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บทความวิจัย 

การศึกษาสมบัติทางด้านความหนืดแป้งข้าวโพดข้าวเหนียวและค้นหาสนิปส์ของยีน 
Waxy และ Dull-I ในข้าวโพดข้าวเหนียว 
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บทคัดย่อ 

การประเมินสมบัติทางด้านความหนืดของฟลาวร์ข้าวโพดข้าวเหนียวด้วยเครื่องวัดความหนืดแบบรวดเร็ว (Rapid 
Visco Analyzer หรือ RVA) จากฟลาวร์ข้าวโพดข้าวเหนียว 30 พันธุ์/สายพันธุ์/ลูกผสม ประกอบด้วย ข้าวโพดข้าวเหนียว
สายพันธุ ์แท้ ( Inbred lines) ข้าวโพดข้าวเหนียวลูกผสม (Hybrids) และข้าวโพดข้าวเหนียวลูกผสมพันธุ ์การค้า  
(Commercial hybrids) ซึ่งถูกนำมาใช้เป็นพันธุ์เปรียบเทียบ พบว่าฟลาวร์ที่ได้จากข้าวโพดข้าวเหนียว สายพันธุ์แท้ 
WKA005 WKNN016 YNB01 และ WPK018 มีค่าความหนืดสูงสุด การแตกตัวของเม็ดแป้ง และค่าการคืนตัวน้อยกว่าพันธุ์
เปรียบเทียบ ในขณะท่ีฟลาวร์ท่ีได้จากข้าวโพดข้าวเหนียวลูกผสม UT1122 UTI11 และ UTI22 มีค่าการคืนตัวสูงกว่าพันธุ์
เปรียบเทียบ เม่ือพิจารณาลำดับนิวคลีโอไทด์ของยีน Waxy และ Dull ซึ่งแปลงข้อมูลเป็นเอนไซม์ GBSSI เกี่ยวข้องกับการ
สังเคราะห์อะไมโลส และเอนไซม์ SSIII ซึ่งเกี่ยวข้องกับการควบคุมหลักการต่อสายอะไมโลเพคตินในเม็ดแป้ง จากผลงานวจิยั
นี้สามารถตรวจพบความผันแปรทางพันธุกรรมของลำดับนิวคลีโอไทด์ของยีน Waxy 20 ตำแหน่ง แต่ไม่มีความสัมพันธ์
ระหว่างจีโนไทป์กับลักษณะความหนืด ในขณะที่การวิเคราะห์ความผันแปรลำดับนิวคลีโอไทด์ส่วนที่เป็น เอ็กซอนของยีน 
Dull มีตำแหน่งความผันแปรของลำดับนิวคลีโอไทด์แบบสนิปส์จำนวน 7 ตำแหน่ง ได้แก่ ตำแหน่งท่ี  A28G C34T A55G 
G130T G213A A430C และ T480C เมื่อนำลำดับนิวคลีโอไทด์บริเวณเอ็กซอน มาถอดรหัสกรดอะมิโน พบว่ามีตำแหน่ง
ความผันแปรของลำดับนิวคลีโอไทด์แบบสนิปส์ยีน Dull ตำแหน่งที ่ G130T G213A และ T480C ทำให้กรดอะมิโน
เปลี่ยนแปลง 3 ตำแหน่ง และมีความสัมพันธ์กับลักษณะความหนืด ดังนั้น ยีน Dull สามารถนำไปสร้างเป็นเครื่องหมาย             
ดีเอ็นเอสำหรับนำไปใช้ในการช่วยคัดเลือกข้าวโพดข้าวเหนียวที่มีลักษณะคุณภาพด้านการบริโภคท่ีดีได้ 

คำสำคัญ 
ข้าวโพดข้าวเหนียว  
สมบัติทางด้านความหนืด  
สนิปส ์

 

บทนำ 
ข้าวโพดข้าวเหนียวมีลักษณะเนื้อสัมผัสที ่เหนียวนุ่มซึ ่งเป็น

ลักษณะที่จำเพาะจึงเป็นที่นิยมของผู้บริโภค ดังนั้นในขั้นตอนการ
ปรับปรุงพันธุ์นอกจากจะเน้นการเพิ่มผลผลิตแล้ว คุณภาพด้านการ
บริโภคจึงเป็นเกณฑ์ที ่สำคัญอย่างหนึ่งด้วย การคัดเลือกข้าวโพด 
ข้าวเหนียวที่มีลักษณะเนื้อสัมผัสที่ดีนั้นสามารถทำได้โดยการวัดด้วย
ประสาทสัมผัส โดยวิธีการชิมซ่ึงเป็นวิธีท่ีนิยมใช้กันแพร่หลาย ผู้ชิมท้ัง
จากผู้บริโภคทั่วไป หรือผู้ที่มีความชำนาญ เป็นผู้ให้คะแนนการชิมค่า
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ความเหนียวนุ่ม ซึ่งอาจเกิดความลำเอียงจากทักษะการประเมินและ
ความชอบส่วนบุคคล ทำให้ผลการชิมมีความแปรปรวนในการทดสอบ
ได้ จึงไม่สามารถบ่งชี ้ความแตกต่างของความเหนียวนุ ่มได้อย่าง
ชัดเจน ปัจจุบันมีการนำเครื ่องวัดความหนืดแบบรวดเร็ว (Rapid 
Visco Analysis, RVA) มาใช้ประเมินคุณภาพด้านการบริโภคเบื้องต้น
ของผลิตภัณฑ์ที ่มีแป้งเป็นองค์ประกอบ ในการประเมินคุณภาพ
สำหรับเป็นข้อมูลพื้นฐานของลักษณะประจำพันธุ์ของสายพันธุ์ข้าว
ด้วยเครื่อง RVA พบว่าสายพันธุ์ข้าวท่ีพบค่าความหนืดสูงสุด (peak 
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viscosity) และค่าการแตกตัวของเม็ดแป้ง (breakdown) ที่น้อยกว่า 
มีผลทำให้ความเหนียวน้อยกว่า และสายพันธุ์ข้าวที่มีค่าการคืนตัว
ของแป้ง (setback) มากกว่า หลังการหุงต้มทำให้ข้าวร่วนมากกว่า 
และต้องใช้เวลาในการหุงต้มนานขึ้น (Sudtasarn & Kenlueam, 
2013) การควบคุมองค์ประกอบของแป้งและการเปลี ่ยนแปลง
คุณสมบัติด้วยความหนืดของข้าวโพด ข้าวเหนียวเป็นผลจากอิทธิพล
ของย ีน ได ้แก ่ amylose extender (ae1) brittle endosperm2 
(bt2) shrunken1 (sh1) shrunken2 (sh2) sugary (su1) และ 
GBSSI (wx1) (Wilson et al., 2004) การกลายพันธุ์ของยีน Waxy 
ซึ่งควบคุมการสังเคราะห์เม็ดแป้งในข้าวโพดข้าวเหนียวส่งผลให้การ
สังเคราะห์อะไมโลสลดลง ในเม็ดแป้งจึงประกอบด้วยอะไมโลเพคติน
ร้อยละ 99 ทำให้ข้าวโพดข้าวเหนียวมีลักษณะเหนียวนุ่ม (Klosgen 
et al., 1986) การกลายพันธุ ์ของยีน Dull มีผลทำให้โครงสร ้าง 
อะไมโลเพคตินเปลี ่ยนแปลง (Fujita et al., 2007) โมเลกุลของ 
อะไมโลเพคตินมีผลต่อการคืนตัวของแป้งของข้าวและเพิ่มการทนต่อ
การย่อย (Lapkhoksung, 2012) งานวิจัยนี้ได้ทำการตรวจหาความ
ผันแปรทางพันธุกรรมของลำดับนิวคลีโอไทด์ตำแหน่งเดียว (Single 
Nucleotide Polymorphisms, SNPs) ที่มีผลต่อการเปลี่ยนแปลง
ของลำดับกรดอะมิโน และส่งผลถึงการแสดงออกของยีนและการ
ทำงานของโปรตีนที่มีบทบาทหน้าที่เกี่ยวข้องกับสมบัติทางด้านความ
หนืด เพื่อการนำมาสู่การออกแบบเครื่องหมายดีเอ็นเอสนิปส์สำหรับ
ใช้เป็นเครื่องมือในการช่วยคัดเลือกท่ีแม่นยำ และช่วยร่นระยะเวลา
ของการปรับปรุงพันธุ์ ดังนั้นวัตถุประสงค์ของงานวิจัยนี้เพื่อศึกษา
สมบัติทางด้านความหนืดของฟลาวร์ข้าวโพดข้าวเหนียวและความผัน
แปรของลำดับนิวคลีโอไทด์ของยีน Waxyและ Dull สำหรับนำไปใช้
เป็นข้อมูลในการพัฒนาเครื่องหมายดีเอ็นเอช่วยในการคัดเลือกสาย
พันธุ์ข้าวโพดข้าวเหนียวที่มีประสิทธิภาพ ให้ได้คุณภาพของข้าวโพด
ข้าวเหนียวตามต้องการอย่างแม่นยำ 

 

อุปกรณ์และวิธีการวิจัย 
1. ศึกษาคุณสมบัติทางเคมีของฟลาวร์ข้าวโพดข้าวเหนียว 

1.1 การเตรียมฟลาวร์ข้าวโพดข้าวเหนียว 
บดเมล็ดแห้งของข้าวโพดข้าวเหนียวจำนวน 30 พันธุ ์/สาย

พันธุ์/ลูกผสม ประกอบด้วย ข้าวโพดข้าวเหนียวสายพันธุ์แท้ (Inbred 
lines) ลูกผสม (Hybrids) และลูกผสมพันธุ ์การค้า (Commercial 
hybrids) จำนวน 14 สายพันธุ์ 11 ลูกผสม และ 5 พันธุ์ ตามลำดับ 
แล้วร่อนผ่านตะแกรงที่มีรูขนาด 100 เมช (mesh) 

1.2 วิเคราะห์คุณสมบัติด้านความหนืดของฟลาวร์ข้าวโพด 
ข้าวเหนียว 

วัดความหนืดของแป้งด้วยเครื่อง RVA (Rapid Visco Analysis 
4500) โดยดำเนินการตามวิธีการ Newport Scientific method 
(Newport Scientific, 1997) ทำการบันทึกค่าต่าง ๆ ดังนี้ ค่าความ

หนืดสูงสุด (peak viscosity) ค่าแตกตัวของเม็ดแป้ง (breakdown) 
ค่าการคืนตัวของแป้ง (setback) วิเคราะห์ค่าความแปรปรวน  
และเปร ียบเท ียบค ่าเฉล ี ่ยของข ้อม ูลด ้วยว ิธ ี  Duncan’s New 
Multiple Range Test (DMRT) ท่ีระดับความเชื่อมั่นร้อยละ 95 
2. ค้นหาสนิปส์ของยีน GBSSI และ Dull ในข้าวโพดข้าวเหนียว 

2.1 การสกัดดีเอ็นเอ และการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอด้วยเทคนิค
พีซีอาร์ (PCR) 

เมล็ดข้าวโพดข้าวเหนียว 30 พันธุ์/สายพันธุ์/ลูกผสม จากน้ัน
ทำการคัดเลือกเมล็ดที่สมบูรณ์ตัวอย่างละ 20 เมล็ด นำมาเพาะให้
งอกเป็นต้นกล้า ตัดใบอ่อนมาหั่นเป็นชิ้นเล็ก  ๆ ประมาณ 0.1 กรัม 
ใส่ลงในโกร่งที่มีไนโตรเจนเหลว บดให้ละเอียดเป็นผงแล้วใช้ชุดน้ำยา
สกัดดีเอ็นเอสำเร็จรูป (DNA extraction GF–1, Vivantis) จากน้ัน
ตรวจสอบคุณภาพสารละลายดีเอ็นเอที่สกัดได้การวัดค่าการดูดกลืน
แสง นำสารสกัดดีเอ็นเอมาเจือจางให้มีความเข้มข้น 100 นาโนกรัม
ต่อไมโครลิตร (ng/µl) จากนั้นเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอด้วยเทคนิคพีซีอาร์ 
(PCR) ด้วยไพรเมอร์ S3F (5´–GTTGACCACCCACTGTTCCT–3') / 
S5 R (5 ´–AGCACAAGCAAGCAGCTACA–3 ') (Bao et al., 2 0 1 2 ) 
และไพรเมอร์ Du6F (5´–TGATTGGTGGTTTGCAGATG–3') / Du8R 
(5 ´–TCCGAGAAAACGAAGTCCA–3 ') (อ อ ก แ บบส ำ ห ร ั บ ใ ช ้ ใ น
งานวิจัยน้ี) ซ่ึงจำเพาะกับดีเอ็นเอของยีน GBSSI และ Dull ตามลำดับ 
ตรวจสอบผลผลิตโดยใช้เจลอะกาโรส หลังจากนั้นทำชิ้นดีเอ็นเอให้มี
ความบริสุทธิ์ และวิเคราะห์หาลำดับนิวคลีโอไทด์ด้วยเครื่อง IIIumina 
Hiseq (illumine) ด้วยเทคนิค BT–Sequencing (barcode tagged 
sequencing base on next generation sequencing)  
ตามกรรมวิธีของบริษัท Celemics ประเทศสาธารณรัฐเกาหลี 

2.2 การวิเคราะห์ลำดับนิวคลีโอไทด์และลำดับกรดอะมิโน 
นำข้อมูลลำดับนิวคลีโอไทด์ที่ได้มาจัดเรียงตำแหน่งเปรียบเทียบ

ก ันโดยใช ้ โปรแกรม ClustalW2 ด ้วยว ิธ ี  Multiple alignment  
ให้ถูกต้องตรงกันทุกตัวอย่าง แล้วนำไปเทียบกับลำดับนิวคลีโอไทด์ 
ในฐานข้อมูลสากล GenBank และนำลำดับนิวคลีโอไทด์มาถอดรหัส
กรดอะมิโนด้วยโปรแกรม ExPASy แล้วนำมาสร้างแผนภูมิความสัน
พันธ์ทางพันธุกรรม (phylogenetic tree) ด้วยโปรแกรม MEGA–X 
ด ้ ว ย ว ิ ธ ี  Neighbor–Joining โ ด ย ก ำ ห นดค ่ า  bootstrap test  
ท่ี 1,000 ซ้ำ 

 

ผลการวิจัย 
1. สมบัติทางด้านความหนืดของฟลาวร์ข้าวโพดข้าวเหนียว 

ปัจจุบันยังไม่มีเกณฑ์ในการจัดแบ่งลักษณะความเหนียวนุ่มของ
ข้าวโพดข้าวเหนียว งานวิจัยนี ้จึงใช้ข้าวโพดข้าวเหนียวสายพันธุ์
ล ูกผสมเพื ่อการค้า ซ ึ ่งเป ็นที ่ยอมร ับและนิยมบร ิโภคม าเป็น 
ตัวเปรียบเทียบ เมื่อนำฟลาวร์ข้าวโพดข้าวเหนียวจำนวน 30 พันธุ์/
สายพันธุ ์/ลูกผสม มาศึกษาสมบัติทางด้านความหนืดด้วยเครื ่อง 
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Rapid Visco Analyser (RVA) พบว่าค ่าความหนืดส ูงส ุด (peak 
viscosity) ค่าแตกตัวของเม็ดแป้ง (breakdown) ค่าการคืนตัวของ
แป้ง (setback) มีความแตกต่างกันทางสถิติอย่างมีนัยสำคัญที่ระดับ
ความเชื่อมั่นร้อยละ 95 (Table 1) เมื่อพิจารณาค่าความหนืดสูงสุด
ซึ่งเป็นค่าที่มีความสัมพันธ์กับคุณภาพด้านการบริโภค พบว่าฟลาวร์
ข้าวโพดข้าวเหนียวมีค่าความหนืดสูงสุดระหว่าง 14.12 – 180.46 
อาร์วียู (RVU) โดยฟลาวร์ข้าวโพดข้าวเหนียวลูกผสมพันธุ์การค้ามี
ความหนืดสูงสุดและน้อยที่สุดเป็นฟลาวร์ที่ได้มาจากพันธุ์แฟนซี 111 
(Fancy 111) (153.54 RVU) และพันธุ ์ไวโอเลตไวท์ 926 (Violet 
white 926) (56.29 RVU) ตามลำดับ ฟลาวร์ข้าวโพดข้าวเหนียวที่มี
ค่าความหนืดสูงสุดต่ำกวา่ฟลาวร์ข้าวโพดข้าวเหนียวจากพันธุ์ไวโอเลต
ไวท์ 926 ได้แก่ ฟลาวร์ข้าวโพดข้าวเหนียวที่ได้มาจากสายพันธุ์แท้ 
WKA005 WKNN016 YNB01 และ WPK018 นั ่นคือสายพันธุ ์แท้
ดังกล่าวมีลักษณะความเหนียวน้อยกว่าพันธุ์เปรียบเทียบเมื่อพิจารณา
การแตกตัวของเม็ดแป้ง (breakdown) เป็นค่าความแตกต่างระหว่าง
ความหนืดสูงสุดและความหนืดต่ำสุด บ่งบอกถึงความสามารถในการ
คงทนต่ออุณหภูมิ และการกวน  

พบว่าฟลาวร์ข้าวโพดข้าวเหนียวมีค่าความหนืดสูงสุดระหว่าง
0.37–97.66 RVU ฟลาวร์ข้าวโพดข้าวเหนียวลูกผสมพันธุ์การค้าที่มี
ค่าการแตกตัวของแป้งมากที่สุด คือ ฟลาวร์ที่ได้มาจากพันธุ์ชัยนาท 
84–1 (Chai Nat 84–1) (66.45 RVU) และพันธ ุ ์สว ีทไวโอเล็ต 
(Sweet Violet) (23.12 RVU) ฟลาวร์ข้าวโพดข้าวเหนียวที่มีค่าการ
แตกตัวของแป้งต่ำกว่าฟลาวร์จากพันธุ์ สวีทไวเล็ต ได้แก่ ฟลาวร์  
ที ่ได้มาจากข้าวโพดข้าวเหนียวสายพันธุ ์แท้ KKCW02 PWHB01 
UTI11 UTI20 UTI22 WKA005 WPA018 WKNN016 WTNGHB003 
YNB01 และข้าวโพดข้าวเหนียวลูกผสม CNW1602 CNW 1537 
CNW1602 และ UT112 แต่มีเพียงค่าการแตกตัวของแป้งท่ีได้มาจาก
สายพันธุ์แท้ WKA005, WPK018, WKNN016 และ YNB01 เท่าน้ันท่ี
มีความแตกต่างกันทางสถิติอย่างมีนัยสำคัญที่ระดับความเชื่อมั่นร้อย
ละ 95 น่ันคือ สายพันธุ์แท้ดังกล่าวน้ันมีคุณภาพด้านความเหนียวน้อย
กว่าตัวเปรียบเทียบ 

เมื่อพิจารณาค่าการคืนตัว (setback) หาได้จากผลต่างระหว่าง
ความหนืดส ุดท ้ายก ับความหนืดต ่ำส ุด ซ่ึ งค่าการคืนต ัวจะมี
ความสัมพันธ์กับลักษณะเนื้อสัมผัส โดยแป้งข้าวโพดข้าวเหนียวมีค่า
การคืนตัวต่ำแสดงให้เห็นว่า เมื่อนำข้าวโพดข้าวเหนียวมาต้มสุกแม้
ปล่อยให้เย็นลง แต่เนื ้อสัมผัสยังคงเหนียวนุ่ม งานวิจัยนี้มีค่าการ 
คืนตัวของฟลาวร์ข้าวโพดข้าวเหนียวอยู่ระหว่าง 6.29 – 60.70 RVU 
ฟลาวร์ข้าวโพดข้าวเหนียวลูกผสมพันธุ์การค้าที่มีค่าการคืนตัวมาก
ที่สุดและน้อยที่สุด คือ ฟลาวร์ที่ได้มาจากพันธุ์ชัยนาท 84–1 (23.29 
RVU) และพันธุ์ไวโอเล็ตไวท์ 926 (10.37 RVU) ฟลาวร์ข้าวโพดข้าว
เหนียวท่ีมีค่าการคืนตัวสูงกว่าตัวเปรียบเทียบ ได้แก่ ฟลาวร์ ที่ได้มาจาก
สายพันธุแ์ท้ UT1122 UTI11 และ UTI22  

2. ค้นหาสนิปส์ของยีน Waxy และ Dull ในข้าวโพดข้าวเหนียว 
2.1 การวิเคราะห์ข้อมูลลำดับนิวคลีโอไทด์และความผันแปร

ของลำดับนิวคลีโอไทด์ยีน Waxy 
งานวิจัยนี้ได้ทำการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอที่สกัดได้จากข้าวโพด

ข้าวเหนียว 30 พันธุ์/สายพันธุ์/ลูกผสม ด้วยเทคนิคพีซีอาร์โดยใช้ไพร
เมอร์ GBSS ซึ่งถูกออกแบบมาให้จำเพาะกับดีเอ็นเอเป้าหมายคือยีน 
Waxy พบว่าไพรเมอร์ GBSS สามารถเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอที่สกัดได้
จากข้าวโพดข้าวเหนียวจำนวน 16 พันธุ์/สายพันธุ์/ลูกผสม (ผลสำเร็จ
ร ้อยละ 53.34) ช ิ ้นด ี เอ ็นเอม ีขนาด 2,485 –2,506 ค ู ่ เบส  
เมื่อตรวจสอบความถูกต้องของลำดับนิวคลีโอไทด์ โดยการเทียบกับ
ฐานข้อมูลสากล GenBank พบว่ามีความใกล้เคียงร้อยละ 97.54  
– 98.80 กับข้าวโพดข้าวเหนียว (Zea mays) แสดงให้เห็นว่าข้อมูล
ลำดับนิวคลีโอไทด์ที่ได้มีความน่าเชื่อถือและความถูกต้องจริง ลำดับ 
นิวคลีโอไทด์ของยีน Waxy จากข้าวโพดข้าวเหนียวท่ีได้ ประกอบด้วย 
11 อินทรอน (บริเวณอินทรอนที ่ 4 – 14) และ 11 เอ็กซอน 
(บริเวณเอ็กซอนท่ี 4 – 14) เมื่อนำลำดับนิวคลีโอไทด์จากทุกตัวอย่าง
มาเทียบก ัน พบว่าม ีความผันแปรในร ูปแบบการ ขาดหายไป 
(deletion) และการเพิ่มเติม (insertion) การเพิ่มขึ้นหรือขาดหายไป
ของลำดับนิวคลีโอไทด์ มักเรียกว่า INDEL (insertion and deletion) 
ซ่ึงสามารถตรวจพบในทุกบริเวณอินทรอน ยกเว้น อินทรอนท่ี 5 และ
ส ่วนบร ิ เวณเอ ็กซอน พบความผ ันแปรร ูปแบบ INDEL พบว่า
บริเวณเอ็กซอนที่ 7 และเอ็กซอนที่ 10 เท่าน้ัน จำนวน 5 และ 15  
นิวคลีโอไทด์ ตามลำดับ เมื่อทำการถอดรหัสกรดอะมิโนจากนิวคลีโอ
ไทด์ท่ีได้ พบว่าได้กรดอะมิโน 438 – 443 ชนิด เมื่อนำกรดอะมิโนมา
เรียงเทียบกัน พบความผันแปรของลำดับกรดอะมิโนบริเวณเอ็กซอน
ท่ี 7 และ 10 จำนวน 1 และ 5 ชนิด ตามลำดับ 

2.2 การวิเคราะห์ข้อมูลลำดับนิวคลีโอไทด์และความผันแปร
ของลำดับนิวคลีโอไทด์ยีน Dull 

งานวิจัยนี ้ได้เพิ ่มปริมาณดีเอ็นเอที่สกัดได้จากข้าวโพดข้าว
เหนียว 30 พันธุ์/สายพันธุ์/ลูกผสม ด้วยเทคนิคพีซีอาร์ โดยใช้  ไพร
เมอร์ Du ซึ่งถูกออกแบบมาให้จำเพาะกับดีเอ็นเอเป้าหมายคือยีน 
Dull พบว่าสามารถเพิ ่มปริมาณดีเอ ็นเอที ่สก ัดได้จากข้าวโพด  
ข้าวเหนียวจำนวน 28 พันธุ ์/สายพันธุ ์/ลูกผสม (ผลสำเร็จร้อยละ 
93.34) ชิ้นดีเอ็นเอมีขนาด 1,808 – 1,812 คู่เบส เมื่อเทียบกับลำดับ
นิวคลีโอไทด์ในฐานข้อมูลสากล GenBank พบว่ามีความใกล้เคียง   
ร้อยละ 98.02 – 98.23 กับข้าวโพดข้าวเหนียว (Zea mays) เห็นได้
ว่าเป็นข้อมูลลำดับนิวคลีโอไทด์ที่มีความน่าเชื่อถือและความถูกต้อง 
ลำดับนิวคล ีโอไทด์ของยีน Dull จากข ้าวโพดข้าวเหนียวที ่ได้ 
ประกอบด้วย 3 อินทรอน (บริเวณอินทรอนท่ี 3 – 5) และ 2 เอ็กซอน 
(บริเวณเอ็กซอนท่ี 4 – 5) เมื่อนำลำดับนิวคลีโอไทด์บริเวณเอ็กซอน
มาเทียบกัน พบว่ามีความผันแปรกระจายอยู่ในบริเวณเอ็กซอนท้ัง
สองในรูปแบบการสนิปส์ (Single Nucleotide Polymorphisms, 
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SNPs) 7 ตำแหน่ง ได้แก่ ตำแหน่งที ่ A28G C34T A55G G130T 
G213A A430C T480C เมื่อนำลำดับนิวคลีโอไทด์บริเวณเอ็กซอนมา
ถอดรหัสกรดอะมิโน พบว่าได้กรดอะมิโน 170 ชนิด เมื ่อนำกรด 
อะมิโนมาเรียงเทียบกัน พบว่าตำแหน่งลำดับ นิวคลีโอไทด์ ได้แก่ 
ตำแหน ่ งท ี ่  G130T G213A และ T480C ทำให ้กรดอะมิ โน
เปลี่ยนแปลง 3 ตำแหน่ง ดังนี้ ตำแหน่งที่ 43 71 และ 161 เมื่อนำ
ข้อมูลลำดับกรดอะมิโนจากข้อมูลลำดับนิวคลีโอไทด์ของข้าวโพดข้าว
เหนียวจำนวน 28 พันธ ุ ์ /สายพันธ ุ ์ /ล ูกผสม มาสร ้างแผนภูมิ
ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม พบว่าสามารถแบ่งออกได้เป็น 2 กลุ่ม 
(Figure 2) ดังน้ี 

กลุ่มที่ 1 ประกอบด้วย ข้าวโพดข้าวเหนียวสายพันธุ์แท้ 10 สายพันธุ์ 
ลูกผสม 9 ลูกผสม และลูกผสมพันธุ์การค้า 5 พันธุ์ มีลำดับกรดอะมิ
โนในตำแหน่งที ่ 43 71 และ 161 เป็นกรดแอสปาร์ติก (aspartic 
acid) ไลซีน (lysine) และอะลานีน (alanine) ตามลำดับ  

กลุ ่มที ่ 2 ประกอบด้วยข้าวโพดข้าวเหนียวสายพันธุ ์แท้  4  
สายพันธุ์ ได้แก่ WKA005 WKNN016 YNB01 และ WPK018 ซึ่งมี
กรดอะมิโนในตำแหน่ง ที ่  43 71 และ 161 เป็นกรดกลูตามิก 
(Glutamic acid) อาร์จีนิน (Arginine) และวาลีน (Valine) ตามลำดับ 
เมื ่อพิจารณาร่วมกับสมบัติทางด้านความหนืด พบว่ากลุ ่มที ่ 2  
เป็นกลุ ่มที ่มีค่าหนืดสูงสุด และค่าการแตกตัวของแป้งน้อยกว่า
ข้าวโพดข้าวเหนียวลูกผสมพันธุ์การค้าซ่ึงใช้เป็นสายพันธุ์เปรียบเทียบ 

 
Table 1 Pasting properties of various waxy corn flour and genotype for SNPs in Dull–I gene 

cultivars Type 
Peak viscosity 

(RVU) 
Breakdown (RVU) Set back (RVU) 

SNPs position 

130 213 480 

F4305 Inbred     98.45 gh     35.50 gh   15.06 h–k GG GG TT 
KKCW02 Inbred     74.37 lk     21.79 j–l   11.95 n–r GG GG TT 
M80 Inbred     82.29 i     38.97 fg   13.70 j–n GG GG TT 
PWHB01 Inbred     64.29 mn     15.04 ln   13.04 i–k GG GG CT 
UTI11 Inbred     94.00 h     20.04 km   32.50 c GT GG TT 
UTI20 Inbred     57.08 n     9.45 no   13.62 j–m GT GA CT 
UTI22 Inbred     72.91 lk     11.20 mn   60.70 a GT GG TT 
WEWS003 Inbred     180.46 a     97.66 a   21.08 e GG GG TT 
WKA005 Inbred     38.12 oq     0.37 p   8.79 tu TT AA CC 
WPK018 Inbred     14.12 s     0.37 p   6.29 q TT AA CC 
WKNN016 Inbred     34.12 q     0.37 p   9.66 s–u TT AA CC 
WSJ003 Inbred     55.00 n     32.62 h   8.12 uv GG GG TT 
WTNGHB3003 Inbred     75.87 u     19.25 l–n   15.25 h–k GG GG TT 
YNB01 Inbred     33.91q     0.37 p   11.54 o–s TT AA CC 
CNW142430505 Hybrid     110.33 e     42.54 ef   15.54 h–j GG GG TT 
CNW142430519 Hybrid     99.87 gh     43.04 e   13.04 m–p GG GG TT 
CNW1504 Hybrid     109.04 ef     56.70 c   15.45 h–j GG GG TT 
CNW1515 Hybrid     112.94 e     40.83 ef   17.77 fg GT GA CT 
CNW1537 Hybrid     61.04 lm     11.08 mn   14.20 i–m GG GG TT 
CNW1602 Hybrid     69.08 kl     22.45 j–l   13.04 m–p GT GA CT 
CNW1608 Hybrid     98.72 gh     41.85 ef   14.22 i–m GG GG TT 
CNW1614 Hybrid     99.77 gh     41.75 ef   16.18 gh GT GA CT 
CNW1643 Hybrid     103.33 fg     34.20 h   12.37 m–q GT GG CT 
UT1120 Hybrid     69.04 kl     15.12 ln   15.91 g–i GT GA CT 
UT1122 Hybrid     114.63 e     23.70 jk   56.12 b GT GA CT 
Chai Nat 84–1  Commercial hybrid     140.83 c     66.45 b   23.29 d GG GG TT 
Fancy 111  Commercial hybrid     153.54 b     57.91 c   22.33 de GG GG TT 
Sweet violet  Commercial hybrid     58.95 lm     23.12 jk   11.16 p–s GG GG TT 
Sweet wax 254  Commercial hybrid     98.12 gh     51.04 d   13.25 l–o GT GA CT 
Violet white 926  Commercial hybrid     56.29 n     25.04 ij   10.37 r–t GG GG TT 

Means within the same column with different letters are significantly different (p ≤ 0.05).
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Figure 1 Phylogenetic relationships based on amino acid sequence encoded in 
the Waxy gene of waxy corns, constructed using Neighbor–Joining method 
Number on branches is bootstrap values obtained for 1000 replicates 
 

Figure 2 Phylogenetic relationships based on amino acid sequence encoded in 
the Dull–I gene of waxy corns, constructed using Neighbor–Joining method 
Number on branches is bootstrap values obtained for 1000 replicates 

 
วิจารณ์ผลการวิจัย 

สมบัติทางด้านความหนืดของฟลาวร์ข ้าวโพดข้าวเหนียว  
เป็นลักษณะที่ใช้บ่งชี้ความเหนียวนุ่ม และการแข็งตัวของเมล็ดช้าลง
ภายหล ังการต ้มส ุกของข ้ าวโพดข ้ าว เหน ียวได ้ด ี  ( Simla & 
Hemathulin, 2012) การคัดเลือกสายพันธุ์แท้ข้าวโพดข้าวเหนียว
เพื่อสร้างลูกผสมท่ีมีคุณภาพด้านการบริโภคท่ีดี สามารถพิจารณาจาก
ค่าความหนืดสูงสุด (Ketthaisong & Lertrat, 2015) และค่าความ
หนืดสูงสุดมีความสัมพันธ์กับการคืนตัวของแป้ง (Jane et al., 1999) 
ค่าความหนืดสูงสุด ค่าการแตกตัว และค่าการคืนตัวของแป้งข้าวโพด

ข้าวเหนียว สามารถใช้บ่งชี้คุณภาพด้านการบริโภคของข้าวโพดข้าว
เหนียวได้ค่าความหนืดสูงสุด และค่าการแตกตัวของ เม็ดแป้ง  
เป็นค่าที่บ่งชี้คุณภาพของแป้งในทิศทางเดียวกัน จากผลการทดลอง
จะเห็นได้ว่าฟลาวร์ที่ได้มาจากข้าวโพดข้าวเหนียวสายพันธุ์แท้ ได้แก่ 
WKA005 WKNN016 YNB01 และ WPK018 มีค่าความหนืดสูงสุด 
และค่าการแตกตัวของแป้งน้อยกว่าฟลาวร์ข้าวโพดข้าวเหนียวพันธุ์
เปรียบเทียบ แสดงให้เห็นว่าข้าวโพดข้าวเหนียวดังกล่าวมีคุณภาพ
ด้านการบริโภคไม่เหมาะสำหรับการนำไปใช้ในการสร้างลูกผสมใน
ขั้นตอนการปรับปรุงพันธุ์ ซึ่งตรงข้ามกับค่าการคืนตัว ถ้าหากแป้ง
ข้าวโพดข้าวเหนียวมีค่าการคืนตัวสูง จะบ่งชี้ว่าข้าวโพดข้าวเหนียว 
จะลักษณะเนื้อสัมผัสแข็งกระด้างเมื่อต้มสุกแล้วปล่อยให้เย็นตัวลง  
จากผลการทดลองนี้เห็นได้ว่าฟลาวร์ที่ได้มาจากข้าวโพดข้าวเหนียว
ลูกผสมจาก UT1122 UTI11 และ UTI22 มีค่าการคืนตัวสูงกว่าพนัธุ์
เปรียบเทียบ นั ่นคือมีแนวโน้มว่าเมื ่อต้มสุกแล้วปล่อยให้เย็นจะมี
ลักษณะเนื้อสัมผัสแข็ง 

ยีน Waxy มีขนาดลำดับนิวคลีโอไทด์ทั ้งหมด 4,339 คู ่เบส 
(หมายเลขจำเพาะนิวคลีโอไทด์ EU041691) ประกอบด้วยบริเวณ 
อินทรอน (ส่วนที่ไม่ถอดรหัสเป็นกรดอะมิโน) 13 อินทรอน และ
บริเวณเอ็กซอน exon (ส่วนที่ถอดรหัสเป็นกรดอะมิโน) 14 เอ็กซอน 
(Klosgen et al., 1986; Zheng et al., 2013) เมื่อถูกถอดรหัสจะได้
เป็นโปรตีน GBSSI มีบทบาทหน้าที ่ในการสังคราะห์อะไมโลสการ 
กลายพันธุ ์ของยีน GBSSI ส่งผลให้มีการสังเคราะห์โปรตีน GBSSI 
ลดลงจึงส่งผลกระทบโดยตรงต่อปริมาณอะไมโลส งานวิจัยน้ีตรวจพบ
ความผันแปรรูปแบบ INDEL พบว่าบริเวณเอ็กซอนท่ี 7 และเอ็กซอน
ที่ 10 เท่านั้น จำนวน 5 และ 15 นิวคลีโอไทด์ ตามลำดับ สอดคล้อง
กับรายงานวิจัยการวิเคราะห์ลำดับนิวคลีโอไทด์ของยีน Waxy  

จากข้าวโพดข้าวเหนียว 55 หมายเลขพันธุ ์ พบว่าบริเวณ
รอยต่อระหว่างอินทรอนและเอ็กซอนท่ี 7 (wx – D7) และเอ็กซอน 
ที ่ 10 (wx – D10) มีการกลายพันธุ ์ในร ูปแบบการขาดหายไป  
30 และ 15 คู ่ เบส ตามลำดับ (Fan et al., 2008) เมื ่อทำการ
ถอดรหัสกรดอะมิโนจากนิวคลีโอไทด์ที่ได้พบว่า ความผันแปรของ
ลำดับกรดอะมิโนบริเวณเอ็กซอนท่ี 7 และ 10 จำนวน 1 และ 5 ชนิด 
ตามลำดับ สอดคล้องกับรายงานการศึกษาลำดับนิวคลีโอไทด์บริเวณ 
wx – D7 พบการขาดหายไปของลำดับนิวคลีโอไทด์พบได้ในรอยต่อ
ระหว่าง เอ็กซอนและอินทรอน (exon – intron) ที่ 7 มีผลทำให้เกิด
รหัสหยุด เป็นผลให้ไม่มีการสังเคราะห์โปรตีน GBSSI (Bao et al., 
2012) การขาดหายไปของลำดับนิวคลีโอไทด์ 15 คู่เบสของบริเวณ 
wx – D10 ทำให้ลำดับกระดอะมิโนที่ได้จากการถอดรหัสพันธุกรรม
หายไป 5 ชนิด มีผลทำให้รูปแบบโดเมนของ glucosyl transferase 
domain 1 (GTD1) ของโปรตีน GBSSI เปลี่ยนไป (Fan et al., 2008) 
จากรายงานวิจัยการศึกษาปริมาณอะไมโลสในข้าวโพด ข้าวเหนียว 
พบว่าฟลาวร์ข้าวโพดข้าวเหนียวที่ได้จากแต่ละตัวอย่าง มีปริมาณ 
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อะไมโลสน้อยและไม่มีความแตกต่างกันทางสถิติ (Ketthaisong & 
Lertrat, 2015) ปริมาณอะไมโลสในแป้งที่ลดลง มีผลทำให้ลักษณะ
ความหนืดสูงสุดเป็นไปในทิศทางที ่ส ูงข ึ ้น (Valle et al., 1996)  
จากการจัดกลุ่มความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมจากข้อมูลลำดับกรดอะมิ
โน พบว่าการจัดกลุ่มไม่สัมพันธ์กับข้อมูลลักษณะ ค่าความหนืด ดังน้ัน
ข้อมูลลำดับนิวคลีโอไทด์ของยีนนี้จึงไม่เหมาะสำหรับการนำมาใช้
ออกแบบเครื่องหมายดีเอ็นเอสำหรับการตรวจหาความเหนียวนุ่มใน
ข้าวโพดข้าวเหนียว อย่างไรก็ตามมีการใช้ตำแหน่งกลายพันธุ์  
wx – D7 และ wx – D10 เป็นเครื ่องหมายดีเอ็นเอในการจำแนก
พันธุ์ข้าวโพดข้าวเหนียวพื้นเมืองและข้าวโพดข้าวเหนียวลูกผสมใน
เชื้อพันธุกรรมข้าวโพดข้าวเหนียวจีน (Fan et al., 2008; Bao et al., 
2012) 

ยีน Dull มีขนาดลำดับนิวคลีโอไทด์ทั ้งหมด 11,617 คู ่เบส 
(หมายเลขจำเพาะนิวคลีโอไทด์ JF273457) ประกอบด้วยบริเวณ 
อินทรอน 16 อินทรอน และบริเวณเอ็กซอน 17 เอ็กซอน (Lin et al., 
2012) เมื่อถูกถอดรหัสจะได้เป็นโปรตีน SSIII มีบทบาทหน้าที่ในการ
ต่อสายแขนงพอลิเมอร์ของอะไมโลเพคตินให้ยาวขึ ้น ดังนั ้นการ
เปลี่ยนแปลงกรดอะมิโนมีผลต่อการทำงานของโปรตีน SSIII ทำให้
โครงสร้างอะไมโลเพคตินเปลี่ยนแปลงด้วย ดังนั้นลำดับนิวคลีโอไทด์
ในตำแหน่งดังกล่าวสามารถนำไปพัฒนาต่อให้เป็นเครื่องหมายดีเอ็น
เอสนิปส์เพ่ือเป็นเครื่องมือช่วยคัดเลือกข้าวโพดข้าวเหนียวท่ีมีลักษณะ
คุณภาพการบริโภคท่ีดีได ้

 

สรุปผลการวิจัย 
สมบัติทางด้านความหนืดของฟลาวร์ข ้าวโพดข้าวเหนียว  

ได้แก่ ค่าความหนืดสูงสุด ค่าการแตกตัวของเม็ดแป้ง และค่า 
การคืนตัว เป็นเกณฑ์สำคัญที่ใช้ในการช่วยคัดเลือกสายพันธุ์ข้าวโพด
ข้าวเหนียวในระหว่างการปรับปรุงพันธุ์  งานวิจัยนี้พบว่า ฟลาวร์ที่ได้
จากข้าวโพดข้าวเหนียวสายพันธุ ์แท้ 4 สายพันธุ ์ ได้แก่ WKA005 
WKNN016 YNB01 และ WPK018 มีค่าความหนืดสูงสุดและค่าการ
แตกตัวน้อยกว่าข้าวโพดข้าวเหนียวลูกผสมพันธุ์การค้าที่ใช้เป็นพันธุ์
เปรียบเทียบ ดังนั้นแสดงให้เห็นว่าสายพันธุ์ดังกล่าวมีคุณภาพด้าน
การบริโภคที่ไม่ดีพอ ในขณะที่ฟลาวร์ที่ได้จากข้าวโพดข้าวเหนียว
ลูกผสม ได้แก่ UT1122 UTI11 และ UTI22 มีค่าการคืนตัวสูงกว่า
พันธุ์เปรียบเทียบ นั่นคือเมื่อนำข้าวโพดข้าวเหนียวมาต้มจนสุกและ
ปล่อยให้เย็นพบว่า ลักษณะเนื้อสัมผัสแข็งกว่าข้าวโพดข้าวเหนียว
ลูกผสมพันธุ์การค้าซ่ึงใช้เป็นพันธุ์เปรียบเทียบ ผลของการค้นหาลำดับ
นิวคลีโอไทด์ของยีน Waxy และ DullI พบว่าลำดับนิวคลีโอไทด์
บริเวณเอ็กซอนของยีน Dull มีความความผันแปรทางพันธุกรรม
รูปแบบสนิปส์ ที่มีผลเปลี่ยนแปลงการเรียงตัวของกรดอะมิโน และมี
บทบาทหน้าที่สำคัญต่อลักษณะความเหนียวซึ่งเป็นลักษณะคุณภาพ
ด้านการบริโภคที่สำคัญของข้าวโพดข้าวเหนียว การตรวจพบลำดับ 

นิวคลีโอไทด์ตำแหน่งที่มีความผันแปรทางพันธุกรรมนี้สามารถนำมา
ออกแบบเครื ่องหมายดีเอ็นเอสนิปส์เพื ่อนำมาใช้ประโยชน์ในการ
คัดเลือกข้าวโพดข้าวเหนียวท่ีมีคุณภาพด้านการบริโภคท่ีดีได้ต่อไป 
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A B S T R A C T  
The pasting properties of waxy corn flours were investigated for evaluation of thirty waxy corn 

cultivars including fourteen inbred lines, eleven hybrids and five commercial hybrids as checks 

using Rapid Visco Analyzer (RVA). The result of WKA005 WKNN016 YNB01 and WPK018 

waxy corn flours showed that the peak viscosity and their breakdown viscosities were found in 

lower values when compared to the control cultivars while the setback viscosities of UT1122 

UTI11 and UTI22 waxy corn flours were found in higher values when compared to the control 

cultivars. The nucleotide sequences of the Waxy gene and the Dull gene respectively encoding 

the enzyme GBSSI responsible for amylose synthesis and the enzyme SSIII responsible for the 

main control of the elongation of amylopectin chains in flour were determined. Sequence 

analysis revealed twenty nucleotide differences in the Waxy gene but it was not found the 

relationship between genotype and pasting viscosity. While exon nucleotide variation analysis 

of the Dull gene was detected seven SNPs; A28G, C34T, A55G, G130T, G213A, A430C and 

T480C. Only three SNPs; G130T G213A and T480C, within a coding changed the three amino 

acid sequences associating with low pasting viscosity. The result suggested that SNPs in the 

Dull position could be potentially developed as DNA marker for good eating quality of  

waxy corn. 
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