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 การปรับปรุงพันธุขาวใหมีลักษณะไมไวตอชวงแสง ผลผลิตสูง และเมล็ดมีคุณภาพดี 
โดยวิธีบันทึกประวัติ รวมกับการใชเครื่องหมายดีเอ็นเอชวยในการคัดเลือก ดําเนินการโดยการ
ผสมขามระหวางขาวพันธุขาวดอกมะลิ105 ที่เปนขาวคุณภาพดี กับพันธุ Qiqnizhan ที่มี
ลักษณะรูปทรงตนขาวแบบใหม และมีศักยภาพในการใหผลผลิตสูง หลังจากการผสมขามพันธุ
และไดลูกผสมชั่วที่ 1 แลว ปลูกลูกชั่วที่ 2 เพ่ือคัดเลือกตนที่มีลักษณะไมไวตอชวงแสง และใช
เครื่องหมายดีเอ็นเอ Naro1 และ OSR19 ชวยในการคัดเลือกลักษณะความหอม และปริมาณ 
อะมิโลสต่ําตามลําดับ จากนั้นปลูกลูกชั่วที่ 3 เพ่ือคัดเลือกตนที่มีลักษณะความหอมดวย
เครื่องหมายดีเอ็นเอ Naro1 อีกครั้ง แลวคัดเลือกลักษณะทรงตนรูปแบบใหมดวยสายตาในลูก
ชั่วที่ 3 และลูกชั่วที่ 4 สามารถคัดเลือกไดสายพันธุลูกชั่วที่ 4 จํานวนทั้งหมด 6 สายพันธุ ซึ่ง
เปนขาวไมไวตอชวงแสง มีปริมาณอมิโลสต่ํา เมล็ดมีกลิ่นหอม และใหผลผลิตสูงกวาพันธุ
ชัยนาท1 ซึ่งเปนพันธุเปรียบเทียบที่ใหผลผลิตสูงสุดในการทดสอบ เฉลี่ย 19.67 กรัมตอตน โดย
สายพันธุ ATN0701-227-1-2 เปนสายพันธุที่ใหผลผลิตสูงสุด 23.67 กรัมตอตน 
 

นอกจากนี้ยังไดมีการพัฒนาเครื่องหมายดีเอ็นเอที่เฉพาะกับการทําหนาที่ของยีนความ
หอม เพ่ือใชในการชวยคัดเลือกลักษณะความหอมในขาว เครื่องหมายดีเอ็นเอที่พัฒนาข้ึนมา
ใหมนี้ออกแบบใหคลอมตําแหนงที่มีเบสขาดหายไป 8 เบสใน exon 7 ของยีน Badh2 ซึ่งเปน
บริเวณที่เก่ียวของกับการแสดงออกของลักษณะความหอมในขาว โดยเครื่องหมายดีเอ็นเอที่
พัฒนาข้ึนมานี้เปนเครื่องหมายแบบ co-dominance และสามารถจําแนกพันธุกรรมที่ควบคุม
ความหอมของเมล็ดขาวทั้งที่เปนแบบ homozygous dominance, heterozygous และ homozygous 
reccessive จึงเปนเครื่องหมายดีเอ็นเอที่มีประสิทธิภาพและมีความแมนยําในการตรวจสอบ 
เหมาะสมสําหรับการใชเปนเครื่องหมายดีเอ็นเอชวยในการคัดเลือก 
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 Rice breeding for photoperiod insensitivity, high yield and good grain quality 
using pedigree method and marker assisted selection was conducted by crossing 
between Khao Dawk Mali105 (KDML105) rice variety which has good grain quality and 
Qiqnizhan rice variety which has new plant type (NPT) and high yield potential. The F1 

hybrid plants were obtained after crossing. Then the F2 progenies were planted and 
selection was made for photoperiod insensitive plants. DNA marker Naro1 and OSR19 
were used for assisted selection for aroma and low amylose content in F2 progenies. 
The F3 progenies were planted and reselection was done for aroma using DNA marker 
Naro1. Visual selection for new plant type was applied in F3 and F4 progenies. A total of 
6 lines were selected from F4 progenies. These lines were photoperiod insensitive with 
aroma and low amylose content in their grains. Moreover, they gave higher yield than 
the highest yielding variety CNT1 which exhibited the yield of 19.67 g/plant. Among 
then, the ATN0901-227-1-2 showed the highest yield of 23.67 g/plant. 
 
 Moreover, the DNA marker was developed to identify the function of aromatic 
gene and it was used for assisting selection. This marker was designed to cover the 
position of 8 base pairs deletion of exon 7 in the Badh2 gene, which related to the 
expression of aromatic trait in rice grain. The newly devloped DNA marker is a co-
dominance marker that could identify homozygous dominance, heterozygous and 
homozygous recessive genotype of this trait. This marker can be use for assisting 
selection in rice for this trait with high efficiency and accuracy. 
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สารบัญตาราง 
 
ตารางที ่                    หนา 
 

1 ความเขมขนและปริมาตรสารที่ใชในการทําปฏิกิริยา PCR 29 
2 เงื่อนไขในการตั้งคาการทําปฏิกิริยา PCR 29 
3 การแบงประเภทของขาวตามปริมาณอะมิโลส 35 
4 ลักษณะการสลายตัวของเมล็ดขาวสารในดาง 36 
5 การประเมินคาอุณหภูมิแปงสุกจากคาการสลายของเมล็ดขาวสารในดาง 36 
6 การกระจายตัวของตนขาวทีม่ีลักษณะไมไวตอชวงแสงกับตนที่มีลักษณะ 

ไวตอชวงแสงในลูกชั่วที่ 2       38 
7 เครื่องหมายดีเอ็นเอสําหรับคัดเลือกลักษณะความหอมของขาว 40 
8 ขอมูลลักษณะทางพันธุกรรม และลักษณะที่ปรากฏของขาวหอม และไมหอม  

ที่ใชในการทดลอง        40 
9 ผลผลิต องคประกอบผลผลิต และลักษณะทางเกษตรของลูกชั่วที ่4  

จํานวน 6 สายพันธุ ที่มีผลผลิตสูงกวาพันธุพันธุ แม พอ และพันธุ 
เปรียบเทียบจํานวน 3 พันธุ       50 
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จํานวน 3 พันธุ        58 

13 ข้ันตอนและวิธีการที่ใชในการคัดเลือกลักษณะตางๆ ในลูกชั่วตางๆ ของ 
การปรับปรุงพันธุแบบบันทึกประวัติรวมกับการใชเครื่องหมายดีเอ็นเอ 
ชวยคัดเลือก         61 

 



    (3) 
 

สารบัญตาราง (ตอ) 
 
ตารางผนวกที ่   หนา
  

1 ผลผลิต องคประกอบผลผลิต และลักษณะทางการเกษตรของลูกชั่วที่ 4  
จํานวน 54 สายพันธุ    79 

2 การใชเครื่องหมายดีเอ็นเอ Naro1 และ OSR19 ชวยคัดเลือกใน 
ลูกชั่วที่ 2 83 

3 การใชเครื่องหมายดีเอ็นเอ Naro1 ชวยคัดเลือกในลูกชั่วที่ 3 92  
 



    (4) 
 

สารบัญภาพ 
 
ภาพที ่   หนา 
 

1 โครงสรางของยีนบีเทนอัลดีไฮดดีไฮโดรจิเนส (Badh2)   22 
2 การกําจัดละอองเกสรตัวผู (emasculation) (ก) ตัดสวนปลายของ 

ดอกขาวออกประมาณหนึ่งในสามของดอก (ข) ลักษณะของดอกขาว 
หลังจากตัดปลายดอกออก (ค) กําจัดเกสรตัวผูโดยใชปากคีบดึง 
เกสรตัวผูออก (ง) ลักษณะของดอกขาวหลังกําจัดเกสรตัวผู  
(จ) ฉีดพนน้ําใหกับดอกขาว และ(ฉ) คลุมชอดอกขาวโดยใช 
ขวดพลาสติกใสเจาะรูขนาดเล็ก       26 

3 การผสมเกสรขามตน การเก็บเก่ียว และการเก็บรักษาเมล็ดขาว (ก) เลือก 
ตนพอที่มีชอดอกขาวที่อยูในระยะดอกบาน (ข) นําชอดอกของตนพอและ 
ตนแมมาคลุมดวยขวดพลาสติกใสเขาดวยกัน (ค) ลักษณะเมล็ดขาวที่ 
ติดอยูกับรวงหลังจากการผสมขามนาน 1 สัปดาห (ง) หลังจากการผสมเกสร 
ไปนาน 4-5 สัปดาหเก็บเมล็ดแลวนํามาทําลายการพักตัวของเมล็ดโดยการ 
ตากแดดนาน 1 สัปดาห (จ) ลักษณะเมล็ดขาวที่ไดจากการผสมขาม  
และ(ฉ) การเก็บรักษาเมล็ดขาวโดยเก็บไวที่อุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียส  27 

4 การปลูกขาวแบบเรงชั่วอายุในถาดหลมุ 28 
5 การทดสอบอุณหภูมิ annealing ของไพรเมอร Naro1 ในขาวพันธุ 

ขาวดอกมะล1ิ05 และพันธุ Qiqnizhan 41 
6 ขนาด PCR products จากไพรเมอร Naro1 ของขาวหอม และไมหอม  41 
7 เครื่องหมายดีเอ็นเอ Naro 1 ที่ใชคัดเลือกลักษณะความหอม 43 
8 เครื่องหมายดีเอ็นเอ OSR 19 ที่ใชคัดเลือกลักษณะปริมาณอะมิโลส 44 
9 การใชเครื่องหมายดีเอ็นเอ Naro1 ชวยในการคัดเลือกลักษณะความหอม 

ในลูกชั่วที่ 2  45 
10 การใชเครื่องหมายดีเอ็นเอ OSR19 ชวยในการคัดเลือกลักษณะปริมาณ 

อะมิโลสต่ําในลูกชั่วที่ 2  45 
11 การใชเครื่องหมายดีเอ็นเอ Naro1 ชวยในการคัดเลือกลักษณะความหอม 

ในลูกชั่วที่ 3         46 
  



    (5) 
 

สารบัญภาพ (ตอ) 
 
ภาพที ่   หนา 
 

12 ทรงตนของขาวพันธุแม พอ และลูกชั่วที่ 4 ที่คัดเลือกทั้ง 6 สายพันธุ  
(ก) พันธุแมขาวดอกมะล1ิ05 (ข) พันธุพอ Qiqnizhan (ค) ลูกชั่วที่ 4  
สายพันธุ ATN0901-1-1-3 (ง) ลูกชั่วที่ 4 สายพันธุ ATN0901-46-3-2  
(จ) ลูกชั่วที่ 4 สายพันธุ ATN0901-46-10-1 (ฉ) ลูกชั่วที่ 4 สายพันธุ  
ATN0901-63-1-1 (ช) ลูกชั่วที่ 4 สายพันธุ ATN0901- 83-1-1  
และ(ซ) ลูกชั่วที่ 4 สายพันธุ ATN0901-227-1-1     47 

13 เปอรเซ็นตอะมิโลสของลูกชั่วที่ 4 จํานวน 6 สายพันธุ ที่มีผลผลิต 
สูงกวาพันธุแม พอ และพันธุเปรียบเทียบจํานวน 3 พันธุ    56   

14 การสลายเมล็ดขาวสารในดางของลูกชั่วที่ 4 ทั้ง 6 สายพันธุ พันธุแม  
พันธุพอ และพันธุเปรียบเทียบ 3 พันธุ (ก) พันธุชัยนาท1 (ข) สายพันธุ  
ATN0901-46-3-2 ATN0901-46-10-1 ATN0901-63-1-1  
ATN0901-83-1-1 ATN0901-227-1-2 พันธุ Qiqnizhan  ปทุมธานี1  
และ สุพรรณบุรี1 และ (ค) สายพันธุ ATN0901-1-1-3  
และพันธุขาวดอกมะล1ิ05       59 

 
ภาพผนวกที่    
 

1 ความยาวของชวงแสงในเวลากลางวันของจังหวัดตางๆ ในประเทศไทย 
ระหวางเดือนมีนาคม ถึง เดือนกรกฎาคม ของป พ.ศ. 2553   77 

2  ทรงตนของลูกชั่วที่ 3 ที่คัดเลือกไวทั้ง 11 สายพันธุ (ก) ลูกชั่วที่ 3  
 สายพันธุ ATN0901-1-1 (ข) ลูกชั่วที่ 3 สายพันธุ ATN0901-34-1  
 (ค) ลูกชั่วที่ 3 สายพันธุ ATN0901-36-2 (ง) ลูกชั่วที่ 3 สายพันธุ  
 ATN0901-46-3 (จ) ลูกชั่วที่ 3 สายพันธุ ATN0901-46-6 (ฉ) ลูกชั่วที่ 3  
 สายพันธุ ATN0901-46-10 (ช) ลูกชั่วที่ 3 สายพันธุ ATN0901-46-11  
 (ซ) ลูกชั่วที่ 3 สายพันธุ ATN0901-63-1 (ฌ) ลูกชั่วที่ 3 สายพันธุ  
 ATN0901-83-1(ญ) ลูกชั่วที่ 3 สายพันธุ ATN0901-86-1 (ฎ) ลูกชั่วที่ 3  

 สายพันธุ ATN0901-227-1       78 
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การปรับปรุงพันธุขาวใหมีลักษณะไมไวตอชวงแสง ผลผลิตสูง และเมล็ดมี
คุณภาพดี โดยวิธีบันทึกประวัติ รวมกับการใชเครื่องหมายดีเอ็นเอ 

ชวยในการคัดเลือก 
 

Rice Breeding for Photoperiod Insensitivity, High Yield and Good Grain 
Quality by Pedigree Method and Marker Assisted Selection 

 
คํานํา 

 
 ขาวเปนพืชอาหารหลักสําหรับประชากรครึ่งหนึ่งของโลก พ้ืนที่การผลิตขาวกวารอยละ 
90 อยูในทวีปเอเชีย โดยประเทศไทยถือเปนประเทศที่มีการผลิตและสงออกขาวเปนอันดับตนๆ 
ของเอเชียและของโลก ในป พ.ศ. 2554 ประเทศไทยสงออกขาวเปนอันดับ 1 ของโลก โดย
สงออกขาวสารประมาณ 10.7 ลานตันขาวสาร คิดเปนมูลคาประมาณ 196,000 ลานบาท ซึ่งขาว
คุณภาพดีของไทยที่เปนที่นิยมของผูบริโภคทั้งในประเทศและตางประเทศคือ ขาวพันธุขาวดอก
มะลิ105 ประเทศไทยสงออกขาวพันธุขาวดอกมะลิ105 ประมาณ 2.4 ลานตัน คิดเปน 22.4 
เปอรเซ็นต ของขาวที่สงออกทั้งหมด มีมูลคาประมาณ 63,584 ลานบาท คิดเปนรายได 32.4 
เปอรเซ็นตของการสงออกขาวทั้งหมด (สํานักงานเศรษฐกิจการเกษตร, 2555) ขาวพันธุขาว
ดอกมะลิ105 มีลักษณะพิเศษคือ เมล็ดมีกลิ่นหอม และเมื่อนํามาหุงตมแลวจะมีลักษณะเหนียว
นุมนารับประทาน ถือวาเปนขาวที่มีลักษณะคุณภาพการหุงตมและรับประทานดี สวนลักษณะ
ทางกายภาพของเมล็ดนั้น เมล็ดมีลักษณะเรียวยาว เมล็ดขาวกลองและขาวสารใสมีความเลื่อม
มัน ซึ่งเปนลักษณะที่ดีของขาวสาร ที่เปนที่ตองการของตลาด ทําใหขายไดในราคาสูง แต
ลักษณะประจําพันธุที่เปนขอจํากัดของพันธุนี้คือ เปนขาวไวตอชวงแสงจึงสามารถปลูกไดเพียงป
ละหนึ่งครั้ง ตนสูงลําตนออนหักลมไดงาย และออนแอตอโรคและแมลง ทําไดใหผลผลิตคอนขาง
ต่ํา (สถาบันวิจัยขาว, 2533) ดังนั้นการปรับปรุงพันธุเพ่ือใหไดขาวที่มีคุณภาพดีผลผลิตสูง และ
สามารถปลูกไดมากกวาปละหนึ่งครั้ง (ขาวไมไวตอชวงแสง) จึงเปนวิธีหนึ่งที่จะชวยเพ่ิมปริมาณ
ผลผลิตขาวคุณภาพดีเขามาเพ่ิมโอกาสการแขงขันในตลาดได 
 
 การปรับปรุงพันธุเพ่ือเพ่ิมผลผลิตขาวทําไดหลายวิธีเชน การปรับปรุงพันธุและคัดเลือก
โดยวิธีปกติ (conventional breeding and selection) การปรับปรุงพันธุลูกผสม (hybrid 
breeding) การปรับปรุงพันธุโดยการผสมขามระหวางขาวปาและขาวปลูก (wide hybridization) 
การใชวิธีการทางชีวโมเลกุล (molecular biology) มาใชในการปรับปรุงพันธุและการปรับปรุง
รูปทรงของตนขาว (ideotype breeding) (Khush, 2005) ซึ่งการปรับปรุงรูปทรงของตนขาวเปน
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วิธีการหนึ่งที่จะทําใหผลผลิตขาวเพ่ิมข้ึนไดโดยในปค.ศ. 1989 สถาบันวิจัยขาวนานาชาติ (IRRI) 
ไดเสนอรูปทรงของตนขาวแบบใหม (new plant type หรือ NPT) ซึ่งเปนรูปทรงของตนขาวที่
เพ่ิมศักยภาพในการใหผลผลิตที่สูงข้ึน รูปทรงของตนขาวแบบ NPT มีลักษณะที่สําคัญคือแตก
กอนอยแตทุกหนอสามารถใหรวงได ลําตนแข็งแรงไมหักลมงาย รวงมีขนาดใหญ และมีเมล็ด
จํานวนมาก (Peng et al., 1994) 
 
 นอกจากการปรับปรุงพันธุเพ่ือเพ่ิมผลผลิตแลว การปรับปรุงพันธุเพ่ือใหไดขาวที่มี
คุณภาพดีก็เปนสิ่งสําคัญเชนกัน โดยคุณภาพที่มีความสําคัญตอผูบริโภค คือลักษณะคุณภาพ
การหุงตมและรับประทาน เนื่องจากขาวที่เมื่อนํามาหุงตมแลวมีลักษณะของขาวสุกที่นา
รับประทาน มีรสอรอย และมีกลิ่นหอมนั้น เปนที่ชื่นชอบของผูบริโภค และมีมูลคาในตลาดสูง 
การปรับปรุงพันธุและคัดเลือกพันธุขาวใหมีคุณภาพตรงตามความตองการโดยวิธีปกตินั้นจะตอง
ใชระยะเวลาหลายชั่วในการคัดเลือก ซึ่งใชเวลานานหลายป เนื่องจากคุณภาพการหุงตมและ
รับประทานนั้นไมสามารถมองเห็นไดดวยตาเปลา ตองมีการวิเคราะหทางเคมีเพ่ือตรวจสอบ
คุณภาพการหุงตมและรับประทานในแตละลักษณะ โดยการวิเคราะหนั้นจําเปนตองใชเมล็ดใน
การวิเคราะห ดังนั้นจึงตองวิเคราะหหลังการเก็บเก่ียวแตดวยความกาวหนาทางดานชีวโมเลกุล
ที่นําเครื่องหมายโมเลกุลมาใชเปนเครื่องมือในการตรวจสอบ และคัดเลือกลักษณะทาง
พันธุกรรม ทําใหสามารถคัดเลือกลักษณะคุณภาพการหุงตมและรับประทานที่ตองการไดโดยที่
ไมตองรอเก็บเก่ียวเมล็ด เปนการลดระยะเวลาในการดําเนินการ อีกทั้งยังประหยัดงบประมาณ 
เพราะสามารถเลือกใชสวนตางๆ ของขาวในทุกระยะการเจริญเติบโตมาตรวจสอบ และสามารถ
ทดสอบไดทีละหลายๆ ลักษณะพรอมกัน สามารถทดแทนการทดสอบในสภาพจริงซึ่งกระทําได
ยากในบางลักษณะ (อรรัตน,2548) ดังนั้นการใชเครื่องมือและความรูทางดานชีวโมเลกุลเขามา
ชวยในการคัดเลือกรวมกับการปรับปรุงพันธุและคัดเลือกโดยวิธีปกตินั้นจึงเปนการเพ่ิมศักยภาพ
ในการคัดเลือกใหไดลักษณะตรงตามความตองการ และยังเปนการลดระยะเวลาในการคัดเลือก
ดวย 
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วัตถุประสงค 
 
 1.  เพ่ือปรับปรุงพันธุขาวใหมีลักษณะไมไวตอชวงแสง ผลผลิตสูง และเมล็ดมีคุณภาพดี 
โดยวิธีบันทึกประวัติ รวมกับการใชเครื่องหมายดีเอ็นเอชวยในการคัดเลือก และคัดเลือกสาย
พันธุขาวที่มีรูปทรงตนขาวแบบใหม (New plant type, NPT) จากคูผสมระหวาง ขาวพันธุขาว
ดอกมะลิ105 และขาวพันธุ Qiqnizhan 
 
 2.  เพ่ือพัฒนาเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดที่มีความเฉพาะเจาะจงกับการทํางานของยีน
ความหอมในขาว 
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การตรวจเอกสาร 
 

 ขาว (rice) เปนพืชใบเลี้ยงเด่ียว มีชื่อวิทยาศาสตรวา Oryza sativa L. อยูในวงศ 
Gramineae หรือ Paoceae สําหรับพืชในสกุล Oryza มีทั้งหมด 23 ชนิด แบงเปนขาวปลูก 2 
ชนิดและขาวปา 21 ชนิด สําหรับขาวปลูก 2 ชนิด คือ O. sativa ซึ่งปลูกมากในเอเชียและ O. 
glaberrima ปลูกมากในแอฟริกา (Eizenga and Rutger, 2003) ขาวปลูก (cultivated rice) O. 
sativa แบงออกเปน 2 subspecies คือ indica และ japonica (Kato et al.,1928) ตอมา Morinaga 
(1954) ไดเสนอ ขาวกลุมที่ 3 คือ javanica ซึ่งไดแกขาว bulu และ gundil ของอินโดนีเซีย 
สําหรับขาวในกลุมนี้ปจจุบันใชชื่อวา tropical japonica เนื่องจากผลการวิเคราะห isozyme โดย 
Glaszmann (1987) นั้นพบวาขาว javanica อยูในกลุมเดียวกับ japonica แตเนื่องจากแหลงที่
ปลูกเปนเขต tropical จึงเรียกวา tropical japonica สวนขาว japonica ที่ปลูกในเขต temperate 
เรียกวา temperate japonica ขาวทั้ง 3 กลุมดังกลาวมีลักษณะตางๆ (Chang, 1976) ดังนี้  
 
 1.  ขาว indica เปนขาวที่มีทรงตนสูง ลําตนไมแข็งแรง ใบยาวและหอยลง ไวตอชวง
แสงและอุณหภูมิที่ต่ํา เมล็ดมีรูปรางยาวเรียวรวงหลนงาย เมล็ดมีการพักตัวที่ยาวนาน ขาวกลุม
นี้นิยมปลูกมากในประเทศแถบรอน เชน ไทย เมียนมา และปากีสถาน 
 
 2.  ขาว japonica หรือ temperate type เปนขาวที่มีทรงตนเตี้ย (short straw) ชวย
ปองกันการหักลมของตนได ใบสั้นและตั้งตรง แตกกอปานกลาง ทนทานตอสภาพที่มีอุณหภูมิ
ต่ํา เมล็ดสั้นและกลม มีปริมาณอะมิโลสต่ําทําใหขาวสุกมีลักษณะเหนียวเกาะติดกัน ขาวกลุมนี้
นิยมปลูกมากในประเทศเขตอบอุน เชน ประเทศญี่ปุน เกาหลี และไตหวัน 
 
 3.  ขาว javanica หรือ tropical japonica เปนขาวที่มีทรงตนสูง ลําตนใหญและแข็งแรง
ใบกวางแข็ง แตกกอนอย รวงยาว เมล็ดเหนียวไมรวงหลนงาย เมล็ดมีรูปรางปอม (bold grain) 
ขนาดใหญ สวนใหญนิยมปลูกในประเทศอินโดนีเซีย 
 
ลักษณะทางพฤกษศาสตรของขาว 
 
 ขาวเปนพืชลมลุก มีรากแบบระบบรากฝอย รากแบงออกเปนสองชุด ชุดแรกเปนรากที่
อยูชั่วคราวซึ่งมี 2 ชนิด ไดแก รากที่งอกออกมาจากเมล็ดเรียก radicle และรากที่งอกออกมา
จาก scutellar node ซึ่งจะอยูชั่วคราวในระยะตนกลาเรียกวา seminal root ทําหนาที่ดูดน้ําและ
ลําเลียงอาหาร สวนรากชุดที่สองเปนรากที่แตกออกมาจาก coleoptilar node และขอใตดินเรียก
adventitious root ในสวนของลําตนมีลักษณะทรงกลม ประกอบดวยขอและปลองจํานวนมาก
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ปลองมีลักษณะกลวง ลําตนหอหุมดวยกาบใบ ใบเกิดสลับสองทิศทางบนลําตน สวนประกอบ
ของใบที่สําคัญคือ กาบใบ และแผนใบ ซึ่งมีลักษณะแบนบางและแคบ สวนที่เชื่อมระหวางกาบ
ใบและแผนใบเรียกวาคอใบ (collar) บริเวณคอใบมีเย่ือกันน้ํา (ligule) และเข้ียวกันแมลง 
(auricle) และใบสุดทายที่เกิดกอนตนขาวจะออกรวงมีชื่อเรียกวา ใบธง (flag leaf) ขาวจะมีการ
แตกหนอ (tillering) หรือเรียกวาแตกกอ ซึ่งกอขาวจะประกอบดวยลําตนหลัก (main culm) และ
หนอ (tiller) ลําตนหลักหรือ main culm ของขาวเจริญจากจุดเจริญ (growing point) ของ 
embryo ซึ่งหอหุมดวย coleoptile ที่บริเวณขอจะมีกาบใบ และในซอกของกาบใบจะมีตา (bud) 
ซึ่งโดยทั่วไปตาที่อยูบริเวณขอสวนลางจะเจริญเปนหนอ หนอที่แตกออกจาก main culm 
เรียกวา หนอชุดแรก (primary tiller) และหนอที่แตกจากหนอชุดแรกเรียกวา หนอชุดที่สอง 
(secondary tiller) และหนอชุดที่สองก็จะมีการแตกหนอเปนชุดที่สาม (tertially tiller) เปนตน 
(จํารัส, 2534; ประสูติ, 2524; เรวัต, 2541; วาสนา, 2523; Moldenhauerand and Gibbons, 
2003) 
 
 ชอดอกขาวเปนแบบชอกระจะ (panicle) ประกอบดวยดอกยอย (spikelet) จํานวนมาก 
บริเวณฐานของดอกยอยมีรองรอยของใบประดับ ดอกลักษณะเปนตุมเล็กๆ 2 อันเรียกกาบยอย 
(rudimentary glume) อยูขางละอัน แตละดอกยอยประกอบดวยดอกยอยจํานวน 3 ดอก ดอก
ยอยลาง 2 ดอกไมสมบูรณเพศ และลดรูปเหลือเพียงใบประดับรูปหอก เรียก empty lemma 
หรือ sterile lemma ยาวประมาณ 1 ใน 4 สวนของชอดอกยอย สวนอีก 1 ดอกยอย เปนดอก
สมบูรณเพศ (perfect flower) ประกอบดวย ใบประดับสองอันเหลื่อมซอนกันอยู ใบประดับอัน
นอก มีขนาดใหญ เรียกกาบลาง (lemma) มีเสนตามยาว 5 เสน ใบประดับอันในมีขนาดเล็ก
เรียกกาบบน (palea) มีเสนตามยาว 3 เสน ซึ่งกาบบนและกาบลางทําหนาที่หุมสวนประกอบ
อ่ืนๆ ของดอกยอยไว ปลายดานลางของกาบลางและกาบบนติดอยูกับกานสั้นๆ ซึ่งเรียกวา 
rachilla ถัดเขาไปเปนวงกลีบรวมที่ลดรูปเหลือเปนติ่งเล็กๆ เรียกกลีบเกล็ด (lodicule) ซึ่งชวยใน
การบานของดอก โดยทําหนาที่ บังคับใหกาบลางและกาบบนปดเปด สวนที่อยูภายใน
ประกอบดวยเกสรตัวผู (stamen) และเกสรตัวเมีย (pistil) เกสรตัวผูของขาวมีทั้งหมด 6 อัน
ประกอบดวยอับเรณู (anther) มีลักษณะเปนกระเปาะสีเหลืองติดอยูบนกานชูเกสรตัวผู 
(filament) ซึ่งแบงเปน 2 กระเปาะ ภายในอับละอองเกสรตัวผูมีละอองเกสร (pollen grains) 
ขนาดเล็กจํานวนมาก สวนเกสรตัวเมียนั้น ประกอบดวย ที่รับละอองเกสรตัวผู (stigma) มี
ลักษณะคลายพูหรือขนนกขนาดเล็ก (plumose stigma) แยกเปน 2 แฉก ซึ่งเชื่อมติดกับรังไข 
(ovary) ดวยกานชูเกสรตัวเมีย (style) ภายในรังไขของขาวมีไข (ovule) 1 อัน เมื่อไดรับการ
ผสมแลวจะกลายเปนเมล็ดขาว เนื่องจากดอกขาวเปนดอกสมบูรณเพศ ดังนั้นการผสมเกสรสวน
ใหญจึงเปนการผสมตัวเอง (self pollination) โดยมีการผสมขาม (cross pollinaltion) เกิดข้ึน
นอยมากเพียง 0.5 ถึง 5 เปอรเซ็นตเทานั้น เมล็ดขาวเปนรังไขที่สุกแกแลว ประกอบดวย สวนที่
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สะสมอาหาร (endosperm) และคัพภะ (embroyo) ที่ถูกหอหุมดวยเปลือกขาว (hull) ซึ่งก็คือ
สวนที่เปนกาบลางกับกาบบนนั่นเอง อาหารจะสะสมอยูในรูปแปงขาวซึ่งเปนสวนที่เราใชบริโภค 
สวนของคัพภะเปนสวนที่มีชีวิตสามารถงอกออกมาเปนตนขาวเมื่อนําเมล็ดขาวไปปลูก (จํารัส, 
2534; ประสูติ, 2524; เรวัต, 2541; วาสนา, 2523; Moldenhauerand and Gibbons, 2003) 
 
การเจริญเติบโตของขาว 
 
 พัฒนาการของขาวเริ่มจากเจริญเติบโตเปนตนออนและพัฒนาเปนตนแก ออกรวง
จนกระทั่งเมล็ดสุกแก ซึ่งสามารถแบงออกเปน 3 ระยะ (ทวี, 2541; Moldenhauer and 
Gibbons, 2003) ไดแก 
 
 1.  ระยะการเจริญเติบโตทางลําตน (vegetative growth phase) เริ่มตั้งแตเมล็ดงอก
จนกระทั่งระยะสรางชอดอก (panicle initiation, PI) การเจริญเติบโตทางลําตนของขาวมี
ความสําคัญเก่ียวกับการดํารงชีวิตและเตรียมสารอาหารเพ่ือนําไปใชสําหรับการเจริญเติบโตของ
ตนขาว และอีกสวนหนึ่งนําไปสะสมไวสําหรับใชในระยะการสืบพันธุ และระยะการยืดปลอง
จนถึงกอนระยะกําเนิดชอดอก สามารถแบงระยะการเจริญเติบโตทางลําตนออกเปน 2 ระยะยอย 
คือ 
 
 1.1  Basic vegetative phase (BVP) คือระยะที่ขาวมีการเจริญเติบโตทางลําตนซึ่ง
ระยะ BVP นั้นถูกควบคุมดวยพันธุกรรมซึ่งชวงแสงไมมีอิทธิพลตอระยะนี้ 
 
 1.2  Photoperiod sensitive phase (PSP) คือระยะที่มีการตอบสนองตอชวงแสง
เพ่ือกระตุนใหเกิดการเปลี่ยนตายอดเปนตาดอกได 
 
 2.  ระยะการสืบพันธุ (reproductive phase) เปนชวงการเจริญเติบโตตั้งแตระยะสราง
ชอดอก จนถึงระยะออกดอกหรือดอกบาน (flowering) ซึ่งมีระยะเวลาเฉลี่ยประมาณ 30 ถึง 35 
วัน สามารถแบงออกเปน 3 ระยะยอย คือ 
 
 2.1  ระยะเริ่มสรางชอดอก เมื่อขาวไดรับชวงแสงที่เหมาะสมจะเริ่มยืดตัว ลักษณะ
ลําตนจะเปลี่ยนจากลําตนแบนมาเปนลําตนกลม และจะเริ่มมีการสรางปุมกําเนิดชอดอก 
(primordium of panicle) และพัฒนาไปเปนชอดอก (panicle development) 
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 2.2  ระยะตั้งทอง (booting stage) เปนระยะที่ชอดอกออนของขาวเริ่มขยายตัว
เติบโตข้ึนจนกระทั่งเปนชอดอกที่สมบูรณ ระยะนี้เปนระยะปลายของพัฒนาการชอดอกขาว ซึ่ง
จะเกิดหลังจากที่ชอดอกขาวปรากฏใหเห็น โดยที่ชอดอกมีการเจริญขยายตัวข้ึนทําใหดันกาบใบ
ธงใหโปงออก  
 
 2.3  ระยะออกดอกและผสมพันธุ (flowering and fertilization stage) ระยะนี้เริ่ม
ตั้งแตรวงขาวโผลพนกาบใบธงออกมา (heading stage) และดอกขาวจะเริ่มบานจากสวนยอด
ของชอดอกกอนแลวตามดวยสวนกลางและสวนลางตามลําดับ จากนั้นจะเขาสูการผสมเกสรและ
ปฏิสนธิซึ่งขาวเปนพืชที่มีการผสมเกสรในตัวเอง (self-pollination) เมื่อดอกขาวบานอับเกสร
ของดอกขาวก็จะแตกทําใหละอองเกสรจะหลนลงบนยอดเกสรตัวเมีย จากนั้น lemma และ 
palea ก็จะปด และละอองเกสรจะงอก pollen tube เขาสูรังไข ผสมกับไข 
 
 3.  ระยะการเจริญเติบโตของเมล็ด (ripening phase) หลังจากที่ดอกขาวผสมติดแลว
เมล็ดก็จะเริ่มเจริญเติบโตและพัฒนา ชวงการเจริญเติบโตของเมล็ดเริ่มหลังจากผสมเกสรถึงการ
สุกแกของเมล็ด ซึ่งสามารถแบงออกเปน 3 ระยะยอย คือ 
 
 3.1  ระยะน้ํานม (milk stage) เปนระยะหลังจากดอกขาวผสมติดและเริ่มเจริญเปน
เมล็ดขนาดเล็ก เริ่มมีการสะสมแปง ระยะนี้สวนที่เปนแปงภายในเมล็ดมีลักษณะเปนของเหลวสี
ขาวคลายน้ํานม 
 
 3.2  ระยะแปงออน (dough stage) เปนระยะที่เมล็ดมีการสะสมแปงมากข้ึน แปงเริ่ม
มีการแข็งตัว 
 
 3.3  ระยะสุกแก (maturation stage) เปนระยะที่มีการสะสมแปงจนเต็มเมล็ดและมี
การพัฒนาขนาดของเมล็ดอยางเต็มที่ สีของเปลือกเมล็ดจะเริ่มเปลี่ยนจากสีเขียวเปนสีเหลือง 
 
การตอบสนองตอชวงแสงของขาว 
 
 ความยาวของชวงแสง (day length) ที่เก่ียวของกับการเจริญเติบโตของขาวคือชวงเวลา
ตั้งแตพระอาทิตยข้ึนจนกระทั่งถึงชวงเวลาที่พระอาทิตยตก ซึ่งชวงวันที่ยาวที่สุดในประเทศไทย
อยูที่ปลายเดือนมิถุนายน สวนชวงวันที่สั้นที่สุดอยูที่ปลายเดือนธันวาคม และชวงที่กลางวันและ
กลางคืนยาวเทากันจะมีสองชวงคือ ชวงเดือนมีนาคมและชวงเดือนกันยายน (วรวิทย และคณะ, 
2529) 
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 ขาวเปนพืชวันสั้นจะออกดอกเมื่อไดรับชวงแสงที่นอยกวาชวงแสงวิกฤต (critical day 
length) พันธุขาวสวนใหญมีชวงแสงวิกฤตอยูในชวง 11-14 ชั่วโมง ข้ึนอยูกับแตละพันธุ สําหรับ
พันธุขาวดอกมะล1ิ05 นั้นมีชวงแสงวิกฤติเทากับ 11.52 ชั่วโมง (วรวิทย และคณะ, 2529) 
 
 การจําแนกขาวตามความไวตอชวงแสงแบงออกได 2 กลุม (ทวี, 2541) คือ 
 
 1.  ขาวไวแสงหรือขาวไวตอชวงแสง (photoperiod sensitive variety) คือขาวที่ไม
สามารถออกดอกไดเมื่อไดรับชวงแสงที่ยาวกวาชวงแสงวิกฤต และจะมีระยะการเจริญเติบโต
ทางลําตนนานข้ึน เมื่อไดรับชวงแสงที่ยาวกวาชวงแสงวิกฤตเพ่ิมข้ึน ทําใหปลูกขาวไดในสภาพ
ธรรมชาติเพียงปละครั้ง อีกทั้งยังตองไดรับชวงแสงที่พอเหมาะหรือสั้นกวาชวงแสงวิกฤตครบ
ตามจํานวนวันที่ตองการ ซึ่งโดยสวนมากแลวพันธุขาวไวแสงในประเทศไทยจะตองการชวงแสง
ดังกลาวติดตอกันประมาณ 15 วัน หากไมไดชวงแสงที่พอเหมาะครบจํานวนวันตามที่ตองการก็
จะเจริญเติบโตทางลําตนตอไป (กรมสงเสริมการเกษตร, 2543) การตอบสนองตอชวงแสงของ
ขาวเปนลักษณะทางพันธุกรรม ซึ่งยีนที่ควบคุมลักษณะความไวตอชวงแสงนั้นเปนยีนเดนขมตอ
ลักษณะไมไวตอชวงแสง (สุวิช, 2535) โดยมียีน heading date (Hd1) ทําหนาที่ควบคุมลักษณะ
การตอบสนองตอชวงแสงอยูบนโครโมโซมที่ 6 (Yano et.al., 2000) โดยมีเครื่องหมายดีเอ็นเอ 
RM 8225 และ RM 8226 วางตัวอยูใกลกับยีนดังกลาว (วราภรณ และคณะ, 2551) 
 
 2.  ขาวไมไวแสงหรือขาวไมไวตอชวงแสง (photoperiod insensitive variety) คือขาวที่
ออกดอกตามอายุเนื่องจากการออกดอกไมข้ึนอยูกับความยาวของชวงแสง ขาวชนิดนี้สามารถ
ปลูกไดตลอดปหากมีน้ําเพียงพอและสภาพแวดลอมเหมาะสม 
 
ขาวพันธุขาวดอกมะล1ิ05 
 
 ขาวขาวดอกมะลิ105 เปนขาวปลูกชนิด O. sativa ซึ่งจัดอยูในกลุมอินดิกา เปนพันธุ
หนึ่งที่ถูกเก็บรวบรวมมาจาก อ.บางคลา จ.ฉะเชิงเทรา จํานวน 199 รวง แลวนํามาปลูกคัดเลือก
เพ่ือคัดพันธุใหบริสุทธิ์ และรวมกับการประเมินผลผลิต ซึ่งไดถูกสงไปปลูกคัดพันธุบริสุทธิ์ที่
สถานีทดลองขาวโคกสําโรง จ.ลพบุรี ในป พ.ศ. 2498 ผลการปลูกคัดเลือกไดรวงที่ 105 เปน
สายพันธุที่ผานการคัดเลือก โดยมีลักษณะพิเศษคือ มีกลิ่นหอม และเมล็ดมีลักษณะเหนียวนุม
เมื่อนํามาหุงตม จึงไดมีการสงเสริมใหชาวนาปลูกเปนพันธุปลูกในป พ.ศ. 2502 เปนตนมา ขาว
ขาวดอกมะล1ิ05 มีลักษณะประจําพันธุคือ เปนขาวไวตอชวงแสง ออกดอกประมาณวันที่ 20-25 
ตุลาคม สุกแกเก็บเก่ียวไดประมาณวันที่  20-25 พ.ย. ของทุกป มีลําตนสีเขียวจาง ตนสูง
ประมาณ 140-150 เซนติเมตร การแตกกอดีและมีใบคอนขางเล็ก ลักษณะเมล็ดขาวเปลือก มี
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เมล็ดเรียวยาว ปลายเมล็ดโคงเล็กนอย สีฟาง ขาวกลองใส มีความเลื่อมมัน จมูกขาวเล็ก (สวนที่
เปนคัพภะ) ซึ่งเปนลักษณะที่ดีของขาวสาร เปนขาวที่มีปริมาณอะมิโลสต่ํา ขาวสุกมีลักษณะ
เหนียว นุม และมีกลิ่นหอม ซึ่งเปนคุณสมบัติที่เปนที่นิยมของผูบริโภค เปนพันธุขาวที่ทนปาน
กลางตอสภาพแลง ดินเปรี้ยว และดินเค็ม คุณภาพการขัดสีดี เมล็ดขาวสารใส แกรง นวดงาย
เนื่องจากเมล็ดหลุดรวงจากรวงไดงาย นอกจากนี้ยังเปนที่ตองการของโลกและขายไดราคาดีอีก
ดวย สวนขอดอยของขาวพันธุขาวดอกมะล1ิ05 ไดแก ผลผลิตคอนขางต่ํา ลําตนออนลมงาย ไม
ตานทานโรคไหม โรคขอบใบแหง โรคใบหงิก เพลี้ยกระโดดสีน้ําตาล เพลี้ยจักจั่นสีเขียว แมลง
บ่ัว และหนอนกอ (สถาบันวิจัยขาว, 2533; วาสนา, 2538; กรมสงเสริมการเกษตร, 2542) 
 
รูปทรงตนขาว 
 
 รูปทรงของตนขาว (plant type หรือ ideotype) มีความสัมพันธกับผลผลิตขาวเนื่องจาก
ตนขาวที่มีรูปทรงดีจะใหผลผลิตสูง จึงมีการปรับปรุงพันธุขาวเพ่ือพัฒนาใหตนขาวมีรูปทรงดีข้ึน 
เพ่ือเปนการยกระดับผลผลิตของขาวใหสูงข้ึน รูปทรงของตนขาวแบงไดเปน 3 แบบ (Virk et al., 
2004) คือ  
 
 1.  รูปทรงตนขาวพันธุพ้ืนเมือง (traditional plant type) เปนรูปทรงของตนขาวที่มี
ลักษณะตนสูง ลําตนออนหรือฟางออนลมงาย ใบยาวมุมใบกวาง แตกกอนอย เปนลักษณะที่พบ
ไดในขาวพันธุพ้ืนเมืองทั่วไป โดยลักษณะตนสูงฟางออนนั้นทําใหเกิดการหักลมงาย ซึ่งเปน
ลักษณะที่ไมดีทําใหขาวมีผลผลิตต่ํา พันธุขาวที่มีรูปทรงของตนขาวลักษณะนี้สวนใหญจะเปน
ขาวพันธุพ้ืนเมือง 
 
 2.  รูปทรงตนขาวแบบมหัศจรรย (miracle rice หรือ modern rice) เปนรูปทรงตนขาที่
มีลักษณะตนเตี้ย ลําตนแข็งแรงหรือฟางแข็ง ใบตั้ง แตกกอมาก ซึ่งสถาบันวิจัยขาวนานาชาติ 
(IRRI) ประสบความสําเร็จในการปรับปรุงพันธุขาวจนไดพันธุขาวที่มีรูปทรงดังกลาวในป 1966 
คือ พันธุ IR8 มีลักษณะตนเตี้ย แตกกอดี ไมไวตอชวงแสง ใหผลผลิตสูง แตรูปทรงของตนขาว
แบบมหัศจรรยก็ยังมีขอดอยคือ ถึงแมจะมีการแตกกอมากแตมีหนอที่สามารถใหรวงไดเพียง 
60% สวนหนอที่เหลือไมสามารถใหรวงได 
 
 3.  รูปทรงตนขาวแบบใหม (new plant type: NPT) เปนรูปทรงตนขาวที่สถาบันวิจัย
ขาวนานาชาติไดพัฒนาข้ึนเพ่ือเพ่ิมศักยภาพในการใหผลผลิตของขาว รูปทรงแบบใหมของตน
ขาวที่เสนอโดยสถาบันวิจัยขาวนานาชาติมีลักษณะที่สําคัญ (Peng et al., 1994; Khush, 1995) 
ดังนี้ 
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 - แตกกอนอย ในกรณีที่ปลูกแบบหวานใหจํานวนตนตอกอประมาณ 3-4 ตน และปลูก
แบบปกดําใหจํานวนตนตอกอประมาณ 8-10 ตน แตทุกหนอสามารถใหรวงได ในปจจุบันพันธุ
ขาวที่ใหผลผลิตสูงสวนใหญจะแตกกอดีมีจํานวนหนอประมาณ 20-25 ตนตอกอแตมีตนที่
สามารถใหรวงไดเพียง 60% เทานั้น 
 - รวงมีขนาดใหญ มีเมล็ดมากประมาณ 200-250 เมล็ด 
 - ตนเตี้ย สูงประมาณ 90-100 เซนติเมตร 
 - ลําตนแข็งแรงหรือฟางแข็งไมหักลม 
 - ระบบรากแข็งแรงสมบูรณ สามารถดูดธาตุอาหารจากดินไดอยางมีประสิทธิภาพ 
 - ตานทานตอโรคและแมลงหลายๆ ชนิด (multiple resistance) 
 - มีอายุเก็บเก่ียวประมาณ 110-130 วัน 
 - มีดัชนีเก็บเก่ียว (harvest index หรือ HI) สูงประมาณ 0.6 (ขาวผลผลิตสูงในปจจุบันมี
คา HI ประมาณ 0.4) 
 - มีศักยภาพในการใหผลผลิตสูงประมาณ 13-15 ตันตอเฮกตาร 
 
 การที่ขาว NPT มีการแตกกอนอยจัดวาเปนลักษณะที่ดีเนื่องจากทําใหสามารถปลูกขาว
ไดในระยะชิดกันมากข้ึน ซึ่งจะมีผลทําใหจํานวนตน หรือจํานวนรวงตอพ้ืนที่สูงข้ึนดวย จึง
เหมาะสมกับวิธีปลูกแบบหวาน (broadcasting) แตอยางไรก็ตามจะปลูกแบบปกดําก็สามารถทํา
ได ซึ่งตนขาวรูปทรงแบบใหมนั้นยังใชน้ํานอยกวา เนื่องจากมีการแตกกอนอยจึงตองการน้ําใน
การเจริญเติบโตนอยกวา 
 
 วัตถุประสงคที่สําคัญในการปรับปรุงพันธุขาวนั้น เพ่ือเปนการพ่ิมผลผลิตขาวเนื่องจาก
ความตองการอาหารที่เพ่ิมข้ึน จากการเพ่ิมข้ึนของจํานวนประชากร ซึ่งสวนทางกับพ้ืนที่การ
ผลิตขาวที่ลดลง ดังนั้นสถาบันวิจัยขาวนานาชาติจึงพัฒนาขาว NPT ข้ึน ซึ่งมีเปาหมายเพ่ือเพ่ิม
ศักยภาพในการใหผลผลิตใหเพ่ิมข้ึน 20 – 25% (Khush, 1995) 
 
 ในป 1989 สถาบันวิจัยขาวนานาชาติไดรวบรวมพันธุขาวกวา 2,000 ชนิด จากธนาคาร
พันธุกรรมขาวของสถาบันวิจัยขาวนานาชาติ (IRRI germplasm bank) เพ่ือตองการคัดเลือก
ขาว NPT สําหรับลักษณะที่ตองการนั้นคือ แตกกอนอย มีรวงขนาดใหญ ลําตนแข็งแรง ระบบ
รากแข็งแรง และตนเตี้ย พบวาลักษณะตามที่ตองการนั้นสวนใหญอยูในขาวประเภท tropical 
japonica เมื่อไดเชื้อพันธุกรรมที่ตองการแลวจึงไดนํามาใชสําหรับการปรับปรุงพันธุตอไป 
(Khush, 1995) 
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 ตอมาในป 1990 สถาบันวิจัยขาวนานาชาติไดเริ่มปรับปรุงพันธุจากการผสมพันธุ
ระหวางพันธุที่คัดเลือกไดในขางตน จํานวนมากกวา 2,000 คูผสม สามารถผลิตสายพันธุ 
(pedigree lines) จํานวน 100,000 สายพันธุ ซึ่งนําทั้งหมดมาคัดเลือกเอาเฉพาะลักษณะขาว 
NPT ไดสายพันธุขาว NPT ที่ตองการ จํานวน 500 สายพันธุซึ่งสายพันธุขาว NPT ในชั่วแรกๆ 
นั้นมีลักษณะเหมือนกับขาว tropical japonica (new plant type – tropical japonica: NPT-TJ) 
จากการเก็บขอมูลสายพันธุขาว NPT-TJ ที่ปรับปรุงไดในชั่วแรกๆ พบวามีลักษณะรวงใหญ 
จํานวนหนอที่ไมใหรวงนอย และตานทานการหักลม อยางไรก็ตามผลผลิตที่ไดนั้นยังไมดี
เทาที่ควรเนื่องจากเปอรเซ็นตการติดเมล็ดต่ํา (Peng and Khush, 2003) จากการที่มีจํานวนกอ
นอย ทําใหผลผลิตชีวมวล (biomass) ต่ํา ทําใหอัตราการสังเคราะหแสงต่ํา สงผลใหเปอรเซ็นต
การติดเมล็ดต่ํา ดังนั้นจึงเปนปญหาหลักของสายพันธุขาว NPT ในชั่วแรกๆ ของการปรับปรุง
พันธุ (Yamagishi et al., 1996) 
 
 จากปญหาในการผลิตสายพันธุขาว NPT-TJ ในชั่วแรกๆ นักวิจัยไดพบสาเหตุที่ทําให
เกิดลักษณะการติดเมล็ดต่ํานั้นมาจากเชื้อพันธุกรรมของพันธุใดบาง จึงไดแกปญหาโดยการ
เลือกใชพันธุที่ใหเปอรเซ็นตการติดเมล็ดสูงสําหรับการผสมพันธุในภายหลัง โดยในป 1995 นั้น
มีการพัฒนาสายพันธุ NPT โดยนําสายพันธุขาว NPT-TJ ที่ผลิตไดในชั่วแรกๆ มาผสมกับขาว
ประเภท indica พบวาพันธุกรรมของขาว indica ชวยพัฒนาสายพันธุขาว NPT ใหมีลักษณะดี
ข้ึนเชน คุณภาพของเมล็ด เปอรเซ็นตการติดเมล็ดเพ่ิมข้ึน ทําใหผลผลิตเพ่ิมข้ึนดวย และ
สามารถตานทานโรคและแมลงไดดีกวา เมื่อนําไปทดสอบผลผลิตเบ้ืองตนโดยเปรียบเทียบกับ
พันธุเปรียบเทียบพบวาผลผลิตเพ่ิมข้ึนประมาณ 10% (Peng et al., 2008) 
 
การคัดเลือกแบบบันทึกประวัติ 
 
 การปรับปรุงพันธุขาวนอกจากการนําพันธุที่ดีเขามาปลูกแลว การคัดเลือกและการผสม
พันธุก็มีบทบาทสําคัญในการสรางพันธุที่ดี โดยเฉพาะอยางย่ิงการคัดเลือก ถือวาเปนพ้ืนฐาน
สําคัญในการปรับปรุงพันธุ ความสําเร็จในการปรับปรุงพันธุจึงข้ึนอยูกับความสามารถที่จะเลือก
เอาตนที่ดีไวใชเปนพันธุที่ดีตอไป การคัดเลือกจะประสบความสําเร็จมากนอยเพียงใดข้ึนอยูกับ
ความผันแปรในพันธุที่ใชคัดเลือก ถาความผันแปรภายในพันธุมีนอย ซึ่งก็คือ พืชแตละตน
ภายในพันธุนั้นมีความคลายคลึงกันมากโอกาสที่จะคัดเลือกไดตนที่มีลักษณะตรงตามความ
ตองการก็มีนอย ดังนั้นจึงจําเปนตองหาพันธุอ่ืนซึ่งอาจมีลักษณะที่ตองการมาผสมพันธุกันเพ่ือ
สรางความผันแปรข้ึน จากนั้นจึงนําวิธีการคัดเลือกตางๆ มาชวยคัดเลือกพันธุที่ดีตอไป (สุทัศน, 
2552) 
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 การคัดเลือกแบบบันทึกประวัติ (pedigree method) เปนแนวคิดของ Love (1927) มี
หลักการสําคัญคือคัดเลือกตนพืชที่มีลักษณะตรงตามความตองการจากประชากรในชั่วที่มีการ
กระจายตัวของลักษณะตางๆ สูงสุด นั่นก็คือประชากรในชั่วที่ 2 (F2) หลังจากนั้นนําตนที่ถูก
คัดเลือกไปปลูกในชั่วตอๆ ไป จนกวาพืชจะมีความคงตัวทางพันธุกรรม (homozygosity) ซึ่งการ
คัดเลือกแบบบันทึกประวัตินั้นเปนการคัดเลือกที่มีการบันทึกประวัติของสายพันธุในทุกข้ันตอน
ของการคัดเลือก เปนวิธีที่สามารถติดตามรายละเอียดของสายพันธุในแตละข้ันตอนไดอยาง
ตอเนื่อง  
 
 พันธุขาวในประเทศไทยที่เกษตรกรนิยมปลูกสวนใหญนั้นไดมาจากการปรับปรุงพันธุ 
โดยวิธีการคัดเลือกแบบบันทึกประวัติ เชน พันธุขาวเจาหอมปทุมธานี1 กรมวิชาการเกษตรได
ประกาศรับรองพันธุ เมื่อป พ.ศ. 2543 ซึ่งเปนพันธุที่ไดจากการผสมระหวางสายพันธุขาวหอม 
BKNA6-18-3-2 กับสายพันธุ PTT85061-86-3-2-1 โดยดําเนินการวิจัยที่ศูนยวิจัยขาวปทุมธานี 
ปลูกคัดเลือกขาวลูกผสมชั่วที่ 2 ถึง 6 โดยวิธีคัดเลือกแบบบันทึกประวัติจนไดสายพันธุ 
PTT90071-93-8-1-1 เปนขาวหอมไมไวตอชวงแสง มีอายุเก็บเก่ียว 104-126 วัน คุณภาพการ
หุงตมและรับประทานคลายขาวขาวดอกมะลิ105 และใหผลผลิตเฉลี่ย 650-774 กิโลกรัมตอไร
(สถาบันวิจัยขาว, 2543) 
 
 นงเยาว (2553) ใชการคัดเลือกแบบบันทึกประวัติ เพ่ือคัดเลือกสายพันธุขาวเพ่ือเพ่ิม
ผลผลิตและคุณภาพจากคูผสมระหวางขาว tropical japonica ซึ่งจะใชเปนพันธุแม และ indica 
เปนพันธุพอ จํานวน 12 คู คัดเลือกแบบบันทึกประวัติจนถึงชั่วที่ 4 สามารถคัดเลือกตนขาวที่
ตองการได 33 สายพันธุ เพ่ือนํามาทดสอบผลผลิตเบ้ืองตนพบวาสายพันธุที่ใหผลผลิตสูงกวา
พันธุสุพรรณบุรี1 ซึ่งเปนพันธุเปรียบเทียบที่ใหผลผลิตสูงสุดมีจํานวน 4 สายพันธุไดแก สาย
พันธุ PTT07288-20-1 PTT07288-11-4 PTT07288-20-3 และ PTT07288-14-2 ซึ่งใหผลผลิต
เฉลี่ย 979 กิโลกรัมตอไร คุณภาพเมล็ดเปนขาวที่มีลักษณะเมล็ดยาวปานกลาง รูปรางคอนขาง
เรียว มีทองไขเล็กนอยถึงคอนขางมาก สวนคุณภาพการหุงตมและรับประทานนั้น มีปริมาณ   
อะมิโลสปานกลางถึงสูง เมื่อหุงสุกแลวจะมีลักษณะนุมและคอนขางเหนียวจนไปถึงรวนแข็ง 
 
 Sreewongchai et al. (2010) ใชการคัดเลือกแบบบันทึกประวัติ รวมกับการคัดเลือกโดย
ใชเครื่องหมายดีเอ็นเอเพ่ือรวมยีนตานทานโรคไหมในขาว โดยผสมระหวางขาวพันธุ IR64 และ 
พันธุเจาหอมนิล เพ่ือคัดเลือกตนขาวที่มียีนตานทานโรคไหมโดยใชเครื่องหมายโมเลกุลชวย
คัดเลือกในชั่วที่ 2 และชั่วที่ 3 และใชการคัดเลือกแบบบันทึกประวัติจนกระทั่งถึงชั่วที่ 6 ทําการ
ทดสอบผลผลิตเบ้ืองตนเปรียบเทียบกับพันธุแม พอ และพันธุการคา คือชัยนาท1 ปทุมธานี1 
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และ สุพรรณบุรี1 สามารถคัดเลือกสายพันธุที่มีผลผลิตสูงสุดได 3 สายพันธุ คือ P280-2-1 
P280-8-3 และ P280-8-4 
 
การใชเครื่องหมายดีเอ็นเอชวยในการคัดเลือก 
 
 เครื่องหมายดีเอ็นเอ (DNA marker) หมายถึง ชิ้นสวนดีเอ็นเอที่ใชเปนเครื่องหมาย
ติดตามหนวยพันธุกรรมหรือยีนของสิ่งมีชีวิต ใชศึกษาการจัดเรียงตัวของดีเอ็นเอในสวนตางๆ
ของจีโนม หรือการทําแผนที่ยีนประเมินความหลากหลายทางพันธุกรรม และความสัมพันธทาง
วิวัฒนาการของสิ่งมีชีวิต ตรวจสอบความบริสุทธิ์ของพันธุ ตรวจสอบสายพันธุพอแม ทดสอบ
ลูกผสม และตรวจสอบหรือบงชี้ลักษณะจําเพาะ เชน ความตานทานโรค เปนตน การตรวจสอบ
ความแตกตางของสิ่งมีชีวิตในระดับดีเอ็นเอ มีประสิทธิภาพกวาการตรวจสอบในระดับอ่ืนๆ คือ
สามารถใชทุกสวน และทุกระยะการเจริญเติบโตของพืชสําหรับการวิเคราะหไดโดยไมจํากัด 
นอกจากนั้นสภาพแวดลอมจะไมมีผลตอการตรวจสอบ การใชเครื่องหมายดีเอ็นเอใชหลักการ
ที่วาโมเลกุลดีเอ็นเอสามารถจําลองตัวเองไดอยางถูกตองแมนยําเพ่ือถายทอดขอมูลทาง
พันธุกรรมไปสูเซลลลูก และคงสภาพที่เหมือนเดิมตลอดไป แตบางครั้งเนื่องจากสภาพแวดลอม
หรือขอผิดพลาดของเซลลเองทําใหเกิดการเปลี่ยนแปลงลําดับเบสภายในสายดีเอ็นเอ หรือ
เปลี่ยนแปลงในระดับของโครโมโซม เชน มีบางสวนของชิ้นสวนดีเอ็นเอที่หายไป (deletion) 
หรือมีบางสวนของดีเอ็นเอที่ เ พ่ิมเขามา ( insert ion)  มีการจัดเรียงตัวใหมของโครโมโซม 
(rearrangement) หรือมีการเปลี่ยนแปลงตําแหนงดีเอ็นเอบางสวนภายในโครโมโซมหรือตาง
โครโมโซม (transposition) ซึ่งการเปลี่ยนแปลงดังกลาวนี้ทําใหเกิดความหลากหลายภายใน
สิ่งมีชีวิตแตละชนิด (สุรินทร, 2545) 
 
 วิธีการตรวจสอบความแตกตางของดีเอ็นเอ (DNA polymorphism) ทําไดโดยการหา
ลําดับเบสในโมเลกุลของดีเอ็นเอ (DNA sequencing) หรือตรวจสอบดวยเครื่องหมายดีเอ็นเอซึ่ง
สามารถทําไดหลายวิธี เชน การไฮบริไดเซชันดวยวิธี RFLP (Restriction Fragment Length 
Polymorphism) การใชวิธีพีซีอารเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอ โดยมีวิธีที่แตกตางกันไป เชน RAPD 
(Random Amplified Polymorphic DNA) (Williams et al., 1990) AFLP (Amplified Fragment 
Length Polymorphism) (Vos et al., 1995) และ SRAP (Sequence Related Amplified Polymorphism) 
(Li and Quiros, 2001) เปนตน  
 
 เครื่องหมายดีเอ็นเอ แบงออกเปน 2 ประเภท คือ co-dominant marker และ dominant 
marker เครื่องหมายแบบ co-dominance จะปรากฏแถบดีเอ็นเอที่ขนาดแตกตางกันสามารถ
แยกระหวางตนที่มีพันธุกรรมเปนโฮโมไซกัสและเฮทเทอโรไซกัสได สวนเครื่องหมายดีเอ็นเอ



 14 

แบบ dominant นั้นจะปรากฏและไมปรากฏแถบดีเอ็นเอ ซึ่งเครื่องหมายชนิดนี้ไมสามารถแยก 
พันธุกรรมแบบโฮโมไซกัสและเฮทเทอโรไซกัสได (Collard et al., 2005) 
 
 เครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท (microsatellite marker) เปนเครื่องหมายดีเอ็นเอแบบ
จําเพาะ สามารถตรวจสอบดีเอ็นเอไดครั้งละ 1 ตําแหนง (single-locus marker) ซึ่งลําดับเบส
แบบไมโครแซทเทลไลทพบไดมากมายและกระจายตัวอยูทั่วจีโนม โดยลําดับเบสของไมโคร 
แซทเทลไลท มักเปนลําดับเบสจําเพาะ มีเพียงจุดเดียวในจีโนม (unique sequence) ดังนั้นการ
ออกแบบสังเคราะหไพรเมอร (primer) จากลําดับเบสที่อยูสองขางของสวนไมโครแซทเทลไลท
สําหรับเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอโดยวิธีพีซีอาร จะเปนการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอในตําแหนงที่จําเพาะ
เพียงตําแหนงเดียว และเนื่องจากบริเวณของไมโครแซทเทลไลท เปนสวนที่มีการกลายพันธุโดย
การลดลงหรือเพ่ิมข้ึนของจํานวนชุดซ้ําไดงาย การตรวจสอบดีเอ็นเอโดยการเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอ
ตําแหนงที่รวมเอาสวนของไมโครแซทเทลไลทไวภายใน จึงทําใหมีโอกาสไดขนาดดีเอ็นเอที่
แตกตางกัน เนื่องจากจํานวนชุดซ้ําที่ไมเทากัน เครื่องหมายไมโครแซทเทลไลท เมื่อตรวจสอบ
จะพบความแตกตางกันคอนขางสูง นอกจากนี้เครื่องหมายดีเอ็นเอแบบไมโครแซทเทลไลทยัง
สามารถแสดงแถบดีเอ็นเอแบบขมรวมกัน (co-dominance) จึงสามารถแยกความแตกตาง
ระหวางโฮโมไซกัสและเฮทเทอโรไซกัสได (สุรินทร, 2552) 
 
 การใชเครื่องหมายดีเอ็นเอชวยในการคัดเลือก (marker assisted selection, MAS) เพ่ือ
เลือกตนพืชที่มีจีโนไทปที่ตองการนั้นมี 2 แบบคือ การใชเครื่องหมายดีเอ็นเอที่อยูใกลกับยีนที่
ตองการชวยในการคัดเลือก (indirect MAS; iMAS หรือ linked marker หรือ flaking markers) 
และการใชเครื่องหมายดีเอ็นเอที่จําแนกสวนที่เก่ียวของกับการทํางานของยีนชวยในการคัดเลือก 
(direct MAS; dMAS หรือ functional marker assisted selection; fMAS) ซึ่งเครื่องหมายดีเอ็นเอ
ชนิด iMAS นั้นจะมีความแมนยําในการคัดเลือกนอยกวาเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิด fMAS 
เนื่องจากมีโอกาสที่จะเกิด crossing over ระหวางเครื่องหมายดีเอ็นเอกับตําแหนงยีนที่ตองการ
ไดทําใหเกิดการผิดพลาดในการคัดเลือกข้ึน สวนในเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิด fMAS นั้นมีความ
แมนยํามากเนื่องจากเปนการใชตําแหนงที่เก่ียวของกับการทํางานของยีนที่ตองการมาเปน
เครื่องหมายชวยในการคัดเลือก การนําเครื่องหมายดีเอ็นเอมาใชเปนเครื่องมือในการคัดเลือกจะ
ชวยเพ่ิมประสิทธิภาพของการคัดเลือก ซึ่งนักปรับปรุงพันธุสามารถคัดเลือกตนพืชโดยการสกัด
ดีเอ็นเอจากสวนใดสวนหนึ่งของตนพืชแตละตนในขณะที่ตนพืชยังไมโตเต็มที่โดยไมมีขอจํากัด
เก่ียวกับอายุของพืชชนิดของเนื้อเย่ือหรือผลกระทบจากสิ่งแวดลอม ทําใหสามารถคัดเลือกตน
พืชที่มีพันธุกรรมตรงตามความตองการ และชวยลดจํานวนประชากรตนพืชที่จะใชในการ
คัดเลือกในข้ันตอนหลังๆ ดวย เนื่องจากสามารถคัดเลือกพืชตั้งแตระยะตนๆ (earlier selection) 
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ไดจึงมีผลทําใหระยะเวลาในการปรับปรุงพันธุลดลงดวย (Collard et al., 2005; Sreewongchai 
et.al., 2010) 
 
 Yi et al. (2009) ไดปรับปรุงขาวพันธุ Manawthukha ของประเทศเมียนมาใหมีคุณภาพ
การหุงตมและรับประทานดี โดยใชเครื่องหมายดีเอ็นเอชวยในการคัดเลือกรวมกับการปรับปรุง
พันธุแบบผสมกลับ กับพันธุ Basmati 370 ซึ่งเปนขาวที่เมล็ดมีกลิ่นหอม และเปนที่ยอมรับของ
ตลาดวาเปนขาวพันธุที่มีคุณภาพดี เครื่องหมายดีเอ็นเอที่ใชชวยในการคัดเลือกลักษณะดัง
กลาวคือเครื่องหมายดีเอ็นเอ Aromarker สําหรับลักษณะเมล็ดมีกลิ่นหอม เครื่องหมายดีเอ็นเอ 
RM00 และ RM204 สําหรับปริมาณอะมิโลสปานกลาง ซึ่งตนที่สามารถคัดเลือกไดในชั่วที่ 
BC4F2 นั้นมีลักษณะเมล็ดมีกลิ่นหอม และปริมาณอะมิโลสปานกลางเหมือนพันธุ Basmati 370 
และมีลักษณะทรงตนและการใหผลผลิตเหมือนกับขาวพันธุ Manawthukha ซึ่งมีลักษณะตนสูง
ปานกลาง การแตกกอมาก การหักลมต่ํา และผลผลิตสูง 

 
Jin et al. (2010) ไดใชเครื่องหมายดีเอ็นเอที่มีความสัมพันธกับคุณภาพการหุงตมและ

รับประทานในขาว คือปริมาณอะมิโลส อุณหภูมิแปงสุก และกลิ่นหอมของเมล็ดขาว ชวยในการ
คัดเลือกในประชากรผสมกลับระหวาง II-32B และ Yixiang B คือเครื่องหมายดีเอ็นเอ Wx ที่มี
ความสัมพันธกับตําแหนง microsatellite allele (CT)17 บน Wx gene เครื่องหมายดีเอ็นเอ 
SSIIa ที่มีความสัมพันธกับตําแหนง single nucleotide polymorphism TT allele บน SSIIa 
gene และเครื่องหมายดีเอ็นเอ fgr ที่มีความสัมพันธกับตําแหนง 8-bp deletion allele บน fgr 
gene ตามลําดับ ซึ่งตนที่คัดเลือกไดจากการใชเครื่องหมายดีเอ็นเอชวยในการคัดเลือกตั้งแตใน
ชั่วที่ F2 จนถึง BC2F2 นั้น เมื่อนําตนที่คัดเลือกไดทั้งหมดมาวิเคราะหคุณภาพการหุงตมและ
รับประทานโดยวิธีการทางเคมีแลวพบวา ตนขาวที่คัดเลือกไดเมล็ดมีลักษณะปริมาณอมิโลสต่ํา
ประมาณ 14.4-15.5 เปอรเซ็นต อุณหภูมิแปงสุกต่ําอยูในชวง 71.7-73.9 องศาเซลเซียส และ
เปนขาวทีเ่มล็ดมีกลิ่นหอม  

 
การปลูกและคัดเลือกขาวแบบเรงชั่วอาย ุ
 
 วัตถุประสงคของการปลูกแบบเรงชั่วอายุ (rapid generation advance; RGA) คือ การ
ยนระยะเวลาการเจริญเติบโตในชั่วแรกๆ ของประชากรที่มีการกระจายตัวอยูเพ่ือเรงรอบของ
การคัดเลือกใหเร็วข้ึน การลดระยะเวลาการเจริญเติบโตในขาว ซึ่งมีวิธีการปฏิบัติโดยทั่วไป เชน 
ลดธาตุอาหาร จัดระยะปลูกที่ชิดกัน ปรับอุณหภูมิใหสูง ปรับชวงวันใหสั้น หรือการทําลายการ
พักตัวของเมล็ดเพ่ือใหไดเมล็ดสามารถปลูกเปนชั่วใหมไดอยางรวดเร็ว การปรับสภาพการปลูก
บางอยางจะสามารถที่จะเอาชนะขอจํากัดของฤดูกาลได เชน การกระตุนการออกดอกของขาวไว
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แสงดวยหองควบคุมชวงแสง ซึ่งขอดีของการปลูกแบบเรงชั่วอายุคือ สามารถรนระยะเวลาของ
การปรับปรุงพันธุได โดยที่ Vergara et al. (1980) ปรับปรุงพันธุขาวใหทนทานตอสภาพอากาศ
เย็น ซึ่งสามารถปลูกและคัดเลือกจากลูกผสมชั่วที่ 1 (F1) ถึงลูกชั่วที่ 4 (F4) ไดภายใน 1 ป ซึ่ง
ปกติแลวตองใชประมาณเวลา 3 ถึง 4 ป ในการปลูกและคัดเลือก และสามารถลดพ้ืนที่ของการ
ปลูกไดในชั่วแรกๆ ของประชากรที่มีการกระจายตัวอยู 
 
คุณภาพเมล็ดขาว 
 
 การผลิตขาวหรือการปรับปรุงพันธุขาวจะตองคํานึงถึงผลผลิตและคุณภาพควบคูกันไป 
เนื่องจากคุณภาพของเมล็ดขาวจะเปนตัวกําหนดมูลคาของขาว กลาวคือขาวคุณภาพดีจะมีราคา
สูงนั่นเอง ดังนั้นขาวพันธุดีนอกจากจะใหผลผลิตสูงแลวยังตองมีคุณภาพดีดวย ซึ่งคุณภาพขาว
จะแบงออกเปน 4 ประเภท (Juliano and Gonzales, 1989; Cruz and Khush, 2000) ดังนี้ 
 
 1.  คุณภาพทางกายภาพ (physical quality) หมายถึงคุณสมบัติตางๆ ของเมล็ดที่
สามารถมองเห็น หรือชั่ง ตวง วัด ได เชน น้ําหนักเมล็ด สีของขาวเปลอืก สีของขาวกลอง ขนาด
และรูปรางของเมล็ด และความขุนใสของขาวสาร เปนตน ลักษณะสําคัญที่มักคํานึงถึงในการ
ปรับปรุงพันธุสําหรับคุณภาพทางกายภาพคือ ขนาดและรูปรางของเมล็ด ซึ่งมาตรฐานขาวไทย
ไมมีการกําหนดรูปรางเมล็ด เนื่องจากขาวสวนใหญมีเมล็ดยาวเรียว และยึดถือขาวที่มีความยาว
เกิน 7.0 มิลลิเมตร เปนขาวคุณภาพดี อยางไรก็ตามเนื่องจากในแตละภูมิภาคมีความตองการ
หรือความชอบที่แตกตางกันดังนั้นความตองการในแตละทองถิ่นจึงแตกตางกันไป ทําใหสามารถ
แบงลักษณะความตองการออกเปนหลายกลุม เชน ในอินเดีย ขาวที่ไดมาตรฐานและถือวา
คุณภาพทางกายภาพดีตองเปนขาวที่มีลักษณะเมล็ดยาว ในเอเชียตะวันออกเฉียงใตนิยมขาวที่
มีขนาดเมล็ดปานกลาง และในเขต temperate นิยมขาวพันธุที่มีลักษณะเมล็ดสั้น เปนตน (Cruz 
and Khush, 2000) 
 
 นอกจากลักษณะรูปรางของเมล็ด ลักษณะทางกายภาพอ่ืนๆ ที่มีความสําคัญตอราคา
และความตองการในตลาด (ประภาส, 2520) คือ  
 
 น้ําหนักเมล็ด (grain weight) คือน้ําหนักขาวเปลือก 100 หรือ 1,000 เมล็ดที่ความชื้น
14% ซึ่งขาวพันธุดีของไทยที่สงเสริมใหปลูกนั้นมีน้ําหนัก 100 เมล็ดอยูระหวาง 2.25-3.67 กรัม 
 
 สีของขาวเปลือก (hull color) มีทั้งสีขาว (white) สีฟาง (straw) สีน้ําตาลออนถึงเขม 
(light to dark brown) สีทอง (gold) สีน้ําตาลแดง (reddish brown) สีมวงหรือดํา (purple or 
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sooty black) เปนตน สําหรับขาวไทยสวนใหญขาวเปลือกจะมีสีฟางและสีน้ําตาลซึ่งขาวพันธุที่
ถือวาเปนขาวคุณภาพดีของไทยเชน ขาวพันธุขาวดอกมะลิ105 นั้นขาวเปลือกมีสีฟาง 
 
 สีของขาวกลอง (pericarp color) จะแสดงออกที่เย่ือหุมผล (pericarp) สวน endosperm 
ของขาวทุกชนิดเปนสีขาวเสมอ ถึงแมสีของขาวกลองจะเปนสีอ่ืนก็ตาม สีของขาวกลองนั้นจะ
แตกตางกันตั้งแตสีขาว สีแดง สีน้ําตาลเขม สีน้ําตาลเทา และสีมวงถึงเกือบดํา อยางไรก็ตามสี
ของขาวกลองที่เปนที่นิยมคือพวกที่มีสีออน เชน ขาวหรือน้ําตาล 
 
 ลักษณะทองไข (chalkiness) หมายถึง จุดสีขาวขุนคลายชอลกที่เกิดข้ึนใน endosperm 
เกิดจากการอัดตัวกันอยางหลวมๆ ของเม็ดแปง (starch granule) กับโปรตีน (protein body) 
ลักษณะทองไขในเมล็ดขาวไมมีผลโดยตรงตอคุณภาพการหุงตมและรับประทาน แตเปนลักษณะ
ที่ไมตองการเนื่องจากขาวที่เปนทองไขมากเมื่อนําไปสีจะมีสัดสวนของขาวหักมาก 
 
 ความใสของขาวสาร (grain translucency) หมายถึง ความทึบแสง (opaque) หรือความ
ใส (translucency) ของเนื้อขาวสารทั้งเมล็ดสามารถสังเกตเห็นความแตกตางไดในขาวเจา
ปจจุบันยังไมพบสาเหตุของความใสขุนของขาวสาร แตคาดวาเนื่องมาจากทั้งพันธุขาวและ
สภาพแวดลอมที่ปลูก เชน ขาวขาวดอกมะล1ิ05 ที่ปลูกในภาคตะวันออกเฉียงเหนือจะมีเมล็ดใส
กวาขาวที่ปลูกในภาคกลาง 
 
 2.  คุณภาพการส ี(milling quality) ประเมินจากปริมาณขาวเต็มเมล็ดและตนขาว ขาวที่
มีคุณภาพการสีดีเมื่อผานกระบวนการขัดสีแลว จะไดขาวเต็มเมล็ดและตนขาวสูง มีปริมาณขาว
หักนอย ดังนั้น การประเมินคุณภาพการสีของขาวจึงเก่ียวของกับการแปรสภาพขาว หรือการสี
ขาว (Khush et al., 1979) การจัดการหลังการเก็บเก่ียวเปนอีกปจจัยหนึ่งที่มีผลตอคุณภาพการ
ขัดสี กลาวคือ ขาวที่มีความชื้นสูงเมื่อนําไปขัดสีจะทําใหมีขาวหักในปริมาณมาก (Juliano and 
Gonzales, 1989)นอกจากนั้นการขัดสียังมีผลตอความขาวของขาวสาร (whiteness of milled 
rice) กลาวคือขาวที่ขัดเบาๆหรือการขัดดวยระดับการสีต่ําจะไดขาวสารสีขาวนอยกวาขาวที่ขัด
หนักๆหรือขัดดวยระดับการสีสูงเนื่องจากยังมีชิ้นรําติดอยูบางและขาวที่เก็บไวนานๆเมื่อนําไป
ขัดสีจะไดขาวสารสีคล้ําลงกวาขาวที่เก็บมาใหมๆ (ประภาส, 2520) 
 
 3.  คุณภาพทางโภชนาการ (nutritional quality) ประชากรกวาครึ่งหนึ่งในโลกบริโภค
ขาวเปนอาหารหลัก และเปนแหลงพลังงานที่สําคัญ ซึ่งขาวไมเพียงแตจะใหพลังงานยังประกอบ
ไปดวยโปรตีนประมาณ 7 เปอรเซ็นต สําหรับขาวสาร และในขาวกลองมีปริมาณโปรตีน
ประมาณ 8 เปอรเซ็นต ถึงแมวาโปรตีนในขาวจะมีปริมาณคอนขางต่ําแตโปรตีนของขาวมีคุณคา
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ทางโภชนาการสูง เนื่องจากโปรตีนในขาวนั้นมี lysine ซึ่งเปนกรดอะมิโนที่จําเปน (essential 
amino acid) ตอรางกายในปริมาณที่สูง (Juliano, 1985a) และยังมีวิตามินที่จําเปนตอรางกาย
คือ วิตามินเอ วิตามินบี 1 และวิตามินบี 2 เปนตน (Chong, 1979) 
 
 4.  คุณภาพการหุงตมและรับประทาน (cooking and eating quality) ข้ึนอยูกับลักษณะ
ทางกายภาพและเคมีของแปงที่ประกอบอยูภายในเอนโดสเปอรม ซึ่งมีปริมาณมากถึง 90 
เปอรเซ็นตโดยน้ําหนักแหง คุณสมบัติทางเคมีของขาวข้ึนอยูกับพันธุขาวและคุณภาพแปง 
(Juliano, 1985b) ซึ่งคุณภาพการหุงตมและรับประทานนั้นประกอบดวย 
 

4.1  ปริมาณอะมิโลส (amylose content: AC) ในเมล็ดขาวประกอบดวยแปง 2 
ชนิด คือ อะมิโลส และอะมิโลเพคติน (Sanjiva et al., 1952) อัตราสวนของอะมิโลสและอะมิโล
เพคตินเปนปจจัยสําคัญที่ทําใหขาวมีคุณสมบัติแตกตางกัน โดยในเมล็ดขาวนั้นมีอะมิโลเพคติน
ในอัตราสวนที่มากกวาอะมิโลส แตการจําแนกประเภทของขาวนั้นจะใชปริมาณอะมิโลสเปน
ตัวชี้วัด ซึ่งสัดสวนของอะมิโลสในเมล็ดขาวที่แตกตางกันมีผลตอลักษณะของขาวสุกที่แตกตาง
กันคือ ในขาวเหนียวมีปริมาณอะมิโลสนอยมากหรือไมมีอะมิโลสเปนองคประกอบเลย สวนใน
ขาวเจานั้นแบงออกเปน 4 ประเภท คือ ขาวเจาอะมิโลสต่ํามาก มีปริมาณอะมิโลส 3-9% ขาวสุก
จะมีลักษณะเหนียว ขาวเจาอะมิโลสต่ํา มีปริมาณอะมิโลส 10-19% ขาวสุกจะมีลักษณะเหนียว
นุม ขาวเจาอะมิโลสปานกลาง มีปริมาณอะมิโลส 20-25% ขาวสุกจะมีลักษณะคอนขางนุม แตไม
เหนียว และขาวเจาอะมิโลสสูง มีปริมาณอะมิโลส มากกวา 25% ขาวสุกจะมีลักษณะรวนแข็ง 
(Kumer and Khush, 1986) อยางไรก็ตามขาวที่มีปริมาณอะมิโลสเทากันหรือใกลเคียงกันก็ยังมี
ความแตกตางกันโดยเฉพาะความนุมของขาวสุกซึ่งอาจจะเก่ียวของกับคาการสลายเมล็ดในดาง
อุณหภูมิแปงสุก และความคงตัวของแปงสุก (Juliano 1985b; Tan et al., 1999) 
 

4.2  ความคงตัวของแปงสุก (gel consistency: GC) คุณสมบัติของแปงสุกในเมล็ด
ขาวนั้นมีอัตราการคืนตัวไมเทากัน ดวยเหตุนี้จึงมีผลทําใหแปงสุกมีความแข็งและออนแตกตาง
กัน ในขาวที่มีปริมาณอะมิโลสเทากันหรือใกลเคียงกันอาจมีความนุมและแข็งของขาวสุก
แตกตางกันก็เนื่องมาจากคุณสมบัติของความคงตัวของแปงสุก สําหรับการพิจารณาคุณภาพ
ขาวโดยใชความคงตัวของแปงสุก จะตองพิจารณาบนพ้ืนฐานของขาวที่มีปริมาณอะมิโลสอยูใน
ประเภทเดียวกัน เชน หากมีขาว 2 พันธุที่มีปริมาณอะมิโลสสูงใกลเคียงกันขาวที่มีคาความคง
ตัวของแปงสุกออนเมื่อหุงสุกแลว จะไดขาวที่แข็งกระดางนอยกวาขาวที่มีคาความคงตัวของแปง
สุกแข็ง(Cangampang et al., 1973; Tan et al., 1999) 
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4.3  อุณหภูมิแปงสุก (gelatinization temperature: GT) เปนคุณสมบัติทางกายภาพ
ของแปง หมายความถึงชวงอุณหภูมิที่ใหแปงกลายเปนเจล (gel) และเปลี่ยนจากลักษณะทึบ
แสงเปนโปรงแสง อุณหภูมิแปงสุกมีความสัมพันธกับระยะเวลาในการหุงตม โดยทั่วไปการตม
ขาวใหสุกตองใชเวลา 13-24 นาที สามารถจําแนกประเภทขาวตามอุณหภูมิแปงสุกออกเปน อุณ
ภูมิแปงสุกต่ํา ที่ 55 ถึง 69 องศาเซลเซียส อุณหภูมิแปงสุกปานกลาง ที่ 70 ถึง 74 องศา
เซลเซียส และอุณหภูมิแปงสุกสูง จะมากกวา 74 องศาเซลเซียส ซึ่งสามารถวิเคราะหโดยวิธีการ
สลายเมล็ดในดาง (alkali digestibility test) โดยขาวที่มีอุณหภูมิแปงสุกสูงตองใชเวลาในการหุง
ตมนานกวาขาวที่มีอุณหภูมิแปงสุกปานกลาง หรือต่ํา (Little et al., 1958) 
 

4.4  อัตราการยืดตัวของเมล็ดขาวสุก (elongation ratio) ในระหวางการหุงตมเมล็ด
ขาวจะขยายตัวโดยรอบโดยเฉพาะดานยาว ในขาวบางพันธุเมล็ดสามารถยืดตัวไดมาก การที่
เมล็ดยืดตัวไดมากทําใหเมล็ดภายในโปรงข้ึนไมอัดแนน และชวยใหขาวนุมมากข้ึน และหากขาว
สุกไมเหนียวติดกัน คุณสมบัตินี้จะชวยเสริมใหขาวข้ึนหมอไดดีย่ิงข้ึน พันธุขาวที่มีอัตราการยืด
ตัวของเมล็ดดีไดแกพันธุ Basmati370 เมื่อนําไปหุงตมสามารถยืดตัวไดมากกวา 2 เทาของ
ความยาวเมล็ดขาวสาร (งามชื่น, 2539) 
 

4.5  กลิ่นหอม (aroma) เปนลักษณะพิเศษของขาวบางพันธุซึ่งเปนที่นิยมของ
ผูบริโภคทั้งในและตางประเทศ ทั้งในแถบเอเชีย ยุโรป และอเมริกาสงผลใหราคาขาวหอมมี
มูลคาสูงกวาขาวที่ไมหอม (Qiu and Zhang, 2003) ซึ่งขาวที่มีกลิ่นหอมจะมีราคาสูงกวาขาวที่
ไมมีกลิ่นหอม ลักษณะที่สําคัญของขาวหอมคือความสามารถพิเศษในการผลิตสารหอมชนิดที่
เรียกวา popcorn-like scent แลวเก็บสะสมไวในสวนตางๆ ของตนโดยเฉพาะเมล็ดจากการ
วิเคราะหสารเคมีในเมล็ดขาวกลิ่นของขาวหอมนั้นเก่ียวของกับสารระเหยกวา 114 สาร โดยสาร
สําคัญที่ทําใหขาวมีกลิ่นหอมไดแก 2-acetyl-1-pyrroline หรือ 2AP (Buttery et al., 1983) ซึ่ง
ขาวหอมจะมีสาร 2-acetyl-1-pyrroline มากกวาขาวทั่วไป ซึง่สารดังกลาวนี้พบในขาวหอมพันธุ
ตางๆ ปริมาณ 0.04-0.09 ไมโครกรัมตอกรัม และในขาวกลองประมาณ 0.1-0.2 ไมโครกรัมตอ
กรัม (Tanchotikul and Hsieh, 1991) 
 
ทฤษฎีและหลักการของเทคนิคการทําปฏิกิริยา Polymerase Chain Reaction (PCR) 
 
 ปฏิกิริยา PCR เปนวิธีการเพ่ิมจํานวนหรือปริมาณของดีเอ็นเอเปาหมาย (target DNA) 
ใหมีปริมาณมากข้ึนเปนลานเทาภายในหลอดทดลองโดยใชระยะเวลาอันสั้น ดังนั้นจึงมีชื่อเรียก
อีกชื่อหนึ่งวา in vitro enzymatic amplification ปฏิกิริยา PCR คนพบครั้งแรกโดย Kary Mullis 
และคณะในป 1983 โดยใชหลักการเลียนแบบธรรมชาติของการจําลองตัวเองของดีเอ็นเอโดยมีดี
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เอ็นเอตนแบบ (template DNA) เปนจุดเริ่มตนและมีเอนไซมจําพวก DNA polymerase ชวย
สรางสายดีเอ็นเอยาวออกไปโดยเลือกจับกับนิวคลีโอไทดตัวใดตัวหนึ่งใน 4 ชนิด คือ dATP, 
dGTP, dCTP และ dTTP เขามาตอเปนเบสคูสมกับดีเอ็นเอตนแบบ สวนประกอบตางๆ ในการ
เพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอมีดังนี้ คือ ดีเอ็นเอตนแบบ, thermostable DNA polymerase, deoxynucleotide 
triphosphate (dNTPs) ทั้ง 4 ชนิด oligonucleotide primers อยางนอย 1 คูและบัฟเฟอรที่
เหมาะสมปริมาณดีเอ็นเอจะเพ่ิมมากข้ึนไดตองอาศัยปฏิกิริยาที่ตอเนื่องหลายๆรอบซึ่งแตละรอบ
จะประกอบดวย 3 ข้ันตอน คือ 
 
 1.  ข้ันตอน denaturation เปนข้ันตอนการทําใหดีเอ็นเอสายคูแยกเปนสายเด่ียวโดย
อาศัยความรอนที่อุณหภูมิประมาณ 90-95 องศาเซลเซียส 
 
 2.  ข้ันตอน primer annealing เปนข้ันตอนที่มีการลดอุณหภูมิลงมาที่ประมาณ 45-60 
องศาเซลเซียส เพ่ือทําใหไพรเมอรสามารถเกาะติดกับดีเอ็นเอตนแบบสายเด่ียวตรงบริเวณ
ลําดับเบสคูสม 
 
 3.  ข้ันตอน primer extension เปนข้ันตอนการขยายสายดีเอ็นเอ โดยการตอลําดับ    นิ
วคลีโอไทดเขาที่ปลาย 3’ ของไพรเมอร แลวขยายสายดีเอ็นเอสายใหมจากทิศทาง 5’ ไป 3’ โดย
อาศัยเอนไซม thermostable DNA polymerase เชนTaq polymerase ซึ่งปกติใชอุณหภูมิอยู
ในชวง 70-75 องศาเซลเซียส 
 
 ถาพิจารณาสายดีเอ็นเอที่เพ่ิมข้ึนโดยเริ่มจากสายดีเอ็นเอตนแบบ 1 คู เมื่อสิ้นสุดรอบที่ 
1 จะไดสายดีเอ็นเอเปน 2 คู เมื่อทําเชนนี้หลายๆ รอบของปฏิกิริยาดีเอ็นเอก็จะเพ่ิมข้ึนเปน 2 
เทาของทุกรอบ โดยจะเพ่ิมข้ึนในลักษณะทวีคูณเปน 2n เมื่อ n คือจํานวนรอบของปฏิกิริยา
ตัวอยางเชนถาปฏิกิริยาดําเนินไป 20 รอบจะไดดีเอ็นเอ 220 ชุดหรือมีปริมาณของดีเอ็นเอ
ประมาณ 1 ลานเทา (จริยา และคณะ, 2540; สมพร, 2546) 
 
พันธุกรรมที่ควบคุมลักษณะคุณภาพการหุงตมและรับประทาน 
 
 ลักษณะปริมาณอะมิโลส ถูกควบคุมดวยยีน waxy ซึ่งมีตําแหนงอยูบนโครโมโซมคูที่ 6 
สวนที่เปนแขนสั้นจากการวิเคราะหลําดับเบสของยีน waxy หรือยีน granule-bound starch 
synthase (GBSS) โดยใชขอมูลที่มีอยูใน GenBank (Accession number AF031162) พบวา
ยีน waxy ประกอบดวยดีเอ็นเอบริเวณที่เปน exon จํานวน 14 exons และดีเอ็นเอสวนที่เปน 
intron จํานวน 13 intron ยีนนี้จะกําหนดการสรางเอนไซม granule-bound starch synthase 
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(GBSS enzyme) หรือเรียกอีกชื่อหนึ่งวา Waxy protein ตําแหนงที่สามารถจําแนกความ
แตกตางของปริมาณอะมิโลสในขาวได คือตําแหนงของ (CT)n microsatellite ของยีน waxy บน
โครโมโซมที่ 6 (Ayres et al., 1997; Bao et al., 2006a) โดย Li et al. (1995) ไดศึกษาการ
แสดงออกของยีน waxy พบวาการแสดงออกของยีน waxy นั้นถูกควบคุมในระดับการถอดรหัส 
และจากการวิเคราะหลําดับเบสของยีน waxy พบวา สวนของอินทรอน 1 มีบทบาทสงเสริมการ
แสดงออกของยีนนี ้ผลการศึกษาในลําดับตอมาพบวาเหตุการณที่เกิดข้ึนหลังจากการถอดรหัส 
(post-transcriptional events) มีบทบาทสําคัญในการควบคุมปริมาณหรือความเขมขนของ
โปรตีน waxy และปริมาณอะมิโลสในเมล็ดขาว (Wang et al., 1995) 
 
 Lanceras et al. (2000) ไดศึกษาพันธุกรรมที่ทําหนาที่ควบคุมลักษณะคุณภาพการหุง
ตมและรับประทานในขาวจากประชากรลูกผสมขามระหวางขาวพันธุขาวดอกมะลิ105 และ 
CT9993 พบตําแหนงที่มีความสัมพันธกับลักษณะปริมาณอะมิโลสอยู 4 ตําแหนงบนโครโมโซม
ที่ 3, 4, 6, และ 7 โดยในขาวพันธุขาวดอกมะลิ105 มีตําแหนงที่สัมพันธกับลักษณะปริมาณอะ
มิโลสอยู 2 ตําแหนง คือ บนโครโมโซมที่ 6 ระหวางยีน waxy กับ เครื่องหมายดีเอ็นเอ RM204 
และ โครโมโซมที่ 7 ระหวางเครื่องหมายดีเอ็นเอ OSR22 กับ RM10 ตําแหนงที่สัมพันธกับ
ลักษณะความคงตัวของแปงสุกมีอยู 2 ตําแหนง คือ บนโครโมโซมที่ 6 ระหวางยีน waxy กับ
เครื่องหมายดีเอ็นเอ RM225 และโครโมโซมที่ 7 ระหวางเครื่องหมายดีเอ็นเอ OSR22 กับ 
RM10 และลักษณะอุณหภูมิแปงสุก มีอยู 2 ตําแหนงคือบนโครโมโซมที่ 6 ระหวางเครื่องหมายดี
เอ็นเอ RG73 กับ RM6 และบนโครโมโซมที่ 2 ระหวางเครื่องหมายดีเอ็นเอ RM3 กับ RM238
ซึ่งตําแหนงหลักที่ควบคุมลักษณะอุณหภูมิแปงสุกคือตําแหนงของยีน starch synthase IIa 
(SSIIa) บนโครโมโซมที่ 6 (Bao et al., 2006b; Gao et al., 2003; Umemoto et al., 2002; 
Waters et al., 2006) 
 

ยีนที่เก่ียวของกับลักษณะความหอมนั้น เปนยีนแฝง (fgr gene) อยูบนโครโมโซมที่ 8 
(Sood and Siddiq, 1978; Huang et al., 1994; Lorieux et al., 1996; Jin et al., 2003) ยีนบี
เทนอัลดีไฮดดีไฮโดรจิเนส (Badh2) ประกอบไปดวย 15 exons และ 14 introns สวนตําแหนงที่
เฉพาะตอการแสดงออกถึงความหอมและไมหอมในขาว  แบงออกเปนตําแหนงของ 
insertions/deletions หรือ InDels และ single nucleotide polymorphisms หรือ SNPs (Shi et 
al., 2008) ซึ่ง InDels นั้นมี 2 ตําแหนง คือ 7-bp deletion (5’-CGGGCGC-3’) ใน exon 2 (Shi 
et al., 2008) และ 8-bp deletion (5’-GATTATGG-3’) ใน exon 7 (Bradbury et al., 2005) สวน
ตําแหนงของ SNPs นั้นมี 3 SNPs ใน exon 7 (Bradbury et al., 2005) (ภาพที่ 1) 
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 Shi et al. (1997) พบวาคุณภาพหุงตมถูกควบคุมโดยอิทธิพลจากพันธุกรรมเปนหลัก
และอีกสวนหนึ่งมาจากอิทธิพลของปฏิสัมพันธระหวางพันธุกรรมและสิ่งแวดลอมแตจะมีผลเพียง
เล็กนอยโดยเฉพาะปริมาณอะมิโลสและอุณหภูมิแปงสุก Shen et al. (1987) พบวาลักษณะ
ความคงตัวของแปงสุกถูกควบคุมดวยยีน 1 หรือ 2 ตัว มีความสามารถในการถายทอดลักษณะ 
(heritability) สูง แตภายในพันธุเดียวกันจะมีความแปรปรวนของลักษณะถึง 10% ข้ึนอยูกับ
ปจจัยสภาพแวดลอม ถาอุณหภูมิของอากาศสูงหลังจากที่ออกดอกจะทําใหอุณหภูมิแปงสุกสูง
ดวย แตถาอุณหภูมิของอากาศต่ําก็จะทําใหอุณหภูมิแปงสุกต่ําดวยเชนเดียวกับลักษณะทองไขที่
ถูกควบคุมโดยอิทธิพลของพันธุกรรมและสภาพแวดลอม ซึ่งสภาพแวดลอมจะมีผลตอลักษณะนี้
เปนอยางมากเชนถาอุณหภูมิสูงในชวงหลังจากที่ดอกบานแลวจะทําใหเกิดทองไขมากข้ึนดวย
(Resurreccion et al., 1977) 
 

 
 
ภาพที ่1  โครงสรางของยีนบีเทนอัลดีไฮดดีไฮโดรจิเนส (Badh2)   

 
ที่มา: Shi et al. (2008) 
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อุปกรณและวิธีการ 
 

อุปกรณ 
 

1.  พันธุขาว 
 

 1.1  ขาวพันธุขาวดอกมะล1ิ05 ซึ่งเปนขาวที่มีคุณภาพดี 
 
 1.2  ขาวพันธุ Qiqnizhan ซึ่งเปนขาวที่มีทรงตนแบบใหม 
 
 1.3  ขาวพันธุเปรียบเทียบ พันธุปทุมธานี1 สุพรรณบุรี1 และชัยนาท1  
 

2.  อุปกรณที่ใชในการปลูกขาว ดูแลรักษา และการเก็บเก่ียว ไดแก กระถาง กระบะ
เพาะถุงกระดาษ ปายชื่อไมปกปายชื่อปุยเคมีสูตร 15-15-15 และ 46-0-0 สารเคมีปองกันกําจัด
ศัตรูพืช เชน สตารเกิล แอสเซนด และโอไมท เปนตน 

 
 3.  อุปกรณที่ใชในการผสมพันธุขาว ไดแก กรรไกร ขวดพลาสติกใส ปากคีบ ปายชื่อ และ
ดินสอ 
 
 4.  อุปกรณและสารเคมีที่ใชในหองปฏิบัติการชีวโมเลกุล 
 

4.1  ชุด PhirePlant Direct PCR Kit เปนชุดสําเร็จรูปที่สามารถทํา PCR ไดโดยไม
ตองผานข้ันตอนการสกัดดีเอ็นเอกอน 
    

4.2  ไพรเมอร 
 

4.2.1  ไพรเมอร Naro1 ซึ่งเปนไพรเมอรที่มีความเฉพาะกับการทําหนาที่ของ
ยีนความหอมในขาว (Rattanapol et. al., 2011) 

 
4.2.2  ไพรเมอร OSR19 ซึ่งเปนไพรเมอรสําหรับจําแนกลักษณะปริมาณ      

อะมิโลส (Akagi et al., 1996) 
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4.3  อุปกรณที่ใชในการวิเคราะหผลจากการทําปฏิกิริยา PCR ไดแก ชุด 
polyacrylamide gel electrophoresis (ประกอบดวย chamber กระจก comb spacer และ 
clamp) กระดาษ kim wipes ตัวหนีบ เครื่องเขยา กระบะพลาสติก บีกเกอร 2 ลิตร เทอรโมมิเตอร 
dropper แถบอุณหภูมิหลอดขนาด 1.5 มิลลิลิตร microtube rack micropipettes sterile tips 
กระบอกใส tips และ tubes ที่ใชแลว นาฬิกาจับเวลา ปากกาเขียนฉลาก กระดาษทิชชู และถุงมือยาง 

 
4.4  สารเคมีที่ใชในการวิเคราะหผลจากการทําปฏิกิริยา PCR ไดแก แอลกอฮอล

95%, clear view, acetic acid, bind silane, 6% acrylamide gel, 10%APS (ammonium 
persulfate),TEMED (N,N,N΄,N΄– tetramethylethylenediamine), PCR product, 1xTBE 
buffer, DNA marker, 10% abs ethanol, sterile H2O, AgNO3, 37% HCOH (formaldehyde) 
และ NaOH 

 
 5.  อุปกรณที่ใชสําหรับบันทึกลักษณะทางการเกษตรไดแก ตลับเมตร ไมบรรทัด และ
เครื่องชั่งน้ําหนัก  

 
 6.  อุปกรณและสารเคมีที่ใชในการตรวจสอบคุณภาพเมล็ด  
 

6.1  อุปกรณที่ใชในการตรวจสอบคุณภาพเมล็ด ไดแก เครื่องชั่งน้ําหนัก เครื่องวัด
ความชื้น โกรง (ครกบดยา) เครื่องสเปกโทรโฟโตมิเตอร (spectrophotometer) อางควบคุม
อุณหภูมิ (water bath) หลอดทดลอง เพลทแกว และขวดวัดปริมาตร (volumetric flask) 
 

6.2  สารเคมีที่ใชในการตรวจสอบคุณภาพเมล็ด ไดแก น้ํากลั่น อมิโลสบริสุทธิ์
สารละลายไอโอดีน (iodine) แอลกอฮอล 95% สารละลายโปแตสเซียมไฮดรอกไซด (KOH) กรดอะ
ซิติก (acetic acid) และโปแตสเซียมไอโอไดด (KI) 

 
วิธีการ 

 
1.  การสรางขาวลูกผสมชั่วที่ 1 และลูกชั่วตอๆ มา 
 

ฤดูที่ 1 (มิ.ย. 52 – พ.ย. 52) ปลูกขาวพันธุแม (KDML105) และพันธุพอ (Qiqnizhan) 3 
ครั้ง แตละครั้งหางกัน 1 สัปดาห โดยปลูกขาวในกระถางๆ ละ 3 ตน ผสมพันธุระหวางตนแม 
และพอ ที่มีการออกดอกพรอมกันเพ่ือผลิตเมล็ดลูกผสมชั่วที่ 1 
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 ฤดูที่ 2 (พ.ย. 52 – มี.ค. 53) ปลูกเมล็ดลูกผสมชั่วที่ 1 (F1) ในกระถางๆ ละ 2 ตน แลว
ปลอยใหผสมตัวเองเมื่อเมล็ดสุกแกเก็บเก่ียวเก็บเปนเมล็ดลูกชั่วที่ 2 
 
 ฤดูที่ 3 (มี.ค. 53 – ก.ค. 53) ปลูกลูกชั่วที่ 2 (F2) ทั้งหมดในกระบะเพาะโดยปลูกหลุมละ
ตน และใชวิธกีารปลูกแบบเรงชั่วอายุ (Rapid Generation Advance: RGA) โดยจะใชระยะเวลา
ในการปลูกจนถึงเก็บเก่ียวประมาณ 120 วันเนื่องจากขาวพันธุขาวดอกมะล1ิ05 นั้นเปนขาวที่ไว
ตอชวงแสง ดังนั้นเมื่อนํามาผสมพันธุกับขาวที่ไมไวตอชวงแสงแลวจะไดลูกผสมชั่วที่ 1 ซึ่งเปน
ขาวไวตอชวงแสงทั้งหมด เนื่องจากยีนที่ควบคุมลักษณะไวตอชวงแสงนั้นเปนยีนเดน ดังนั้น ใน
ลูกชั่วที่ 2 จะมีการกระจายตัวของลักษณะไวตอชวงแสง และไมไวตอชวงแสง ซึ่งจะคัดเลือก
เฉพาะขาวที่ไมไวตอชวงแสง โดยปลูกลูกชั่วที่ 2 นี้ในฤดูที่มีชวงแสงยาว จากขอมูลของกรม
อุตุนิยมวิทยาป พ.ศ. 2553 (ภาพผนวกที่ 1) ระหวางเดือนมีนาคม ถึง เดือนสิงหาคม เปนชวงที่
มีชวงแสงยาวกวาชวงแสงวิกฤตของขาวขาวดอกมะลิ105 ดังนั้นขาวที่มีพันธุกรรมแบบไวตอ
ชวงแสงจะไมออกดอก จึงคัดเลือกเฉพาะตนที่ออกดอก หลังจากคัดเลือกตนที่ไมไวตอชวงแสง
ไดแลว จึงใชเครื่องหมายดีเอ็นเอชวยในการคัดเลือก ลักษณะความหอม และปริมาณอะมิโลสต่ํา 
จากนั้นนําตนที่คัดเลือกไดไปปลูกในกระบะเพาะ 
 
 ฤดูที่ 4 (ก.ย. 53 – ก.พ. 54) ปลูกลูกชั่วที่ 3 (F3) ในกระบะเพาะ เมื่อเมล็ดงอกประมาณ 
20 วันจึงเก็บใบขาวสําหรับข้ันตอนการใชเครื่องหมายดีเอ็นเอชวยในการคัดเลือกลักษณะความ
หอมอีกครั้งหนึ่ง จากนั้นแยกเอาเฉพาะตนที่มีลักษณะตามตองการปลูกในแปลงทดลอง แลว
เลือกตนที่มีลักษณะทรงตนรูปแบบใหม เมื่อสุกแกเก็บเก่ียวเมล็ดลูกชั่วที่ 4 
 
 ฤดูที่ 5 (มี.ค. 54 – ส.ค. 54) ปลูกลูกชั่วที่ 4 (F4) ในแปลงทดลอง รวมกับพันธุ
เปรียบเทียบ 3 พันธุ ไดแก ปทุมธานี1 สุพรรณบุรี1 และชัยนาท1 โดยปลูกแบบตนตอแถว ปก
ดําโดยใชระยะระหวางแถวและกอเทากับ 20x20 เซนติเมตร ปกดําจับละ 1 ตน บันทึกขอมูล
ลักษณะทางการเกษตรตางๆ คัดเลือกตนที่ใหผลผลิตสูงกวาพันธุเปรียบเทียบที่ใหผลผลิตสูงสุด 
แลวนําตนที่ไดบันทึกขอมูลลักษณะทางการเกษตรตางๆ และวิเคราะหคุณภาพของเมล็ดของตน
ที่คัดเลือกได 
 
2.  การผสมพันธุขาว 
 
 เมื่อตนขาวพันธุแมอยูในระยะ heading ถึงระยะกอนดอกบานกําจัดเกสรตัวผูของพันธุ
แมออก (ภาพที่ 2) และในวันรุงข้ึนนําละอองเกสรของตนพันธุพอมาผสมพันธุกับชอดอกของตน
พันธุแม โดยจะดําเนินการในชวงเชาเวลาประมาณ 10.00-11.00 น. แลวคลุมชอดอกไวดวย 
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ขวดพลาสติก หลังจากการผสมพันธุนาน 4-5 สัปดาห เก็บเมล็ดที่ไดจากการผสมมาทําลายการ
พักตัวของเมล็ด โดยตากแดดนาน 1 สัปดาห แลวนําเมล็ดที่ไดสวนหนึ่งเก็บสํารองไวที่ -20 
องศาเซลเซียส (remnant seed) (ภาพที่ 3) และเมล็ดอีกสวนมาปลูกในฤดูตอไป 
 

      
      (ก)           (ข) 

      
      (ค)           (ง) 

       
      (จ)          (ฉ)  
 
ภาพที่ 2  การกําจัดละอองเกสรตัวผู (emasculation) (ก) ตัดสวนปลายของดอกขาวออก

ประมาณหนึ่งในสามของดอก (ข) ลักษณะของดอกขาวหลังจากตัดปลายดอกออก 
(ค) กําจัดเกสรตัวผูโดยใชปากคีบดึงเกสรตัวผูออก (ง) ลักษณะของดอกขาวหลัง
กําจัดเกสรตัวผู (จ) ฉีดพนน้ําใหกับดอกขาว และ(ฉ) คลุมชอดอกขาวโดยใชขวด
พลาสติกใสเจาะรูขนาดเล็ก 
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(ก)      (ข) 

  
 (ค)            (ง) 

  
 (จ)            (ฉ) 
 
ภาพที่ 3  การผสมเกสรขามตน การเก็บเก่ียว และการเก็บรักษาเมล็ดขาว (ก) เลือกตนพอที่มี

ชอดอกขาวที่อยูในระยะดอกบาน (ข) นําชอดอกของตนพอและตนแมมาคลุมดวยขวด
พลาสติกใสเขาดวยกัน (ค) ลักษณะเมล็ดขาวที่ติดอยูกับรวงหลังจากการผสมขามนาน 
1 สัปดาห (ง) หลังจากการผสมเกสรไปนาน 4-5 สัปดาหเก็บเมล็ดแลวนํามาทําลาย
การพักตัวของเมล็ดโดยการตากแดดนาน 1 สัปดาห (จ) ลักษณะเมล็ดขาวที่ไดจาก
การผสมขาม และ(ฉ) การเก็บรักษาเมล็ดขาวโดยเก็บไวที่อุณหภูม ิ-20 องศาเซลเซียส 
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3.  การปลูกขาวแบบเรงชั่วอายุ 
 
 การปลูกขาวแบบเรงชั่วอายุ เปนการปลูกในพ้ืนที่จํากัด เพ่ือใหขาวเขาสูระยะเจริญพันธุ 
(reproductive) ไดเร็วข้ึน เนื่องจากพ้ืนที่ที่จํากัดทําใหขาวไมสามารถแตกหนอไดซึ่งเปนการลด
ระยะแตกกอ (tillering stage) โดยปลูกขาวในถาดหลุมที่มีขนาดของหลุม 3 x 3.2 x 4.5 เซนติเมตร 
ปลูก 1 ตนตอหลุม และควบคุมระดับน้ําไมใหต่ํากวาผิวดินเพ่ือปองกันการแตกหนอของขาว (ภาพที่ 4) 
 

 
 
ภาพที ่4  การปลูกขาวแบบเรงชั่วอายุในถาดหลมุ 
 
4.  การสกัดดีเอ็นเอ และการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอในหลอดทดลอง (Polymerase Chain 
Reaction หรือ PCR) 
 

ใชชุด PhirePlant Direct PCR Kit ซึ่งเปนชุด Kit ที่สามารถทํา PCR ไดโดยไมตอง
ผานข้ันตอนการสกัดดีเอ็นเอกอน 
 
 4.1  นําใบขาวมาเจาะดวย Harris UNI-CORETM จะไดเนื้อเย่ือรูปวงกลมเสนผาน
ศูนยกลาง 0.5 มิลลิเมตร (จํานวน 5 ชิ้น) ใสลงใน PCR plate 
 
 4.2  เตรียมสวนประกอบที่ใชในการทําปฏิกิริยา PCR (master mixture) โดยตองการ
ปริมาตรรวมเทากับ 10 ไมโครลิตร (ตารางที่ 1) 
 

4.3  เมื่อผสม master mixture ในหลอด PCR เรียบรอยแลวใหหยด mineral oil 1 หยด 
เพ่ือปองกันการระเหยออกระหวางการทํา PCR 
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4.4  นําหลอด PCR ใสลงในเครื่อง PCR (thermal cycler) ปดฝาแลวเปดเครื่อง ตั้ง
โปรแกรม ตามเงื่อนไข ดังตารางที่ 2 

 
4.5  เมื่อปฏิกิริยาเสร็จสิ้นลง นําหลอด PCR ออกจากเครื่องแลวเติม sequencing dye 

1 เทา (10 ไมโครลิตร) จากนั้นนําไปเก็บไวที่ตูแชอุณหภูมิ 4 องศาเซลเซียส 
 
ตารางที ่1  ความเขมขนและปริมาตรสารที่ใชในการทําปฏิกิริยา PCR 
 

Stock ความเขมขนที่ใช ปริมาตรที่ใช (µl) 
2x plant PCR buffer  1x 5 
5µmol forward primer 0.5 µmol 1 
5µmol reverse primer 0.5 µmol 1 

PhireHot Start DNA polymerase - 0.2 
Sterile distilled H2O    - 2.8 

Total      - 10 
      
ตารางที ่2  เงื่อนไขในการตั้งคาการทําปฏิกิริยา PCR 
 
ขั้นตอนการเกิดปฏิกิริยา อุณหภูมิ (ซ) เวลา (วินาท)ี 

First denature 98 300 
Denature 98 5 
Annealing 55 5 
Extension 72 30 

Final extension 72 60 
Hold 16  

 
5. วิเคราะหผลจากการทําปฏิกิริยา PCR 
 

5.1 การตรวจสอบขนาดของดีเอ็นเอดวยวิธี Polyacrylamide Gel Electrophoresis 
(PAGE) 
 

ดีเอ็นเอที่เกิดจากปฏิกิริยา PCR จะไมสามารถมองเห็นดวยตาเปลาได ดังนั้นเพ่ือ
ตรวจหาดีเอ็นเอผลผลิตจะตองนําตัวอยางที่ทํา PCR มาแยกหาดีเอ็นเอโดยใชเทคนิคที่เรียกวา

40 รอบ 
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polyacrylamide gel electrophoresis ซึ่งเปนวิธีที่มีความสามารถในการแยกดีเอ็นเอที่มีความ
แตกตางของเบสเพียง 1 เบสได โดยมี polyacrylamide gel เปนตัวกลาง โดยมีข้ันตอนดังนี้ 
 

5.1.1  เตรียมชุด polyacrylamide gel electrophoresis โดยการเช็ด chamber 
ดวย 95% ethanol 3 ครั้ง เพ่ือทําความสะอาด ตามดวย clear view เพ่ือปองกันเจลเกาะติดกับ 
chamber ตามดวย ethanol 95 เปอรเซ็นต อีก 2 ครั้ง เพ่ือเกลี่ยสารใหทั่ว และเช็ดกระจกดวย 
ethanol 95 เปอรเซ็นต 3 ครั้ง เพ่ือทําความสะอาด ตามดวยสารผสม (0.5 Acetic acid + 
ethanol 95 เปอรเซ็นต) : bind silane ในอัตราสวน 1 มิลลิลิตร : 2 ไมโครลิตร แบงครึ่งเช็ด 2 
ครั้ง ตามดวย ethanol 95 เปอรเซ็นต อีก 2 ครั้ง หลังจากนั้นนํา chamber และกระจกมา
ประกอบเขาชุดโดยวาง spacer ไวตรงขอบทั้งสองขางของ chamber กอนที่จะวางกระจกทับ
เพ่ือใหเกิดชองวางระหวาง chamber กับกระจก แลววางกระจกโดยหันดานที่เช็ดเขาหา 
chamber ใช clamp หนีบกระจกเขากับ chamber 
  

เตรียมเจลโดยมีสวนประกอบคือ 6 เปอรเซ็นต acrylamide gel 50 ml, 10 
เปอรเซ็นต APS 300 ไมโครลิตร และ TEMED 100 ไมโครลิตร เทเจลที่ผสมเรียบรอยแลวลงใน
ชองระหวางกระจกกับ chamber จนเต็ม แลวเสียบหวีดานที่ไมมีซี่แหลมลงไปดานบน ตั้งทิ้งไว
รอใหเจลเซตตัวประมาณ 2 ชั่วโมง 
 

5.1.2  การตรวจสอบขนาดของดีเอ็นเอ มีข้ันตอนดี ดังนี้ เมื่อเจลเซตตัวดีแลว ใช
น้ําลางกระจกดานนอกใหสะอาด ประกอบ chamber เขากับตัวฐาน เท 1x TBE buffer สวนของ
กระจกกอน โดยเทใหทวมขอบ gel สวนที่เหลือใหเทที่ฐานเพ่ือเปนสะพานกระแสไฟฟา จากนั้น
ดึงหวีออก ตอสายไฟเขากับเครื่องจายกระแสไฟฟา pre-run โดยใชกําลังไฟที่ 100 วัตต 30 
นาที เมื่อครบเวลาปดเครื่องจายกระแสไฟฟา เสียบหวีโดยใหดานแหลมปกลงเจล หยอด
ตัวอยาง PCR product 2 ไมโครลิตร ลงในชองแตละชองจนครบ โดยเวนชองแรกไวเพ่ือหยอด 
DNA marker เปดเครื่องจายกระแสไฟฟาใชกําลังไฟที่ 45 วัตต ประมาณ 15 นาที ดึงหวีออก
แลว run ตอประมาณ 1 ชั่วโมง 30 นาที หรือจนกระทั่งแถบสีของ dye ถึง 15 เซนติเมตรจาก
ชองหยอดเริ่มตน จากนั้นปดเครื่องแลวเท buffer ออกนํากระจกออกจากเครื่อง แยกกระจกออก
จาก chamber นําเจลที่ไดไปยอมเพ่ือตรวจสอบแถบดีเอ็นเอ  

 
5.1.3  ยอมสีแถบดีเอ็นเอดวย silver nitrate (AgNO3) ตามวิธีการของ Benbouza 

et al. (2006) โดยนํากระจกที่มีเจลติดอยูแชในสารละลาย fixer นําไปเขยาบนเครื่องเขยา ทิ้งไว 
5 นาที เมื่อครบเวลานํากระจกออกมาแชสารละลาย silver nitrate เขยาบนเครื่องเขยา 7 นาที 
จากนั้นนํากระจกออกมาลาง silver nitrate สวนเกินออก โดยนํากระจกจุมลงในน้ํากลั่นแลวยก
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กระจกข้ึนทันที ยายกระจกมาแชในสารละลาย developer เขยาจนแถบดีเอ็นเอปรากฏ จากนั้น
นําออกมาแชในสารละลาย fixer อีกประมาณ 1 นาที แลวนํากระจกลางน้ํากลั่นโดยเขยาทิ้งไว
ประมาณ 5 นาที และผึ่งใหแหง (ดูวิธีเตรียมสารละลายในภาคผนวกที่ 1) 
 
6. การพัฒนาเครื่องหมายดีเอ็นเอที่เฉพาะกับการทําหนาที่ของยีนความหอมในขาว 
  
 6.1  หาขอมูลลําดับเบสของตําแหนงยีนบีเทนอัลดีไฮดดีไฮโดรจิเนส (Badh2) จาก 
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/ และออกแบบไพรเมอรใหคลอมตําแหนง 8-bp deletion ของยีน 
Badh2 โดยใชโปรแกรม primer 3 version 4.0 (http://frodo.wi.mit.edu/primer3/) โดยกําหนด
เงื่อนไขในการออกแบบดังนี้ ความยาวของไพรเมอรอยูระหวาง 18-22 bp มี GC content อยู
ในชวง 40-60 เปอรเซ็นต อุณหภูมิ annealing อยูในชวง 50-60 องศาเซลเซียส และขนาดของ 
PCR product อยูในชวง 150-300 bp หลังจากออกแบบไพรเมอรไดตามเงื่อนไขแลวสังเคราะห
ไพรเมอรตามที่ออกแบบ 
 

6.2  ทําปฏิกิริยา PCR โดยชุด PhirePlant Direct PCR Kit และใชตัวอยางขาว 10 
พันธุในการทดสอบ ไดแก ขาวดอกมะล1ิ05 สุพรรณบุรี1 สุพรรณบุรี3 ชัยนาท1 ปทุมธานี1 กข29  
กข31 IR64 Qiqnizhan และ Yuexiangzhan ทําปฏิกิริยา PCR ตามเงื่อนไขซึ่งใชอุณหภูมิ 
annealing แบบ gradient อุณหภูมิ annealing คือตั้งเงื่อนไขในการใหอุณหภูมิในแตละชองไม
เทากันโดยจะใชอุณหภูมิตั้งแต 57 องศาเซลเซียส ถึง 65 องศาเซลเซียส 

 
6.3  วิเคราะหผลจากการทําปฏิกิริยาPCR โดยวิธี PAGE และยอมสีแถบดีเอ็นเอดวย 

silver nitrate (AgNO3) ตามวิธีการของ Benbouza et al. (2006) 
  
7. การใชเครื่องหมายดีเอ็นเอชวยในการคัดเลือก 
 
 7.1  ใชเครื่องหมายดีเอ็นเอชวยในการคัดเลือกตนขาวในประชากรชั่วที่ 2 
 
  7.1.1 ใชเครื่องหมายดีเอ็นเอ Naro1 (Naro1F; 5/-AGGTTGCATTTACTGGGAG-3/ 
และ Naro1R; 5/-TGGCTACTAGAATGATGCT-3/) คัดเลือกตนที่มีลักษณะทางพันธุกรรม
เหมือนพันธุขาวดอกมะล1ิ05 และลักษณะทางพันธุกรรมแบบเฮทเทอโรไซกัส 
 

7.1.2  นําตนที่คัดเลือกไดในขอ 7.1.1 มาคัดเลือกอีกครั้งโดยใชเครื่องหมายดีเอ็น
เอ OSR19 (http://www.gramene.org) (OSR19F; 5/- GCTACAAATAGCCACCCACACC -3/
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และ OSR19R; 5/-CAACACAAGCAGAGAAGTGAAGC-3/) โดยจะคัดเลือกเอาเฉพาะตนที่มี
ลักษณะทางพันธุกรรมเหมือนพันธุขาวดอกมะลิ105 หลังจากเสร็จข้ันตอนการคัดเลือกในขอนี้
ตนขาวที่คัดเลือกไดตามลัษณะทางพันธุกรรมออกเปน 2 กลุม ดังนี้ กลุมที่ 1 มีลักษณะทาง
พันธุกรรมเหมือนพันธุขาวดอกมะลิ105 ทั้ง 2 ลักษณะ และกลุมที่ 2 มีลักษณะทางพันธุกรรม
เหมือนพันธุขาวดอกมะล1ิ05 ในลักษณะปริมาณอะมิโลส แตลักษณะความนหอมนั้นมีพันธุกรรม
แบบเฮทเทอโรไซกัส 
 
 7.2  นําตนที่คัดเลือกไดในขอ 7.1.2 กลุมที่ 2 มาคัดเลือกตอโดยใชเครื่องหมายดีเอ็นเอ 
Naro1 ซึ่งจะคัดเลือกเอาเฉพาะตนที่มีลักษณะทางพันธุกรรมเหมือนพันธุขาวดอกมะลิ105 
หลังจากเสร็จข้ันตอนการคัดเลือกจะไดตนขาวที่มีลักษณะทางพันธุกรรมเหมือนพันธุขาวดอก
มะลิ105 ในทั้ง 2 ลักษณะ  
 
8.  การบันทึกลักษณะทางการเกษตร 
 
 บันทักขอมูลลักษณะทางเกษตรรวมทั้งผลผลิตของขาวแตละสายพันธุของลูกชั่วที่ 4 
ดังนี้ 
 
 8.1  อายุวันออกดอก 50% เริ่มนับจํานวนวันตั้งแตวันที่ตกกลาจนถึงวันที่ชอดอกขาว
โผลพนใบธงและดอกบานจํานวนครึ่งหนึ่งในแตละสายพันธุ 
 
 8.2  อายุวันเก็บเก่ียว นับจํานวนวันตั้งแตวันที่ตกกลาจนถึงวันที่เก็บเก่ียวได 
 
 8.3  ความสูงตน วัดความสูงเปนเซนติเมตรของขาวแตละสายพันธุ จํานวน 5 ตนตอ
สายพันธุ วัดจากพ้ืนดินถึงปลายใบที่สูงที่สุด 
 
 8.4  ความยาวใบธง วัดความยาวเปนเซนติเมตรของขาวแตละสายพันธุ จํานวน 5 ตน
ตอสายพันธุ โดยวัดจากคอใบธงถึงปลายใบธง 
 
 8.5  ความยาวรวง วัดความยาวรวงเปนเซนติเมตรของขาวแตละสายพันธุจํานวน 5 ตน
ตอสายพันธุ โดยวัดจากคอรวงถึงปลายรวง 
 
 8.6  การแตกกอ นับจํานวนหนอของตนขาวในแตละสายพันธุ จํานวน 5 ตนตอสาย
พันธุ 
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 8.7  จํานวนหนอที่ใหรวง นับจํานวนหนอที่ใหรวงของตนขาวในแตละสายพันธุ จํานวน 
5 ตนตอสายพันธุ 
 
 8.8  จํานวนเมล็ดตอรวง นับจํานวนเมล็ดทั้งหมดตอรวงในแตละสายพันธุ จํานวน 5 ตน
ตอสายพันธุ 
 
 8.9  เปอรเซ็นตการติดเมล็ด นับจํานวนเมล็ดดีตอรวงเปรียบเทียบกับจํานวนเมล็ด
ทั้งหมดตอรวง แลวคํานวณเปนเปอรเซ็นต นับจํานวน 5 รวงตอสายพันธุ โดยเลือกนับรวงที่ยาว
ที่สุดของแตละตน 
 
 8.10  น้ําหนัก 1,000 เมล็ด สุมเมล็ดจาก 5 ตนที่เก็บเก่ียวในแตละสายพันธุ จํานวน 
1,000 เมล็ด แลวชั่งน้ําหนักเปนกรัม 
 
 8.11  ผลผลิตตอตน ชั่งน้ําหนักเมล็ดเปนกรัม จากเมล็ดทั้งหมด 5 ตนที่เก็บเก่ียวในแต
ละสายพันธุ  
 
9.  การวิเคราะหคุณภาพเมล็ด 
 
 9.1  วิเคราะหคุณภาพเมล็ดทางกายภาพของเมล็ดขาวของลูกชั่วที่ 4 
 

9.1.1  ขนาดและรูปรางเมล็ดขาวกลอง (grain size and shape) การกําหนด
มาตรฐานขนาดของเมล็ดขาวกลองจะแตกตางกันไปในแตละประเทศ การศึกษาครั้งนี้ใชมาตรฐาน
ของสถาบันวิจัยขาวนานาชาต ิ(IRRI, 1988) ซึ่งไดกําหนดความยาวเมล็ดออกเปน 4 ระดับ ดังนี้ 

 
ขนาด   ความยาว 
ยาวมาก   ยาวกวา 7.50 มิลลิเมตร 
ยาว   6.61-7.50 มิลลิเมตร 
ปานกลาง   5.51- 6.60 มิลลิเมตร 
สั้น    สั้นกวา 5.51 มิลลิเมตร 
 
การจําแนกรูปรางเมล็ดขาวกลองสามารถจําแนกรูปรางเมล็ดขาวกลองออกเปน 4 

แบบ ตามอัตราสวนความยาวตอความกวางของเมล็ดขาวกลอง (IRRI, 1988) ดังนี้ 
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รูปราง   อัตราสวนความยาวตอความกวางเมล็ดขาวกลอง 
เรียว   มากกวา 3.0 
ปานกลาง   2.0-3.0 
ปอม   นอยกวา 2.0 
 
9.1.2  ลักษณะทองไข (chalkiness) ประเมินจากจุดสีขาวขุนที่เกิดข้ึนในเอนโด

สเปรม (endosperm) ของเมล็ดขาวสารตามวิธีการของเครือวัลย (2534) ซึ่งแบงออกเปน 5 ระดับ ดังนี้ 
 
คาทองไข   ลักษณะ 
0     เมล็ดใส (clear grain) 
นอยกวา 1    ทองไขเล็กนอย 
1.0 - 1.5    ทองไขปานกลาง 
1.6 – 2.0    ทองไขคอนขางมาก 
มากกวา 2    ทองไขมาก 

 
9.2  วิเคราะหคุณภาพการหุงตมของเมล็ดขาวของลูกชั่วที่ 4 
 

9.2.1  ปริมาณอะมิโลส (amylose content; AC) วิเคราะหปริมาณอะมิโลสในเมล็ด
ขาวสาร โดยดัดแปลงจากวิธกีารของ Juliano (1971) ดังนี้ 

 
การเตรียมตัวอยาง บดเมล็ดขาวสารใหละเอียดจนเปนแปงขาว เมื่อไดแปงขาว 

แลวชั่งแปงขาว 20 มิลลิกรัม ใสหลอดทดลองขนาด 50 มิลลิลิตร เติมเอทธานอล 95% ปริมาตร 
200 ไมโครลิตร เขยาเบาๆ แลวเติมสารละลายโซเดียมไฮดรอกไซด (NaOH) เขมขน 1 โมลาร 
ปริมาตร 1.8 มิลลิลิตร เขยาเบาๆ เติมน้ํากลั่นใหไดปริมาตร 20 มิลลิลิตร ปดฝาหลอดแลวเขยา
ใหสารละลายเขากัน ตั้งทิ้งไว 24 ชั่วโมง 

 
การวิเคราะหตัวอยาง นําสารละลายจากขอ 1 (จากที่ตั้งทิ้งไว 24 ชั่วโมง)ปริมาตร 1 

มิลลิลิตร ใสลงในหลอดทดลองขนาดกลาง เติมน้ํากลั่นใหไดปริมาตรประมาณ 10 มิลลิลิตร ลงไปกอน 
แลวเติมกรดอะซิติก 1 โมลาร ปริมาตร 200 ไมโครลิตร และเติมสารละลายไอโอดีน 400 
ไมโครลิตร จากนั้นจึงเติมน้ํากลั่นใหไดปริมาตร 20 มิลลิลิตร เขยาและตั้งทิ้งไว 20 นาที และทํา
เชนเดียวกันนี้แตไมใสสารตัวอยางเพ่ือใชเปนแบลงก (blank) วัดความเขมสีของสารละลายโดย
ใชสเปกโทรโฟโตมิเตอรที่ความยาวคลื่น 620 นาโนเมตร เพ่ือวัดจากคาการดูดกลืนแสง 
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การเตรียมสารละลายมาตรฐานอะมิโลสสําหรับสรางกราฟมาตรฐาน โดยชั่งอะมิโล
สบริสุทธิ์ 0.04 กรัม ใสขวดวัดปริมาตร (volumetric flask) ขนาด 100 มิลลิลิตร เติมเอทธานอล 
95% ปริมาตร 1 มิลลิลิตร เขยาเบาๆ ไมควรใหอะมิโลสเกาะผนังขวด แลวเติมสารละลาย
โซเดียมไฮดรอกไซดเขมขน 1 โมลาร ปริมาตร 9 มิลลิลิตร เติมน้ํากลั่นใหไดปริมาตร 100 
มิลลิลิตร เขยาใหสารละลายเขากัน 

 
การสรางกราฟมาตรฐาน ดูดสารละลายมาตรฐานที่เตรียมไวจากขางตน ปริมาตร 1 

2 3 4 และ 5 มิลลิลิตร ใสขวดวัดปริมาตรขนาด 100 มิลลิลิตร จํานวน 5 ขวด เติมน้ํากลั่นใหได
ปริมาตรประมาณ 50 มิลลิลิตร ในทุกขวด แลวเติมกรดอะซิติก 1 โมลาร ปริมาตร 0.2 0.4 0.6 
0.8 และ 1.0 มิลลิลิตร ใสในขวดวัดปริมาตรที่มีสารละลายมาตรฐานตามลําดับ และเติม
สารละลายไอโอดีน 2 มิลลิลิตรในทุกขวด จากนั้นเติมน้ํากลั่นใหครบ 100 มิลลิลิตร เขยา
สารละลายใหเขากันนําสารละลายในแตละขวด วัดคาการดูดกลืนแสงของสารละลายมาตรฐานที่
ความยาวคลื่น 620 นาโนเมตร และนําคาที่อานไดมาเขียนกราฟมาตรฐานระหวางปริมาณ     
อะมิโลส (กรัม/แปงขาว 100 กรัม หรือคิดเปนรอยละ 8 16 24 32 และ 40) กับคาการดูดแสง 

 
นําคาการดูดกลืนแสงของตัวอยางมาเปรียบเทียบกับกราฟมาตรฐาน คิดเปนรอย

ละของปริมาณอะมิโลส แลวจําแนกประเภทของขาวตามตารางที ่3 
 
ตารางที ่3  การแบงประเภทของขาวตามปริมาณอะมิโลส 
 

ประเภทขาว ปริมาณอะมิโลส (เปอรเซ็นต)      ลักษณะ 
ขาวเหนียว 
ขาวเจาอมิโลสต่ํามาก 
ขาวเจาอมิโลสต่ํา 
ขาวเจาอมิโลสปานกลาง 
ขาวเจาอมิโลสสูง 

1 – 2 
3 – 9 

10 – 19 
20 – 25 

> 25 

เหนียวมาก 
เหนียว 

เหนียว นุม 
คอนขางรวน ไมแข็ง 

รวน แข็ง 
 
ที่มา: Juliano (1971) 
 

9.2.2  คาการสลายเมล็ดขาวสารในดาง (alkaline test) วิเคราะหตามวิธีการของ
Little et al. (1958) ดังนี้ สุมเมล็ดขาวสาร 10 เมล็ด เรียงลงบนจานแกวที่วางบนพ้ืนกระดาษสี
เขมเพ่ือชวยใหอานผลไดชัดเจนมากย่ิงข้ึน เติมสารละลายโพแทสเซียมไฮดรอกไซด 1.7 
เปอรเซ็นตปริมาตร 25 มิลลิลิตร โดยใหขาวสารทั้งเมล็ดจมอยูในสารละลายแลวปดฝาตั้งทิ้งไว 



 36 

23 ชั่วโมงที่อุณหภูมิหอง (หามขยับจานหรือทําใหขาวสารขยับเขย้ือน) แลวอานคาการกระจาย
ของเมล็ดที่ปรากฏซึ่งสามารถแบงออกไดเปน 7 ระดับ (Cruz and Khush, 2000) ดังตารางที่ 4 
 
ตารางที ่4  ลักษณะการสลายตัวของเมล็ดขาวสารในดาง 
 

คะแนน ลักษณะการสลายตัวของเมล็ดในดาง 

1 
2 
3 
4 
5 
6 
7 

เมล็ดไมเปลี่ยนแปลง 
เมล็ดพองตัว 
เมล็ดพองตัว มีแปงกระจายออกจากเมล็ดเล็กนอย 
เมล็ดพองตัว มีแปงกระจายออกจากเมล็ดโดยรอบเปนวงกวาง 
เมล็ดแตกปริทางขวางหรือทางยาว แปงกระจายออกโดยรอบและกวาง 
เมล็ดสลายรวมกับแปงที่กระจายออกมา 
เมล็ดสลายจนหมด แปงมีลักษณะใส 

 
ที่มา: Cruz and Khush (2000) 
 

9.2.3  อุณหภูมิแปงสุก (gelatinization temperature) ประเมินไดจากคาการสลาย
เมล็ดในดางตามวิธีการของ Bernetti et al. (1990) ดังตารางที่ 5 

 
9.2.4  กลิ่นหอม ดัดแปลงวิธีการวิเคราะหจาก IRRI (1971) โดยนําเมล็ดขาวใสลง

ใน microtube เติมน้ํากลั่นลงไป นําไปตมที่อุณหภูมิ 65 องศาเซลเซียส นาน10 นาที จากนั้นนํา
ออกมาเปดฝาและดมกลิ่น  
 
ตารางที ่5  การประเมินคาอุณหภูมิแปงสุกจากคาการสลายของเมล็ดขาวสารในดาง 
 

คาการสลายเมล็ดในดาง อุณหภูมิแปงสุก องศาเซลเซียส 

1 – 3 
4 – 5 
6 – 7 

สูง 
ปานกลาง 

ต่ํา 

> 74 
70 – 74 

< 70 
 
ที่มา: Bernetti et al. (1990) 
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สถานที่และระยะเวลาการทําวิจัย 
 
1. สถานที่การทําวิจัย 
 

1.1 โรงเรือนปลูกพืชทดลองภาควิชาพืชไรนา คณะเกษตร มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร
บางเขน กรุงเทพมหานคร 
 

1.2 หองปฏิบัติการชีวโมเลกุลภาควิชาพืชไรนา คณะเกษตร มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร
บางเขน กรุงเทพมหานคร 

 
1.3 หองปฏิบัติการหนวยพัฒนาทรัพยากรพันธุกรรมและการพัฒนาพันธุพืช    อาคารว

ชิรานุสรณ คณะเกษตร มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร บางเขน กรุงเทพมหานคร 
 

2. ระยะเวลาการทําวิจัย 
 
 เดือนกรกฎาคม พ.ศ. 2552 ถึงเดือนธันวาคม พ.ศ. 2554 
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ผลและวิจารณ 
 
 

การคัดเลือกลักษณะไมไวตอชวงแสงในประชากรลูกชั่วที่ 2 
 
 จากการผสมขามระหวางขาวพันธุขาวดอกมะลิ105 ซึ่งเปนขาวที่ไวตอชวงแสง และขาว
พันธุ Qiqnizhan ซึ่งปนขาวไมไวตอชวงแสง พบวาลูกผสมชั่วที่ 1 ทุกตนแสดงลักษณะไวตอชวง
แสง จึงไดดําเนินการคัดเลือกในประชากรของลูกชั่วที่ 2 ซึ่งมีการกระจายตัวของลักษณะตางๆ 
สูงสุด การคัดเลือกไดคัดเลือกดวยสายตาโดยเลือกเอาเฉพาะตนที่ออกดอก เนื่องจากฤดูที่ปลูก
ประชากรของลูกชั่วที่ 2 คือ ระหวางเดือนมีนาคม ถึง เดือนกรกฎาคม ป พ.ศ. 2553 จากขอมูล
ของกรมอุตุนิยมวิทยา (ภาคผนวกที่ 1) เปนชวงที่มีความยาวตอชวงแสงมากกวาชวงแสงวิกฤต
ของขาวขาวดอกมะลิ105 คือ 11 ชั่วโมง 52 นาที ดังนั้นขาวที่มีพันธุกรรมไวตอชวงแสงจึงไม
สามารถออกดอกไดเมื่อไดรับชวงแสงที่ยาวกวาชวงแสงวิกฤต และมีระยะการเจริญเติบโตทาง
ลําตนตอไป สวนขาวที่มีพันธุกรรมไมไวตอชวงแสงนั้นสามารถออกดอกตามอายุเนื่องจากการ
ออกดอกไมข้ึนอยูกับความยาวของชวงแสง (กรมสงเสริมการเกษตร, 2543) จากการคัดเลือก
ประชากรลูกชั่วที่ 2 จํานวน 1,012 ตน สามารถแบงลูกชั่วที่ 2 ไดเปน 2 กลุม คือ กลุมที่แสดง
ลักษณะไมไวตอชวงแสง และกลุมที่แสดงลักษณะไวตอชวงแสงจํานวน 784 และ 228 ตน 
ตามลําดับ เมื่อวิเคราะหหาอัตราสวนระหวางตนที่ไมไวตอชวงแสง : ตนที่ไวตอชวงแสง พบวามี
คาเทากับ 3:1 โดยมีคา Chi-square เทากับ 3.29 ซึ่งเปนที่ยอมรับในอัตราสวนดังกลาว (ตาราง
ที่ 6) แสดงใหเห็นวายีนที่ควบคุมลักษณะความไวตอชวงแสงนั้นเปนยีนเดนขมตอลักษณะไมไว
ตอชวงแสง  
 
ตารางที ่6  การกระจายตัวของตนขาวที่มีลักษณะไมไวตอชวงแสงกับตนที่มีลักษณะไวตอชวง
      แสงในลูกชั่วที่ 2 
 

คูผสม 
ลักษณะ (จํานวนตน) 

  
ไมไวตอชวงแสง ไวตอชวงแสง รวม χ2(3:1) 

KDML 105 x Qiqnizhan 228 784 1,012 3.29ns 
 

 
หมายเหตุ  ns คือ ไมมีนัยสําคัญทางสถิติที่ระดับความเชื่อมั่น 95 เปอรเซ็นต   
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การพัฒนาเครื่องหมายดีเอ็นเอที่เฉพาะกับการทําหนาที่ของยีนความหอมในขาว 
 
 การออกแบบเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดที่มีความเฉพาะกับการทํางานของยีนความหอม
ในขาวนั้นนํามาใชชวยในการคัดเลือกตนขาวที่เมล็ดมีกลิ่นหอมและไมหอม ซึ่งการออกแบบ 
ไพรเมอรใหคลอมตําแหนง 8-bp deletion ที่ exon 7 ของยีนบีเทนอัลดีไฮดดีไฮโดรจิเนส 
(Badh2) นั้นได forward primer (Naro1F) คือ 5’-AGGTTGCATTTACTGGGAG-3’ ความยาว 
19 bp มี GC content เทากับ 47 เปอรเซ็นต มี annealing temperature เทากับ 56 องศา
เซลเซียสและ reverse primer (Naro1R) คือ 5’-TGGCTACTAGAATGATGCT-3’ ความยาว 19 
bp GC content เทากับ 42 เปอรเซ็นต อุณหภูมิ annealing เทากับ 54 องศาเซลเซียส และ
ขนาดของ PCR product ที่ไดจากไพรเมอรคูนี้เทากับ 244 bp (ตารางที่ 7) เนื่องจากไพรเมอรคู
ที่ไดจากการออกแบบครั้งนี้มีอุณหภูมิ annealing ตางกัน ดังนั้นจึงไดทดสอบหาอุณหภูมิที่
เหมาะสมในการทํา PCR โดยกําหนดอุณหภูมิ annealing ใหอยูระหวาง 57 ถึง 65 องศา
เซลเซียส ผลจากการทดสอบพบวา อุณหภูมิ annealing ที่เหมาะสมในการทํา PCR อยูที่ 57 
องศาเซลเซียส (ภาพที่ 5) 
  
 การทดสอบจีโนไทปของขาวดวยเครื่องหมายดีเอ็นเอ Naro1 ในขาว 10 พันธุ คือ ขาว
ดอกมะลิ105 สุพรรณบุรี1 สุพรรณบุรี3 ชัยนาท1 ปทุมธานี1 กข29 กข31 IR64 Qiqnizhan และ 
Yuexiangzhan ดวยเงื่อนไขการทํา PCR ที่ไดและอานผลโดยการทํา PAGE พบวาสามารถแบง
ขาวทั้ง 10 พันธุที่ใชในการทดลองออกไดเปน 2 กลุม ดังนี้ พันธุขาวดอกมะลิ105 ปทุมธานี1 
และ Yuexiangzhan นั้นได PCR product ขนาด 236 bp สวนในพันธุ สุพรรณบุรี1 สุพรรณบุรี3 
ชัยนาท1 กข29 กข31 IR64 และ Qiqnizhan ให PCR product ขนาด 244 bp (ภาพที่ 6) และ
เมื่อนําเมล็ดขาวของแตละพันธุมาตรวจสอบความหอมพบวาพันธุขาวดอกมะลิ105 ปทุมธานี1 
และ Yuexiangzhan นั้นเมล็ดมีกลิ่นหอม สวนในพันธุ สุพรรณบุรี1 สุพรรณบุรี3 ชัยนาท1 กข29 
กข31 IR64 และ Qiqnizhan นั้นเมล็ดไมมีกลิ่นหอม (ตารางที่ 8) 
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ตารางที ่7  เครื่องหมายดีเอ็นเอสําหรับคัดเลือกลักษณะความหอมของขาว 
 

ยีน Forward primer (5’3’) Reverse primer (5’3’) PCR 
product 

แหลงอางอิง 

Badh
2 (fgr) 

Naro1F: 
aggttgcatttactgggag 

Naro1R: 
tggctactagaatgatgct 

236/244 
bp 

Rattanapol 
et al., (2011) 

1F:  
ggagcttgctgatgtgtgtaaa 

1R: 
ggaaacaaaccttaaccatag 

267/275 
bp 

Jin et al., 
(2010) 

2F:  
ggttgcatttactgggagtt 

2R: 
cagtgaaacaggctgtcaag 

260/268 
bp 

Shi et al., 
(2008) 

 
ตารางที ่8  ขอมูลลักษณะทางพันธุกรรม และลักษณะที่ปรากฏของขาวหอม และไมหอม ที่ใช
       ในการทดลอง 
 

พันธุขาว ลักษณะทางพันธุกรรม (PCR product) ลักษณะที่ปรากฏ 
ขาวดอกมะล1ิ05 236 bp หอม 

Qiqnizhan 244 bp ไมหอม 
Yuexiangzhan 236 bp หอม 
สุพรรณบุร1ี 244 bp ไมหอม 
สุพรรณบุร3ี 244 bp ไมหอม 

กข29 244 bp ไมหอม 
กข31 244 bp ไมหอม 
IR64 244 bp ไมหอม 

ชัยนาท1 244 bp ไมหอม 
ปทุมธานี1 236 bp หอม 
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ตัวอยางที่ 1 57  องศาเซลเซียส  ตัวอยางที่ 6 62.5 องศาเซลเซียส 
ตัวอยางที่ 2 58.2 องศาเซลเซียส  ตัวอยางที่ 7 63.2 องศาเซลเซียส 
ตัวอยางที่ 3 59.5 องศาเซลเซียส  ตัวอยางที่ 8 64.4 องศาเซลเซียส 
ตัวอยางที่ 4 60.8 องศาเซลเซียส  ตัวอยางที่ 9 64.7 องศาเซลเซียส 
ตัวอยางที่ 5 61.4 องศาเซลเซียส  ตัวอยางที่ 10 65 องศาเซลเซียส 
 
ภาพที่ 5  การทดสอบอุณหภูมิ annealing ของไพรเมอร Naro1 ในขาวพันธุขาวดอกมะล1ิ05 
             และ พันธุ Qiqnizhan 
 

 
 

ตัวอยางที่ 1    พันธุขาวดอกมะล1ิ05 ตัวอยางที่ 6    พันธุ กข29 
ตัวอยางที่ 2    พันธุ Qiqnizhan  ตัวอยางที่ 7    พันธุ กข31 
ตัวอยางที่ 3    พันธุ Yuexiangzhan ตัวอยางที่ 8    พันธุ IR64 
ตัวอยางที่ 4    พันธุสุพรรณบุร1ี ตัวอยางที่ 9    พันธุชัยนาท1 
ตัวอยางที่ 5    พันธุสุพรรณบุร3ี ตัวอยางที่ 10    พันธุปทุมธาน1ี 
 
ภาพที่ 6  ขนาด PCR products จากไพรเมอร Naro1 ของขาวหอม และไมหอม 

 
 

พันธุขาวดอกมะล1ิ05 พันธุ Qiqnizhan 
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 เครื่องหมายดีเอ็นเอที่พัฒนาข้ึนใหมใหคลอมตําแหนง 8-bp deletion ของยีน Badh2 
นั้นสามารถใชแยกความแตกตางของลักษณะความหอมในขาวได ซึ่งสอดคลองกับ Bradbury 
et al., (2005) ที่พบวาตําแหนง 8-bp deletion ของยีน Badh2 มีความเก่ียวของกับการทํา
หนาที่ของยีนความหอมในขาว ซึ่งการขาดหายไปของเบสตรงตําแหนงดังกลาวทําใหโปรตีน
เปลี่ยนแปลงรูปแบบไป ทําใหเกิดการสะสมสารหอมข้ึน จึงแสดงออกถึงลักษณะความหอมใน
ขาว การพัฒนาเครื่องหมายโมเลกุลที่จําเพาะตอการทําหนาที่ของยีนความหอมในขาวนั้นเปน
ประโยชนตอการชวยคัดเลือกลักษณะความหอมในขาวซึ่งเปนลักษณะที่ควบคุมดวยยีนแฝง 
โดยการใชเครื่องหมายดีเอ็นเอแบบ co-dominance ซึ่งเปนเครื่องหมายดีเอ็นเอที่สามารถแยก
ยีนในสภาพที่เปนโฮโมไซกัสออกจากเฮทเทอโรไซกัสได (Collard et al., 2005) เครื่องหมายดี
เอ็นเอ Naro1 ที่ออกแบบในครั้งนี้เปนเครื่องหมายประเภท co-dominance และยังเปน
เครื่องหมายที่จําแนกสวนที่เก่ียวของกับการทํางานของยีนโดยตรงซึ่งมีประสิทธิภาพสําหรับใช
ชวยในการคัดเลือก 
 
การใชเครื่องหมายดีเอ็นเอชวยในการคดัเลือกในลูกชั่วที่ 2 
 
 พันธุกรรมที่ควบคุมลักษณะความหอม และปริมาณอะมิโลสต่ําในขาวพันธุขาวดอกมะลิ
105 นั้นถูกควบคุมดวยยีนแฝง ซึ่งเครื่องหมายดีเอ็นเอที่ใชชวยในการคัดเลือกลักษณะความ
หอมคือ เครื่องหมายดีเอ็นเอ Naro 1 ซึ่งมีตําแหนงคลอมตําแหนง 8-bp deletion ของยีนความ
หอมบนโครโมโซมที่ 8 (ภาพที่ 7) และเครื่องหมายดีเอ็นเอสําหรับชวยในการคัดเลือกลักษณะ
ปริมาณอะมิโลสต่ําคือ เครื่องหมายดีเอ็นเอ OSR19 ซึ่งเปนเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดไมโครแซท
เทลไลท (microsatellite marker) โดยจะจําแนกความแตกตางของดีเอ็นเอที่ตําแหนง CT(n) ใน
ยีนแวกซี่ (Waxy gene) ซึ่งอยูบนโครโมโซมที่ 6 (Akagi et al., 1996) (ภาพที่ 8) 
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ภาพที่ 7  เครื่องหมายดีเอ็นเอ Naro 1 ที่ใชคัดเลือกลักษณะความหอม 
 
ที่มา: www.ncbi.nlm.nih.gov (2010) 
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ภาพที่ 8  เครื่องหมายดีเอ็นเอ OSR 19 ที่ใชคัดเลือกลักษณะปริมาณอะมิโลส 
 
ที่มา: www.ncbi.nlm.nih.gov (2010) 
 
 การใชเครื่องหมายดีเอ็นเอชวยในการคัดเลือกตนขาวในลูกชั่วที่ 2 เริ่มจากใช
เครื่องหมายดีเอ็นเอ Naro1 คัดเลือกตนที่มีลักษณะทางพันธุกรรมเหมือนพันธุขาวดอกมะลิ105 
และลักษณะทางพันธุกรรมแบบเฮทเทอโรไซกัส จากตนของลูกชั่วที่ 2 จํานวน 220 ตน สามารถ
คัดเลือกตนที่มีลักษณะพันธุกรรมตามที่ตองการได 118 ตน โดยสามารถจําแนกลักษณะทาง
พันธุกรรมของลูกชั่วที่ 2 จากการใชเครื่องหมายดีเอ็นเอ Naro1 ในการคัดเลือกไดเปน 3 กลุม 
(ภาพที่ 9) คือ กลุมที่มีลักษณะทางพันธุกรรมเหมือนพันธุขาวดอกมะลิ105 จํานวน 22 ตน กลุม
ที่มีลักษณะทางพันธุกรรมแบบเฮทเทอโรไซกัส จํานวน 96 ตน และกลุมที่มีลักษณะทาง
พันธุกรรมเหมือน Qiqnizhan จํานวน 102 ตน หลังจากนั้นนําตนที่คัดเลือกไวทั้ง 118 ตน มา
คัดเลือกลักษณะปริมาณอะมิโลสต่ําโดยใชเครื่องหมายดีเอ็นเอ OSR19 เพ่ือคัดเลือกลักษณะ
ทางพันธุกรรมที่เหมือนพันธุขาวดอกมะลิ105 (ภาพที่ 10) หลังจากผานการคัดเลือกโดยใช
เครื่องหมายดีเอ็นเอทั้ง 2 ชนิดแลวไดตนขาวที่มีลักษณะที่ตองการจํานวน 20 ตน ซึ่งสามารถ
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จําแนกตามลักษณะทางพันธุกรรมไดเปน 2 แบบ คือ ตนที่มีลักษณะทางพันธุกรรมเหมือนแมทั้ง 
2 ลักษณะ มีจํานวน 4 ตน และตนที่มีลักษณะทางพันธุกรรมเหมือนแมในลักษณะปริมาณ อะ
มิโลสต่ํา สวนในลักษณะความหอมของเมล็ดนั้นมีลักษณะทางพันธุกรรมแบบเฮทเทอโรไซกัส มี
จํานวน 16 ตน 
 
 

 
 
ภาพที่ 9  การใชเครื่องหมายดีเอ็นเอ Naro1 ชวยในการคัดเลือกลักษณะความหอมในลูกชั่วที่  

2 (หมายเลข 1 คือ พันธุแม ขาวดอกมะลิ105; หมายเลข 2 คือ พันธุพอ Qiqnizhan; 
หมายเลข 3–37 คือ ลูกชั่วที่ 2; A คือ ลักษณะทางพันธุกรรมที่เหมือนพันธุแม; B คือ 
ลักษณะทางพันธุกรรมที่เหมือนพันธุพอ; H คือ ลักษณะทางพันธุกรรมแบบเฮทเทอโร
ไซกัส และ * คือ ลูกชั่วที่ 2 ที่ตองการคัดเลือก) 

 
 

 
 

 
ภาพที่ 10  การใชเครื่องหมายดีเอ็นเอ OSR19 ชวยในการคัดเลือกลักษณะปริมาณอะมิโลสต่ํา

ในลูกชั่วที่ 2 (หมายเลข 1 คือ พันธุแม ขาวดอกมะลิ105; หมายเลข 2 คือพันธุพอ    
Qiqnizhan; หมายเลข 3–30 คือ ลูกชั่วที่ 2; A คือ ลักษณะทางพันธุกรรมที่เหมือน  
พันธุแม; B คือ ลักษณะทางพันธุกรรมที่เหมือนพันธุพอ; H คือ ลักษณะทาง 
พันธุกรรมแบบเฮทเทอโรไซกัส และ * คือ ลูกชั่วที่ 2 ที่ตองการคัดเลือก) 

 
 

A  B  B H  B  H B  B  H H  H B  H B  B A  H  B  B A  H H  B B  B  B B H  B  B H  B B  A H  H  B *      *        *  *   *     *        *  *        *  *  *                  *        *        *  *  *     

1  2  3 …………………………………...………20…………………………………………... 37 

 1  2  3 …………………………………….15………………………………………………...30  

 A  B   A  H  B  A   H  A  B   H  A   B  B   B   B  B   H  A   B  B   B  B  B  B   A  B   B  H   B  H *          *       *           *                             *                            * 
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การใชเครื่องหมายดีเอ็นเอชวยในการคัดเลือกในลูกชั่วที่ 3 
 
 จากการใชเครื่องหมายดีเอ็นเอ Naro1 ชวยในการคัดเลือกลักษณะทางพันธุกรรมในลูก
ชั่วที่ 3 ที่เมล็ดมีกลิ่นหอมเหมือนพันธุแม (ภาพที่ 11) โดยคัดเลือกตนขาวในลูกชั่วที่ 3 จํานวน 
150 ตน พบวาสามารถคัดเลือกไดตนขาวที่มีลักษณะทางพันธุกรรมเหมือนพันธุแมจํานวน 38 
ตน 
 

 
 

ภาพที่ 11  การใชเครื่องหมายดีเอ็นเอ Naro1 ชวยในการคัดเลือกลักษณะความหอมในลูกชั่วที่  
3 (หมายเลข 1 คือ พันธุแม ขาวดอกมะลิ105; หมายเลข 2 คือ พันธุพอ Qiqnizhan; 
หมายเลข 3–46 คือ ลูกชั่วที่ 3; A คือ ลักษณะทางพันธุกรรมที่เหมือนพันธุแม; B คือ 
ลักษณะทางพันธุกรรมที่เหมือนพันธุพอ; H คือ ลักษณะทางพันธุกรรมแบบเฮทเทอโร
ไซกัส และ * คือ ลูกชั่วที่ 3 ที่ตองการคัดเลือก) 

 
การคัดเลือกทรงตนในประชากรลูกชั่วที่ 3 และ 4 
 
 การคัดเลือกทรงตนของขาวในลูกชั่วที่ 3 คัดเลือกตนที่มีลักษณะทรงตนรูปแบบใหม 
ดวยสายตา โดยตนขาวตองมีลําตนที่ใหญและแข็งแรงไมหักลม ใบธงมีขนาดใหญและสีเขียวเขม 
มีรวงขนาดใหญและมีจํานวนเมล็ดมาก มีจํานวนหนอประมาณ 5-7 หนอ และทุกหนอสามารถ
ใหรวงได ซึ่งจากตนของลูกชั่วที่ 3 จํานวน 75 สายพันธุ สามารถคัดเลือกสายพันธุที่มีลักษณะ
ตามตองการไดจํานวน 11 สายพันธุ  (ภาพผนวกที่ 2) เก็บเมล็ดของลูกชั่วที่ 3 ทั้ง 11 สายพันธุ 
แลวนําไปปลูกเปนลูกชั่วที่ 4 ตอไป ซึ่งในลูกชั่วที่ 4 คัดเลือกลักษณะทรงตนเชนเดียวกับในลูก
ชั่วที่ 3 โดยคัดเลือกสายพันธุละ 5 ตน จากจํานวนลูกชั่วที่ 4 ทั้งหมด 230 สายพันธุ สามารถ
คัดเลือกสายพันธุที่มีลักษณะทรงตนตามที่ตองการได 54 สายพันธุ  เก็บขอมูลผลผลิต 
องคประกอบผลผลิต และลักษณะทางการเกษตรของทั้ง 54 สายพันธุ (ตารางผนวกที่ 1) เพ่ือ
คัดเลือกสายพันธุที่ใหผลผลิตสูงกวาพันธุเปรียบเทียบที่ใหผลผลิตสูงสุด ซึ่งสามารถคัดเลือกได
จํานวน 6 สายพันธุ และใหรหัสพันธุ ดังนี้ ATN0901-1-1-3 ATN0901-46-3-2 ATN0901-46-
10-1 ATN0901-63-1-1 ATN0901-83-1-1และ ATN0901-227-1-1 (ภาพที่ 12) 

 1 2 3 ………………………….……………20………………...…………………35…...……………………46 

A B B B H H B B H  B H H H H B H H  B B  A H H  H A A  A  B H A A  H H H  B B H  H H H  H H  B H H B  A 
*        * * *      * *                                   *                                    
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                                                 (ก)      (ข) 

 
      (ค)         (ง)            (จ) 

 
      (ฉ)          (ช)             (ซ) 

 
ภาพที่ 12  ทรงตนของขาวพันธุแม พอ และลูกชั่วที่ 4 ที่คัดเลือกทั้ง 6 สายพันธุ (ก) พันธุแม

ขาวดอกมะล1ิ05 (ข) พันธุพอ Qiqnizhan (ค) ลูกชั่วที่ 4 สายพันธุ ATN0901-1-1-3 
(ง) ลูกชั่วที่ 4 สายพันธุ ATN0901-46-3-2 (จ) ลูกชั่วที่ 4 สายพันธุ ATN0901-46-
10-1 (ฉ) ลูกชั่วที่ 4 สายพันธุ ATN0901-63-1-1 (ช) ลูกชั่วที่ 4 สายพันธุ ATN0901- 
83-1-1 และ(ซ) ลูกชั่วที่ 4 สายพันธุ ATN0901-227-1-1 
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ผลผลิต องคประกอบผลผลิต และลักษณะทางการเกษตร ของสายพันธุลูกผสมชั่วที่ 4 
 
 จากการทดสอบผลผลิต องคประกอบผลผลิต และลักษณะทางการเกษตร ของลูกชั่วที่ 4 
ที่คัดเลือกไวจํานวน 6 สายพันธุ  รวมกับพันธุ  Qiqnizhan ซึ่งใช เปนพันธุพอ และพันธุ
เปรียบเทียบจํานวน 3 พันธุ ไดแก ปทุมธานี1 สุพรรณบุรี1 และชัยนาท1 ไดผลดังนี้ 
 
 ผลผลิต ลูกชั่วที่ 4 ทั้ง 6 สายพันธุ ใหผลผลิตตั้งแต 19.69 ถึง 23.67 กรัมตอตน 
(ตารางที่ 9) โดยสายพันธุ ATN0901-227-1-1 ใหผลผลิตสูงสุดเทากับ 23.67 กรัมตอตน 
ในขณะที่สายพันธุ ATN0901-46-10-1 ใหผลผลิตต่ําสุดเทากับ 19.69 กรัมตอตน สายพันธุ 
ATN0901-1-1-3 ATN0901-46-3-2 ATN0901-46-10-1 และ ATN0901-63-1-1 ใหผลผลิต 
19.77 22.81 19.67 และ 23.20 กรัมตอตน ตามลําดับ สวนในพันธุ Qiqnizhan ปทุมธานี1 
สุพรรณบุรี1 และชัยนาท1 ใหผลผลิต 14.45 10.53 9.55 และ 19.69 กรัมตอตน ตามลําดับ ซึ่ง
จะเห็นไดวา สายพันธุที่คัดเลือกทั้ง 6 สายพันธุใหผลผลิตสูงกวาพันธุชัยนาท1 ซึ่งเปนพันธุ
เปรียบเทียบทีใ่หผลผลิตสูงสุด (19.67 กรัมตอตน) และใหผลผลิตสูงกวาพันธุ Qiqnizhan ที่เปน
พันธุพอซึ่งใหผลผลิต 14.45 กรัมตอตน  
 
 จํานวนเมล็ดตอรวง ลูกชั่วที่ 4 ทั้ง 6 สายพันธุ มีจํานวนเมล็ดตอรวงตั้งแต 200 ถึง 
313 เมล็ดตอรวง (ตารางที่ 9) สายพันธุ ATN0901-1-1-3 ใหจํานวนเมล็ดตอรวงสูงสุดเทากับ 
313 เมล็ดตอรวง ในขณะที่สายพันธุ ATN0901-46-3-2 ใหจํานวนเมล็ดตอรวงต่ําสุดเทากับ 200 
เมล็ดตอรวง สายพันธุ ATN0901-46-10-1 ATN0901-63-1-1 ATN0901-83-1-1และ ATN0901-
227-1-1 ใหจํานวนเมล็ดตอรวง 248 229 209 และ 225 เมล็ดตอรวง ตามลําดับ สวนในพันธุ 
Qiqnizhan ปทุมธานี1 สุพรรณบุรี1 และชัยนาท1 ใหจํานวนเมล็ดตอรวง 333 204 188 และ 
173 เมล็ดตอรวงตามลําดับ  
 
 เปอรเซ็นตการติดเมล็ด ลูกชั่วที่ 4 ทั้ง 6 สายพันธุ มีเปอรเซ็นตการติดเมล็ดตั้งแต 
70.00 ถึง 86.69 เปอรเซ็นต (ตารางที่ 9) โดยสายพันธุ ATN0901-46-10-1 มีเปอรเซ็นตการติด
เมล็ดสูงสุดเทากับ 86.69 เปอรเซ็นต ในขณะที่สายพันธุ ATN0901-46-3-2 มีเปอรเซ็นตการติด
เมล็ดต่ําสุดเทากับ 70.00 เปอรเซ็นต สายพันธุ ATN0901-1-1-3 ATN0901-63-1-1 ATN0901-
83-1-1 และ ATN0901-227-1-1 มีเปอรเซ็นตการติดเมล็ด 75.08 83.84 82.30 และ 85.10 
เปอรเซ็นต ตามลําดับ สวนในพันธุ Qiqnizhan ปทุมธานี1 สุพรรณบุรี1 และชัยนาท1 มี
เปอรเซ็นตการติดเมล็ด 55.56 75.00 65.43 และ 68.21 เปอรเซ็นต เปอรเซ็นตการติดเมล็ดจะ
มากหรือนอยข้ึนอยูกับจํานวนดอกขาว (spikelet) และความสามารถในการลําเลียงอาหารจาก
แหลงผลิตไปยังแหลงรับอาหารของขาวแตละพันธุ และสภาพแวดลอมที่ทําใหเกิดสภาวะเครียด 
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เชน ความแหงแลง ความเค็ม อุณหภูมิที่ต่ําหรือสูงเกินไป และพลังงานความรอนจาก
แสงอาทิตย สิ่งตางๆ เหลานี้จะเปนสาเหตุที่ทําใหเมล็ดลีบมีจํานวนเพ่ิมมากข้ึนการหักลมก็เปน
อีกสาเหตุหนึ่งที่ทําใหเมล็ดลีบเพ่ิมมากข้ึนดวย (Mackill et al.,1996) 
 
 นํ้าหนัก 1,000 เมล็ด ลูกชั่วที่ 4 ทั้ง 6 สายพันธุ มีน้ําหนัก 1,000 เมล็ดตั้งแต 21.39 ถึง 
25.00 กรัม (ตารางที่ 9) โดยสายพันธุ ATN0901-46-3-2 มีน้ําหนัก 1,000 เมล็ดสูงสุดเทากับ 
25.00 กรัม ในขณะที่สายพันธุ ATN0901-46-10-1 มีน้ําหนัก 1,000 เมล็ดต่ําสุดเทากับ 21.39 
กรัม สายพันธุ ATN0901-1-1-3 ATN0901-63-1-1 ATN0901-83-1-1 และ ATN0901-227-1-1 
มีน้ําหนัก 1,000 เมล็ด 21.91 23.39 23.84 และ 22.26 ตามลําดับ สวนในพันธุ Qiqnizhan 
ปทุมธานี1 สุพรรณบุรี1 และชัยนาท1 มีน้ําหนัก 1,000 เมล็ด 17.51 25.03 27.64 และ 25.08 
ตามลําดับ น้ําหนักเมล็ดเปนลักษณะที่คงที่มากที่สุด และถูกควบคุมโดยลักษณะทางพันธุกรรม 
ขาวพันธุดีของไทยที่รัฐบาลสงเสริมใหปลูกมีน้ําหนัก 1,000 เมล็ดอยูระหวาง 22.5–36.7 กรัม 
(เครือวัลย, 2534) ซึ่งลูกชั่วที่ 4 ทั้ง 6 สายพันธุมี 3 สายพันธุที่มีน้ําหนักเมล็ดอยูในชวงดัง
กลาวคือ ATN0901-46-3-2 ATN0901-63-1-1และ ATN0901-83-1-1 ที่มีน้ําหนัก 1,000 เมล็ด 
25.00 23.39 และ 23.84 ตามลําดับ 
  
 ความสูงตน ลูกชั่วที่ 4 ทั้ง 6 สายพันธุ มีความสูงตั้งแต 133.00 ถึง 180.00 เซนติเมตร 
(ตารางที่ 9) โดยสายพันธุ ATN0901-227-1-1 มีความสูงตนสูงที่สุดเทากับ 180.00 เซนติเมตร 
ในขณะที่สายพันธุ ATN0901-46-3-2 มีความสูงตนนอยที่สุดเทากับ 133.00 เซนติเมตร สาย
พันธุ ATN0901-1-1-3 ATN0901-46-10-1 ATN0901-63-1-1 และ ATN0901-83-1-1 มีความสูง
ตน 142.00 133.50 150.00 และ 166.00 เซนติเมตร ตามลําดับ สวนในพันธุ Qiqnizhan 
ปทุมธานี1 สุพรรณบุรี1 และชัยนาท1 มีความสูงตน 153.00 135.00 145.00 และ 138.50 
เซนติเมตร ตามลําดับ  
 
 ความยาวรวง ลูกชั่วที่ 4 ทั้ง 6 สายพันธุ มีความยาวรวงตั้งแต 18.00 ถึง 32.50 
เซนติเมตร (ตารางที่ 9) โดยสายพันธุ ATN0901-227-1-1 มีความยาวรวงยาวที่สุดเทากับ 
32.50 เซนติเมตร ในขณะที่สายพันธุ ATN0901-46-3-2 มีความยาวรวงสั้นที่สุดเทากับ 18 
เซนติเมตร สวนสายพันธุ ATN0901-1-1-3 ATN0901-46-10-1 ATN0901-63-1-1 และ 
ATN0901-83-1-1 มีความยาวรวง 29.50 28.50 28.00 และ 27.00 เซนติเมตร ตามลําดับสวน
ในพันธุ Qiqnizhan ปทุมธานี1 สุพรรณบุรี1 และชัยนาท1 มีความยาวรวง 32.00 33.60 21.00 
และ 27.20 ตามลําดับ 
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ตารางที่ 9  ผลผลิต องคประกอบผลผลิต และลักษณะทางเกษตรของลูกชั่วที่ 4 จํานวน 6 สายพันธุ ที่มีผลผลิตสูงกวาพันธุพันธุ แม พอ และพันธุ 
 เปรียบเทียบจํานวน 3 พันธุ 
 

สายพันธุ/พันธุ 
ความสูงตน ความยาวรวง จํานวนเมล็ด การติดเมล็ด จํานวนหนอ จํานวนหนอที ่ น้ําหนัก 1,000 เมล็ด ผลผลิต 

(ซม.) (ซม.) ตอรวง (%) ตอตน ใหรวงตอตน (%) (กรัม) (กรัม/ตน) 
ATN0901-1-1-3 142.00 29.50 313 75.08 7 100 21.91 19.77 
ATN0901-46-3-2 133.00 18.00 200 70.00 7 100 25.00 22.81 
ATN0901-46-10-1 133.50 28.50 248 86.69 7 100 21.40 19.69 
ATN0901-63-1-1 150.00 28.00 229 83.84 7 100 23.39 23.20 
ATN0901- 83-1-1 166.00 27.00 209 82.30 7 100 23.84 20.45 
ATN0901-227-1-2 180.00 32.50 255 85.10 6 100 22.26 23.67 
ขาวดอกมะล1ิ05 * 
Qiqnizhan 

- 
153.00 

- 
32.00 

- 
333 

- 
55.56 

- 
6 

- 
100 

- 
17.51 

- 
14.45 

ปทุมธานี1 135.00 33.60 204 75.00 6 83 25.03 10.53 
สุพรรณบุร1ี 145.00 21.00 188 65.43 4 100 27.64 9.55 
ชัยนาท1 138.50 27.20 173 68.21 10 70.0 25.08 19.67 
 
* หมายเหตุ เนื่องจากฤดูที่ปลูก (ระหวางเดือนมีนาคม ถึง เดือนกรกฎาคม) เปนชวงที่มีชวงแสงยาวกวาชวงแสงวิกฤตของขาวพันธุขาวดอกมะลิ105 

ดังนั้นจึงไมสามารถเก็บเก่ียวผลผลิตของขาวพันธุขาวดอกมะลิ105 ได ทําใหไมมีขอมูลของขาวพันธุขาวดอกมะลิ105  

50 
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 จํานวนหนอตอตน ลูกชั่วที่ 4 ทั้ง 6 สายพันธุ ใหจํานวนหนอตอตนจํานวน 6 และ 7 
หนอตอตน (ตารางที่ 9) โดยสายพันธุ ATN0901-1-1-3 ATN0901-46-3-2 ATN0901-46-10-1 
ATN0901-63-1-1 และ ATN0901-83-1-1 ใหจํานวนหนอตอตนเทากัน 7 หนอตอตน และสาย
พันธุ ATN0901-227-1-1 ใหจํานวนหนอตอตนจํานวน 6 หนอตอตน สวนในพันธุ Qiqnizhan 
ปทุมธานี1 สุพรรณบุรี1 และชัยนาท1 ใหจํานวนหนอตอตน 6 6 4 และ 10 หนอตอตน 
ตามลําดับ การแตกกอของตนขาวเปนลักษณะทางเกษตรที่สําคัญ ซึ่งเก่ียวของกับการใหผล
ผลิตขาว การแตกกอของขาวที่เพ่ิมข้ึนนอกจากจะทําใหจํานวนรวงตอกอเพ่ิมข้ึนแลวยังสงผล
ใหผลผลิตขาวเพ่ิมมากข้ึนดวย อยางไรก็ตามการแตกกอของขาวที่มากเกินไปไมไดหมายความ
วาจะใหผลผลิตสูงเสมอไป ผลผลิตที่ไดข้ึนอยูกับตนขาวที่สามารถใหรวงไดรวงมีขนาดใหญและ
ติดเมล็ดดี ดังนั้นในการปรับปรุงพันธุขาวมักจะคัดเลือกขาวที่มีความสามารถในการแตกกอปาน
กลาง แตละหนอสามารถใหรวงได รวงมีขนาดใหญ และมีเปอรเซ็นตการติดเมล็ดดี (Yang and 
Hwa, 2008) 
 
 จํานวนหนอที่ใหรวงตอตน ลูกชั่วที่ 4 ทั้ง 6 สายพันธุ มีเปอรเซ็นตของจํานวนหนอที่
ใหรวงตอตน 100 เปอรเซ็นตทั้ง 6 สายพันธุ (ตารางที่ 9) กลาวคือ ตนของลูกชั่วที่ 4 ทั้ง 6 สาย
พันธุ  ทุกหนอสามารถใหรวงไดหมด เชนเดียวกับพันธุ Qiqnizhan ที่ ใช เปนพันธุพอ มี
เปอรเซ็นตของจํานวนหนอที่ใหรวง 100 เปอรเซ็นตเชนเดียวกัน สวนในพันธุปทุมธานี1 
สุพรรณบุรี1 และชัยนาท1 มีเปอรเซ็นตของจํานวนหนอที่ใหรวงตอตน 83 100 และ 70 
เปอรเซ็นตตามลําดับ ซึ่งลักษณะที่ทุกหนอสามารถใหรวงไดหมดนั้นเปนลักษณะสําคัญของขาว
ทรงตนรูปแบบใหม ซึ่งถือวาเปนลักษณะที่มีประสิทธิภาพในการทําใหผลผลิตสูง แตกตางจาก
ขาวทีมีการแตกกอมากแตมีหนอที่ใหรวงไมครบทุกหนอ จึงทําใหประสิทธิภาพในการใหผลผลิต
ลดลง (Peng et al., 1994; Khush, 1995) 
  
 ผลผลิตที่เพ่ิมข้ึนของลูกชั่วที่ 4 เมื่อเปรียบเทียบกับพันธุพอ Qiqnizhan และพันธุ
เปรียบเทียบที่ใหผลผลิตสูงสุด คือ พันธุชัยนาท1 เปนผลมาจากการที่ตนขาวมีความสูงตน 
จํานวนเมล็ดตอรวง เปอรเซ็นตการติดเมล็ด จํานวนหนอตอตน และจํานวนหนอที่ใหรวงตอตน
เพ่ิมข้ึน ซึ่งจากการวิเคราะหคาสัมประสิทธิ์สหสัมพันธ (correlation coefficients) ระหวาง
องคประกอบผลผลิต และลักษณะทางการเกษตรกับผลผลิตพบวา ผลผลิตมีความสัมพันธใน
ทางบวกกับความสูงตน จํานวนเมล็ดตอรวง เปอรเซ็นตการติดเมล็ด จํานวนหนอตอตน และ
จํานวนหนอที่ใหรวงตอตน โดยมีคาเทากับ 0.263 0.104 0.432 0.518 และ 0.612 ตามลําดับ 
(ตารางที่ 10) ลักษณะที่มีอิทธิพลตอการเพ่ิมผลผลิตมากที่สุด คือ ลักษณะจํานวนหนอที่ใหรวง
ตอตน รองลงมาคือลักษณะจํานวนหนอตอตน และเปอรเซ็นตการติดเมล็ด กลาวคือถาลักษณะ
เหลานี้เพ่ิมข้ึนจะมีผลทําใหผลผลิตเพ่ิมข้ึนตามไปดวย 
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ตารางที ่10  คาสัมประสิทธิส์หสัมพันธระหวางผลผลิต องคประกอบผลผลิต และลักษณะทางการเกษตรบางอยางของลูกชั่วที ่4 จํานวน 6 สายพันธุ 
 

 
ความสูง

ตน 
ความยาว

รวง 
จํานวนเมล็ดตอ

รวง 
การติด
เมล็ด 

จํานวนหนอ
ตอตน 

จํานวนหนอที่ให
รวง 

น้ําหนัก
เมล็ด ผลผลิต 

ความสงูตน 1 0.344 ns 0.226 ns 0.345 ns -0.318 ns -0.147 ns -0.248 ns 0.263 ns 
ความยาวรวง 

 
1 0.504* 0.538* 0.071** -0.031 ns -0.575* -0.074 ns 

จํานวนเมล็ดตอรวง 
  

1 0.765* -0.134 ns -0.133 ns -0.886** 0.104 ns 
การติดเมล็ด    1 0.057 ns -0.04 ns -0.677** 0.432* 
จํานวนหนอตอตน 

    
1 0.915** -0.155 ns 0.518* 

จํานวนหนอที่ใหรวง 
     

1 -0.11 ns 0.612** 
น้ําหนักเมล็ด       1 -0.235 ns 
ผลผลิต 

       
1 

 
หมายเหตุ  * คือ มีนัยสําคัญทางสถิติที่ระดับความเชื่อมั่น 95 เปอรเซ็นต 
       ** คือ มีนัยสําคัญทางสถิติที่ระดับความเชื่อมั่น 99 เปอรเซ็นต 
       และ ns คือ ไมมีนัยสําคัญทางสถิติ 
 
 
 
 

52 



 53 

 อยางไรก็ตาม สายพันธุลูกชั่วที่ 4 ที่ใหผลผลิตสูงที่สุดคือ ATN0901-277-1-2 นั้นมี
จํานวนหนอตอตนนอยที่สุด และมีเปอรเซ็นตการติดเมล็ดนอยกวาสายพันธุลูกชั่วที่ 4 บางสาย
พันธุ ซึ่งสาเหตุที่ทําใหสายพันธุดังกลาวใหผลผลิตสูงที่สุดนั้นอาจเนื่องมาจากลักษณะดังกลาว
ถูกชดเชยจากลักษณะจํานวนเมล็ดตอรวง และน้ําหนักเมล็ดที่เพ่ิมข้ึน ซึ่งยืนยันไดจากการ
วิเคราะหคาสัมประสิทธิ์สหสัมพันธระหวางองคประกอบผลผลิต และลักษณะทางการเกษตรกับ
ผลผลิตที่พบวา ลักษณะจํานวนหนอตอตนกับจํานวนเมล็ดตอรวง และลักษณะเปอรเซ็นตการ
ติดเมล็ดกับน้ําหนักเมล็ด มีความสัมพันธกันในทางลบโดยมีคาเทากับ -0.134 และ -0.677 
ตามลําดับ (ตารางที่ 10) แสดงใหเห็นวาถาลักษณะหนึ่งเพ่ิมข้ึนอีกลักษณะหนึ่งจะลดลงหรือ ถา
ลักษณะหนึ่งลดลงอีกลักษณะหนึ่งจะเพ่ิมข้ึนนั้นเอง ดังนั้นในการคัดเลือกพันธุขาวเพ่ือเพ่ิม
ผลผลิตนั้นจะตองพิจารณาลักษณะตางๆ ประกอบกันในการคัดเลือก 
 
คุณภาพทางกายภาพของเมล็ดขาวลูกชั่วที่ 4 
 
 จากการตรวจสอบคุณภาพทางกายภาพของเมล็ดขาวสายพันธุลูกชั่วที่ 4 ที่คัดเลือกไว
จํานวน 6 สายพันธุ รวมกับพันธุขาวดอกมะลิ105 และพันธุ Qiqnizhan ซึ่งใชเปนพันธุแมและ
พอ และพันธุเปรียบเทียบจํานวน 3 พันธุ ไดแกปทุมธานี1 สุพรรณบุรี1 และชัยนาท1 ไดผลการ
ทดลองดังนี้ 
 
 ความยาวของเมล็ดขาวกลอง สายพันธุลูกชั่วที่ 4 ทั้ง 6 สายพันธุ มีความยาวเมล็ด
ตั้งแต 7.35 ถึง 7.83 มิลลิเมตร (ตารางที่ 11) โดยสายพันธุ ATN0901-83-1-1 มีความยาวเมล็ด
มากที่สุดเทากับ 7.83 มิลลิเมตร ในขณะที่สายพันธุ ATN0901-1-1-3 มีความยาวเมล็ดนอยที่สุด
เทากับ 7.35 มิลลิเมตร จากการวัดความยาวเมล็ดทําใหสามารถจําแนกขาวตามความยาวเมล็ด
ได ดังนี้ ขนาดเมล็ดยาว (6.61-7.50 มิลลิเมตร) ไดแก สายพันธุ ATN0901-1-1-3 ATN0901-
46-3-2 ไดแก และขาวที่มีขนาดเมล็ดยาวมาก (ยาวกวา 7.50 มิลลิเมตร) ไดแก สายพันธุ 
ATN0901-46-10-1 ATN0901-63-1-1 ATN0901-83-1-1 และ ATN0901-227-1-2 สวนในพันธุ
พอ Qiqnizhan มีขนาดเมล็ดยาว พันธุแม ขาวดอกมะลิ105 และพันธุเปรียบเทียบ ปทุมธานี1 
สุพรรณบุรี1 และชัยนาท1 มีขนาดเมล็ดยาวมาก ซึ่งขาวที่มีเมล็ดมาตรฐานดีตองมีความยาว
เฉลี่ยมากกวา 7.0 มิลลิเมตร (งามชื่น, 2547) สายพันธุลูกชั่วที่ 4 ทั้ง 6 สายพันธุนั้นมีความยาว
เมล็ดเฉลี่ยอยูในเกณฑดีตรงตามมาตรฐาน ในการปรับปรุงพันธุขาวเพ่ือคุณภาพนักปรับปรุง
พันธุควรทราบวาผูผลิตและผูบริโภคในพ้ืนที่เปาหมายตองการเมล็ดขาวที่มีความยาวขนาดใด
เพ่ือจะไดปรับปรุงพันธุขาวใหเมล็ดมีความยาวตรงตามความตองการของผูผลิตและผูบริโภคใน
พ้ืนที่นั้นๆ สําหรับเกษตรกรผูปลูกขาวสวนใหญในเอเชียนิยมปลูกขาวที่มีเมล็ดยาวปานกลางถึง
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ยาวและมีเพียงประเทศไทยเทานั้นที่นิยมบริโภคขาวที่เมล็ดมีความยาวมาก (Mackill et at., 
1996) 
 
 รูปรางเมล็ด จากการวัดความยาวและความกวางเมล็ดขาวกลองของสายพันธุลูกชั่วที่ 
4 ทั้ง 6 สายพันธุ พบวามีอัตราสวนความยาวตอความกวางของเมล็ดตั้งแต 3.99 ถึง 4.40 
(ตารางที่ 11) โดยสายพันธุ ATN0901-83-1-1 มีอัตราสวนความยาวตอความกวางของเมล็ด
สูงสุด เทากับ 4.40 ในขณะที่ สายพันธุ ATN0901-1-1-3 มีอัตราสวนความยาวตอความกวาง
ของเมล็ดต่ําสุด เทากับ 3.99 สวนสายพันธุ ATN0901-46-3-2 ATN0901-46-10-1 ATN0901-
63-1-1 และ ATN0901-227-1-2 มีอัตราสวนความยาวตอความกวางของเมล็ดเฉลี่ย ดังนี้ 4.22 
4.22 4.11 และ 4.30 ตามลําดับ และในพันธุแม ขาวดอกมะลิ105 พันธุพอ Qiqnizhan และพันธุ
ปทุมธานี1 สุพรรณบุรี1 และชัยนาท1 มีอัตราสวนความยาวตอความกวางเมล็ดเฉลี่ย 4.25 4.07 
4.59 และ 4.42 ตามลําดับ จะเห็นไดวาสายพันธุลูกชั่วที่ 4 ทั้ง 6 สายพันธุ รวมถึงพันธุแมพันธุ
พอ และพันธุเปรียบเทียบทั้ง 3 พันธุ มีอัตราสวนความยาวตอความกวางเมล็ดเฉลี่ย มากกวา 
3.0 ซึ่งจัดวาเมล็ดมีรูปรางเรียว (IRRI, 1988) 
 
 ลักษณะทองไข สายพันธุลูกชั่วที่ 4 ทั้ง 6 สายพันธุมีคาทองไข ตั้งแต 0.2 ถึง1.1 
(ตารางที่ 11) โดยสายพันธุ ATN0901-1-1-3  มีคาทองไขสูงสุด เทากับ 1.1 ในขณะที่สายพันธุ 
ATN0901-227-1-2 มีคาทองไขต่ําสุด เทากับ 0.2 สวนสายพันธุ ATN0901-46-3-2 ATN0901-
46-10-1 ATN0901-63-1-1 และ ATN0901-83-1-1 มีคาทองไข เทากับ 0.5 0.3 0.6 และ 0.5 
ตามลําดับ ขาวที่มีคุณภาพดีควรมีคาทองไขไมเกิน 0.5 ซึ่งสายพันธุ ATN0901-1-1-3 (คาทอง
ไข 0.2) ATN0901-46-3-2 (คาทองไข 0.4) และ ATN0901-63-1-1 (คาทองไข 0.5) มีคาทองไข
ไมเกิน 0.5 ถือวาเปนขาวที่มีคาทองไขอยูในมาตรฐานของขาวที่มีคุณภาพดี ลักษณะทองไข
ถึงแมจะไมมีผลตอคุณภาพการหุงตมหรือรับประทานแตมีผลตอราคา เมล็ดขาวที่ใสหรือมีทอง
ไขนอยเมื่อนําไปสีจะไดขาวเต็มเมล็ดหรือตนขาวมากสวนขาวหักจะนอย จึงขายไดราคาดี (เครือ
วัลย, 2534) ลักษณะทองไขในเมล็ดขาวเกิดจากการจับตัวกันอยางหลวมๆ ของเมล็ดแปงกับ
โปรตีนในสวนที่เปนแปงของเมล็ด (endosperm) มีลักษณะขาวขุน ลักษณะทองไขเปนลักษณะ
ที่ถูกควบคุมดวยพันธุกรรมแตสภาพแวดลอมก็มีผลตอลักษณะนี้ดวยเชนกัน ลักษณะทองไข
สามารถประเมินและคัดทิ้งไดตั้งแตเมล็ดที่ไดจากตนลูกชั่วที่ 2 (Mackill et al.,1996) 
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ตารางที่  11  คุณภาพทางกายภาพของเมล็ดของลูกชั่วที่ 4 จํานวน 6 สายพันธุที่มีผลผลิต   
 สูงกวาพันธุเปรียบเทียบชัยนาท1 พันธุ แม พอ และพันธุเปรียบเทียบจํานวน 3 
 พันธุ 
 

สายพันธุ/พันธุ 
ความยาว

เมล็ด 
(มม.) 

ความกวาง
เมล็ด 
(มม.) 

อัตราสวน 
ความยาว รูปราง

เมล็ด 
คาทองไข 

ตอความกวาง
เมล็ด 

ATN0901-1-1-3 7.35 1.84 3.99 เรียว 1.1 
ATN0901-46-3-2 7.43 1.76 4.22 เรียว 0.5 
ATN0901-46-10-1 7.56 1.79 4.22 เรียว 0.3 
ATN0901-63-1-1 7.56 1.84 4.11 เรียว 0.6 
ATN0901- 83-1-1 7.83 1.78 4.40 เรียว 0.5 
ATN0901-227-1-2 7.63 1.77 4.31 เรียว 0.2 
ขาวดอกมะล1ิ05 8.03 1.89 4.25 เรียว 0.2 
Qiqnizhan 7.29 1.79 4.07 เรียว 0.4 
ปทุมธานี1 8.58 1.89 4.54 เรียว 0.7 
สุพรรณบุร1ี 8.45 1.84 4.59 เรียว 0.5 
ชัยนาท1 8.35 1.89 4.42 เรียว 1.2 
 
คุณภาพการหุงตมและรับประทานของเมล็ดขาวลูกชั่วที่ 4 
 
 จากการตรวจสอบคุณภาพการหุงตมและรับประทานของเมล็ดขาวลูกชั่วที่ 4 จํานวน 6 
สายพันธุ รวมกับพันธุแม ขาวดอกมะลิ105 และพันธุพอ Qiqnizhan และพันธุเปรียบเทียบ
จํานวน 3 พันธุ ไดแกปทุมธานี1 สุพรรณบุรี1 และชัยนาท1 ไดผลการทดลองดังนี้ 
 
 ปริมาณอะมิโลส สายพันธุลูกชั่วที่ 4 ทั้ง 6 สายพันธุ มีปริมาณอะมิโลสตั้งแต 14.6 ถึง 
17.58 เปอรเซ็นต (ภาพที่ 13) โดยสายพันธุ ATN0901-227-1-2 มีปริมาณอะมิโลสสูงสุด 
เทากับ 17.58 เปอรเซ็นต ในขณะที่สายพันธุ ATN0901-83-1-1 มีปริมาณอะมิโลสต่ําสุด เทากับ 
14.16 เปอรเซ็นต สวนสายพันธุ ATN0901-1-1-3 ATN0901-46-3-2 ATN0901-46-10-1 และ 
ATN0901-63-1-1 มีปริมาณอะมิโลส 14.77 15.91 15.18 และ17.30 เปอรเซ็นตตามลําดับ และ
พันธุแม ขาวดอกมะลิ105 พันธุพอ Qiqnizhan และพันธุเปรียบเทียบ ปทุมธานี1 สุพรรณบุรี1 
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และชัยนาท1 มีปริมาณอะมิโลส 17.19 21.63 19.61 24.96 และ 25.16 เปอรเซ็นต ตามลําดับ 
จากคาปริมาณอะมิโลสทําใหสามารถจําแนก สายพันธุ/พันธุ ตามปริมาณอะมิโลสได 3 กลุม 
(ตารางที่ 12) ไดแก 1) กลุมขาวอะมิโลสต่ํา มีจํานวน 8 สายพันธุ/พันธุ ไดแก สายพันธุ 
ATN0901-1-1-3 ATN0901-46-3-2 ATN0901-46-10-1 ATN0901-63-1-1 ATN0901-83-1-1 
ATN0901-227-1-2 พันธุขาวดอกมะลิ105 และปทุมธานี1 2) กลุมขาวอะมิโลสปานกลาง มี
จํานวน 2 พันธุ ไดแก พันธุ Qiqnizhan และสุพรรณบุรี1 และ 3) กลุมขาวอะมิโลสสูง มีจํานวน 
1 พันธุ ไดแก พันธุชัยนาท1 ปริมาณอะมิโลสมีผลโดยตรงตอความเหนียวนุมของขาวสุก โดย
ปกติเมล็ดขาวที่มีปริมาณอะมิโลสสูงเมื่อหุงเปนขาวสุกจะมีความเหนียวนุมนอยลงหรือขาวสุกจะ
มีความรวนมากข้ึน สวนขาวที่มีปริมาณอะมิโลสต่ํานั้นเมื่อหุงเปนขาวสุกแลวจะมีความเหนียว
นุมมากกวาขาวที่มีปริมาณอะมิโลสสูงและปานกลางเนื่องจากคุณสมบัติของอะมิโลสเมื่อตมให
สุกแลวจะมีการคืนตัวเปลี่ยนแปลงจากสภาพละลายน้ําไดไปเปนของแข็ง ดังนั้นขาวที่มีอะมิโล
สสูงจะมีคุณสมบัติการคืนตัวไดมากกวาขาวที่มีอะมิโลสต่ํา ดังนั้นขาวที่มีอะมิโลสสูงเมื่อหุงสุก
แลวจะรวนและแข็ง ซึ่งตางจากขาวที่มีอะมิโลสต่ําเมื่อหุงสุกแลวจะนุมและเหนียว (งามชื่น, 
2531) 
 

           
 
หมายเหตุ  แสดงคาสวนเบ่ียงเบนมาตาฐาน 
 
ภาพที่ 13  เปอรเซ็นตอะมิโลสของลูกชั่วที่ 4 จํานวน 6 สายพันธุ ที่มีผลผลิตสูงกวาพันธุแม พอ 
    และพันธุเปรียบเทียบจํานวน 3 พันธุ 

ปร
ิมา

ณอ
ะม

ิโล
ส 

(%
) 

สายพันธุ/พันธุ 
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 คาการสลายเมล็ดขาวสารในดาง ลูกชั่วที่ 4 ทั้ง 6 สายพันธุ มีคาการสลายเมล็ด
ขาวสารในดางอยูที่ระดับ 4 ถึง 6 (ตารางที่ 12) โดยสายพันธุ ATN0901-1-1-3 มีคาการสลาย
เมล็ดขาวสารในดางสูงสุดอยูที่ระดับ 6 ในขณะที่ สายพันธุ ATN0901-46-3-2 และ ATN0901-
83-1-1 มีคาการสลายเมล็ดขาวสารในดางต่ําสุดอยูที่ระดับ 4 สวนสายพันธุ ATN0901-46-10-1 
ATN0901-63-1-1 และ ATN0901-227-1-2 มีคาการสลายเมล็ดขาวสารในดางอยูที่ระดับ 5 และ
ในพันธุแม ขาวดอกมะลิ105 พันธุพอ Qiqnizhan พันธุปทุมธานี1 สุพรรณบุรี1 และชัยนาท1 มี
คาการสลายเมล็ดขาวสารในดางที่ระดับ 6 5 5 5 และ 2 ตามลําดับ จากคาการสลายเมล็ด
ขาวสารในดาง ทําใหสามารถจําแนกสายพันธุ/พันธุขาว ไดเปน 3 กลุม ไดแก กลุมที่1 มีคาการ
สลายเมล็ดขาวสารในดางอยูในชวง 1-3  มีจํานวน 1 พันธุ ไดแก พันธุชัยนาท1 (ภาพที่ 14 ก) 
กลุมที่ 2 มีคาการสลายเมล็ดขาวสารในดางอยูในชวง 4-5 มีจํานวน 8 สายพันธุ/พันธุ ไดแก    
สายพันธุ ATN0901-46-3-2 ATN0901-46-10-1 ATN0901-63-1-1 ATN0901-83-1-1 ATN0901-
227-1-2 พันธุ Qiqnizhan ปทุมธานี1 และ สุพรรณบุรี1 (ภาพที่ 14 ข) และ กลุมที่ 3 มีคาการ
สลายเมล็ดขาวสารในดางอยูในชวง 6-7 จํานวน 2 สายพันธุ/พันธุ ไดแก สายพันธุ ATN0901-1-
1-3 และ พันธุขาวดอกมะล1ิ05 (ภาพที่ 14 ค) ซึ่งคาการสลายเมล็ดขาวสารในดางนั้นสามารถ
นําไปประเมินลักษณะอุณหภูมิแปงสุกได โดยจะจําแนกประเภทขาวตามอุณหภูมิแปงสุก
ออกเปน 3 กลุมคือ กลุมที่ 1 คาการสลายเมล็ดขาวสารในดางระดับ 1-3 หมายถึงอุณหภูมิแปง
สุกสูง (อุณหภูมิมากกวา 74 องศาเซลเซียส) กลุมที่ 2 คาการสลายเมล็ดขาวสารในดางระดับ  
4-5  หมายถึงอุณหภูมิแปงสุกปานกลาง (อุณหภูมิ 70 ถึง 74 องศาเซลเซียส) และกลุมที่ 3 คา
การสลายเมล็ดขาวสารในดางระดับ 6-7 หมายถึงอุณหภูมิแปงสุกต่ํา (อุณหภูมินอยกวา 70 
องศาเซลเซียส) (Bernetti et al., 1990) 
 
 อุณหภูมิแปงสุก จากการประเมินอุณหภูมิแปงสุกโดยอาศัยคาการสลายเมล็ดขาวสาร
ในดางนั้น สามารถจําแนกลูกชั่วที่ 4 ทั้ง 6 สายพันธุ ไดเปน 2 ประเภทคือ ขาวที่มีอุณหภูมิแปง
สุกปานกลาง และต่ํา โดยสายพันธุ ATN0901-46-3-2 ATN0901-46-10-1 ATN0901-63-1-1 
ATN0901-83-1-1 และ ATN0901-227-1-2 มีอุณหภูมิแปงสุกปานกลาง (ตารางที่ 12) ในขณะที่
สายพันธุ ATN0901-1-1-3 มีอุณหภูมิแปงสุกต่ํา สวนในพันธุแม พันธุพอ และพันธุเปรียบเทียบ
สามารถจําแนกออกไดเปน 3 กลุม ไดแก ขาวที่มอุีณหภูมิแปงสุกสูง ปานกลาง และต่ํา ซึ่งพันธุ
ชัยนาท1 มีอุณหภูมิแปงสุกสูง พันธุ Qiqnizhan ปทุมธานี1 และสุพรรณบุรี1 มีอุณหภูมิแปงสุก
ปานกลาง และพันธุขาวดอกมะลิ105 มีอุณหภูมิแปงสุกต่ํา อุณหภูมิแปงสุกมีความสัมพันธกับ
ระยะเวลาหุงตม กลาวคือ ถาขาวมีอุณหภูมิแปงสุกสูงจะตองการระยะเวลาในการหุงตมนานกวา
ขาวที่มีอุณหภูมิแปงสุกต่ํา โดยทั่วไปการหุงขาวใหสุกจะใชเวลา 13-24 นาทีหรือมากกวา ขาวที่
มีอุณหภูมิแปงสุกสูง ปานกลาง และต่ําจะใชระยะเวลาใหการหุงตมตางกันคือ มากกวา 24 นาที 
16 ถึง 24 นาที และ 12 ถึง 16 นาที ตามลําดับ (งามชื่น, 2531) 
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 ความหอม ลูกชั่วที่ 4 ทั้ง 6 สายพันธุ ไดแก สายพันธุ ATN0901-1-1-3 ATN0901-46-
3-2 ATN0901-46-10-1 ATN0901-63-1-1 ATN0901-83-1-1 และ ATN0901-227-1-2 นั้นเมล็ด
มีกลิ่นหอมเหมือนพันธุแมขาวดอกมะลิ105 และพันธุเปรียบเทียบ ปทุมธานี1 สวนในพันธุพอ 
Qiqnizhan พันธุสุพรรณบุรี1 และชัยนาท1 เมล็ดไมมีกลิ่นหอม (ตารางที่ 12) ความหอมของ
ขาวจะมากหรือนอยแตกตางกันข้ึนอยูกับปริมาณของสาร 2-acetyl-1-pyrroline (2AP) ในเมล็ด 
ซึ่งนอกจากในเมล็ดขาวแลวสวนอ่ืนๆ เชน ลําตน หรือใบขาว ก็มีสารหอมประเภทนี้อยูดวย 
ดังนั้นคุณสมบัติพิเศษของขาวหอม คือ มีกลิ่นหอมตั้งแตในระยะที่เปนตนกลา ระยะแตกกอ 
ระยะออกรวง และเมล็ดที่สุกแก ตลอดจนเมื่อนําไปหุงตมเพ่ือบริโภค ความหอมเปนลักษณะที่
ถูกควบคุมดวยพันธุกรรม รวมกับสภาพแวดลอมซึ่งเปนอีกปจจัยหนึ่งที่มีอิทธิพลตอความหอม
ของขาว แตผลของสภาพแวดลอมจะมีอิทธิพลเพียงเล็กนอยตอลักษณะความหอมของเมล็ดขาว
เทานั้น (วาสนา, 2538) 
 
ตารางที่ 12  คุณภาพการหุงตมและรับประทานของเมล็ดขาวลูกชั่วที่ 4 จํานวน 6 สายพันธุ
 ที่มีผลผลิตสูงกวาชัยนาท1 พันธุพอ และพันธุเปรียบเทียบจํานวน 3 พันธุ 
 

สายพันธุ/พันธุ ปริมาณอะมิโลส 
คาการสลายเมล็ด 

อุณหภูมิแปงสุก ความหอม 
ในดาง 

ATN0901-1-1-3 ต่ํา 6 ต่ํา หอม 
ATN0901-46-3-2 ต่ํา 4 ปานกลาง หอม 
ATN0901-46-10-1 ต่ํา 5 ปานกลาง หอม 
ATN0901-63-1-1 ต่ํา 5 ปานกลาง หอม 
ATN0901- 83-1-1 ต่ํา 4 ปานกลาง หอม 
ATN0901-227-1-2 ต่ํา 5 ปานกลาง หอม 
ขาวดอกมะลิ105 ต่ํา 6 ต่ํา หอม 
Qiqnizhan ปานกลาง 5 ปานกลาง หอม 
ปทุมธานี1 ต่ํา 5 ปานกลาง หอม 
สุพรรณบุร1ี ปานกลาง 5 ปานกลาง ไมหอม 
ชัยนาท1 สูง 2 สูง ไมหอม 
 



 59 

 
(ก) 

 
(ข) 

 

 
(ค) 

 
ภาพที่ 14  การสลายเมล็ดขาวสารในดางของลูกชั่วที่ 4 ทั้ง 6 สายพันธุ พันธุแม พันธุพอ และ
 พันธุเปรียบเทียบ 3 พันธุ (ก) พันธุชัยนาท1 (ข) สายพันธุ ATN0901-46-3-2 
 ATN0901-46-10-1 ATN0901-63-1-1 ATN0901-83-1-1 ATN0901-227-1-2 พันธุ Qiqnizhan 
 ปทุมธานี1 และ สุพรรณบุร1ี และ (ค) สายพันธุ ATN0901-1-1-3 และ พันธุขาวดอกมะลิ
 105 
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การปรับปรุงพันธุขาวเพื่อเพิ่มผลผลิตและคุณภาพโดยวิธีการคัดเลือกแบบบันทึกประวัติ
รวมกับการใชเครื่องหมายดีเอ็นเอชวยในการคัดเลือก 
 

การปรับปรุงพันธุขาวเพ่ือเพ่ิมผลผลิตและคุณภาพ ทําโดยการผสมขามระหวางขาว
พันธุขาวดอกมะลิ105 ซึ่งเปนขาวที่มีคุณภาพเมล็ดทางกายภาพ และคุณภาพการหุงตมและ
รับประทานดี กับพันธุ Qiqnizhan ซึ่งเปนขาวที่มีทรงตนรูปแบบใหม มีลักษณะที่สําคัญคือ แตก
กอนอย แตทุกหนอสามารถใหรวงได ลําตนแข็งแรงไมหักลมงาย มีรวงขนาดใหญและมีเมล็ด
จํานวนมาก เปนตน ซึ่งเปนทรงตนที่มีศักยภาพในการใหผลผลิตสูง ผสมขามพันธุโดยใชพันธุ
ขาวดอกมะล1ิ05 เปนพันธุแม และพันธุ Qiqnizhan เปนพันธุพอ หลังจากผสมขามพันธุและได
ลูกผสมชั่วที่ 1 แลวปลูกลูกผสมชั่วที่ 1 ในกระถาง ปลอยใหผสมตัวเอง และปลูกลูกชั่วที่ 2 โดย
วิธีการปลูกแบบเรงชั่วอายุในถาดหลุม เพ่ือคัดเลือกลักษณะไมไวตอชวงแสง ซึ่งการปลูกแบบ
เรงชั่วอายุในถาดหลุมเปนการจัดระยะปลูกใหชิดกันเพ่ือลดระยะการเจริญเติบโตในระยะแรกๆ 
ของขาว การปลูกโดยวิธีนี้สามารถลดระยะเวลาการเจริญเติบโตของขาวใหสั้นลง เพ่ือเปนการ
เรงรอบของการคัดเลือกใหเร็วข้ึน หลังจากคัดเลือกไดตนของลูกชั่วที่ 2 ที่มีลักษณะไมไวตอชวง
แสงแลว นําเครื่องหมายดีเอ็นเอ Naro1 และ OSR19 มาชวยในการคัดเลือกตนขาวของลูกชั่วที่ 
2 ที่มีลักษณะเมล็ดมีกลิ่นหอม และปริมาณอะมิโลสต่ําตามลําดับ (ตารางผนวกที่ 2) หลังจากนั้น
ปลูกลูกชั่วที่ 3 และคัดเลือกโดยเครื่องหมายดีเอ็นเอ Naro1 อีกครั้ง (ตารางผนวกที่ 3) ในขณะที่
ตนขาวยังเปนตนกลา เมื่อไดตนที่มีลักษณะทางพันธุกรรมที่ตองการแลว ยายปลูกลูกชั่วที่ 3 ที่
คัดเลือกไดจํานวน 11 สายพันธุ ในแปลงทดลอง เพ่ือคัดเลือกลักษณะทรงตน โดยเลือกตนที่มี
ลักษณะทรงตนรูปแบบใหม เมื่อคัดเลือกไดตนที่มีทรงตนที่ตองการแลว ปลูกลูกชั่วที่ 4 ในแปลง
ทดลองรวมกับพันธุพอ Qiqnizhan และพันธุเปรียบเทียบ 3 พันธุไดแก พันธุปทุมธานี1 
สุพรรณบุรี1 และชัยนาท1 เก็บเก่ียวสายพันธุละ 5 ตน เพ่ือเก็บขอมูลลักษณะทางการเกษตร 
คัดเลือกตนที่มีผลผลิตสูงกวาพันธุเปรียบเทียบที่มีผลผลิตสูงที่สุดคือพันธุชัยนาท1 ไดลูกชั่วที่ 4 
ที่มีผลผลิตสูงกวาพันธุชัยนาท1 จํานวน 6 สายพันธุ (ตารางที่ 13) ซึ่งวิธีการคัดเลือกโดยใช
เครื่องหมายดีเอ็นเอชวยในการคัดเลือกเปนวิธีการที่มีประสิทธิภาพ เนื่องจากเมื่อประเมิน
คุณภาพการหุงตมและรับประทานของเมล็ดลูกชั่วที่ 4 ทั้ง 6 สายพันธุที่คัดเลือกไดพบวา ลูกชั่ว
ที่ 4 ทั้ง 6 สายพันธุ มีปริมาณอะมิโลสต่ํา และเมล็ดมีกลิ่นหอม ดังนั้นการคัดเลือกโดยใช
เครื่องหมายดีเอ็นเอ Naro1 และ OSR19 จึงมีความแมนยําในการคัดเลือก และการใชเครื่องหมาย
ดีเอ็นเอชวยในการคัดเลือกลักษณะที่ตองการในชั่วแรกๆ ยังเปนการลดระยะเวลาในการ
ดําเนินการ เนื่องจากสามารถคัดเลือกไดในระยะตนกลา และยังเปนการลดจํานวนตนที่ตองปลูก
ลงไปเนื่องจากมีการคัดเลือกตนที่ไมตองการทิ้งไปกอน 
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ตารางที่  13  ข้ันตอนและวิธีการที่ใชในการคัดเลือกลักษณะตางๆ ในลูกชั่วตางๆ ของการปรับปรุงพันธุแบบบันทึกประวัติรวมกับการใช
 เครื่องหมายดีเอ็นเอชวยคัดเลือก 
 

ลักษณะ ช่ัวที ่
วิธีการคัดเลือก 

จํานวนตน/
สายพันธุ 

จํานวนตน/
สายพันธุ หมายเหตุ 

ฟโนไทป จีโนไทป คัดเลือก ที่ปลูก ที่คัดเลือก 

ไมไวตอ 
ชวงแสง 

 ช่ัวที่ 2 
ปลูกแบบเรงช่ัวอายุ

ในชวงวันยาว 
และคัดเลือกดวยสายตา 

1,012 228  

  

 
เมล็ดมี 

กลิ่นหอม ช่ัวที่ 2 
เครื่องหมายดีเอ็นเอ 

Naro1 220 118 badh2/badh2 (22) : badh2/BADH2 (96) : BADH2/BADH2 (102) 

 
อะมิโลส 

ต่ํา ช่ัวที่ 2 
เครื่องหมายดีเอ็นเอ 

OSR19 118 20 
badh2/badh2//wx/wx (4 ตน นําไปปลูกในช่ัวที่ 3 ได 37 สายพันธุ) 

 badh2/BADH2//wx/wx (16 ตน นําไปปลูกในช่ัวที่ 3 ได 150 สายพันธุ) 

 
เมล็ดมี 

กลิ่นหอม 
ช่ัวที่ 3 เครื่องหมายดีเอ็นเอ 

Naro1 
150 38 

 
ทรงตน 

รูปแบบใหม  ช่ัวที่ 3 คัดเลือกดวยสายตา 75 11  
  ทรงตน 

รูปแบบใหม  ช่ัวที่ 4 คัดเลือกดวยสายตา 230 54  

ผลผลิตสูง  ช่ัวที่ 4 
บันทึกขอมูล 

ลักษณะทางการเกษตร 54 6 
สายพันธุที่คัดเลือก 6 สายพันธุที่ใหผลผลิตสูงกวาพันธุเปรียบเทียบ 

ที่ใหผลผลิตสูงสุด (พันธุชัยนาท1) 
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สรุปและขอเสนอแนะ 
 

สรุป 
 
 1.  จากการคัดเลือกสายพันธุขาวจากคูผสมระหวางขาวพันธุขาวดอกมะลิ105 และ 
พันธุ Qiqnizhan โดยวิธีการคัดเลือกแบบบันทึกประวัติ สามารถคัดเลือกลูกชั่วที่ 4 ที่มีศักยภาพ
ในการใหผลผลิตสูงไดจํานวน 6 สายพันธุ ซึ่งใหผลผลิตสูงกวาพันธุเปรียบเทียบชัยนาท1 ที่เปน
พันธุเปรียบเทียบที่ใหผลผลิตสูงสุด ซึ่งศักยภาพในการใหผลผลิตสูงของลูกชั่วที่ 4 ทั้ง 6 สาย
พันธุ เปนผลเนื่องมาจากการเพ่ิมข้ึนของจํานวนหนอที่ใหรวงตอตน จํานวนหนอตอตน และ
เปอรเซ็นตการติดเมล็ด  
 
 2.  จากการประเมินคุณภาพภาพเมล็ดของลูกชั่วที่ 4 ทั้ง 6 สายพันธุ พบวา มีคุณภาพ
เมล็ดทางกายภาพดี กลาวคือ มีเมล็ดยาวอยูในเกณฑดีตรงตามมาตรฐาน รูปรางเมล็ดเรียว 
ทองไขนอย แตมี 2 สายพันธุ ที่มีคาทองไขมากกวา 0.5 ไดแก ATN0901-1-1-3 และ 
ATN0901-63-1-1 และเมื่อประเมินคุณภาพการหุงตมและรับประทานของเมล็ดลูกชั่วที่ 4 ทั้ง 6 
สายพันธุ พบวา สายพันธุลูกชั่วที่ 4 ทั้ง 6 สายพันธุ มีคุณภาพการหุงตมและรับประทานดี 
กลาวคือ มีปริมาณอะมิโลสต่ํา โดยมีเปอรเซ็นตอะมิโลสอยูระหวาง 10 ถึง 19 เปอรเซ็นต 
อุณหภูมิแปงสุกต่ําถึงปานกลาง โดยสายพันธุ ATN0901-1-1-3 มีอุณหภูมิแปงสุกต่ํา และอีก 5 
สายพันธุมีอุณหภูมิแปงสุกปานกลาง และทั้ง 6 สายพันธุนั้นเมล็ดมีกลิ่นหอม 
 
 3.  เครื่องหมายดีเอ็นเอแบบที่จําแนกสวนที่เก่ียวของกับการทํางานของยีนโดยตรงที่
พัฒนาข้ึนมีความเฉพาะเจาะจงกับการทําหนาที่ของยีนความหอมในขาว ซึ่งมีความแมนยําสูง
และสามารถใชเปนเครื่องหมายดีเอ็นเอชวยในการคัดเลือกลักษณะกลิ่นหอมของเมล็ดในขาวได 
 
 4.  การใชเครื่องหมายดีเอ็นเอ Naro1 และ OSR19 ชวยในการคัดเลือกลักษณะ
ปริมาณอะมิโลสต่ําและเมล็ดมีกลิ่นหอม สามารถคัดเลือกไดตนที่มีปริมาณอะมิโลสต่ําและเมล็ด
มีกลิ่นหอมอยางมีประสิทธิภาพ ซึ่งตนที่คัดเลือกไดเมื่อนําไปวิเคราะหปริมาณอะมิโลส และกลิ่น
หอมของเมล็ดดวยวิธีการทางเคมี พบวาตนที่คัดเลือกไดมีปริมาณอะมิโลสต่ําและเมล็ดมีกลิ่น
หอม 
 
 5.  การคัดเลือกลักษณะไมไวตอชวงแสงซึ่งเปนลักษณะที่ประเมินไดงายเมื่อปลูกขาว
สายพันธุทดสอบในชวงเวลาที่มีชวงแสงยาว (ฤดูรอน) และสามารถคัดเลือกตนที่มีพันธุกรรม 
ไมไวตอชวงแสงได สวนลักษณะทรงตนนั้นการคัดเลือกดวยสายตาถึงแมจะมีผลจาก
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สภาพแวดลอมเขามาเก่ียวของแตดวยขอจํากัดของเครื่องหมายดีเอ็นเอที่จะมาใชชวยในการ
คัดเลือกที่ยังไมมีนั้น การคัดเลือกก็สามารถดําเนินการไดโดยการเปรียบเทียบกับพันธุแม พันธุ
พอ หรือพันธุเปรียบเทียบที่ใช 
 

ขอเสนอแนะ 
 

 1.  ลูกชั่วที่ 4 ที่ไดควรนําไปปลูกทดสอบในแปลงทดลองขนาดใหญ เพ่ือประเมินการ
แสดงออกของสายพันธุที่คัดเลือกได สําหรับนําไปพัฒนาตอใหเปนสายพันธุแท 
 
 2.  ลูกชั่วที่ 4 บางสายพันธุ เมื่อนําไปปลูกในสภาพแปลงทดลอง พบวาแสดงอาการ
ออนแอตอเพลี้ยกระโดดสีน้ําตาล ทําใหไดผลผลิตต่ํา และบางสายพันธุไมสามารถเก็บผลผลิตได
เนื่องจากขาวพันธุ Qiqnizhan ที่ใชเปนพันธุพอเปนพันธุจากประเทศจีน อาจไมสามารถปรับตัว
เขากับสภาพแวดลอมของประเทศไทยได ดังนั้นจึงควรมีการปรับปรุงลักษณะความตานทานตอ
โรคและแมลงเพ่ือใหไดสายพันธุที่มีความตานทานตอโรคและแมลง หรือเลือกพันธุที่จะนํามาใช
เปนพันธุแม และพันธุพอ ที่สามารถปรับตัวกับสภาพแวดลอม และตานทานตอโรคและแมลงใน
ประเทศไทยได 
 
 3.  การคัดเลือกหลายลักษณะควรใชประชากรเริ่มตนสําหรับการคัดเลือกจํานวนมาก
เพ่ือใหเพียงพอกับการคัดเลือกในหลายๆ ลักษณะพรอมกัน เพ่ือใหไดตนที่มีลักษณะตรงตาม
ความตองการจํานวนมาก  
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ภาคผนวกที่ 1  วิธีเตรียมสารละลายสําหรับยอมสีแถบดีเอ็นเอ 
 

ก. วิธีการเตรียมสารละลาย fixer 
 
เทน้ํากลั่นประมาณ 500 มิลลิลิตรใสบีกเกอรพลาสติกสําหรับเตรียมสารละลาย จากนั้น

เติมกรดอะซีติก 100% ปริมาตร 5 มิลลิลิตรเติมแอลกอฮอล 95% ปริมาตร 105 มิลลิลิตร แลว
ปรับปริมาตรดวยน้ํากลั่นจนครบ 1,000 มิลลิลิตร ผสมใหเขากันพรอมกับใสเทอรโมมิเตอรเพ่ือ
วัดอุณหภูมิลงไปในสารละลายแลวเก็บไวในตูแชอุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียส ทิ้งไวประมาณ 40 
นาที ดูที่เทอรโมมิเตอรจะไดสารละลายที่มีอุณหภูมิประมาณ 10 -12 องศาเซลเซียส จากนั้นนํา
สารละลายออกมาเก็บไวที่ตูเย็นเพ่ือรอนําไปใช 

 
ข. วิธีเตรียมสารละลาย silver nitrate 
 
เทน้ํากลั่นประมาณ 500 มิลลิลิตรใสบีกเกอรพลาสติกสําหรับเตรียมสารละลาย จากนั้น

ชั่ง silver nitrate1.5 กรัม ใสลงไป นําสารละลายไปปนจน silver nitrate ละลายจนหมด เมื่อ 
silver nitrate ละลายจนหมดเติมฟอรมัลดีไฮด 37% ปริมาตร 1.5 มิลลิลิตรปรับปริมาตรดวยน้ํา
กลั่นใหครบ 1,000 มิลลิลิตร จากนั้นปนใหเขากันอีกครั้งเก็บสารละลายไวในขวดสีชาเพ่ือรอ
นําไปใช 

 
ค. วิธีเตรียมสารละลาย developer 
 
เทน้ํากลั่นประมาณ 500 มิลลิลิตรใสบีกเกอรพลาสติกสําหรับเตรียมสารละลาย ชั่ง

โซเดียมไฮดรอกไซด (NaOH) 15 กรัม ใสลงไป นําสารละลายไปปนจนโซเดียมไฮดรอกไซด
ละลายจนหมด จากนั้นเติมฟอรมัลดีไฮด 37% ปริมาตร 2 มิลลิลิตรปรับปริมาตรดวยน้ํากลั่นให
ครบ 1,000 มิลลิลิตร จากนั้นปนใหเขากันอีกครั้งเก็บสารละลายไวในขวดสีชาเพ่ือรอนําไปใช 
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ที่มา: กรมอุตุนิยมวิทยา (2553) 
 
ภาพผนวกที่ 1  ความยาวของชวงแสงในเวลากลางวันของจังหวัดตางๆ ในประเทศไทย 
 ระหวางเดือนมีนาคม ถึง เดือนกรกฎาคม ของป พ.ศ. 2553 

 

   
     (ก)                     (ข)            (ค) 

 
ภาพผนวกที่ 2  ทรงตนของลูกชั่วที่ 3 ที่คัดเลือกไวทั้ง 11 สายพันธุ (ก) ลูกชั่วที่ 3 สายพันธุ
 ATN0901-1-1 (ข) ลูกชั่วที่ 3 สายพันธุ ATN0901-34-1 (ค) ลูกชั่วที่ 3 สาย
 พันธุ ATN0901-36-2 ทรงตนของลูกชั่วที่ 3 ที่คัดเลือกไวทั้ง 11 สายพันธุ (ง) 
 ลูกชั่วที่ 3 สายพันธุ ATN0901-46-3 (จ) ลูกชั่วที่ 3สายพันธุ ATN0901-46-6 
 (ฉ) ลูกชั่วที่ 3 สายพันธุ ATN0901-46-10 (ช) ลูกชั่วที่ 3 สายพันธุ ATN0901-
 46-11 (ซ) ลูกชั่วที่ 3 สายพันธุ ATN0901-63-1 (ฌ) ลูกชั่วที่ 3 สายพันธุ 
 ATN0901-83-1 (ญ) ลูกชั่วที่ 3 สายพันธุ ATN0901-86-1 (ฎ) ลูกชั่วที่ 3 สาย
 พันธุ ATN0901-227-1 

14.00 

13.00 

12.00 

11.00 
1 มี.ค.  16 มี.ค.  31 มี.ค.  15 เม.ย.  30 เม.ย. 16 พ.ค.  31 พ.ค.  15 มิ.ย.  30 มิ.ย.  16 ก.ค.  31 ก.ค. 
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           (ง)          (จ)                 (ฉ) 

   
             (ช)        (ซ)            (ฌ) 

  
            (ญ)           (ฎ) 

 
ภาพผนวกที่ 2 (ตอ)   
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ตารางผนวกที ่1  ผลผลิต องคประกอบผลผลิต และลักษณะทางการเกษตรของลูกชั่วที่ 4 จํานวน 54 สายพันธุ 
 

พันธุ/สายพันธุ 
อายุวัน ความ ความ จํานวน จํานวน การ จํานวน จํานวน หนอที่ให น้ําหนัก ผลผลิต 

ออกดอก สูงตน ยาวรวง เมล็ด เมล็ดดี ติดเมล็ด หนอ หนอที่ รวงตอตน 1,000 เมล็ด ตอตน 

50% (ซม.) (ซม.) ตอรวง ตอรวง (%) ตอตน ใหรวง (%) (กรัม) (กรัม/ตน) 

ATN0901-1-1-1 97 147.50 27.70 369 237 64.23 6 4 66.67 20.70 14.68 
ATN0901-1-1-2 97 138.00 31.50 348 194 55.75 6 6 100 21.49 14.15 
ATN0901-1-1-3 97 142.00 29.50 313 235 75.08 7 7 100 21.91 19.77 
ATN0901-1-1-4 97 129.50 28.50 287 211 73.52 4 4 100 21.71 10.51 
ATN0901-1-1-5 97 153.00 29.00 390 304 77.95 6 6 100 21.78 17.58 
ATN0901-34-1-1 88 101 24 168 114 67.86 6 6 100 22.54 8.1 
ATN0901-34-1-2 88 108 22 167 114 68.26 4 4 100 23.77 7.21 
ATN0901-34-1-3 88 106 25.5 149 109 73.15 7 6 86 25.87 11.87 
ATN0901-34-1-4 88 106 15.7 113 76 67.26 3 3 100 22.50 4.56 
ATN0901-36-2-1 80 173 32.7 212 103 48.58 4 3 75 23.20 6.65 
ATN0901-36-2-2 80 170 32.4 214 99 46.26 5 5 100 22.22 6.24 
ATN0901-36-2-3 80 158.7 32.5 205 153 74.63 5 5 100 23.59 11.36 
ATN0901-36-2-4 80 170 28 208 125 60.10 5 5 100 24.88 11.68 
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ตารางผนวกที1่ (ตอ) 
 

พันธุ/สายพันธุ 
อายุวัน ความ ความ จํานวน จํานวน การ จํานวน จํานวน หนอที่ให น้ําหนัก ผลผลิต 

ออกดอก สูงตน ยาวรวง เมล็ด เมล็ดดี ติดเมล็ด หนอ หนอที่ รวงตอตน 1,000 เมล็ด ตอตน 

50% (ซม.) (ซม.) ตอรวง ตอรวง (%) ตอตน ใหรวง (%) (กรัม) (กรัม/ตน) 

ATN0901-36-2-5 80 152 31 230 178 77.39 6 6 100 24.77 12.61 
ATN0901-46-3-1 83 132 29.8 134 54 40.30 7 7 100 24.07 9.11 
ATN0901-46-3-2 83 133 18 200 140 70.00 7 7 100 25.00 22.81 
ATN0901-46-3-3 83 127 27 214 163 76.17 9 9 100 22.69 16.34 
ATN0901-46-3-4 83 121.5 27.2 164 116 70.73 5 4 80 25.77 8.99 
ATN0901-46-3-5 83 125 22.5 174 120 68.97 5 5 100 17.91 9.7 
ATN0901-46-6-1 95 121 27.6 171 116 67.84 7 7 100 25.60 9.34 
ATN0901-46-6-2 95 129.7 26.1 187 116 62.03 8 8 100 23.10 13.21 
ATN0901-46-6-3 95 131.5 25.5 165 109 66.06 8 7 88 13.11 6.52 
ATN0901-46-6-4 95 135 26 184 133 72.28 8 7 88 22.63 8 
ATN0901-46-6-5 95 128 27.7 176 133 75.57 7 7 100 22.78 13.06 
ATN0901-46-10-1 85 133.5 28.5 248 215 86.69 9 7 78 21.39 19.67 
ATN0901-46-10-2 85 118 26 195 125 64.10 7 5 71 20.56 9.35 
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ตารางผนวกที1่ (ตอ) 
 

พันธุ/สายพันธุ 
อายุวัน ความ ความ จํานวน จํานวน การ จํานวน จํานวน หนอที่ให น้ําหนัก ผลผลิต 

ออกดอก สูงตน ยาวรวง เมล็ด เมล็ดดี ติดเมล็ด หนอ หนอที่ รวงตอตน 1,000 เมล็ด ตอตน 

50% (ซม.) (ซม.) ตอรวง ตอรวง (%) ตอตน ใหรวง (%) (กรัม) (กรัม/ตน) 

ATN0901-46-10-5 85 117 25.5 191 64 33.51 6 6 100 18.58 6.74 
ATN0901-46-11-1 75 107 25.5 221 181 81.90 5 5 100 19.67 6.16 
ATN0901-46-11-2 75 123 26.7 257 191 74.32 6 6 100 20.94 16.06 
ATN0901-46-11-3 75 104 24.5 168 119 70.83 6 5 83 22.27 9.37 
ATN0901-46-11-4 75 113.5 23.5 200 128 64.00 6 6 100 20.94 12.95 
ATN0901-46-11-5 75 120 23.6 187 109 58.29 5 5 100 20.18 8.22 
ATN0901-63-1-1 101 150 28 229 192 83.84 7 7 100 23.39 23.2 
ATN0901-63-1-2 101 140 28.7 229 187 81.66 5 5 100 23.85 14.35 
ATN0901-63-1-3 101 143.4 27 235 121 51.49 6 6 100 21.40 5.89 
ATN0901-63-1-4 101 137 27.5 166 23 13.86 6 3 50 19.13 0.81 
ATN0901-63-1-5 101 135 26.4 183 32 17.49 7 3 43 15.63 0.82 
ATN0901-83-1-1 70 166 27 209 172 82.30 7 7 100 23.84 20.45 
ATN0901-83-1-2 70 153 27 180 106 58.89 4 4 100 21.51 9.11 
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 82 

ตารางผนวกที1่ (ตอ) 
 

พันธุ/สายพันธุ 
อายุวัน ความ ความ จํานวน จํานวน การ จํานวน จํานวน หนอที่ให น้ําหนัก ผลผลิต 

ออกดอก สูงตน ยาวรวง เมล็ด เมล็ดดี ติดเมล็ด หนอ หนอที่ รวงตอตน 1,000 เมล็ด ตอตน 

50% (ซม.) (ซม.) ตอรวง ตอรวง (%) ตอตน ใหรวง (%) (กรัม) (กรัม/ตน) 

ATN0901-83-1-5 70 141 26.5 98 52 53.06 5 5 100 23.46 4.5 
ATN0901-86-1-1 72 109 43 114 85 74.56 5 5 100 21.29 8.35 
ATN0901-86-1-2 72 130 21 193 104 53.89 4 4 100 20.38 9.2 
ATN0901-86-1-3 72 117 14 194 119 61.34 5 5 100 19.92 6.42 
ATN0901-86-1-4 72 102 46 119 74 62.18 6 6 100 18.92 6.07 
ATN0901-86-1-5 72 117 16.8 185 85 45.95 4 4 100 17.76 6.41 
ATN0901-227-1-1 101 174 34 308 217 70.45 4 4 100 21.66 10.71 
ATN0901-227-1-2 101 180 32.5 255 217 85.10 6 6 100 22.26 23.67 
ATN0901-227-1-3 101 203 32 319 255 79.94 5 5 100 23.65 19.45 
ATN0901-227-1-4 101 156 29 226 201 88.94 4 4 100 21.29 13.42 
ATN0901-227-1-5 101 182 32 280 195 69.64 6 6 100 23.54 19.12 
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ตารางผนวกที ่2  การใชเครื่องหมายดีเอ็นเอ Naro1 และ OSR19 ชวยคัดเลือกในลูกชั่วที่ 2 
  

ลําดับที่ 
เครื่องหมายดีเอ็นเอ 

หมายเหตุ 
Naro1 OSR19 

KDML 105 A A 
 

Qiqnizhan B B 
 

1 A A ตนที่คัดเลือก 

2 N/A N/A  
3 B   
4 B 

  
5 H A นําไปคัดเลือกโดยเครื่องหมายดีเอ็นเอ Naro1 ในลูกช่ัวที่ 3 

6 B 
  

7 H   
8 B   
9 H   
10 B 

  
11 H 

  
12 B 

  
13 B   
14 A   
15 H   
16 H 

  
17 B 

  
18 B 

  
19 B   
20 B   
21 B   
22 H 

  
23 B 
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ตารางผนวกที่ 2 (ตอ)                     
 

ลําดับที่ 
เครื่องหมายดีเอ็นเอ 

หมายเหตุ 
Naro1 OSR19 

24 B 
  

25 H   
26 B   
27 B   
28 A   
29 H   
30 H 

  
31 B   
32 B   
33 B   
34 H A นําไปคัดเลือกโดยเครื่องหมายดีเอ็นเอ Naro1 ในลูกช่ัวที่ 3 

35 B   
36 H A นําไปคัดเลือกโดยเครื่องหมายดีเอ็นเอ Naro1 ในลูกช่ัวที่ 3 

37 B   
38 B 

  
39 H   
40 H   
41 H A นําไปคัดเลือกโดยเครื่องหมายดีเอ็นเอ Naro1 ในช่ัวที่ 3 

42 B 
  

43 H   
44 H A นําไปคัดเลือกโดยเครื่องหมายดีเอ็นเอ Naro1 ในช่ัวที่ 3 

45 B   
46 A A ตนที่คัดเลือก 

47 B   
48 H 

  

 



      85 
   
ตารางผนวกที่ 2 (ตอ)                 
 

ลําดับที่ 
           เครื่องหมายดีเอ็นเอ 

หมายเหตุ 
Naro1 OSR19 

49 B   
50 B   
51 B 

  
52 B   
53 B   
54 B   
55 H 

  
56 B   
57 B   
58 B   
59 H 

  
60 N/A N/A  
61 B   
62 H A นําไปคัดเลือกโดยเครื่องหมายดีเอ็นเอ Naro1 ในลูกช่ัวที่ 3 

63 H A นําไปคัดเลือกโดยเครื่องหมายดีเอ็นเอ Naro1 ในลูกช่ัวที่ 3 

64 H   
65 B   
66 H   
67 B 

  
68 B   
69 B   
70 B   
71 B 

  
72 N/A N/A  
73 B 

  
    



      86 
   
ตารางผนวกที่ 2 (ตอ)                   
 

ลําดับที่ 
           เครื่องหมายดีเอ็นเอ 

หมายเหตุ 
Naro1 OSR19 

74 H 
  

75 B 
  

76 B   
77 B   
78 H 

  
79 B 

  
80 H   
81 H A นําไปคัดเลือกโดยเครื่องหมายดีเอ็นเอ Naro1 ในลูกช่ัวที่ 3 

82 H 
  

83 A A ตนที่คัดเลือก 

84 N/A N/A  
85 H   
86 H A นําไปคัดเลือกโดยเครื่องหมายดีเอ็นเอ Naro1 ในลูกช่ัวที่ 3 

87 H 
  

88 B   
89 B   
90 H 

  
91 H 

  
92 B   
93 B   
94 H 

  
95 B 

  
96 H   
97 H   
98 H   
    

 



      87 
   
ตารางผนวกที ่2 (ตอ)                      
 

ลําดับที่ 
           เครื่องหมายดีเอ็นเอ 

หมายเหตุ 
Naro1 OSR19 

99 H   
100 N/A N/A  
101 B 

  
102 B   
103 B   
104 B   
105 B 

  
106 B   
107 B   
108 B   
109 B 

  
110 B   
111 H   
112 H   
113 H 

  
114 B   
115 H   
116 H   
117 H 

  
118 B   
119 B   
120 A   
121 H 

  
122 H   
123 A 

  

 



      88 
   
ตารางผนวกที่ 2 (ตอ)                      
 

ลําดับที่ 
           เครื่องหมายดีเอ็นเอ 

หมายเหตุ 
Naro1 OSR19 

124 B   
125 H   
126 H 

  
127 B   
128 B   
129 A   
130 H 

  
131 H   
132 B   
133 H   
134 A 

  
135 A   
136 A   
137 N/A N/A  
138 H 

  
139 A   
140 A   
141 H   
142 H 

  
143 H   
144 B   
145 B   
146 H 

  
147 H   
148 H A นําไปคัดเลือกโดยเครื่องหมายดีเอ็นเอ Naro1 ในลูกช่ัวที่ 3 

    
 



      89 
   
ตารางผนวกที่ 2 (ตอ)                     
 

ลําดับที่ 
           เครื่องหมายดีเอ็นเอ 

หมายเหตุ 
Naro1 OSR19 

149 H 
  

150 H 
  

151 H   
152 B   
153 H 

  
154 H 

  
155 B   
156 A   
157 B 

  
158 H 

  
159 B   
160 B   
161 B 

  
162 A 

  
163 H   
164 H   
165 H 

  
166 H 

  
167 H A ไมติดเมล็ด 

168 A   
169 B 

  
170 B 

  
171 H   
172 B   
173 H 

  



      90 
   
ตารางผนวกที่ 2 (ตอ)                      
 

ลําดับที่ 
           เครื่องหมายดีเอ็นเอ 

หมายเหตุ 
Naro1 OSR19 

174 H 
  

175 B 
  

176 H   
177 N/A N/A  
178 H 

  
179 H 

  
180 B   
181 B   
182 H 

  
183 H 

  
184 B   
185 H   
186 H 

  
187 B 

  
188 B   
189 B   
190 A 

  
191 B 

  
192 B   
193 A   
194 B 

  
195 B 

  
196 B   
197 B   
198 B   

    



      91 
   
ตารางผนวกที่ 2 (ตอ)                      
 

ลําดับที่ 
           เครื่องหมายดีเอ็นเอ 

หมายเหตุ 
Naro1 OSR19 

199 H 
  

200 H 
  

201 B   
202 B   
203 B 

  
204 B 

  
205 H   
206 B   
207 H A นําไปคัดเลือกโดยเครื่องหมายดีเอ็นเอ Naro1 ในลูกช่ัวที่ 3 

208 B 
  

209 H   
210 B   
211 H A นําไปคัดเลือกโดยเครื่องหมายดีเอ็นเอ Naro1 ในลูกช่ัวที่ 3 

212 A 
  

213 H   
214 H   
215 H A ไมติดเมล็ด 

216 H 
  

217 A A ไมติดเมล็ด 

218 B   
219 H 

  
220 H A นําไปคัดเลือกโดยเครื่องหมายดีเอ็นเอ Naro1 ในลูกช่ัวที่ 3 

221 H   
222 A   
223 B   

 



      92 
   
ตารางผนวกที่ 2 (ตอ)                   
 

ลําดับที่ 
           เครื่องหมายดีเอ็นเอ 

หมายเหตุ 
Naro1 OSR19 

224 H 
  

225 H 
  

226 A   
227 H A นําไปคัดเลือกโดยเครื่องหมายดีเอ็นเอ Naro1 ในลูกช่ัวที่ 3 

228 N/A N/A 
 

 
ตารางผนวกที ่3  การใชเครื่องหมายดีเอ็นเอ Naro1 ชวยคัดเลือกในลูกชั่วที่ 3 
 

ลําดับที่ สายพันธุ 
เครื่องหมายดีเอ็นเอ 

หมายเหตุ 
OSR19 Naro1 

KDML 105 - A A  
Qiqnizhan - B B 

 
1 5-1 A B  
2 5-2 A H  
3 5-3 A H  
4 34-1 A A ตนที่คัดเลือก 

5 34-2 A A ตนที่คัดเลือก 

6 34-3 A A ตนที่คัดเลือก 

7 34-4 A H  
8 34-5 A H 

 
9 34-6 A B  
10 34-7 A B  
11 34-8 A B  
12 34-9 A H  

  
 



      93 
   
ตารางผนวกที ่3 (ตอ) 
 

     
ลําดับที่ สายพันธุ 

เครื่องหมายดีเอ็นเอ 
หมายเหตุ 

OSR19 Naro1 

13 34-10 A B  
14 34-11 A H  
15 34-12 A H 

 
16 34-13 A A ตนที่คัดเลือก 

17 34-14 A A ตนที่คัดเลือก 

18 36-1 A B  
19 36-2 A H 

 
20 36-3 A H  
21 36-4 A H  
22 36-5 A A ตนที่คัดเลือก 

23 36-6 A H 
 

24 36-7 A A ตนที่คัดเลือก 

25 36-8 A B  
26 36-9 A A ตนที่คัดเลือก 

27 36-10 A A ตนที่คัดเลือก 

28 36-11 A B  
29 36-12 A H  
30 36-13 A A ตนที่คัดเลือก 

31 36-14 A B 
 

32 44-1 A A ตนที่คัดเลือก 

33 44-2 A H  
34 44-3 A B  
35 44-4 A H 

 
36 44-5 A H  
37 44-6 A H  
     

 



      94 
   
ตารางผนวกที ่3 (ตอ) 
 

ลําดับที่ สายพันธุ 
เครื่องหมายดีเอ็นเอ 

หมายเหตุ 
OSR19 Naro1 

38 44-7 A H 
 

39 44-8 A A ตนที่คัดเลือก 

40 44-9 A H  
41 62-1 A H  
42 62-2 A H 

 
43 62-3 A H 

 
44 62-4 A A ตนที่คัดเลือก 

45 62-5 A A ตนที่คัดเลือก 

46 62-6 A H 
 

47 62-7 A H 
 

48 62-8 A A ตนที่คัดเลือก 

49 62-9 A H  
50 62-10 A H 

 
51 62-11 A B 

 
52 62-12 A H  
53 62-13 A B  
54 62-14 A H 

 
55 62-15 A H 

 
56 62-16 A H  
57 62-17 A H  
58 62-18 A A ตนที่คัดเลือก 

59 62-19 A A ตนที่คัดเลือก 

60 62-20 A H  
61 62-21 A B  
62 62-22 A B  
     



      95 
   
ตารางผนวกที ่3 (ตอ) 
 

ลําดับที่ สายพันธุ 
เครื่องหมายดีเอ็นเอ 

หมายเหตุ 
OSR19 Naro1 

63 62-23 A H 
 

64 62-24 A H 
 

65 62-25 A A ตนที่คัดเลือก 

66 62-26 A A ตนที่คัดเลือก 

67 62-27 A A ตนที่คัดเลือก 

68 63-1 A B 
 

69 63-2 A H  
70 63-3 A B  
71 63-4 A H 

 
72 63-5 A H 

 
73 63-6 A A ตนที่คัดเลือก 

74 63-7 A B  
75 63-8 A B 

 
76 63-9 A B 

 
77 63-10 A A ตนที่คัดเลือก 

78 63-11 A H  
79 63-12 A B 

 
80 63-13 A H 

 
81 63-14 A B  
82 63-15 A B  
83 63-16 A H 

 
84 63-17 A A ตนที่คัดเลือก 

85 63-18 A H  
86 63-19 A A ตนที่คัดเลือก 
87 63-20 A B  
     

 



      96 
   
ตารางผนวกที ่3 (ตอ) 
 

ลําดับที่ สายพันธุ 
เครื่องหมายดีเอ็นเอ 

หมายเหตุ 
OSR19 Naro1 

88 63-21 A A ตนที่คัดเลือก 

89 81-1 A B 
 

90 81-2 A H  
91 81-3 A H  
92 81-4 A H 

 
93 86-1 A H 

 
94 86-2 A B  
95 86-3 A A ตนที่คัดเลือก 

96 86-4 A H 
 

97 86-5 A H 
 

98 86-6 A B  
99 86-7 A H  
100 86-8 A H 

 
101 86-9 A H 

 
102 86-10 A H  
103 86-11 A N/A  
104 86-12 A H 

 
105 86-13 A A ตนที่คัดเลือก 

106 86-14 A H  
107 86-15 A H  
108 86-16 A H 

 
109 86-17 A H 

 
110 86-18 A H  
111 86-19 A H  
112 86-20 A A ตนที่คัดเลือก 

          



      97 
   
ตารางผนวกที ่3 (ตอ) 
 

ลําดับที่ สายพันธุ 
เครื่องหมายดีเอ็นเอ 

หมายเหตุ 
OSR19 Naro1 

113 86-21 A H 
 

114 86-22 A H 
 

115 86-23 A H  
116 86-24 A A ตนที่คัดเลือก 

117 148-1 A H 
 

118 148-2 A B 
 

119 148-3 A A ตนที่คัดเลือก 

120 148-4 A B  
121 148-5 A B 

 
122 148-6 A B 

 
123 148-7 A H  
124 148-8 A A ตนที่คัดเลือก 

125 148-9 A H 
 

126 148-10 A H 
 

127 148-11 A B  
128 148-12 A A ตนที่คัดเลือก 

129 148-13 A A ตนที่คัดเลือก 

130 148-14 A H 
 

131 148-15 A B  
132 148-16 A H  
133 148-17 A A ตนที่คัดเลือก 

134 148-18 A A ตนที่คัดเลือก 

135 207-1 A H  
136 207-2 A H  
137 211-1 A H  

 



      98 
   
ตารางผนวกที ่3 (ตอ) 
 

ลําดับที่ สายพันธุ 
เครื่องหมายดีเอ็นเอ 

หมายเหตุ 
OSR19 Naro1 

138 220-1 A H 
 

139 220-2 A B 
 

140 220-3 A H  
141 220-4 A H  
142 227-1 A H 

 
143 227-2 A A ตนที่คัดเลือก 

144 227-3 A H  
145 227-4 A A ตนที่คัดเลือก 

146 227-5 A B 
 

147 227-6 A B 
 

148 227-7 A B  
149 227-8 A H  
150 227-9 A B 

 
151 227-10 A A ตนที่คัดเลือก 

 

 



       
   

ประวัติการศึกษาและการทํางาน 
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วัน เดือน ป เกิด 9 มีนาคม พ.ศ.2529 
สถานที่เกิด จันทบุร ี
ประวัติการศึกษา วท.บ. (เทคโนโลยีชีวภาพ) มหาวิทยาลัยนเรศวร 
ตําแหนงหนาที่การงานปจจุบัน - 
สถานที่ทํางานปจจุบัน - 
ผลงานดีเดนและรางวัลทางวิชาการ รางวัลชมเชย สาขาพืช ในการประชุมวิชาการครั้งที่ 49 
 มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร ในหัวขอเรื่องการพัฒนา
 เครื่องหมายดีเอ็นเอที่เฉพาะกับการทําหนาที่ของยีน
 ความหอมในขาว 
ทุนการศึกษาที่ไดรับ ทุนอุดหนุนการคนควาและวิจัยประเภทวิทยานิพนธ 

ประจําปงบประมาณ 2554 
ผลงานตีพิมพระหวางการศึกษา 1.  เรื่อง การพัฒนาเครื่องหมายดีเอ็นเอที่เฉพาะกับ
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