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ในประชากรสายพันธุ์ข้าวโพดรับประทานสด
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Southern rust disease caused by Puccinia polysora Underw. is the main problem of 
corn production in Thailand. The objectives of this study were screening resistance varieties 
of corn to P. polysora and identifying quantitative trait loci (QTL) associated with the resistance. 
Two isolates of P. polysora were morphologically characterized, and sequentially analyzed 
in the ITS rDNA region. Results revealed that both isolates could be grouped with P. polysora 
from Genbank (NCBI) with 99% bootstrap supporting. Resistance evaluation of 66 lines of 
sweet corn and waxy corn against  these two isolates found that Bio18-1 and Bio18-35 lines 
were highly resistance. They were suitable candidates for further investigation of resistant 
sources to corn rust disease. In addition, we found that each inbred line showed different 
degrees of resistance and susceptibility to P. polysora collected from different sources. 
Therefore, more than one fungal isolates should be used in the breeding programme for 
corn rust resistance in Thailand to ensure that resistance obtained are effective against wide 
range of isolates present in the country. To identify genomic regions associated with rust 
resistance in maize, a genome-wide association analysis (GWAS) was conducted using 
159,201 single-nucleotide polymorphism (SNP) markers of the 66 corn lines. Results showed 
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บทคัดย่อ
โรคราสนมิข้าวโพด (Corn rust disease) 

เป ็นปัญหาที่ส�ำคัญต่อการผลิตข ้าวโพดของ
ประเทศไทย โรคราสนมิ เกดิจากเช้ือรา Puccinia 
polysora Underw. การศกึษาครัง้นีม้วัีตถปุระสงค์
เพื่อค้นหาสายพันธุ์ข้าวโพดที่มีความต้านทานต่อ
เชือ้รา P. polysora และค้นหาต�ำแหน่ง quantitative 
trait loci (QTL) ที่ควบคุมลักษณะความต้านทาน
ด้วยวิธี Genome Wide Association Study 
(GWAS) จากการศึกษาลกัษณะทางสณัฐานวทิยา
และการวิเคราะห์ล�ำดับนิวคลิโอไทด์ บริเวณ ITS 
rDNA พบว่า เชื้อรา P. polysora 2 ไอโซเลต จัด
อยู่กลุ่มเดียวกับเชื้อรา P. polysora ในฐานข้อมูล 
Genbank (NCBI) โดยมค่ีาความเชือ่มัน่ในการจดั
กลุ่มที่ 99 % ประเมินความต้านทานของข้าวโพด
หวาน และข้าวโพดข้าวเหนียว จ�ำนวน 66 พันธุ์ 
จากการปลกูเชือ้ด้วยเชือ้ราสนมิจาก 2 แหล่งปลกู 
พบว่า มข้ีาวโพดทีแ่สดงลกัษณะความต้านทานต่อ
เชือ้ราสนมิทัง้ 2 สายพันธุ ์ได้แก่ ข้าวโพดสายพนัธุ์ 
Bio18-1 และ Bio18-35 ที่แสดงลักษณะความ
ต้านทานสูง เหมาะสมที่จะน�ำไปทดสอบเพื่อหา
แหล่งของความต้านทานต่อโรคราสนิมต่อไป 
นอกจากนี ้ ข้าวโพดแต่ละสายพันธุ์แสดงลักษณะ
ความต้านทานและอ่อนแอต่อเชือ้รา P. polysora 

จากแหล่งต่าง ๆ ได้แตกต่างกัน ดังนั้น ในการ
ปรับปรุงพันธุ์ข้าวโพดต้านทานโรคราสนิม ควรใช้
แหล่งของเชื้อราในการทดสอบโรคมากกว่าหนึ่ง
แหล่ง เพ่ือให้ได้พันธุข้์าวโพดทีต้่านทานครอบคลมุ
สายพันธุ์ของเชื้อราที่ระบาดในประเทศไทย และ
ผลการวิเคราะห์ GWAS โดยใช้ SNP จ�ำนวน 
159,201 ต�ำแหน่งร่วมกับประชากรข้าวโพด
จ�ำนวน 66 พันธุ์ พบต�ำแหน่ง QTL ที่สัมพันธ์กับ
ความต้านทานโรคราสนิมแหล่งเชื้อจากเชียงใหม่
บนโครโมโซมที่ 10 และจากนครราชสีมาบน
โครโมโซมคู่ที ่3 นอกจากนี ้ต�ำแหน่ง SNP ทีพ่บใน 
QTLs ทั้ง 2 ต�ำแหน่ง มีศักยภาพในการพัฒนา
เป็นโมเลกุลเครื่องหมายส�ำหรับคัดเลือกสายพันธุ์
ข้าวโพดที่มีความต้านทานโรคราสนิมต่อไป

ค�ำส�ำคญั: ข้าวโพด, Puccinia polysora  Underw.
Genome Wide Association Study

บทน�ำ
ประเทศไทยเป็นประเทศที่มีการปลูก

ข้าวโพดหวาน และข้าวโพดข้าวเหนียว เพื่อใช้
ภายในประเทศและส่งออกเป็นอันดับต้น ๆ มี
มูลค่าการส่งออก 536,365 ตัน ในป ี พ.ศ.2562 
(ส�ำนักงานเศรษฐกิจการเกษตร, 2562) เกษตรกร
จงึนยิมเพาะปลกูข้าวโพดพันธุท์ีใ่ห้ผลผลติสงูและ
มีคุณภาพดี อย่างไรก็ตามพบว่า มีปัญหาการ
ระบาดของโรค ท�ำให้ข้าวโพดทั้ง 2 ชนิดนี้ เริ่มมี
ความอ่อนแอต่อโรค และคุณภาพของผลผลิต
ข้าวโพดลดลง นักปรับปรุงพันธุ์จึงได้มีการพัฒนา
พันธุ์ข้าวโพด เพ่ือให้มีคุณภาพและปริมาณตรง
ตามความต้องการ และต้านทานโรค 

โรคราสนมิ (rust) เป็นโรคทางใบทีส่�ำคญั
ชนิดหนึ่งของข้าวโพด ซึ่งเป็นปัจจัยส�ำคัญในการ
จ�ำกัดผลผลิตและคุณภาพของข้าวโพดหวานและ
ข้าวโพดข้าวเหนียว เกิดจากเชื้อรา Puccinia 
sorghi Schw. (common rust) P. polysora 
Underw. (southern rust) และ Physopella zeae 

that the two QTLs significantly associated 
with rust resistance were on chromosome 
10 which was against Chiang Mai isolate and 
on chromosome 3 which was against Nakhon 
Ratchasima isolate. For future analysis, SNP 
markers and haplotype associated with  
2 QTLs will be developed and evaluated for 
rust resistance in corn breeding programme.

Keywords: Corn, Puccinia polysora Underw, 
Genome Wide Association study
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(tropical rust) (Melching, 1975; Casela, 1998; 
Dolezal, 2010) ประเทศไทยมรีายงานการพบเช้ือรา
สนมิ 2 ชนดิ คอื common rust และ southern 
rust แต่ปัจจุบันมีรายงานเพียงชนิดเดียว คือ 
southern rust ซึ่งเป็นโรคที่ท�ำความเสียหายต่อ
ข้าวโพดอย่างกว้างขวางในพืน้ทีเ่ขตอบอุ่นและเขต
ร้อนชื้น เช่น สหรัฐอเมริกา แอฟริกา และเอเชีย 
(Liu et al., 2003; Dolezal et al., 2009; Brewbaker 
et al., 2011) Unartgam et al. (2011) ได้ศึกษา
ลักษณะทางสัณฐานวิทยาของเช้ือราสนิมและ
วเิคราะห์ล�ำดบันวิคลโีอไทด์บรเิวณ ITS rDNA ของ
เชื้อราสนิมข้าวโพดในประเทศไทย พบว่า มสีาเหตุ
จากเชือ้รา P. polysora นอกจากนี้ ข้อมูลที่เกี่ยว
กับสภาพแวดล้อมและพืชอาศัยสลับ (alternate 
host) สามารถสนบัสนนุได้ว่า เชือ้ราสนมิข้าวโพด
ในประเทศไทยเกิดจากเชื้อรา P. polysora ต่อมา 
(2555) ปัทมา ได้ศึกษาความผนัแปรทางพันธกุรรม
ของเชือ้ราสนิมบนข้าวโพดสายพนัธ์ุแท้เกษตรศาสตร์ 
โดยท�ำการทดสอบความต้านทานต่อเชื้อราสนิม 
บนข้าวโพดสายพันธุ์ Ki1-Ki52 ที่ปลูกในพื้นที่ที่มี
การเกดิโรคระบาด (natural infection) ใน 4 จงัหวดั 
ได้แก่ จ.สงขลา, จ.นครราชสีมา (ศูนย์วิจัย 
ข้าวโพดและข้าวฟ่างแห่งชาติ), จ.ล�ำปาง และ 
จ.กาญจนบุรี พบว่า พันธุ ์ข้าวโพดแต่ละพันธุ ์ 
(Ki1-Ki52) แสดงลักษณะอาการที่แตกต่างกันใน
แต่ละพ้ืนท่ี และเมื่อเปรียบเทียบข้อมูลทางด้าน
ลายพิมพ์ดีเอ็นเอด้วยเทคนิค ISSR พบว่า เชื้อรา
สนิมในแต่ละพื้นที่ปลูกนั้นมีความผันแปรทาง
พนัธกุรรม การศึกษาคร้ังนีมี้วตัถุประสงค์เพ่ือค้นหา
ข้าวโพดสายพันธุ์แท้ (inbred line) ที่มีความ
ต้านทานต่อเช้ือรา P. polysora และค้นหา
ต�ำแหน่ง QTL ที่ควบคุมลักษณะความต้านทาน
ด้วยวิธี Genome Wide Association study 
(GWAS)

อุปกรณ์และวิธีการ
1.	การจ�ำแนกชนิดเชื้อราสนิมด้วยลักษณะทาง

สัณฐานวิทยา 
เก็บรวบรวมใบข้าวโพดที่พบอาการของ

โรคราสนิมจาก อ.สันทราย จ.เชียงใหม่ (พิกัด 
19.069661,98.943383) และศูนย์วิจัยข้าวโพด
และข้าวฟ่างแห่งชาติ (ไร่สุวรรณ) มหาวิทยาลัย
เกษตรศาสตร์ จ.นครราชสีมา (พิกัด 14.651857, 
101.312686) ซึ่งเป็นแหล่งที่มีการปรับปรุงพันธุ์
ข้าวโพดและมีการคัดเลือกพันธุ์ข้าวโพดอย่างต่อ
เนื่องมาโดยตลอด โดยเฉพาะข้าวโพดหวานที่
อ่อนแอต่อเชื้อราสนิม น�ำมาศึกษาลักษณะทาง
สณัฐานวทิยาภายใต้กล้องจลุทรรศน์ compound 
microscope ที่ก�ำลังขยาย 20 เท่า และ 40 เท่า 
โดยท�ำสไลด์ก่ึงถาวร ตรวจสอบลักษณะทาง
สัณฐานวิทยาของเชื้อรา ได้แก่ ลักษณะสปอร์ สี 
และขนาด

2. 	การจ�ำแนกเชือ้ราสนมิด้วยการวเิคราะห์ล�ำดบั

นิวคลีโอไทด์
	 สกัดดีเอ็นเอจากเชื้อราโดยเขี่ย uredio-
spores (200-300) จาก uredium บนใบข้าวโพด 
วางบนแผ่นสไลด์แก้วทีผ่่านการนึง่ฆ่าเช้ือ แล้วน�ำ
อกีแผ่นวางประกบกนั ท�ำให้สปอร์แตกโดยกดแผ่น
สไลด์แก้ว จากนัน้ดดูสารละลาย Extraction buffer 
(10 mM Tris-HCL pH 8, 1.5 mM M

g
Cl

2
, 50 

mM KCL, 0.01% SDS, 0.01% Proteinase K) 
ปริมาตร 30 ไมโครลิตร หยดลงบนแผ่นสไลด์เพื่อ
ล้างสปอร์ที่แตกละเอียดบนแผ่นสไลด์ ใส่ลงใน
หลอดทดลองขนาด 1.5 มล. บ่มที่อุณหภูมิ 37๐ซ. 
เป็นเวลา 60 นาที และ 95๐ซ. เป็นเวลา 10 นาที 
(จินตนา, 2562; Virtudazo et al., 2001) จากนั้น
น�ำไปเก็บรักษาที่อุณหภูมิ 4๐ºซ. เพื่อน�ำไปเพ่ิม
ปริมาณดีเอ็นเอในขั้นต่อไป
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เพ่ิมปริมาณชิ้นส่วนบริเวณ internal 
transcribed spacer (ITS) rDNA ด้วยไพรเมอร์ 
ITS 1 (5’ – TCC GTA GGT GAA CCTGCG 
G – 3’) และ ITS 4 (5’ – TCC TCC GCT TAT 
TGA TAT GC – 3’) (White et al., 1990) อย่างละ 
0.2 pmole ,10X buffer, 2.5mM M

g
Cl

2
, 0.2 mM 

dNTP และ 2 unit Taq DNA polymerase 
(Takara) น�ำเข้าเครื่องพีซีอาร์ รุ่น PCRmax 
Alpha Cycler เพื่อท�ำปฏิกิริยาที่ 95๐ºซ. เป็นเวลา 
30 วินาที 55๐ซ. เป็นเวลา 1 นาท ี72๐ºซ. เป็นเวลา 
1 นาท ีท�ำซ�ำ้ จ�ำนวน 35 รอบ และสดุท้ายที ่72๐ºซ. 
เป็นเวลา 10 นาที จากนั้นน�ำ  PCR product  
ทีไ่ด้มาตรวจสอบด้วยวธิ ีelectrophoresis บนเจล 
agarose ที่ความเข้มข้น 1% โดยมี 100 base 
pair (ExcelBand) เป็นดีเอ็นเอมาตรฐาน  
(standard Marker) และเติม 0.1% Gel star 
(SMOBIO) ผสมกบั PCR product และ loading 
dry หยอดลงบนเจลที่แข็งตัว น�ำมาตรวจสอบใน 
0.5% TBE buffer (89 mM Tris-borate, 2 mM 
EDTA) โดยใช้กระแสไฟฟ้า 100 โวลต์ เป็นเวลา 
20 นาท ี(จินตนา, 2562) แล้วน�ำ PCR product 
ปริมาตร 20   ไมโครลิตร ส่งวิเคราะห์ล�ำดับ 
นิวคลิโอไทด์ โดยบริษัท Solgent Sequencing 
Service, ประเทศเกาหล ีน�ำข้อมลูล�ำดับนวิคลโิอไทด์
ที่วิเคราะห์ได้มาท�ำ multiple alignments โดยใช้
โปรแกรม ClustalW. ร ่วมกับข ้อมูลล�ำดับ 
นิวคลิโอไทด์บริเวณเดียวกันที่มีบันทึกในฐาน
ข้อมูล NCBI ด้วยโปรแกรมชุดคอมพิวเตอร์ 
MEGA7 (Thompson et al., 2003) โดยน�ำข้อมูล
มาวิเคราะห์ร่วมกันด้วยวิธี UPGMA และหาค่า 
bootstrap จ�ำนวน 1,000 ซ�้ำ (Yap et al., 1996) 

3. ประเมินโรคราสนิมของสายพันธุ ์อินเบรด

ข้าวโพดหวานและข้าวโพดข้าวเหนียว
ประเมนิสายพนัธุอ์นิเบรดข้าวโพดหวานและ

ข้าวโพดข้าวเหนยีว ทีม่คีวามแตกต่างกนัในระดบั
พนัธกุรรมของลกัษณะความต้านทานต่อโรคราสนมิ 
จ�ำนวนทัง้หมด 66 สายพนัธ์ุ (รุน่ที ่ S6-S10) 

(Table 1) โดยแบ่งเป็นข้าวโพดข้าวเหนียว  
20 สายพนัธุ ์ และข้าวโพดหวาน 46 สายพนัธุ ์ ซึง่ 
ทัง้ 66 สายพนัธุน์ี ้ ใช้เป็นตวัอย่างเพือ่น�ำไปประเมนิ
ข้อมูลจโีนไทป์และฟีโนไทป์ในกจิกรรมอ่ืน ๆ ต่อไป

วางแผนการทดลองแบบบสุ่มสมบูรณ ์
(Completely Randomized Design: CRD) ปลกู
ต้นข้าวโพดสายพันธ์ุอินเบรด จ�ำนวน 66 สายพนัธุ์  
และข้าวโพดหวานลกูผสมทีเ่ป็นการค้าพนัธุไ์ฮบรกิซ์ 
3 (Hybrix 3) ทีเ่ป็นพนัธุอ่์อนแอ (susceptible 
check) ต่อโรคราสนมิในโรงเรอืนทดลอง จ�ำนวน 4 
ซ�้ำ  ซ�้ำละ 5 ต้น ท�ำการสุ่มเก็บใบข้าวโพดที่ 
เป็นโรคราสนมิทีม่ลีกัษณะผงสีส้มปกคลมุใบ จาก 2 
แหล่งปลกู ประกอบด้วย แปลงเกษตรกร อ.สนัทราย 
จ.เชยีงใหม่ และศนูย์วจิยัข้าวโพดและข้าวฟ่างแห่ง
ชาติ (ไร่สุวรรณ) มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร์  
จ.นครราชสมีา น�ำใบดังกล่าวมาล้าง โดยแกว่งใบ 
เบา ๆ  ในน�ำ้กล่ันทีน่ึ่งฆ่าเชือ้แล้ว เพือ่ล้างให้สปอร์หลดุ
ออกจากใบ เป็นสปอร์แขวนลอย จากนัน้น�ำไปกรอง
บนกระดาษกรอง Whatman no.1 ทีน่ึง่ฆ่าเชือ้แล้ว 
และน�ำกระดาษกรองทีมี่ผงสปอร์ราสนมิปกคลมุอยู่
มาตดัเป็นชิน้เลก็ขนาด 1 ตร.ซม. น�ำชิน้กระดาษกรอง
ราสนมิทีเ่ตรยีมไว้ มาวางบนใบข้าวโพดทีป่ลกูในโรง
เรอืนเมือ่ข้าวโพดมอีาย ุ14 วนั โดยคว�ำ่ด้านทีม่สีปอร์
บนใบ และประเมนิระดบัความรนุแรง โรคหลงัปลูก
เชื้อที่  14 และ 21 วัน โดยระดับ 0 คือ  
ไม่แสดงอาการ ระดับ 1 คือ มีการปรากฏของ  
pustules หรอื uredium จ�ำนวน 1-25% ของพืน้ที่
ใบทีป่ลกูเชือ้ แผลปิด ขนาดเลก็ และไม่มกีารพัฒนา
ของแผลเพิ่มขึ้น ระดับ 2 คือ มีการปรากฏของ  
pustules หรอื uredium จ�ำนวน 25-50% ของพืน้ที่
ใบ มกีารพฒันาอาการ มจี�ำนวน pustules หรอื 
uredium เพิม่ขึน้ไม่เกนิ 1 เท่าตวั และระดบั 3 คอื 
มกีารปรากฏของ pustules หรอื uredium มากกว่า 
50% ของพื้นที่ใบที่ปลูกเช้ือ มีการพัฒนาของ  
pustules อย่างต่อเนือ่งและลกุลามกระจายทัว่ใบ 
(จนิตนา, 2562) จากนัน้ น�ำไปค�ำนวณเปอร์เซ็นต์
ดัชนีการเกิดโรคตามสูตร ดังนี้



6	 วารสารวิชาการเกษตร ปีที่ 39 ฉบับที่ 1 มกราคม - เมษายน 2564

ดัชนีการเกิดโรค (Disease index, DI) =   ผลรวมของ (จำ�นวนต้นพืชแต่ละระดับอาการ X คะแนนของระดับอาการ)

จำ�นวนต้นพืชทดสอบทั้งหมด X คะแนนสูงสุดของระดับอาการ
X 100

เม่ือค�ำนวณเปอร์เซ็นต์ดัชนีการเกิดโรค
แลว้ จึงจ�ำแนกลักษณะความต้านทานโรคของพืช
โดย 0% คอื พชืมลัีกษณะความต้านทานสงู (highly 
resistance), 1-10% พชืมีลกัษณะความต้านทาน 
(resistance), 11-25% พืชมีลักษณะความ 
ต้านทานปานกลาง (moderately resistance),  
25-50% พืชมีลักษณะความอ่อนแอปานกลาง 
(moderately susceptible), 51-70% พืชมี
ลกัษณะความอ่อนแอ (susceptible) และ 70-100% 
พชืมลีกัษณะความอ่อนแอมาก (highly susceptible) 
(จินตนา, 2562)  

4. การค้นหา QTL ท่ีอธิบายลักษณะความ

ต้านทานต่อโรคราสนิมด้วยเทคนิค Genome 

wide association study (GWAS)
เลือกสุ่มใบข้าวโพดของแต่ละสายพันธุ ์

พันธุ์ละ 5 ต้น จ�ำนวน 3-5 ใบ จากต้นกล้าที่มีอายุ 
7-14 วัน มาสกัดดีเอ็นเอ จ�ำนวน 60 ไมโครลิตร
ต่อสายพันธุ์ (50 นาโนกรัม/ไมโครลิตร) ส่งข้อมูล
ไปวิเคราะห์ด้วย Axiom® Maize Genotyping 
Array (ThermoFisher, USA) เพือ่ใช้ในการค้นหา
ต�ำแหน่ง SNP ซึ่งมีต�ำแหน่งทั้งหมด 616,201 
ต�ำแหน่ง ท่ีพัฒนามาจากฐานข้อมูลพันธุกรรม 
B73 AGP_v2 (30 inbred Toprical) แบ่งเป็น 
SNP จ�ำนวน 609,442 ต�ำแหน่ง และ Indel 
จ�ำนวน 6,909 ต�ำแหน่ง โดยมีต�ำแหน่ง SNP ที่
พบอยู่บนยีนจ�ำนวน 116,224 ต�ำแหน่ง 

น�ำชุด SNP ที่ได้จากการท�ำจีโนไทป์ด้วย 
Ax iom® Ma ize Genotyp ing Ar ray  
(ThermoFisher, USA) โดยมีเงื่อนไขมาตรฐาน
การวเิคราะห์ให้มค่ีา % SNP call rate ทีร่ะดับ 90% 
และมีค่าเฉลีย่ของ sample QC call rate เท่ากบั 
95.5% ได้จ�ำนวน SNP เท่ากบั 518,457 ต�ำแหน่ง 
จากข้าวโพด จ�ำนวน 66 พันธุ์ ท�ำการคัดกรอง

คุณภาพ SNP รอบที่ 2 โดยใช้เงื่อนไขดังนี้ คือ  
เอาค่าเปอร์เซ็นต์ Heterozygosity ที่มากกว่า 
20% และค่า missing data ทีม่ากกว่า 10% ออก 
ท�ำให้ได้ SNP เท่ากับ 426,858 ต�ำแหน่ง จากนั้น
น�ำ SNP ที่ผ่านการคัดกรองไปลดจ�ำนวนความถี่
ของ SNP ที ่1 Kb ได้ชดุ SNP ทีมี่จ�ำนวน 159,201 
ต�ำแหน่ง พร้อมส�ำหรบัท�ำ GWAS ต่อไป

การวิเคราะห์ GWAS โดยใช้โปรแกรม 
GAPIT (Genome Association and Prediction 
Integrated Tool) เวอร์ชนั -3.0 ก�ำหนดมาตรฐาน
การวิเคราะห์ให้ SNP ที่ใช้มีค่า missing data 
น้อยกว่า 10% minor allele frequency (MAF) 
มากกว่า 0.05 และเพิ่มการท�ำ thinning ที่ 1 K 
ใช้ mixed model (MLM) เป็นโมเดลในการ
วิเคราะห์ association และการวิเคราะห์ PCA 
(principal component analysis) และ kinship 
ร่วมด้วย ส�ำหรับการวิเคราะห์ trait associated 
SNP ก�ำหนดค่า Bonferroni-adjusted significance 
threshold ให้มีค่า -log10 (p) > 3.5 

การค้นหาและวางต�ำแหน่ง SNP ทีใ่ห้ผล
ความสมัพันธ์กบัลกัษณะทีส่นใจอย่างมีนยัส�ำคัญที่
ระดบั threshold ทีก่�ำหนด โดยใช้จโีนมอ้างอิงของ
ข้าวโพด B73 ส�ำหรบัค้นหายนีเป้าหมาย (Schnable 
et al., 2009; Liu et al., 2016) ยนีทีสั่มพนัธ์กบั 
ต�ำแหน่ง SNP จากฐานข้อมูล MaizeGDB4 ในการ
ก�ำหนดต�ำแหน่งในจโีนม รวมถงึการท�ำนายบทบาท
หน้าที่ของยีนเป้าหมาย โดยก�ำหนดค่า LD ของ
ต�ำแหน่ง SNP ที ่r2 = 0.1 ในช่วง 210-kb ด้วย
การใช้โปรแกรม Haploview v.4.27 
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Table 1 The list of 66 corn inbred lines used in this study

No. Name Corn type Gene No. Name Corn type Gene

1 Bio18-1 Sweet corn sh2 34 Bio18-34 Sweet corn sh2

2 Bio18-2 Sweet corn sh2 35 Bio18-35 Sweet corn sh2

3 Bio18-3 Sweet corn sh2 36 Bio18-36 Sweet corn sh2

4 Bio18-4 Sweet corn sh2 37 Bio18-37 Sweet corn sh2

5 Bio18-5 Sweet corn sh2 38 Bio18-38 Sweet corn sh2

6 Bio18-6 Sweet corn sh2 39 Bio18-39 Sweet corn sh2

7 Bio18-7 Sweet corn sh2 40 Bio18-40 Sweet corn sh2

8 Bio18-8 Sweet corn sh2 41 Bio18-41 Sweet corn sh2

9 Bio18-9 Sweet corn sh2 42 Bio18-42 Sweet corn sh2

10 Bio18-10 Sweet corn sh2 43 Bio18-43 Sweet corn sh2

11 Bio18-11 Sweet corn sh2 44 Bio18-44 Sweet corn sh2

12 Bio18-12 Sweet corn sh2 45 Bio18-45 Sweet corn sh2

13 Bio18-13 Sweet corn sh2 46 Bio18-46 Sweet corn sh2

14 Bio18-14 Sweet corn sh2 47 Bio18-47 Waxy corn wx

15 Bio18-15 Sweet corn sh2 48 Bio18-48 Waxy corn wx

16 Bio18-16 Sweet corn sh2 49 Bio18-49 Waxy corn wx

17 Bio18-17 Sweet corn sh2 50 Bio18-50 Waxy corn WX

18 Bio18-18 Sweet corn sh2 51 Bio18-51 Waxy corn wx

19 Bio18-19 Sweet corn sh2 52 Bio18-52 Waxy corn WX

20 Bio18-20 Sweet corn sh2 53 Bio18-53 Waxy corn WX

21 Bio18-21 Sweet corn sh2 54 Bio18-54 Waxy corn WX

22 Bio18-22 Sweet corn sh2 55 Bio18-55 Waxy corn WX

23 Bio18-23 Sweet corn sh2 56 Bio18-56 Waxy corn WX

24 Bio18-24 Sweet corn sh2 57 Bio18-57 Waxy corn WX

25 Bio18-25 Sweet corn sh2 58 Bio18-58 Waxy corn WX

26 Bio18-26 Sweet corn sh2 59 Bio18-59 Waxy corn wx

27 Bio18-27 Sweet corn sh2 60 Bio18-60 Waxy corn WX

28 Bio18-28 Sweet corn sh2 61 Bio18-61 Waxy corn WX

29 Bio18-29 Sweet corn sh2 62 Bio18-62 Waxy corn WX

30 Bio18-30 Sweet corn sh2 63 Bio18-63 Waxy corn WX

31 Bio18-31 Sweet corn sh2 64 Bio18-64 Waxy corn WX

32 Bio18-32 Sweet corn sh2 65 Bio18-65 Waxy corn WX

33 Bio18-33 Sweet corn sh2 66 Bio18-66 Waxy corn WX
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ผลการทดลองและวิจารณ์
1. การจ�ำแนกเชื้อราสนิมด้วยลักษณะทาง

สัณฐานวิทยา
ตัวอย่างโรคราสนิมข้าวโพดส�ำหรับใช้

ปลกูเช้ือจาก อ.สนัทราย จ.เชยีงใหม่ ทีม่รีะดบัการ
เกิดโรคราสนิมมากกว่า 70% ของพื้นที่ปลูก และ
แหล่งของเชือ้ราจากศนูย์วจิยัข้าวโพดและข้าวฟ่าง
แห่งชาติ มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร ์ อ.ปากช่อง 
จ.นครราชสีมา มีระดับความรุนแรงการเกิดโรค
มากกว่า 60% อาการของโรคเกิดบนใบปรากฏ
เป็นตุ่มแผล (pustules) สีส้ม เป็นระยะที่ราสนิม
สร้าง uredium ปรากฏอาการมากกว่า 50% ของ
พืน้ทีใ่บ แผลมลีกัษณะเปิด สามารถมองเหน็สปอร์ 
(urediospores) ชัดเจน ลักษณะผงสปอร์สีส้ม
จนถงึน�ำ้ตาลอ่อน ส�ำหรบัต้นท่ีแสดงอาการรนุแรง 
สามารถพบแผลทัง้บนใบ ใต้ใบ ล�ำต้น และกาบใบ 
(Figure 1)

ลกัษณะทางสณัฐานวทิยาของเชือ้ราสนมิ
ใต้กล้องจลุทรรศน์พบว่า ระยะทีม่กีารสร้างสปอร์
ชนิดเดียว คือ urediospore มีขนาด (15-36.92)
x(22.82-44.36) ไมโครเมตร ลักษณะผิวสปอร์มี
หนาม (echinulate) สปอร์มี 2 แบบ คือ ลกัษณะ
กลมรี ผนงัหนา (ellipsoid: E) และลกัษณะแบบ
กลม ผนงัหนา (Oviod: O) (Figure 2)

2. การจ�ำแนกเชื้อราราสนิมด้วยการวิเคราะห์ 

ล�ำดับนิวคลีโอไทด์
การวิเคราะห์ล�ำดับนิวคลีโอไทด์บริเวณ 

ITS rDNA ของเชือ้รา P. polysora ทัง้ 2 ไอโซเลต 
ท่ีปลูกเช้ือเพื่อประเมินลักษณะความต้านทานบน
ข้าวโพดสายพันธุต่์าง ๆ  พบว่า เชือ้รา P. polysora 
มขีนาดชิน้ส่วนดเีอน็เอบรเิวณ ITS ประมาณ 600 
คู่เบส เมื่อน�ำข้อมูลล�ำดับนิวคลีโอไทด์ที่ได้มาท�ำ 
Multiple alignment ด้วยวิธี ClustalW ด้วย
โปรแกรม MEGA7 มาวิเคราะห์ร่วมกับข้อมูล 
ล�ำดับนิวคลีโอไทด์ของเชื้อรา P. polysora  จาก

ฐานข้อมูล NCBI จ�ำนวน 10 ไอโซเลต ได้แก่ 
HQ189432, HM467909, AB599975, AB599968, 
AB599970, HQ154024, HQ189433, HQ154021, 
HQ154022 และ AB599972 พบว่า เชื้อรา  
P. polysora ทัง้ 2 ไอโซเลต จดัอยูใ่นกลุม่เดยีวกบั 
เชือ้รา P. polysora จากฐานข้อมูล NCBI โดยมีค่า
ความเชื่อม่ันในการจัดกลุ่ม (bootstrap value) 
99% (Figure 3) โดยกลุม่ของเช้ือรา P. polysora 
ได้แยกจากเชื้อ P. sorghi ที่เป็นสาเหตุโรค  
common rust ของข้าวโพดซึง่มคีวามแตกต่างจาก
เชือ้รา P. polysora ทางลกัษณะทางสัณฐานวิทยา 
และวงจรชีวติ P. sorghi มีวงจรชีวิตแบบ macro-
cyclic heteroecious และต้องการพชืต่างชนดิใน
สกุล Oxalis sp. เป็นพืชสลับ (alternate host) 
(White, 2000) และเชื้อราสาเหตุ โรคราสนิม
ข้าวโพดทั้ง 2 ชนิด ที่ได้แยกกลุ ่มจากเชื้อรา  
P. melanocephala (KP744149, KP744148), 
P. tanaceti (EU014058 และ EU014059), 
Phakopsora myrtacearum (NR132913 และ 
KP729468), Ustilago maydis (AF135431, 
LC228638) และ U. scitaminea (EF185078, 
EF185078, AF135433, MH8l65951) (Figure 
3) ซึ่งสอดคล้องกับรายงานของ Unartgam et al. 
(2011) ที่ได้วิเคราะห์ล�ำดับนิวคลิโอไทด์บริเวณ 
ITS rDNA ของตัวอย่างเชื้อราสนิมข้าวโพด เพื่อ
ประเมินความสัมพันธ์ระหว่างสายพนัธุ ์ จากการ
วเิคราะห์ phylogenetic tree พบว่า ในประเทศไทย 
เชื้อราสนิมข้าวโพดที่ระบาดนั้น เกิดจากเชื้อรา  
P. polysora ซึ่งจากการส�ำรวจและการเก็บ
รวบรวมเชื้อราสนิมจากแหล่งปลูกต่าง ๆ ของ
ประเทศไทย พบว่า ไอโซเลตต่าง ๆ จดัอยูใ่นกลุม่
เดียวกับเชื้อรา P. polysora และแยกกลุ่มจาก  
P. sorghi ที่บันทึกไว้ในฐานข้อมูล Genbank
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มหาวทิยาลยัเกษตรศาสตร์ อ.ปากช่อง จ.นครราชสีมา มีระดบัความรุนแรงการเกิดโรคมากกวา่ 60% มีอาการ

ของโรคเกิดบนใบปรากฏเป็นตุ่มแผล (pustules) สีส้ม เป็นระยะที8ราสนิมสร้าง uredium ปรากฏอาการมากกวา่ 
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Figure 1 Symptom of corn rust disease in the fields observed at Chiang Mai Province  
(A, C) and Nakhon Ratchasima Province (B, D)

Figure 2 Morphological characters of uredium and urediospore of Puccinia polysora collected 
from Chiang Mai Province (A, C) and Nakhon Ratchasima Province (B, D) (U, uredium; Us, 
Urediospores; E, Ellipsoid shape; O, Oviod shape)
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Figure 3 UPGMA tree obtained from ITS rDNA sequences of Puccinia polysora (CM, SW) 
and sequence from GenBank database using MEGA7 program. Bootstrap values are  
indicated on the branches (1,000 replications)

3. ประเมินโรคราสนิมของสายพันธุ ์อินเบรด

ข้าวโพดหวานและข้าวโพดข้าวเหนียว
จากผลการประเมินเปอร์เซ็นต์การเกิด

โรคราสนมิบนข้าวโพดอนิเบรด จ�ำนวน 66 สายพนัธุ์ 
โดยการปลูกเชื้อราสนิมจาก จ.เชียงใหม ่พบว่า มี
ข้าวโพดที่แสดงลักษณะต้านทานสูง (highly  
resistance) จ�ำนวน 15 สายพันธุ ์ข้าวโพดทีแ่สดง
ลักษณะต้านทาน (resistant) จ�ำนวน 3 สายพันธุ์ 
ข้าวโพดทีแ่สดงลักษณะต้านทานปานกลาง (moderately 
resistant) จ�ำนวน 17 สายพันธุ์ ข้าวโพดที่แสดง
ลกัษณะอ่อนแอปานกลาง (moderately susceptible) 
จ�ำนวน 21 สายพันธุ์ และข้าวโพดที่มีลักษณะ
อ่อนแอ (susceptible) จ�ำนวน 8 สายพันธุ์ แต่
ไม่พบลักษณะที่อ่อนแอมาก ส�ำหรับการปลูกเชื้อ
ราสนิมจาก ศูนย์วิจัยข้าวโพดและข้าวฟ่างแห่ง
ชาติ (ไร่สุวรรณ) พบว่า ข้าวโพดที่แสดงลักษณะ
ต้านทานสงู มจี�ำนวน 2 สายพนัธุ ์ข้าวโพดทีแ่สดง

ลักษณะต้านทาน จ�ำนวน 1 สายพันธุ์ ข้าวโพดที่
แสดงลกัษณะต้านทานปานกลาง จ�ำนวน 5 สายพนัธุ ์
ข้าวโพดทีแ่สดงลกัษณะอ่อนแอปานกลาง จ�ำนวน 
37 สายพันธุ์ ข้าวโพดที่มีลักษณะอ่อนแอ จ�ำนวน 
11 สายพนัธุ ์ และพบลกัษณะอ่อนแอมาก เพยีง  
1 สายพันธุ ์(Table 2, Figure 4) และม ี2 สายพนัธุ์ 
ที่ไม่งอก คือ Bio18-41 และ Bio18-42

     เมื่อพิจารณาผลการปลูกเชื้อจาก ทั้ง  
2 แหล่งเชื้อ พบว่า มีข้าวโพดที่แสดงลักษณะ
ต้านทานสูงเหมือนกัน จ�ำนวน 2 สายพันธุ์ ได้แก่ 
Bio18-1 และBio 18-35 สายพนัธุท์ีแ่สดงลกัษณะ
ต้านทานปานกลาง จ�ำนวน 3 สายพันธุ์ ได้แก ่
Bio18-11, Bio18-12 และ Bio18-16 สายพันธุ์
แสดงลกัษณะอ่อนแอปานกลาง จ�ำนวน 13 สายพนัธ์ุ 
ได้แก่ Bio18-3, Bio18-4, Bio18-5, Bio18-19, 
Bio18-24, Bio18-34, Bio18-44, Bio18-45,  
Bio18-48, Bio18-49, Bio18-50, Bio18-59 และ 
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Bio18-61 สายพันธุ์ที่มีลักษณะอ่อนแอ จ�ำนวน  
1 สายพันธุ ์ ได้แก่ Bio18-22 และม ี9 สายพนัธุท์ี่ 
ไม่งอกคือ Bio18-23, Bio18-26, Bio18-28,  
Bio18-30, Bio18-32, Bio18-46, Bio18-57,  
Bio18-58 และ Bio18-67 อย่างไรกต็าม มข้ีาวโพด
หลายสายพนัธุท์ีแ่สดงลกัษณะทีต่่างกัน เม่ือปลกูด้วย

เชื้อราสนิมท้ัง 2 แหล่ง เช่น Bio18-43 แสดง 
ลักษณะต้านทานต่อแหล่งเชื้อจาก จ.เชียงใหม่ แต่ 
แสดงลักษณะอ่อนแอปานกลางต่อแหล่งเชื้อจาก 
จ.นครราชสมีา จากผลการปลูกเชือ้นีแ้สดงให้เห็นว่ามี
ความผนัแปรและแตกต่างกนัระหว่างสายพนัธุเ์ชือ้รา
สนมิในการเข้าท�ำลายข้าวโพดพนัธุต่์าง ๆ (Figure 5)

Table 2 The phenotype of corn inbred line inoculated by Chiang Mai isolate and  
Nakhon Ratchasima isolate of corn rust fungi, Puccinia polysora

Phenotype
Variety no. (Bio18-)

Chiang Mai inoculum Nakhon Ratchasima inoculum

HR 1, 7, 9, 13, 14, 15, 35, 36, 37, 38, 39, 40, 56, 
65, 66

1, 35

R 43, 57, 64 20

MR 6, 8, 10, 11, 12, 16, 17, 20, 26, 27, 29, 31, 33, 
46, 53, 55, 62

9, 11, 12, 15, 16, 40

MS 3, 4, 5, 18, 19, 24, 28, 30, 32, 34, 44, 45, 47, 
48, 49, 50, 58, 59, 60, 61, 63

2, 3, 4, 5, 6, 7, 13, 14, 19, 21, 24, 25, 

29, 31, 33, 34, 37, 38, 42, 43, 44, 45, 

48, 49, 50, 51, 52, 53, 54, 55, 56, 59, 

61, 62, 64, 65, 66

S 2, 21, 22, 23, 25, 51, 52, 54 8, 10, 17, 22, 27, 36, 39, 41, 47, 63

HS - 18

Figure 4 Symptom and phenotype of corn rust disease after inoculation with Puccinia poly-
sora collected from Nakhon Ratchasima province (A) and Chiang Mai province (B)  
a: Highly resistance (HR), b: Resistance (R), c: Moderately resistance (MR), d: Moderately  
susceptible (MS),e: susceptible (S), f: Highly susceptible (HS)
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ปัทมา (2555) ได้ประเมินการเกิดโรค 
ราสนิมและความรุนแรงของโรคบนข้าวโพด 
สายพนัธุแ์ท้ Ki1-Ki52 ในพืน้ท่ีท่ีตัง้อยู่ในภมูศิาสตร์
ท่ีต่างกัน ได้แก่ จ.สงขลา, จ.นครราชสมีา, จ.ล�ำปาง 
และ จ.กาญจนบรุ ีพบว่า ข้าวโพดทัง้ 52 สายพนัธุ ์
(Ki1-Ki52) มลัีกษณะความต้านทานต่อโรคราสนมิ
แตกต่างกันในแต่ละพ้ืนท่ีทีท่ดสอบโรค จากผลการ
ทดสอบน้ีแสดงให้เห็นว่า เชื้อราสนิมที่ระบาดใน
แต่ละพื้นที่มีความผันแปรภายในสปีชีส์หรือมี
ความแตกต่างในระดับสายพันธุ์ของเชื้อราในการ
ก่อให้เกิดโรค 

4. การค้นหา QTL ท่ีอธิบายลักษณะความ

ต้านทานต่อโรคราสนิมด้วยเทคนิค Genome 

wide association study (GWAS)
จากการวิเคราะห์ association โดยใช้

ข้อมูล SNP ทั้งจีโนม จ�ำนวน 159,201 ต�ำแหน่ง 
โดยท�ำการคัดกรอง (filter) จาก SNPs จ�ำนวน 
518,457 ต�ำแหน่ง โดยเลือกต�ำแหน่ง SNPs ที่มี
ค่า minor allele frequency มากกว่า 5 % (MAF 
> 0.05) และไม่มีข้อมูลสูญหายมากกว่า 10% รวมถงึ 
มีการตัดจ�ำนวนตัวอย่างที่มีค่า heterozygosity 
ที่มากกว่า 20 % และจากการลดจ�ำนวนความถี่
ของจ�ำนวน SNP ด้วยการท�ำ Linkage Disequi-
librium based SNP pruning (Thinning) ใน
ระยะ 1 Kb แล้ววิเคราะห์ GWAS ด้วยโปรแกรม 
GAPIT โดยใช้วธิกีาร MLM (mixed linear model) 

แบบ PCA+K ซึง่ใช้ค่า PCA (principal component 
analysis) 3 ระนาบแรก (PC1-3 dimensions) 
และ Kinship matrix (K) ร่วมวเิคราะห์ในสมการ
ของ l inear model พบ ต�ำแหน่ง SNP,  
AX-91585214 อยูบ่นโครโมโซมคู่ที ่3 (QTL_chr3) 
และต�ำแหน่งSNP, AX-91180376 อยู ่บน
โครโมโซมที่ 10 (QTL_chr10) (Figure 6,  
Figure 7) มีความสัมพันธ์อย่างมีนัยส�ำคัญทาง
สถิติ (–log10 (p) > 3.5) กับลักษณะความ
ต้านทานโรคราสนมิแหล่งเชือ้จาก จ. นครราชสมีา
และลักษณะความต้านทานโรคราสนิมแหล่งเชื้อ
จาก จ.เชียงใหม่ ตามล�ำดับ (Table 3) (Figure 8) 
จากการค้นหาต�ำแหน่งยีนที่เกี่ยวข้องกับลักษณะ
ความต้านทาน Wanlayaporn et al. (2013) พบ 
QTLs ต้านทานต่อโรคราสนิมบนโครโมโซมคู่ 1, 
6 และ 10 ในข้าวโพดหวาน recombinant inbred 
lines (RILs) จากการทดสอบโรคที่ศูนย์วิจัย
ข้าวโพดและข้าวฟ่างแห่งชาติ (ไร่สุวรรณ) และ 
sweet seeds research station นอกจากนี ้ 
Ce et al. (2019) ได้ทดสอบพันธุ์ต้านทานต่อโรค
ราสนิมข้าวโพดบนลูกผสมกลับชั่วที่ 1 ของ  
Recombination inbred line (RIL) จ�ำนวน  
118 พันธุ์ จาก 3 แหล่งปลูกและวิเคราะห์ร่วมกับ  
genetic map constructed จาก 1635 SNP 
markers พบต�ำแหน ่งยีนบนโครโมโซมคู ่  
4 (qSCR4.08) และ 9 (qSCR9.04).                                                              

Figure 5 Histogram with fit normal model of phenotype distribution on several corn inbred 
line causes by rust fungi isolated Chiang Mai (A) and Nakhon Ratchasima (B)

จาํนวน 37 สายพนัธ์ุ ขา้วโพดที8มีลกัษณะอ่อนแอ จาํนวน 11 สายพนัธ์ุ และพบลกัษณะอ่อนแอมาก เพียง 1 สาย

พนัธ์ุ (Figure 4, Table 4) และมี 2 สายพนัธ์ุ ที8ไม่งอก คือ Bio18-41 และ Bio18-42 

   เมื8อพิจารณาผลการปลูกเชืSอจากทัSง 2 แหล่งเชืSอ พบวา่ มีขา้วโพดที8แสดงลกัษณะตา้นทานสูงเหมือนกนั 

จาํนวน 2 สายพนัธ์ุ ไดแ้ก่ Bio18-1 และBio 18-35 สายพนัธ์ุที8แสดงลกัษณะตา้นทานปานกลาง จาํนวน 3 สาย

พนัธ์ุ ไดแ้ก่ Bio18-11, Bio18-12 และ Bio18-16 สายพนัธ์ุแสดงลกัษณะอ่อนแอปานกลาง จาํนวน 13 สายพนัธ์ุ 

ไดแ้ก่ Bio18-3, Bio18-4, Bio18-5, Bio18-19, Bio18-24, Bio18-34, Bio18-44, Bio18-45, Bio18-48, Bio18-49, 

Bio18-50, Bio18-59 และ Bio18-61   สายพนัธ์ุที8มีลกัษณะอ่อนแอ จาํนวน 1 สายพนัธ์ุ ไดแ้ก่ Bio18-22  และมี 9 

สายพนัธ์ุที8ไม่งอกคือ Bio18-23, Bio18-26, Bio18-28, Bio18-30, Bio18-32, Bio18-46, Bio18-57, Bio18-58 และ 

Bio18-67  อยา่งไรกต็ามมีขา้วโพดหลายสายพนัธ์ุที8แสดงลกัษณะที8ต่างกนั เมื8อปลูกดว้ยเชืSอราสนิมทัSง 2 แหล่ง 

เช่น Bio18-43 แสดงลกัษณะตา้นทานต่อแหล่งเชืSอจาก จ.เชียงใหม่ แต่แสดงลกัษณะอ่อนแอปานกลางต่อแหล่ง

เชืSอจาก จ.นครราชสีมา จากผลการปลูกเชืSอนีSแสดงใหเ้ห็นวา่มีความผนัแปรและแตกต่างกนัระหวา่งสายพนัธ์ุ

เชืSอราสนิมในการเขา้ทาํลายขา้วโพดพนัธ์ุต่าง ๆ (Figure 5) 

     ปัทมา (2555) ไดป้ระเมินการเกิดโรคราสนิมและความรุนแรงของโรคบนขา้วโพดสายพนัธ์ุแท ้Ki1-

Ki52 ในพืSนที8ที8ตัSงอยูใ่นภูมิศาสตร์ที8ต่างกนั ไดแ้ก่ จ.สงขลา, จ. นครราชสีมา, จ.ลาํปาง และ จ.

กาญจนบุรี พบวา่ ขา้วโพดทัSง 52 สายพนัธ์ุ (Ki1-Ki52) มีลกัษณะ ความตา้นทานต่อโรคราสนิม

แตกต่างกนัในแต่ละพืSนที8ที8ทดสอบโรค จากผลการทดสอบนีSแสดงใหเ้ห็นวา่ เชืSอราสนิมที8ระบาดในแต่ละพืSนที8

มีความผนัแปรภายในสปีชีส์หรือมีความแตกต่างในระดบัสายพนัธ์ุของเชืSอราในการก่อใหเ้กิดโรค  
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Figure 6 The analysis of resistance gene in corn to P. polysora from Nakhon Ratchasima 
inoculum (A) Inflation depicted by Q-Q plots of observed versus the expected – log10  
(P values) plot using MLM and kinship matrix. (B) Manhattan plot with the individual SNPs 
on the X-axis and –log10 (P values) of each SNP on the Y-axis. The red vertical line showed 
the significant associations with SNPs of disease response P values ≤≤ 0.05 

Figure 7 The analysis of resistance gene in corn to P. polysora from Chiang Mai inoculum 
(A) Inflation depicted by Q-Q plots of observed versus the expected – log10  
(P values)  plot using MLM and kinship matrix. (B) Manhattan plot with the individual SNPs 
on the X-axis and –log10 (P values) of each SNP on the Y-axis. The red vertical line showed 
the significant associations with SNPs of disease response P values ≤ ≤0.05 

Rust_NMR
QTL.Chr3

QTL.Chr10
Rust_CM

BA

A B

Figure 8 Box plot that show the result of allele effect of SNPs position that most relatively 
with rust disease resistance (A: Nakhon Ratchasima isolate), (B: Chiang Mai isolate) on 
chromosome 3 (QTL_chr3, AX91585214, AX90837106) and 10 (QTL_chr10, AX91180376, 
Ax91181475, AX91181454, AX91181383)

A B
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สรุปผลการทดลอง
การทดสอบและประเมนิโรคราสนิมทีเ่กดิ

จากเช้ือรา P. polysora 2 สายพันธุ์ พบว่า  
มีข้าวโพดพนัธุเ์ดยีวกนัแสดงระดบัความต้านทาน
ในระดับเดียวกัน และแตกต่างกัน จากการปลูก
เชือ้ราสนมิทัง้ 2 แหล่งเชือ้ แสดงให้เหน็ว่า เชือ้รา
สนิม P. polysora มีความผันแปรหรือความแตก
ต่างในระดับสายพันธุ์และมีความสามารถก่อให้
เกดิโรคต่างกนั ดงันัน้ ในการปรบัปรุงพันธุข้์าวโพด
ต้านทานโรคราสนมิ ควรใช้แหล่งของเชือ้ราในการ
ทดสอบโรคมากกว่าแหล่งเดียว เพ่ือให้ได้พันธุ์
ข้าวโพดที่ต้านทานครอบคลุมแหล่งของเช้ือที่
ระบาดในประเทศไทย การค้นหายีนหรือ QTL 
ด้วยเทคนิค GWAS สามารถหาต�ำแหน่ง QTL ที่
เก่ียวข้องหรอืสมัพันธ์กับความต้านทานโรคราสนมิ
บนโครโมโซมคู ่3 จากแหล่งเชือ้นครราชสมีา และ
โครโมโซมคู่ที่ 10 จากแหล่งเชื้อเชียงใหม่ โดย
ต�ำแหน่ง QTL นั้นมีขนาดประมาณ 210 Kb.

กิตติกรรมประกาศ
ขอขอบคณุ ส�ำนักงานพัฒนาวทิยาศาสตร์

และเทคโนโลยแีห่งชาต ิ(สวทช.) สนบัสนนุเงนิทนุ
ในการวิจัย (เลขที่โครงการ P-17-52167) 
ศูนย์วิจัยพืชไร่ชัยนาท จ.ชัยนาท ในการสนับสนุน
เมล็ดพันธุ์ที่ใช้ในการทดลอง และภาควิชาโรคพืช 
คณะเกษตร ก�ำแพงแสน มหาวทิยาลัยเกษตรศาสตร์ 
วิทยาเขตก�ำแพงแสน จ.นครปฐม เอื้อเฟื้อสถาน
ที่ในการทดลอง 
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