62 เอ็ม  ขาวขาว

ดอกมะลิ105  ชุมแพ 60  หันตรา 60  ปราจีนบุรี 1  และปนแกว เปนตน 
 

7. กลุมขาว thermo-sensitive genic male sterility (TGMS) จากหนวยคนหาและใช
ประโยชนยีนขาว และจาก IRRI 

 
8. กลุมขาว new release จากกรมการขาว 
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ตารางที่ 1  ตัวอยางขาว 
 
หมายเลข ช่ือหรือพันธุประวัติ กลุมของขาว หมายเลข ช่ือหรือพันธุประวัติ กลุมของขาว 

1 ขาวแดง (A001) 
 
 

ขาวพื้นเมือง-
หนวยคนหาและ
ใชประโยชน 
ยีนขาว 

16 ขาวเจาแดง (A042) ขาวพื้นเมือง 

2 ขาวเหลืองบุญมา 
(D064)  

ขาวพื้นเมือง 17 ขาวนก (A043) ขาวพื้นเมือง 

3 ขาวดอ (D065) ขาวพื้นเมือง 18 
 

ขาวเหลืองทองเลา
แตก (D066) 

ขาวพื้นเมือง 

4 ขาวขาวอายเชิด 
(A022) 

ขาวพื้นเมือง 19 ขาวเงาะระทิน 
(A045) 

ขาวพื้นเมือง 

5 ขาวหอมลูกรัง 
(A023) 

ขาวพื้นเมือง 20 
 

ขาวเงาะบูมือ
สะเงอย (A046) 

ขาวพื้นเมือง 

6 ขาวตํ่า (A026) ขาวพื้นเมือง 21 ขาวเงาะเพือน 
(A047) 

ขาวพื้นเมือง 

7 ขาวหอมพื้นเมือง 
(A027) 

ขาวพื้นเมือง 22 ขาวขาวใหญ 
(A048) 

ขาวพื้นเมือง 

8 ขาวดอกพยอม 
(A030) 

ขาวพื้นเมือง 23 
 

ขาวคายเหรียง 
(A052) 

ขาวพื้นเมือง 

9 ขาวเจา (A035) ขาวพื้นเมือง 24 ขาวจะกอลอ 
(A053) 

ขาวพื้นเมือง 

10 A036 ขาวพื้นเมือง 25 ขาวอีโต (A057) ขาวพื้นเมือง 
11 ขาวเม็ดปุมลาย 

(A037) 
ขาวพื้นเมือง 26 ขาวคายเหรียง 

(A058) 
ขาวพื้นเมือง 

12 ขาวคายเหรียง 
(A038) 

ขาวพื้นเมือง 27 ขาวก่ํา (C001) ขาวพื้นเมือง 

13 ขาวคายเหรียง 
(A039) 

ขาวพื้นเมือง 28 ขาวเบาหัวบอน 
(C004) 

ขาวพื้นเมือง 

14 ขาวคายเหรียง 
(A040) 

ขาวพื้นเมือง 29 ขาวมะลิแดง 
(C015) 

ขาวพื้นเมือง 

15 ขาวจาวแดง (A041) ขาวพื้นเมือง 30 ขาวก่ํา (C017) ขาวพื้นเมือง 
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ตารางที่ 1  (ตอ)      
      
หมายเลข ช่ือหรือพันธุประวัติ กลุมของขาว หมายเลข ช่ือหรือพันธุประวัติ กลุมของขาว 

31 ขาวก่ําเลาสู (C021) ขาวพื้นเมือง 49 ขาวก่ํา (C042) ขาวพื้นเมือง 
32 ขาวเหนียวแดง 

(C022) 
ขาวพื้นเมือง 50 ขาวขาวใหญ 

(D001) 
ขาวพื้นเมือง 

33 ขาวพื้นเมือง (C023) ขาวพื้นเมือง 51 ขาวข้ีตมใหญ 
(D002) 

ขาวพื้นเมือง 

34 ขาวพื้นเมือง (C024) ขาวพื้นเมือง 52 ขาวเลาแตก (D003) ขาวพื้นเมือง 
35 ขาวพื้นเมือง (C025) ขาวพื้นเมือง 53 ขาวแมผึ้ง (D004) ขาวพื้นเมือง 
36 ขาวก่ํา (C026) ขาวพื้นเมือง 54 ขาวหอมภูพาน 

(D005) 
ขาวพื้นเมือง 

37 ขาวแดง (C027) ขาวพื้นเมือง 55 ขาวอีเกลี้ยง (D006) ขาวพื้นเมือง 
38 ขาวก่ํา (C028) ขาวพื้นเมือง 56 ขาวซิวแมจัน 

(D007) 
ขาวพื้นเมือง 

39 ขาวหาว (C029) ขาวพื้นเมือง 57 ขาวขาวปลาซิว 
(D008) 

ขาวพื้นเมือง 

40 ขาวเหนียวดํา 
(C031) 

ขาวพื้นเมือง 58 ขาวแกนลอหัก 
(D009) 

ขาวพื้นเมือง 

41 
 

ขาวก่ําหรือขาว
เหนียว (C032-1) 

ขาวพื้นเมือง 59 ขาวก่ําน้ําปูน 
(D010) 

ขาวพื้นเมือง 

42 
 

ขาวอีหนอนแดง 
(C033) 

ขาวพื้นเมือง 60 
 

ขาวพระยาลืมแกง 
(D011) 

ขาวพื้นเมือง 

43 
 

ขาวดําหรือขาวก่ํา 
(C034) 

ขาวพื้นเมือง 61 ขาวเขียว (D012) ขาวพื้นเมือง 

44 ขาวอาบาย (C035) ขาวพื้นเมือง 62 ขาวอีโพ (D013) ขาวพื้นเมือง 
45 ขาวมันปู (C037) ขาวพื้นเมือง 63 ขาวสมสมัย (D014) ขาวพื้นเมือง 
46 
 

ขาวจิ๊บหรือขาวแดง 
(C038) 

ขาวพื้นเมือง 64 ขาวข้ีตมเหลือง 
(D015) 

ขาวพื้นเมือง 

47 ขาวเหนียวดํา 
(C040) 

ขาวพื้นเมือง 65 ขาวตับหมาย 
(D016) 

ขาวพื้นเมือง 

48 
 

ขาวเหนียวแดง 
น้ําหมาก (C041) 

ขาวพื้นเมือง 66 ขาวตะหมาย 
(D017) 

ขาวพื้นเมือง 
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ตารางที่ 1  (ตอ)      
      

หมายเลข ช่ือหรือพันธุประวัติ กลุมของขาว หมายเลข ช่ือหรือพันธุประวัติ กลุมของขาว 
67 ขาวกอเดียว (D018) ขาวพื้นเมือง 85 ขาวปลาซิว (D037) ขาวพื้นเมือง 
68 ขาวงันขาว (D019) ขาวพื้นเมือง 86 

 
ขาวดอหรือขาวแม
ฮาง (D038) 

ขาวพื้นเมือง 

69 ขาวมามุม (D020) ขาวพื้นเมือง 87 ขาวหอมทุง (D039) ขาวพื้นเมือง 
70 ขาวสารถัว่ (D021) ขาวพื้นเมือง 88 ขาวดออุบล (D040) ขาวพื้นเมือง 
71 ขาวดอกกาย (D022) ขาวพื้นเมือง 89 ขาวดอปลาซิว 

(D041) 
ขาวพื้นเมือง 

72 ขาวดอกตอง 
(D023) 

ขาวพื้นเมือง 90 ขาวอีนางตุน 
(D042) 

ขาวพื้นเมือง 

73 ขาวมะเคาะ (D024) ขาวพื้นเมือง 91 ขาวขาวดอ (D043) ขาวพื้นเมือง 
74 
 

ขาวหนอนใหญ 
(D025) 

ขาวพื้นเมือง 92 ขาวบ้ักขามดอ 
(D044) 

ขาวพื้นเมือง 

75 ขาวหนอนนอย 
(D026) 

ขาวพื้นเมือง 93 
 

ขาวดอนางบุญมา 
(D045) 

ขาวพื้นเมือง 

76 ขาวปก (D027) ขาวพื้นเมือง 94 
 

ขาวดอนางบุญมา 
(D047) 

ขาวพื้นเมือง 

77 ขาวหยวก (D028) ขาวพื้นเมือง 95 
 

ขาวเหลืองบุญมา 
(D048) 

ขาวพื้นเมือง 

78 
 

ขาวหอมหมาต่ืน 
(D029) 

ขาวพื้นเมือง 96 ขาวดอนางว ี
(D049) 

ขาวพื้นเมือง 

79 ขาวสารถั่ว (D030) ขาวพื้นเมือง 97 ขาวอีเปดนอย 
(D050) 

ขาวพื้นเมือง 

80 ขาวแถบแดง 
(D031) 

ขาวพื้นเมือง 98 ขาวหอมตม (D051) ขาวพื้นเมือง 

81 
 

ขาวปลาซิวดอกคู 
(D033) 

ขาวพื้นเมือง 99 ขาวปองแอว 
(D052) 

ขาวพื้นเมือง 

82 
 

ขาวปลาซิวดอกคู 
(D034) 

ขาวพื้นเมือง 100 
 

ขาวเหนียวปลาซิว 
(D053) 

ขาวพื้นเมือง 

83 ขาวกอเดียว (D035) ขาวพื้นเมือง 101 ขาวเหนียวปองแอว 
(D054) 

ขาวพื้นเมือง 

84 ขาวหนอนดอ 
(D036) 

ขาวพื้นเมือง 102 ขาวอีเกิด (D055) ขาวพื้นเมือง 
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ตารางที่ 1  (ตอ)      
      

หมายเลข ช่ือหรือพันธุประวัติ กลุมของขาว หมายเลข ช่ือหรือพันธุประวัติ กลุมของขาว 
103 ขาวมันเปด (D056) ขาวพื้นเมือง 119 

 
 F7 Nipon/หอม
พมา  No.64 

พันธุปรับปรุงท่ี
ใหผลผลิตสูง 

104 ขาวอีตม (D057) ขาวพื้นเมือง 120 
 

 F7 Nipon/เหลือง
หอม  No.163 

พันธุปรับปรุงท่ี
ใหผลผลิตสูง 

105 
 

ขาวเหนียวแพรไร 
(D058) 

ขาวพื้นเมือง 121 NSICRC122 พันธุปรับปรุงท่ี
ใหผลผลิตสูง 

106 ขาวดอเหมย (D059) ขาวพื้นเมือง 122 18-3-17-3-3-0   
No.6 

new plant type 

107 ขาวเล็บชาง (D060) ขาวพื้นเมือง 123 23-11-15-6-1-0  
No.33 

new plant type 

108 ขาวปลีก (D061) ขาวพื้นเมือง 124 23-2-14-1-1-0  
No.12 

      new plant type 

109 ขาวปองแอว 
(D062) 

ขาวพื้นเมือง 125 
 

Angelica 
(NSICRC122) 

พันธุปรับปรุงท่ีใหผล
ผลิตสูง 

110 
 

ขาวเหลืองบุญมา 
(D063) 

ขาวพื้นเมือง 126 Ase  Bolong tropical japonica-IRRI 

111  (12) 34-1-15-  5-0 พันธุปรับปรุง 127 
 

CNT 89098-
281-2-1-2-1  

พันธุปรับปรุงท่ีใหผล
ผลิตสูง 

112  (18) 34-1-22-  8-0 พันธุปรับปรุง 128 
 

CNT 96013-5-
1-PSL-2-4-3-2 

พันธุปรับปรุง 

113 (4) 3-1-22-11-0  พันธุปรับปรุง 129 
 

CNT 96013-8-
1-PSL-3-2 

พันธุปรับปรุง 

114  (8) 3-1-22-9-1 พันธุปรับปรุง 130 
 

CNT 96024-
61-1-PSL-1-1 

พันธุปรับปรุง 

115  3-1-22-1-1 พันธุปรับปรุง 131 CNT 96024-
61-1-PSL-1-2 

พันธุปรับปรุง 

116  34-1-22-1-1 พันธุปรับปรุง 132 
 

CNT 96024-
61-1-PSL-4-1 

พันธุปรับปรุง 

117  34-1-3-9-1 พันธุปรับปรุง 133 Djawa Pelet tropical japonica-IRRI 
118 

 
 F7 Nipon/BT 
No.150 

พันธุปรับปรุงท่ี
ใหผลผลิตสูง 

134 EX1 No.14 
PSL 0041- 
69-1-1-4 

พันธุปรับปรุง 
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ตารางที่ 1  (ตอ)      
      

หมายเลข ช่ือหรือพันธุประวัติ กลุมของขาว หมายเลข ช่ือหรือพันธุประวัติ กลุมของขาว 
135 PSL 0034-50-2-1-8 พันธุปรับปรุง 150 

 
IR 65600-127-
6-2-3-PSL-2 

new plant type-IRRI 

136 
 

PSL 00508-74-2- 
1-7 

พันธุปรับปรุง 151 
 

IR 65600-96-
1-2-2-PSL-1 

new plant type-IRRI 

137 
 

 PSL 0034-50-2-1-3 พันธุปรับปรุง 152 
 

IR 65600-96-
1-2-2-PSL-2 

new plant type-IRRI 

138 
 

 PSL 00504-54-1- 
2-2 

พันธุปรับปรุง 153 
 

IR 66155-2-1-
1-2-PSL-1 

new plant type-IRRI 

139 
 

PSL 00508-92-2- 
2-8 

พันธุปรับปรุง 154 
 

IR 66155-2-1-
1-2-PSL-3 

new plant type-IRRI 

140 
 

PSL 00540-23-1- 
1-7 

พันธุปรับปรุง 155 
 

IR 66155-2-1-
1-2-PSL-4 

new plant type-IRRI 

141 
 

Gundil  Kuning 
IRGC 16428 

tropical 
japonica-IRRI 

156 
 

IR 66155-38-
3-2-1-PSL-1 

new plant type-IRRI 

142 
 

Gundil  Kuning 
IRGC 1983DS 

tropical 
japonica-IRRI 

157 
 

IR 66155-38-
3-2-1-PSL-2 

new plant type-IRRI 

143 
 

Gundil  Kuning 
IRGC 27129 

tropical 
japonica-IRRI 

158 
 

IR 66155-38-
3-2-1-PSL-3 

new plant type-IRRI 

144 IR 65564-22-2-3 new plant type-
IRRI 

159 IR 71677-181-
2-3 

new plant type-IRRI 

145 
 

IR 65564-44-2-3-
PSL-2 

new plant type-
IRRI 

160 IR 71693-193-
3-2-1 

new plant type-IRRI 

146 
 

IR 65600-122-5-2-
PSL-2 

new plant type-
IRRI 

161 IR 71700-247-
1-1-2 

new plant type-IRRI 

147 IR 65600-1-2-3  New plant type-
IRRI 

162 IR 71701-28-
1-4 

new plant type-IRRI 

148 IR 65600-1-2-3-
PSL-1 

new plant type-
IRRI 

163 IR 71701-28-
1-4-3 

new plant type-IRRI 

149 IR 65600-127-6-2-
3-PSL-1 

new plant type-
IRRI 

164 IR 71703-657-
3-1 

new plant type-IRRI 
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ตารางที่ 1  (ตอ)      
      

หมายเลข ช่ือหรือพันธุประวัติ กลุมของขาว หมายเลข ช่ือหรือพันธุประวัติ กลุมของขาว 
165 IR 72153-16-3-3-1 new plant type-

IRRI 
189 IR44 พันธุปรับปรุง 

171 IR 72967-12-2-3 new plant type-
IRRI 

190 IR45 พันธุปรับปรุง 

172 IR 73432-75-2 new plant type-
IRRI 

191 IR46 พันธุปรับปรุง 

173 IR 73439-11-1-3-1 new plant type-
IRRI 

192 IR48 พันธุปรับปรุง 

174 IR1188 พันธุปรับปรุง 193 IR5 พันธุปรับปรุง 
175 IR20 พันธุปรับปรุง 194 IR50 พันธุปรับปรุง 
176 IR22 พันธุปรับปรุง 210 IR70554-48- 

1-2 
new plant type-IRRI 

177 IR24 พันธุปรับปรุง 211 IR74 พันธุปรับปรุง 
178 IR26 พันธุปรับปรุง 212 IR8 พันธุปรับปรุง 
179 IR28 พันธุปรับปรุง 213 Kemandi 

Pance 
tropical japonica-IRRI 

180 IR29 พันธุปรับปรุง 214 
 

Ketan Lumbu 
IRGC 16461 

tropical japonica-IRRI 

181 IR30 พันธุปรับปรุง 215 KHSPR พันธุปรับปรุง 
182 IR32 พันธุปรับปรุง 216 KSR 98003-

B4-2-1 
พันธุปรับปรุง 

183 IR34 พันธุปรับปรุง 217 KSR 99006-
B4-18-3-1 

พันธุปรับปรุง 

184 IR36 พันธุปรับปรุง 218 KSR 99006-
B4-18-3-2 

พันธุปรับปรุง 

185 IR38 พันธุปรับปรุง 219 
 

Loas Gedjeh 
IRGC9243  

tropical japonica-IRRI 

186 IR40 พันธุปรับปรุง 220 MATATAG2 พันธุปรับปรุง 
187 IR42 พันธุปรับปรุง 221 MATATAG3 

(NSICRC118) 
พันธุปรับปรุง 

188 IR43 พันธุปรับปรุง 222 MATATAG9 พันธุปรับปรุง 
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ตารางที ่1  (ตอ)      
      
หมายเลข ช่ือหรือพันธุประวัติ กลุมของขาว หมายเลข ช่ือหรือพันธุประวัติ กลุมของขาว 

223 IR66738-118-1-2  พันธุปรับปรุง 238 
 

PSBRc30 
 

พันธุปรับปรุงท่ีใหผล
ผลิตสูง 

224  IR67966-188-2-2-1  พันธุปรับปรุง 239 
 

PSBRc4 
 

พันธุปรับปรุงท่ีใหผล
ผลิตสูง 

225 IR68544-29-2-1-3-
1-2  

พันธุปรับปรุง 240 
 

PSBRc44 
 

พันธุปรับปรุงท่ีใหผล
ผลิตสูง 

226  IR68544-100-1-2-2  พันธุปรับปรุง 241 
 

PSBRc46 
 

พันธุปรับปรุงท่ีใหผล
ผลิตสูง 

227 IR70491-33-2-2  พันธุปรับปรุง 242 
 

PSBRc48 
 

พันธุปรับปรุงท่ีใหผล
ผลิตสูง 

228 NSICRC106 พันธุปรับปรุง 243 
 

PSBRc5 
 

พันธุปรับปรุงท่ีใหผล
ผลิตสูง 

229 NSICRC110 พันธุปรับปรุง 244 
 

PSBRc50 
 

พันธุปรับปรุงท่ีใหผล
ผลิตสูง 

230 PSBC Rc72 พันธุปรับปรุง 245 
 

PSBRc52 
 

พันธุปรับปรุงท่ีใหผล
ผลิตสูง 

231 
 

PSBRc1 
 

พันธุปรับปรุงท่ี
ใหผลผลิตสูง 

246 
 

PSBRc54 
 

พันธุปรับปรุงท่ีใหผล
ผลิตสูง 

232 
 

PSBRc10 
 

พันธุปรับปรุงท่ี
ใหผลผลิตสูง 

247 
 

PSBRc60 
 

พันธุปรับปรุงท่ีใหผล
ผลิตสูง 

233 
 

PSBRc102 
 

พันธุปรับปรุงท่ี
ใหผลผลิตสูง 

248 
 

PSBRc64 
 

พันธุปรับปรุงท่ีใหผล
ผลิตสูง 

234 
 

PSBRc18 
 

พันธุปรับปรุงท่ี
ใหผลผลิตสูง 

249 
 

PSBRc68 
 

พันธุปรับปรุงท่ีใหผล
ผลิตสูง 

235 
 

PSBRc2 
 

พันธุปรับปรุงท่ี
ใหผลผลิตสูง 

250 
 

PSBRc70 
 

พันธุปรับปรุงท่ีใหผล
ผลิตสูง 

236 
 

PSBRc20 
 

พันธุปรับปรุงท่ี
ใหผลผลิตสูง 

251 
 

PSBRc80 
 

พันธุปรับปรุงท่ีใหผล
ผลิตสูง 

237 
 

PSBRc28 
 

พันธุปรับปรุงท่ี
ใหผลผลิตสูง 

252 
 

PSBRc82 
 

พันธุปรับปรุงท่ีใหผล
ผลิตสูง 
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ตารางที่ 1  (ตอ)      
      
หมายเลข ช่ือหรือพันธุประวัติ กลุมของขาว หมายเลข ช่ือหรือพันธุประวัติ กลุมของขาว 

253 
 

PSBRc84 
 

พันธุปรับปรุงท่ี
ใหผลผลิตสูง 

268 PSL 00508-
60-1-1-9 

พันธุปรับปรุง 

254 
 

PSBRc86 
 

พันธุปรับปรุงท่ี
ใหผลผลิตสูง 

269 PSL 00508-
74-2-1-6 

พันธุปรับปรุง 

255 
 

PSBRc88 
 

พันธุปรับปรุงท่ี
ใหผลผลิตสูง 

270 PSL 00508-
74-2-1-7 

พันธุปรับปรุง 

256 
 

PSBRc9 
 

พันธุปรับปรุงท่ี
ใหผลผลิตสูง 

271 PSL 00508-
92-2-2-8 

พันธุปรับปรุง 

257 
 

PSBRc92 
 

พันธุปรับปรุงท่ี
ใหผลผลิตสูง 

272 
 

PSL 00510-
CNT-105-1-
PSL-1-2 

พันธุปรับปรุง 

258 
 

PSBRc94 
 

พันธุปรับปรุงท่ี
ใหผลผลิตสูง 

273 
 

PSL 00513-
CNT-81-3-
PSL-1-1 

พันธุปรับปรุง 

259 
 

PSBRc96 
 

พันธุปรับปรุงท่ี
ใหผลผลิตสูง 

274 PSL 00525-8-
1-3-7 

พันธุปรับปรุง 

260 PSL 00034-32-3- 
1-4 

พันธุปรับปรุง 275 PSL 00525-8-
1-4-7 

พันธุปรับปรุง 

261 PSL 00034-37-3- 
1-3 

พันธุปรับปรุง 276 PSL 00526-
21-1-1-5 

พันธุปรับปรุง 

262 PSL 00034-50-2- 
1-3 

พันธุปรับปรุง 277 PSL 00526-
44-1-1-1 

พันธุปรับปรุง 

263 PSL 00034-50-2- 
1-8 

พันธุปรับปรุง 278 PSL 00526-
44-1-  1-2 

พันธุปรับปรุง 

264 PSL 00041-16-1- 
1-7 

พันธุปรับปรุง 279 PSL 00540-
23-1-1-7 

พันธุปรับปรุง 

265 PSL 00041-69-1- 
1-4 

พันธุปรับปรุง 280 PSL 00540-
34-1-2-1 

พันธุปรับปรุง 

266 PSL 00504-54-1- 
2-2 

พันธุปรับปรุง 281 PSL 00540-
34-1-3-5 

พันธุปรับปรุง 

267 PSL 00508-53-1- 
1-2 

พันธุปรับปรุง 282 PSL 01162-
96-3-1-3 

พันธุปรับปรุงง 
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ตารางที่ 1  (ตอ)      
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283 PSL 01195-66-1- 
3-4 

พันธุปรับปรุง 298 Sarimahi 
IRGC34632 

tropical japonica-IRRI 

284 PSL 01195-66-1- 
3-6 

พันธุปรับปรุง 299 Sengkeu tropical japonica-IRRI 

285 PSL 60-2 พันธุปรับปรุง 300 Sopongono tropical japonica-IRRI 
286 

 
CNT 96028-21-7-
PSL-1-1 

พันธุปรับปรุง 301 SPR 88096-
17-3-2-2   

พันธุปรับปรุง 

287 
 

PSL 99129-CNT-
57-2-3-PSL-1 

พันธุปรับปรุง 302 SPR60  พันธุปรับปรุง 

288 
 

PSL OO511-CNT-
63-2-PSL-1-4 

พันธุปรับปรุง 303 SPR90 พันธุปรับปรุง 

289 PTB33 พันธุปรับปรุง 304 Nipponbare japonica 
290 RATHU พันธุปรับปรุง 305 Koshihikari japonica 
291 

 
RD11 
 

พันธุขาวสงเสริม 
(กรมการขาว) 

306 
 

เจกเชย 
 

ขาวพื้นเมือง-แหลง
รวมพันธุในทองถิ่น 

292 
 

RD21 
 

พันธุขาวสงเสริม 
(กรมการขาว) 

307 ชัยนาท1 พันธุปรับปรุง 

293 
 

RD23 
 

พันธุขาวสงเสริม 
(กรมการขาว) 

308 ปทุมธาน ี1 พันธุปรับปรุง 

294 
 

RD25 
 

พันธุขาวสงเสริม 
(กรมการขาว) 

309 สุพรรณบุรี 1 พันธุปรับปรุง 

295 
 

RD7 
 

พันธุขาวสงเสริม 
(กรมการขาว) 

310 สุพรรณบุรี 2 พันธุปรับปรุง 

296 
 

RD9 
 

พันธุขาวสงเสริม 
(กรมการขาว) 

311 สุพรรณบุรี 3 พันธุปรับปรุง 

297 Ribon tropical 
japonica-IRRI 

312 
 

กําแพงแสน  
6-4 
 

TGMS-หนวยคนหา
และใชประโยชนยีน
ขาว (ยีน tms2) 
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313 
 

กําแพงแสน 6-6 
 

TGMS-หนวย
คนหาและใช
ประโยชนยีน
ขาว (ยีน tms2) 

325 B14 พันธุปรับปรุง 

314 B1 exotic TGMS-
IRRI (ยีน tms2) 

326 B15 พันธุปรับปรุง 

315 B2 exotic TGMS-
IRRI (ยีน tms3) 

327 B18 พันธุปรับปรุง 

316 B5 exotic TGMS-
IRRI 

328 
 

กข 1 
(GS1616) 
 

พันธุขาวสงเสริม-
กรมการขาว 

317 B5 (เต้ีย,กนจุด) exotic TGMS-
IRRI 

329 
 

กข 2 
(GS1617) 
 

พันธุขาวสงเสริม-
กรมการขาว 

318 B6 exotic TGMS-
IRRI 

330 
 

กข 3 
(GS1618) 
 

พันธุขาวสงเสริม-
กรมการขาว 

319 B7 exotic TGMS-
IRRI 

331 กข 4 
(GS2368) 

พันธุขาวสงเสริม-
กรมการขาว 

320 B8 exotic TGMS-
IRRI 

332 กข 5 
(GS1650) 

พันธุขาวสงเสริม-
กรมการขาว 

321 B9 exotic TGMS-
IRRI 

333 กข 10 
(GS4790) 

พันธุขาวสงเสริม-
กรมการขาว 

322 B11 พันธุปรับปรุง 334 แพร 1 
(GS23405) 

พันธุขาวไรสงเสริม-
กรมการขาว 

323 B12 พันธุปรับปรุง 335 ขาวเจาหอม
คลองหลวง 1 
(GS23061) 

พันธุขาวสงเสริม-
กรมการขาว 

324 B13 พันธุปรับปรุง 336 ขาวเจาหอม
สุพรรณบุรี 
(GS23062) 

พันธุขาวสงเสริม-
กรมการขาว 
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337 ขาวตาแหง 17 
(GS828) 

พันธุขาว
สงเสริม-
กรมการขาว 

347 พวงไร 2 
(GS18444) 

พันธุขาวสงเสริม-
กรมการขาว 

338 นางมลเอส-4 
(GS95) 

พันธุขาว
สงเสริม-
กรมการขาว 

348 น้ําสะกุย 19 
(GS3023) 

พันธุขาวสงเสริม-
กรมการขาว 

339 เหมยนอง 62 เอ็ม 
(GS24) 

พันธุขาว
สงเสริม-
กรมการขาว 

349 หางยี 71 
(GS1707) 

พันธุขาวสงเสริม-
กรมการขาว 

340 ขาวดอกมะลิ 105 
(GS1197) 

พันธุขาว
สงเสริม-
กรมการขาว 

350 กข 6 
(GS3062) 

พันธุขาวสงเสริม-
กรมการขาว 

341 เหนียวสันปาตอง 
(GS63) 

พันธุขาว
สงเสริม-
กรมการขาว 

351 กข 8 
(GS19694) 

พันธุขาวสงเสริม-
กรมการขาว 

342 เการวง  88 (GS972) พันธุขาว
สงเสริม-
กรมการขาว 

352 กข 13 
(GS3093) 

พันธุขาวสงเสริม-
กรมการขาว 

343 นางพญา 132 
(GS1560) 

พันธุขาว
สงเสริม-
กรมการขาว 

353 กข 15 
(GS19326) 

พันธุขาวสงเสริม-
กรมการขาว 

344 ขาวปากหมอ 148 
(GS1202) 

พันธุขาว
สงเสริม-
กรมการขาว 

354 กข 27 
(GS7125) 

พันธุขาวสงเสริม-
กรมการขาว 

345 เหลืองประทิว 123 
(GS1610) 

พันธุขาว
สงเสริม-
กรมการขาว 

355 แกนจันทร 
(GS23411) 

พันธุขาวสงเสริม-
กรมการขาว 

346 เผือกน้ํา 43 
(GS1561) 

พันธุขาว
สงเสริม-
กรมการขาว 

356 ขาวเหนียว
อุบล 1 
(GS23407) 

พันธุขาวสงเสริม-
กรมการขาว 

      
      



 

34 

ตารางที่ 1  (ตอ)      
      
หมายเลข ช่ือหรือพันธุประวัติ กลุมของขาว หมายเลข ช่ือหรือพันธุประวัติ กลุมของขาว 

357 ชุมแพ60 
(GS16235) 

พันธุขาว
สงเสริม-
กรมการขาว 

367 นางฉลอง 
(GS2023) 

พันธุขาวสงเสริม-
กรมการขาว 

358 ปทุมธานี 60 
(GS17770) 

พันธุขาว
สงเสริม-
กรมการขาว 

368 ตะเภาแกว 161 
(GS16580) 

พันธุขาวสงเสริม-
กรมการขาว 

359 พิษณุโลก60-1 
(GS16233) 

พันธุขาว
สงเสริม-
กรมการขาว 

369 กข 17 
(GS3999) 

พันธุขาวสงเสริม-
กรมการขาว 

360 เฉี้ยงพัทลุง 
(GS21964) 

พันธุขาว
สงเสริม-
กรมการขาว 

370 กข 19 
(GS4000) 

พันธุขาวสงเสริม-
กรมการขาว 

361 เล็บนกปตตานี 
(GS21962) 

พันธุขาว
สงเสริม-
กรมการขาว 

371 หันตรา 60 
(GS16232) 

พันธุขาวสงเสริม-
กรมการขาว 

362 ลูกแดงปตตานี 
(GS21963) 

พันธุขาว
สงเสริม-
กรมการขาว 

372 ปราจีนบุรี 1 
(GS23406) 

พันธุขาวสงเสริม-
กรมการขาว 

363 ขาวเหนียวอุบล 2 
(GS23408) 

พันธุขาว
สงเสริม-
กรมการขาว 

373 ซิวแมจัน 
(GS3116) 

พันธุขาวสงเสริม-
กรมการขาว 

364 ขาวเจาหอม
พิษณุโลก 1 
(GS23409) 

พันธุขาว
สงเสริม-
กรมการขาว 

374 กข 29 (ชัยนาท 
80) 
(CNT89098-
281-2-1-2-1)  

New release-กรมการ
ขาว (ตนเต้ีย อายุเบา 
ไมไวแสง) 

365 ปนแกว 56 
(GS1284) 

พันธุขาว
สงเสริม-
กรมการขาว 

375 ขาวก่ํา (ขาว
แสงวัน)  
 

ขาวพื้นเมืองจากลาว-
กรมการขาว  
(บานชองใต) 

366 เล็บมือนาง 111  พันธุขาว
สงเสริม-
กรมการขาว 

376 ขาวดํา (ขาวดํา
เหง็น) จากลาว  
นางต่ิง บาน
ชองใต 

ขาวพื้นเมืองจากลาว-
กรมการขาว  
(บานชองใต) 
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ตารางที่ 1  (ตอ)      
      
หมายเลข ช่ือหรือพันธุประวัติ กลุมของขาว หมายเลข ช่ือหรือพันธุประวัติ กลุมของขาว 

377 ขาวเจาหอมนิล พันธุปรับปรุง-
หนวยคนหาและ
ใชประโยชนยีน
ขาว 

385 ปนแกว 
(GS4130) 

พันธุขาว 
สงเสริม-Rice 
Germplasm 
 Bank 

378 กูเมืองหลวง 
(GS1290) 

พันธุขาว
สงเสริม-Rice 
Germplasm 
Bank 

386 เข็มทองพัทลุง 
(GS4136) 

พันธุขาว 
สงเสริม-Rice 
Germplasm  
Bank 

379 ปนแกว (GS2101) พันธุขาว
สงเสริม-Rice 
Germplasm 
Bank 

387 ปนแกว 
(GS4580) 

พันธุขาว 
สงเสริม-Rice 
Germplasm  
Bank 

380 สุรินทร 1 (GS2705) พันธุขาว
สงเสริม-Rice 
Germplasm 
Bank 

388 ปนแกว 
(GS4912) 

พันธุขาว 
สงเสริม-Rice 
Germplasm 
 Bank 

381 ปนแกว (GS3529) พันธุขาว
สงเสริม-Rice 
Germplasm 
Bank 

389 ปนแกว 
(GS4935) 

พันธุขาว 
สงเสริม-Rice 
Germplasm  
Bank 

382 ปนแกว (GS3732) พันธุขาว
สงเสริม-Rice 
Germplasm 
Bank 

390 ปนแกว 
(GS5066) 

พันธุขาว 
สงเสริม-Rice 
Germplasm  
Bank 

383 ปนแกว (GS3796) พันธุขาว
สงเสริม-Rice 
Germplasm 
Bank 

391 ปนแกว 
(GS5069) 

พันธุขาว 
สงเสริม-Rice 
Germplasm  
Bank 

384 ปนแกว (GS3998) พันธุขาว
สงเสริม-Rice 
Germplasm 
Bank 

392 ปนแกว 
(GS5562) 

พันธุขาว 
สงเสริม-Rice 
Germplasm 
 Bank 
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ตารางที่ 1  (ตอ)      
      
หมายเลข ช่ือหรือพันธุประวัติ กลุมของขาว หมายเลข ช่ือหรือพันธุประวัติ กลุมของขาว 

393 ปนแกว (GS7067) พันธุขาว
สงเสริม-Rice 
Germplasm 
Bank 

401 ปนแกว 
(GS18189) 

พันธุขาว 
สงเสริม-Rice 
Germplasm 
 Bank 

394 ปนแกว (GS10406) พันธุขาว
สงเสริม-Rice 
Germplasm 
Bank 

402 ปนแกว 
(GS18190) 

พันธุขาว 
สงเสริม-Rice 
Germplasm 
 Bank 

395 ปนแกว (GS11074) พันธุขาว
สงเสริม-Rice 
Germplasm 
Bank 

403 น้ํารู  
(GS23725) 

พันธุขาวไร
สงเสริม-Rice 
Germplasm  
Bank 

396 ปนแกว (GS11819) พันธุขาว
สงเสริม-Rice 
Germplasm 
Bank 

404 ปนแกว 
(GS24179) 

พันธุขาว 
สงเสริม-Rice 
Germplasm 
 Bank 

397 ปนแกว (GS14148) พันธุขาว
สงเสริม-Rice 
Germplasm 
Bank 

405 พัทลุง 
(GS24392) 

พันธุขาว 
สงเสริม-Rice 
Germplasm 
 Bank 

398 ปนแกว (GS14494) พันธุขาว
สงเสริม-Rice 
Germplasm 
Bank 

406 ชัยนาท 2 
(GS24393) 

พันธุขาว 
สงเสริม-Rice 
Germplasm  
Bank 

399 ก.วก. 2 
(AKITAKOMACH
I) (GS15270) 

พันธุขาว
สงเสริม-Rice 
Germplasm 
Bank 

407 CNT96028-
217-PSL-1-1 

พันธุปรับปรุง 

400 ปนแกว (GS15689) พันธุขาว
สงเสริม-Rice 
Germplasm 
Bank 

408 SPR91062-5-
1-3PTT-1-2-1 

พันธุปรับปรุง 
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ตารางที่ 1  (ตอ)      
      
หมายเลข ช่ือหรือพันธุประวัติ กลุมของขาว หมายเลข ช่ือหรือพันธุประวัติ กลุมของขาว 

409 ขาวกอเดียว (PSL) ขาวพื้นเมือง-
แหลงรวมพันธุ
ทองถิ่น 

413 ขาวเหนียวดํา 
SPTC 

ขาวไรพื้นเมือง-แหลง
รวมพันธุทองถิ่น 

410 เจ็กเชย กาบมวง ขาวพื้นเมือง-
แหลงรวมพันธุ
ทองถิ่น 

414 เจาฮอ ขาวพื้นเมือง-แหลง
รวมพันธุทองถิ่น  
(สะเมิง แมฮองสอน) 

411 เจ็กเชย กาบเขียว 
(PTTC02019-1) 

ขาวพื้นเมือง-
แหลงรวมพันธุ
ทองถิ่น 

415 ขาวเจ็ก ขาวพื้นเมือง-แหลง
รวมพันธุทองถิ่น 

412 ขาวหลวง กระบก
เต้ีย 

ขาวพื้นเมือง-
แหลงรวมพันธุ
ทองถิ่น 

   

      
      

อุปกรณที่ใชทดลอง  
 
 1. โกรงบดตัวอยาง 
 2. เครื่องแกว เชน กระบอกตวง และบิกเกอรขนาดตาง ๆ เปนตน 
 3. เครื่องเขยา (shaker) รุน KS 125B บริษัท IKA LAbortechnick Stufen, Germany 
 4. เครื่องคอมพิวเตอรท่ีเช่ือมตอกับ internet 
 5. เครื่องฉายแสง ultraviolet และภาพถาย (gel documentation) รุน DOC-PRINT-
1000/26M บริษัท Vilber Lourmat, France 
 6. เครื่องช่ังทศนิยม 3 ตําแหนง รุน AR 2130 บริษัท AdventurerTM, USA 
 7. เครื่องสังเคราะหดีเอ็นเอ (PCR) รุน PTC-100TM บริษัท MJ Research, USA 
 8. เครื่องหมุนเหวี่ยงความเร็วสูง (refrigerated centrifuge) รุน 3K20 บริษัท Sigma,  
Germany เครื่องหมุนเหวี่ยงความเร็วต่ํา (microcentrifuge) รุน 1010 บริษัท Century Scientific, 
England 
 9.   ชุดเครื่องมือ agarose gel electrophoresis 
 10. ชุดเครื่องมือ acrylamide gel electrophoresis 
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              11. ตูเย็น รุน TH-890 บริษัท Sharp และตูแช -20 องศาเซลเซียส บริษัท Mirage และ 
ตูแช -80 องศาเซลเซียส รุน 8558 S/N 86939-206 Bio-freezer บริษัท Forma Scientific, USA 
 12. ตูอบท่ีปรับอุณหภูมิได (hotbox oven) บริษัท Gallenkamp, Japan 

13. ไมโครปเปตตชนิดปรับปริมาตรได บริษัท Gilson, France พรอม Tip ขนาด 10, 200 
และ 1,000 ไมโครลิตร นึ่งฆาเช้ือ 
              14. หมอนึ่งความดันสูง (autoclave) รุน SS-325 บริษัท Tommy Seiko, Japan 

15. หลอดพลาสติก (microcentrifuge tube) ขนาด 1.5 มิลลิลิตร และหลอดใสสารขนาด        
15 มิลลิลิตร 
              16. อางควบคุมอุณหภูมิ (water bath) บริษัท Memmert, Germany 

17. หลอดสําหรับสังเคราะหดีเอ็นเอ (PCR tube) 
              18. อุปกรณอ่ืน ๆ เชน กระดาษช่ังสาร กระดาษติดปาย ชอนตักสาร ปากกาเคมี  
ปากคีบ ถุงมือ ถุงพลาสติกใส แผนพลาสติกใส แผนอลูมิเนียมฟอยด ถาดพลาสติก เปนตน 
 
สารเคมี และเอนไซม 
 

สารเคมี และเอนไซมท่ีใชในการสกัดดีเอ็นเอ  
 
1. ไนโตรเจนเหลว 

              2. 3X CTAB buffer [3% CTAB (cethyl trimethyl ammonium bromide), 1.5 M Tris-HCl 
pH 8.0, 30 mM EDTA (ethylenediamine tetraacetate) pH 8.0, 2.1 M NaCl] 
 3. PVP ( polyvinylpyrrolidone ) 
              4. β– mercaptoethanol  

5. 10X CTAB buffer (10% CTAB, 0.7 M NaCl) 
 6. chloroform: isoamylalcohol (24: 1) 

7. TE buffer (10: 0.1 = 10 mM Tris: 0.1 mM EDTA) 
 8. ethanol 70% และ 90 % 

9. RNase บริษัท US Biological, USA 
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สารเคมีท่ีใชในกระบวนการ agarose gel electrophoresis 
 
1. agarose บริษัท Research Organics, USA 
2. 1X TBE buffer (Tris-borate EDTA pH 8.0) 
3. bromophenol blue 
4. xylene cyanol 
5. แถบดีเอ็นเอมาตรฐาน (DNA ladder mix) ของบริษัท GeneRulerTM, USA 
 
สารเคมี และเอนไซมท่ีใชในการสังเคราะหดีเอ็นเอโดยปฏิกิริยาพีซีอาร 
 
1. PCR buffer 
2. MgCl2 
3. dNTP บริษัท Fermentus, USA 
4. เอนไซม Taq DNA polymerase บริษัท Invitrogen Life Technology, Brazil  
5. primers 
6. ultra pure water 
 
สารเคมี และเอนไซมท่ีใชในการวิเคราะหดวยเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดไมโครแซทเทลไลท 

และเครื่องหมายท่ีระบุความจําเพาะกับหนาท่ี 
 
1. acrylamide gel บริษัท Pharmacia Biotech, Sweden  
2. methylene bisacrylamide บริษัท Pharmacia Biotech, Sweden 
3. 10% APS (ammonium persulphate)  
4. TEMED (N, N, N', N',-tetramethyl ethylenediamine) 
5. TBE buffer  
6. silver nitrate 
7. 1 N และ 10 N NaOH 
8. 95% ethanol  
9.  formamide 
 10. formaldehyde 
 11. bromophenol blue 
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 12. xylene cyanol 
 13. glacial acetic acid 
 14. เอนไซมตัดจําเพาะ HaeIII บริษัท Fermentas, USA 

 

วิธีการ 

 
1.  การสกัดและการตรวจสอบคุณภาพ และความเขมขนของดีเอ็นเอ 
 

ดัดแปลงจากวิธีการของ Webb and Knapp (1990) โดยมีขั้นตอนดังนี ้
 
1.1 บดตัวอยางใบออนขาวประมาณ 1.0 กรัม ใหละเอียดในไนโตรเจนเหลว ตักตัวอยาง 

ขาวใสหลอดขนาด 1.5 มิลลิลิตร เติมสารละลาย 1.5X CTAB buffer (เตรียมจาก 3X CTAB buffer) 
ปริมาตร 0.5 มิลลิลิตร สําหรับสกัดดีเอ็นเอ แลวเตมิ β-mercaptoethanol 5 ไมโครลิตร ผสมใหเขา
กัน บมท่ีอุณหภูมิ 65 องศาเซลเซียส เปนเวลา 60 นาที กลับหลอดไปมาเบา ๆ  

1.2  ตั้งใหเย็นท่ีอุณหภูมิหอง เติมคลอโรฟอรม : ไอโซเอมิล แอลกอฮอล (24 : 1) ปริมาตร   
0.5 มิลลิลิตร กลับหลอดไปมานาน 20 นาที แลวปนเหวี่ยงท่ี 3,000 รอบตอนาที เปนเวลา 10 นาที 

1.3  ดูดสารละลายสวนบนใสหลอดใหม เติม 10% CTAB buffer ปริมาตร 50 ไมโครลิตร 
กลับหลอดไปมานาน 3 นาที และเติมคลอโรฟอรม: ไอโซเอมิลแอลกอฮอล (24 : 1) ปริมาตร 0.5 
มิลลิลิตร กลับหลอดไปมานาน 20 นาที แลวปนเหวี่ยงท่ี 3,000 รอบตอนาที เปนเวลา 15 นาที 

1.4  ดูดสารละลายสวนบนใสหลอดใหม เติม 1X CTAB buffer (เตรียมจาก 4X CTAB  
buffer) กลับหลอดไปมานาน 10 นาที จะเห็นตะกอนสีขาว ถามีปริมาณมากใหใชหลอดดูด      
ปลายแหลมหัวงอเกี่ยวตะกอนดีเอ็นเอ แตถามีปริมาณนอยใหนําไปปนเหวี่ยงท่ี 12,000 รอบตอนาที 
เปนเวลา 10 นาที แลวเทสวนใสดานบนท้ิง ไมใหตะกอนหลุดออกมา เติมสารละลาย high salt TE 
ปริมาตร 400 ไมโครลิตร เพ่ือละลายตะกอนดีเอ็นเอ บมท่ีอุณหภูมิ 65 องศาเซลเซียส เปนเวลา 60 
นาที กลับหลอดไปมา 

1.5  เตมิเอธิลแอลกอฮอล 95% ปริมาตร 1 มิลลิลิตร ผสมใหเขากัน นําไปแชท่ีอุณหภูมิ -20 
องศาเซลเซียส เปนเวลา 30 นาที 

1.6  ถาดีเอ็นเอมีปริมาณมาก ใหใชหลอดดูดปลายแหลมหัวงอเกี่ยวตะกอนดีเอ็นเอใสใน
หลอดใหม แตถามีปริมาณนอย ใหนําไปปนเหวี่ยงท่ี 12,000 รอบตอนาที เปนเวลา 10 นาที แลวเท
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สวนใสดานบนท้ิง ไมใหตะกอนหลุดออกมา ลางเกลือออกจากดีเอ็นเอดวยเอธิลแอลกอฮอล 70%
ปริมาตร 1 มิลลิลิตร แลวทําตะกอนดีเอ็นเอใหแหงท่ีอุณหภูมิหอง  

1.7  ละลายตะกอนดีเอ็นเอดวย TE buffer (10:0.1) ปริมาตร 200-300 ไมโครลิตร  
เม่ือดีเอ็นเอละลายหมดแลว กําจัดอารเอ็นเอออกโดยใส RNase (10 มิลลิกรัมตอลิตร) ปริมาตร 2 
ไมโครลิตร บมท่ีอุณหภูมิ 37 องศาเซลเซียส เปนเวลา 1-2 ช่ัวโมง แลวนําไปเก็บท่ี อุณหภูมิ 4 องศา
เซลเซียส 

1.8  ตรวจสอบคุณภาพ และความเขมขนของดีเอ็นเอใน agarose gel electrophoresis     
ความเขมขน 0.8% ภายหลังการยอมดวยเอธิเดียมโบรไมด เปรียบเทียบปริมาณของดีเอ็นเอกับ 
ดีเอ็นเอมาตรฐาน  
 
2.  การตรวจสอบดีเอ็นเอเพ่ือแบงกลุมพันธุขาว indica และ japonica โดยใชเคร่ืองหมายดีเอ็นเอ 
ชนิดอินเดล 
 
 2.1  การสังเคราะหดีเอ็นเอดวยวิธีพีซีอาร 

 
ทําปฏิกริิยาพีซีอารโดยใชองคประกอบของสารตาง ๆ ดังตารางท่ี 2  สําหรับ

เครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดอินเดลออกแบบไพรเมอรโดย Shen et al. (2004) ไพรเมอรท่ีใชแสดงดัง
ตารางท่ี 3 อุณหภูมิท่ีใชในการทําปฏิกิริยาพีซีอารประกอบดวย 1 รอบสําหรบัการคลายเกลียวและ
แยกสายดีเอ็นเอท่ีอุณหภูมิ 95 องศาเซลเซียส นาน 5 นาที 35 รอบสําหรับปฏิกิริยาเพ่ิมปริมาณดีเอ็น
เอซ่ึงประกอบดวย อุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส นาน 1 นาที อุณหภูมิ 52 องศาเซลเซียส 1 นาที และ
อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส นาน 30 วินาที รอบสุดทายเพ่ือใหการสังเคราะหดีเอ็นเอสมบูรณท่ี
อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส นาน 5 นาที เก็บผลผลิตพีซีอารไวท่ีอุณหภูมิ 4 องศาเซลเซียส 
 

2.2  การตรวจสอบผลผลิตพีซีอาร 
 
นําดีเอ็นเอท่ีสังเคราะหไดจากปฏิกิริยาพีซีอารมาตรวจสอบปริมาณและขนาดของช้ิน

ดีเอ็นเอ โดยใช agarose gel ความเขมขน 1.5 เปอรเซ็นต ใน 1X TBE buffer ความตางศักยไฟฟา 
110 โวลต เปนเวลาประมาณ 45 นาที แลวยอมเจลดวยเอธิเดียมโบรไมด ความเขมขน 0.5 
ไมโครกรัมตอมิลลิลิตร เปนเวลา 15 นาที ลางดวยน้ําสะอาด เปนเวลา 5 นาที ดูผลภายใตแสง UV 
บันทึกผลท่ีได 
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ตารางที่ 2  องคประกอบ และปริมาตรท่ีใชในปฏิกิริยาพีซีอารสําหรับเครื่องหมายดีเอ็นเอ 
ชนิดอินเดล 

 
สารท่ีใช ปริมาตร (µl) ความเขมขนสุดทาย 
10X PCR buffer 1.25 1X 
dNTP (2.0 mM) 0.625 100 µM 
MgCl2 (25 mM) 1 2 mM 
forward primer (1 µM) 2.5 0.1 µM 
reverse primer (1 µM) 2.5 0.1 µM 
Taq DNA polymerase (5 unit/µl) 0.1 1 unit 
DNA (50 ng/µl) 1 50 ng/ 12.5 µl 
Ultra pure water 3.525 - 
รวม 12.50 - 
 
ตารางที่ 3  ไพรเมอรอินเดลท่ีใชในการศึกษา  
 
primer* chromosome sequence (5´-3´) expected PCR fragment (base pair) 
   indica japonica 
R1M10 1 forward: attcctggttctacattactta 

reverse: cgcctcactagaatatcgga 
191 154 

R2M7 2 forward: cccagtctgctgccatct 
reverse: gaatgtatttcagttccagtaag 

134 182 

R3M10 3 forward: ccgagtaccattgctttc 
reverse: ctgccatagttactgctctgtt 

190 227 

R4M13 4 forward: tacacggtagacatccaaca 
reverse: atgatttaaccgtagattgg 

169 201 

R5M20 5 forward: ctcgctgtttactgactgg 
reverse: tttgatgtactgcctgctct 

175 214 

R6M14 6 forward: aaatgtccatgtgtttgcttc 
reverse: catgtgtggaatgtggttg 

251 217 

R7M7 7 forward: accttccctccccttttgat 
reverse: aacttggtcttcctgttttattg 

200 133 
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ตารางที่ 3  (ตอ) 
    
primer* chromosome sequence (5´-3´) expected PCR fragment (base pair) 
   indica japonica 
R8M33 8 forward: cgaaagaggagaggggtagt 

reverse: cgaaaacgagaaacaaata 
205 167 

R9M42 9 forward: ctataagaccaaaacgaaaact 
reverse: gaaaaccattgtgtcactgta 

164 212 

R10M17 10 forward: tgaacaataaaccacagaagca 
reverse: ccctttattccctcctttg 

152 183 

R11M40 11 forward: aagaaaaatatctattgaggagtg 
reverse: ggaggaccataaatgacgg 

178 137 

R12M27 12 forward: atttcattgccatcagtt 
reverse: gtaatcttctatccgttca 

155 188 

 
หมายเหตุ  *ไพรเมอรจากการออกแบบโดย Shen et al. (2004) 
 
3.  การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมโดยใชเคร่ืองหมายดีเอ็นเอชนิดไอเอสเอสอาร  
 

3.1  การคัดเลือกไพรเมอรท่ีเหมาะสม 
 

การคัดเลือกไพรเมอรท่ีจะใชในการทําไอเอสเอสอารนั้นจะทดสอบเบ้ืองตนวา 
ไพรเมอรนั้นสามารถเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอไดโดยใชไพรเมอรไอเอสเอสอารท้ังหมด 10 ชนิด  
(ตารางท่ี 4) กับตัวอยางขาวหมายเลข 304 (Nipponbare) และ 340 (ขาวดอกมะลิ 105) คัดเลือก 
ไพรเมอรท่ีใหแถบดีเอ็นเอจํานวนมาก และชัดเจน 

 
3.2  การสังเคราะหดีเอ็นเอดวยวิธีพีซีอาร 

 
ทําปฏิกิริยาพีซีอารโดยใชองคประกอบของสารตาง ๆ ดังตารางท่ี 5 อุณหภูมิท่ีใชใน

การทําปฏิกิริยาพีซีอารประกอบดวย 1 รอบสําหรับการคลายเกลียวและแยกสายดีเอ็นเอท่ีอุณหภูมิ 
94 องศาเซลเซียส นาน 5 นาที 35 รอบสําหรับปฏิกิริยาเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอซ่ึงประกอบดวย อุณหภูมิ 
94 องศาเซลเซียส นาน 30 วินาที อุณหภูมิ 45 องศาเซลเซียสนาน 1 นาที และอุณหภูมิ 72 องศา
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เซลเซียส นาน 1.30 นาที ในรอบสุดทายเพ่ือใหการสังเคราะหดีเอ็นเอสมบูรณท่ีอุณหภูมิ 72 องศา
เซลเซียส นาน 5 นาที เก็บผลผลิตพีซีอารไวท่ีอุณหภูมิ 4 องศาเซลเซียส 
 
ตารางที่ 4  ไพรเมอรท่ีใชในการวิเคราะหดวยเทคนิคไอเอสเอสอาร 
 
Primer type Sequence Reference 
di-nucleotide, 3´-anchor 
primer 

(GT)9A Blair et al. (1999) 

di-nucleotide, 3´-anchor 
primer 

(GT)9C Blair et al. (1999) 

di-nucleotide, 3´-anchor 
primer 

(GT)9T Blair et al. (1999) 

di-nucleotide, 3´-anchor 
primer 

(GA)8C Saini et al. (2004) 

di-nucleotide, 3´-anchor 
primer 

(AC)8G Saini et al. (2004) 

di-nucleotide, 3´-anchor 
primer 

(CT)8G Saini et al. (2004) 

di-nucleotide, 3´-anchor 
primer 

(AG)8YT University of British Columbia (2006) 

non-anchored primer  (AGC)5 University of British Columbia (2006) 
non-anchored primer  (CAA)5 Bornet and Branchard (2001) 
non-anchored primer  (GATA)4 Jeung et al. (2005) 
 
หมายเหตุ  Y = เบส C หรือ T 
 
ตารางที่ 5  องคประกอบ และปริมาตรสารท่ีใชในปฏิกิริยาพีซีอารสําหรับเทคนิคไอเอสเอสอาร 
 
สารท่ีใช ปริมาตร (µl) ความเขมขนสุดทาย 
10X PCR buffer 1.25 1X 
dNTP (2.0 mM) 0.75 120 µM 
MgCl2 (25 mM) 1.00 2.0 mM 
primer (5 µM) 1.25 0.5 µM 
Taq DNA polymerase (5 unit/µl) 0.10 1 unit 
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ตารางที่ 5  (ตอ)     
   
สารท่ีใช ปริมาตร (µl) ความเขมขนสุดทาย 
DNA (50 ng/µl) 1.00 50 ng/12.5 µl 
ultra pure water 7.15 - 
รวม 12.50 - 

 
3.3  การตรวจสอบผลผลิตพีซีอาร 

 
นําดีเอ็นเอท่ีสังเคราะหไดจากปฏิกิริยาพีซีอารมาตรวจสอบขนาดของช้ินดีเอ็นเอ  

โดยใช 1.5% agarose gel ใน 1X TBE buffer ความตางศักยไฟฟา 110 โวลต เปนเวลาประมาณ 1 
ช่ัวโมง แลวยอมเจลดวยเอธิเดียมโบรไมด ความเขมขน 0.5 ไมโครกรัมตอมิลลิลิตร เปนเวลา 15 
นาที ลางดวยน้ําสะอาด เปนเวลา 5 นาที ดูผลภายใตแสง UV บันทึกผลท่ีได 
 
4.  การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมโดยใชเคร่ืองหมายดีเอ็นเอชนิดไมโครแซทเทลไลท  
 

4.1  การทําปฏิกิริยาพีซีอาร 
 

เพ่ิมปริมาณช้ินสวนดีเอ็นเอดวยเครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท โดยใชสวนประกอบ
ของสารดังตารางท่ี 6 ไพรเมอรท่ีใชในการทดลองแสดงดังตารางท่ี 7 และอุณหภูมิในการทํา
ปฏิกิริยาประกอบดวย 1 รอบสําหรบัการคลายเกลียวและแยกสายดีเอ็นเอท่ีอุณหภูมิ 94 องศา
เซลเซียส นาน 3 นาที 35 รอบสําหรับปฏิกิริยาเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอซ่ึงประกอบดวย อุณหภูมิ 94 
องศาเซลเซียส นาน 30 วินาที อุณหภูมิ 55 องศาเซลเซียส นาน 30 วินาที และอุณหภูมิ 72 องศา
เซลเซียส นาน 30 วินาที ในรอบสุดทายเพ่ือใหการสังเคราะหดีเอ็นเอสมบูรณท่ีอุณหภูมิ 72 องศา
เซลเซียส นาน 5 นาที ตรวจสอบผลดวยวิธี denaturing polyacrylamide gel electrophoresis  
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ตารางที่ 6  องคประกอบ และปริมาตรสารท่ีใชในปฏิกิริยาพีซีอารสําหรับเครื่องหมาย 
ไมโครแซทเทลไลท 

 
สารท่ีใช ปริมาตร (µl) ความเขมขนสุดทาย 
10X PCR buffer 1.25 1X 
dNTP (2.0 mM) 0.75 120 µM 
MgCl2 (25 mM) 1.00 2.0 mM 
forward primer (5 µM) 0.25 0.1 µM 
reverse primer (5 µM) 0.25 0.1 µM 
Taq DNA polymerase (5 unit/µl) 0.10 1 unit 
DNA (50 ng/µl) 1.00 50 ng/12.5 µl 
ultra pure water 7.90 - 
รวม 12.50 - 
 
ตารางที่ 7  เครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท 8 ตําแหนง ท่ีใชในการศึกษา 
 
locus 
name 

chromosome forward primer (5´-3´) reverse primer (5´-3´) reference 

RM11 7 tctcctcttcccccgatc atagcgggcgaggcttag Panaud et al. (1996) 
RM12 12 tgccctgttattttcttctctc ggtgatcctttcccatttca Panaud et al. (1996) 
RM13 6 tccaacatggcaagagagag ggtggcattcgattccag Panaud et al. (1996) 
RM19 12 caaaaacagagcagatgac ctcaagatggacgccaaga Panaud et al. (1996) 
RM126 8 cgcgtccgcgataaacacaggg tcgcacaggtgaggccatgtcg Temnykh et al. (2000) 
RM224 11 atcgatcgatcttcacgagg tgctataaaaggcattcggg Chen et al. (1997) 
RM241 4 gagccaaataagatcgctga tgcaagcagcagatttagtg Chen et al. (1997) 
RM250 2 ggttcaaaccaagctgatca gatgaaggccttccacgcag Chen et al. (1997) 
 

4.2  การตรวจสอบผลดวย denaturing polyacrylamide gel electrophoresis 
 

 เตรียมกระจกสําหรับเทเจล โดยเช็ดกระจกแผนหลังดวย bind silane (bind silane 1 
ไมโครลิตร   glacial acetic acid 2.5 ไมโครลิตร และ 95% เอธานอล 500 ไมโครลิตร) และกระจก
แผนหนาท่ีมีลักษณะเปนหูกระตาย เช็ดใหท่ัวดวย repel silane เพ่ือไมใหเจลเกาะติดกระจก ปลอย
ใหแหงประมาณ 5-10 นาที หลังจากนั้นนํากระจกท้ังสองแผนมาประกบเขาชุด โดยวาง spacer ไว



 

47 

ท้ังสองขางเพ่ือใหเกิดชองวางระหวางกระจกท้ังสอง โดยหันดานท่ีทา bind silane และ repel silane 
เขาหากัน ใชคลิปหนีบยึดใหอยูคงท่ี 
  
 เตรียม 6% acrylamide ท่ีมีสวนประกอบดังนี้ urea 27 กรัม 10X TBE 6 มิลลิลิตร   
APS ความเขมขน 6 เปอรเซ็นต 600 ไมโครลิตร 30 % acrylamide (acrylamide ความเขมขน 29 % 
และ methylene bisacrylamide 1%) 12 มิลลิลิตร น้ํากล่ัน 21 มิลลิลิตร จากนั้นเทเจลใสลงในชอง
ระหวางกระจกจนเต็มแลวใสหวีลงไปดานบน ปลอยใหเจลแข็งตัวประมาณ 2 ช่ัวโมง 
 
 เม่ือเจลแข็งตัวดีแลวใชน้ําลางกระจกดานนอกใหสะอาด ดึงหวีออกและประกอบเขา
กับชุด sequencing gel เติมสารละลาย 1X TBE buffer ลงในชองดานบนและดานลาง ระวังอยาใหมี
ฟองอากาศอยูในกระจก ตอสายไฟเขากับเครื่องจายกระแสไฟฟา ทํา pre-run โดยใช
แรงเคล่ือนไฟฟา 300 โวลต เปนเวลา 20-30 นาที จากนั้นปดเครื่อง ใชเข็มฉีดยาดูด buffer มาลาง
ผิวหนาของเจล หยอดตัวอยางดีเอ็นเอ 3-5 ไมโครลิตร ลงในชองวางแตละชอง เปดเครือ่งโดยใช
แรงเคล่ือนไฟฟาเทาเดิม เปนเวลา 3 ช่ัวโมง จากนั้นปดเครื่อง แลวดูด buffer จากชองดานบนออก 
นํากระจกออกจากเครื่อง แยกกระจกท้ังสองแผนออกจากกัน นําเจลท่ีไดไปยอมดวย silver nitrate 
เพ่ือตรวจสอบแถบดีเอ็นเอตอไป 
 
 การยอมเจลดวย silver nitrate ดัดแปลงมาจากวิธีการของ Caetano-Anolles (1997) นํา
แผนกระจกท่ีมีเจลติดอยูแชในสารละลาย fixative (10% acetic acid) เปนเวลา 20 นาที เขยาเบา ๆ 
บนเครื่องเขยา จากนั้นลางสารละลาย fixative โดยใชน้ํากล่ันเปนเวลา 30 นาที เปล่ียนน้ําลางใหม 
และลางตอไปอีก 5 นาที เขยาตลอดเวลา แลวนําแผนเจลใสลงในสารละลาย silver nitrate ความ
เขมขน 0.2% ยอมเจลนาน 30 นาที แลวนําแผนเจลออกมาจุมในน้ํากล่ันอยางรวดเร็วเพ่ือลาง
สารละลาย silver nitrate สวนเกินออก  ยายแผนเจลมาใสในสารละลาย developer (sodium 
carbonate ความเขมขน 2.5% formaldehyde ความเขมขน 0.02% และ sodium thiosulfate 2 
ไมโครกรัมตอมิลลิลิตร) หลังจากเห็นแถบดีเอ็นเอชัดเจนแลว ใหหยุดปฏิกิริยาโดยนําแผนเจลใสใน 
stop solution (5% acetic acid และ 3% glycerol) เปนเวลา 3-5 นาที แลวนําแผนเจลมาจุมลงในน้ํา
กล่ัน จากนั้นผ่ึงใหแหงในอากาศ 
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5.  การตรวจสอบจีโนมขาวโดยใชเคร่ืองหมายที่จําเพาะกับหนาที ่ 
 
 5.1  การทําปฏิกิริยาพีซีอาร 
 

ทําปฏิกิริยาพีซีอารดวยสวนประกอบของสารดังตารางท่ี 8 สําหรับเครื่องหมายท่ีระบุ
ความจําเพาะกับหนาท่ี (ตารางท่ี 9) และอุณหภูมิในการทําปฏิกิริยาดังนี ้1 รอบสําหรับการคลาย
เกลียวและแยกสายดีเอ็นเอท่ีอุณหภูมิ 95 องศาเซลเซียส นาน 3 นาที 35 รอบสําหรับปฏิกิริยาเพ่ิม
ปริมาณดีเอ็นเอซ่ึงประกอบดวย อุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส นาน 30 วินาที อุณหภูมิ annealing  
นาน 30 วินาที และอุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส นาน 1.30 นาที ในรอบสุดทายเพ่ือใหการสังเคราะห
ดีเอ็นเอสมบูรณท่ีอุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส นาน 5 นาที เก็บผลผลิตพีซีอารไวท่ีอุณหภูมิ 4 องศา
เซลเซียส จากนั้นตรวจสอบช้ินดีเอ็นเอท่ีได 
 
ตารางที่ 8  องคประกอบ และปริมาตรสารท่ีใชในปฏิกิริยาพีซีอาร สําหรับเครื่องหมายดีเอ็นเอท่ี

จําเพาะกับหนาท่ี 
 
สารท่ีใช ปริมาตร (µl) ความเขมขนสุดทาย 
10X PCR buffer 1.25 1X 
dNTP (2.0 mM) 0.5 100 µM 
MgCl2 (25 mM) 1 2 mM 
forward primer (1 µM) 2.5 0.1 µM 
reverse primer (1 µM) 2.5 0.1 µM 
Taq DNA polymerase (5 unit/µl) 0.1 1 unit 
DNA (50 ng/µl) 1 50 ng/ 12.5 µl 
ultra pure water 3.65 - 
รวม 12.50 - 
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ตารางที่ 9  เครื่องหมายท่ีระบุความจําเพาะกับหนาท่ี 4 ตําแหนง ท่ีใชในการศึกษา   
 
locus 
name 

chromo-
some 

forward primer 
(5´-3´) 

reverse primer 
(5´-3´) 

annealing 
temperature 

reference 

Pi-ta 12 agcaggttataagctaggcc ctaccaacaagttcatcaaa 55 
 
Jia et al. 
(2003) 

Pi-2t 6 gttgtttgagctctccaatgcctgttc ctgcagtgcaatgtacggccagg 60 
 
Hittalmani 
et al. (1995) 

fgr 8 tgctcctttgtcatcacacc tttccaccaagttccagtga 60 
 
Prathepha 
(2008) 

S5 6 gataccagtggttagcaccaccaaatg aggagcgaactagtaagttcgaca 50 
 
Williams   
et al. (1997) 

 
5.2  การตรวจสอบผลผลิตพีซีอารสําหรับเครื่องหมายท่ีระบุความจําเพาะกับหนาท่ี 
 

5.2.1  การตรวจสอบผลผลิตพีซีอารท่ีไดจากเครื่องหมายดีเอ็นเอท่ีจําเพาะกับ 
ยีน Pi-2t 

 
นําผลผลิตพีซีอารท่ีไดมาตัดดวยเอนไซมตัดจําเพาะ HaeIII ซ่ึงในปฏิกิริยาการ

ตัดดวยเอนไซมตัดจําเพาะ (15 ไมโครลิตร) มีสวนประกอบดังนี ้ผลผลิตพีซีอาร 5 ไมโครลิตร  
ultra pure water 7.9  ไมโครลิตร 10X buffer (+1X BSA) 1.5  ไมโครลิตร HaeIII (10 units/µl)    
0.6ไมโครลิตร จากนั้นบมท่ีอุณหภูมิ 65 องศาเซลเซียส นาน 2 ช่ัวโมง แลวตรวจสอบลายพิมพ 
ดีเอ็นเอดวยวิธี agarose gel electrophoresis (1% agarose gel) ใน 1X TBE buffer ความตาง
ศักยไฟฟา 110 โวลต เปนเวลาประมาณ 40 นาที ยอมเจลดวยเอธิเดียมโบรไมด ความเขมขน 0.5 
ไมโครกรัมตอมิลลิลิตร นาน 15 นาที ลางดวยน้ําสะอาดนาน 5 นาที ดูผลเจลภายใตแสง UV  
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5.2.2   การตรวจสอบผลผลิตพีซีอารสําหรับเครื่องหมายท่ีจําเพาะกับยีน Pi-ta 
 

ผลผลิตพีซีอารจากไพรเมอรท่ีจําเพาะกับยีน Pi-ta ตรวจสอบดวยวิธี agarose 
gel electrophoresis (1% agarose gel) ใน 1X TBE buffer ความตางศักยไฟฟา 110 โวลต เปนเวลา
ประมาณ 40 นาที ยอมเจลดวย ethidium bromide ความเขมขน 0.5 ไมโครกรัมตอมิลลิลิตร นาน 15 
นาที ลางดวยน้ําสะอาดนาน 5 นาที ดูผลเจลภายใตแสง UV บันทึกผล 
  

5.2.3  การตรวจสอบผลผลิตพีซีอารสําหรับเครื่องหมายท่ีจําเพาะกับยีน fgr และ S5 
 

ตรวจสอบช้ินดเีอ็นเอท่ีไดดวยวิธี denaturing polyacrylamide gel 
electrophoresis แลวยอมเจลดวยซิลเวอรไนเทรต 
 
6.  การวิเคราะหผลจากลายพิมพดีเอ็นเอที่ไดจากเทคนิคไมโครแซทเทลไลท ไอเอสเอสอาร 
และอินเดล  

 
6.1 บันทึกแถบดีเอ็นเอท่ีปรากฏจากเทคนิคไมโครแซทเทลไลท ไอเอสเอสอาร 

และอินเดล โดยอานแถบท่ีปรากฏบนแผนเจลและบันทึกเปนสัญลักษณ “1” กับการเกิดแถบดีเอ็นเอ 
และ “0” กับการไมเกิดแถบดีเอ็นเอ เปรียบเทียบแถบดีเอ็นเอท่ีเกิดขึ้นท้ังหมดโดยใชโปรแกรม
คอมพิวเตอร Numerical Taxonomy and Multivariate Analysis System (NTSYS) –PC เวอรช่ัน 
2.20k ซ่ึงจะคํานวณความสัมพันธระหวางขาวแตละตัวอยางและสรางแผนภูมิพันธุกรรมเพ่ือ
วิเคราะหการจัดกลุม (clustal analysis)  ดวยวิธี UPGMA (Unweighted Pair Group Method with 
Arithmetic Mean) สําหรับขอมูลจากเครื่องหมายดีเอ็นเออินเดลนํามาวิเคราะหการจัดกลุมโดยสราง
แผนภูมิพันธุกรรมและวิธี Principal Component Analysis (PCA) การคํานวณคาความเหมือนทาง
พันธุกรรม (genetic similarlity) ใชวิธีของ Nei and Li (1979) ดังสมการ 
 
 

 
เม่ือ Sij= คา similarity ระหวางพันธุ i และพันธุ j 

 a = จํานวนแถบดีเอ็นเอท่ีเกิดขึ้นท้ัง 2 พันธุ 
 b = จํานวนแถบดีเอ็นเอท่ีเกิดขึ้นในพันธุ i แตไมพบในพันธุ j 
 c = จํานวนแถบดีเอ็นเอท่ีเกิดขึ้นในพันธุ j แตไมพบในพันธุ i 

Sij   =  2a 
               a + b + c 
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 คํานวนคา Polymorphic Information Contents (PICs) ของแตละแถบดีเอ็นเอ หรือแต
ละ marker คา PICs สําหรับ dominant marker เปนคาท่ีบอกโอกาสท่ีจะพบความแตกตางระหวาง
ตัวอยาง 2 ตัวอยาง ท่ีเลือกมาแบบสุม และคา PICs สําหรับ co-dominant marker เปนคาท่ีบอก
โอกาสท่ีจะพบวาตัวอยางท่ีเลือกมาแบบสุมเปนเฮเทอโรไซโกต โดยคา PICs ท้ังสองมีสูตร
เหมือนกันคือ 

PICs = 1 -  Pi
2 

           
 โดย Pi คือความถ่ีของแอลลีลท่ี i สําหรับ co-dominant marker และ Pi  คือความถ่ีของ
แอลลีลท่ี i  ซ่ึงประกอบดวย Pa  (absent allele) และ Pp  (present allele) สําหรับ dominant marker 

สําหรับเครื่องหมายดีเอ็นเอไมโครแซทเทลไลทและอินเดลวิเคราะหคา observed 
heterozygosity (Ho) จากสูตร 
 

Ho  =  จํานวนตัวอยางท่ีเปนเฮเทอโรไซโกต 
   จํานวนตัวอยางท้ังหมด 

 
 

 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

k 

i=1 



 

52 

ผลและวิจารณ 
 
1.  การทําปฏิกิริยาพีซีอาร โดยใชไพรเมอรอินเดล และการตรวจลายพิมพดีเอ็นเอขาว โดย agarose 
gel electrophoresis 
 
 ทําปฏิกิริยาพีซีอารกับตัวอยางดีเอ็นเอขาวท้ัง 415 ตัวอยาง โดยใชเครื่องหมาย 
อินเดล 12 ตําแหนง ไดแก R1M7, R2M10, R3M10, R4M13, R5M20, R6M14, R7M7, R8M33, 
R9M42, R10M17, R11M40 และ RM12M27 จากนั้นตรวจสอบลายพิมพดีเอ็นเอขาวโดย agarose 
gel electrophoresis (ภาพท่ี 1 และ 2) พบวาใหจํานวนแอลลีลท้ังหมด 34 แอลลีล เฉล่ีย 2.83 แอลลีล
ตอตําแหนง จํานวนแอลลีลอยูระหวาง 2-4 แอลลีล (ตารางท่ี 10) โดยเครื่องหมาย R4M13 ท่ีมี
ตําแหนงอยูบนโครโมโซมท่ี 4 ใหจํานวนแอลลีลสูงสุด เครื่องหมายท่ีใหจํานวนแอลลีลต่ําสุด คือ 
R2M10, R3M10 และ R9M42 บนโครโมโซมท่ี 1, 2, 3 และ 9 ตามลําดับ (ภาพท่ี 2 และตารางท่ี 10) 

 
คา observed heterozygosity (Ho) มีคาอยูระหวาง 0.0048-0.0482 โดยคาสูงสุดท่ีพบ 

ไดจากเครื่องหมายอินเดล R4M13 และคาต่ําสุดท่ีพบไดจาก R2M10, R3M10 และ R9M42 คาเฉล่ีย 
Ho มีคา 0.0140 คา Polymorphic Information Contents (PICs) หรือ expected heterozygosity (He) มี
คาอยูระหวาง 0.2110-0.5663 คาเฉล่ีย He คือ 0.3707 โดยพบวาเครื่องหมายอินเดล R10M17 ใหคา 
He ต่ําสุด และ R4M13 ใหคา He สูงสุด (ตารางท่ี 10) 
 

ลายพิมพดีเอ็นเอของขาวท้ัง 415 พันธุ/สายพันธุ ท่ีไดจากการใชเครื่องหมายอินเดล 12 
ตําแหนง พบวาบางตัวอยางพันธุกรรมยังไมเสถียร โดยพบวามีสภาพเปนเฮเทอโรไซโกต  
(ตารางท่ี 11) 

 
ในการเพ่ิมปริมาณช้ินสวนดีเอ็นเอดวยไพรเมอรอินเดลพบวาขาวบางตัวอยางไมปรากฏ

แถบดีเอ็นเอ ขาวก่ํา (C017) ไมพบแอลลีลเม่ือตรวจสอบดวยไพรเมอร R7M7 ขาวหนอนนอย 
(D026) และซิวแมจัน (GS3116) ไมพบแอลลีลเม่ือตรวจสอบดวยไพรเมอร R11M40 และขาว
ปนแกว (GS5069) ไมพบแอลลีลเม่ือตรวจสอบดวยไพรเมอร R9M42 และ R11M40 

 
จากการตรวจสอบดวยเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดอินเดล 12 ตําแหนง พบวาผลผลิตพีซีอารท่ี

ไดสวนใหญมีขนาดช้ินดีเอ็นเอสอดคลองกับผลการทดลองของ Shen et al. (2004) ขาวบางตัวอยาง
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ใหขนาดช้ินดีเอ็นเอท่ีแตกตางออกไป อาจเกิดจากมี insertion หรือ deletion ของช้ินสวนดีเอ็นเอ
บริเวณนั้น สอดคลองกับรายงานของ Hanwei et al. (2007) และ Xingxing et al. (2007) ท่ีพบ 
แอลลีลแตกตางจากขนาดของแอลลีลท่ีใชอางอิง 

 
ขาวบางตัวอยางปรากฏแถบดีเอ็นเอท้ัง 2 ขนาด คือขนาดช้ินดีเอ็นเอท่ีพบในขาว indica

และ japonica สาเหตุอาจมาจากขาวพันธุ/สายพันธุนั้น ๆ เกิดจากการผสมขามชนิดยอย ทําใหมี
พันธุกรรมของขาวท้ังสองกลุม นอกจากนี้ขาวบางตัวอยางพบแอลลีล 3 แอลลีลท่ีตําแหนงเดียวกัน 
โดยแอลลีลท้ังสามมักปรากฏพรอมกัน (ภาพท่ี 2) สาเหตุอาจเกิดจากการกลายของขาวตัวอยาง
ดังกลาว ทําใหไพรเมอรสามารถจับกับตําแหนงอ่ืนท่ีใกลกับตําแหนงเดิม จึงพบแอลลีลมากกวา  
2 แอลลีล ในการเพ่ิมปริมาณช้ินสวนดีเอ็นเอพบวาขาวบางสายพันธุไมใหแถบดีเอ็นเอ คาดวาเกิด
จากดีเอ็นเอบริเวณตําแหนงท่ีไพรเมอรจับเกิดการกลาย จนทําใหไพรเมอรไมสามารถเขาจับหรือ
เพ่ิมปริมาณช้ินสวนดีเอ็นเอท่ีตองการตรวจสอบได ซ่ึงในรายงานของ Hanwei et al. (2007) พบวามี
ขาวบางพันธุไมปรากฏแถบดีเอ็นเอเชนเดียวกัน 
 

เม่ือนําขอมูลแถบดีเอ็นเอท่ีไดมาวิเคราะหจัดกลุมโดยใช UPGMA สามารถจําแนกขาวเปน
กลุม indica และ japonicaไดอยางชัดเจน คาความเหมือนทางพันธุกรรม (genetic similarity) 
ระหวางขาวสองกลุมมีคาต่ํา (similarity coefficient = 0.28) เม่ือเปรียบเทียบกับคาความเหมือนทาง
พันธุกรรมภายในกลุมของขาว indica (similarity coefficient = 0.66-1.00) และ japonica (similarity 
coefficient = 0.76-1.00) (ภาพท่ี 3) โดยขาว tropical japonica และ japonica จัดอยูในกลุมเดียวกัน 
เม่ือตรวจสอบจากจํานวนแถบดีเอ็นเอพบวาขาวท่ีมีแถบดีเอ็นเอเปน japonica ตั้งแต 7 ตําแหนงขึ้น
ไปจะถูกจัดอยูในกลุม japonica ตัวอยางท่ีจัดอยูในกลุม japonica ประกอบดวยขาว 66 ตัวอยาง
ไดแก ขาวพ้ืนเมือง ท่ี (8)-ขาวดอกพยอม (A030), (9)-ขาวเจา (A035), (11)-ขาวเม็ดปุมลาย (A037), 
(13)-ขาวคายเหรียง (A039), (14)-ขาวคายเหรียง (A040), (20)-ขาวเงาะบูมือสะเงอย (A046), (23)- 
ขาวคายเหรียง (A052), (24)-ขาวจะกอลอ (A053), (26)-ขาวคายเหรียง (A058), (28)-ขาวเบาหัวบอน 
(C004), (32)-ขาวเหนียวแดง (C022), (45)-ขาวมันปู (C037), (56)-ขาวซิวแมจนั (D007), (58)-ขาว
แกนลอหัก (D009), (61)-ขาวเขียว (D012), (71)-ขาวดอกกาย (D022), (72)-ขาวดอกตอง (D023), 
(73)-ขาวมะเคาะ (D024), (74)-ขาวหนอนใหญ (D025),(75)-ขาวหนอนนอย (D026), (77)-ขาว
หยวก (D028), (78)-ขาวหอมหมาตื่น (D029), (79)-ขาวสารถ่ัว (D030), (80)-ขาวแถบแดง (D031), 
(108)-ขาวปลีก (D061) tropical japonica-IRRI ท่ี (126)-Ase Bolong, (133)-Djawa Pelet, (141)-
Gundil Kuning IRGC 16428, (142)-Gundi Kuning IRGC 1983DS, (143)-Gundil Kuning IRGC 
27129, (213)-Kemandi Pance, (214)-Ketan Lumbu IRGC 16461, (219)-Loas Gedjeh IRGC9243, 
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(297)-Ribon, (298)-Sarimahi IRGC34632, (299)-Sengkeu, (300)-Sopongono  japonica ท่ี (304)-
Nipponbare, (305)-Koshihikari  new plant type-IRRI ท่ี (146)-IR65600-122-5-2-PSL-2, (147)-
IR65600-1-2-3, (149)-IR65600-127-6-2-3-PSL-1, (150)-IR65600-127-6-2-3-PSL-2, (151)-
IR65600-96-1-2-2-PSL-1, (152)-IR65600-96-1-2-2-PSL-2, (153)-IR66155-2-1-1-2-PSL-1, (154)-
IR66155-2-1-1-2-PSL-3, (155)-IR66155-2-1-1-2-PSL-4, (156)-IR66155-38-3-2-1-PSL-1, (157)-
IR66155-38-3-2-1-PSL-2, (158)-IR66155-38-3-2-1-PSL-3, (215)-KHSPR  new plant type ท่ี 
(123)- 23-11-15-6-1-0  No.33, (124)-23-2-14-1-1-0 No.12  พันธุปรับปรุง ท่ี (120)-F7 Nipon/
เหลืองหอม No.163, (174)-IR1188, (205)-IR66160-121-4-1-1, (208)-IR68552-100-1-2-2, (223)-
No.1 IR66738-118-1-2, (225)-IR68544-29-2-1-3-1-2, (226)-IR68544-100-1-2-2, (227)-IR70491-
33-2-2  ขาวพ้ืนเมืองจากลาว-กรมการขาว (บานชองใต) ท่ี (375)-ขาวก่ํา (ขาวแสงวัน), (376)-ขาวดํา 
(ขาวดําเหง็น) จากลาว นางติ่ง บานชองใต  พันธุขาวสงเสริม-Rice Germplasm Bank ท่ี (399)-ก.วก. 
(AKITAKOMACHI) (GS15270), (403)-น้ํารู (GS23725) และขาวพ้ืนเมือง-แหลงรวมพันธุทองถ่ิน 
ท่ี (414)-เจาฮอ 

 
เม่ือวิเคราะหการจัดกลุมดวยวิธี PCA สามารถจําแนกขาวออกเปน 2 กลุมใหญ ๆ คือกลุม 

indica และ japonica (ภาพท่ี 4) สําหรับตวัอยางท่ี (76)-ขาวปก (D027) และ (109)-ขาวปองแอว 
(D062) พบอยูกึ่งกลางระหวางขาวกลุม indica และ japonica (ภาพท่ี 4) คา PCA1 = 34.7425%  
PCA2 = 9.4446% และ PCA3 = 6.7313%  โดย PCA 1 ถึง 3 คลอบคลุมประมาณ 50.9184% ของ
ความแปรปรวนท้ังหมด 

 
การจําแนกขาว indica และ japonica โดยใชเครือ่งหมายอินเดล 12 ตําแหนง พบวาผลจาก

การวิเคราะหจัดกลุมโดยการสรางแผนภูมิพันธุกรรม และ PCA มีความสอดคลองกัน สามารถ
จําแนกขาวออกเปนสองกลุมใหญ ๆ ไดอยางชัดเจน พบวาตัวอยางท่ี (76)-ขาวปก (D027) และ 
(109)-ขาวปองแอว (D062) แยกออกจากกลุมขาว japonica เนื่องจากดีเอ็นเอท่ีตรวจสอบหลาย
ตําแหนงอยูในสภาพเฮเทอโรไซกัสแตพบแอลลีล japonica มากกวา สวนขาว F7 Nipon/BT 
No.150, กข 6 (GS3062), เข็มทองพัทลุง (GS4136) และปนแกว (GS5069) แยกออกจากกลุมขาว 
indica อาจเนื่องมาจากขาว F7 Nipon/BT No.150 และ กข 6 (GS3062) มีดีเอ็นเอบางตําแหนงเปน
เฮเทอโรไซกัสและมีแอลลีล indica  มากกวา สาเหตุท่ีขาวปนแกว (GS5069) แยกออกจากกลุมขาว 
indica เพราะมีความแตกตางจากตัวอยางอ่ืน ๆ คือไมปรากฏแถบดีเอ็นเอเม่ือตรวจสอบดวย 
ไพรเมอร R9M42 และ R11M40  
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ผลจากการจําแนกชนิดยอยของขาวดวยเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดอินเดลพบวาขาวในกลุม 
tropical japonica และ japonica มีพันธุกรรมท่ีใกลเคียงกัน เนื่องจากขาวท้ังสองชนิดยอยจัดอยูใน
กลุมเดียวกัน และพบวาขาวพ้ืนเมืองของไทย 25 ตัวอยางจัดอยูในกลุม japonica โดยสวนใหญเปน
ขาวไร เชนขาวเงาะบูมือสะเงอย ขาวซิวแมจัน ขาวคายเหรียง และพบวาขาวน้ํารู ซ่ึงเปนขาวไรพันธุ
สงเสริมจัดอยูในกลุม japonica เชนกัน ขาวในกลุม tropical japonica มีลักษณะเมล็ดใหญ เปนขาว
ไร ปลูกบนท่ีสูงงอกงามด ีดังนั้นขาวพ้ืนเมืองเหลานี้นาจะจัดอยูในกลุม tropical japonica 
นอกจากนี้ยังพบวาขาว new plant type หลายตัวอยางจัดอยูในกลุม japonica จากขอมูลของ 
international rice information system (www.iris.irri.org) ตัวอยางเหลานี้มีพันธุกรรมของขาว 
tropical japonica เชน ขาวสายพันธุ IR 66155 มีพันธุกรรมของขาวพันธุ Padi Buring Gogo  
ขาวสายพันธุ IR 66160 มีพันธุกรรมของขาวพันธุ Jimbrug ขาวสายพันธุ IR 68552 และ IR 68544  
มีพันธุกรรมของขาวพันธุ Gundil Kuning ขาวสายพันธุ IR 66738 มีพันธุกรรมของขาวพันธุ 
Soponjono เปนตน นอกจากนี้ขาว new plant type ท่ีเกิดจากคูผสมเดียวกันอาจจัดอยูตางกลุมกัน
เชน ตัวอยางขาวสายพันธุ IR 65600-1-2-3-PSL-1 จัดอยูในกลุม indica ในขณะท่ีขาวสายพันธุ  
IR 65600 ตัวอยางอ่ืน ๆ จัดอยูในกลุม japonica เนื่องจากขาว IR 6500 เปนขาวลูกผสมเดี่ยว (single 
cross) ระหวางขาว indica กับ tropical japonica แลวจึงนําลูกในช่ัวท่ี 2 (F2) ท่ีมีการกระจายตัวทาง
พันธุกรรมมาผานขั้นตอนการปรับปรุงพันธุแบบสืบตระกูล โดยคัดเลือกขาวท่ีมีลักษณะท่ีตองการ
และนําเมล็ดท่ีไดจากการผสมตัวเองของขาวแตละตนมาปลูกและคัดเลือกในช่ัวตอไป จนกวาจะได
ขาวท่ีมีพันธุกรรมคงตัว ซ่ึงพันธุขาวท่ีไดอาจมีพันธุกรรมคอนไปทาง indica, tropical japonica 
หรืออาจมีลักษณะอยูกึ่งกลางระหวางขาวสองชนิดยอย 
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ภาพที่ 1  ลายพิมพดีเอ็นเอของขาวท้ัง 415 ตัวอยาง จากการใชเครื่องหมายอินเดล R1M7 (M = 

DNA standard) 
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   (ก)   (ข)   (ค) 
 

 
   (ง)   (จ)   (ฉ) 
 

 
   (ช)   (ซ)   (ฌ) 
 

 
   (ญ)   (ฎ)   (ฏ) 
 
ภาพที่ 2  สรุปลายพิมพดีเอ็นเอจาก agarose gel electrophoresis โดยใชเครื่องหมายอินเดล 12 

ตําแหนง R1M7 (ก), R2M10 (ข), R3M10 (ค), R4M13 (ง), R5M20 (จ), R6M14 (ฉ), 
R7M7 (ช), R8M33 (ซ), R9M42 (ฌ), R10M17 (ญ), R11M14 (ฎ) และ R12M27 (ฏ) (I = 
ขนาดช้ินดีเอ็นเออางอิงของขาว indica, J = ขนาดช้ินดีเอ็นเออางอิงของขาว japonica, O1 
และ O2= แอลลีลอ่ืนท่ีพบ) 
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 ตารางที่ 10  จํานวนแอลลีล คา Ho และ He วิเคราะหจากลายพิมพดีเอ็นเอขาว 415 ตัวอยางโดยใชเครื่องหมายอินเดล 12 ตําแหนง  
 

เครื่องหมายอินเดล โครโมโซมท่ี จํานวนแอลลีลท่ีพบ จํานวนตัวอยาง
ท่ีพบแอลลีล 

indica 

จํานวนตัวอยาง
ท่ีพบแอลลีล 

japonica 

คา Observed 
heterozygosity 

(Ho) 

คา Polymorphic Information Contents 
(PICs) หรือ Expected heterozygosity (He) 

R1M7 1 3 341 71 0.0072 0.2922 
R2M10 2 2 344 73 0.0048 0.2888 
R3M10 3 2 357 60 0.0048 0.2464 
R4M13 4 4 189 214 0.0482 0.5663 
R5M20 5 3 152 265 0.0096 0.4733 
R6M14 6 3 325 95 0.0120 0.3651 
R7M7 7 3 222 195 0.0120 0.5050 

R8M33 8 3 305 115 0.0193 0.4196 
R9M42 9 2 342 74 0.0048 0.2925 
R10M17 10 3 372 46 0.0193 0.2110 
R11M40 11 3 309 106 0.0144 0.3977 
R12M27 12 3 314 105 0.0120 0.3901 
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ตารางที่ 11  ตัวอยางขาวท่ีมีสภาพเปนเฮเทอโรไซโกตเม่ือตรวจสอบดวยเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิด 
อินเดล 12 ตําแหนง 

 
ไพรเมอร ตัวอยางท่ีมีสภาพเปนเฮเทอโรไซโกต 
R1M7 ขาวปก (D027), ขาวปองแอว (D062) และ F7 Nipon/BT No.150 
R2M10 ขาวปก (D027) และขาวปองแอว (D062)   
R3M10 ขาวปก (D027) และขาวปองแอว (D062)   
R4M13 ขาวแดง (A001), ขาวปก (D027), NSICRC110, เผือกน้ํา 43 (GS1561), น้ําสะกุย

19 (GS3023), กูเมืองหลวง (GS1290), สุรินทร 1 (GS2705), ปนแกว (GS3998), 
ปนแกว (GS11819), ปนแกว (GS14148), ปนแกว (GS15689), ปนแกว 
(GS18189), ปนแกว (GS18190), ปนแกว (GS24179), SPR91062-5-1-3PTT-1-
2-1, ขาวกอเดียว (PSL), เจ็กเชย กาบมวง, เจ็กเชย กาบเขียว (PTTC02019-1), 
ขาวหลวง กระบกเต้ีย และขาวเหนียวดํา SPTC 

R5M20 ขาวเงาะระทิน (A045), ขาวปก (D027), เผือกน้ํา 43 (GS1561) และปนแกว 
(GS4130) 

R6M14 ขาวปก (D027), ขาวปองแอว (D062), NSICRC110, PSL 00508-74-2-1-6 และ 
PSL 00526-44-1-1-2   

R7M7 ขาวปองแอว (D062), PSBRc9, B5 (เต้ีย, กนจุด), เผือกน้ํา  43 (GS1561) และกข 
6 (GS3062) 

R8M33 ขาวเงาะระทิน (A045), ขาวเงาะระทิน (A045), ขาวปก (D027), Angelica 
(NSICRC122), พวงไร 2 (GS18444), กข 6 (GS3062), ซิวแมจัน(GS3116), 
สุรินทร 1 (GS2705) 

R9M42 ขาวปก (D027) และ ขาวปองแอว (D062) 
R10M17 ขาวปก (D027), ขาวปองแอว (D062), Gundil  Kuning IRGC 1983DS และ IR 

65600-127-6-2-3-PSL-1 
R11M40 ขาวเงาะระทิน (A045), ขาวก่ํา (C017), กข 6 (GS3062), กข 8 (GS19694), ขาว

เหนียวอุบล 1 (GS23407) และ สุรินทร1 (GS2705) 
R12M27 ขาวปก (D027), Angelica (NSICRC122), ขาวเจาหอมสุพรรณบุรี (GS23062), 

สุรินทร 1 (GS2705) และ ปนแกว (GS24179) 
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ภาพที่ 3  แผนภูมิพันธุกรรมแสดงความสัมพันธทางพันธุกรรมระหวางขาว 415 ตัวอยาง 

วิเคราะหดวย UPGMA โดยการอาศัยขอมูลจากเครื่องหมายอินเดล 12 ตําแหนง  
 

 

japonica  

indica  
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ภาพที่ 4  ผลการจัดจําแนกกลุมตัวอยางขาว 415 ตัวอยางโดยอาศัยขอมูลจากเครื่องหมายดีเอ็นเอ 

อินเดล 12 ตําแหนงดวยวิธี Principal component analysis (PCA) 
 
2.  การทําปฏิกิริยาพีซีอาร โดยใชไพรเมอรไอเอสเอสอาร และการตรวจลายพิมพดีเอ็นเอขาวโดย 
agarose gel electrophoresis 
 

จากการทดสอบไพรเมอรจํานวน 10 ชนิด คัดเลือกไพรเมอร 4 ชนิด (ตารางท่ี 12) ท่ีใหแถบ
ดีเอ็นเอชัดเจน และใหความแตกตางในพันธุขาวหมายเลข 304 (Nipponbare) และ 340  
(ขาวดอกมะลิ105) ท่ีใชตรวจสอบเบ้ืองตน นํามาศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมในตัวอยาง
ขาวท้ังหมด 
 

จํานวนแถบดีเอ็นเอท่ีเขมชัดเจนและเขมปานกลางของแตละไพรเมอร พบอยูระหวาง 6-11 
แถบ (ตารางท่ี 12) ลายพิมพดีเอ็นเอจากการใชไพรเมอรท้ังหมด 4 ชนิด ใหแถบดีเอ็นเอท้ังหมด 34 
แถบหรือ markers เฉล่ีย 8.5 แถบตอชนิดของไพรเมอร เปนแถบดีเอ็นเอท่ีใหความแตกตางระหวาง
ตัวอยางขาว (polymorphic markers) จํานวน 27 แถบ และแถบดีเอ็นเอท่ีไมใหความแตกตาง 
(monomorphic markers) จํานวน 7  แถบ โดยไพรเมอร (GATA)4 ใหจํานวนแถบดีเอ็นเอมากท่ีสุด
คือ 11 แถบ และไพรเมอร (CT)8G ใหแถบดีเอ็นเอนอยท่ีสุดคือ 6 แถบ ขนาดดีเอ็นเอท่ีพบอยูในชวง

indica 
japonica 

PCA1 = 34.74% 

PCA2 = 9.44% 

PCA3 = 6.73% 
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ประมาณ 0.2-1.5  กิโลเบส (ภาพท่ี 5) คา PICs อยูในชวง 0.0000-0.4998 คา PICs เฉล่ียเทากับ 
0.1953 บันทึกรูปแบบของแถบดีเอ็นเอของขาวแตละตัวอยางเพ่ือนําขอมูลไปวิเคราะหการจัดกลุม
รวมกับขอมูลท่ีไดจากเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดอินเดลและไมโครแซทเทลไลทตอไป 
 
ตารางที่ 12  ไพรเมอรสําหรับเทคนิคไอเอสเอสอาร จํานวนแถบดีเอ็นเอจากแตละชนิดไพรเมอร 

และแถบดีเอ็นเอท่ีใหความแตกตาง 
 

ชนิดไพรเมอร ลําดับนิวคลีโอไทด จํานวนแถบดีเอ็นเอ
ท่ีพบท้ังหมด 

จํานวน 
polymorphic 

band 

% polymorphic 
band 

di-nucleotide, 3´-
anchor primer 

(GA)8T 
  

7 7 100 

di-nucleotide, 3´-
anchor primer 

(CT)8G 
 

6 4 66.67 

di-nucleotide, 3´-
anchor primer 

(AG)8YT 10 7 70 
 

nonanchored 
primer  

(GATA)4 11 9 81.82 
 

รวม  34 27  
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ภาพที่ 5  รูปแบบของแถบดีเอ็นเอจากการใชเครื่องหมายไอเอสเอสอารในขาว 415 ตัวอยาง โดยใช

ไพรเมอร (CT)8G (M = DNA standard) 
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ภาพที่ 5  (ตอ) 
 
3.  การทําปฏิกิริยาพีซีอาร โดยใชไมโครแซทเทลไลทไพรเมอร และการตรวจลายพิมพดีเอ็นเอขาว  
โดย denaturing polyacrylamide gel electrophoresis   
            
 ทําปฏิกิริยาพีซีอารกับตัวอยางดีเอ็นเอขาวท้ัง 415 ตัวอยาง โดยใชเครื่องหมาย 
ไมโครแซทเทลไลท 8 ตําแหนง ไดแก RM11, RM12, RM13, RM19, RM126, RM224, RM241
และ RM250 จากนั้นตรวจสอบลายพิมพดเีอ็นเอขาวโดย polyacrylamide gel electrophoresis ยอม
เจลดวยซิลเวอรไนเทรต (ภาพท่ี 6) พบวาใหจํานวนแอลลีลท้ังหมด 55 แอลลีล เฉล่ีย 6.88  แอลลีล
ตอตําแหนง จํานวนแอลลีลกระจายตัวอยูระหวาง 3-10 แอลลีล โดยท่ีเครื่องหมายไมโครแซท 
เทลไลท RM241 ท่ีมีตําแหนงอยูบนโครโมโซมท่ี 4 ใหจํานวนแอลลีลสูงสุด 10 แอลลีลเครื่องหมาย
ไมโครแซทเทลไลทท่ีใหจํานวนแอลลีลต่ําสุด 3 แอลลีล คือ RM126 บนโครโมโซมท่ี 8 (ภาพท่ี 7 
และตารางท่ี 13) 
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 คา Ho มีคาอยูระหวาง 0.0024-0.0193 โดยคาสูงสุดท่ีพบไดจากเครื่องหมายไมโครแซท 
เทลไลท RM12 และ RM224 คาต่ําสุดท่ีพบไดจาก RM126 และ RM250 โดยคาเฉล่ีย Ho มีคา 
0.0114 และคา PICs หรือ He ท่ีพบมีคาอยูระหวาง 0.3812-0.7972 คาเฉล่ีย He คือ 0.6219 โดยพบวา
เครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท RM241 ใหคา He สูงสุด และ RM250 ใหคา He ต่ําสุด (ตารางท่ี 13) 
 
 ลายพิมพดีเอ็นเอของขาวท้ัง 415 ตัวอยาง ท่ีไดจากการใชเครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท 
8 ตําแหนง พบวาบางตัวอยางพันธุกรรมยังไมเสถียร โดยพบวามีสภาพเปนเฮเทอโรไซโกต  
(ตารางท่ี 14) 
 
 เม่ือตรวจสอบในฐานขอมูล gramene (http://www.gramene.org) พบวาเครื่องหมาย 
ไมโครแซทเทลไลทท่ีใชในการทดลองมีความเช่ือมโยงกับตําแหนงลักษณะปริมาณ (quantitative 
trait loci หรือ QTL) ท่ีเกี่ยวของกับผลผลิต ไดแก grain yield per plant, spikelet number, seed 
number, panicle length, panicle number, spikelet fertility และ 1000-seed weight (ตารางท่ี 15)  
 
ตารางที่ 13  คาจํานวนแอลลีล คา Ho และ He วิเคราะหจากลายพิมพดีเอ็นเอขาว 415 ตัวอยาง  
                    โดยใชเครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท 8 ตําแหนง 
 
เครื่องหมาย 
ไมโครแซท 
เทลไลท 

โครโมโซมท่ี จํานวนแอลลีลท่ีพบ คา observed 
heterozygosity (Ho) 

คา Polymorphic 
Information 

Contents (PICs) 
หรือ expected 

heterozygosity (He) 
RM11 7 6 0.0169 0.6788 
RM12 12 4 0.0193 0.6136 
RM13 6 9 0.0072 0.7320 
RM19 12 9 0.0144 0.7198 
RM126 8 3 0.0024 0.4300 
RM224 2 6 0.0193 0.6223 
RM241 11 10 0.0096 0.7972 
RM250 4 6 0.0024 0.3821 
เฉลี่ย  6.88 0.0114 0.6219 
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ตารางที่ 14  ตัวอยางขาวท่ีมีสภาพเปนเฮเทอโรไซโกตเม่ือตรวจสอบดวยเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิด 
ไมโครแซทเทลไลท 8 ตําแหนง 

 
เครื่องหมาย 

ไมโครแซทเทลไลท 
ตัวอยางขาวท่ีมีสภาพเปนเฮเทอโรไซโกต 

RM11 ขาวปก (D027), ขาวเหลืองบุญมา (D048),  Gundil  Kuning IRGC 1983DS, IR 
65600-127-6-2-3-PSL-1, ปทุมธาน ี1, ปนแกว (GS4130) และ ปนแกว 
(GS24179) 

RM12 ขาวก่ํา (C017), ขาวปก (D027), IR 71701-28-1-4-3, KSR 98003-B4-2-1, PSL 
00034-50-2-1-8, PSL 00041-69-1-1-4, เผือกน้ํา 43 (GS1561) และ ขาวเหนียว
อุบล 1 (GS23407) 

RM13 ขาวปองแอว (D062), IR62 และ ปนแกว (GS15689) 
RM19 ขาวเงาะระทิน (A045), ขาวปก (D027), ขาวปองแอว (D062), MATATAG9, 

PSBC RC72 และ PSBRc60 
RM126 ขาวปก (D027) 
RM224 ขาวปองแอว (D062), Gundil  Kuning IRGC 1983DS, IR 65600-127-6-2-3-

PSL-1, กข 5 (GS1650),  พวงไร 2 (GS18444), ปนแกว (GS3998), ปนแกว 
(GS4130) และ ปนแกว (GS15689) 

RM241 ขาวข้ีตมเหลือง (D015), ขาวสารถั่ว (D021), ขาวปก (D027) และ น้ํารู  
(GS23725) 

RM250 ขาวปก (D027)   
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ตารางที่ 15  ลักษณะปริมาณ (QTL) ท่ีเช่ือมโยงกับเครื่องหมายไมโครแซทเทลไลทท้ัง 8 ตําแหนง 
 

เครื่องหมาย 
ไมโครแซทเทลไลท 

ลักษณะปริมาณ (QTL)  
ท่ีเช่ือมโยงกับเครื่องหมาย 

reference 

RM11 - grain yield per plant Brondani et al. (2002) 
RM12 - spikelet number 

- seed number 
Mei et al. (2003) 
Septiningsih et al. (2003) 

RM13 - panicle length 
- spikelet number 

Xu et al. (2001) 
Mei et al. (2005) 

RM19 - spikelet number 
- grain yield 
- panicle length 

Mei et al. (2003) 
Suh et al. (2005) 
Suh et al. (2005) 

RM126 - seed number 
- grain yield 

Jiang et al. (2004)  
Suh et al. (2005) 

RM224 - panicle number 
- panicle length 

Xu et al. (2001) 
Brondani et al. (2002) 

RM241 - panicle number 
- spikelet fertility 

Cho et al. (2003) 
Suh et al. (2005) 

RM250 - grain yield per plant 
- 1000-seed weight 
- spikelet number 

Brondani et al. (2002) 
Cho et al. (2003) 
Mei et al. (2003) 
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ภาพที่ 6  ลายพิมพดีเอ็นเอจาก polyacrylamide gel electrophoresis ของขาวท้ัง 415 ตัวอยางโดยใช
เครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท RM12 (M = DNA standard, 1-4 = allele number และ  
*เฮเทอโรไซโกต) 

               

* 

* 

* * 

1 2 3 4 

* 

* * 

* * 
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  (ก)           (ข)       (ค)      (ง) 
 

 
     (จ)             (ฉ)    (ช)    (ซ) 
 
ภาพที่ 7  สรุปลายพิมพดีเอ็นเอจาก polyacrylamide gel electrophoresis โดยใชเครื่องหมาย            
               ไมโครแซทเทลไลท 8 ตําแหนง RM11 (ก), RM12 (ข), RM13 (ค), RM19 (ง),  
               RM126 (จ), RM224 (ฉ), RM241 (ช) และ RM250 (ซ) (1-10 = allele number) 
 

เม่ือนําขอมูลลายพิมพดีเอ็นเอจากเครื่องหมายอินเดล ไอเอสเอสอารและไมโครแซท- 
เทลไลทมาวิเคราะหจัดกลุม สราง dendrogram โดยใชโปรแกรม NTSYS เวอรช่ัน 2.20k พบวามีคา
ความเหมือนทางพันธุกรรมตั้งแต 0.57–1.0 โดยท่ีความเหมือนทางพันธุกรรมท่ี 0.76 สามารถแบง
ขาวไดเปน 14 กลุม (ภาพท่ี 8) คือ 

 
1.  ขาวกลุมท่ี 1 ประกอบดวยขาว 82 ตัวอยาง ไดแก  
 

1.1 ขาวพ้ืนเมือง ท่ี (1)-ขาวแดง (A001), (2)-ขาวเหลืองบุญมา (D064), (4)-ขาวขาวอาย
เชิด (A022), (6)- ขาวต่ํา (A026), (15)-ขาวจาวแดง (A041), (16)-ขาวเจาแดง (A042), (22)-ขาว
ขาวใหญ (A048), (25)-ขาวอีโต (A057), (27)-ขาวก่ํา (C001), (29)-ขาวมะลิแดง (CO15), (30)-ขาว
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ก่ํา (C017), (31)-ขาวก่ําเลาสู (C021), (57)-ขาวขาวปลาซิว (D008), (65)-ขาวตับหมาย (D016), (66)-
ขาวตะหมาย (D071), (67)-ขาวกอเดียว (D018), (68)-ขาวงันขาว(D019), (69)-ขาวมามุม (D020), 
(80)-ขาวแถบแดง (D031),  (82)-ขาวปลาซิวดอกคู (D034), (83)-ขาวกอเดยีว (D035), (84)-ขาว
หนอนดอ (D036), (85)-ขาวปลาซิว (D037), (86)-ขาวดอหรือขาวแมฮาง (D038), (87)-ขาวดอหรือ
ขาวแมฮาง (D038), (89)-ขาวดอปลาซิว (D041), (90)-ขาวอีนางตุน (D042), (92)-ขาวบ้ักขามดอ 
(D044), (93)-ขาวดอนางบุญมา (D045), (97)-ขาวอีเปดนอย(D050), (100)-ขาวเหนียวปลาซิว 
(D053), (101)-ขาวปองแอว (D054), (102)-ขาวอีเกิด (D055) และ (110)-ขาวเหลืองบุญมา (D063)  

1.2 พันธุปรับปรุง ท่ี (111)-(12) 34-1-15-5-0, (113)-(4) 3-1-22-11-0, (114)-(8) 3-1-22-
9-1, (115)-3-1-22-1-1, (116)-34-1-22-1-1, (117)-34-1-3-9-1 และ (134)-PSL0041-69-1-1-4   

1.3 พันธุปรับปรุงท่ีใหผลผลิตสูง ท่ี (119)-F7 Nipon/BT NO.150, (233)-PSBRc2, 
(253)- PSBRc84  

1.4 new plant type ท่ี (122)-18-3-17-3-3-0 No.6 และ (144)-IR65564-22-2-3 
1.5 พันธุขาวสงเสริม-กรมการขาว ท่ี (292)-RD21 (336)-ขาวเจาหอมสุพรรณบุรี 

(GS23062), (337)-ขาวตาแหง 17 (GS828), (345)-เหลืองประทิว 123 (GS1610), (347)-พวงไร 2 
(GS18444), (348)-น้ําสะกุย 19(GS3023), (349)-หางย ี71 (GS1707), (354)-กข 27 (GS7125), (355)-
แกนจันทร (GS23411), (357)-ชุมแพ 60 (GS16235), (359)-พิษณโุลก 60-1 (GS16233), (360)-เฉี้ยง
พัทลุง (GS21964), (364)-ขาวเจาหอมพิษณุโลก 1 (GS23409) และ (366)-เล็บมือนาง 111 

1.6 ขาวพ้ืนเมือง-แหลงรวมพันธุในทองถ่ิน ท่ี (306)-เจกเชย, (409)-ขาวกอเดียว (PSL), 
(410)-เจกเชย กาบมวง, (411)- เจกเชย กาบเขียว (PTTC02019-1) และ (412)-ขาวหลวง กระบกเตี้ย  

1.7 พันธุขาวสงเสริม-Rice Germplasm Bank ท่ี (378)-กูเมืองหลวง (GS1290), (380)-
สุรินทร 1 (GS2705), (381)-ปนแกว (GS3529), (382)-ปนแกว (GS3732), (383)-ปนแกว (GS3796), 
(384)-ปนแกว (GS3998), (387)-ปนแกว (GS4580), (388)-ปนแกว (GS4912), (389)-ปนแกว 
(GS4935), (392)-ปนแกว (GS5562), (395)-ปนแกว (GS11074), (396)-ปนแกว (GS11819), (397)-
ปนแกว (GS14148), (398)-ปนแกว (GS14494), (400)-ปนแกว (GS15689), (401)-ปนแกว 
(GS18189), (402)-ปนแกว (GS18190) และ (404)-ปนแกว (GS24179) 

 
2.  ขาวกลุมท่ี 2 ประกอบดวยขาว 238 ตัวอยาง ไดแก  
 

2.1 ขาวพ้ืนเมือง ท่ี (3)-ขาวดอ (D065), (5)-ขาวหอมลูกรัง (A023), (7)-ขาวหอม
พ้ืนเมือง (A027), (10)-A036, (12)-ขาวคายเหรียง (A038), (17)-ขาวนก (A043), (18)-ขาวเหลือง
ทองเลาแตก (D066), (19)-ขาวเงาะระทิน (A045), (21)-ขาวเงาะเพือน (A047), (33)-ขาวพ้ืนเมือง 
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(C023), (34)-ขาวพ้ืนเมือง (C024), (35)-ขาวพ้ืนเมือง (C025), (36)- ขาวก่ํา (C026), (37)-ขาวแดง 
(C027), (38)-ขาวก่ํา (C028), (39)-ขาวหาว (C029), (40)-ขาวเหนียวดํา (C031), (41)-ขาวก่ําหรือขาว
เหนียว (C032-1), (42)-ขาวอีหนอนแดง (C033), (43)-ขาวดําหรือขาวก่ํา (C034), (44)-ขาวอาบาย 
(C035), (46)-ขาวจิ๊บหรือขาวแดง (C038), (47)-ขาวเหนียวดํา (C040), (48)-ขาวเหนียวแดงน้ําหมาก 
(C041), (49)-ขาวก่ํา (C042), (50)-ขาวขาวใหญ (D001), (51)-ขาวขี้ตมใหญ (D002), (52)-ขาวเลา
แตก(D003), (53)-ขาวแมผ้ึง (D004), (54)-ขาวหอมภูพาน (D005), (55)-ขาวอีเกล้ียง (D006), (59)-
ขาวก่ําน้ําปูน (D010), (60)-ขาวพระยาลืมแกง (D011), (62)-ขาวอีโพ (D013), (63)-ขาวสมสมัย 
(D014), (64)-ขาวขี้ตมเหลือง (D015), (70)-ขาวสารถ่ัว (D021), (81)-ขาวปลาซิวดอกคู (D033), 
(88)-ขาวดออุบล (D040), (91)-ขาวขาวดอ (D043), (94)-ขาวดอนางบุญมา (D047), (95)-ขาวเหลือง
บุญมา (D048), (96)-ขาวดอนางวี (D049), (98)-ขาวหอมตม (D051), (99)-ขาวปองแอว (D052), 
(104)-ขาวอีตม (D057), (105)-ขาวเหนียวแพรไร (D058), (106)-ขาวดอกเหมย (D059) และ (107)-
ขาวเล็บชาง (D060)   

2.2 new plant type-IRRI ท่ี (145)-IR65564-44-2-3-PSL-2, (148)-IR65600-1-2-3-PSL-
1, (159)-IR71677-181-2-3, (160)-IR71693-193-3-2-1, (161)-IR71700-247-1-1-2, (162)-IR71701-
28-1-4, (163)-IR71701-28-1-4-3, (164)-IR 71703-657-3-1, (165)-IR 72153-16-3-3-1, (166)-IR 
72156-116-6, (167)-IR 72158-16-3-3, (168)-IR 72158-68-6-3, (169)-IR 72161-5-4-2, (170)-
IR72164-186-5, (171)-IR72967-12-2-3, (172)-IR73432-75-2, (173)-IR 73439-11-1-3-1,  (210)-
IR70554-48-1-2, (216)-KSR 98003-B4-2-1 และ (224)-IR67966-188-2-2-1  

2.3 พันธุขาวสงเสริม-กรมการขาว ท่ี (291)-RD11, (293)-RD23, (294)-RD25, (295)-
RD7, (296)-RD9, (328)-กข 1 (GS1616), (329)-กข 2 (GS1617), (330)-กข 3 (GS1618), (331)-กข 4 
(GS2368), (332)-กข 5 (GS1650), (333)-กข 10 (GS4790), (335)-ขาวเจาหอมคลองหลวง 1 
(GS23061),  (338)-นางมลเอส-4 (GS95), (339)-เหมยนอง 62 เอ็ม (GS24), (340)-ขาวดอกมะลิ 105, 
(341)-เหนียวสันปาตอง (GS63), (342)-เการวง 88 (GS972), (344)- ขาวปากหมอ 148 (GS1202), 
(351)-กข 8 (GS19694), (353)-กข 15 (GS19326), (356)-ขาวเหนียวอุบล 1 (GS23407), (358)-
ปทุมธาน ี60 (GS17770), (361)-เล็บนกปตตานี (GS21962), (362)-ลูกแดงปตตานี (GS21962), 
(367)-นางฉลอง (GS2023), (368)-ตะเภาแกว 161, (369)-กข 17 (GS3999), (371)-หันตรา 60 
(GS16232) และ (372)-ปราจีนบุรี 1 (GS23406)  

2.4 ขาวไรสงเสริม-กรมการขาว ท่ี (334)-แพร 1 (GS23405), (350)-กข 6 (GS3062) และ 
(363)-ขาวเหนียวอุบล 2 (GS23408) 

2.5 พันธุปรับปรุง ท่ี (112)-(18)34-1-22-8-0, (128)-CNT 96013-5-1-PSL-2-4-3-2, 
(129)-CNT 96013-8-1-PSL-3-2, (130)-CNT 96024-61-1-PSL-1-1, (131)-CNT 96024-61-1-PSL-
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1-2, (132)-CNT 96024-61-1-PSL-4-1, (135)-PSL 0034-50-2-1-8, (136)-PSL 00508-74-2-1-7, 
(137)-PSL 0034-50-2-1-3, (138)-PSL 00504-54-1-2-2, (139)-PSL 00508-92-2-2-8, (140)-PSL 
00540-23-1-1-7, (175)-IR20, (176)-IR22, (177)-IR24, (178)-IR26, (179)-IR28, (180)-IR29, 
(181)-IR30, (182)-IR32, (183)-IR34, (184)-IR36, (185)-IR38, (186)-IR40, (187)-IR42, (188)-
IR43, (189)-IR44, (190)-IR45, (191)-IR46, (192)-IR48, (193)-IR5, (200)-IR60, (194)-IR50, 
(196)-IR54, (197)-IR56, (198)-IR57514, (199)-IR58, (201)-IR62, (202)-IR64, (203)-IR65, (204)-
IR66, (206)-IR68, (207)-IR68544-29-2-1-3-1-5, (211)-IR74, (212)-IR8, (221)-MATATAG3 
(NSICRC118), (222)-MATATAG9, (229)-NSICRC110, (230)-PSBCRC72, (260)-PSL 00034-32-
3-1-4, (261)-PSL 00034-37-3-1-3, (262)-PSL 00034-50-2-1-3, (263)-PSL00034-50-2-1-8, (264)-
PSL 00041-16-1-1-7, (265)-PSL 00041-69-1-1-4, (266)-PSL 00504-54-1-2-2, ( 267)-PSL 00508-
53-1-1-2, (268)-PSL 00508-60-1-1-9, (269)-PSL 00508-74-2-1-6, (270)-PSL 00508-74-2-1-7, 
(271)-PSL 00508-92-2-2-8, (272)-PSL 00510-CNT-105-1-PSL-1-2, (273)-PSL 00513-CNT-81-3-
PSL-1-1,  (274)-PSL 00525-8-1-3-7, (275)-PSL-00525-8-1-4-7, (276)-PSL00526-21-1-1-5, 
(277)-PSL 00526-44-1-1-1, (278) PSL 00526-44-1-1-2, (279)-PSL-00540-23-1-1-7, (280)-PSL 
00540-34-1-2-1, (281)-PSL-00540-34-1-3-5, (282)-PSL 01162-96-3-1-3, (283)-PSL 01162-96-3-
1-3, (284)-PSL 01195-66-1-3-6, (285)-PSL60-2, (286)-PSL-96028-21-7-PSL-1-1, (287)-PSL 
99129-CNT-57-2-3-PSL-1, (288)-PSL 00511-CNT-63-2-PSL-1-4, (301)-SPR 88096-17-3-2-2 
(ขาวเบอร127), (302)-SPR60, (303)-SPR90, (307)-ชัยนาท 1, (309)-สุพรรณบุร ี1, (310)-
สุพรรณบุร ี2, (311)-สุพรรณบุร ี3, (322)-B11, (323)-B12, (324)-B13, (325)-B14, (326)-B15, 
(327)-B18, (407)-CNT96028-217-PSL-1-1 และ (408)-SPR91062-5-1PTT-1-2-1  

2.6 พันธุปรับปรุงท่ีใหผลผลิตสูง ท่ี (121)-NSICRC122, (125)-Angelica 
(NSICRC122), (127)-CNT 89098-281-2-1-2-1, (195)-IR52, (220)-MATATAG2, (228)-
NSICRC106, (231)-PSBRc1, (232)-PSBRc10, (234)-PSBRc18, (235)-PSBRc2, (236)-PSBRc20, 
(237)-PSBRc28, (238)-PSBRc30, (239)-PSBRc4, (240)-PSBRc44, (241)-PSBRc46, (242)-
PSBRc48, (243)-PSBRc5, (244)-PSBRc50, (245)-PSBRc52, (246)-PSBRc54, (247)-PSBRc60, 
(248)-PSBRc64, (249)-PSBRc68, (250)-PSBRc70, (251)-PSBRc80, (252)-PSBRc82, (254)-
PSBRc86, (255)-IR68544-29-2-1-3-1-2 (No.46), (256)-PSBRc9 (257)-PSBRc92, (258)-PSBRc94 
และ (259)-PSBRc96  

2.7 exotic TGMS-IRRI ท่ี (321)-B9 
2.8 new release กรมการขาว ท่ี (374)-กข 29  
2.9  พันธุปรับปรุง-หนวยคนหา และใชประโยชนยีนขาว ท่ี (377)-ขาวเจาหอมนิล  
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2.10 พันธุขาวสงเสริม-Rice Germplasm Bank ท่ี (217)-KSR 99006-B4-18-3-1, (218)-
KSR 99006-B4-18-3-2, (385)-ปนแกว (GS4130), (405)-พัทลุง (GS24392), (406)-ชัยนาท 2 
(GS24393)   

2.11 ขาวพ้ืนเมือง-แหลงรวมพันธุทองถ่ิน ท่ี (413)-ขาวเหนียวดํา SPTC, (414)-เจาฮอ 
และ (415)-ขาวเจ็ก 
 

3.  ขาวกลุมท่ี 3 ประกอบดวยขาว 6 ตัวอยาง ไดแก  
 

3.1 พันธุขาวสงเสริม-กรมการขาว ท่ี (365)-ปนแกว 56 (GS1284) และ (370)-กข 19 
(GS4000) 

3.2 พันธุขาวสงเสริม-Rice Germplasm Bank ท่ี (379)-ปนแกว (GS2101), (386)-เข็ม
ทองพัทลุง (GS4136), (393)-ปนแกว (GS7067) และ (394)-ปนแกว (GS10406)    

 
4.  ขาวกลุมท่ี 4 ประกอบดวยขาว 82 ตัวอยาง ไดแก พันธุขาวสงเสริม-Rice Germplasm 

Bank ท่ี (390)-ปนแกว (GS5066) และ (391)-ปนแกว (GS5069) 
 
5.  ขาวกลุมท่ี 5 ประกอบดวยขาว 4 ตัวอยาง ไดแก  

 
5.1 พันธุปรับปรุงท่ี (308)-ปทุมธาน ี1  
5.2 TGMS หนวยคนหา และใชประโยชนยีนขาว ท่ี (312)-กําแพงแสน 6-4 และ (313)-

กําแพงเสน 6-6  
5.3 exotic TGMS-IRRI ท่ี (314)-B1 

 
6.  ขาวกลุมท่ี 6 ประกอบดวยขาว 6 ตัวอยาง ไดแก exotic TGMS-IRRI ท่ี (315)-B2, (316)-

B5, (317)-B5 (เตี้ย, กนจุด), (318)-B6, (319)-B7 และ (320)-B8 
 

7.  ขาวกลุมท่ี 7 ประกอบดวยขาว 2 ตัวอยาง ไดแก ขาวพ้ืนเมือง ท่ี (103)-ขาวมันเปด 
(D056) และ พันธุขาวสงเสริม-กรมการขาว ท่ี (373)-ซิวแมจัน (GS3116) 
 

8.  ขาวกลุมท่ี 8 ประกอบดวยขาว 2 ตัวอยาง ไดแก พันธุปรับปรุง ท่ี (209)-IR70 และ 
(290)-RATHU 
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 9.  ขาวกลุมท่ี 9 ประกอบดวยขาว 3 ตัวอยาง ไดแก พันธุขาวสงเสริม-กรมการขาว ท่ี 
(343)-นางพญา132 (GS1560), (346)-เผือกน้ํา43 (GS1561) และ (352)-กข13 (GS3093) 
 

10. ขาวกลุมท่ี 10 ประกอบดวยขาว 1 ตัวอยาง ไดแก พันธุปรับปรุง ท่ี (289)-PTB33 
 

11. ขาวกลุมท่ี 11 ประกอบดวยขาว 1 ตัวอยาง ไดแก พันธุปรับปรุง ท่ี (118)-F7 Nipon/BT 
No.150 
  

12.  ขาวกลุมท่ี 12 ประกอบดวยขาว 60 ตัวอยาง ไดแก   
 

12.1 ขาวพ้ืนเมือง ท่ี (8)-ขาวดอกพยอม (A030), (9)-ขาวเจา (A035), (11)-ขาวเม็ดปุม
ลาย (A037), (13)-ขาวคายเหรียง (A039), (14)-ขาวคายเหรียง (A040), (20)-ขาวเงาะบูมือสะเงอย 
(A046), (23)- ขาวคายเหรียง (A052), (24)-ขาวจะกอลอ (A053), (26)-ขาวคายเหรียง (A058), (28)-
ขาวเบาหัวบอน (C004), (32)-ขาวเหนียวแดง (C022), (45)-ขาวมันปู (C037), (56)-ขาวซิวแมจัน 
(D007), (58)-ขาวแกนลอหัก (D009), (61)-ขาวเขียว (D012), (71)-ขาวดอกกาย (D022), (72)-ขาว
ดอกตอง (D023), (73)-ขาวมะเคาะ (D024), (74)-ขาวหนอนใหญ (D025),(75)-ขาวหนอนนอย 
(D026), (77)-ขาวหยวก (D028), (78)-ขาวหอมหมาตื่น (D029), (79)-ขาวสารถ่ัว (D030), (80)-ขาว
แถบแดง (D031) และ (108)-ขาวปลีก (D061)  

12.2 tropical japonica-IRRI ท่ี (126)-Ase Bolong, (133)-Djawa Pelet, (141)-Gundil 
Kuning IRGC 16428, (142)-Gundi Kuning IRGC 1983DS, (143)-Gundil Kuning IRGC 27129, 
(213)-Kemandi Pance, (214)-Ketan Lumbu IRGC 16461, (219)-Loas Gedjeh IRGC9243, (297)-
Ribon, (298)-Sarimahi IRGC34632, (299)-Sengkeu และ (300)-Sopongono   

12.3 new plant type ท่ี (123)- 23-11-15-6-1-0  No.33, (124)-23-2-14-1-1-0 No.12  
(146)-IR65600-122-5-2-PSL-2, (147)-IR65600-1-2-3, (149)-IR65600-127-6-2-3-PSL-1, (150)-
IR65600-127-6-2-3-PSL-2, (151)-IR65600-96-1-2-2-PSL-1, (152)-IR65600-96-1-2-2-PSL-2, 
(153)-IR66155-2-1-1-2-PSL-1, (154)-IR66155-2-1-1-2-PSL-3, (155)-IR66155-2-1-1-2-PSL-4, 
(156)-IR66155-38-3-2-1-PSL-1, (157)-IR66155-38-3-2-1-PSL-2 และ (158)-IR66155-38-3-2-1-
PSL-3 และ  

12.4 พันธุปรับปรุง ท่ี (120)-F7 Nipon/เหลืองหอม No.163, (174)-IR1188, (205)-
IR66160-121-4-1-1, (208)-IR68552-100-1-2-2, (223)-No.1 IR66738-118-1-2 และ  (226)-
IR68544-100-1-2-2  
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12.5 ขาวพ้ืนเมืองจากลาว-กรมการขาว (บานชองใต) ท่ี (375)-ขาวก่ํา (ขาวแสงวัน)  
12.6 พันธุขาวสงเสริม-Rice Germplasm Bank ท่ี (403)-น้ํารู (GS23725)  
12.7 ขาวพ้ืนเมือง-แหลงรวมพันธุทองถ่ิน ท่ี (414)-เจาฮอ 

 
13.  ขาวกลุมท่ี 13 ประกอบดวยขาว 6 ตัวอยาง ไดแก  

 
13.1 พันธุปรับปรุง ท่ี (225)-IR68544-29-2-1-3-1-2 และ (227)-IR70491-33-2-2  
13.2 japonica ท่ี (304)-Nipponbare และ (305)-Koshihikari   
13.3 ขาวพ้ืนเมืองจากลาว-กรมการขาว (บานชองใต) ท่ี (376)-ขาวดํา (ขาวดําเหง็น) 

จากลาว นางติ่ง บานชองใต  
13.4 พันธุขาวสงเสริม-Rice Germplasm Bank ท่ี (399)-ก.วก. (AKITAKOMACHI) 

(GS15270) 
 

14.  ขาวกลุมท่ี 14 ประกอบดวยขาว 2 ตัวอยาง ไดแก ขาวพ้ืนเมือง ท่ี (76)-ขาวปก (D027) 
และ (109)-ขาวปองแอว (D062) 
 
 ขาวพ้ืนเมือง (110 ตัวอยาง) กระจายอยูในกลุมท่ี 1, 2, 7 และ 12 ขาวในกลุม tropical 
japonica จัดอยูในกลุมท่ี 12 และ 13 สวนขาว japonica จัดอยูในกลุมท่ี 13 แตขาวท้ังสองกลุมนี้จัด
อยูใน japonica clade โดยมีคาความเหมือนทางพันธุกรรมระหวางกลุม tropical japonica  และขาว 
japonica ประมาณ 0.75 ขาวสายพันธุ TGMS (10 ตัวอยาง) จัดอยูในกลุมท่ี 2, 5 และ 6 สวนตัวอยาง
ขาว new plant type กระจายตัวอยูในกลุม indica (กลุมท่ี 1 และ 2) และ tropical japonica (กลุมท่ี 
12) สําหรับตัวอยางจากกรมการขาว พันธุสงเสริม พันธุปรับปรุงท้ังจากในประเทศและตางประเทศ 
สวนใหญจัดอยูในกลุมท่ี 1 และ 2 สวนขาวปนแกว (23 ตัวอยาง) กระจายอยูในกลุมท่ี 1-4  
 
 เม่ือเปรียบเทียบผลการทดลองท่ีไดกับผลจากการทดลองของ ธนาวดี (2551) ท่ีสํารวจ
พันธุกรรมในขาวท้ัง 415 ตัวอยาง ดวยเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดไมโครแซทเทลไลท 9 ตําแหนง 
และเครื่องหมายดีเอ็นเอท่ีจําเพาะกับยีน 4 ตําแหนง ซ่ึงตัวอยางท่ีใชเปนตัวอยางชุดเดียวกันกับท่ีใช
ในงานทดลองนี้ ผลการทดลองท่ีไดมีความสอดคลองกัน โดยผลการสรางแผนภูมิพันธุกรรม
สามารถแบงกลุมขาวออกเปน 13 กลุมยอย ท่ีคาความเหมือนทางพันธุกรรมประมาณ 0.73 ซ่ึง
ใกลเคียงกับในงานทดลองนี้ท่ีสามารถแบงกลุมขาวไดเปน 14 กลุมยอย สวนขาว japonica และ 
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tropical japonica จัดอยูในกลุมท่ี 13 ขาวพ้ืนเมืองกระจายตัวอยูในกลุมท่ี 1, 2, 4, 10 และ 13 สวน
ขาว new plant type มีท้ังตัวอยางท่ีอยูในกลุม indica และ tropical japonica   
  
 ผลจากการแบงกลุมขาวโดยใชเครื่องหมายดีเอ็นเอพบวาขาวปนแกว (23 ตัวอยาง)  
มีพันธุกรรมท่ีแตกตางกัน โดยกระจายตัวอยูในกลุมท่ี 1-4 สอดคลองกับรายงานการทดลองจากการ
ใชเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิด simple sequence length polymorphism หรือ SSLP ท้ังหมด 36 
ตําแหนงตรวจสอบพันธุกรรมขาวปนแกว 34 สายพันธุ จากศูนยเก็บเช้ือพันธุกรรมพืชแหงชาติ ณ 
ศูนยวิจัยขาวปทุมธานี ซ่ึงพบวาขาวช่ือ “ปนแกว” มีความหลากหลายสูงมากและมีขนาดเมล็ดท่ี
แตกตางกันมากจนไมอาจสรุปไดวาเปนขาวพันธุเดียวกัน (อภิชาต และคณะ, 2544)  
 
 จากผลการจัดกลุมพบวาตัวอยางขาวพันธุปรับปรุงท้ังจากในประเทศและตางประเทศมี
ความหลากหลายทางพันธุกรรมนอย โดยสวนใหญจัดอยูในกลุมท่ี 1 และ 2 อาจเนื่องมาจากการ
คัดเลือกขาวปลูกในการปรับปรุงพันธุ ทําใหความหลากหลายทางพันธุกรรมลดลง แตในตัวอยาง
ขาวพ้ืนเมืองพบวามีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูง โดยมีท้ังขาวท่ีจัดอยูในกลุม indica (กลุมท่ี 
1, 2 และ 7) และ tropical japonica (กลุมท่ี 12) สําหรับตัวอยางขาว new plant type กระจายตัวอยูใน
กลุม indica (กลุมท่ี 1 และ 2) และ tropical japonica (กลุมท่ี 12) ซ่ึงขาวพ้ืนเมืองและขาว new plant 
type ท่ีจัดอยูในกลุม tropical japonica เหมาะท่ีจะนําไปใชเปนพันธุพอเพ่ือผสมกับขาวพันธุแมท่ีอยู
ในกลุม indica ในการผลิตขาวลูกผสม เนื่องจากการผสมขามระหวางขาว tropical japonica กับ 
indica ไดลูกผสมท่ีมีลักษณะเหนือกวาพอแม หรือมีระดับ heterosis สูงกวาการผสมขาวในกลุม
เดียวกัน และขาวในกลุม tropical japonica บางพันธุมี wide compatibility gene ทําใหลูกผสมขาม
ชนิดยอยท่ีไดไมแสดงลักษณะเปนหมัน 
 
 ขาว exotic TGMS-IRRI ท่ี (321)-B9 จัดอยูในกลุมท่ี 2 มีพันธุกรรมหางจากขาวสายพันธุ 
tropical japonica และ japonica  มากท่ีสุดเม่ือเปรียบเทียบกับขาวสายพันธุ TGMS อ่ืน ๆ นาจะ
นําไปใชเปนสายพันธุแมในการผลิตลูกผสม โดยการผสมกับขาวกลุม tropical japonica ได สําหรับ
ขาว TGMS ท่ีจัดอยูในกลุม 5 และ 6 มีพันธุกรรมท่ีใกลกับขาว japonica มากกวาขาว TGMS ท่ีจัด
อยูในกลุมท่ี 2 จึงนาจะนําไปใชเปนสายพันธุแมในการผลิตขาวลูกผสมภายในกลุม indica   
 
 เครื่องหมายไมโครแซทเทลไลทท่ีใชในการทดลองมีความเช่ือมโยงกับตําแหนงลักษณะ
ปริมาณ (quantitative trait loci หรือ QTL) ท่ีเกี่ยวของกับผลผลิต ซ่ึงมีรายงานวาลักษณะปริมาณ
เหลานี้เกี่ยวของกับความดีเดนกวาพอแมในขาวลูกผสม โดยมีอิทธิพลจากการขมแบบขมเกิน 
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(overdominance) เปนสวนใหญ (Lou et al., 2001; Hua et al., 2002) ดังนั้นการใชเครื่องหมาย 
ดีเอ็นเอท่ีเช่ือมโยงกับลักษณะปริมาณท่ีเกี่ยวของกับผลผลิตในการจัดกลุมเช้ือพันธุกรรมขาวนาจะ
เปนประโยชนอยางมากในการพิจารณาเลือกขาวพันธุพอและแมในการพัฒนาขาวลูกผสมใหมี
ลักษณะผลผลิตท่ีดีเดนกวาพอแม 
 
 จากการศึกษาพบวาเครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท RM241 (โครโมโซมท่ี 11) ใหจํานวน
แอลลีลสูงท่ีสุด คือ 10 แอลลีล จึงเหมาะสมท่ีจะนํามาใชในการตรวจสอบความหลากหลายของขาว 
เนื่องจากแสดงใหเห็นวาขาวแตละพันธุ/สายพันธุ มีจํานวนซํ้าของลําดับเบสท่ีเปนเอกลักษณเฉพาะ
แตกตางกัน ทําใหสามารถบอกไดวาเครื่องหมายไมโครแซทเทลไลทมีความจําเพาะ และใช
ประโยชนในการทําลายพิมพดีเอ็นเอ รวมท้ังสามารถบอกความหลากหลายของขาวไดเปนอยางด ี
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ภาพที ่8  แผนภูมิพันธุกรรมแสดงความสัมพันธทางพันธุกรรมระหวางขาว 415 ตัวอยาง  
                วิเคราะหดวย UPGMA โดยการอาศัยขอมูลจากเครื่องหมายอินเดล 12 ตําแหนง  

ไอเอสเอสอาร 4 ชนิดไพรเมอร และไมโครแซทเทลไลท 8 ตําแหนง  
 

0.68 0.57 0.78 0.76 0.89 1.00 

similarity coefficient 
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4.  การทําปฏิกิริยาพีซีอาร โดยใชเคร่ืองหมายที่ระบุความจําเพาะกับหนาที ่และการตรวจลายพิมพ 
ดีเอ็นเอขาว โดย agarose gel electrophoresis และ denaturing polyacrylamide gel 
electrophoresis 
           
 ทําปฏิกิริยาพีซีอารกับตัวอยางดีเอ็นเอขาวท้ัง 415 ตัวอยาง โดยใชเครื่องหมายท่ีระบุ
ความจําเพาะกับหนาท่ี 4 ตําแหนง ไดแก fgr, S-5, Pi-ta และ Pi-2t  ผลผลิตพีซีอารท่ีไดจาก 
ไพรเมอรท่ีจําเพาะกับยีน Pi-2t  แลวตัดดวยเอนไซมตัดจําเพาะ HaeIII และผลผลิตพีซีอารจาก 
ไพรเมอรท่ีจําเพาะกับยีน Pi-ta ตรวจสอบลายพิมพดีเอ็นเอดวยวิธี agarose gel electrophoresis  
(1% agarose gel) ยอมเจลดวยเอธิเดียมโบรไมด สําหรับเครื่องหมายท่ีจําเพาะกับยีน fgr และ  
S5-locus ตรวจสอบดวยวิธี polyacrylamide gel electrophoresis ยอมเจลดวยซิลเวอรไนเทรต  
 
 ลายพิมพดีเอ็นเอจากการใชเครื่องหมายท่ีระบุความจําเพาะกับยีน Pi-ta เปนเครื่องหมาย 
ดีเอ็นเอชนิด dominant marker จําเพาะกับแอลลีลท่ีใหลักษณะตานทานตอโรคไหม มีตําแหนงอยู
บนโครโมโซมท่ี 12 โดยตัวอยางท่ีมียีนตานทานจะปรากฏช้ินดีเอ็นเอขนาดประมาณ 1.1 กิโลเบส 
(ภาพท่ี 9 และ 11) (Jia et al., 2004) ลายพิมพดีเอ็นเอจากการใชเครื่องหมายท่ีระบุความจําเพาะกับ
หนาท่ี  Pi-2t ท่ีมีตําแหนงอยูบนโครโมโซมท่ี 6 พบวามีจํานวนรูปแบบของช้ินดีเอ็นเอหลังการตัด
ดวยเอนไซมตัดจําเพาะ HaeIII ท้ังหมด 4 รูปแบบ (ภาพท่ี 10 และ 11) โดยพบวารูปแบบท่ี 1  
มีขนาดของช้ินดีเอ็นเอ 305 และ 750 คูเบส เปนช้ินดีเอ็นเอท่ีจําเพาะกับแอลลีล Pi-2t  ใหลักษณะ
ตานทานโรคไหมในขาว สวนแอลลีลรูปแบบ 2 มีขนาดช้ินดีเอ็นเอ 305 และ 650 คูเบส เปนรูปแบบ
ท่ีออนแอตอโรคท่ีพบในขาว indica แอลลีลรูปแบบท่ี 3 พบในขาว japonica และรูปแบบท่ี 4 
ปรากฏช้ินดีเอ็นเอขนาดประมาณ 270 และ 750 คูเบส ซ่ึงไมพบในรายงานมากอน เนื่องจาก
เครื่องหมายดีเอ็นเออยูหางจากยีนเปนระยะทาง 2.8 cM ดังนั้นอาจมีความผิดพลาดในการตรวจสอบ
เนื่องจากการเกิด recombination ระหวางเครื่องหมายดีเอ็นเอและยีนท่ีตองการตรวจสอบได โดย
โอกาสท่ีจะเกิดความผิดพลาดคือ 2.8% (Hittalmani et al., 1995)  
 
 ผลการตรวจสอบลายพิมพดีเอ็นเอจากการใชเครื่องหมายท่ีจําเพาะกับยีน fgr มีตําแหนงอยู
บนโครโมโซมท่ี 8 พบวามีจํานวนแอลลีลท้ังหมด 2 แอลลีล (ภาพท่ี 11) แอลลีลท่ี 1 ขนาด 404 คู
เบส และแอลลีลท่ี 2 ขนาด 396 คูเบส โดยแอลลีลขนาด 396 คูเบสเกิดจาก deletion 8 เบสซ่ึงจําเพาะ
กับลักษณะความหอมในขาว (Prathepha, 2008) 
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 การตรวจสอบแอลลีลท่ีตําแหนง S-5 locus บนโครโมโซมท่ี 6 พบวามีแอลลีลท้ังหมด 3  
แอลลีล คือแถบดีเอ็นเอขนาดประมาณ 1.1 1.2 และ 1.3 กิโลเบส (ภาพท่ี 11) จากรายงานของ 
Williams et al. (1997) ระบุวาแอลลีลขนาด 1.2 กิโลเบสมีความจําเพาะกับแอลลีลท่ีพบในขาว 
japonica หรือ S-5j ตัวอยางขาวท่ีมีแอลลีล S-5i และ S-5n จะปรากฏแถบดีเอ็นเอขนาด 1.2 กิโลเบส 
สวนแถบดีเอ็นเอขนาดประมาณ 1.3 กิโลเบส พบในขาวตัวอยางท่ี (360)-เฉี้ยงพัทลุง (GS21964) ไม
ปรากฏในรายงานมากอน 
 
 ตัวอยางขาวท่ีปรากฏแอลลีล fgr ท่ีใหลักษณะความหอม แอลลีล Pi-ta และ Pi-2t ท่ีให
ลักษณะตานทานตอโรคไหม และแอลลีล S-5j แสดงดังตารางท่ี 16 
 

 
(ก) 

 
ภาพที ่9  ลายพิมพดีเอ็นเอจาก agarose gel electrophoresis ของขาวตัวอยางท่ี 1-276 (ก) และ 277-

415 (ข)โดยใชเครื่องหมายท่ีระบุความจําเพาะกับยีน Pi-ta ตัวอยางท่ีมียีนตานทานจะ
ปรากฏช้ินดีเอ็นเอขนาดประมาณ 1.1 กิโลเบส (ช้ินดีเอ็นเอขนาด 800 bp. = internal 
control (SAD gene) และ M = DNA standard)  
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(ข) 

ภาพที่ 9 (ตอ) 
 

 

 
(ก) 

 
ภาพที่ 10  ลายพิมพดีเอ็นเอจาก agarose gel electrophoresis ของขาวตัวอยางท่ี 1-284 (ก) และ 285-

415 (ข) โดยใชเครื่องหมายท่ีระบุความจําเพาะกับยีน Pi-2t (1-4 = allele number,  
*เฮเทอโรไซโกต และ M = DNA standard) 

 

1 2 
3 

* 
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(ข) 

ภาพที่ 10  (ตอ) 
 

 
  (ก)   (ข)             (ค)            (ง) 
 
ภาพที่ 11  สรุปลายพิมพดีเอ็นเอจาก agarose gel electrophoresis และ polyacrylamide gel 

electrophoresis โดยใชเครื่องหมายท่ีจําเพาะกับหนาท่ี 4 ตําแหนง คือ ยีน Pi-ta (ก),  
Pi-2t (ข), ยีนความหอมหรือ fgr (ค) และ S-5 (ง) (1-4 = allele number, M = DNA 
standard) 

 
 

4 

* 

* 

M M M M 
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ตารางที่ 16  แอลลีล fgr, Pi-ta, Pi-2t และ S-5j ในตัวอยางขาวท้ัง 415 ตัวอยาง  
 

ตัว 
อยาง

ท่ี 

fgr Pi-
ta 

Pi-
2t 

S-
5j 

ตัว 
อยาง 

ท่ี 

fgr Pi-
ta 

Pi-
2t 

S-
5j 

ตัว 
อยาง 

ท่ี 

fgr Pi-
ta 

Pi-
2t 

S-
5j 

1  x x  30  x x  59   x  
2 x x x  31   x  60 x  x  
3  x x  32 x   x 61    x 
4     33   x x 62     
5 x  x  34   x  63   x  
6   x  35 x  x  64 x*  x  
7 x  x  36  x x  65  x x  
8 x*   x 37 x  x  66 x x x  
9    x 38 x  x  67   x  

10 x  x  39 x  x  68 x    
11 x    40   x  69   x  
12   x x 41  x   70   x  
13 x    42 x    71     
14 x    43  x   72 x    
15  x x  44 x    73 x   x 
16   x  45     74 x   x 
17  x x*  46 x  x  75    x 
18 x  x  47 x  x  76    x* 
19   x x* 48 x  x  77    x 
20   x  49 x  x  78 x   x 
21   x x 50 x x x  79 x   x 
22   x  51  x x  80    x 
23 x    52 x  x  81   x x 
24    x 53     82   x x 
25   x  54 x  x  83   x x 
26 x    55 x  x  84 x  x  
27  x x  56    x 85  x x  
28     57   x x 86  x x  
29   x  58    x 87 x  x  
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ตารางที่ 16  (ตอ)               
               

ตัว 
อยาง

ท่ี 

fgr Pi-
ta 

Pi-
2t 

S-
5j 

ตัว 
อยาง 

ท่ี 

fgr Pi-
ta 

Pi-
2t 

S-
5j 

ตัว 
อยาง 

ท่ี 

fgr Pi-
ta 

Pi-
2t 

S-
5j 

88  x x  117 x x   146     
89   x  118   x  147     
90  x x  119 x  x  148  x  x 
91  x x  120 x   x 149    x* 
92 x  x  121  x   150    x 
93  x x  122 x x   151     
94  x x  123 x   x 152    x 
95  x x  124 x   x 153    x 
96  x x  125  x x  154    x 
97  x x x 126     155    x 
98   x  127  x x  156     
99  x x  128   x  157     
100 x x x  129  x x  158     
101  x x  130  x x  159  x   
102  x x  131  x x  160  x x  
103   x x 132  x x  161  x x  
104   x  133     162  x   
105  x x  134  x   163   x  
106  x x x 135  x x  164  x x  
107   x  136  x x  165     
108    x 137  x x  166     
109 x  x x 138  x x  167     
110   x  139  x x  168     
111     140  x x  169   x x 
112  x   141   x  170  x   
113  x x  142    x* 171     
114 x    143     172  x   
115 x    144 x x   173   x  
116 x    145   x  174 x   x 
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ตารางที่ 16  (ตอ)               
               

ตัว 
อยาง

ท่ี 

fgr Pi-
ta 

Pi-
2t 

S-
5j 

ตัว 
อยาง 

ท่ี 

fgr Pi-
ta 

Pi-
2t 

S-
5j 

ตัว 
อยาง 

ท่ี 

fgr Pi-
ta 

Pi-
2t 

S-
5j 

175     204   x  233  x x  
176   x  205    x 234  x x  
177   x  206  x x  235   x  
178   x  207  x x  236  x x  
179   x  208     237  x x  
180   x  209  x x  238   x x 
181     210  x   239  x x  
182  x   211   x  240   x  
183   x  212   x  241   x  
184  x x  213     242  x x  
185  x x  214     243   x  
186  x x  215 x x   244  x x  
187  x x  216  x   245  x x  
188   x  217     246  x x  
189  x x  218     247  x x  
190   x  219    x 248   x  
191  x   220  x x  249   x  
192  x x  221  x x  250   x  
193  x x  222  x x  251  x x  
194  x x  223    x 252  x x  
195  x x  224     253  x   
196  x x  225     254  x x  
197  x x  226     255  x   
198  x x  227    x 256  x x  
199  x x  228  x x  257     
200  x x  229  x x*  258  x x  
201  x x  230  x x  259  x x  
202  x   231 x    260  x x  
203  x x  232  x x  261  x x  
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ตารางที่ 16  (ตอ)               
               

ตัว 
อยาง

ท่ี 

fgr Pi-
ta 

Pi-
2t 

S-
5j 

ตัว 
อยาง 

ท่ี 

fgr Pi-
ta 

Pi-
2t 

S-
5j 

ตัว 
อยาง 

ท่ี 

fgr Pi-
ta 

Pi-
2t 

S-
5j 

262  x x  291   x  320   x  
263  x x*  292  x x  340 x  x  
264  x x  293  x   341   x  
265  x   294   x  342   x  
266  x x  295     343  x   
267  x x  296   x  344   x  
268  x x  297   x  345   x  
269  x x  298     346  x   
270  x x  299     347  x x  
271  x x  300     348 x x x  
272  x x  301   x  349  x x x 
273  x x  302  x   350   x  
274  x x  303   x  351 x  x  
275  x x  304    x 352     
276  x   305    x 353 x  x  
277  x x  306     321  x   
278  x x  307     322  x x  
279  x x  308 x    323   x  
280  x x  309  x   324  x x  
281  x x  310  x   325  x x  
282  x x  311  x x  326  x x  
283  x x  312 x x x  327  x x  
284  x x  313 x x x  328   x  
285     314 x x x  329   x  
286  x x  315  x   330   x  
287 x x x  316   x  331   x  
288  x x  317  x x  332     
289     318   x  333   x  
290     319   x  334   x  
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ตารางที่ 16  (ตอ)               
               

ตัว 
อยาง

ท่ี 

fgr Pi-
ta 

Pi-
2t 

S-
5j 

ตัว 
อยาง 

ท่ี 

fgr Pi-
ta 

Pi-
2t 

S-
5j 

ตัว 
อยาง 

ท่ี 

fgr Pi-
ta 

Pi-
2t 

S-
5j 

335 x x x  362 x  x x 389  x x  
336 x x   363   x  390  x x  
337  x x  364 x  x  391  x x  
338 x  x  365   x  392  x x  
339  x x  366     393    x 
340 x  x  367   x  394    x 
341   x  368  x x  395   x  
342   x  369   x  396   x  
343  x   370   x  397  x x  
344   x  371   x x 398  x x  
345   x  372     399     
346  x   373 x*  x x 400  x x*  
347  x x  374  x x  401  x x  
348 x x x  375 x    402   x  
349  x x  376     403    x 
350   x  377   x  404  x x  
351 x  x  378   x  405  x x  
352     379   x  406 x  x  
353 x  x  380   x  407  x x  
354  x x  381  x x  408  x x  
355   x  382   x  409   x  
356   x  383   x  410   x  
357   x  384   x  411   x  
358 x  x  385  x x  412   x  
359   x  386  x x  413  x x  
360  x x  387   x  414    x 
361  x   388  x x  415   x  

 
หมายเหตุ  เครื่องหมาย x คือตรวจสอบพบแอลลีล และ * คือ อยูในสภาพเฮเทอโรไซกสั 
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 ยีน Pi-ta นั้นมีรายงานวาพบในขาวพันธุ Tadukan จากประเทศฟลิปปนส จากการ
ตรวจสอบดวยเครื่องหมายดีเอ็นเอพบวาขาวพ้ืนเมืองของไทยพบยีนตานทานนี้เชนเดียวกัน 
สําหรับยีน Pi-2t พบในขาว indica พันธุ 5173 ยังไมสามารถระบุไดแนชัดวาขาวพ้ืนเมืองไทยมียีน
ตานทานนี้จริง เนื่องจากเครื่องหมายดีเอ็นเอท่ีใชเปนเครื่องหมายดีเอ็นเอท่ีเช่ือมโยงกับยีน ไมได
จําเพาะกับแอลลีลท่ีใหลักษณะตานทานโดยตรง ในขาวพ้ืนเมืองของไทยท่ีมีรายงานวาสามารถ
ตานทานโรคไหมไดดี คือ ขาวหางยี 71 และขาวพันธุปรับปรุงจาก IRRI ท่ีมีรายงานวาสามารถ
ตานทานเช้ือกอโรคไหมไดหลากหลายสายพันธุไดแก IR50, IR52 และ IR54 (ทัศนีย, 2540) พบวา
ขาวเหลานี้มียีนตานทานโรคไหมท้ัง 2 ตําแหนง คือ Pi-ta และ Pi-2t  นอกจากนี้ยีน Pi-ta และ Pi-2t  
ท่ีใหลักษณะตานทานเปนยีนขม (dominant gene) ดังนั้นจีโนไทปท่ีเปนฮอโมไซโกตหรือ 
เฮเทอโรไซโกตก็จะแสดงออกเหมือนกัน คือ สามารถตานทานตอโรคไหม ทําใหสามารถนําไป 
ใชประโยชนในการผลิตขาวลูกผสมท่ีตานทานตอโรคไหมได 
 
 การตรวจสอบดวยเครื่องหมายดีเอ็นเอท่ีจําเพาะกับยีนความหอมพบวาขาวท่ีมีแอลลีลท่ีให
ลักษณะความหอมสวนใหญเปนขาวในประเทศไทย โดยขาวพ้ืนเมืองพบแอลลีลท่ีใหความหอมถึง 
40 ตัวอยาง นอกจากนี้ยังพบแอลลีลความหอมในขาวพันธุปรับปรุง ขาวพันธุสงเสริม ขาวพันธุแม 
B1 ขาวพันธุแมกําแพงแสน 6-4 และ 6-6 รวม 27 ตัวอยาง สวนตัวอยางขาวจากตางประเทศพบเพียง 
4 ตัวอยางแสดงใหเห็นวาในการคัดเลือกพันธุขาวปลูกในประเทศไทย ลักษณะความหอมของขาว
ไดรับการคัดเลือกไว สวนการปรับปรุงพันธุขาวในตางประเทศไมเนนลักษณะความหอม  
 

เนื่องจากลักษณะความหอมถูกควบคุมดวยยีนดอย ดังนั้นพันธุพอและแมท่ีใชในการผลิต
ขาวลูกผสมท่ีมีความหอมตองมียีนดอยลักษณะดังกลาวจึงจะแสดงออก ขาวสายพันธุ TGMS-หนวย
คนหาและใชประโยชนยีนขาว ท่ี (312)-กําแพงแสน 6-4, (313)-กําแพงเสน 6-6 และ exotic TGMS-
IRRI ท่ี (314)-B1 ตรวจพบแอลลีลท่ีใหความหอมจึงเหมาะท่ีจะนํามาใชเปนพันธุแมในการผลิตขาว
ลูกผสมโดยพิจารณาเลือกสายพันธุพอท่ีมีแอลลีลใหลักษณะความหอมเชนเดียวกัน 
 
 ผลการตรวจสอบดวยเครื่องหมายดีเอ็นเอท่ีเช่ือมโยงกับยีน S-5 โดยเครื่องหมายอยูหางจาก
ยีนเปนระยะทาง 5 cM พบวาขาวท่ีจัดอยูในกลุม tropical japonica และ japonica ในการวิเคราะห
จัดกลุมดวยเครื่องหมายดีเอ็นเอในงานทดลองครั้งนี้สวนใหญพบแอลลีล S-5j ตัวอยางขาวในกลุมนี้
ท่ีไมพบแอลลีล S-5j ไดแก ขาวพ้ืนเมือง ท่ี (11)-ขาวเม็ดปุมลาย (A037), (13)-ขาวคายเหรียง 
(A039), (14)-ขาวคายเหรียง (A040), (20)-ขาวเงาะบูมือสะเงอย (A046), (23)-ขาวคายเหรียง 
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(A052), (26)-ขาวคายเหรียง (A058), (28)-ขาวเบาหัวบอน (C004), (45)-ขาวมันปู (C037), (71)-ขาว
ดอกกาย (D022), (72)-ขาวดอกตอง (D023) New plant type-IRRI ท่ี (146)- IR 65600-122-5-2-
PSL-2, (147)- IR 65600-1-2-3, (151)- IR 65600-96-1-2-2-PSL-1, (156)- IR 66155-38-3-2-1-PSL-
1, (157)- IR 66155-38-3-2-1-PSL-2, (158)- IR 66155-38-3-2-1-PSL-3 ขาวพันธุปรับปรุง ท่ี (208)- 

IR68552-100-1-2-2, (225)- No.3 IR68544-29-2-1-3-1-2, (226)-IR68544-100-1-2-2  ขาว tropical 
japonica ท่ี (126)- Ase  Bolong, (133)- Djawa Pelet, (141)- Gundil  Kuning IRGC 16428, (143)- 

Gundil  Kuning IRGC 27129, (297)- Ribon, (298)- Sarimahi IRGC34632, (299)- Sengkeu, (300)- 

Sopongono ขาวพ้ืนเมืองจากลาว - กรมการขาว (บานชองใต) ท่ี (375)-ขาวก่ํา (ขาวแสงวัน), (376)-
ขาวดํา (ขาวดําเหง็น) และ พันธุขาวสงเสริม-Rice Germplasm Bank ท่ี (399)-ก.วก.2 
(AKITAKOMACHI) (GS15270) พันธุขาวเหลานี้สามารถใชเปนพันธุพอเพ่ือผสมกับขาวสายพันธุ 
TGMS ท่ีอยูในชนิดยอย indica ได โดยท่ีลูกผสมจะไมแสดงลักษณะเปนหมัน (เนื่องจาก
เครื่องหมายดีเอ็นเออยูหางจากยีนเปนระยะทาง 5 cM ดังนั้นอาจมีความผิดพลาดในการตรวจสอบ
เนื่องจากการเกิด recombination ระหวางเครื่องหมายดีเอ็นเอและยีนท่ีตองการตรวจสอบได โดย
โอกาสท่ีจะเกิดความผิดพลาดคือ 5%) จากขาวท้ัง 32 ตัวอยางนี้ มีขาว 6 ตัวอยางท่ีพบยีนท่ีให
ลักษณะความหอม ไดแก ขาวเม็ดปุมลาย (A037), ขาวคายเหรียง (A039, A040, A052, A058) และ 
ขาวก่ํา (ขาวแสงวัน) ซ่ึงเหมาะท่ีจะนํามาใชเปนพันธุพอในการผลิตขาวลูกผสมท่ีมีความหอมและ
แสดงลักษณะดีเดนกวาพอแมได 
  
 การเลือกขาว tropical japonica และ japonica มาผสมกับขาวพันธุแมท่ีอยูในชนิดยอย 
indica นั้น นอกจากระยะหางทางพันธุกรรมแลว ควรพิจารณายีนตําแหนงอ่ืนโดยเฉพาะอยางยิ่งยีน
ในตําแหนง S-5 ท่ีมีผลตอความเปนหมันในขาวลูกผสม โดยเลือกพันธุขาว tropical japonica และ 
japonica ท่ีไมมีแอลลีล S-5j  และควรพิจารณาถึงยีนท่ีควบคุมลักษณะทางคุณภาพอ่ืน ๆ  เชน
ปริมาณแอมิโลส ความหอม เนื่องจากขาวลูกผสมขามชนิดยอย มักมีเมล็ดคอนขางกลม มีทองไข
มากและมีเปอรเซ็นตขาวเต็มเมล็ดต่ํา ทําใหเกษตรกรไมไดประโยชนจากผลผลิตท่ีเพ่ิมขึ้นเนื่องจาก
ขายขาวไดในราคาต่ํา (กฤษฎา, 2544) ถึงแมระดับความดีเดนกวาพอแมของขาวลูกผสมภายในกลุม 
indica จะต่ํากวาการผสมขามชนิดยอย แตมีขอไดเปรียบคือลักษณะคุณภาพของขาวท่ีไดจะเปนท่ี
ตองการของตลาดมากกวา  
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สรุป 
 

1. ลายพิมพดีเอ็นเอของขาวท้ัง 415 ตัวอยาง ท่ีรวบรวมจากท้ังในประเทศ และตางประเทศ 
โดยใชเครื่องหมายอินเดล 12 ตําแหนง เพ่ือจําแนกขาวเปนสองกลุมคือ indica และ japonica พบวา
ใหจํานวนแอลลีลท้ังหมด 34 แอลลีล เฉล่ีย 2.83 แอลลีลตอตําแหนง มีคา PICs หรือ He อยูในชวง 
0.2110-0.5663 เฉล่ียเทากับ 0.3707 คา Ho มีคาอยูระหวาง 0.0048-0.0482 คาเฉล่ีย Ho มีคา 0.0140 
เม่ือเปรียบเทียบแถบดีเอ็นเอท่ีเกิดขึ้นท้ังหมดโดยใชโปรแกรมคอมพิวเตอร NTSYS– PC เวอรช่ัน 
2.20k สามารถแบงตัวอยางท่ีศึกษาไดเปน 2 กลุมไดอยางชัดเจน โดยคาความเหมือนทางพันธุกรรม
ระหวางขาวกลุม indica และ japonica มีคาต่ํา (similarity coefficient = 0.28) เม่ือเปรียบเทียบกับคา
ความเหมือนทางพันธุกรรมภายในกลุมของขาว indica (similarity coefficient = 0.66-1.00) และ 
japonica (similarity coefficient = 0.76-1.00) เม่ือวิเคราะหการจัดกลุมดวยวิธี PCA ใหผลท่ี
สอดคลองกับผลจากการสรางแผนภูมิพันธุกรรม 
 

2. ลายพิมพดีเอ็นเอของขาวท้ัง 415 ตัวอยาง ท่ีรวบรวมจากท้ังในประเทศ และตางประเทศ 
จากการใชเครื่องหมายไอเอสเอสอารท้ังหมด 4 ตําแหนง จํานวนแถบดีเอ็นเอท่ีเขมชัดเจนและเขม
ปานกลางของแตละไพรเมอรพบอยูระหวาง 6-11 แถบ ไพรเมอรท้ังหมดใหแถบดีเอ็นเอ 34 แถบ
หรือ markers เฉล่ีย 8.5 แถบตอชนิดไพรเมอร เปนแถบดีเอ็นเอท่ีใหความแตกตางระหวางตัวอยาง
ขาวจํานวน 27 แถบ คา PICs อยูในชวง 0.0000-0.4998 และมีคา PICs เฉล่ียเทากับ 0.1953 
 
 3. ลายพิมพดีเอ็นเอของขาวท้ัง 415 ตัวอยาง จากการใชเครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท 
 8 ตําแหนง พบวาใหจํานวนแอลลีลท้ังหมด 55 แอลลีล เฉล่ีย 6.88  แอลลีลตอตําแหนง จํานวน 
แอลลีลอยูระหวาง 3-10 แอลลีล คา PICs ท่ีพบมีคาอยูระหวาง 0.3812-0.7972 คาเฉล่ียเทากับ 
0.6219 คา Ho มีคาอยูระหวาง 0.0024-0.0193 โดยคาเฉล่ีย Ho มีคา 0.0114  
 

4. ลายพิมพดีเอ็นเอจากการใชเครื่องหมายอินเดล 12 ตําแหนง ไอเอสเอสอาร 4  
ชนิดไพรเมอร และไมโครแซทเทลไลท 8 ตําแหนง เม่ือนํามาวิเคราะหคาความเหมือนทาง
พันธุกรรม คํานวณตามวิธีของ Nei และ Li (1979) มีคาตั้งแต 0.57-1.00 เม่ือนํามาหาความสัมพันธ 
และสรางแผนภูมิทางพันธุกรรม พบวาท่ีคาความเหมือนทางพันธุกรรมประมาณ 0.76 สามารถแบง
ขาวไดเปน 14 กลุมยอย ซ่ึงนํามาใชในการพิจารณาเลือกพอแมพันธุในการสรางขาวลูกผสมได  

 



 

91 

5. ลายพิมพดีเอ็นเอของขาวท้ัง 415 ตัวอยาง จากการใชเครื่องหมายท่ีระบุความจําเพาะกับ
หนาท่ีท้ังหมด 4 ตําแหนง คือ fgr, Pi-ta, Pi-2t และ S-5 ทําใหทราบจีโนไทปของขาวแตละตัวอยาง 
นํามาใชเปนขอมูลประกอบการเลือกตัวอยางขาวเพ่ือใชเปนพันธุพอแมในการผลิตขาวลูกผสมโดย
พิจารณารวมกับระยะหางทางพันธุกรรมของขาวเพ่ือใหลูกผสมท่ีไดมีระดับความดีเดนกวาพอแม
สูงและมีลักษณะท่ีตองการคือตานทานโรคหรือมีความหอม 
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