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การพัฒนาเครือ่งหมายโมเลกุล SNP เพื่อตรวจประชากรเช้ือ Xanthomonas oryzae pv. 

oryzae สาเหตุโรคขอบใบแหงของขาวในประเทศไทยดวยเทคนคิ MassARRAY 
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ABSTRACT 

Xanthomonas oryzae pv. oryzae (Xoo), the causal organism of bacterial blight, 

exhibits genetic diversity and adapts continuously to overcome rice varieties with inherent 

resistance to this disease. To effectively manage bacterial blight, rapid and high-throughput 

diagnostic tools are essential for monitoring changes in Xoo populations across different 

regions. In this study, we aimed to develop molecular SNP markers using data from 

housekeeping gene clusters in Xoo. We analyzed 50 Xoo strains collected during 2008 - 2018 

from rice cultivation areas in 14 provinces of Thailand. We designed Xoo-SNPs (single 

nucleotide polymorphisms) to enable high-throughput multiplex detection based on 

MassARRAY technology. Our research successfully developed 9 SNP positions derived from 

eight housekeeping genes (DnaK, gluS, leuA, pyk, pyrH, RecA, rpoB, and tpiA). These markers 

effectively tracked Xoo populations, representing 33 races prevalent in Thailand, within 

a remarkable turnaround time of 2 days, excluding the sample preparation step. Furthermore, 

our approach allowed the simultaneous examination of up to 45 samples per day. Notably, 

the developed Xoo-SNPs MassARRAY-based markers not only differentiated Xoo strains  
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based on their pathogenicity toward rice 

varieties carrying the xa5 resistance gene 

but also identified markers specific to the 

geographical origin of the strains in provinces 

such as Nakhon Si Thammarat, Buriram, 

Roi Et, Sukhothai, and Chiang Rai. However, 

no significant correlation was observed 

between the SNP markers designed from 

housekeeping genes and the race-specific 

or disease severity characteristics. 
 

Keywords: bacterial blight disease; housekeeping 

genes; MassARRAY; SNP marker; Xanthomonas 

oryzae pv. oryza 
 

บทคัดยอ 

โรคขอบใบแหงในขาวเกิดจากเช้ือแบคทีเรีย 

Xanthomonas oryzae pv. oryzae (Xoo) ที่มี

ความหลากหลายทางพันธุกรรม และสามารถปรับตัว

ใหเขาทําลายขาวที่มียีนตานทานตอโรคน้ีไดอยาง

ตอเน่ือง การพัฒนาเครื่องมือตรวจวินิจฉัยเช้ือ Xoo 

แ บ บ  high-throughput multiplex detection 

ทําใหทราบขอมูลการเปลี่ยนแปลงของประชากร

เช้ือในแตละพื้นที่  และชวยใหสามารถวางแผน

พัฒนาพันธุขาวตานทานตอโรคขอบใบแหง ได 

อยางมีประสิทธิภาพ การศึกษาน้ีจึงมีวัตถุประสงค

เพื่อพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุล SNP จากขอมูล 

กลุ ม ยี น  housekeeping genes จ าก เ ช้ื อ  Xoo

จํานวน 50 สายพันธุ ที่สํารวจในชวงป พ.ศ. 2551 

ถึงป พ.ศ. 2561 จากพื้นที่ปลูกขาว 14 จังหวัดของ

ประเทศไทย เพื่อตรวจติดตามประชากรเช้ือ Xoo 

ดวยเทคโนโลยีของ MassARRAY งานวิจัยน้ีประสบ

ความสําเร็จในการพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุล Xoo-

SNPs MassARRAY based จํ านวน 9 ตําแหน ง 

ที่ ออกแบบจาก housekeeping genes จํ านวน 

8 ยีน ไดแก DnaK  gluS  leuA  pyk  pyrH  RecA  

rpoB และ tpiA ที่สามารถตรวจประชากรเช้ือ Xoo 

จํานวน 50 สายพันธุ ซึ่งเปนตัวแทนของ 33 races 

ที่พบระบาดในประเทศไทยไดสําเร็จ ภายใน 2 วัน 

โดยไมนับรวมข้ันตอนการเตรียมดีเอ็นเอของเช้ือ อีก

ทั้งยังสามารถตรวจสอบไดมากถึง 45 ตัวอยาง/วัน 

นอกจากน้ียังพบวา เครื่องหมายโมเลกุล Xoo-

SNPs MassARRAY based ที่พัฒนาข้ึนสามารถ

นํามาใชตรวจแยกกลุมเช้ือที่ทําลายหรือไมทําลาย

ขาวที่มียีนตานทาน xa5 และเครื่องหมายโมเลกุลที่

จําเพาะกับแหลงที่มาของเช้ือใน จ.นครศรีธรรมราช 

บุรีรัมย รอยเอ็ด สุโขทัย และเชียงราย อยางไรก็

ตามไมพบความสัมพันธของเครื่องหมายโมเลกุล 

Xoo-SNPs MassARRAY based ที่ออกแบบจาก 

housekeeping genes กับชนิดของ  race หรือ

ลักษณะความรุนแรงของโรค  
 

คําสําคัญ: โรคขอบใบแหง; housekeeping genes; 

MassARRAY; SNP marker; Xanthomonas oryzae 

pv. oryzae 
 

บทนํา 

โรคขอบใบแหง (bacterial blight) ในขาว

เกิดจากเช้ือแบคทีเรีย Xanthomonas oryzae pv. 

oryzae (Xoo) มีความหลากหลายทางพันธุกรรม

และความผันแปรภายในยีนที่เกี่ยวของกับการเกิด

โรค หรือการปรับตัวใหเขากับระบบนิเวศการปลูก

ขาวในแตละพื้นที่ ทําใหเช้ือพัฒนาเขาทําลายขาวที่

มียีนตานทานโรคขอบใบแหงไดอยางตอเน่ือง  ใน

ประเทศไทยมีการศึกษาความหลากหลายทาง

พันธุกรรมและโครงสรางประชากรของเช้ือ Xoo 

ในรูปแบบปฏิกิริยาการเกิดโรค (physiological 

race) ดวยปฏิกิริยาการตอบสนองตอการเกิดโรคใน
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ขาวสายพันธุคูแฝด (near isogenic lines) (แสงชัย, 

2552; ปริศนา และคณะ, 2558ก; ไพเราะ และคณะ, 

2562; จารุ วี และคณะ, 2564) และเครื่องหมาย

โมเลกุลระดับดีเอ็นเอหลายชนิด ไดแก amplified 

fragment length polymorphism (AFLP), 

repetitive sequence-based polymerase chain 

reaction ( rep-PCR) , RFLP-Tal และ PCR จาก 

avr gene (สุธิดา และคณะ, 2553; ปริศนา และคณะ, 

2558ข) ดวยความกาวหนาทางดานเทคโนโลยี 

next generation sequencing (NGS) ชวยให

การศึกษาขอมูลทางดานจีโนมมีความรวดเร็วและ

ราคาถูกลง จึงมีการศึกษาจีโนมเช้ือ Xoo สายพันธุ 

SK2-3 จาก จ. สุโขทัย ดวยเทคนิค single-molecular 

real-time; SMRT (Pac Bioscience; PacBio) 

(Carpenter et al. , 2020)  และจีโนมเ ช้ือ Xoo 

จํานวน 50 สายพันธุดวยเทคนิค Illumina Hiseq 

platform (ธิติมา และคณะ, 2565) จากการศึกษา

ดังที่กลาวมาขางตนพบวา เช้ือ Xoo ในประเทศไทย

มีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูงและประชากรมี

การเปลี่ยนแปลงอยางรวดเร็ว วิธีการศึกษาในระดับ 

physiological race จําเปนตองใชแรงงานและ

ระยะเวลานาน สวนเครื่องหมายโมเลกุลในบาง

เทคนิคยังตองอาศัยความชํานาญ ใชระยะเวลา

ทดสอบคอนขางนาน มีคาใชจายสูง และตรวจสอบ

ตัวอยางไดจํานวนจํากัดในคราวเดียวกัน จึงสงผลให

ยากตอการติดตามความหลากหลาย หรือการ

เปลี่ยนแปลงโครงสรางประชากรของเช้ือในแตละ

พื้นที่ไดทันทวงที และยากตอการออกแบบโปรแกรม

ปรับปรุงพันธุใหตอบสนองตอการเปลี่ยนแปลงของ

ประชากรเช้ือ 

Housekeeping genes คือ ยีนของเซลลที่

มีการแสดงออกตลอดเวลา และเกี่ยวของกับการ

กระบวนการสังเคราะหโปรตีน ในเช้ือแบคทีเรียน้ัน

มีความสําคัญตอการดํารงชีพ คอนขางมีความ

อนุรักษสูง (Marcelletti et al., 2010) ดังน้ันการ

กลายพันธุที่พบใน housekeeping genes จึงสงผล

ตอความหลากหลายและวิวัฒนาการของสายพันธุ

เช้ือได (Maiden et al., 1998) เชน ยีน RecA 

มีหนาที่เกี่ยวกับกระบวนการซอมแซม การปรับตัว

ตอสภาวะเครียด และคอนขางมีความอนุรักษ เมื่อ

เกิดการกลายพันธุจะสงผลตอการเปลี่ยนแปลงใน

การเขาทําลายยีนตานทานโรคหรือการกอโรคได 

(Rabibhadana et al. ,1993) รวมไปถึงการพบ

ตําแหนงการเปลี่ยนแปลงลําดับเบสในยีน GyrB ที่มี

ความสัมพันธกับโครงสรางประชากรเ ช้ือ Xoo 

(Hajri et al. , 2012) ซึ่ ง  housekeeping genes 

เหลาน้ีมีศักยภาพในการใชเปนเครื่องหมายโมเลกุล

เพื่ อจั ดจํ าแนกลั กษณะทา ง พัน ธุก รร มแล ะ

วิวัฒนาการของเช้ือแตละสายพันธุได (Marcelletti 

et al., 2010) เชน รายงานของ Sakthivel et al. 

(2021) ที่ใช housekeeping genes ไดแก DnaK  

FyuA FusA GapA gltA gyrB gyrB lepA แ ล ะ

rpoD มาประเมินความหลากหลายของสายพันธุ 

เช้ือ Xoo บริเวณหมูเกาะอันดามันของประเทศ

อินเดีย และในประเทศไทยพบรายงานขอมูลลําดับ

นิวคลิโอไทดของ housekeeping genes ภายใน

จี โนม เ ช้ือ  Xoo จํ านวน 50 สายพัน ธุ  ซึ่ ง เป น

แหลงขอมูลสําคัญที่สามารถนํามาใชในการพัฒนา

เครื่องหมายโมเลกุลได (ธิติมา และคณะ, 2565) 

Single nucleotide polymorphism (SNP) 

คือ ความแปรผันหรือความหลากหลายทางพันธุกรรม 

รูปแบบหน่ึง โดยมีการเปลี่ยนแปลงลําดับเบสบน

สายโพลีนิวคลิโอไทดเพียงตําแหนงเดียว ที่ทําใหเกิด

ความแตกตางของสิ่งมีชีวิต ซึ่งในจีโนมของสิ่งมีชีวิต

พบมีตําแหนง SNP เปนจํานวนมาก โดยในเช้ือ 

Xoo มีรายงานการพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุล SNP 
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โดยออกแบบจากกลุม race และ lineage เพื่อใช

ติดตามกลุมประชากรเ ช้ือ  Xoo ในฟลิปปนส 

(Aung, 2017) และรายงานของ ธิติมา และคณะ 

(2565) นําขอมูล SNP ทั้งจี โนมจํานวน 21,181 

ตําแหนง มาจัดกลุมประชากรเช้ือ Xoo ในประเทศ

ไทยดวยวิธี neighbor joining clustering และ 

principal component analysis (PCA) พบวา มี

ความหลากหลายทางพั น ธุ กร รมสู ง  และมี

ความสัมพันธกับพื้นที่ที่แยกเช้ือได อยางไรก็ตาม 

ในการศึกษาที่มีตัวอยางและมี SNP ที่ตองการ

ศึกษาจํานวนมาก นิยมทําในรูปแบบ PCR-based 

สงผลใหการวิเคราะหแบบมัลติเพล็กซใชระยะเวลา

มากข้ึน จึงเปนขอจํากัดในการนํามาประยุกตใช 

การพัฒนาเทคโนโลยี MassARRAY ซึ่งเปน

เครื่องมือที่ใชตรวจวิเคราะหนํ้าหนักโมเลกุลของ 

DNA (mass) ของเบสบนสายลําดับนิวคลิโอไทดที่

นํามาวิเคราะห SNP ไดพรอมกันถึง 40 ตําแหนง 

อย างรวดเร็ วในปฏิกิ ริยาเดียวกัน (multiplex 

assays) (Patiya, 2020) ซึ่งเทคโนโลยีน้ีไดนํามาใช

กันอยางแพรหลายในการระบุเช้ือแบคทีเรียของ

งานวิจัยทางดานคลินิก (Nyasinga et al., 2019) 

การพัฒนาเครื่องมือตรวจวินิจฉัยที่มีความรวดเร็ว

และรองรับตัวอยางจํานวนมากแบบ high-throughput 

สําหรับใชในการติดตามการเปลี่ยนแปลงประชากร

ของเช้ือ Xoo จะมีผลตอการวางแผนพัฒนาพันธุ 

ขาวตานทานตอโรคขอบใบแหงไดอยางมีประสิทธิภาพ

และทันตอการเปลี่ยนแปลงของประชากรเช้ือในแต

ละพื้นที่ การศึกษาน้ีจึงมีวัตถุประสงคเพื่อพัฒนา

เครื่องหมายโมเลกุล SNP จากขอมูลกลุ มยีน 

housekeeping genes จาก เ ช้ื อ  Xoo จํ าน วน 

50 สายพันธุ ที่สํารวจในชวงป พ.ศ. 2551-2561 

จากพื้นที่ปลูกขาว 14 จังหวัดของประเทศไทย เพื่อ

ตรวจติดตามประชากรเช้ือ Xoo ดวยเทคโนโลยีของ 

MassARRAY ใหรองรับ ตัวอยางจํานวนมากแบบ 

high-throughput multiplex detection 
 

อุปกรณและวิธีการ 

1. เชื้อแบคทีเรีย Xoo และขอมูลจีโนม 

 คัด เ ลื อก ตัวแทนเ ช้ือแบคที เ รี ย  Xoo 

จํานวน 50 สายพันธุ และขอมูลจีโนมจากการศึกษา

ของ ธิติมา และคณะ (2565) ซึ่งเปนตัวแทนของ 

33 races ไดแก race1 2 4 5 6 7 8 10 12 13 14 

15 17 18 19 20 21 22 23, 24 25 26 27 28 29 

30 31 32 33 34 49 50 และ 51 ตามลําดับ 

ที่สํารวจระหวางป พ.ศ. 2551-2561 จากพื้นที่ปลูก

ขาว 14 จังหวัด ไดแก เชียงราย เชียงใหม สุโขทัย 

รอยเอ็ด มหาสารคาม บุรีรัมย อุทัยธานี นครนายก 

สุพรรณบุรี ชัยนาท ราชบุรี นนทบุรี ปราจีนบุรี และ

นครศรีธรรมราช แบงเช้ือเปน 5 กลุมจากรูปแบบ

ปฏิกิริยาการเกิดโรคในขาวสายพันธุคูแฝด (NILs) ที่

มียีนตานทานเด่ียว (Xa gene) จํานวน 11 ยีน ไดแก 

Xa1 Xa3 Xa4 xa5 Xa7 xa8 Xa10 Xa11 xa13 

Xa14 และ Xa21 (ปริศนา และคณะ, 2558ก; 

ไพเราะ และคณะ, 2562; จารุวี และคณะ, 2564) 

มาศึกษาหาตําแหนง housekeeping genes เพื่อ

ออกแบบและทดสอบพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุล SNP  
 

2. การวิเคราะหขอมูลลําดับนิวคลิโอไทดใน 

กลุมยีน housekeeping genes  

คัดเลือกขอมูลลําดับนิวคลิโอไทดของกลุม

ยีน housekeeping genes จํานวน 18 ยีน ไดแก 

clpA DnaK Efp FusA Gap GlnA gluS glyA 

GyrB leuA proC pyk pyrH RecA rho rpoB 

rpoD และ tpiA จากฐานขอมูล National Centre for 

Biotechnology Information (NCBI) Xanthomonas. 

org และ UniProt จากจีโนมเช้ือ Xoo สายพันธุ 

PXO99A KACC10331 และ SK2-3 จากฟลิปปนส 
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เกาหล ีและไทย ตามลําดับ (Salzberg et al., 2008; 

Lee et al., 2005; Carpenter et al., 2020)  

วิเคราะห เปรียบเทียบดวยโปรแกรม 

Blastn เพื่อคนหาตําแหนงยีนภายในจีโนมของเช้ือ 

Xoo จํานวน 50 สายพันธุ และสายพันธุอางอิง 

SK2-3 จากน้ันนําลําดับนิวคลิโอไทดของแตละ 

ยีนออกจากจีโนมดวยโปรแกรม samtools faidx 

(https://www.biostars.org/p/177363) และทํา 

reverse complement ด วย โ ปร แกร ม  Seqtk 

(https://github.com/lh3/seqtk) ตามวิธีการของ 

ธิติมา และคณะ (2565) เปรียบเทียบขอมูลลําดับ

นิวคลิโอไทดของยีนในกลุม housekeeping genes 

และสายพันธุอางอิง SK2-3 โดยใช ClustalW และ 

MegaX 10.2.6 (Kumar et al. , 2018)  เพื่ อหา

ความแตกตางในลําดับนิวคลิโอไทดและกรดอะมิโน

ในแตละยีน นํามาออกแบบเครื่องหมายโมเลกุล SNP 
 

3. การคัดเลือกตําแหนง SNP  

คัดเลือกยีนที่พบความแตกตางภายใน

ลําดับนิวคลิโอไทดและกรดอะมิโน นําขอมูลลําดับ

นิวคลิโอไทดของยีนที่ คัดเลือกมาสรางแผนผัง

ความสัมพันธ (phylogenetic tree) เพื่อจัดกลุม

เช้ือ Xoo จํานวน 50 สายพันธุ และสายพันธุอางอิง 

SK2-3 ของแตละยีน ดวยวิธี maximum likelihood 

ตามโมเดลของ Tamura-nei model (Tamura et al., 

2011)  ส ร า ง  phylogenetic tree ด ว ย  MegaX 

10.2.6 (Kumar et al., 2018) ปรับแตงดวย Figtree 

(Schneider et al., 2000) คัดเลือกยีนที่สามารถ

แบงกลุมประชากรเช้ือ Xoo ไดต้ังแต 2 กลุมข้ึนไป 

และนําขอมูลตําแหนง SNP แตละตําแหนงของ 

แตละยีนที่คัดเลือกไวมาสราง phylogenetic tree 

ตอไป โดยตําแหนง SNP ของยีนที่สามารถแบงได

ต้ังแต 2 กลุมข้ึนไป นํามาออกแบบเครื่องหมาย

โมเลกุล SNP  

4. การพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุล SNP เพ่ือตรวจ

เชื้อดวยเทคนิค MassARRAY 

นําเช้ือ Xoo จํานวน 50 สายพันธุ มาเลี้ยง

บนอาหาร nutrient agar (NA) บมไวที่อุณหภูมิ 

30 oซ. เปนเวลา 48 ชม. สกัดดีเอ็นเอโดยใชชุดสกัด

ดีเอ็นเอสําเร็จรปู Presto mini gDNA bacteria kit 

(Geneaid, Taiwan) ตรวจสอบปริมาณและคุณภาพ

ของดีเอ็นเอที่สกัดไดดวยเครื่อง nanodrop 8000 

spectrophotometer (Thermo scientific, USA) 

จากน้ันปรับความเขมขนของดีเอ็นเอที่ 10 ng/µl 

ตรวจสอบความสมบูรณของเสนดีเอ็นเอดวย 0.8% 

agarose gel ใชกระแสไฟที่ 100 โวลต เปนเวลา 

20 นาที  

นําขอมูลลําดับนิวคลิโอไทดของตําแหนง 

SNP จากกลุม housekeeping genes ที่คัดเลือก

มาออกแบบไพรเมอร  ประกอบไปดวย PCR 

amplification primer และ extension primer 

ที่ออกแบบดวยโปรแกรม MassARRAY Agena 

Bioscience Assay Design Suite version 2. 0 

(Agena Bioscience, USA) ต้ังคาการออกแบบและ

วิเคราะหตามคําแนะนําของบริษัท โดยออกแบบ 

extension primer ใหจําเพาะตอบริเวณที่ใกลเคียง

ตําแหนง SNP ซึ่งจะอยูถัดจากเบสสุดทายของเสน

ไพรเมอรบริเวณปลาย 3’ และอาจเติมเบสที่บริเวณ

ปลาย 5’ ของเสนไพรเมอรเพื่อปรับนํ้าหนักโมเลกุล 

และสงสังเคราะหกับบริษัทแปซิฟค ไบโอเทค จํากัด  

ทดสอบเครื่องหมายโมเลกุล SNP ที่ออกแบบ

กับดีเอ็นเอของเช้ือ Xoo จํานวน 50 สายพันธุ ตาม

วิธีการของ Gabriel et al. (2009) โดยใชชุดนํ้ายา 

PCR accessory set (Agena Bioscience) นํา

ตัวอยางดีเอ็นเอ ที่ความเขมขน 10 ng/µl เพิ่ม

ปริมาณดวยเครื่อง thermal cycler (Eppendorf, 

USA) ที่อุณหภูมิ 60 °ซ. จํานวน 50 รอบ จากน้ัน
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กําจัด dNTPs ที่เหลือในผลผลิต PCR ดวยการทํา 

shrimp alkaline phosphatase (SAP treatment) 

นําผลผลิ ต PCR มาทํ าปฏิกิ ริ ย า  single-base 

extension โดยการเติมนํ้ายา iPlEX reagent set 

(Agena Bioscience) ซึ่งประกอบไปดวย ddNTPs 

ที่ใชในการหยุดปฏิกิริยาหลังจากขยายนิวคลิโอไทด

ไปเพียง 1 เบส (single-base extension termination) 

ดําเนินการดวยเครื่อง thermal cycler (Eppendorf, 

USA) ที่ อุณหภูมิ  52 °ซ .  จํ านวน 45 รอบ นํา 

extension product มาเติมนํ้ากลั่นปริมาตร 29 µl 

และ นําตัวอย างมาวิ เ คราะหมวลด วยเครื่ อ ง 

MassARRAY โดยการเติม clean resin และอาน

ผลบน SpectroCHIP Array เพื่อวัดขนาดมวลของ

ไพรเมอรที่บรรจุตําแหนง SNP บันทึกผลกราฟ 

(peak) แตละตําแหนง SNP จากการวิเคราะหดวย 

TyperAnalyzer ตรวจสอบความถูกตองการอาน

มวลของลําดับนิวคลิโอไทดจากเทคนิค MassARRAY 

กับผลลําดับนิวคลิโอไทดจากการนํามาออกแบบ 
  

5. Xoo-SNPs MassARRAY based เพ่ือการตรวจ

ประชากร 

นําเครื่องหมายโมเลกุล SNP ที่ออกแบบ

จากกลุมยีน housekeeping genes ดวยเทคนิค 

MassARRAY มาประยุกตใชในการตรวจตัวแทน

ประชากรเช้ือ Xoo จํานวน 50 สายพันธุ ซึ่งเปน

ตัวแทนของ 33 races โดยใชชุดนํ้ายา PCR accessory 

set และวิเคราะหขอมูลเทียบกับผลการจัดกลุมจาก

ตําแหนง SNP ดังกลาวของเช้ือ 50 สายพันธุที่ได

จาก Illumina sequence platform 
 

ผลการทดลองและวิจารณ 

1. ข อ มู ล ลํ า ดั บ นิ ว ค ลิ โ อ ไ ท ด ใ น ก ลุ ม ยี น 

housekeeping genes ของจีโนม  

การวิเคราะหเปรียบเทียบลําดับนิวคลิโอไทด

ของยีนในกลุม housekeeping genes จํานวน 

18 ยีน จากขอมูลจีโนมเช้ือ Xoo จํานวน 50 สาย

พันธุ ซึ่งเปนตัวแทนของ 33 races และแบงเปน 

5 กลุมจากรูปแบบปฏิกิริยาการเกิดโรคในขาว 

สายพันธุคูแฝด (NILs) จํานวน 11 ยีน โดยที่ ยีน 

xa5 ยังเปนยีนที่มีความตานทานแบบกวางตอ

ประชากรเช้ือเปนสวนใหญ ยกเวนเช้ือในกลุมที่ 5 

ที่สามารถเขาทําลายยีน xa5 โดยสวนใหญเปนเช้ือ

จาก จ. เชียงราย และสุโขทัย (Figure 1) เทียบกับ

ขอมูลยีนดังกลาวในจีโนมของเช้ือ Xoo สายพันธุ

อางอิง SK2-3 พบตําแหนง SNP หรือความแตกตาง

ของนิวคลิโอไทด จํานวน 11 ยีน ไดแก clpA  

DnaK gluS glyA GyrB leuA pyk pyrH RecA  

rpoB และ tpiA ในขณะที่ไมพบตําแหนง SNP จํานวน 

7 ยีน ไดแก Efp FusA Gap GlnA proC rho และ 

rpoD สวนการเปลี่ยนแปลงในลําดับกรดอะมิโนพบ 

เพียง 6 ยีน ไดแก  DnaK gluS GyrB pyk rpoB

และ pyk พบตําแหนง SNP สูงที่สุดจํานวน 14 11 

9 และ 6 ตําแหนงตามลําดับ (Table 1) 

จากรายงานของ Maiden et al. (1998) 

พบวา การกลายพันธุใน housekeeping genes 

น้ันสงผลถึงความหลากหลายและวิวัฒนาการของ

สายพันธุเช้ือ และนํามาใชในการตรวจสอบโคลน

ตาง ๆ ของสายพันธุแบคทีเรียในประชากรเช้ือกอ

โรคได ซึ่งสอดคลองกับการศึกษาน้ีที่พบวา ยีน 

GyrB ของเ ช้ือ Xoo ในประเทศไทย มีตําแหนง 

SNP มากที่  9 ตําแหนง และใหผลสอดคลองกับ

รายงานของ  Hajri et al.  ( 2012)  ที่พบความ

แตกตางมากภายในยีน GyrB และนํามาจัดกลุมสาย

พันธุเช้ือ Xoo จากเอเชียและแอฟริกาออกจากกัน

ได ซึ่งยีน GyrB มีความเกี่ยวของกับข้ันตอนการ

จําลองดีเอ็นเอ การกลายพันธุและความตางภายใน
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ยีนน้ี เกี่ยวของกับการตานทานตอสารปฎิชีวนะ 

(Jung et al., 2010) นอกจากน้ียังพบตําแหนง 

SNP ในยีน RecA ซึ่ งยีนน้ีมีหนาที่ เกี่ยวกับการ

ซอมแซมดีเอ็นเอ การรวมตัวของดีเอ็นเอ หากมีการ

แสดงออกในระดับสูงรวมกับลําดับเบสซ้ํา ๆ ภายใน

จีโนมและยีน avr จะเพิ่มการรวมตัวกันภายในเซลล

ใหม สงผลใหการทํางานของยีนเปลี่ยนไป โดยพบ

รายงานกลายพันธุภายในยีน RecA จะสงผลตอการ

กอโรคของเช้ือ Xanthomonas (Rabibhadana 

et al.,1993; Sukchawalit and Mongkolsuk, 

2001)  ใ นขณะที่  rpoD ไม พบ ตําแหน ง  SNP 

เน่ืองจากยีนดังกลาวมีความอนุรักษสูง มีหนาที่

สําคัญที่ควบคุมการเคลื่อนที่ของแบคทีเรีย การ

ตอบสนองตอความเครียด และความรุนแรงการกอ

โรค การกลายพันธุของยีนน้ีจะสงผลการถอดรหัสที่

ผิดปกติ สงผลตอความรุนแรงและความสามารถใน

การเขาทําลายพืชลดลง (Xu et al., 2023) 

 
 

 

 
 

Figure 1 Dendrogram of 50 Xoo strains based on reaction to 11 NIL lines using neighbor-
joining tree method (highlight boxes = resistance reaction, no highlight = susceptible 
reaction) 
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Table 1 Number of nucleotide and amino acid variations of housekeeping genes and cluster 
analysis based on nucleic acid sequence of individual gene 

Gene Size(bp) Product No. of nucleotide 
variation 

No. of amino acid 
variation 

No. of clusters by 
maximum likelihood 

clpA 2211 ATP-dependent Clp protease ATP-binding subunit ClpA 1 0 2 
DnaK 1926 chaperone protein DnaK 3 2 3 
Efp 552 translation elongation factor P 0 0 1 
FusA 2073 translation elongation factor G 0 0 1 
Gap 1002 glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase, typeI 0 0 1 
GlnA 1404 glutamine synthetase, type I 0 0 1 
gluS 1404 glutamyl-tRNA synthetase 14 5 3 
glyA 1254 serine hydroxymethyltransferase 1 0 2 
GyrB 2445 DNA gyrase subunit B 9 1 4 
leuA 1476 2-isopropylmalate synthase 1 0 2 
proC 861 pyrroline-5-carboxylate reductase 0 0 1 
pyk 1401 pyruvate kinase 6 5 6 
pyrH 723 uridylate kinase 1 0 2 
RecA 1035 protein RecA 1 0 2 
rho 1890 transcription termination factor Rho 0 0 1 
rpoB 4152 DNA-directed RNA polymerase, beta subunit 2 1 3 
rpoD 1890 RNA polymerase sigma-70 factor 0 0 1 
tpiA 756 triosephosphate isomerase 11 7 3 

 

2. การคัดเลือกตําแหนง  SNP จากกลุมยีน 

housekeeping genes  

จากการนําขอมูลลําดับนิวคลิโอไทดของ

กลุมยีน housekeeping genes บนจีโนมของเช้ือ 

Xoo 50 สายพันธุเทียบกับ SK2-3 ที่คัดเลือกได 11 

ยีน มาสราง phylogenetic tree พบวา มี 10 ยีน 

ได แก  DnaK gluS glyA GyrB leuA pyk pyrH  

RecA rpoB และ tpiA สามารถแบงกลุมประชากร

เช้ือไดต้ังแต 2 กลุมข้ึนไป โดยมีความสัมพันธกับ

ทางภูมิศาสตรแหลงที่มาของเช้ือและความตานทาน

โรคบางยีน ยกเวนยีน clpA ที่ใหผลการแบงกลุม

ประชากรเช้ือไมสัมพันธกับสิ่งใด โดยยีน pyk ใหผล

การแบงกลุมไดมากที่สุดจํานวน 6 กลุม (Table 1) 

ยีน GyrB สามารถแบงเช้ือออกเปน 4 กลุม พบวา 

เช้ือในกลุมที่ 1 และ 4 เปนเช้ือที่พบใน จ. สุโขทัย 

และรอยเอ็ดเทาน้ัน (Figure 2A) สวนยีน DnaK 

สามารถแบงเช้ือออกเปน 3 กลุม พบวา เช้ือในกลุม

ที่ 1 เปนเช้ือที่พบใน จ. สุโขทัย และเช้ือในกลุมที่ 3 

เปนกลุมเช้ือที่มาจาก จ. เชียงราย และเขาทําลาย

พันธุขาวที่มียีนตานทาน xa5 ได (Figure 2B) จึง

เลือกทั้ง 10 ยีน และนําตําแหนง SNP ที่พบในแต

ละยีนมาคัดเลือกเพื่อใชในการพัฒนาเครื่องหมาย

โมเลกุล SNP โดยนําตําแหนง SNP ดังกลาว จํานวน

ทั้งสิ้น 54 ตําแหนง มาสราง phylogenetic tree 

เพื่อจัดกลุมเช้ือ Xoo 50 สายพันธุ  

จาก SNP 54 ตําแหนง ที่ นํามาทดสอบ

พบวา  มี  SNP เพีย งจํ านวน 12 ตําแหน ง  ใน 

housekeeping genes จํานวน 10 ยีนประกอบดวย

ไดแก DnaK  gluS  glyA  GyrB leuA  pyk  pyrH  

RecA rpoB แล ะ  tpiA ( Table 2)  ที่ ส าม า ร ถ

แบงกลุ มประชากรเ ช้ือต้ังแต  2 กลุม ข้ึนไป มี

ความสัมพันธกับทางภูมิศาสตรแหลงที่มาของเช้ือ

และความตานทานโรคบางยีน ไดแก SNP ที่ตําแหนง 

161 ของยีน DnaK สามารถแบงกลุมเ ช้ือออก 

เป น 2 กลุ ม ซึ่ ง เ ช้ื อในกลุ มที่  2 เป นเ ช้ือจาก 

จ. เชียงรายที่สวนใหญทําลายขาวที่มียีนตานทาน xa5 

(Figure 3AX) เชนเดียวกับ SNP ที่ตําแหนง 511 ของ

ยีน pyk (Figure 3G) และ SNP ที่ตําแหนง 153 ของ

ยีน RecA (Figure 3J) ในขณะที่ SNP ที่ตําแหนง 659 

ของยีน gluS (Figure 3B) และ SNP ที่ตําแหนง 1962 
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ของยีน GyrB (Figure 3E) สามารถแบงเ ช้ือใน 

กลุมที่ 1 ที่มาจาก จ. สุโขทัยได สวน SNP ที่ตําแหนง 

1020 ของยีน glyA (Figure 3C) และ SNP ที่ตําแหนง 

3593 ของยีน rpoB (Figure 3K) สามารถแบงเช้ือ

ในกลุมที่ 2 ที่มาจาก จ. บุรีรัมย ในขณะที่ SNP ที่

ตําแหนง 1602 ของยีน GyrB (Figure 3D) และ 

SNP ที่ตําแหนง 718 ของยีน pyk (Figure 3H) 

สามารถแบงเช้ือในกลุมที่ 2 ที่มาจาก จ. รอยเอ็ดได 

สวน SNP ที่ตําแหนง 144 ของยีน pyrH (Figure 3I) 

และ SNP ที่ตําแหนง 337 ของยีน tpiA (Figure 3L) 

สามารถแบงเช้ือในกลุมที่ 2 ที่มาจาก จ. นครศรีธรรมราช 

จึงคัดเลือกตําแหนง SNP จากยีนทั้ง 10 ยีนดังกลาว

มาพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุลสําหรับตรวจเช้ือ Xoo 

ดวยเทคนิค MassArray ตอไป 
 

3. เครื่องหมายโมเลกุล SNP จากกลุม housekeeping 

genes เพ่ือตรวจเชื้อดวยเทคนิค MassARRAY 

ขอมูล SNP จํานวน 12 ตําแหนง จาก 

housekeeping genes จํานวน 10 ยีน (Table 2) 

นํามาออกแบบ PCR amplification primer และ 

extension primer เพื่อใชในการตรวจเช้ือ Xoo 

ดวยเทคนิค MassARRAY พบวา PCR amplification 

primer ใหขนาดของผลผลิ ต  PCR อ ยู ในช วง 

92-140 bp (Table 2) และ extension primer 

ใหนํ้าหนักของโมเลกุล mass (Da) ที่ตางกัน เมื่อ 

นําเครื่องหมายโมเลกุล  SNP ทั้ ง  12 ตําแหนง 

มาทดสอบกับ ดี เ อ็นเ อของเ ช้ือ  Xoo จํ านวน 

50 สายพันธุ พบวา มีเพียงเครื่องหมายโมเลกุล 

SNP จํานวน 9 ตําแหนง (Table 3) ที่อานนํ้าหนัก

โมเลกุลของเบสไดถูกตอง โดยพบ analyte peak 

ขนาดใหญและไมเกิด extend peak เกิดผลผลิต 

PCR ไดดี (Figure 4A) ไมถูกตองจํานวน 3 ตําแหนง 

ไดแก 12 glyA 1020 01 GyrB 1602 และ 01 GyrB 

1962 เกิด analyte peak ขนาดเล็ก  และเกิ ด 

extend peak ขนาดใหญ เครื่องหมายโมเลกุล 

SNP ไมสามารถสรางผลผลิต PCR ได (Figure 4B) 

โดยพบวามี  2 ใน 3 ตําแหนงน้ีไมสามารถอาน

นํ้าหนักโมเลกุลของเบสไดในบางจุด ซึ่งไมเกิด 

analyte peak และเกิด extend peak ขนาดใหญ 

(Figure 4C) ซึ่ งทั้ งสองกรณีน้ี เ น่ืองจากการที่

เครื่องหมายโมเลกุล SNP ไมสามารถสรางผลผลิต 

PCR ได และการจับกันเองของ primer-primer 

dimer (Gabriel et al., 2009) ทั้งน้ีในข้ันตอนการ

ออกแบบไพรเมอรพบการแจงเตือนวาไพรเมอรที่ไม

สามารถอานมวลไดถูกตอง จะมีโอกาสเกิด extend 

primer dimer รวมกับไพรเมอรอื่นในระดับนอยถึง

ปานกลาง ซึ่งจากการศึกษาน้ีพบวา การออกแบบ

ไพรเมอรเปนสิ่งสําคัญสําหรับการทํา multiplex 

assay ดวยเทคนิค MassARRAY ควรหลีกเลี่ยง 

การเกิด primer-primer dimer คา Tm ระหวางคู

ไพรเมอรไมควรตางกันมากกวา 4 °ซ. (Nyasinga 

et al., 2019) 

แส ด ง ให เ ห็ น ว า เ ทค นิ ค  MassARRAY 

สามารถวิเคราะหขอมูลนํ้าหนักโมเลกุลของเบสของ

เช้ือ Xoo ไดอยางถูกตอง และไดจํานวนมากพรอม

กันในคราวเดียว (high-throughput multiplex 

detection) ทราบผลไดภายใน 2 วัน ไมนับรวม

ข้ันตอนการเตรียมดีเอ็นเอของเช้ือ โดยในเช้ือ 

1 ตัวอยาง สามารถตรวจสอบไดพรอมกันกับ 

9 ไพ ร เ มอ ร  อี ก ทั้ ง ยั งต ร วจ ส อบ ได ม าก ถึ ง 

45 ตัวอยาง/ วัน ใช ระยะเวลานอยกว า  เมื่ อ

เปรียบเทียบกับเทคนิคอื่น  ๆ เชน การใชข าว 

สายพันธุ คู แฝดที่ ตอง ใช ระยะเวลาประมาณ 

2 เ ดือน/เ ช้ือ/ ตัวอยาง  การใช เทคนิค PCR ที่

ตรวจสอบไดครั้งละ 1 ไพรเมอร และการวิเคราะห

ขอมูล SNP ทั้งจีโนมที่ตองอาศัยความเช่ียวชาญ

ทางดานชีวสารสนเทศ (แสงชัย, 2552; ปริศนา 
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และคณะ, 2558ก; ไพเราะ และคณะ, 2562; สุธิดา 

และคณะ, 2553; จารุวี และคณะ, 2564; ธิติมา 

และคณะ, 2565) ดังน้ัน เครื่องหมายโมเลกุล SNP 

เพื่อการตรวจหาและจําแนกประชากรเช้ือ Xoo ของ

เทคนิค MassARRAY จึงมีประสิทธิภาพสูงในการ

ตรวจติดตามการเปลี่ยนแปลงประชากรเช้ือจํานวน

หลายตัวอยางพรอม ๆ กันไดในคราวเดียวกัน 

4.  Xoo-SNPs MassARRAY based เ พ่ื อกา ร
ตรวจประชากร 

ผลการตรวจประชากร พบวา ตําแหนง 

SNP ที่ ต ร วจ พบ มี คว ามสั มพัน ธ จํ า เพ าะกั บ

แหลงที่มาของเช้ือ เชน จ.นครศรีธรรมราช บุรีรัมย 

รอยเอ็ด สุโขทัย และเชียงราย และเครื่องหมาย

โมเลกุลที่สามารถแยกเช้ือเปน 2 กลุม คือ กลุมที่ 

 

 
Figure 2 Phylogenetic tree clustering based on nucleic acid sequence of selected 

housekeeping genes of 50 Thai Xoo strains, (A) Phylogenetic tree of GyrB gene, 
(B) Phylogenetic tree of DnaK gene  

 

Table 2 List of twelve SNP primers from housekeeping genes for SNP-Xoo MassARRAY based 
primer development 

SNP 
name 

Gene 
name 

SNP 
position 

SNP 
(reference/alternate) 

Amplicon 
size (bp) 

Remark 

03_DnaK_161 DnaK 161 G/A 130 
Separate members from Chiang Rai and infected IRBB5 (xa5) except 2 
isolates (60XOCRCSL5-2, 59XOCRMS1-9) 

18_gluS_659 glus 659 A/G 92 Separate members from Sukhothai (SK2-3F, SK2-3M, SK2- 3R) 
12_glyA_1020 glyA 1020 G/A 114 Separate members from Buriram (3XOBR2-2, 3XOBR5-1, XOBR2-2) 

01_GyrB_1602 GryB 1602 G/C 109 Separate members from Roi Et (2XORE1-14, XORE1-1) 
01_GyrB_1962 GryB 1962 C/A 133 Separate members from Sukhothai (SK2-3F, SK2-3M, SK2- 3R) 

15_leuA_120 leuA 120 C/T 115 
Separate members from Chiang Rai and Sukhothai, infected IRBB5 (xa5) 
except 2 isolates (60XOCRCSL5-2, 59XOCRMS1-9) 

14_pyk_511 pyk 511 G/A 130 
Separate members from Chiang Rai and infected IRBB5 (xa5) except 2 
isolates (60XOCRCSL5-2, 59XOCRMS1-9) 

14_pyk_718 pyk 718 C/A 105 Separate members from Roi Et (2XORE1-14, XORE1-1) 

17_pyrH_144 pyrH 144 A/G 93 Separate members from Nakhon Si Thammarat (XONS2-1, XONS3-2) 

07_RecA_153 RecA 153 G/C 98 
Separate members from Chiang Rai and infected IRBB5 (xa5) except 2 
isolates (60XOCRCSL5-2, 59XOCRMS1-9) 

09_rpoB_3593 rpoB 3593 G/C 100 Separate members from Buriram (XOBR2-2, 3XOBR2-2) 
10_tpiA_337 tpiA 337 T/C 140 Separate members from Nakhon Si Thammarat (XONS2-1, XONS3-2) 

A B 
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Figure 3 Phylogenetic tree clustering based on nucleic acid sequence of individual SNP 
position of 12 selected housekeeping genes of 50 Thai Xoo strain, (A) DnaK at 
position 161, (B) gluS at position 659, (C) glyA at position 1020, (D) GryB at position 
1602, (E) GryB at position 1962, (F) leuA at position 120, (G) pyk at position 511, (H) 
pyk at position 718, (I) PyrH at position 144, (J) RecA at position 153, (K) rpoB at 
position 3593, (L) tpiA at position 337  
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Figure 4 Types of the difference peak intensities base call of SNP primers in the MassARRAY 
assay, (A) Correct base call primer, (B) Miscalls primer, (C) No-call primer 

 
เ ช้ือสวนใหญทํ าลายขาวที่มี ยีนตานทาน xa5 

และกลุมที่ เ ช้ือสวนใหญ ไมทํ าลายขาวที่ มี ยีน

ตานทาน xa5 แตเครื่องหมายโมเลกุลเหลาน้ีไมมี

ความสัมพันธกับสายพันธุของเช้ือที่เขาทําลายใน

แปลง ปที่สํารวจ หรือชนิดของ race สอดคลองกับ

การทํา phylogenetic clustering ของตําแหนงของ

ขอมูลที่ ไดจาก Illumina sequence platform 

(Table 3) และการแบงกลุมโดยใช SNP จํานวน 

21,181 ตําแหนง ดวยวิธี neighbor joining และ 

PCA (ธิติมา และคณะ, 2565) อยางไรก็ตามมีความ

แตกตางกับรายงานของ Aung (2017) ที่ออกแบบ

เครื่องหมายโมเลกุล SNP จากตัวแทนเช้ือในกลุม 

race และ lineage ตาง ๆ กัน เพื่อใชติดตามกลุม

ประชากรเช้ือ Xoo ในฟลิปปนส พบชุดไพรเมอรที่

ออกแบบมีความจําเพาะตอ 3 lineage หลัก ไดแก 

PX-A  PX-B  PX-C และ 4 กลุมยอยของ PX-A และ 

PX-B ของประชากรเช้ือ Xoo ที่พบในฟลิปปนส 

และสามารถนํามาใชตรวจสอบโคโลนีและสาร

แขวนลอย (bacterial oozing out) จากตัวอยาง

ใบที่เปนโรคได ซึ่งในการพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุล 

Xoo-SNPs MassARRAY based ใน ข้ันตอนตอไป

อาจนําวิธีการใชสารแขวนลอยจากใบที่เปนโรคขอบ

ใบแหงมาทดสอบ เพื่อลดข้ันตอนการแยกและเลี้ยง

เช้ือใหบริสุทธ์ิกอนการสกัดดีเอ็นเอ 

การศึกษาน้ีแสดงใหเห็นถึงศักยภาพของ 

Xoo-SNPs MassARRAY based สําหรับใชตรวจ

ติดตามประชากรเช้ือ Xoo หรือ clone ของสาย

พันธุเ ช้ือที่ระบาดในแตละพื้นที่ในคราวเดียวกัน

อยางแมนยําเทียบเคียงไดกับผลการวิเคราะหลําดับ

นิวคลิไอไทดเพื่อหาตําแหนง SNP และการวิเคราะห 

SNP ดวยเทคนิค PCR อยางไรก็ตาม การใชเครื่องหมาย

โมเลกุล  SNP ที่ ออกแบบจาก housekeeping 

genes น้ี อาจพบขอจํากัดในการตรวจติดตาม

ประชากรเ ช้ือ Xoo ที่มีความหลากหลายทาง

พันธุกรรมสูงและมีการกลายพันธุจํานวนมาก ทําให

ตองใชจํานวนเครื่องหมายโมเลกุล SNP หลาย

ตําแหนงเพื่อใหครอบคลุมประชากรเ ช้ือ  Xoo 

ทั้งหมด 
 

สรุปผลการทดลอง 

การคัดเลือกตําแหนง SNP 12 ตําแหนง 

จ าก  10  housekeeping genes ไ ด แ ก  DnaK  

gluS glyA GyrB leuA pyk pyrH RecA rpoB 

และ tpiA เพื่อใชในการติดตามประชากรเช้ือ Xoo 

สาเหตุของโรคขอบใบแหง ดวยเทคนิค MassARRAY 

พบเครื่องหมายโมเลกุล SNP จํานวน 9 ตําแหนง 

(75%) ที่สามารถอานนํ้าหนักโมเลกุลของเบสได

ถูกตอง เกิด analyte peak ขนาดใหญและไมเกิด 

extend peak โดยเทคนิค MassARRAY สามารถ

วิเคราะหขอมูลนํ้าหนักโมเลกุลของเบสของเช้ือ 

Xoo ไดจํานวนมากและพรอมกันในคราวเดียว 

ใชระยะเวลานอย สามารถทราบผลไดภายใน 2 วัน 

A B C 
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โดยไมนับรวมข้ันตอนการเตรียมดีเอ็นเอของเช้ือ อีก

ทั้งยังสามารถตรวจสอบไดมากถึง 45 ตัวอยาง/วัน 

เครื่องหมายโมเลกุล Xoo-SNP MassARRAY based 

จํานวน 9 ตําแหนง ที่ออกแบบจาก housekeeping 

genes จํ านวน  8 ยีน ไดแก  DnaK gluS leuA  

pyk pyrH RecA rpoB และ tpiA สามารถตรวจ

ประชากรเช้ือ Xoo จํานวน 50 สายพันธุซึ่งเปน

ตัวแทนของ 33 races ที่ระบาดในประเทศไทย โดย

พบวา ตําแหนงเครื่องหมายโมเลกุลดังกลาวสามารถ

ระบุความสัมพันธจําเพาะกับแหลงที่มาของเช้ือจาก 

จ. นครศรีธรรมราช บุรีรัมย รอยเอ็ด สุโขทัย และ

เชียงราย และตรวจแยกกลุมเช้ือ Xoo ที่ทําลาย

หรือไมทําลายขาวที่มียีนตานทาน xa5 อยางไรก็ตาม 

เครื่องหมายโมเลกุล SNP ที่ออกแบบจากกลุมยีน 

housekeeping genes ไมไดมีความ สัมพันธกับ

ชนิดของ race หรือลักษณะความรุนแรงของโรค 

ดังน้ันการพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุล SNP ที่จําเพาะ

ตอ race จะสามารถปรับปรุ ง วิ ธีการ น้ี ให เป น

ประโยชนสําหรับการตรวจติดตามประชากรของ 

เช้ือ Xoo และการปองกันโรคได 
 

Table 3 Summary results of twelve SNP markers for genotyping 50 Thai Xoo strains based on 
MassARRAY technology 

SNP primer 
name 

Gene 
 

SNP 
(ref/alt) 

Genomic DNA of 50 strains 
Potential of 
SNP primer  

Remark 
Reference 

allele 
frequency 

A
 

Alternate 
allele 

frequency 

Miss call 
frequency 

03_DnaK_161 DnaK G/A G 100% (37/37) A 100% (13/13) - /
B
 

Separate members from Chiang Rai and infected IRBB5 (xa5) 
except 2 isolates (60XOCRCSL5-2, 59XOCRMS1-9) 

18_gluS_659 glus A/G A 100% (47/47) G 100% (3/3) - / Separate members from Sukhothai (SK2-3F, SK2-3M, SK2- 3R) 

12_glyA_1020 glyA G/A G 98% (47/46) A 0% (3/0) 8% (4) -
C
 

Separate members from Buriram (3XOBR2-2, 3XOBR5-1, XOBR2-
2) 

01_GyrB_1602 GryB G/C G 58% (48/28) C 50% (2/1) 42% (21) - Separate members from Roi Et (2XORE1-14, XORE1-1) 
01_GyrB_1962 GryB C/A C 0% (3/0) A 94 % (47/44) 12% (6) - Separate members from Sukhothai (SK2-3F, SK2-3M, SK2- 3R) 

15_leuA_120 leuA C/T C 100% (16/16) T 100% (34/34) - / 
Separate members from Chiang Rai and Sukhothai, infected 
IRBB5 (xa5) except 2 isolates (60XOCRCSL5-2, 59XOCRMS1-9) 

14_pyk_511 pyk G/A G 100% (37/37) A 100% (13/13) - / 
Separate members from Chiang Rai and infected IRBB5 (xa5) 
except 2 isolates (60XOCRCSL5-2, 59XOCRMS1-9) 

14_pyk_718 pyk C/A C 100% (48/48) A 100% (2/2) - / Separate members from Roi Et (2XORE1-14, XORE1-1) 

17_pyrH_144 pyrH A/G A 100% (48/48) G 100% (2/2) - / 
Separate members from Nakhon Si Thammarat (XONS2-1, 
XONS3-2) 

07_RecA_153 RecA G/C G 100% (37/37) C 100% (13/13) - / 
Separate members from Chiang Rai and infected IRBB5 (xa5) 
except 2 isolates (60XOCRCSL5-2, 59XOCRMS1-9) 

09_rpoB_3593 rpoB C/T C 100% (48/48) T 100% (2/2) - / Separate members from Buriram (XOBR2-2, 3XOBR2-2) 

10_tpiA_337 tpiA T/C T 100% (48/48) C 100% (2/2) - / 
Separate members from Nakhon Si Thammarat (XONS2-1, 
XONS3-2) 

A: The number of isolates in which a given SNP allele was identified  
B: SNP markers can detect Xoo strains and show specific results according to the primer design 
C: SNP markers show miscall and no-call results and cannot detect Xoo strains in some positions 

 

คําขอบคณุ 

งานวิจัยน้ีไดรับการสนับสนุนจากโครงการ 

Real Time Deployment of Pathogen Resistance 

Genes in Rice (รหัสโครงการ P-16-50284) โครงการ

ระบบแนะนําพันธุขาวที่เหมาะสม สําหรับการปลูก

ในแตละพื้นที่และฤดูกาล (รหัส โครงการ P-18-51456)  

 

โดยสํานักงานพัฒนาวิทยาศาสตรและเทคโนโลยี

แหงชาติ กระทรวงการอุดมศึกษา วิทยาศาสตร 

วิจัยและนวัตกรรม และศูนย วิทยาศาสตรขาว 

มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร วิทยาเขตกําแพงแสน 

ในการสนับสนุนการใชงานเครื่อง MassARRAY 

และเอื้อเฟอสถานที่ในการดําเนินการวิจัย 
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