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                 รวบรวมและจําแนกเช้ือพันธุแบคทีเรีย Xanthomonas oryzae pv. oryzae สาเหตุโรคขอบใบแหงจาก
พื้นท่ีปลูกขาวในภาคกลาง เหนือและอิสานจํานวน 150 สายพันธุ (isolate) โดยคัดเลือกเช้ือสาเหตุจํานวน 90 
สายพันธุ เพื่อประเมินความรุนแรงของการเกิดโรคในขาวสายพันธุคูแฝด (near isogenic lines-NILs) จํานวน 9 
สายพันธุท่ีมียีนตานทานโรคขอบใบแหง Xa3  Xa4  xa5  Xa7  xa8  Xa10  xa13  Xa14 และ Xa21  พบวาสามารถ
แบงกลุมเช้ือได 25 กลุม ตามปฏิกิริยาสัมพันธระหวางยีนตานทานตอกลุมเช้ือสาเหตุ  ผลการทดลองพบวายีน
ตานทาน xa5 ใหคาเปอรเซ็นตดัชนีความตานทานแบบกวาง (broad spectrum resistance, BSR) เทากับ 100 
เปอรเซ็นต สามารถแสดงความตานทานกับทุกกลุมเช้ือในการทดสอบ และยีนตานทาน Xa4  Xa7 และ Xa21 ให
คา BSR เทากับ 65.6, 66.7, 44.4 เปอรเซ็นต ตามลําดับ  ทําการคัดเลือก 13 สายพันธุของเช้ือสาเหตุท่ีเปนตัวแทน
ของกลุมเพื่อนํามาใชในการประเมินความตานทานโรคขอบใบแหงในขาวพื้นเมืองจํานวน 182 สายพันธุ  พบวา
ขาวพื้นเมืองสวนใหญออนแอตอเช้ือสาเหตุ อยางไรก็ตามมีขาวพื้นเมืองจํานวน 13 สายพันธุใหคา BSR สูง
ระหวาง 53.8 ถึง 83.3 เปอรเซ็นต  ไดแก ขาวพันธุ บือเปรอมือ  เบือนอมู  เชียงรุง 502  ยากู  เชียงรุง  นาปรัง  
พวงนาค 16  เหลือง 52   กข.6 (เมล็ดยาว)  ดอกพะยอม  น้ําสะกุย 19  เการวง 88 และเสมอใจ โดยมีระดับความ
ตานทานใกลเคียงกับขาวสายพันธุคูแฝดซึ่งมียีนตานทานโรคขอบใบแหง ขาวพื้นเมืองพันธุเชียงรุง 502 ใหคา
ดัชนีความตานทานโรคขอบใบแหงสูงสุดเทากับ 83.3 เปอรเซ็นต  เม่ือตรวจสอบการถายทอดลักษณะตานทาน
ตอโรคขอบใบแหงของขาวสายพันธุดังกลาวจากคูผสมระหวางเชียงรุง 502/กข.6*Blast โดย chi-square test ใน
ประชากรช่ัวท่ี 2 พบวามีการกระจายตัวของลักษณะตานทานตอออนแอ เทากับ 3 ตอ 1 บงช้ีวาลักษณะตานทาน
โรคขอบใบแหงในขาวพันธุ เ ชียงรุง 502  ควบคุมดวยยีนเดนจํานวน 1 คู   เ ม่ือใช เครื่องหมายโมเลกุล 
microsattelite จํานวน 96 ตําแหนง ตรวจสอบเพื่อสืบหาตําแหนงของยีน โดยวิธีการรวมดีเอ็นเอ (pool DNA) 2 
กลุม ท่ีตานทานและออนแอจากประชากรช่ัวท่ี 2 พบวาเครื่องหมายโมเลกุล RM144 และ RM254 สามารถแยก
ความแตกตางระหวางกลุมตานทานและออนแอได  โดยเครื่องหมายดีเอ็นเอท้ังสองสามารถอธิบายความ
แปรปรวนในลักษณะความตานทานได 53.3 และ 60.5 เปอรเซ็นต และแสดงความสัมพันธกับลักษณะดังกลาว
อยางมีนัยสําคัญยิ่ง  เครื่องหมายโมเลกุลท้ังสองวางตัวอยูบนโครโมโซม 11 และอยูใกลกับตําแหนงยีนตานทาน 
Xa3 Xa4 Xa(t)  และ Xa22  
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Ninety isolates of Xanthomonas oryzae pv. oryzae (Xoo) were collected from three 

major rice growing regions of Thailand and used for the genetic diversity and their distribution 
studies. Twenty-five pathogenic groups were classified based on pathogenicity against 9 near-
isogenic lines that carried a series of known resistance gene: Xa3, Xa4, xa5, Xa7, xa8, Xa10, 
xa13, Xa14 and Xa21. The recessive resistance gene xa5 showed the broadest spectrum of BB 
resistance. Resistant genes Xa4, Xa7 and Xa21 were shown 65.6, 66.7 and 44.4 % BSR 
respectively. Thirteen BLB isolates were used to evaluate BB resistance in 182 landrace rice 
cultivars.  Thirteen landrace cultivars, Beu Reu Meu, Beun Umeu, Chiang Rung 502, Yaa Gou, 
Chiang Rung, Na Prang, Puang Nak 16, Leung 52, KorKoh 6 (Maled Yaw), Dok Payom, Nam 
Sugui 19, Gao Ruang 88 and Sameu Gai, shown high level of BB resistance against broad 
spectrum of isolates.  BSR percentage of these cultivars ranged from 53.8 to 83.3 % in which 
their resistance levels are similar to some of from the near-isogenic lines. Chiang Rung 502 
(CR502) showed the highest BB resistance. The inheritance of BB resistance of CR502 was 
determined using a F2 population derived from a cross between CR502 and RD6-blast.   
Phenotypic ratio of resistant : susceptible plants were 3 : 1 indicated a single dominant gene 
underlying the BB resistance in CR502. Ninety-six polymorphic microsattelite markers were 
screened two DNA pools (resistant and susceptible) to identify genomic location of BB resistant 
gene.  Two markers, RM144 and RM254 clearly discriminated the resistant and susceptible 
phenotypes and explained 53.3 and 60.5 % of BB resistance reaction in the F2 population.  
These markers were located on chromosome 11 where Xa3, Xa4, Xa(t) and Xa22 were 
previously reported. 
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รายช่ือยีนตานทานโรคขอบใบแหงและรายช่ือขาวท่ีเปนแหลงยีนตานทานและ
โครโมโซมท่ียีนวางตําแหนง  
ยีนตานทานโรคขอบใบแหง ตําแหนงบน linkage map และประชากรท่ีใชศึกษา 
ขาว NILs ท่ีใชในการทดสอบซ่ึงมียีนตานทานตอโรคขอบใบแหงท่ีมียีน
ตานทานท่ีตางกัน 
เมล็ดพันธุขาวท่ีใชในการศึกษาระหวางปฏิกิริยาของเช้ือแบคทีเรียสาเหตุโรค  
เช้ือแบคทีเรียสาเหตุโรคขอบใบแหงท่ีใชในการทดสอบจํานวน 90 ไอโซเลท
แสดงจํานวนเครื่องหมายโมเลกุล microsattelite marker จํานวน 96 maker ท่ีใช
หาความแตกตางระหวางสายพันธุตานทานและออนแอ 
การจัดกลุมเช้ือ Xanthomonas oryzae pv. oryzae (Xoo) ท่ีไดจากการวิเคราะห  
pathotype group 
แสดงคาดัชนีความตานทานโรคของขาวพ้ืนเมืองจํานวน 182 สายพันธุและขาว
ปลูกจํานวน 26 สายพันธุตอเช้ือแบคทีเรียสาเหตุจํานวน 13 ไอโซเลท 
แสดงเปอรเซ็นตคาดัชนคีวามตานทานแบบกวาง (%BSR) ของขาวพ้ืนเมือง
จํานวน 13 สายพันธุ ท่ีทดสอบกับเช้ือแบคทีเรียสาเหตุจํานวน 13 ไอโซเลท  
แสดงเปอรเซ็นตคาดัชนีความตานทานแบบกวาง (%BSR) ของขาวพันธุการคา 
จํานวน 11 สายพันธุ ท่ีทดสอบกับเช้ือแบคทีเรียสาเหตุจํานวน 13 ไอโซเลท  
วิเคราะห Chi-square ของลักษณะตานทานกับออนแอในประชากร F2 ของคูผสม  
การวิเคราะหคา heritability ของลักษณะตานทานโรคขอบใบแหงของขาวเชียง
รุง 502 ในประชากร F2  
จํานวน 17 เครื่องหมายโมเลกุล microsattelite marker (SSR marker) ท่ีแสดง
ความแตกตางระหวางพันธุเชียงรุง 502 (ตานทาน) และพันธุ กข.6*Blast 
(ออนแอ) 
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สารบัญตาราง (ตอ) 
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ลําดับเบสของเครื่องหมายโมเลกุล RM144 และ RM254 ท่ีวางตําแหนงบน
โครโมโซมท่ี 11 ท่ีแสดงความแตกตางระหวางกลุมท่ีตานทาน (pool R)และ
ออนแอ (pool S) 
การวิเคราะห Chi-square ของการกระจายตัวประเภทของแถบ DNA ของ SSR 
marker ในประชากร F2  
แสดงคาการวิเคราะห multiple regression analysis และ ANOVA ของ marker 
RM254 กับลักษณะตานทานตอโรคขอบใบแหง 
แสดงคาการวิเคราะห multiple regression analysis และ ANOVA ของ marker 
RM144 กับลักษณะตานทานตอโรคขอบใบแหง 
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 ตารางผนวกที ่  
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แสดงขอมูลของเช้ือแบคทีเรียโรคขอบใบแหงจํานวน 150 ไอโซเลท 
การจัดกลุมสายพันธุเช้ือแบคทีเรีย Xoo ท่ีไดจากการวเิคราะห pathotype group 
แสดงคาความยาวแผล (cm) ของสายพันธุขาวจํานวน 35 สายพันธุทดสอบกับ
เช้ือแบคทีเรีย Xoo จํานวน 90 ไอโซเลท 
แสดงคาความยาวแผล (cm) และคาดัชนีความตานทานโรคของขาวพ้ืนเมือง
จํานวน 182 สายพันธุและขาวปลูกจํานวน 28 สายพันธุ ตอเช้ือแบคทีเรีย Xoo 
จํานวน 13 ไอโซเลท 
แสดงรายละเอียดของคา phenotype และ genotype ของประชากรลูกผสม
ระหวางขาว CR502/RD6*Blast  
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สารบัญภาพ 
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ลักษณะของเซลลแบคทีเรีย Xanthomonas oryzae pv. oryzae ภายใตกลอง 
จุลทรรศนอิเล็กตรอน: A. รูปรางเปนทอนตรงและมีหาง (flagellum) B. เซลล
แบคทีเรียสาเหตโุรคท่ีเจริญเติบโตบริเวณทอน้ํา (xylem vessels) ของพืช 
แสดงลักษณะของโรคขอบใบแหงในแปลงนาขาวของเกษตรกร: A. แสดลักษณะ
ของใบขาวท่ีถูกทําลายจากโรคขอบใบแหง B. แสดง bacterial ooze ของแบคทีเรีย
สาเหตุท่ีเปนลักษณะหยดน้ําสีครีมคลายยางสนกลม ๆ ขนาดเล็กเทาหัวเข็มหมุด 
แสดงขั้นตอนการแยกเช้ือวิธี ooze suspension และการเก็บรักษาเช้ือแบคทีเรีย
สาเหตุโรคขอบใบแหง 
แสดงขั้นตอนการแยกเช้ือวิธี ooze picking และการเก็บรักษาเช้ือแบคทีเรียสาเหตุ
โรคขอบใบแหง 
แสดง colony เช้ือแบคทีเรียสาเหตุโรคขอบใบแหงท่ีนําไป streak plate ใหได
โคโลนีเดี่ยว (single colony) เพ่ือใหไดเช้ือบริสุทธ์ิโดยเลือกโคโลนีเดี่ยวท่ีมีสี
เหลืองกลมนูนขอบเรียบเยิ้มเล็กนอย  
แสดงวิธีการปลูกเช้ือ (inoculation) ในขาวทดสอบดวยวิธี clipping method และ
การประเมินความรุนแรงของโรค โดยวัดจากความยาวของแผล(เซนติเมตร) 
แสดงวิธี cliping method ในการผสมพันธุขาวระหวางพันธุขาวเหนียว กข.6*Blast 
(ตานทานโรคไหม) กับพันธุขาวพ้ืนเมือง (ตานทานโรคขอบใบแหง)  
แสดงหลักการสืบหาเครื่องหมายโมเลกุลท่ีอยูใกลยีนตานทานโรคขอบใบแหง
อยางรวดเร็ว (gene tagging) 
แสดงจํานวนของเช้ีอสาเหตุโรคขอบใบแหงจํานวน 150 ไอโซเลทท่ีรวบรวมและ
จําแนกตามภูมิภาค 
แสดงจํานวนของเช้ีอสาเหตุโรคขอบใบแหงจํานวน 150 ไอโซเลทท่ีรวบรวมและ
จําแนกตามประเภทของขาว 
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แผนภาพแสดงการจัดกลุมความรุนแรงในการเกิดโรคขอบใบแหงของเช้ือ
แบคทีเรีย Xoo จํานวน 90 ไอโซเลทในขาว NILs จํานวน 9 สายพันธุ ดวย 

โปรแกรม  NTSYS-pc version 2.01 ดวยคา Canberra ‘s coefficient  
แผนภาพแสดงการจัดกลุมพันธุขาวจํานวน 35 สายพันธุ ตามจากความรุนแรงใน
การเกิดโรคขอบใบแหงของเช้ือ Xoo จํานวน 90 ไอโซเลท  
กราฟแสดงเปอรเซ็นตคาดัชนีความตานทาน (%BSR) ของขาวพ้ืนเมืองจํานวน 
182 สายพันธุตอเช้ือแบคทีเรีย Xoo จํานวน13 ไอโซเลทพบวาขาวพ้ืนเมืองจํานวน 
13 สายพันธุท่ีมีคา %BSR มากกวา 50 % 
แสดง drodrogram การจัดกลุมความรุนแรงในการเกิดโรคขอบใบแหงของเช้ือ 
Xoo จํานวน 13 ไอโซเลทในพันธุขาวจํานวน 22 สายพันธุดวยโปรแกรม NTSYS-
pc version 2.01 ดวยคา Canberra‘s coefficient ท่ี 0.65 สามารถแบงกลุมพันธุขาว
ได 4 กลุม 
แสดงระดับความรุนแรงของโรคขอบใบแหงไอโซเลท TXO136 กับขาวพันธุ
ทดสอบ1. KDML105 2. ขาวเชียงรุง 502 3. ขาวกข.6*Blast 4. ขาวอีนอย 5. ขาว 
IRBB21 (Xa21) 6. ขาว IRBB5 (xa5) 7. ขาว IRBB4 (Xa4) 
การกระจายตัวของประชากรตอคาความรุนแรงในการเกิดโรคขอบใบแหงตาม
ความยาว(cm) ของโรคท่ีเกิดจากการปลูกเช้ือ TXO136 ในประชากร ช่ัวท่ี 2 (F2)  
ของคูผสม CR502/RD.6 *Blast เปรียบเทียบกับการเกิดโรคในพันธุพอแม 
การตรวจหาแถบ DNA marker ท่ีปรากฏในพันธุเชียงรุง 502 ท่ีตานทานตอโรค
ขอบใบแหงในประชากร F2 โดยใช เครื่องหมายโมเลกุล SSR marker โดยการรวม
ดีเอ็นเอ (pool DNA) 2 กลุม pool R (resistant) และ pool S (susceptible) จาก
ประชากร F2 ท่ีตานทานและออนแออยางละ 10 ตน พบวามี 2 marker คือ RM144 
และ RM254 ท่ีแสดงความแตกตางระหวางท้ัง 2 กลุม 
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สารบัญภาพ (ตอ) 
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การตรวจหาแถบ DNA marker ท่ีปรากฏในพันธุเชียงรุง 502 ท่ีตานทานตอโรค
ขอบใบแหงในประชากร F2 โดยใช เครื่องหมายโมเลกุล  SSR marker  คือ 
RM144 และ RM254 ท่ีแสดงความแตกตางระหวางท้ัง 2 กลุม 
แสดงความยาวของแผลในประชากร F2 ของคูผสม CR502/RD6*Blast  
(RGDU 334-3-11-1-1-179) เม่ือปลูกเช้ือ TXO136 โดยกําหนดใหสีแดง เหลือง 
และน้ําเงินแสดงการจําแนกประชากร F2 ตามเครื่องหมายโมเลกุล RM254  
แสดงความยาวของแผลในประชากร F2 ของคูผสม CR502/RD6*Blast  
(RGDU 334-3-11-1-1-179) เม่ือปลูกเช้ือ TXO136 โดยกําหนดใหสีแดง เหลือง 
และน้ําเงินแสดงการจําแนกประชากร F2 ตามเครือ่งหมายโมเลกุล RM254  
แผนภาพแสดงตําแหนงของโมเลกุลเครื่องหมายดีเอ็นเอและยีนตานทานโรคขอบ
ใบท่ีมีรายงานบนโครโมโชมท่ี 11 
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คําอธิบายสัญลักษณและคํายอ 
 

  ANOVA   =        analysis of variance 
   BSR          =        broad spectrum resistance  
   cm            =         centimeter 
       oC            =         degree Celsius 
   DFH          =        differential host set 
   DNA         =         deoxyribonucleic acid 
  EtOH        =         ethyl alcohol  
   µl              =          microliter 
   µM            =          micromolar 
   µg             =          microgram 
   µm            =          micron 
   mg             =          milligram 
   ml            =          milliliter 
   NGA         =          nutrient glucose agar 
   NGB         =          nutrient glucose broth 
   NILs         =          near-isogenic lines  
   PCR          =          polymerase chain reaction 
   PSA          =          peptone sucrose agar 
  R2             =          coefficient of determination 
  RM           =          rice microsattelite 
                                rpm          =          round per minute  
   SES          =          standard evaluation system 
   SSR          =          Simple Sequence Repeat 
  STS          =          Sequence Tagged Site  
  UV           =          ultra violet 
   Xoo           =         Xanthomonas oryzae pv. oryzae 
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การจําแนกและจัดกลุมเช้ือแบคทีเรียสาเหตุโรคขอบใบแหง  
(Xanthomonas oryzae pv. oryzae) และการบงช้ีตําแหนงยีนตานทานในขาว

พื้นเมืองพันธุเชียงรุง (Oryza sativa L.) 
 

Identification and Geographical Distribution of Bacterial Leaf Blight 
Isolates (Xanthomonas oryzae pv. oryzae) and Tagging Resistance Genes 

in a Landrace Rice cv. Chiang Rung (Oryza sativa L.) 
 

คํานํา 
 
โรคขอบใบแหงของขาว (bacterial leaf blight) เกดิจากเช้ือแบคทีเรีย Xanthomonas oryzae 

pv. oryzae (Xoo) (Swing et al., 1990) เปนโรคขาวท่ีพบการระบาดมากในเขตชลประทานของไทย
และพบท่ัวไปในประเทศท่ีปลูกขาวในแถบทวีปเอเชีย ลาตินอเมริกา ตอนเหนือของออสเตรเลีย 
บางสวนของแอฟริกาและอเมริกา (Khush et al., 1989) โรคนี้หากเกิดระดับปานกลางจะทําใหผลผลิต
ลดลงไป 10-20 เปอรเช็นตและในระดับรุนแรงจะทําใหผลผลิตลดลงถึง 50 เปอรเช็นต  โดยทําให
น้ําหนักของเมล็ดลดลงและเปอรเช็นตเมล็ดลีบเพ่ิมขึ้น (Mew, 1989) นับวาเปนโรคท่ีสําคัญเปน
อันดับท่ีสองในขาวรองจากโรคไหม (blast) ท่ีเกิดจากเช้ือรา 

 
การปองกันการเขาทําลายและการแพรระบาดของเช้ือสาเหตุโรคขอบใบแหงท่ีดี ประหยัด

ตอเกษตรกรและมิตรตอส่ิงแวดลอมคือ การใชพันธุขาวตานทานตอโรค ท่ีผานมานั้นประสบปญหา
เปนอยางมาก เนื่องจากเช้ือสาเหตุโรคสามารถปรับตัวเขาทําลายพันธุขาวเหลานั้นไดในเวลาไมนาน 
(ทัศนีย, 2540) อีกท้ังแบคทีเรียสาเหตุโรคขอบใบแหงมีหลาย strain หรือ race ตลอดจนพันธุขาว
ตางๆท่ีมียีนแตกตางกันมีปฏิกิริยาสัมพันธตอ race ตางๆของเช้ือสาเหตุแตกตางกันตามทฤษฏี gene-
for-gene (Vera Cruz and Mew, 1989) ดังนั้นความรูและเขาใจถึงโครงสรางและความหลากหลาย
ของประชากรเช้ือสาเหตุจึงมีความจําเปนเพ่ือท่ีจะเลือกยีนตานทานท่ีเหมาะสม ในการพัฒนาพันธุ
ขาวตานทานตอโรคขอบใบแหงท่ีเหมาะสมตอแตละพ้ืนท่ีอยางยั่งยืน การปรับปรุงพันธุขาวเพ่ือใหได
ขาวพันธุดี   นอกจากจะอาศัยวิธีการปรับปรุงพันธุ  ผสมพันธุคัดเลือกและทดสอบพันธุท่ีเหมาะสม ส่ิง
สําคัญท่ีขาดไมไดคือ พันธุท่ีใชเปนพอแมควรมีฐานทางพันธุกรรมกวาง เพ่ือโอกาสจะประสบความสําเร็จ
ท่ีจะไดพันธุดีมีมากขึ้น (สงกรานต, 2544) 
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ดังนั้นการคนหาแหลงพันธุกรรมแหลงใหมจาก ขาวพ้ืนเมืองไทยท่ีเปนแหลงพันธุกรรมแหลง
ใหญท่ีรอการสํารวจและใชประโยชนอยางจริงจัง  การคนหาแหลงพันธุกรรมความตานทานโรคจากขาว
พ้ืนเมืองจึงเปนส่ิงสําคัญ  การรวบรวมพันธุขาวพ้ืนเมืองเพ่ือปลูกฟนฟู  ศึกษาลักษณะประจําพันธุตางๆ
และลักษณะการเกษตรท่ีสําคัญเพ่ือใชเปนฐานขอมูลเบ้ืองตนในงานปรับปรุงพันธุ  หรือคัดเลือกขาวท่ีมี
ลักษณะดีเดนอ่ืน  ๆ สําหรับนําไปแนะนําใหเปนอีกทางเลือกแกเกษตรกรหรือสําหรับเปนแหลงพันธุกรรม
ท่ีมีประโยชนอยางมากในการปรับปรุงพันธุ (ปรีชาและสงกรานต, 2527 ) สมเด็จพระเทพรัตนราชสุดา 
สยามบรมราชกุมารีทรงมีพระราชดําริเกี่ยวกับการอนุรักษพันธุขาวปาและขาวพ้ืนเมืองและคนหายีนตางๆ
ในขาวเพ่ือใชเปนความรูพ้ืนฐานในการปรับปรุงพันธุขาวของประเทศไทย (อภิชาติ, 2544) 
 

ดวยความกาวหนาของเทคโนโลยีชีวภาพ ดานพันธุศาสตรโมเลกุลท่ีไดเจริญกาวหนา ถูก
นํามาชวยในการศึกษาดานตาง ๆ รวมถึงการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของเช้ือ
แบคทีเรียสาเหตุโรคขอบใบแหงและการวางตําแหนงของยีนตานทานตอโรค นักวิจัยและนัก
ปรับปรุงพันธุไดนําขอมูลและเทคโนโลยีดานเครื่องหมายโมเลกุลดีเอ็นเอมาใชในการปรับปรุง
พันธุขาวใหตานทานโรคอยางแพรหลาย  ทําใหการปรับปรุงพันธุขาวมีประสิทธิภาพ และรวดเร็ว
ทันตอการเปล่ียนแปลงของโรค  ดังนั้นการศึกษาตอความหลากหลายทางพันธุกรรมของเช้ือสาเหตุ
โรค  จัดกลุมประชากรเช้ือสาเหตุโรคขอบใบแหงในประเทศไทย พัฒนาชุดพันธุขาวตรวจสอบท่ี
เหมาะสมเพ่ือใชจําแนกเช้ือแบคทีเรียสาเหตุโรคขอบใบแหงในประเทศไทยและการคนหาแหลง
พันธุกรรมความตานทานโรคขอบใบแหงจากขาวพ้ืนเมือง ตลอดจนนําไปสูการตอยอดผลงานวิจัย
การปรับปรุงพันธุขาว กข.6 ท่ีมียีนตานโรคไหมท่ีไดจากคูผสมระหวาง ขาวเจาหอมนิล กับ ขาว กข.
6 ท่ีไดรับการพัฒนาท่ี หนวยคนหาและใชประโยชนจากยีนขาว (Rice Gene Discovery Unit, 
RGDU) แหงมหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร วิทยาเขตกําแพงแสน จังหวัดนครปฐม โดยใชวิธีการบงช้ี
ตําแหนงยีนตานทาน (gene tagging) โดยเครื่องหมายโมเลกุลดีเอ็นเอท่ีสามารถใหความแตกตาง
ของลักษณะความตานทานระหวางกลุมในประชากรช่ัวท่ี 2  ท่ีมาจากคูผสมระหวางขาวพ้ืนเมืองท่ี
ตานทานโรคขอบใบแหงกับพันธุขาว กข.6 ท่ีตานทานโรคไหมแตออนแอตอโรคขอบใบแหง  การ
วิจัยนี้จะนําไปสูการคนหาเครื่องหมายโมเลกุลดีเอ็นเอท่ีวางตัวอยูใกลกับยีน (tightly linked marker) 
ท่ีนอกจากจะใชเปนตัวช้ีบอกตําแหนงยีนสําหรับเขาใกลยีนแลวยังสามารถใชในงานดานการ
ปรับปรุงพันธุขาวโดยใชเปนเครื่องหมายโมเลกุลชวยคัดเลือกพันธุตานทานอยางมีประสิทธิภาพ 
และเปนการถายทอดยีนความตานทานโรคขอบใบแหงสูพันธุขาว กข.6 ท่ีตานทานโรคไหมเพ่ือ
นําไปสูพันธุขาวกข.6 ท่ีสามารถตานทานไดท้ังโรคไหมและขอบใบแหงในอนาคตตอไป 
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วัตถุประสงค 
 
1.  การจําแนกความหลากหลายทางพันธุกรรมของเช้ือแบคทีเรียสาเหตุโรคขอบใบแหง 
 
2.  ศึกษาความตานทานโรคขอบใบแหงของขาวพ้ืนเมืองจํานวน 182 สายพันธุ 
 
3.  ศึกษาการถายทอดลักษณะความตานทานโรคขอบใบแหงและบงช้ีตําแหนงยนีตานทาน

ของขาวพ้ืนเมืองพันธุเชียงรุง 502   
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การตรวจเอกสาร 
 
1.  ชนิดของขาว 
  

ขาว เปนพืชผสมตัวเองจัดอยูใน วงศ Graminea และ สกุล oryza สวนใหญเปนพวก diploid 
basic มีจํานวนโครโมโชม n เทากับ 12 หรือ 2n เทากับ 24 แตมีขาวบางชนิดท่ีเปน tetraploid  ซ่ึงมี 
จํานวนโครโมโชม 2n เทากับ 48 ใน สกุล oryza ประกอบดวย 22 species คือขาวปลูกมี 2 species  
คือ Oryza sativa ท่ีนิยมปลูกในแถบทวีปเอเชีย อเมริกา ออสเตรเลีย ยุโรป และแอฟริกา สวน Oryza 
glaberrima เปนขาวท่ีมีสภาพความปรวนแปรนอยมีการแพรกระจายอยูในเขตจํากัด โดยเฉพาะเขต
ตะวันตกของ อัฟริกาเทานั้น  ท่ีเหลืออีก 20 species จะเปนพวกขาวปา  (wild rice) ซ่ึงเปนแหลง
พันธุกรรมท่ีสําคัญในงานปรับปรุงพันธุขาวในปจจุบัน (จํารัส, 2534)  Chang (1976) แบงขาวปลูก
ตามสภาพภูมิประเทศ (ecospecies) ออกเปน 3 กลุม คือ indica, japonica  และ javanica ขาวกลุม 
indica เปนขาวปลูกในเขตรอน (tropical rice) มีลักษณะตนสูงและไวแสง มีเมล็ดยาว ใบมากและ
โคงงอ ไมคอยตอบสนองตอการใสปุยจึงใหผลผลิตต่ํา  เมล็ดมักมีระยะพักตัว  พบการปลูกใน
ประเทศแถบเอเชียตะวันออกเฉียงใต  ตอนใตของจีน และแถบเอเชียใต  ขาวกลุม  japonica  เปนขาว
ท่ีปลูกในเขตอบอุน มีลักษณะเมล็ดปอมส้ันทนตออากาศหนาวไดดี  ตนเตี้ย  ใบตั้งและส้ัน  ไมไว
แสงและตอบสนองตอปุยดี  เมล็ดมักไมมีระยะพักตัว  นิยมปลูกในประเทศ จีน  เกาหลี และญี่ปุน 
สําหรับขาวกลุม javanica  เปนขาวท่ีมีลักษณะตนสูงและเมล็ดใหญ-ปอม  รวงยาว ใหผลผลิตต่ําไม
คอยตอบสนองตอปุย ปลูกในประเทศอินโดนีเซีย  และมีการแพรกระจายไปยังฟลิปปนส  ไตหวัน  
กลุมเกาะ Ryukyu  และญี่ปุน  (จํารัส, 2534; Chang, 1976)  
 
2.  ขาวพันธุพ้ืนเมืองของไทย 

 
ประเทศไทยเปนอีกหนึ่งประเทศท่ีจัดวาตั้งอยูในเขตศูนยกลางของความแปรปรวนและ

ความหลากหลายทางพันธุกรรมของพันธุขาว  โดยเห็นไดจากความหลากหลายของพันธุขาว
พ้ืนเมืองในพวกขาวเจา  ขาวเหนียว  ขาวไร  ขาวท่ีปลูกในสภาพนาน้ําฝน  รวมไปถึงขาวปา  ท่ีพบ
ในแปลงนาท่ัวๆ ไป  ท้ังในลักษณะท่ีเหมือนกันและแตกตาง ประเทศไทยมีขาวปลูกมากกวา 3,400 
พันธุ จากพันธุขาวปลูก 120,000 พันธุ ท่ัวโลก  จากการรวบรวมพันธุขาวพ้ืนเมืองในประเทศไทย
ของศูนยวิจัยพันธุขาว  กรมวิชาการเกษตร ตั้งแตป พ.ศ 2525 - 2542 พบวา มีพันธุขาวพ้ืนเมืองท่ีมี
ช่ือเรียกแตกตางกันถึง 5,928 พันธุ  ในจํานวนนี้เปนพันธุขาวจากภาคเหนือ 2,151 พันธุ  ภาคใต 
1,371 พันธุ  ภาคตะวันออกเฉียงเหนือ 969 พันธุ  ภาคกลาง 581 พันธุ  ภาคตะวันตก 444 พันธุ และ 
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ภาคตะวันออก 412 พันธุ (สงกรานต, 2548)  สําหรับขาวพันธุพ้ืนเมืองของไทยท่ีมีอยูหลากหลาย
พันธุแตละสายพันธุโดยมีคุณลักษณะพิเศษท่ีเหมาะสมเฉพาะถ่ินและมีประสิทธิภาพการผลิต
แตกตางกันไป เชน ขาวยอดนิยมท่ีสรางช่ือเสียงใหกับประเทศไทยไปท่ัวโลกคือ ขาวหอมมะลิ หรือ
ขาวขาวดอกมะลิ105 เปนขาวท่ีคุณภาพการหุงตมดีมาก เนื่องจากมีความนุม ขาวเหมือนดอกมะลิ 
และมีกล่ินหอมเหมือนกล่ินใบเตย โดยเฉพาะเม่ือนําไปปลูกบริเวณจังหวัดในเขตอิสานตอนใตแลว
จะมีความหอมกวาขาวหอมมะลิท่ีปลูกพ้ืนท่ีอ่ืน และมีขาวพ้ืนเมืองท่ีมีคุณภาพดีหลายสายพันธุท่ี
ไดรับรางวัลดีเดนเม่ือครั้งประกวดขาวระดับโลกท่ีประเทศแคนาดา เม่ือป พ.ศ.2476 และพันธุขาวท่ี
ไดรางวัลชนะเลิศคือขาวปนแกว จากจังหวัดชลบุร ีนอกจากนี้ขาวพ้ืนเมืองยังมีคุณสมบัติเหมาะสม
ในการทําขนมหรืออาหารของแตละทองถ่ิน เชนขาวเจานางเมา ท่ีนิยมปลูกในเขตอิสานใต เหมาะ
กับการทําขนมจีน ขาวไรกระเหรี่ยง ท่ีนิยมปลูกในท่ีสูงของภาคเหนือ  ขาวชนิดนี้มียางขาว 
เหมาะสมสําหรับ ทําน้ําขาวตม ท่ีหอมอรอย (หยาดฝน, 2546) นักวิชาการใชประโยชนจาก
พันธุกรรมความตานทานโรคของขาวพันธุพ้ืนเมือง เชน พันธุขาวหางยี 71 นางมลเอส มีความ
ตานทานโรคไหมและพันธุขาวน้ําสะกุย 19 ท่ีตานทานโรคขอบใบแหง มาใชในการปรับปรุงพันธุ 
(ทัศนีย, 2540)  

 
ปจจุบันขาวพ้ืนเมืองหลายพันธุกําลังสูญหายไปอยางรวดเร็ว โดยมีการประมาณการวา

ประเทศไทยเคยมีขาวพ้ืนเมืองหลายหม่ืนสายพันธุ แตเม่ือป พ.ศ. 2504 ทางราชการมีนโยบายให
ปรับระบบการผลิตมาเปนเกษตรแผนใหมหรือท่ีเรียกวา การปฏิวัติเขียว โดยสงเสริมใหเกษตรกร
ปลูกขาวพันธุปรับปรุงท่ีใหผลผลิตสูงและปลูกไดมากครั้งกวาแทนท่ีการปลูกขาวพ้ืนเมืองท่ีเริ่ม
ไดรับความนิยมลดลง (สุกรานต, 2547) ทําใหพันธุขาวดั้งเดิมท่ีมีลักษณะดีบางอยางสูญพันธุไปเปน
จํานวนมากและความหลากหลายทางพันธุกรรมท่ีมีอยูลดลงไป(สงกรานตและฉวีวรรณ, 2539) 
อยางไรก็ตามกรมการขาว และหนวยงานท่ีเกี่ยวของไดเล็งเห็นประโยชนและคุณคาของขาว
พ้ืนเมืองและขาวปาจึงดําเนินการอนุรักษพันธุกรรมขาวดังกลาวโดยการรวบรวมและเก็บรักษาท่ี
ศูนยปฏิบัติการและเก็บรักษาเมล็ดเช้ือพันธุขาวแหงชาต ิ(วิชาและคณะ, 2544) 
  
3.  ขอมูลของขาวเหนียวสายพันธุ กข.6 
 
 ขาวเหนียวสายพันธุกข.6 เปนขาวท่ีนิยมปลูกคือบริเวณพ้ืนท่ีปลูกขาวในภาคเหนือและภาค
ตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศในพ้ืนท่ีนิเวศวิทยาแบบขาวนาน้ําฝนหรือขาวนาสวน  เปนพันธุ
ไวตอชวงแสงเก็บเกี่ยวประมาณวันท่ี 21 พฤศจิกายน ขาวเหนียวสายพันธุกข.6 ไดจากการชักนําให
เกิดการเปล่ียนแปลงทางพันธุกรรมในพันธุขาวขาวดอกมะลิ 105 โดยการนําเอาเมล็ดพันธุขาวขาว
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ดอกมะลิ 105 ไปอาบรังสีแกมมาขนาด 20 กิโลแรต แลวนําเมล็ดพันธุขาวมาปลูกคัดเลือกลักษณะ
ตาง ๆ จนไดสายพันธุขาวเหนียวหลายสายพันธุ สายพันธุ ขาว KDML105, 65G2U-68-254 เปนสาย
พันธุขาวเหนียวท่ีใหผลผลิตสูง (Seedcenter, 2008)  มีลักษณะประจําพันธุคือเปนขาวตนสูง
ประมาณ 150 ซม. ทรงกอตั้ง แตกกอดี ลําตนแข็งแรงปานกลาง รวงยาวแนน ระแง คอนขางถ่ี คอ
รวงยาว เมล็ดขาวเปลือกสีน้ําตาล ปลายยอดเมล็ดสีฟาง มีขนบนเมล็ด กลีบรองดอกส้ัน เมล็ดขาว
กลองรูปรางเรียวยาว ขาวสุกนึ่งนุมหอม ระยะพักตัวของเมล็ดประมาณ 5 สัปดาห ผลผลิต เฉล่ีย
ประมาณ 670 กิโลกรัมตอไร น้ําหนักขาวเปลือก 1,000 เมล็ด ประมาณ 27 กรัม ขาวเหนียวสาย
พันธุกข.6 มีขอดีคือใหผลผลิตท่ีคอนขางดีมีเสถียรภาพในสภาพแวดลอมตาง ๆ ทนแลง และ
ตานทานตอโรคใบจุดสีน้ําตาล และโรคไหมในระดับปานกลาง ขาวสุกนึ่งมีลักษณะนุมและมีกล่ิน
หอมมีรสชาติดี เหนียวนุม ผูบริโภคนิยม ปลูกและดูแลงาย แตมีขอเสียคือ ไมตานทานตอโรคขอบ
ใบแหง เพล้ียกระโดดสีน้ําตาล และแมลงบ่ัว (สถาบันวิจัยขาว, 2533) 
 
4.  โรคขอบใบแหงของขาว 
  

โรคขอบใบแหงขาว (bacterial leaf blight ) มีสาเหตุเกิดจากเช้ือแบคทีเรีย Xanthomonas 
oryzae pv. oryzae  (Xoo)  (Swings et al., 1990)  เปนโรคท่ีสําคัญของขาว (Oryza sativa) ท่ีทําความ
เสียหายตอผลผลิต (Ou, 1985) แนวทางการปองกันการเขาทําลายและการแพรระบาดของเช้ือสาเหตุ
โรคขอบใบแหงท่ีดีและประหยัดตอเกษตรกรคือการปลูกพันธุขาวตานทาน(Adhikari et al., 1999) 
จากรายงาน พบการระบาดโรคขอบใบแหงครั้งแรกในพ้ืนท่ีเมือง Fukuoka  ของประเทศญี่ปุน ในป
ชวงระหวางป ค.ศ 1884–1910 สําหรับประเทศไทยพบโรคขอบใบแหงครั้งแรกในป พ.ศ. 2500 ใน
ขาวพันธุหอมเศรษฐี ขาวตาแหงและขาวเหนียวกานพลูในเขตพ้ืนท่ีปลูกกรุงเทพมหานคร ตอมาใน
ป พ.ศ. 2506 พบวาโรคขอบใบแหงระบาดท่ัวไปในภาคกลาง และภาคเหนือของประเทศ(สมหญิง, 
2526) ในพ้ืนท่ีภาคเหนือ ภาคตะวันออกเฉียงเหนือและภาคกลางตอนเหนือ ซ่ึงประชากรนิยม
บริโภคขาวเหนียวกันเปนสวนใหญและยังคงนิยมปลูกขาวพันธุพ้ืนเมือง ไดแก ขาวเหนียวสันปา
ตอง เหลืองประทิวพันธุขาวดอกมะลิ 105 และพันธุขาวปลูก กข.6 และ กข.10 ซ่ึงไมตานทานตอ
โรคขอบใบแหง จัดไดวาโรคนี้ยังคงมีความสําคัญในแหลงท่ีมีการปลูกขาวพันธุพ้ืนเมืองซ่ึงไม
ตานทานตอโรคและมีพ้ืนท่ีกวางขวาง (กาญจนา, 2544) 
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4.1  ลักษณะของเช้ือแบคทีเรียสาเหตุโรคขอบใบแหง 
  
        เช้ือแบคทีเรีย Xoo เปนแบคทีเรียแกรมลบรูปรางเปนทอนตรง มีขนาด 0.55 - 0.75 x 
1.35 - 2.17 µm จากท่ีเล้ียงบนอาหารเล้ียงเช้ือ และขนาด 0.45 - 0.60 x 0.65 - 1.40 µm บนเนื้อเยื่อ
ของพืชอาศัย มีหาง (flagellum) สําหรับเคล่ือนท่ี หนึ่งเสน (ภาพท่ี 1A) เช้ือนี้ปกติจะอยูเดี่ยวๆ
นอกจากนี้ยังพบวาอาจสามารถจับกันเปนคูหรือสายยาวได เช้ือนี้มีโคโลนี กลม ผิวเรียบมันเยิ้ม โดย
ลักษณะสีเหลืองคือสาร brominated aryl polyenes หรือมีช่ือเรียกวา Xanthomonadins  
  
  เซลลของ Xoo  ถูกลอมรอบดวย  mucous capsule  ท่ีมีลักษณะเปนน้ําเหนียวเปนเมือกและ
รวมกันเปนรูปแบบท่ีสัมพันธกันเกิดเสถียรภาพคงท่ีแมจะอยูในน้ํา  โคโลนี  (colony)  มีลักษณะ
เปนวงกลม  (circular)  นูนออก สีคอนขางขาวเหลืองถึงเหลืองสีฟางขาว ผิวหนาราบเรียบ-ทึบแสง 
เม็ดสี (pigment) มีสีเหลืองไมละลายน้ํา (Ou, 1985; Mizukami, 1961) เม่ือทดสอบดวยปฏิกิริยาทาง
ชีวเคมีพบวาไมยอยสลายเจลาติน ไมสรางแอมโมเนีย ไมรีดิวสไนเตรต สรางไฮโดรซัลเฟตเล็กนอย 
เกิดอินโดล สรางกรดจากน้ําตาลได สามารถใชน้ําตาลซูโครสและกลูโคสเปนแหลงคารบอนไดด ี
และเหมาะสมท่ีสุด แตไมสามารถใชน้ําตาลฟรุกโทสได  สามารถใชกรดกลูตามิค อิสทีน แอสพารา
จีน เปนแหลงไนโตรเจน สามารถเจริญเติบโตไดดีในชวงอุณหภูมิตั้งแต 26-30 องศาเซลเซียสและ
อุณหภูมิท่ีเหมาะสมสําหรับการเจริญเติบโตไดดีในชวงแรกเริ่มคือประมาณ 20 องศาเซลเซียส ชวง 
pH ท่ีเหมาะสมคือ 6-6.5 (Mizukami and Wakimoto., 1969; Ou, 1985) 

 
4.2  อาการของโรคขอบใบแหง   

 
           เม่ือเช้ือแบคทีเรีย Xoo เขาทําลายแลวจะกออาการแสดงออกของ 2 แบบ  คือ  แบบ  
kresek  ท่ีเกิดในชวงระหวางระยะตนกลาถึงระยะแรกของการแตกกอเต็มท่ี  โดยตนกลาจะแสดง
อาการเห่ียวแหงท้ังกอและใบจะเปล่ียนเปนสีเหลืองซีดแหง โดยท่ัวไปอาการ kresek  จะทําความ
เสียหายใหกับตนขาวไดมากกวา โดยการทําลายขาวในระยะกลาจะทําใหตนกลาตายใน 1 – 2 
สัปดาหซ่ึงหมายถึงการจะไมไดผลผลิตเลย แตการเขาทําลายของโรคในระยะแตกกอเต็มท่ี  ตนขาว
จะยังคงมีชีวิตรอดแตจะทําใหผลผลิตลดลง  (Rahman et al., 1991)  สวนแบบ ใบไหม หรือ  leaf 
blight (ภาพท่ี 2A ) จะเกิดรอยแผลบนแผนใบของพืชใยใบลางๆจะเปนจุดชํ้าน้ํา ตอมาในชวง 1 – 2 
สัปดาหตอมา จุดชํ้านี้จะขยายมาท่ีกาบใบใน จะเพ่ิมขนาดท้ังความกวางและความยาว  ใบจะ
เปล่ียนเปนสีฟางปนขาว จะมีน้ําชุมสีเทาหรือสีออกเหลือง  อาการ  leaf blight  พบอาการใน
ระยะแรกชวงระยะขาวแตกกอเต็มท่ี  และปรากฏอาการรุนแรงในระยะขาวออกดอก ใบท่ีเปนโรค
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ขอบใบจะปรากฏมีรอยขีดชํ้าลักษณะชุมน้ํา  ตอมาจะเปล่ียนเปนสีเหลือง ท่ีแผลมีหยดน้ําสีครีม
คลายยางสนกลม ๆ ขนาดเล็กเทาหัวเข็มหมุดท่ีเรียกวา bacterial ooze (ภาพท่ี 2B ) ออกมาจากผิวใบ 
ในสภาพแวดลอมท่ีเหมาะสม ซ่ึงตอมาจะกลายเปนสีน้ําตาลและหลุดไปตามลม  น้ํา  หรือฝน  
บาดแผล  (lesions)  จะขยายไปตามความยาวของใบหรือบางครั้งอาจจะขยายไปตามความกวางของใบ  
ขอบแผลมีลักษณะเปนขอบลายหยัก  และแผลนี้ไมนานจะเปล่ียนเปนสีเทาเห็นขอบใบแหงและมวน
ตามความยาวของใบ  การพัฒนาอาการของโรคจะเกิดขึ้นอยางรวดเร็วกับพันธุขาวออนแอตอเช้ือ
สาเหตุโรค และหากตนขาวไดรับปุย ไนโตรเจน ยูเรีย และแอมโมเนียมซัลเฟตมากจะมีผลทําให
ความยาวและจํานวนแผลเพ่ิมมากขึ้นแตหากวาไดรับแคลเวียมและแอมโมเนียมไนเตรตเพ่ิมขึ้นจะ
ชวยลดการพัฒนาความยาวของแผล (Reddy et al., 1973)  
  
 

  
 
ภาพที่ 1  ลักษณะของเซลลแบคทีเรีย Xanthomonas oryzae pv. oryzae ภายใตกลองจุลทรรศน     
               อิเล็กตรอน A. รูปรางเปนทอนตรงและมีหาง (flagellum) B. เซลลแบคทีเรียสาเหตุท่ี 
               เจริญเติบโตบริเวณทอน้ํา (xylem vessels) ของพืช 
 
ที่มา: ภาพ A www.seedcenter15.doae.go.th ภาพ B www.apsnet.org/online/feature/microbe 
 

A B 

http://www.seedcenter15.doae.go.th
http://www.apsnet.org/online/feature/microbe


 9 

 
 
ภาพที่ 2  แสดงลักษณะของโรคขอบใบแหงในแปลงนาขาวของเกษตรกร A. แสดงลักษณะของใบ

ขาวท่ีถูกทําลายจากโรคขอบใบแหง B.แสดง bacterial ooze ของแบคทีเรียสาเหตุท่ีเปน
ลักษณะหยดน้ําสีครีมคลายยางสนกลม ๆ ขนาดเล็กเทาหัวเข็มหมุด 

 
ที่มา: ภาพ B www.ricethailand.go.th/rkb/data_005/Image 
 

4.3  การเขาทําลายและสภาพแวดลอมท่ีเหมาะสมตอการระบาดของโรคขอบใบแหง 
  
         ลักษณะการเขาทําลายตนพืชของเช้ือแบคทีเรีย Xoo เปนลักษณะแบบดูดซึม  
(systemic) โดยเช้ือโรคเขาทางบาดแผลหรือรูเปดโดยธรรมชาติของใบผานเขาสูทอน้ํา  (xylem) 
(ภาพท่ี 1B)  Ou (1985)  พบวา สายพันธุขาวท่ีมีความตานทานตอโรค (resistant varieties) มีการ
พัฒนาเกิด necrosis เปนไปไดชาและบาดแผลจะยังคงเปนสีเหลือง สวนในสายพันธุท่ีออนแอ 
(susceptible varieties) การพัฒนาของ necrosis จะรวดเร็วมากและมีผลทําใหเกิดอาการเละชํ่าน้ํา 
(necrotic) เช้ือสาเหตุของการเกิดโรคจะมีการขับสาร (bacterial exudate) ออกทางบาดแผลใหมๆ 
ในตอนกอนเชา ซ่ึงจะทําใหโรคสามารระบาดตอไปได   การระบาดในสภาพภูมิอากาศเขตรอนช้ืน
ท่ีมีความช้ืนอยูในชวงระยะเวลาท่ียาวนาน ความช้ืนสัมพัทธสูง เช้ือแบคทีเรียแพรกระจายไปในน้ํา 
ลม และฝน พบระบาดรุนแรงในพ้ืนท่ีมีการระบาดน้ําไมดี น้ําขัง มีรมเงา และมีการใหปุยไนโตรเจน
สูง 
  

A B 

http://www.ricethailand.go.th/rkb/data_005/Image
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  เช้ือสาเหตุโรคสามารถเขาทําลายพืชได 2 ทาง  คือ ทาง hydathode และทางบาดแผล โดย 
hydathode คือโครงสรางท่ีมีลักษณะคลายกับปากใบ  (stomata)  โดยท่ัวไปจะพบ hydathode ไดท่ี
บริเวณดานบนใบใกลสวนปลายใบพืช ใบขาวจะมีการคายน้ําทาง  hydathode  ในตอนเชาหยดน้ําท่ี
ออกมาทาง hydathode นี้ จะถูกสงผานท่ีวางระหวางเซลลพวกพาเรนไคมา ซ่ึงหยดน้ํานี้จะสัมผัสกับ
น้ําในทอน้ําทออาหาร  (vascular system) ของพืชดังนั้นแบคทีเรียสาเหตุจึงมีโอกาสปนเปอนใน
หยดน้ําผานเขามาทาง hydathode ไดนอกจากนี้อาจมีสารอินทรียและสารอนินทรียท่ีแบคทีเรีย
สาเหตุโรคใชเปนแหลงอาหารได (Feng and Ku, 1975; Ou, 1985)  จํานวนของ hydathode บนใบ
จะแตกตางกันไปตามอายุของใบขาวและสายพันธุของขาวซ่ึงพบ hydathode ใบจะพบมากในสาย
พันธุขาวท่ีออนแอ  Mew et al. (1984) รายงานวา พบ hydathode ในตนขาวเปนทางท่ีเช้ือ  Xoo เขา
ทําลาย  

 
สวนทางท่ีสองคือทางบาดแผล (Wounds) ซ่ึงพบวา การเขาทําลายของแบคทีเรียสาเหตุโรค

ทางบาดแผลบนใบขาวจะเกิดขึ้นไดมากกวาทาง hydathode หรือทางชองเปดตามธรรมชาติ Goto 
(1962) พบวาการระบาดของโรคขอบใบแหงของขาวมีความสัมพันธกับบาดแผลบนใบของตนขาว
ท่ีเกิดจากพายุฝน Ou (1985) พบวาการเกิดบาดแผลใหม ๆ นํามาซ่ึงการจะเขาทําลายของเช้ือ
แบคทีเรียไดมากกวาบาดแผลเกาๆ มีการศึกษาโดยการปลูกเช้ือท่ีใบขาวพบวาเปอรเซ็นตการเขา
ทําลายของเช้ือแบคทีเรีย มีความสัมพันธระหวางเวลาของการปลูกเช้ือและการทําบาดแผลถาทําการ 
inoculation ไดเร็วหลังจากทําบาดแผล จะเกิดความเสียหายไดมากขึ้น 
 

4.4  การเตรียมเช้ือ  การปลูกเช้ือแบคทีเรีย และการประเมินผล 
  
          สถาบันวิจัยขาวระหวางประเทศ (International Rice Research Institute: IRRI) พบวา
อายุของการเพาะเล้ียงเช้ือ  ความเขมขนของ Inoculum และสภาวะของสภาพแวดลอม โดยเฉพาะ
อุณหภูมิ และความช้ืน  ปจจัยเหลานี้มีอิทธิพลตอการพัฒนาของบาดแผล IRRI (1965)  การทดสอบ
ปฏิกิริยาความตานทานอาจใชใบขาวใน seedling stage  (ระยะกลา) แทน flag leaf stage (ระยะใบ
ธง)  และใน tillering stage (ระยะแตกกอ)  ซ่ึงท้ัง 2 ระยะนี้มีคาสหสัมพันธตอกันสูง  Ou  et  al. 
(1971)  พบวาจากการศึกษาเปรียบเทียบปฏิกิริยาความตานทานในระยะ seedling และระยะ  flag 
leaf  พบวาปฏิกิริยาความตานทานท่ีแสดงในระยะ seedling นั้นสามารถเปนขอมูลบงบอกปฏิกิริยา
ความตานทานท่ีระยะ flag leaf ไดเชนเดียวกัน  
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 Kauffman et al. (1973) แยกเช้ือ Xoo ลงบนอาหารเล้ียงเช้ือ PSA และบมไวท่ี 28 องศา
เซลเซียส เปนเวลา 72 ช่ัวโมง หลังจากนั้นจึงนํามาใชสําหรับเตรียมสารละลายท่ีใชปลูกเช้ือใหอยูใน
รูปของสารละลายเช้ือ (suspension)  ปรับความเขมขนของ bacterial cells อยูท่ีประมาณ 108 cfu/ml 
กอนนําไปปลูกเช้ือในขาวทดสอบดวยวิธีการตัดท่ีปลายใบ (clipping method) โดยใชกรรไกรจุม
สารละลายเช้ือท่ีเตรียมไวแลวนํามาตัดท่ีปลายใบขาว Ou (1985) ใชเครื่องมือ spectrophotometer  ชวย
ในการปรับความเขมขนของ bacterial suspension ประมาณท่ี 108 cfu/ml 
 
 Ou et al. (1971) ทดสอบปฏิกิริยาท่ีระยะ seedling ท่ีอายุ 21 วันหลังจากเพาะขาว ดวยการ
ใชเข็มเจาะ (pricking)  ใบขาวจํานวนสองใบ Kauffman   et al. (1973) ปลูกเช้ือ ท่ีอายุขาว 20 วัน ดวย
วิธีการ clipping method ประมาณ 1 นิ้ว วัดผลท่ี 15 วัน หลังการปลูกเช้ือ Adhikari and Basnyat 
(1999) ทดสอบปลูกเช้ือแบคทีเรีย ท่ีอายุขาว 40 วัน  หลังปกดํา  ดวยวิธีการ clipping method  และ
วัดผลท่ี 16 วันหลังการปลูกเช้ือตามระบบ SES หรือ Standard Evaluation System (IRRI, 1980) 
ตามระบบ SES โดยให R ไมพบบาดแผล  หรือบาดแผลขยายเพียงเล็กนอย  พ้ืนท่ีใบถูกทําลายไม
เกิน 5  % ของใบ  MR หรือ 3  มีความตานทานปานกลาง (moderately resistance)  พ้ืนท่ีใบถูก
ทําลาย 6 – 12 % ของใบ MS หรือ 5 คอนขางออนแอ (moderately susceptibility) พ้ืนท่ีใบถูกทําลาย 
13 – 25 % ของใบ S หรือ 7 ออนแอ (susceptibility) พ้ืนท่ีใบถูกทําลาย  26 – 50  % ของใบ VS หรือ 
9 ออนแอท่ีสุด (very susceptibility)  พ้ืนท่ีใบถูกทําลายมากกวา 51 – 100 % ของใบ   
Shanti et al. (2001) ปลูกเช้ือท่ีอายุขาว 45 วัน หลังปกดํา โดยใชกรรไกรจุมสารละลายเช้ือท่ีเตรียม
ไว แลวนํามาตัดท่ีปลายใบขาว (ประมาณ 1 – 2 นิ้ว) ท่ี 3 หรือ 4 ใบบน และวัดขนาดความยาวของ
บาดแผล (lesion length) ประเมินผลท่ี 14 วัน หลังการปลูกเช้ือ ตามระบบ SES  
  
 Mew et al. (1989) ประเมินผลปฏิกิริยาความตานทานโรคของขาว ดวยการวัดขนาดความ
ยาวของบาดแผล  จากบริเวณปลายใบท่ีตัด หนวยวัดเปนเซนติเมตร (ซม.) หลังปลูกเช้ือ 14 วัน และ
แยกประเภทความตานทาน (resistance) ท่ี 0 – 3 เซนติเมตร Chen et al. (2000) ประเมินลักษณะ
ความตานทานโรคขอบใบแหง ดวยวิธีการวัดความยาวของบาดแผลท่ีเกิดจากเช้ือสาเหตุท่ีระยะ 21 
วัน หลังปลูกเช้ือ และแยกประเภทความตานทาน (resistance) ท่ีมีความยาวของบาดแผลนอยกวา 
3.0 ซม. ตานทานปานกลาง (moderately resistance) ท่ี 3.0 - 6.0 ซม. คอนขางออนแอ (moderately 
susceptibility) ท่ี 6.0 - 9.0 ซม. และออนแอ (susceptible) ท่ียาวกวา 9.0 ซม. IRRI (1980) อธิบาย  
ประเมินการใหคะแนนการเปนโรค (disease scores) ท่ีระยะ 15 วัน หลังปลูกเช้ือ  
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5.  เคร่ืองหมายโมเลกุลและการใชประโยชนในการปรับปรุงพันธุ 
  

เครื่องหมายโมเลกุล (molecular marker) หรือเครื่องหมายดีเอ็นเอ (DNA marker) คือ 
ลําดับเบสชวงหนึ่งบนโครโมโซมซ่ึงบงบอกตําแหนงใดตําแหนงหนึ่งบนโครโมโซมท่ีตรวจสอบ
ไดและสามารถถายทอดไปสูรุนลูกหลานได จึงมีการนําเครื่องหมายโมเลกุลมาประยุกตใชในการ
ปรับปรุงพันธุพืชในหลาย ๆ ดาน (McCouch and Tankslay, 1991) อาทิเชน ใชในการแยกสายพันธุ
พืช (varietals identification) เพ่ือศึกษาความสัมพันธระหวางสายพันธุ การทําแผนท่ีทางพันธุกรรม 
(genetic mapping) และการบงช้ีตําแหนงของยีน (gene tagging) การศึกษาลักษณะทางปริมาณ 
(quantitative trait loci: QTL) เพ่ือทําการวิเคราะห QTL mapping ท่ีทําใหทราบตําแหนงของยีนแต
ละตัวท่ีเกี่ยวของตอการแสดงออกของลักษณะทางปริมาณวาวางตัวอยูบนโครโมโซมใดและมีผล
ตอการแสดงออกของลักษณะนั้นมากนอยเพียงใด  เม่ือทราบตําแหนงของเครื่องหมายดีเอ็นเอท่ีอยู
ใกลยีนนั้นสามารถนํามาใชเปนเครื่องหมายโมเลกุลชวยคัดเลือก  (marker-assisted selection; MAS) 
เพ่ือลดขั้นตอนการในการคัดเลือกพันธุพืชโดยไมตองรอคัดเลือกจากการแสดงออกของลักษณะ
ทางฟโนไทป (phenotype)  เพ่ิมประสิทธิภาพในการปรับปรุงพันธุ ตลอดจนสามารถรนระยะเวลา
และลดคาใชจาย (อภิชาติ, 2544) ปจจุบันเครื่องหมายดีเอ็นเอสามารถแบงออกเปน 2 ประเภทหลัก 
คือ (อรรัตน, 2548) 

 
1. Hybridization-based marker เปนเครื่องหมายดีเอ็นเอซ่ึงพัฒนาขึ้นโดยอาศัยหลักการเขา

คูของลําดับเบสดีเอ็นเอท่ีเปนคูสมกันระหวางดีเอ็นเอตรวจสอบ (probe) กับดีเอ็นเอท่ีตองการ
ตรวจสอบโดยใชเทคนิค hybridization ความแตกตางท่ีตรวจพบแสดงถึงความหลากหลายของ
ตําแหนงจดจําของเอนไซมตัดจําเพาะบนจีโนมตัวอยางไดแก RFLP marker (Kochert, 1994) 

 
2. PCR-bases marker เปนเครื่องหมายดีเอ็นเอซ่ึงพัฒนาขึ้นโดยอาศัยหลักการเพ่ิมปริมาณดี

เอ็นเอโดยเทคนิค Polymerase chain reaction (PCR) ตัวอยางเครื่องหมายดีเอ็นเอท่ีนิยมใชในงาน
ปรับปรุงพันธุพืช (สุรีพร, 2546) ไดแก RAPD marker, AFLP marker, Sequence Tag Site (STS), 
Express Sequence Tag (EST), Resistance Gene Analog Polymorphism (RGAP) และ 
Microsatellite marker หรือ SSR marker (Brown et al., 1996) โดยมีหลักการดังนี ้     

     
RFLP (Restriction Fragment Length Polymorphism) หมายถึง การตรวจสอบความ

แตกตางหรือความหลากหลายของช้ินดีเอ็นเอหลังจากถูกยอยดวยเอ็นไซมตัดจําเพาะ (restriction 
enzyme) ท่ีไดจากแบคทีเรียและตัดดีเอ็นเอท่ีตําแหนงจดจํา (recognition site)  ถาใชเอ็นไซมตัด
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เฉพาะชนิดหนึ่งตัดดีเอ็นเอเปาหมายโมเลกุลหนึ่งจะไดช้ินดีเอ็นเอท่ีมีขนาดและจํานวนคงท่ีเสมอ
ตามหลักการเขาคูของเสนดีเอ็นเอคูสม (complementary) แลวใชช้ินดีเอ็นเอตรวจสอบ (probe)  
ตรวจพบความเปล่ียนแปลงนั้นได หลักการเกิด polymorphism ของ RFLP คือความแตกตาง
ลักษณะของ DNA  sequence ในจีโนมท่ีศึกษา โดยความแตกตางนี้เปนผลจากการเกิดการกลาย
พันธุ (mutation) ตามธรรมชาตินั้นเอง  Adhiraki et al. (1995) ใชเทคนิค RFLP เพ่ือจัดกลุมเช้ือ
แบคทีเรียสาเหตุโรคขอบใบแหงจากแหลงปลูกขาวจากประเทศ จีน อินเดีย อินโดนีเชีย เกาหลีใต 
มาเลเซีย เนปาลและฟลิปปนส  
      
 RAPD (Random Amplified Polymorphic DNAs)  เปนการพัฒนาเทคนิค PCR โดยใช 
random primer (arbitrary primer) เพียงชนิดเดียวเพ่ิมปริมาณช้ินสวนดีเอ็นเอ โดยไมจําเปนตอง
ทราบลําดับเบส โดย primer ท่ีใชจะมีขนาดส้ันกวาปกต ิคือประมาณ 8-10 นิวคลีโอไทด จึงสามารถ
เขาคูกับสารพันธุกรรมตนแบบไดหลายตําแหนงโดยสุม ในจีโนมอาจมีหลายบริเวณท่ีไกลกันมาก 
หรือทิศทางเดียวกันจะไมเกิดผลผลิตของ PCR แตถาไปเกาะไดในบริเวณท่ีใกลกัน และมีทิศ
ทางเขาหากันจะเกิดผลผลิตของ PCR เม่ือนําผลผลิตของ PCR มาแยกโดย electrophoresis และยอม
ดวย ethedium bromide จะไดแถบดีเอท่ีเหมือนหรือแตกตางกัน  Michelmore et al.  (1991) ใช
เครื่องหมายโมเลกุล RAPD ในการตรวจสอบกลุมประชากรตานทานและออนในการหาตําแหนง
ยีนตานทานโรคราน้ําคาง  
  
 AFLP (Amplified Fragment Length Polymorphism) หมายถึง การตรวจสอบความแตกตาง
หรือความหลากหลายของช้ินดีเอ็นเอท่ีไดจากการยอยดวยเอ็นไซมตัดจําเพาะซ่ึงตรวจสอบไดโดย
เทคนิค PCR เปนการรวมหลักการของ RFLP และ RAPD เขาดวยกัน สารพันธุกรรมจะถูกยอยดวย
เอ็นไซมตัดจําเพาะสองชนิดท่ีมีตําแหนงจดจําแตกตางกัน ช้ินดีเอ็นเอท่ีไดจะถูกตอดวย adapter 2 
ชนิด จากปฏิกิริยาลูกโซ PCR จํานวนของ polymorphism ท่ีไดขึ้นอยูกับขนาดของจีโนม ความถ่ี
ของเอ็นไซมท่ีตัดจําเพาะและจํานวนเบสท่ีจับกับ PCR primer ดังนั้นจึงมีความเหมาะสมท่ีจะใช
สรางลายพิมพดีเอ็นเอ เพ่ือท่ีจะจําแนกชนิดและศึกษาความผันแปรทางพันธุกรรมระหวางสปชีสท่ี
ตางกันและภายในกลุมสปชีสเดียวกัน (Vos et al., 1995)  
  
 Sequence Tag Site (STS) เปนโมเลกุลเครื่องหมายท่ีใชขอมูลจากลําดับเบสของตําแหนง
เฉพาะในจีโนมมาออกแบบ primer จากนั้นใชหลักการของ PCR เพ่ือเพ่ิมปริมาณช้ินสวนของ DNA 
ในตําแหนงนั้นๆ เพ่ือศึกษาตอไป คุณสมบัติท่ีสําคัญของโมเลกุลเครื่องหมายชนิดนี้ก็คือ 
ความจําเพาะเจาะจงของตําแหนงโมเลกุลเครื่องหมายบนจีโนม และการเปน codominant marker 
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และสามารถตรวจสอบไดงรวดเร็วและงายใช DNA เพียงเล็กนอย สวนขอจํากัดท่ีสําคัญนั้นก็คือ
จะตองมีขอมูลลําดับเบสสําหรับใชในการออกแบบ primer และมีคาใชจายมาก Sanchez et al. 
(2000) ใชโมเลกุลเครื่องหมายชนิด STS ชวยในการคัดเลือกสายพันธุขาวท่ีไดรับการรวมยีน
ตานทานโรคขอบใบแหงจํานวนสามยีนคือ xa5 xa13 และ xa21 
 
 Express Sequence Tag (EST) มีหลักการคลายกับ STS คือเปนโมเลกุลเครื่องหมายท่ีใช
ขอมูลจากลําดับเบสของยีนท่ีมีการแสดงออกมาออกแบบ primer เฉพาะตําแหนงของยีนนั้นๆ 
คุณสมบัติท่ีสําคัญของโมเลกุลเครื่องหมายชนิดนี้ก็คือความจําเพาะเจาะจงของตําแหนงโมเลกุล
เครื่องหมายตอยีนท่ีใชออกแบบ primer หลังจากใช PCR เพ่ือเพ่ิมขยายช้ินสวนของ DNA ผลผลิต
ของการทํา PCR นั้นสามารถนําไปแยกขนาดโดยใช agarose gel electrophoresis หรือ 
polyacrymide gel electrophoresis แลวแตขนาดของช้ินสวน DNA นั้นๆ (ธีรยุทธ, 2544) 
  
 Resistance Gene Analog Polymorphism (RGAP) เปนโมเลกุลเครื่องหมายท่ีใชขอมูลลําดบั 
amino acid ตรงตําแหนงสวนอนุรักษ (conserved domains) ของยีนตานทานโรคและแมลง มา
ออกแบบ primer จากนั้นใชหลักการของ PCR เพ่ือเพ่ิมขยายช้ินสวนของ DNA ผลผลิตของการทํา 
PCR จะเรียกวา RGA (Resistance Gene Analog) จากนั้นจะนําไปแยกขนาดโดยใช  polyacrymide 
gel electrophoresis ซ่ึงสามารถตรวจสอบความแตกตางอันเกิดจาก addition, deletion และ mutation 
ในบริเวณตําแหนงของยีนนั้นๆ คุณสมบัติท่ีสําคัญของโมเลกุลเครื่องหมายชนิดนี้ก็คือ ความจําเพาะ
เจาะจงของตําแหนงโมเลกุลเครื่องหมายบนจีโนมซ่ึงโมเลกุลเครื่องหมายนี้จะอยูใกลกับหรือตรงกับ
ตําแหนงของยีนตานทาน โมเลกุลเครื่องหมายชนิดนี้เปนไดท้ัง dominant and codominant marker 
อีกท้ังยังมีตําแหนงท่ีแนนอนบนจีโนมอีกดวยมีการใชเทคนิค RGAP ในการสรางแผนท่ียีนเพ่ือหา
ตําแหนงยีนตานโรคราสนิม โรค stripe rust และ โรค Barley Yellow Dwarf Virus (BYDV) ของ
ประชากร  double-haploid lines ของขาว Barley  (Toojinda et al., 2000 )  
 
 Microsatellite หรือ Simple Sequence Repeats (SSR) หรือ Simple Sequence Length 
Polymorphism (SSLP) เปนโมเลกุลเครื่องหมายท่ีใชหลักการของการกระจายตัวของเบสซํ้าท่ีมีใน
ส่ิงมีชีวิต ท่ีเกิดจากความแตกตางของจํานวนชุดของลําดับเบสส้ัน ๆ ท่ีมีนิวคลีโอไทดซํ้า ๆ กัน 
(simple sequence repeat) เพียง 1-4 คูเบสหรือไมเกิน 10 คูเบส โดย polymorphism ท่ีเกิดขึ้นนั้นเปน
ผลเนื่องมาจากจํานวนครั้งของเบสซํ้าตอเนื่อง (tandem repeat) โดยท่ัวไปเบสซํ้าเหลานี้มักมีลําดับ
เบสท่ีจําเพาะ (unique sequences) อยูบริเวณรอบ ๆ เบสซํ้าตอเนื่อง จากลักษณะเฉพาะนี้สามารถ
นํามาพัฒนาเปนเครื่องหมายโมเลกุลได โดยการออกแบบ primer ท่ีสามารถเขาคูกับเบสจําเพาะ 
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จากนั้นใชหลักการของ PCR เพ่ือเพ่ิมขยายช้ินสวนของ DNA ในตําแหนงนั้นๆ ปจจุบันนิยมใช 
Microsatellite marker ในการศึกษาแผนท่ีของจีโนมและใชแยกความแตกตางของส่ิงมีชีวิต 
(สุรินทร, 2545)  ท้ังนี้เพราะ Microsatellite มีอยูจํานวนมหาศาล และมีขนาดความแปรรวนมาก คือ
จํานวนซํ้าของหนวย Microsatellite มีความแตกตางกันในพืชหรือสัตวตางสายพันธุในสปชีส
เดียวกัน จึงสามารถใชประโยชนเปนเครื่องหมายโมเลกุลไดอยางดี (อรรัตน, 2548) ขอดีของ
เครื่องหมายโมเลกุลชนิดนี้คือ ใหแถบดีเอ็นเอจํานวนมากและ polymorphic สูง บางชนิดจัดเปน 
codominant marker สามารถจําแนกส่ิงมีชีวิตท่ีเปน homozygous และ heterozygous ออกจากกันได 
จํานวน primer ท่ีใชมีมากและเนื่องจากอาศัย PCR จึงใชดีเอ็นเอตั้งตนในปริมาณนอย นอกจากนี้
การแลกเปล่ียนขอมูลลําดับเบสของ primer ระหวางนักวิจัยทําไดงาย เปนการเพ่ิมประสิทธิภาพใน
การศึกษาเกี่ยวกับแผนท่ีโครโมโซมและพันธุศาสตรประชากรได (สุรีพร, 2546)  
 
6.  การศึกษาเกี่ยวกับความหลากหลายทางพันธุกรรมของเชื้อแบคทีเรียสาเหตโุรคขอบใบแหง 
 

การศึกษาเกี่ยวกับความหลากหลายทางพันธุกรรมของเช้ือแบคทีเรียสาเหตุโรคขอบใบแหง
มีการใชความรูหลากหลายวิธี ไดแก การศึกษาทางสัณฐานวิทยา (morphology) การทดสอบ
ความสามารถในการเกิดโรค (pathogenicity) และการโดยใชเทคนิคโมเลกุลเครื่องหมาย เปนตน 

 
Veracruz และ Mew (1989) ศึกษา pathogenicity ของเช้ือแบคทีเรียสาเหตุโรคขอบใบแหง

พบวามีหลาย strain หรือหลาย race ของแบคทีเรียสาเหต ุและพันธุขาวตานทานแตละสายพันธุซ่ึงมี
ยีนตานทานแตกตางกันจึงมีปฏิกิริยาตอ race ตาง ๆ ของเช้ือสาเหตุแตกตางกัน สอดคลองกับ
Ogawa et al. (1986) พบวาพันธุ TKM6 ตานทานตอ race 1 และตานทานปานกลางตอ race 4 แต
ออนแอตอ race 2 และ race 3 หรือพันธุ TN1 ตานทานเฉพาะ race 5 แตออนแอมากตอ race อ่ืน ๆ  
การท่ีพันธุขาวตางๆท่ีมียีนแตกตางกันมีปฏิกิริยาตอ race ตางๆของเช้ือสาเหตุแตกตางกันสอดคลอง
ตามทฤษฏี gene-for-gene  ของ Flor (1971) 

 
Adhiraki et al. (1995) ทําการจัดกลุมเช้ือแบคทีเรียสาเหตุโรคขอบใบแหง 308 strains จาก

แหลงปลูกขาวใน 7 ประเทศท่ัวเอเชียไดแก ประเทศ จีน อินเดีย อินโดนีเชีย เกาหลีใต มาเลเซีย  
เนปาลและฟลิปปนส โดยใชเทคนิค RFLP ซ่ึงใช  IS1112 และ avrXa10 เปน probe เทียบกับ
ลักษณะความรุนแรงของการเกิดโรค สามารถจัดเปน 5 กลุม ซ่ึงเช้ือ 3 จาก 5 กลุมมาจากแตละ
ประเทศท่ีทําการเก็บตัวอยาง เช้ือจากกลุมดังกลาวนีย้ังพบอยูในกลุมอ่ืนดวยแสดงใหเห็นถึงรูปแบบ
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การกระจายตัวของเช้ือสาเหตุท่ีแตกตางกันออกไปในแตละพ้ืนท่ีและความเปนไปไดในการพัฒนา
พันธุขาวตานทานของพ้ืนท่ีนั้น ๆ  

 
George et al. (1996) วิเคราะหการกระจายตัวของเช้ือสาเหตุ 71 ไอโซเลท ในเอเชีย

ตะวันออกเฉียงใตโดยใช PCR-based restriction analysis และ ligation-mediated PCR DNA 
fingerprint พบวา PCR ใหความแมนยําสูงท่ีสุดและเสียคาใชจายต่ํา เม่ือใช PCR และ RFLP 
เปรียบเทียบ strain ของเช้ือจากประเทศอินโดนีเชียและฟลิปปนส พบวาในขณะท่ีเช้ือในแตละพ้ืนท่ี
มีความแตกตางกัน strain ท่ีรุนแรงจากท้ังสองท่ีมีความใกลชิดกันทางพันธุกรรม 

 
Yoshita et al. (1997) ศึกษาความหลากหลายของเช้ือสาเหต ุ67 ไอโซเลท จาก 18 แหลงใน

ประเทศอินเดียจากลายพิมพดีเอ็นเอท่ีใช repeat element 2 ชุดท่ีแตกตางกันเปน probe พบวา
ตัวอยางเช้ือสาเหต ุ12 จากท้ังหมด 18 แหลงมีความสัมพันธกัน จากการวิเคราะห pathotype ทําให
จัดออกเปน 2 กลุมคือ Ia และ Ib  สวน Adhikari and Basnyat (1999) ไดมีการสํารวจและศึกษาการ
แสดงลักษณะท่ีทําใหเกิดโรคของเช้ือ Xoo บนประชากรขาวทดสอบท่ีทราบยีนตานทาน เพ่ือเปน
ฐานขอมูลท่ีสําคัญสามารถใชในโปรแกรมการปรับปรุงพันธุโดยวิเคราะหและจําแนกเช้ือโรคขอบ
ใบแหงของประเทศเนปาล ดวยการศึกษาลักษณะทาง phenotypic และ molecular markers ตาม
ลักษณะท่ีแสดงออกของปฏิกิริยาตอกันระหวางเช้ือสาเหตุโรค จํานวน 9 races ตอขาวทดสอบจาก 
IRRI 5 สายพันธุ ซ่ึงแตกตางกันและสายพันธุขาวของประเทศเนปาล 3 สายพันธุ  

 
Kosawong et al. (2005) ทําการศึกษาเช้ือสาเหตุ 30 ไอโซเลท จากแหลงปลูกขาวใน

ภาคเหนือของไทย เพ่ือจัดกลุมเช้ือสาเหตุโดยเทคนิค IS-PCR และ AFLP เทียบกับลักษณะความ
รุนแรงของการเกิดโรค พบวา pathogenicity สามารถจัดเช้ือสาเหตเุปน 3 กลุมใหญ ซ่ึงแตละกลุมมี
การกระจายตัวของเช้ือสาเหตุท่ีมาจากหลายพ้ืนท่ีและพบวาเทคนิค AFLP สามารถจัดกลุมไดดีกวา 
เทคนิค IS-PCR ดังนั้นความรูและเขาใจในความแปรปรวนและความหลากหลายทางพันธุกรรมของ
ประชากรเช้ือสาเหตุโรคขอบใบแหงจึงมีความจําเปนตอการพัฒนาและปรับปรุงขาวพันธุตานทาน
อยางยั่งยืน 
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7.  การศึกษาเกี่ยวกับพันธุกรรมความตานทานโรคขอบใบแหงและการปรับปรุงพันธุตานทานตอ
โรคขอบใบแหงโดยใชเทคนิคโมเลกุลเคร่ืองหมาย 
  
 การศึกษาพันธุกรรมของลักษณะตานทานตอโรคขอบใบแหงของขาวท่ีผานสวนใหญ
ดําเนินการท่ีประเทศญี่ปุนและฟลิปปนสเปนหลัก โดยญี่ปุนไดพัฒนาสายพันธุขาวตานทานพันธุ
แรก คือ Norin 274 ท่ีมีลักษณะตานทานแบบ dominant genes (Xa1 และ Xa2) สวน IRRI นําพันธุ 
IR20 และ IR22 เปนพันธุแรกท่ีผลิตไดในป 1969 โดยมียีนตานทานมาจากสายพันธุพ้ืนเมือง TKM6 
และพันธุ Tudakan  (Khush, 1977)  ขาวพันธุพ้ืนเมือง Hom Thong ของประเทศลาวและพันธุ 
Semora Mangga ของอินโดนีเซียเปนยีนตานทานท่ีควบคุมดวยยีนเดนท่ีมีตําแหนงอยูท่ีเดียวกับยีน 
Xa4 ซ่ึงเปนยีนท่ีพบในขาวชนิดอินดิกาท่ีมีอยูในพันธุขาวตานทานของหลายๆประเทศในเอเชีย
ตะวันออกและตะวันออกเฉียงใต อาทิ พันธุขาวตานทาน TKM6, Tadukan, Sigadis ABT32, 
Govind , UR20  และ W1263  อยางไรก็ตามการใชพันธุขาวท่ีมีเพียงยีนตานทานชนิดเดียวอยาง
กวางขวางและเปนเวลานานสงผลใหเกิดการวิวัฒนาการของเช้ือโรคขอบใบแหงจนสามารถเขา
ทําลายขาวท่ีมียีนตานทาน Xa4 ได ทําใหเกิดความเสียหายตอการผลิตขาวในหลายประเทศท่ัวทวีป
เอเชีย (Librojo et al.,1976; Khush et al., 1989)  

 
Yoshimura et al. (1992) ศึกษาโดยการสืบหายีนอยางรวดเร็ว (gene tagging) ดวยเทคนิค 

RFLP พบวา ยีน Xa1 และยีน Xa2  จากการวิเคราะห linkage มีตําแหนงอยูบนโครโมโซมท่ี 4 สวน
ยีน Xa3 เปนอิสระจากยีน Xa1 และ Xa2 ซ่ึงมีความสัมพันธกับเครื่องหมาย XNpb186 บน
โครโมโซมท่ี 11 สวน Yoshimura et al. (1995a) พบวายีน Xa4 มี มีความสัมพันธกับเครื่องหมาย   
XNpb181 เชนเดียวกัน และ Sidhu and Khush (1978) รายงานวา ยีน Xa4 นี้จะสัมพันธกับยีน Xa6 
โดยมีคา recombination value  เทากับ 26  เปอรเซ็นต แตเปนอิสระจากยีนตานทาน xa5  
  

Blair และ McCouch (1997) ศึกษาประชากร F2 จํานวน 2 ประชากรไดแก IR 24 x IRBB5 
และ Chinsurah Boroll x IR64 โดยวิธีการ gene tagging โดยการใชเครื่องหมายโมเลกุล RFLP คือ 
RG556 และ RZ390 และใชเครื่องหมายโมเลกุล SSR markers ไดแก RM122 and RM390 พบวายีน
ตานทาน xa5 มีตําแหนงอยูบนโครโมโซมท่ี 5 
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ตารางที ่1  รายช่ือยีนตานทานโรคขอบใบแหงรายช่ือขาวท่ีเปนแหลงยีนตานทานและโครโมโซมท่ี    
 วางยีนตําแหนง  
______________________________________________________________________________
Gene      Varieties                 Chromosome           Gene             Varieties         Chromosome 
______________________________________________________________________________ 
Xa-1           Kogyoku           4                    xa-19          XM5   11            
Xa-1h         IR22, IR29, IR30          4              xa-20           XM6    -  
Xa-2         Rantai Emas II, Te-tep       4              Xa-21          O.longistaminata   11 
Xa-3         Wase Aikoku 3         11              Xa-22          Zhachanglong   11 
Xa-4b         Semora Mangga         11              Xa-23          O.nivara    11 
Xa-4          TKM 6, IR20, IR22  11                  Xa-24          DV85, DV86, Aus295    -       
 xa-5           DZ192, IR1545-339   5              Xa-25           Minghui63    12 
Xa-6          Zenith           -              Xa-26          NeBhaBongto, Minghui63  11   
Xa-7          DV87           6              Xa-27          O. minuta, AraiRaj          6 
xa-8           P1231129            7              xa-28            Lota Sail      - 
Xa-9          Sateng                           -              Xa-29          O.fficinalis     1 
Xa-10        Cas 209                            4              Xa-30           CB30                              11 
Xa-11        RP9-3, IR8                         -              Xa-30           O.nivara                         4 
Xa-12     Kogyoku, Java 14          12              Xa-31    Zhachanglong                6 
Xa-12h    IR28, IR29, IR30          12              xa-31    O.nivara                         5 
xa-13   Long grain           8              xa-32    O.barthii                        6 
Xa-14 TN1              4  
xa-15 M41                            -   
Xa-16 Tetep and IR24                   -  
Xa-17 Asominori            -   
Xa-18 Toyonishiki                         -   
                            
ที่มา: Rao et al., 2002; Ogawa and Khush, 1989; Sun et al., 2004; Lee et al., 2007 และ  
         Singh et al., 2007  



 19 

 กาญจนา (2544) ศึกษาหาตําแหนงยีนตานทานโรคขอบใบแหงกับเช้ือสาเหตุไอโซเลท
No.8207 จากภาคกลางของไทย ดวยวิธีการ gene tagging จากประชากร F2 ของ IR 24 x IRBB5 
โดยการใชเครื่องหมายโมเลกุล RFLP พบวายีนตานทาน xa5 มีตําแหนงอยูบนโครโมโซมท่ี5 และ 
เครื่องหมาย E2/M1-1 อยูใกลชิดกับยีน xa5 ในระยะ 0.60 cM สวน เครื่องหมาย E1/M8-3 ท่ีอยูอีก
ดานของยีน xa5 อยูหางออกไป เปนระยะ 4.00 cM 
   
 Zhang et al. (1996) ศึกษาโดยการ gene tagging ในประชากร doubled haploid ของ IR64 x 
Azucena ดวยเทคนิค RAPD และ RFLP พบวายีน xa13 มีตําแหนงอยูบนโครโมโซมท่ี 8 ตอมา 
Huang et al. (1997), Sanchez et al. (1999) นําเอา RFLP marker คือ RG136 มาใชในการพัฒนาวิธี 
PCR – based STS marker พบวายีน xa13 ท่ีตําแหนงใกล R2027 marker และมีขนาด 96-kb clone 
21H14 ผลจากการศึกษาพัฒนา PCR – based marker นี้จึงไดมีการนํา 21H14F และ 21H14R (BAC 
clones) มาใชในเทคนิค MAS ซ่ึงจะแสดง polymorphism ระหวางยีน xa13  

 
Ronald et al. (1992) พบตําแหนงของยีน Xa21 โดยวิธี gene tagging พบวา RAPD marker 

คือ RAPD 248 และ RFLP marker คือ RG103 มีความสัมพันธกับ gene ท่ีระยะ 1.2 cM. อยูบน
โครโมโซมท่ี 11 ตอมา Ronald (1997) ทําการ Clone ยีน Xa21 ในขาว monocotyledonous species
โดยใช plasmid pC822 เพ่ือหาขนาดของยีนและการเรียงลําดับ (Sequencing) ของยีน Xa21 พบ 
codes สําหรับโดเมน kinase receptor เพ่ือจับกับ serine – threonine kinase (STK) ท่ีเปน specificity 
ตอกัน จากโครงสรางทางโมเลกุลของยีน Xa21 นี้จะชวยสนับสนุนบทบาทหนาท่ีในการสง
สัญญาณ (signaling) สําหรับตานทานเช้ือโรคพืช (Song et al., 1995)  

 
 จากรายงานความหลากหลายทางพันธุกรรมของยีนตานทานพบวาโดยท่ัวไปลักษณะการ
แสดงออกของยีนตานทานจะมี 2 ลักษณะ คือท่ีเปน Dominate gene มี 18 ยีน (Xa1, Xa2, Xa3, Xa4, 
Xa6, Xa7, Xa9, Xa10, Xa11, Xa12, Xa14, Xa16, Xa17, Xa18, Xa21 Xa20, Xa23 และ Xa24) และ
ลักษณะยีนตานทานเปน Recessive gene มี 6 ยีน (xa5, xa8, xa13, xa15, xa19 และ xa22) (Khush 
and Kinoshita, 1991; Kinoshita, 1995; Kameswara Rao et al., 2002) 

 

จากการศึกษาการวางตําแหนงยีนตานทานโรคขอบใบแหงนั้นพบวามีรายงานตําแหนงยีน
ตานทานโรคขอบใบแหงบน 12 โครโมโชมของขาว ดังในตารางท่ี 1 และตารางท่ี 2  
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ตารางที ่2  ยีนตานทานโรคขอบใบแหง ตําแหนงบน linkage map และประชากรท่ีใชศึกษา 
 
Name Chromosome Start position (cM) Stop position (cM) Reference map 

Xa1 4 108.20 108.20 Rice-JRGP RFLP 2000 
Xa2 4 105.90 105.90 Rice-JRGP RFLP 2000 
Xa3 11 109.8 114.4 Rice-JRGP RFLP 2000 
Xa4 11 110.4 113.8 Rice-JRGP RFLP 2000 
xa5 5 4.50 6.10 Rice-Cornell RFLP 2001 
Xa6 6 98.5 116.10 Rice-JRGP RFLP 2000 
xa8 11 96.5 106.4 Rice-Cornell RFLP 2001 

Xa10 4 66.00 - Rice-Morph 2000 
Xa11 8 110.10 112.30 Rice-JRGP RFLP 2000 
Xa12 4 40.00 78.20 Rice-Cornell RFLP 2001 
xa19 11 95.40 95.40 Rice-Cornell RFLP 2001 
Xa21 11 95.70 151.10 Rice-Cornell RFLP 2001 
Xa23 11 44.00 100.00 Rice-Morph 2000 
Xa26 11 112.80 122.40 Rice-JRGP RFLP 2000 
Xa27 7 0.00 124.00 Rice-Morph 2000 
 
ที่มา: Website www.gramene.org 

 
Chen et al. (2000) ปรับปรุงพันธุ Minghui 63 และ Shanyou 63 เพ่ือใหตานทานตอโรค

ขอบใบแหง ดวยการถายทอดยีนตานทาน Xa21 จาก IRBB21 และคัดเลือกลักษณะตานทานโดย
วิธีการปลูกเช้ือแตละช่ัวนํามาคัดลักษณะของยีนตานทานดวยวิธีการ PCR เพ่ือคัดเลือกลักษณะท่ีเปน 
recombination ระหวางยีนตานทาน Xa21 กับตําแหนง marker ซ่ึงผลจากการศึกษาสามารถปรับปรุง
พันธุ Minghui 63 และ Shanyou 63 ใหมีลักษณะตานทานตอโรคขอบใบแหงไดดีกวาพันธุเดิม  

 
Sanchez et al. (2000) นําโมเลกุลเครื่องหมาย STS มาชวยในการคัดเลือกขาว 3 สายพันธุท่ี

ไดรับการรวมยีนตานทานสามยีนเขาดวยกันคือ xa5 xa13 และ xa21 จากการศึกษานี้แสดงใหเห็นวา
ประชากร near-isogenic lines (NILs) รุนท่ี BC3F3 ท่ีมียีนตานทานมากกวายีนเดียวมีลักษณะความ
ตานทานแบบกวางมากกวาและสามารถเพ่ิมระดับของความตานทานตอเช้ือโรคขอบใบแหงหลาย 

http://www.gramene.org
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race เม่ือเปรียบเทียบกับขาว NILs ท่ีมียีนตานทานเพียงชนิดเดียว และพบวาการใชโมเลกุล
เครื่องหมายชวยในการคัดเลือกมีความแมนยํามากกวา 95 เปอรเซ็นตและ 96 เปอรเซ็นตในการ
จําแนกพืชท่ีมียีนตานทาน xa-5 และ xa-13 ตามลําดับ 
 
 Singh et al. (2001) ทําการรวมยอดยีน(gene pyramiding) ยีนตานทานโรคขอบใบแหง
จํานวน 3 ยีน (xa5, xa13 และ Xa21) เพ่ือปรับปรุงพันธุขาวพันธุ PR106 ท่ีใหผลผลิตสูงแตไม
ตานทานโรคขอบใบแหงในประเทศฟลิปปนสใหมีลักษณะตานทานตอโรคขอบใบแหงดวยการใช
วิธี MAS โดยใชสายพันธุขาว IRBB62 ท่ีมียีนตานทานท้ังสามยีน เปน donor parent และคัดเลือก 
ดวยวิธีการ PCR โดยใช markers  คือ  Sequence tagged site (STS) markers ไดแก RG556, RG136  
และ  pTA248 ท่ีสัมพันธกับยีนตานทาน xa5, xa13 และ Xa21  
  

Narayanna et al. (2002) ศึกษาการถายทอดยีนตานทานโรคไหม Piz5 และยีนตานทานโรค
ขอบใบแหง Xa21 เขาสูขาวพันธุ IR50 ดวยการผสมกลับ และใชวิธี MAS (marker-assisted 
selection) และใชเครื่องหมาย Sequence tagged site (STS) คือ RG64 ในการคัดเลือกตนท่ีมียีน Piz5  
และเนื่องจาก marker นี้แสดงออกเปน codominance จึงสามารถใชจําแนกตนทีมีจีโนไทปแบบ 
heterozygous และ homozygous ไดทําใหสะดวกในการคัดเลือกและพบวาขาวท่ีปรับปรุงพันธุดวย
วิธีนีส้ามารถตานทานตอเช้ือสาเหตุของโรคท้ังสองไดอยางกวางขวางขึน้ 
 

Jena et al. (2007) ใช MAS เพ่ือการรวมยีนตานทานโรคขอบใบแหง 3 ยีนเขาดวยกันคือ 
Xa4 xa5 และ Xa21 เพ่ือปรับปรุงพันธุขาว Mangeumbyeo ท่ีเปนขาว japonica ดวยการผสมกลับ 
และคัดเลือกโดยใชโมเลกุลเครื่องหมาย AFLP และ SSR marker พบวาประชากรรุนท่ี BC3F3 และ 
BC2F4 ท่ีมียีนตานทานท้ัง 3 ยีนแสดงลักษณะตานทานแบบกวาง (broad spectrum resistance) ตอ
กลุมเช้ือสาเหตุโรคขอบใบแหงท้ัง 16 กลุมของประเทศเกาหลีมากกวาขาวพันธุท่ีมียีนตานทานเพียง
หนึ่ง และ สองยีน  
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อุปกรณและวิธีการ 
 

อุปกรณ 
 

 1.  เช้ือแบคทีเรีย Xanthomonas oryzae pv. oryzae, Xoo) ท่ีเปนสาเหตุโรคขอบใบแหง 
(แสดงในตารางภาคผนวกท่ี 1 )  
  
 2.  อุปกรณและสารเคมีท่ีใชในการแยกเช้ือ เล้ียงเช้ือ ปลูกเช้ือ และเก็บรักษาเช้ือ  
  
 3.  สายพันธุขาว near iso genic lines (NILs) จํานวน 9 สายพันธุ ขาวพ้ืนเมือง จํานวน 182 
สายพันธุ   ขาวพันธุปรับปรุงจํานวน 26 สายพันธุ 
  
       3.1 ขาวสายพันธุคูแฝด (near isogenic lines) จาก สถาบันวิจัยขาวระหวางประเทศ 
(International Rice Research Institute: IRRI) จํานวน 9 สายพันธุท่ีมียีนแตกตางกันคือ Xa3 Xa4 xa5  
Xa7  xa8  Xa10  xa13  Xa14  Xa21 ดังแสดงในตารางท่ี 3  
 
ตารางที ่3  ขาว near isogenic lines (NILs) ท่ีใชในการทดสอบซ่ึงมียีนตานทานตอโรคขอบใบแหง
      ท่ีมียีนตานทานท่ีแตกตางกัน 
 

ลําดับ ช่ือพันธุ (รหัสพันธุ) ยีนตานทาน แหลงเมล็ด ประเทศ 

1 IRBB3 Xa-3 IRRI ฟลิปปนส 
2 IRBB4 Xa-4 IRRI ฟลิปปนส 
3 IRBB5 xa-5 IRRI ฟลิปปนส 
4 IRBB7 Xa-7 IRRI ฟลิปปนส 
5 IRBB8 xa-8 IRRI ฟลิปปนส 
6 IRBB10 Xa-10 IRRI ฟลิปปนส 
7 IRBB13 xa-13 IRRI ฟลิปปนส 
8 IRBB14 Xa-14 IRRI ฟลิปปนส 
9 IRBB21 Xa-21 IRRI ฟลิปปนส 
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      3.2  ขาวพันธุพ้ืนเมืองจากศูนยวิจัยขาวพาน จังหวัดเชียงราย กรมการขาว จํานวน 182 
สายพันธุ ขาวพันธุปลูกจํานวน 26 สายพันธุ และขาวพันธุปรับปรุงจํานวน 26 สายพันธุจากหนวย
คนหาและใชประโยชนจากยีนขาว  (Rice Gene Discovery Unit, RGDU) แหง
มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร วิทยาเขตกําแพงแสน อําเภอกําแพงแสน จังหวัดนครปฐม มาทดสอบถึง
ระดับความตานทานตอโรคขอบใบแหงเพ่ือคนหายีนตานทานใหมและสายพันธุขาวตานทาน
มาตรฐาน ไดแก IR62266 สวน สายพันธุขาวออนแอมาตรฐาน ไดแก IR24 ขาวหอมมะลิ 105 และ 
ขาวเหนียวกข.6 เพ่ือทดสอบความสามารถทําใหเกิดโรคของเช้ือแบคทีเรียสาเหตุโรคขอบใบแหง 
          
       3.3  เมล็ดพันธุพอและแม โดยขาวพ้ืนเมือง ท่ีแสดงลักษณะความตานทานโรคขอบใบ
แหง เปนสายพันธุพอ สวนขาวสายพันธุแมคือ ลูกผสม BC4F2 คือ สายพันธุขาวกข.6*Blast No.7 
(RGDU 334-3-11-1-1-179) ท่ีไดจากคูผสมระหวางขาวเจาหอมนิลท่ีมียีนตานโรคไหม ท่ีตําแหนง
โครโมโซมท่ี 1 และ 11 (Noenplab et al., 2006) และขาวเหนียวกข.6โดยไดรับการพัฒนาท่ีหนวย
คนหาและใชประโยชนจากยีนขาว (Rice Gene Discovery Unit; RGDU) โดย Wongsaprom et al. 
(2008) 
 
 4.  อุปกรณและสารเคมีท่ีใชในการสกัดดีเอ็นเอและการตรวจสอบลายพิมพดีเอ็นเอดวย
เทคนิค Microsatellite หรือ Simple Sequence Repeats (SSR) 
 

วิธีการ 
 
1.  การจําแนกเชื้อแบคทีเรีย Xanthomonas oryzae pv. oryzae (Xoo) 
 
 1.1  รวบรวมสายพันธุแบคทีเรีย 

        
       รวบรวมสายพันธุเช้ือแบคทีเรีย Xoo สาเหตุโรคขอบใบแหงจากหนวยคนหาและใช

ประโยชนจากยีนขาว (Rice Gene Discovery Unit; RGDU) แหงมหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร วิทยา
เขตกําแพงแสน อําเภอกําแพงแสน จังหวัดนครปฐม จํานวน 60 ไอโซเลท และ จากหองปฏิบัติการ
ภาควิชาโรคพืช คณะเกษตร มหาวิทยาลัยเชียงใหม จํานวน 68 ไอโซเลท กรมการขาว กระทรวง
เกษตรและสหกรณ จํานวน 8 ไอโซเลท และการแยกเช้ือจากใบขาวเปนโรคท่ีรวบรวมเพ่ิมเติมจาก
แหลงปลูกขาวท่ีสําคัญจํานวน 14 ไอโซเลท เพ่ือการศึกษาวิจัยจําแนกเช้ือ 
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1.2  การแยกเช้ือและการเก็บรักษา 
       
       1.2.1  การแยกเช้ือจากใบขาวเปนโรคท่ีรวบรวมเพ่ิมเติมจากแหลงปลูกขาว 
                   
                 นําตัวอยางใบขาวท่ีเปนโรคมาแยกเช้ือโดยวิธี ooze suspension  และวิธี ooze 

picking โดยวิธี ooze suspension (ภาพท่ี 3)  เหมาะสมสําหรับการแยกเช้ือจากแผลท่ีใหม ปฏิบัตโิดย
นําใบขาวบริเวณท่ีเปนรอยตอระหวางแผลท่ีเปนโรคกับสวนท่ีกําลังพัฒนาขยายออกไปมาทําความ
สะอาดดวยกระดาษ tissue ท่ีจุมดวย 70% ethanol มาลูบบนใบขาวประมาณ 2-3 ครั้ง หลังจากนั้น
ตัดช้ินสวนของใบบริเวณท่ีมีรอยตอท่ีเปนโรคและท่ีกําลังพัฒนาใหมีขนาดประมาณ 2-3 ตาราง
มิลลิเมตร มาแชในน้ํานึ่งฆาเช้ือในหลอด microcentrifuge tube ขนาด 1.5 มิลลิเมตร นานประมาณ 
1-2 ช่ัวโมง เพ่ือใหเกิด oozing ของแบคทีเรีย ตอมาเม่ือเช้ือเจริญใช loop จุมสารละลาย นําไป streak 
plate  ในอาหาร peptone sucrose agar (PSA) หรือ nutrient glucose agar (NGA) ใหไดโคโลนีเดี่ยว 
(single colony) (ภาพท่ี 5)  เพ่ือใหไดเช้ีอบริสุทธ์ิ เลือกโคโลนีเดี่ยวท่ีมีสีเหลืองกลมนูนขอบเรียบ
เยิ้มเล็กนอย ซ่ึงเปนลักษณะท่ีมีแนวโนมวาเปนเช้ือสาเหตุโรคขอบใบแหง เก็บเช้ือท่ีไดในหลอด
อาหารเอียง NGA เพ่ือใชทดสอบตอไป  

 
สวนวิธี ooze picking (ภาพท่ี 4) ปฏิบัติโดยนําตัวอยางใบขาวท่ีเปนโรคมาตัดท่ีบริเวณแผล

ท่ีเกิดขึ้นใหมท่ีมีรอยตอระหวางบริเวณท่ีเปนโรคกับสวนปกติใหมีขนาด 1-2 ตารางมิลลิเมตร นําไป
วางในจานเล้ียงเช้ือขนาดเล็กท่ีคว่ําอยูในจานเล้ียงเช้ือท่ีมีน้ํากล่ันท่ีนึ่งฆาเช้ือเพ่ือใหเกิดความช้ืน บม
ไวท่ีอุณหภูมิเปนเวลา 18-24 ช่ัวโมง เม่ือเกิด ooze หรือโคโลนีสีเหลืองกลมนูนขึ้นบนใบขาวท่ี
นําไปบม ใชแทงแกวเขี่ยเอา ooze ภายใตกลองจุลทรรศนแลว streak บน อาหาร PSA หรือ NGA 
ในจานเล้ียงเช้ือ บมไวท่ีอุณหภูมิ 28-30 องสาเซลเซียส เปนเวลาประมาณ 24-72 ช่ัวโมง เม่ือเช้ือ
เจริญนําไป streak plate  ใหไดโคโลนีเดี่ยว เพ่ือใหไดเช้ีอบริสุทธ์ิ เลือกโคโลนีเดี่ยวท่ีมีสีเหลืองกลม
นูนขอบเรียบเยิ้มเล็กนอย ท่ีลักษณะเปนสาเหตุโรคขอบใบแหง  

 
1.3  การเก็บรักษาเช้ือ 
 
       1.3.1  การเก็บรักษาช่ัวคราวเพ่ือการศึกษาระยะส้ัน 
  
                 ใชวิธี sub culturing โดยทําการยายเช้ือลงบนอาหาร NGA slant ทุก 15 วัน เก็บท่ี

อุณหภูมิท่ี 8-10 oC และเก็บโดยเททับดวยพาราฟลเหลวท่ีนึ่งฆาเช้ือรักษาไวท่ีอุณหภูมิ 4 oC 
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ภาพที่ 3  แสดงขั้นตอนการแยกเช้ือวิธี ooze suspension และการเก็บรักษาเช้ือแบคทีเรียสาเหตุโรค 
               ขอบใบแหง 
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ภาพที่ 4  แสดงขั้นตอนการแยกเช้ือวิธี ooze picking และการเก็บรักษาเช้ือแบคทีเรียสาเหตุโรค 
 

 
 
ภาพที่ 5  แสดง colony เช้ือแบคทีเรียสาเหตุโรคขอบใบแหงท่ีนําไป streak plate ใหไดโคโลนีเดี่ยว    
               เพ่ือใหไดเช้ีอบริสุทธ์ิ เลือกโคโลนีเดี่ยวท่ีมีสีเหลืองกลมนูนขอบเรียบเยิ้มเล็กนอย  
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      1.3.2  การเก็บรักษาช่ัวคราวเพ่ือการศึกษาระยะยาว 
  
                 สามารถเก็บรักษาได 2 วิธี คือวิธีท่ี 1โดยการยายเช้ือแบคทีเรียท่ีเจริญในอาหาร

เหลว NGB เปนเวลา 24 ช่ัวโมง ลงในหลอด microcentrifuge tube ขนาด 1.5 มิลลิเมตร ท่ีผานการ
ฆาเช้ือเติมกลีเซอรอล 40 เปอรเซ็นตท่ีปลอดเช้ือโดยใชอัตราสวน ของ suspension เช้ือแบคทีเรีย ตอ 
กลีเซอรอล 40 เปอรเซ็นต เปนอัตราสวน 1:1 (suspension เช้ือ 500 ไมโครลิตร: กลีเซอรอล 40 
เปอรเซ็นต 500 ไมโครลิตร) ผสมใหเขากันดวยเครื่อง vortex mixer เก็บรักษาไวท่ีอุณหภูมิต่ํา (-20 
หรือ -80 องศาเซลเซียส)  

 
               วิธีท่ี 2 เก็บเช้ือในรูปแบบ filter paper  โดยการนํากระดาษกรอง (filter paper) ท่ี

นึ่งฆาเช้ือมาวางทับบนเช้ือแบคทีเรียท่ีเจริญในอาหาร NGA เปนเวลา 40 – 60 วินาที เพ่ือใหกระดาษ
กรองดูดซึมเช้ือแบคทีเรียใหไปอยูในเนื้อกระดาษกรอง นํากระดาษกรองท่ีไดไปอบเพ่ือดูดความช้ืน
ในโหลท่ีบรรจุเม็ดแกวดูดความช้ืนอยูภายใน อบกระดาษกรองไว ประมาณ 14 วัน จนกระดาษแหง 
จึงนํามาตัดเปนช้ินเล็กๆแลวนําไปบรรจุไวในซองกระดาษหรือซอง Aluminium foil ท่ีนึ่งฆาเช้ือ
แลว นําไปเก็บรักษาระยะยาวท่ีอุณหภูมิต่ํา (-20 หรือ -80 องศาเซลเซียส)  
 
 1.4  การทดสอบในขาวสายพันธุคูแฝด (near isogenic lines) 
  
        1.4.1  การศึกษาความผันแปรทางพันธุกรรมของเช้ือแบคทีเรียสาเหตุโรคขอบใบแหง
โดยวิเคราะหจากสามารถในการเกิดโรค (pathogenicity) กับพันธุขาว near isogenic lines  คือ  Xa3  
Xa4  xa5  Xa7  xa8  Xa10  xa13  Xa14 และ Xa21 และขาวปลูกจํานวน 26 (ตารางท่ี 4) ทดสอบกับ
เช้ือแบคทีเรียสาเหตุจํานวน 90 ไอโซเลท (ตารางท่ี 5) ท่ีเปนตัวแทนจากพ้ืนท่ีแหลงเก็บตัวอยาง ทํา
การเพาะเมล็ดพันธุขาวทดสอบในจาน 3 วัน เม่ือมียอดขาวโผลออกมายาวประมาณ 0.5 ซม. และมี
รากงอกยาวประมาณ 0.5 - 1.0 ซม. ใหยายปลูกลงในถาดหลุมพลาสติกแบบ 72 หลุม ขนาด 30 x 60 
ซม. โดยปลูกสายพันธุละ1 หลุมๆละ 5 ตน ใสปุยยูเรีย อัตรา 50 กิโลกรัม ตอไร โดยแบงใส 3 ครั้ง 
คือ ท่ีอายุหลังเพาะ 14 วัน 21 วันและ 2 วันกอนการปลูกเช้ือ  

 
เล้ียงเช้ือแบคทีเรีย Xoo ท่ีจะใชทดสอบบนอาหารเล้ียงเช้ือ NGA และบมไวท่ี 28 oC เวลา 72 

ช่ัวโมง จากนั้นจึงนํามาใชเตรียมสารละลายเช้ือเพ่ือใชเปนแหลงเช้ือ (inoculum)โดยปรับความ
เขมขนของ bacterial cells ใหมีความเขมขนประมาณ 108 – 109 cfu/ml แลวจึงนําไปปลูกเช้ือ 
(inoculation)  ในขาวทดสอบดวยวิธี clipping method ของ Kauffman et al. (1973) โดยใชกรรไกร
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จุมสารละลายเช้ือท่ีเตรียมไวแลวนํามาตัดท่ีปลายใบขาวใหต่ําจากปลายใบประมาณ 0.5 – 1 นิ้ว การ
ตัดใบจะตัดจํานวน 2 ใบตอ 1 ตนคือใบบนสุดและใบรองลงมาของใบขาวท่ีคล่ีเต็มท่ีแลวโดยใชขาว
อายุ 30 วัน (หรือมีใบประมาณ 4 – 5 ใบ)  นําขาวท่ีปลูกเช้ือแลวไปเก็บในท่ีมีสภาพความช้ืนสูง 
ประมาณ 16- 18 ช่ัวโมง ตอมานําไปเก็บไวในโรงเรือนท่ีมีความช้ืนสูงและเปนท่ีรมใหแสงแดดเขา
ไดประมาณ 60-80 เปอรเซ็นต ควบคุมดูแลระดับน้ําในโรงเรือน ตลอดจนการติดตั้ง Sprinkle เพ่ือ
ฉีดพนหมอกทุก 3 ช่ัวโมงในชวงเวลากลางวัน รักษาระดับอุณหภูมิและความช้ืนใหเหมาะสมคือ
อุณหภูมิระหวาง 25 – 30 oC ท่ีจะทําใหโรคขอบใบแหงขาวมีการพัฒนาไดด ี(Ou, 1985)  
   
 การประเมินความรุนแรงของโรคทําตามวิธีของ Shanti et al. (2001) โดยวัดจากความยาว
ของแผลจากบริเวณท่ีตัดซ่ึงเกิดจากการเขาทําลายของเช้ือเปนเซนติเมตรท่ี 14 วันหลังปลูกเช้ือ 
ระดับของความรุนแรงจําแนกจากลักษณะตานทานหรือออนแอท่ีเกิดขึ้นใบท่ีปลูกเช้ือ แผลท่ีมีความ
ยาว 0-3 เซนติเมตรจัดเปนลักษณะตานทาน (resistant; R) 3-6 เซนติเมตรจัดเปนตานทานปานกลาง 
(moderately resistant; MR) 6-9 เซนติเมตรจัดเปนออนแอปานกลาง (moderatel susceptible; MS) 
และมากกวา 9 เซนติเมตรจัดเปนลักษณะออนแอ (susceptible; S) 

 
      1.4.2  การคํานวนคาดัชนีความตานทานแบบกวาง (broad-spectrum resistance index ; 

BSR) ของพันธุขาวตอเช้ือสาเหตุโรค ตามวิธีการของ Sirithunya et al. (2002) คาดัชนีความ
ตานทานของพันธุขาวตอเช้ือสาเหตุโรค เปนคาท่ีแสดงถึงความสามารถของพันธุขาวแตละสาย
พันธุท่ีใชในการทดสอบวาสามารถตานทานตอการเขาทําลายของเช้ือท่ีนํามาทดสอบไดมากนอย
เทาไรโดยคํานวณจาก  
  
สูตรการคํานวณ เปอรเซ็นต Broad spectrum resistance index, % BSR   
 

        =        จํานวนของเช้ือสาเหตุโรคขอบใบแหงท่ีแสดงความตานทาน(R) X 100 
จํานวนของเช้ือสาเหตุโรคขอบใบแหงท่ีใชทดสอบ (Total) 

 
% BSR มีคาระหวาง 0 ถึง 100 โดยท่ีคา BSR มากจะบงช้ีถึงลักษณะของความตานทานสูง

ในขาวพันธุนั้น ๆ เม่ือคิดจากจํานวนไอโซเลทของเช้ือท่ีใชในการทดสอบและเหมาะสําหรับใชเปน
แหลงทางพันธุกรรมของลักษณะตานทานในการปรับปรุงพันธุขาว จากการทดลองนี้จะสามารถ
คัดเลือกพันธุขาวปลูกและขาวพ้ืนเมืองท่ีใหคา BSR สูงเพ่ือนํามาใชในการจําแนกยีนตานทานตอไป 
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      1.4.3  การจําแนกความแตกตางทางพันธุกรรมดวยวิธีทางสถิติดวยโปรแกรมสําเร็จรูป 
NTSYS-pc version 2.01  (Rohlf and Marcus, 1993) โดยเปล่ียนเปน similarity matrix ดวย
โปรแกรม SimInt (similarity for interval data) โดยใชคา Canberra ‘s similarity coefficient จากนั้น
นํามาจัดกลุม (clustering ) ดวย โปรแกรม SAHN (Seqeentail, aggloerative, hierachical and nested 
clustering method) โดยใช วิธี UPGMA (unweighted pair-group method with averages) จากนั้นใช
โปรแกรม Graphics ดวยวิธี Tree plot เพ่ือสราง dendrogram  เพ่ือนํามาจัดกลุมประชากรเช้ือสาเหตุ
โรค และนําผลการทดสอบมาใชพิจารณาคัดเลือกสายพันธุของเช้ือแบคทีเรียสาเหตุสําหรับใชใน
การทดสอบขั้นตอนไป 
 
2.  ศึกษาความตานทานโรคขอบใบแหงของขาวพ้ืนเมืองจํานวน 182 สายพันธุ 

 
2.1  การทดสอบในขาวพันธุพ้ืนเมืองจากศูนยวิจัยขาวพาน จ.เชียงราย กรมการขาว จํานวน 

182 สายพันธุ และขาวพันธุปรับปรุงจํานวน 26 สายพันธุจากหนวยคนหาและใชประโยชนจากยีน
ขาว (Rice Gene Discovery Unit, RGDU) แหงมหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร วิทยาเขตกําแพงแสน 
อําเภอกําแพงแสน จังหวัดนครปฐม (ตารางท่ี 4) โดยใชสายพันธุขาว IR62266 เปนพันธุตานทาน
มาตรฐาน และ IR24 ขาวหอมมะลิ 105 และ ขาวเหนียวกข.6 เปน สายพันธุขาวออนแอมาตรฐาน 

 
 

2.2  ศึกษาพันธุกรรมความตานทานเช้ือแบคทีเรียสาเหตุโรคขอบใบแหงในขาวพ้ืนเมือง 
 

        ศึกษาความผันแปรทางพันธุกรรมของขาวพ้ีนเมืองจํานวน 182 สายพันธุและพันธุขาว
ปลูกในเชิงการคาจํานวน 26 สายพันธุโดยประเมินจากระดับความรุนแรงโรคขอบแหงกับเช้ือ
แบคทีเรียสาเหตุโรคจํานวน 13 ไอโซเลทท่ีคัดเลือกจากการทดลองท่ี 1.4 ทําการปลูกเช้ือดวยวิธี 
clipping method ของ Kauffman et al. (1973)  ในขาวอายุ 30 วัน การประเมินความรุนแรงของโรค
ทําตามวิธีของ Shanti et al. (2001)โดยวัดจากความยาวของแผลจากบริเวณท่ีตัดซ่ึงเกิดจากการเขา
ทําลายของเช้ือเปนเซนติเมตรท่ีระยะ 14 วันหลังปลูกเช้ือ วิเคราะหผลปฏิกิริยาความตานทานโรค
ของการทดสอบพันธุขาวกับเช้ือแบคทีเรียสาเหตุโรคโดยนําผลการบันทึกขอมูลมา วิเคราะหคา 
%BSR เพ่ือนําผลการทดสอบมาใชพิจารณาคัดเลือกสายพันธุของสายพันธุขาวสําหรับใชในการ
การศึกษาพันธุศาสตรลักษณะของความตานทานโรคขอบใบแหงในขาวพ้ืนเมืองของไทยตอไป 
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ภาพที่ 6  แสดงวิธีการปลูกเช้ือ (inoculation) ในขาวทดสอบดวยวิธี clipping method และการ  
                ประเมินความรุนแรงของโรคโดยวัดจากความยาวของแผล 
 
 
 

ขาวอายุ 30 วันปลูกในถาดหลุม 

ปลูกเช้ือดวยวิธี leaf –clipping 

เล้ียงเช้ือบน NGA medium 

การเตรียม bacterial suspension 

เก็บในโรงเรือนท่ีมีสภาพความช้ืนสูง  ทําการประเมินโรคหลังปลูกเช้ือ 14 วัน 
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ตารางที ่4  พันธุขาวจํานวน 35 สายพันธุท่ีใชในการศึกษาระหวางปฏิกริิยาของเช้ือแบคทีเรียสาเหตุ 
 

 
 
 
 
 
 

 

ลําดับ พันธุขาว แหลงท่ีมาจาก ลําดับ พันธุขาว แหลงท่ีมาจาก 
1 เจาหอมนิล RGDU, ไทย 20 CT9993 IRRI, ฟลิปปนส 
2 หอมมะลิ105 RGDU, ไทย 21 สุรินทร1 RGDU, ไทย 
3 IR62266  IRRI, ฟลิปปนส 22 Abhaya IRRI, ฟลิปปนส 
4 IR1188 IRRI, ฟลิปปนส 23 IR57514 IRRI, ฟลิปปนส 
5 IR24 IRRI, ฟลิปปนส 24 FL496 IRRI, ฟลิปปนส 
6 IRBB3 IRRI, ฟลิปปนส 25 DH206 RGDU, ไทย 
7 IRBB4 IRRI, ฟลิปปนส 26 BA5 RGDU, ไทย 
8 IRBB5 IRRI, ฟลิปปนส 27 Azucena IRRI, ฟลิปปนส 
9 IRBB7 IRRI, ฟลิปปนส 28 FL530 IRRI, ฟลิปปนส 
10 IRBB8 IRRI, ฟลิปปนส 28 FR13A IRRI, ฟลิปปนส 
11 IRBB10 IRRI, ฟลิปปนส 30 ชัยนาท1 RGDU, ไทย 
12 IRBB13 IRRI, ฟลิปปนส 31 RathuHeenati RGDU, ไทย 
13 IRBB14 IRRI, ฟลิปปนส 32 หอมลูกรัง RGDU, ไทย 
14 IRBB21 IRRI, ฟลิปปนส 33 ดอกพยอม RGDU, ไทย 
15 IR64 IRRI, ฟลิปปนส 34 หอมจัน RGDU, ไทย 
16 TN1 IRRI, ฟลิปปนส 35 สังขหยด RGDU, ไทย 
17 กข.6 RGDU, ไทย    
18 สุพรรณบุร1ี RGDU, ไทย    
19 23-215 RGDU, ไทย    
    รวม  35  สายพันธุ 
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ตารางที ่5  เช้ือแบคทีเรียสาเหตุโรคขอบใบแหงท่ีใชในการทดสอบจํานวน 90 ไอโซเลท 
 

 
 
 

 
 

 

No. เช้ือ จังหวัด No. เช้ือ จังหวัด No. เช้ือ จังหวดั No. เช้ือ จังหวัด 

1 0096 พิษณุโลก 24 TXO34 อุดรธาน ี 47 TXO80 อุบลราชธานี 70 TXO119 ขอนแกน 

2 0303 พะเยา 25 TX035 อุดรธาน ี 48 TXO85 สุรินทร 71 TXO120 อุดรธาน ี
3 0304 เชียงราย 26 TXO36 อุดรธาน ี 49 TXO87 สุรินทร 72 TXO121 อุดรธาน ี
4 9602 เชียงใหม 27 TXO38 พิษณุโลก 50 TXO89 สุรินทร 73 TXO122 อุดรธาน ี
5 9603 แพร 28 TXO40 พิษณุโลก 51 TXO99 อุบลราชธานี 74 TXO123 อุดรธาน ี
6 8231 เพชรบูรณ 29 TXO49 แพร 52 TXO101 อุบลราชธานี 75 TXO124 อุดรธาน ี
7 7536 ลําปาง 30 TXO50 แพร 53 TXO102 อุบลราชธานี 76 TXO126 อุดรธาน ี
8 TXO1 นครปฐม 31 TXO51 แพร 54 TXO103 อุบลราชธานี 77 TXO127 รอยเอ็ด 
9 TXO2 นครปฐม 32 TXO52 แพร 55 TXO104 อุบลราชธานี 78 TXO128 รอยเอ็ด 
10 TXO3 นครปฐม 33 TXO53 แพร 56 TXO105 อุบลราชธานี 79 TXO129 รอยเอ็ด 
11 TXO4 นครปฐม 34 TXO55 เชียงราย 57 TXO106 อุบลราชธานี 80 TXO131 รอยเอ็ด 
12 TXO5 นครปฐม 35 TXO56 เชียงราย 58 TXO107 อุบลราชธานี 81 TXO132 รอยเอ็ด 
13 TXO7 นครปฐม 36 TXO57 เชียงราย 59 TXO108 อุบลราชธานี 82 TXO133 รอยเอ็ด 
14 TXO10 นครปฐม 37 TXO58 เชียงราย 60 TXO109 อุบลราชธานี 83 TXO134 รอยเอ็ด 
15 TXO14 พิษณุโลก 38 TXO59 อุดรธาน ี 61 TXO110 อุบลราชธานี 84 TXO135 รอยเอ็ด 
16 TXO15 พิษณุโลก 39 TXO61 อุบลราชธานี 62 TXO111 อุบลราชธานี 85 TXO136 อุบลราชธานี 
17 TXO16 พิษณุโลก 40 TXO69 อุบลราชธานี 63 TXO112 อุบลราชธานี 86 TXO137 อุบลราชธานี 
18 TXO21 พิษณุโลก 41 TXO70 เชียงราย 64 TXO113 ขอนแกน 87 TXO138 อุดรธาน ี
19 TXO26 สุโขทัย 42 TXO71 เชียงราย 65 TXO114 ขอนแกน 88 TXO139 อุดรธาน ี
20 TXO28 สุโขทัย 43 TXO73 กาฬสินธ 66 TXO115 ขอนแกน 89 TXO140 อุดรธาน ี
21 TXO31 สุโขทัย 44 TXO74 กาฬสินธ 67 TXO116 ขอนแกน 90 TXO141 หนองบัวลําภู 
22 TXO32 สุโขทัย 45 TXO76 เชียงราย 68 TXO117 ขอนแกน    
23 TXO33 อุดรธาน ี 46 TXO77 เชียงราย 69 TXO118 ขอนแกน    
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3.  ศึกษาการถายทอดลักษณะความตานทานโรคขอบใบแหงและบงชีต้ําแหนงยีนตานทานของขาว     
     พ้ืนเมืองพันธุเชียงรุง 502   

 
3.1  ผสมพันธุระหวางพันธุขาวเหนียว กข.6*Blast (RGDU 334-3-11-1-1-179) ท่ีตานทาน

โรคไหมและพันธุขาวพ้ืนเมืองท่ีมียีนตานทานโรคขอบใบแหงดวยวิธี cliping method (ภาพท่ี 7) 
          

 
 
ภาพที่ 7  แสดงวิธี cliping method ในการผสมพันธุขาวระหวางพันธุขาวเหนียว กข.6*Blast 

(RGDU 334-3-11-1-1-179) ท่ีตานทานโรคไหม กับพันธุขาวพ้ืนเมือง (ตานทานโรคขอบ
ใบแหง)  

  
โดยเม่ือตนขาวท้ังสองสายพันธุออกดอกพรอมผสมแลว ทําการทําลายเกสรตัวผู 

(emasculation) ในพันธุพ้ืนเมือง (เชียงรุง 502) ท่ีใชเปนตนแมในการผสมโดยวิธี cliping method 
แลวจึงนําเกสรตัวผูจากพันธุ กข.6*Blast (RGDU 334-3-11-1-1-179) มาผสม จากนั้นคลุมชอดอกท่ี
ผสมแลวดวยถุงกระดาษท้ิงไวประมาณ 25 วัน จึงเก็บเมล็ดลูกผสมช่ัวท่ี 1 (F1) นําเมล็ดท่ีไดไปอบ
ในตูอบ อุณหภูมิ ประมาณ 50 องศาเซลเซียส นาน 5 วัน เพ่ือทําลายการพักตัวของเมล็ด (break 
domamcy)  
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3.2  นําลูกผสมช่ัวท่ี 1 ไปปลูกเพ่ือใหไดลูกผสม ช่ัวท่ี 2 (F2) จํานวนประมาณ 250 ตน 
  
3.3  นําเมล็ดพันธุ ของสายพันธุ P1 (พันธุขาวเหนียวกข.6*Blast :RGDU 334-3-11-1-1-

179) สายพันธุ P2 (ขาวพันธุเชียงรุง 502)  ลูกผสมช่ัวท่ี 1(F1) และ ประชากรช่ัวท่ี 2 (F2) มาปลูก
พรอมกันเพ่ือทดสอบความสามารถในการเกิดโรค (pathogenicity) ดวย เช้ือแบคทีเรียสาเหตุโรค
จํานวน 1ไอโซเลท ทําการปลูกเช้ือในขาวทดสอบดวยวิธี clipping method ของ ของ Kauffman et 
al. (1973) ในตนขาวท่ีอายุ 30 วัน การประเมินความรุนแรงของโรค 14 วันหลังปลูกเช้ือตามวิธีของ 
Shanti et al. (2001) โดยผลการบันทึกขอมูลความยาวของแผลจากบริเวณท่ีตัดซ่ึงเกิดจากการเขา
ทําลายของเช้ือเปนหนวยเซนติเมตร 

 
3.4  วิเคราะหประชากร F2 ท่ีไดจากการทดสอบความสามารถในการเกิดโรค โดยใช Chi- 

square test ตามกฎของเมนเดล ดังนี้  
 

 
 
โดยให    n = จํานวนกลุมท่ีใชในการทดสอบ 

Oi = คาท่ีสังเกตไดของการทดลองในกลุมท่ี i 
Ei = คาท่ีคาดหมายตามสมมติฐานของการทดลองในกลุมท่ี i 

         Oi – Ei =   คาเบ่ียงเบนระหวางคาสังเกตจากคาคาดหมาย 
 
3.5  วิเคราะหหาความสามารถในการถายทอดลักษณะ (heritibility) ของประชากร F2 ท่ีได

จากการทดสอบความสามารถในการเกิดโรคโดยวัดอัตราสวนระหวางความผันแปรทางพันธุกรรม 
และความผันแปรทางพันธุกรรมบวกกับผันแปรทางสภาพแวดลอมดังนี้ 
 

H = δ2g/ δ2g+ δ2e 
 

โดยให    H   = ความสามารถในการถายทอดลักษณะ (heritibility) 
δ2g = ความผันแปรท่ีเกิดจากพันธุกรรม 
δ2e = ผันแปรท่ีเกิดจากสภาพแวดลอม 
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3.6  การตรวจหาเครื่องหมายโมเลกุล (molecular markers) ท่ีใชบงช้ีลักษณะตานทานตอ
โรคขอบใบแหงของขาวเชียงรุง 502 โดยจะทําการสืบหายีนอยางรวดเร็ว (gene tagging)  

     
       วิธีการตรวจหาเครื่องหมายโมเลกุล (molecular markers) ท่ีใชบงช้ีลักษณะตานทานตอ

โรคขอบใบแหงของขาวเชียงรุง 502 โดยการสืบหายีนอยางรวดเร็ว (gene tagging)  ดังแสดงวิธีการ
ในภาพท่ี 8 โดยอาศัยหลักการ การสืบหาเครื่องหมายโมเลกุล DNA ท่ีสามารถใหความแตกตางของ
ลักษณะความตานทานระหวางกลุมในประชากรช่ัวท่ี 2 (F2) ท่ีมาจากคูผสมระหวางขาวพ้ืนเมืองท่ี
ตานทานโรคขอบใบแหงกับพันธุขาว กข.6* Blast (RGDU 334-3-11-1-1-179) ท่ีตานทานโรคไหม
แตออนแอตอโรคขอบใบแหง หรืออีกนัยหนึ่งคือเครื่องหมายโมเลกุลนั้นนาจะท่ีวางชิดกับยีน
ควบคุมลักษณะตานทานโรคขอบใบแหงของขาวพ้ืนเมืองนั้นเอง  

 
3.7  การสกัด DNA ของพันธุ สายพันธุ P1 (พันธุขาวเหนียวกข.6*Blast (RGDU 334-3-11-

1-1-179) สายพันธุ P2 (ขาวพันธุเชียงรุง 502) สายพันธุลูกผสมช่ัวท่ี 1(F1) และประชากรลูกผสมช่ัว
ท่ี 2 (F2)  

        
       พันธุ P1 (พันธุขาวเหนียวกข.6 ท่ีมียีนตานทานโรคไหม; RD6*Blast: RGDU 334-3-

11-1-1-179) และ P2 (ขาวพ้ืนเมืองพันธุตานทานพันธุเชียงรุง502; CR502) ประชากรลูกผสมช่ัวท่ี 1 
(F1) และประชากรลูกผสมช่ัวท่ี  2 (F2) ใชวิ ธีการสกัดแบบ  DNA TRAP® ท่ี พัฒนาโดย
หองปฏิบัติการดีเอ็นเอเทคโนโลยี มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร วิทยาเขตกําแพงแสน จ. นครปฐม 
(http://dnatec.kps.ku.ac.th) วิธีการสกัด DNA จากใบขาวโดยวิธีของ DNA TRAP® ดังนี ้

 
นําใบออนขาวท่ีมีน้ําหนักสดประมาณ 1 กรัมมาตัดใหเปนช้ินเล็กๆใสในหลอด 1.5 

มิลลิลิตร เติมไนโตรเจนเหลว แลวบดใหละเอียด  เติมเอ็กแทรคช่ันบัพเฟอร (extraction buffer) 1 
มิลลิลิตร (ml) เขยาใหเขากันแลวนําสวนผสมท่ีไดไปบมท่ี 65 องศาเซลเซียส นาน 10 นาที เม่ือครบ
เวลาแลวนํามาแชน้ําแข็งทันที 5 นาที   เติมนิวทราไลเซอร (neutralizer) 100 ไมโครลิตร (µl) เขยา
ใหเขากัน แชน้ําแข็งตออีก 5  นาที จากนั้นนําไปปนเหวี่ยงดวยความเร็ว 14,000 รอบตอนาที (rpm) 
10 นาที  ดูดสวนใสใสหลอดใหมแลวเติมแทรปปงคบัพเฟอร (Trapping buffer) 500 ไมโครลิตร 
กลับหลอดตัวอยางไปมาใหสวนผสมระหวาง DNA กับสารท่ีใสจับกันอยางสมบูรณ จากนั้นนําไป
ปนเหวี่ยงดวยความเร็ว 2,000 รอบตอนาที นาน 1 นาที เทสวนใสท้ิง  เติมวอชช่ิงบัพเฟอรวัน 
(washing buffer I) 500 ไมโครลิตร นําไปวอรเทกซ (vortex) ใหตะกอนแตกออกจากกันจากนั้น
นําไปปนเหวี่ยงดวยความเร็ว 2,000 รอบตอนาทีนาน 1 นาทีเทสวนใสท้ิงโดยพยายามไมใหตะกอน

http://dnatec.kps.ku.ac.th
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หลุดออกมา  เติมวอชช่ิงบัพเฟอรทู (washing buffer II) 500 ไมโครลิตร นําไปวอรเทกซ ใหตะกอน
แตกออกจากกัน จากนั้นนําไปปนเหวี่ยงดวยความเร็ว 14,000 รอบตอนาที นาน 1 นาที   เทสวนใส
ท้ิง นําไปอบแหงในตูบม 65 องศาเซลเซียส 15 นาที หรือจนกวาจะแหง  เติมอีลูช่ันบัพเฟอร 
(elution buffer) 100 ไมโครลิตร บม 65 องศาเซลเซียส นาน 30 นาที นําไปปนเหวี่ยงดวยความเร็ว 
14,000 รอบตอนาที นาน 2 นาที  ดูดสวนใสใสหลอดใหม แลวนํา DNA ท่ีสกัดไดไปตรวจสอบ
ปริมาณและคุณภาพ DNA ท่ีไดเก็บรักษาไวท่ีอุณหภูมิ –20 องศาเซลเซียส 

 
3.8  การตรวจแยกแถบ DNA (agarose gel electrophoresis) 
 

                      เตรียมถาดสําหรับเทเจลและหวีเสียบในชุดเตรียมเจลใหอยูแนวระนาบ เตรียมผง 
agarose gel จํานวน 2.5 กรัมลงใน 0.5X TBE buffer ปริมาตร 250 มิลลิลิตร(1% agarose gel) หลอม
เจลใหละลายดวยเตาไมโครเวฟแลวคอย ๆ เทลงบนถาดท่ีเตรียมไวใหหนาประมาณ 5 มิลลิเมตร 
ระวังอยาใหเกิดฟองอากาศ ตั้งท้ิงไวประมาณ 1 ช่ัวโมง เพ่ือใหเจลแข็งตัว เติม 0.5X TBE buffer 
ทวมเจล  ดึงหวีเสียบออกจากเจลอยางระมัดระวัง ใชไมโครปเปตดูดสียอม(10X  loading dye) ผสม
กับ DNA ตัวอยาง อัตราสวน 8 : 2 หยอดลงตรงชองเจล หยอดสารละลาย DNA ท่ีทราบความ
เขมขนท่ีระดับ 100 300 500 และ 1,000 µl ตามลําดับเพ่ือเปรียบเทียบความเขมขนกับ DNA ท่ี
ตองการทดสอบ ยกถาดเจลออกจากชุดเตรียมเจลอยางเบา ๆ แลววางใน electrophoresis chamber 
โดยใหดานท่ีมีหลุมอยูดานขั้วลบ โดยใชกระแสไฟ 100 โวลต นาน 1 ช่ัวโมง ยอมแถบ DNA ดวย 
ethidium bromide เขยาดวย shaker เปนเวลานาน 15 นาที  ดูผลเจลภายใตแสงอุลตราไวโอเลต 
(UV) พรอมกับบันทึกภาพ อานคาความเขมขนเปรียบเทียบกับ DNA มาตรฐาน เพ่ือตรวจสอบ
ขนาดของ DNA การแตกหักของ DNA การปนเปอนของ RNA โปรตีนและสารอ่ืนๆและคาด
ปริมาณ DNA อยางคราวๆ  
 

3.9  เครื่องหมายโมเลกุล (molecular markers)  
 

       เครื่องหมายโมเลกุลท่ีใชเปน ประเภท SSR markers หรือ Rice microsattelite (RM) 
markers ท่ีพัฒนาจากหนวยคนหาและใชประโยชนจากยีนขาว (Rice Gene Discovery Unit, RGDU) 
แหงมหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร วิทยาเขตกําแพงแสน อําเภอกําแพงแสน จังหวัดนครปฐม ทําการ
สุมเลือกเครื่องหมายโมเลกุลมีการกระจายตัวอยูบนท้ัง 12 โครโมโซมของขาวจํานวน 96 marker 
โดยอาศัยขอมูลชีวสารสนเทศจาก  gramene database (http://www.gramene.org) และ 
http://rice.kps.ku.ac.th ดังแสดงในตารางท่ี 6 

http://www.gramene.org
http://rice.kps.ku.ac.th
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ตารางที ่6  แสดง จํานวนเครื่องหมาย โมเลกุล Microsattelite marker จํานวน 96 maker ท่ีใชหา 
 ความแตกตางระหวางพันธุตานทานและออนแอ 
  
Chromosome จํานวน 

Maker 
Microsattelite marker 

1 8 RM34 RM226 RM246 RM283 RM14 RM 23 RM243 RM259             
2 8 RM29 RM53 RM116 RM138 RM154 RM174 RM263 RM530 
3 8 RM7 RM 22 RM 55 RM60 RM232 RM 282 RM411 RM517 
4 7 RM164 RM185 RM241 RM 261 RM 273 RM 307 RM334 
5 7 RM164 RM173 RM267 RM289 RM 334 RM408 RM507 
6 7 RM30 RM111 RM136 RM190 RM217 RM253 RM461 
7 7 RM2 RM8 RM11 RM125 RM234 RM248 RM436 
8 9 RM126 RM25 RM72 RM44 RM42 RM38 RM230 RM248                

RM256 
9 8 RM105 RM108 RM201RM215 RM245 RM316 RM409 RM434 
10 4 RM184 RM222 RM228 RM239 
11 17 RM21 RM116 RM120 RM139 RM144 RM167  

RM202RM209RM224 RM229 RM232 RM254 RM256 RM284 
RM286 RM287 RM332 RM456 RM473 

12 6 RM12 RM17 RM19 RM179 RM309 RM512 
รวม 96  

  
 3.10 การเพ่ิมปริมาณ DNA ดวยเทคนิค PCR-based method ท่ีพัฒนาวิธีโดยหนวยคนหา
และใชประโยชนจากยีนขาว (Rice Gene Discovery Unit, RGDU) แหงมหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร 
วิทยาเขตกําแพงแสน ดังนี ้

 
            เตรียม สวนผสมของ PCR cocktail ในปริมาตร 10 ul ท่ีมีสวนประกอบตางๆ

ดังนี้คือ DNA ตัวอยางจํานวน 2 µl,  dNTPs จํานวน 2 µl, PCR bufferจํานวน 1 µl, MgCl2 จํานวน 
0.8 µl, Taq DNA polymerase จํานวน 0.1 µl,  Fluorescence-labeled Forward primer จํานวน  0.5 
µl, Reverse primer จํานวน 0.5 µl และ d H2O จํานวน 3.1 µl ตอมาเติม PCR cocktail ลง ใน plate 
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พลาสติกท่ีเตรียมไว   หยด mineral oil 1 หยด ปดดวยเทปกระดาษฟอยลใหสนิท นําไปปนเหวี่ยง
ดวยความเร็ว 1,200 รอบเปนเวลา 1 นาที  ตอมานํา PCR plate มาใสเครื่อง PCR โดยตั้งโปรแกรม
การทํางาน (PCR profile) ดังนี ้
 

 
โปรแกรมการทํา PCR ประกอบดวย 1 รอบ สําหรับการคลายเกลียวและแยกสาย DNA 

(denaturation) ท่ีอุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส นาน 3 นาที และ 30 รอบสําหรับปฏิกิริยาเพ่ิมปริมาณ 
DNA ท่ีประกอบดวย อุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส นาน 30 วินาที สําหรับ DNA denaturation 
อุณหภูมิ 55 องศาเซลเซียส นาน 30 วินาที  สําหรับ DNA annealing ทําให primer จับกับ ดีเอ็นเอ 
ตนแบบท่ีตําแหนง ท่ีมี complementary sequence  และอุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส นาน 1 นาที 
สําหรับ DNA extension ทําให DNA polymerase สังเคราะห DNA สายใหมโดยใช dNTPs ใน
ปฏิกิริยาเปน substrate เม่ือปฏิกิริยาดําเนินไปครบท้ัง 3 ขั้นตอนถือวาเปน 1 รอบ DNA มีการเพ่ิม
ปริมาณขึ้น 1 เทา และเม่ือปฏิกิริยาดําเนินไปครบท้ัง 30 รอบ จะมีผลใหมีปริมาร DNA เพ่ิมขึ้น
ประมาณ 2 30 เทานับเปนจํานวนมากมายมหาศาล และ 1 รอบสุดทายเพ่ือการสังเคราะหท่ีสมบูรณท่ี
อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส นาน 5 นาที ตอมาเก็บไวท่ีอุณหภูมิ 4 องศาเซลเซียส หรือนํา PCR plate 
ท่ีไดมาวิเคราะหดูแถบ DNA ตอไป 
 

3.11  วิธีการเตรียม Polyacrylamide gel โดยวิธีของ RGDU ดังนี ้
 

           ทําความสะอาด chamber ดานท่ีตองติดกับกระจกโดยการเช็ดดวย 95% ethanol และ
เช็ดดวยน้ํายาเช็ดกระจก อีกครั้ง เพ่ือไมใหแผนเจลติดกับ chamber และเช็ดกระจกดวย 95% ethanol 
ตอมาใชสารละลาย bind silane (bind silane 1 µl, glacial acetic acid 2.5 µl, และ95% ethanol  500 
µl) ใสลงบนกระจก เช็ดอีก ครั้งเพ่ือใหเจลติดกับกระจก จากนั้นเช็ดกระจกดวย 95% ethanol  ปลอย

ขั้นตอน จํานวนรอบ  อุณหภูมิ เวลา รายละเอียด 
1 1 94OC 3 นาที Initial template 

denaturation 
2 94OC 30 วินาที Template denaturation 
3 55OC 30 วินาที Primer annealing 
4 

 
30 

72OC 1 นาที Base extension 
5 1 72OC 5 นาที Final elongation 
6 1 4OC α   
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ไวประมาณ 5-10 นาทีใหอุปกรณแหงสนิท หลังจากนั้นทําการประกอบ chamber กับกระจกเขา
ดวยกัน โดยวาง spacer ไวท้ังสองขางเพ่ือใหเกิดชองวางระหวางกระจกท้ังสอง โดยหันดานท่ีทา 
bind silane และน้ํายาเช็ดกระจก เขาหากัน ใชคลิปหนีบยึดไวใหอยูกบัท่ี 
   
 ทําการเตรียมสวนผสมของเจลท่ีประกอบดวย สารละลาย 4.5% acrylamide gel (แชเย็น) + 
TEMED 70 µl  + 10% APS (แชเย็น) 350 µl  เขยาเบาๆใหสวนผสมเขากัน (ท่ีตองแชเย็น 
acrylamide gel และ APS เพราะชวยในการเก็บรักษา และไมใหเจลแข็งตัวเร็วเกินไป)  จากนั้นให
รีบเทสารละลาย acrylamide gel ลงในชองระหวางกระจก พรอมกับเคาะไลฟองอากาศไปดวย 
พยายามอยาใหเจลท่ีเทเกิดฟองอากาศภายในกระจก ใหเทสารละลาย acrylamide gel จนกวาจะไหล
ท่ัวกระจกและหยดออกมาทางทายกระจกเล็กนอยเปนอันใชได จากนั้นใสหวีเขาดานท่ีเท  ปลอยไว
ประมาณ 30 นาที – 1 ช่ัวโมงเพ่ือใหเจลแข็งตัว (polymerize)  
 
 3.12  วิธีการ Gel running โดยวิธีของ RGDU ดังนี ้
 
           เม่ือเจลแข็งตัวดแีลวใชน้ําลางกระจกดานนอกใหสะอาด ดึงหวีออกแลวประกอบเขา
ชุดท่ีใชในการ Gel running ท่ีประกอบดวย ตัวฐาน และตัวครอบดานบนซ่ึงตออยูกับ power supply 
โดยเอากระจกท่ี set acrylamide gel แลวไปตั้งบนตัวฐาน เติมสารละลายเท TBE buffer ลงในชอง
ของ chamber และท่ีตัวฐานใหเต็มพอดี โดยใชปริมาตรประมาณ 1.5 ลิตร ตอ 1 เจล (ระวังอยาใหมี
ฟองอากาศในกระจก) 
  
 ตอสายไฟเขากับเครื่องเปด power supply ทําการ pre-run โดยใชแรงเคล่ือนไฟฟาท่ี 100 
วัตต ท่ีอุณหภูมิ 50 องศาเซลเซียส นาน 20- 30 นาที จนอุณหภูมิกระจกขึ้นถึง 49 องศาเซลเซียส ให
นํา PCR product ไปเขาเครื่อง heat ท่ี 94 องศาเซลเซียส 5 นาที จากนั้นใหรีบวางลงบนน้ําแข็งทันที 
เพ่ือปองกันไมให ดีเอ็นเอสายเดี่ยวกลับมาจับกันอีก  ปดเครื่องหยุดการ pre-run ตอมาทําความ
สะอาดบริเวณท่ีจะ หยอดตัวอยาง โดยใชจุกยางเปาไลฟองอากาศ และเศษเจลออกใหหมด หันหวี 
ดานท่ีเปนฟนปลาเสียบเขาไปท่ีเดิม ใหฟนปกลึกลงไปในเจลเล็กนอย  ทําการหยอด PCR product 
ตัวอยางละ 2.5 µl ลงในชองวางแตละชอง เม่ือเติมตัวอยางเสร็จแลวใหเอาตัวครอบใสเขาไป
เหมือนเดิม 
  
 เปดเครื่องทําการ run โดยใชแรงเคล่ือนไฟฟาท่ี  60 วัตต ท่ี 50 องศาเซลเซียส ทําการ run 
จนกระท่ังใหระยะของ band ท่ีเกิดขึ้น ยาวประมาณ 15-17 เซนติเมตร หรือขึ้นอยูกับขนาดของ 
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DNA   เม่ือ run เสร็จแลว เท buffer ออกจาก chamber ถอดสวนประกอบออกใหหมด นํากระจก
ออกจาก chamber อยางระมัดระวัง แยกกระจกท้ังสองแผนออกจากกัน โดยนํากระจกท่ีมีเจลติดอยู
ไปแชดวย สารละลาย fixative (10% acetic acid จํานวน 1 ลิตร) นาน 20 นาที เขยาเบาๆบนเครื่อง
เขยาท่ีอยูในท่ีมืด จากนั้นลางดวยน้ํากล่ัน 3 รอบ รอบละ 2 นาที   เขยาตลอดเวลา 
 
 แชแผนเจลดวยสารละลาย 0.2 % silver nitrate นาน 30 นาทีโดยเขยาตลอดเวลา  จากนั้นเท
สารละลายออก ลางดวยน้ํากล่ันอยางรวดเร็ว 10 วินาที   เทสารละลาย developer (2.5% sodium 
carbonate, 0.02% formaldehyde และ sodium thiosulfate 2 µl/lite)  เขยาจนกวา band DNA ปรากฏ
ใหเห็น เม่ือ band ปรากฏแลว ใหหยุดปฏิกิริยาการ stain ดวยการแชดวยสารละลาย 10% acetic acid 
ทันที (หากหยุดไมทันจะทําให band ท่ีเกิดขึ้นเปล่ียนเปนสีดําอยางรวดเร็ว จนไมสามารถอาน
ผลได)  ทําการเขยาตอไปดวยจนหมดฟองอากาศ    จากนั้นเทสารละลายท้ิง ลางดวยน้ํากล่ัน นาน 
10 นาที ผ่ึงเจลใหแหง จึงนําไปวิเคราะหผลตอไป 
 
    3.13  การวิเคราะหแถบลายพิมพดีเอ็นเอ 

 
         การอานแถบลายพิมพดีเอ็นเอท่ีปรากฏบน Polyacrylamide gel โดยใหคะแนน

รูปแบบของ microsatellite โดยแตละแถบดีเอ็นเอจะนํามาวิเคราะหเปนหนึ่งลักษณะ (character) ซ่ึง
ใหคา เปน  1 เ ม่ือปรากฏแถบดี เอ็นเอท่ีตําแหนงหนึ่งๆ  มีแถบเหมือนพันธุพอท่ีตานทาน 
(homozygous resistance) ใหคาเปน 2 เม่ือปรากฏแถบดีเอ็นเอท่ีตําแหนงหนึ่ง ๆ มีสองแถบเหมือน
ท้ังของพันธุพอและพันธุแม (heterozygous) และใหคาเปน 3 เม่ือปรากฏแถบดีเอ็นเอในตําแหนง
เหมือนพันธุแมท่ีออนแอ (homozygous susceptible)  
 
 3.14  การวิเคราะหทางสถิติ  
         
          โดยการหาคา Analysis of Variance (ANOVA) การวิเคราะห multiple regression 
analysis และ ประเมินหาคา R-square วิเคราะห linkage ระหวาง SSR markers ท่ีเลือกไดกับ
ตําแหนงของยีนตานทานโรคขอบใบแหงของขาวพ้ืนเมือง 
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ภาพที่ 8  แสดงหลักการสืบหาเครื่องหมายโมเลกุลท่ีบงช้ีตําแหนงยีนตานทาน 
              โรคขอบใบแหง (gene tagging) ดัดแปลงจาก อภิชาต ิ(2544)  

 

ขาวพันธุเชียงรุงผสมกับขาวเหนียวกข.6*Blast 
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สถานที่และระยะเวลาทําการวิจัย 
 

 สถานท่ี คือ หนวยคนหาและใชประโยชนจากยีนขาว (Rice gene discovery unit, RGDU) 
แหงมหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร วิทยาเขตกําแพงแสน อําเภอกําแพงแสน จังหวัดนครปฐม 
(Kasetsart University, KampaengSaen Campus, Nakorn Pathom) 
การทดลองนี้เริ่มตั้งแตเดือน ตุลาคม พ.ศ 2548 ถึง ตุลาคม พ.ศ 2551 
 

แหลงทุนสนับสนุน  
 
ผลงานวิจัยครั้งนี้อยูภายใตการสนับสนุนโดยหนวยคนหาและใชประโยชนจากยีนขาว 

(Rice Gene Discovery Unit, RGDU) แหงมหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร วิทยาเขตกําแพงแสน ศูนย
พันธุวิศวกรรมและเทคโนโลยีชีวภาพแหงชาต ิ(BIOTEC) และศูนยวิจัยขาวเชียงราย กรมการขาว 
กระทรวงเกษตรและสหกรณ ท่ีอนุเคราะหเมล็ดพันธุขาวพ้ืนเมือง 
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ผลและวิจารณ 
 
1.  ผลการจําแนกความหลากหลายทางพันธุกรรมของเชื้อแบคทีเรียสาเหตุโรคขอบใบแหง 
 
 1.1  การจําแนกเช้ือสาเหตุโรคขอบใบแหง 
  
        สามารถเก็บรวบรวมและแยกเช้ือแบคทีเรียสาเหตุเพ่ิมเติมไดรวมเปนจํานวน 150 ไอ
โซเลท (ตารางภาคผนวกท่ี1) จาก 19 จังหวัดจาก 3 ภาคของประเทศไทยดังนี้ ภาคเหนือ ไดแก 
ลําปาง พิจิตร เพชรบูรณ พะเยา เชียงราย พิษณุโลก เชียงใหม และ แพร จํานวน 50 ไอโซเลท ภาค
ตะวันออกเฉียงเหนือ ไดแก กาฬสินธ ขอนแกน รอยเอ็ด หนองบัวลําภู สุรินทร อุดรธานี และ
อุบลราชธาน ีจํานวน 78 ไอโซเลท และภาคกลางไดแก นครปฐม ชัยนาท และสุพรรณบุรี จํานวน 
22 ไอโซเลท โดยเปน 34  52 และ 14 เปอรเซ็นตตามลําดับ (ภาพท่ี 9) 
 
 หากจําแนกเช้ือสาเหตุตามประเภทขาวท่ีเปนพืชอาศัย 6 กลุม ไดแก ขาวหอมมะลิ105 ขาว
เหนียวกข.6 ขาวปลูกเชิงการคา ขาวพ้ืนเมือง ขาวท่ีกําลังปรับปรุง  และขาวท่ีไมทราบชนิดพันธุ
(unknown) พบวาเช้ือท่ีรวบรวมไดคิดเปนรอยละ 30, 23, 15, 9, 7 และ 16 ของจํานวนเช้ือสาเหตุ
ท้ังหมด  ซ่ึงขอมูลดังกลาวช้ีใหเห็นวาการระบาดของโรคขอบใบเเหงพบมากในพันธุขาวท่ีเปนขาว
ท่ีปลูกกันแพรหลายของเกษตรกร เชน ขาวพันธุขาวหอมมะลิ105 และขาวเหนียวกข.6 ซ่ึงแสดงให
เห็นวาขาวท้ังสองสายพันธุ คอนขางออนแอตอโรคขอบใบแหง (ภาพท่ี 10) 
 
 1.2  การจําแนกทางพันธุกรรมของเช้ือแบคทีเรยีสาเหตุโรคขอบใบแหง 
 
        1.2.1 การจัดกลุมความสัมพันธของเช้ือแบคทีเรีย Xoo โดยอาศัยแบบแผนความรุนแรง
ในการเกิดโรคกับขาว near-isogenic lines (NILs)  
  
                 ผลการจัดกลุมความสัมพันธของเช้ือแบคทีเรีย Xoo จํานวน 90 ไอโซเลทโดย
อาศัยความรุนแรงในการเกิดโรคกับขาว near-isogenic lines (NILs) จํานวน 9 สายพันธุ ท่ีมียีน
แตกตางกันคือ Xa3  Xa4  xa5  Xa7  xa8  Xa10  xa13  Xa14 และ Xa21 (ตารางท่ี 7) พบวาสามารถ
แบงกลุมเช้ือได 25 กลุมโดย 10 กลุมเปนกลุมท่ีมีจํานวนสมาชิกเช้ือแบคทีเรีย Xoo ตั้งแต 4 ถึง 12 
ไอโซเลท สวนกลุมท่ีเหลือมีจํานวนสมาชิก 1-2 ไอโซเลท เทานั้น  กลุมท่ีมีจํานวนสมาชิก สูงสุด 3 
อันดับแรก คือกลุม pathotype ท่ี 19, 9 และ 13 มีจํานวนเช้ือเทากับ 12, 9 และ 8 ไอโซเลทตามลําดับ 

43 



 46 

 
 
 

 
  
 
 
 
 
 
ภาพที่ 9  แสดงจํานวนของเช้ีอสาเหตุโรคขอบใบแหงจํานวน 150 ไอโซเลท ท่ีรวบรวมและจําแนก

ตามภูมิภาค 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
ภาพที่ 10  แสดงจํานวนของเช้ีอสาเหตุโรคขอบใบแหงจํานวน 150 ไอโซเลท ท่ีรวบรวมและ  
                 จําแนกตามประเภทของขาวท่ีเปนพืชอาศัย 
 
 โดย pathotype ท่ี 19 มีความรุนแรงสูงสุดโดยสามารถเขาทําลายขาวท่ีมียีนตางๆไดยกเวน
ขาวท่ีมียีนตานทาน xa5  เทานั้น pathotype ท่ี 9  มีความรุนแรงสูงเชนกันโดยสามารถเขาทําลายขาว
ท่ีมียีนตางๆไดยกเวนขาวท่ีมียีนตานทาน Xa4 และ xa5  กลุม pathotype ท่ี 13 มีความรุนแรงในการ
เขาทําลายระดับปานกลางโดยสามารถเขาทําลายขาวท่ีมียีนตางๆไดยกเวนขาวท่ีมียีนตานทานXa4  
xa5  Xa7  และ Xa21 กลุม pathotype ท่ี 2 ไมมีความรุนแรงโดยไมสามารถเขาทําลายขาวท่ีมียีน
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ตานทานใดๆไดเลย โดยในแตละกลุม pathotype ท่ีเปนกลุมใหญจะมีเช้ือสาเหตุท่ีมาจากหลากหลาย
หลายพ้ืนท่ีและพืชอาศัย (ตารางภาคผนวกท่ี 1 และ ท่ี 2 ) 
 

จากผลของปฏิกิริยาสัมพันธของยีนตานทานตอกลุมเช้ือช้ีใหเห็นวายีนตานทาน 4 ยีนมีคา
เปอรเซ็นตดัชนีความตานทานแบบกวาง (BSR) สูง เชนยีนตานทาน xa5 ใหคา BSRเทากับ 100 
เปอรเซ็นต โดยแสดงความตานทานกับทุกกลุมเช้ือท่ีใชัในการทดสอบ และ ยีนตานทาน Xa4  Xa7 
และ Xa21 ใหคา BSR เทากับ 65.6, 66.7, 44.4 เปอรเซ็นต ตามลําดับ ซ่ึงผลการทดลองสอดคลอง
กับการทดสอบความตานทานตอเช้ือท่ีเปนสาเหตุโรคขอบใบแหงของขาวในประเทศไทยโดย 
กาญจนา (2544) ซ่ึงพบวาขาวสายพันธุ IRBB5 ท่ีมียีนตานทาน xa5 สามารถแสดงความตานทานตอ
เช้ือท้ัง 5 ไอโซเลท คือ 8702, 9502, 9601, 9602 และ 9603 ท่ีใชในการทดสอบ และ ผลการทดลอง
นี้ก็ยังสอดคลองกับการทดลองของ Emmachit and Mew (1981) ซ่ึงพบวาขาว DV85 ท่ีมียีน
ตานทาน xa5 สามารถแสดงความตานทานตอเช้ีอสาเหตุโรคทุกกลุมท่ีใชในการทดสอบ ซ่ึงผลการ
ทดลองก็สอดคลองกับ Kosawang (2005) ซ่ึงพบวา ขาวสายพันธุคูแฝดท่ีมียีนตานทาน Xa3  Xa4  
xa5   และ Xa21 แสดงความตานทานไดดีตอเช้ือสาเหตุโรคขอบใบแหงจากพ้ืนท่ีภาคเหนือของไทย 
และยีนตานทาน xa5 ตานทานดีท่ีสุดตอเช้ือสาเหตุโรคในประเทศไทย  
 
 อยางไรก็ตามการศึกษาความตานทานโรคขอบใบแหงในประเทศเพ่ือนบานของไทย เชน 
ประเทศพมาโดย Myint (2008) ศึกษา pathogenicity ของเช้ือสาเหตุโรคจํานวน 5 ไอโซเลทกับสาย
พันธุขาวคูแฝด จํานวน 12 สายพันธุพบวาขาวท่ีมียีนตานทาน Xa21 สามารถตานทานกับเช้ือทุก
กลุมสวนยีนตานทาน Xa4, xa5 และ Xa7 แสดงความออนแอตอเช้ือบางกลุม ในขณะท่ีการศึกษาใน
ประเทศจีนโดย Wu et al. (1985) พบวายีนตานทาน Xa4 แสดงความตานทานอยางสูงกับเช้ือสาเหตุ
ในประเทศจีน ขาวพันธุพ้ืนเมือง Hom Thong ของประเทศลาวและพันธุ Semora Mangga ของ
อินโดนีเซียมียีนตานทานท่ีควบคุมดวยยีนเดนท่ีมีตําแหนงอยูบริเวณเดียวกับยีน Xa4 ซ่ึงเปนยีนท่ี
พบในพันธุขาวตานทานของหลายๆประเทศในเอเชียตะวันออกและตะวันออกเฉียงใต (Librojo et 
al.,1976; Khush et al., 1989) ซ่ึงรายงานเหลานี้ช้ีใหเห็นวายีนตานทานนั้นมีความจําเพาะตอกลุม
เช้ือสาเหต ุ การท่ีพันธุขาวตางๆท่ีมียีนแตกตางกันมีปฏิกิริยาตอสายพันธุเช้ือแตกตางกันสอดคลอง
กับคําอธิบายตามทฤษฏี gene-for-gene  ของ Flor (1971) 
 

จะเห็นไดวายีนตานทาน xa5 ถึงแมจะแสดงความตานทานไดดีสําหรับสายพันธุเช้ือท่ีพบ
ในประเทศไทยก็ไมไดมีประสิทธิภาพสูงในการตานทานตอสายพันธุเช้ือท่ีพบในประเทศเพ่ือนบาน 
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ดังนั้นหากเกิดมีการแพรระบาดของโรคขอบใบแหงจากประเทศเพ่ือนบานมาสูไทย ตลอดจนความ
แปรปรวนและความหลากหลายทางพันธุกรรมของประชากรเช้ือสาเหตุโรคขอบใบแหงในประเทศ
ไทยซ่ึงมีสูง (Kosawong et al., 2005) ท่ีสรางโอกาสเกิดเช้ือสายพันธุใหมๆ ซ่ึงทําใหขาวท่ีมียีนท่ี
แสดงความตานทานในปจจุบันจะถูกเช้ือเหลานั้นเขาทําลายไดในอนาคต   
  
 การผนวกยีนตานทาน (pyramiding gene) ท่ีใหคาเปอรเซ็นตดัชนีความตานทานแบบกวาง 
(BSR) สูงตอประชากรเช้ือสาเหตุโรคขอบใบแหงในประเทศไทย อาทิยีนตานทาน xa5, Xa4  Xa7 
และ Xa21 เขาดวยกันในขาวสายพันธุตางๆ มีผลใหสายพันธุขาวเหลานั้นแสดงความตานทานตอ
เช้ือไดกวางขวางมากขึ้น ท้ังนี้การมียีนตานทานมากกวาหนึ่งยีนสามารถเพ่ิมระดับของความ
ตานทานตอเช้ือโรคขอบใบแหงหลายสายพันธุมากขึ้น เม่ือเปรียบเทียบกับขาวท่ีมีเพียงยีนตานทาน
เพียงชนิดเดียวและยังเปนแนวทางท่ีทําใหความตานทานโรคขอบใบแหงดํารงอยูไดยาวนานมากขึ้น 
(Sanchez et al.,2000) 
 
 1.2.2  การจัดกลุมความสัมพันธของเช้ือแบคทีเรีย Xoo โดยการวิเคราะหคาความเหมือน
จากคาความยาวของแผลในขาว NILs   
  
 ขอมูลความยาวแผลไดถูกนํามาวิเคราะหคาความเหมือน (similarity) โดยคํานวณดวยคา 
Canberra ‘s coefficient และจัดกลุมดวยวิธี UPGMA เพ่ือสรางแผนภูมิ (dendrogram) สาหรับจัด
กลุมเช้ือแบคทีเรีย Xoo และเปรียบเทียบกับ ความรุนแรงของเช้ือสาเหตุ (virulent) แหลงท่ีเก็บ
(location) และประเภทของพืชอาศัย (host) (ภาพท่ี 11) พบวาการจัดกลุมไมสามารถจัดตาม
ความสัมพันธกับปจจัยท้ังสามคือรูปแบบความรุนแรงของเช้ือสาเหตุ (virulent patern) แหลงท่ีเก็บ
และประเภทของ hostไดอยางชัดเจน  
 
 โดย dendrogram ท่ีคาความเหมือน 50 % สามารถแบงกลุมเช้ือไดเปน 2 กลุมหลัก คือกลุม 
A1 ซ่ึงประกอบดวยสมาชิกจํานวน 85 ไอโซเลท โดยเปนเช้ือจากทุกกลุม pathotype (ตารางท่ี 7) ท้ัง
ท่ีเปนเช้ือประเภทมีความรุนแรง (virulent) จํานวน 82 ไอโซเลท  และไมรุนแรง (Avirulent) จํานวน 
3 ไอโซเลท  กลุมท่ี A2 ประกอบดวยเช้ือจํานวน 5 ไอโซเลทโดยสวนใหญมีความไมรุนแรง ตอขาว 
NILs  ไดแก 0303 TXO5 TXO14 TXO21 สวนอีก 1 ไอโซเลทเปนประเภทรุนแรง เปนท่ีนาสังเกตุ
วาเช้ือท่ีมีลักษณะไมรุนแรง (Avirulent) นั้นสามารถพบไดจากทุกประเภทของพันธุขาวท่ีเปนพืช
อาศัย อาทิเชนขาวท่ีไมทราบชนิดพันธุ(unknown) ขาวกําลังปรับปรุง ขาวปลูกเชิงการคา ขาวหอม
มะลิ105 ขาวเหนียวกข.6 เปนตน  อยางไรก็ตามนอกจากลักษณะจําเพาะทางพันธุกรรมของเช้ือท่ีทํา
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ใหแตละไอโซเลทมีความรุนแรงแตกตางกันตามท่ีมีรายงานแลวนั้น สภาพแวดลอมท่ีเปล่ียนแปลง
ไปก็เปนสาเหตุท่ีทําใหเช้ือมีความรุนแรงแปรเปล่ียนไปเชนกัน (Scortichini et al. 2002) ดังนั้นการ
ทดสอบในสภาพเรือนทดลองก็อาจจะเปนเหตุหนึ่งของความแตกตางกันในลักษณะของความ
รุนแรงของเช้ือเนื่องจากสภาพโรงเรือนอาจมีความเหมาะสมตอเช้ือบางกลุมทําใหเช้ือแสดงความ
รุนแรงมาก และบางกลุมอาจมีความรุนแรงนอยลง  อีกประการท่ีสําคัญคือชวงการเก็บรักษาท่ี
ยาวนานอาจเปนสาเหตุใหความรุนแรงของโรคลดต่ําลงโดยพบวาเช้ือสวนใหญท่ีเปนเช้ือท่ีไม
รุนแรงนั้น เปนเช้ือท่ีเก็บรักษามาแลวมากกวา 4 ป  
 
 เม่ือพิจารณาความเหมือนท่ี 75 % สามารถแบงกลุมเช้ือเปนกลุมยอยไดจํานวน 17 กลุม 
โดยกลุม C15 และ C17 เปนกลุมใหญท่ีสุดประกอบดวยสมาชิกจํานวนเทากับ 40 และ 21ไอโซเลท 
ตามลําดับ สวนกลุมอ่ืนๆ อีก 15 กลุมมีจํานวนสมาชิกกลุมละประมาณ 1-5 ไอโซเลทเทานั้น ซ่ึง
ช้ีใหเห็นวาเช้ือท่ีใชทดสอบนี้มีความหลากหลายทางพันธุกรรม ซ่ึงสอดคลองกับการศึกษาท่ีผานมา
ในภูมิภาคเอเซียตะวันออกเฉียงใต เชนในประเทศหภาพพมา Lwin (2006) รายงานวาสามารถ
แบงกลุมเช้ือแบคทีเรีย Xoo จํานวน 32 ไอโซเลทท่ีรวบรวมจาก 4 ภาคของพมาเปน 19 race สวน 
Kosawang (2005) ซ่ึงศึกษาในประเทศไทยไดจัดกลุมเช้ือสาเหตุจากภาคเหนือจํานวน 30 ไอโซเลท 
เปน 20 กลุมพันธุ ผลการวิจัยเหลานี้แสดงถึงความหลากหลายทางพันธุกรรมอยางสูงของเช้ือสาเหตุ
โรคขอบใบแหงในภมิูภาค 
 
 เม่ือพิจารณาพันธุกรรมของเช้ือท่ีเก็บมาจากพันธุขาวท่ีแตกตางกันหรือพ้ืนท่ีตางกันพบวา
สวนใหญมีความแตกตางกันทางพันธุกรรมท่ีชัดเจน สวนเช้ือท่ีเก็บมาจากพันธุขาวเดียวกัน หรือใน
แหลงปลูกขาวเดียวกันนั้นมีความแตกตางทางพันธุกรรม อาทิเชนเช้ือ 4 ไอโซเลทจากจังหวัด
สุโขทัยคือ TXO26 TXO28 TXO31 และ TXO32 ท่ีเก็บจากพ้ืนท่ีเดียวกันและจากพันธุขาวสุพรรร
บุรี 1 พบวาจัดอยูในกลุมพันธุกรรมท่ีแตกตางกัน ขณะท่ี 3 ไอโซเลทท่ีไดจากศูนยวิจัยขาว
อุบลราชธานีไดแก TXO101 TXO104 และ TXO109 ซ่ึงเก็บในแปลงเดียวกันแตตางพันธุขาวกัน 
สามารถจัดอยูในกลุมพันธุกรรมเดียวกันได ท่ีนาสนใจคือในกลุมยอย C15.1 พบวาหากพิจารณาท่ี
ความเหมือนท่ี 85% มีสมาชิกจํานวน 21 ไอโซเลทซ่ึงไดมาจาก 4 จังหวัดของภาคอิสานไดแก 
จังหวัดขอนแกน รอยเอ็ด อุดรธานีและอุบลราชธาน ีการท่ีบางไอโซเลทเก็บมาจากพ้ืนท่ีตางกันเเละ
จากพันธุขาวตางกันสามารถจัดอยูในกลุมเดียวกันไดนั้นสอดคลองกับงานทดลองของ Tika et al. 
(1999) ท่ีศึกษาการจัดกลุมเช้ือ Xoo ในประเทศเนปาลโดยทดสอบแยกเช้ือจากแหลงปลูกขาวและ
จาก host ท่ีเปนพันธุขาวแตกตางกันแลวนํามาตรวจสอบลักษณะทาง genotype พบวาเช้ือบางกลุม
ท่ีมาแหลงปลูกขาวตางกันและ host ตางกันมีลักษณะทาง genotype เหมือนกัน 

47 
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1.2.3  การจัดกลุมความสัมพันธของขาวจํานวน 35 สายพันธโดยใชความยาวของแผลท่ีเกิด
จากการเขาทําลายของเช้ือแบคทีเรีย Xoo จํานวน 90 ไอโซเลท  
  
        ขอมูลความยาวบาดแผลในถูกนํามาใชวิเคราะหคาความเหมือน โดยการคํานวณดวย
คา Canberra‘s coefficient และนํามาจัดกลุมดวยวิธี UPGMA (ภาพท่ี 12) พบวาสายพันธุขาวท่ีใช
ทดสอบสามารถแบงไดเปน 3 กลุมตามความสามารถในการตานทานตอเช้ือสาเหตุโดยมีคาความ
เหมือนท่ี 65 % โดยขาวในกลุม A3 ซ่ึงประกอบดวยสายพันธุ IRBB5 และ IR62266 โดยท้ังสองมี
ยีนตานทาน xa5 มีความตานตอเช้ือสาเหตุสูง และกวาง โดยสามารถตานทานไดทุกกลุมเช้ือสาเหต ุ
สวนขาวในกลุม A2 ประกอบดวยขาวสายพันธุ IRBB7 และ BA5 ซ่ึงมียีน Xa7 สามารถตานทานได 
66 % ของจํานวนเช้ือสาเหตุท่ีใชทดสอบ (ตารางท่ี7) สวนขาวในกลุม A1 ประกอบดวยขาว จํานวน 
31 สายพันธุแสดงความตานทานจําเพาะตอกลุมเช้ือ 
  
 หากแบงกลุมของขาวท่ีระดับคา similarity ท่ี 75 % พบวาสามารถแบงกลุมขาวไดแบง 8 
กลุมตามระดับความตานทานตอเช้ือสาเหตุ ไดแก กลุม B1 และ B2 ท่ีประกอบดวยขาวกลุมเดียว
กับขาว NILs ท่ีมี ยีน Xa3  xa8  Xa10  xa13 Xa14 ขาวพ้ืนเมืองและขาวพันธุ check ออนแอ โดย 
กลุม B1 ท่ีประกอบดวย 2 กลุมยอยคือ กลุม  B1-1 ท่ีคอนขางออนแอและ  B1-2 ท่ีออนแอปานกลาง 
สวนขาวกลุม B3 ท่ีเปนกลุมขาวท่ียีน Xa21 เหมือนกันคือขาว IRBB21 และ IR1188 (Jataboon 
et.al., 2004) โดยนี้เปนกลุมตานทานปานกลาง สวนขาวกลุม B4 B5 และ B6 ท่ีอยูกลุมเดียวกับขาว
ท่ียีน Xa4 และ Xa7 เปนกลุมตานทาน สวนขาวกลุม B7 และ B8 คือกลุม ท่ีมียีน xa5 ท่ีความตาน
อยางสูงตอทุกกลุมเช้ือสาเหตุ ในกลุมขาว B3 ท่ีระดับคา similarity ท่ี 80 % พบวาสามารถจัดกลุม 
ขาว  IRBB4 และ ขาว IR64 ท่ี มี ยีนตานทาน Xa4 เหมือนกันจึงจัดอยู ในกลุมเดียวกันได 
(Davierwala et al.2001) ดังนั้นสายพันธุอ่ืนๆท่ีอยูกลุมนี้ไดแก ขาวพันธุปรับปรุงของไทยคือ 
สุพรรณบุรี1 ชัยนาท1 และ ขาว 23-215 หรือขาวหอมกําแพงแสนและขาวพันธุปรับปรุงจาก
ตางประเทศคือ ขาว IR57514 ขาว Abhaya และขาว CT9993 จึงมีแนวโนมท่ีมี ยีน Xa4 เชนเดียวกัน
กับขาว IRBB4 และ ขาว IR64   
 
 ถึงแมวาขาวสายพันธุ IRBB5 และ IR62266 ตางมียีน xa5 ท่ีมีความตานสูงตอทุกกลุม
เช้ือสาเหตุท่ีทดสอบก็ตาม  หากเปรียบเทียบความยาวของแผลระหวางท้ังสองสายพันธุตอการเขา
ทําลายของเช้ือชนิดเดียวกัน พบวาขาวสายพันธุ IRBB5 มีความยาวของแผลท่ียาวกวาท่ีพบในขาว  
สายพันธุ IR62266 ในหลายไอโซเลทท่ีใชทดสอบ เชน TXO105, TXO106, TXO 108 และ TXO 
136 (ตารางภาคผนวกท่ี 3) จากการศึกษาของ ภมร (2548) ในการสืบหายีนตานทานของขาวสาย
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พันธุ IR62266 ตอเช้ือแบคทีเรีย Xoo จากภาคกลางของประเทศไทยพบวานอกจากยีนตานทานท่ี
เปนยีนหลักอยาง xa5 แลว ขาวสายพันธุ IR62266 ยังมียีน อ่ืนๆท่ีเกี่ยวของกับความตานทานท่ีมี
ตําแหนงบนโครโมโซมท่ี 4 ดวยเหตุนี้จึงมีความเปนไปไดวายีนดังกลาวอาจจะชวยเสริมทําใหขาว 
สายพันธุ IR62266 มีความตานทานมากกวาขาวสายพันธุ IRBB5  
 
 จากการทดสอบนี้สามารถคัดเลือกสายพันธุขาวเพ่ือเปนขาวชุดทดสอบ differential host 
set (DFH) ท่ีมีจํานวนลดลงจาก 35 สายพันธุเปน 10 สายพันธุท่ีเปนตัวแทนจากกลุมยอยตางๆ
จํานวน 10 กลุมเพ่ือความสะดวกและรวดเร็วในการทดสอบตอเช้ือสาเหตุและการจําแนกยีน
ตานทานโรคขอบใบแหงของเช้ือแบคทีเรีย Xoo ในประเทศไทยตอไป 
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ตารางที ่7  การจัดกลุมสายพันธุเช้ือ Xanthomonas oryzae pv. oryzae (Xoo) ท่ีไดจากการวิเคราะห 
     pathotype group โดยให R คือ ตานทาน (resistance); มีความยาวบาดแผลเทากับ 0-6 cm. 
     และ S คือออนแอ (susceptible);  มีความยาวบาดแผลมากกวา 6 cm. 

 

สายพันธุขาว NILs/Gene สายพันธุ Check 
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RD
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1 1 R R R R S R S R R R S S 
2 7 R R R R R R R R R R R R 
3 1 R R R R R R R S R R S S 
4 2 R R R R R S S S S R R S 
5 4 R R R R R S S R R R S S 
6 1 R R R R R S S S R R S S 
7 1 R S R R S S S S S R S S 
8 1 R S R R R S S S R R S S 
9 9 S R R S S S S S S R S S 

10 6 S R R S S S S S R R S S 
11 6 S R R R S S S S S R S S 
12 2 S R R R S S S R S R S S 
13 8 S R R R S S S S R R S S 
14 6 S R R R R S S S S R S S 
15 1 S R R R R R S R R R S S 
16 2 S R R R R S S R R R S S 
17 2 S R R R R S S S R R S S 
18 1 S R R S R S S S S R S S 
19 12 S S R S S S S S S R S S 
20 1 S S R S S S S R S R S S 
21 7 S S R R S S S S S R S S 
22 1 S S R R S R S S R R S S 
23 6 S S R R S S S S R R S S 
24 1 S S R R R S S R R R S S 
25 1 S S R S R S S S S R S S 

% BSR 90 20.0 65.6 100.0 66.7 33.3 12.2 8.9 21.1 44.4 100.0 8.9 6.7 
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ภาพที่ 11  แผนภาพแสดงจากการจัดกลุมเช้ือ แบคทีเรีย Xoo จํานวน 90 ไอโซเลท ตามความรุนแรง

ในการเกิดโรคขอบใบแหงของเช้ือในพันธุขาวคูแฝด (NILs) จํานวน 9 สายพันธุ 
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ภาพที่ 11  (ตอ)  
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ภาพที่ 12  แผนภาพแสดงการจัดกลุมพันธุขาวจํานวน 35 สายพันธุ จากความรุนแรงในการเกิดโรค

ขอบใบแหงของเช้ือ Xoo จํานวน 90 ไอโซเลท ใน ดวยโปรแกรม NTSYS-pc version 
2.01 โดย similarity คํานวณดวยคา Canberra ‘s coefficient ท่ีใชคือ จัดกลุมดวยวิธี 
UPGMA   
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2.  ผลการจําแนกความหลากหลายทางพันธุกรรมตานทานโรคขอบใบแหงของขาวพันธุพ้ืนเมือง 
  
 2.1  การศึกษาความตานทานโรคขอบใบแหงของขาวพ้ืนเมือง 
  

            เม่ือนําขอมูลความยาวของแผลในขาวพ้ืนเมืองจํานวน 182 สายพันธุมาวิเคราะห
ความตานทานแบบกวาง (broad spectrum resistance, BSR) สามารถแบงกลุมขาวพ้ืนเมืองได 2 
กลุมใหญตามระดับความตานทาน โดยกลุมท่ี 1 เปนกลุมขาวท่ีมีคา % BSR ชวงระหวาง 0-50 
เปอรเซ็นต ขาวในกลุมนี้จํานวน 169 สายพันธุ แสดงความออนแอ และตานทานปานกลาง ซ่ึงคิด
เปนรอยละ 97 ของพันธุท่ีใชทดสอบท้ังหมด กลุมท่ี 2 เปนกลุมขาวท่ีแสดงความตานทานอยางสูง มี
คา% BSR มากกวา 50% (ตารางท่ี 8 ) ซ่ึงประกอบดวยขาวจํานวน 13 สายพันธุ หรือคิดเปนรอยละ 3 
ของพันธุท่ีใชทดสอบท้ังหมด (ภาพท่ี 13) ขาวพ้ืนเมือง 13 สายพันธุประกอบดวย ขาวบือเปรอมือ 
ขาวเบือนอมู ขาวเชียงรุง 502 ขาวยากู ขาวเชียงรุง ขาวนาปรัง ขาวพวงนาค 16 ขาวเการวง 88 ขาว
เหลือง 52 ขาว กข.6 เมล็ดยาว ขาวดอกพะยอม ขาวน้ําสะกุย 19 และขาวเสมอใจ (ตารางท่ี 9) 
 
 สําหรับขาวท่ีปรับปรุงและแนะนําใหปลูกโดยกรมการขาวจํานวน 25 สายพันธุ พบวา 9 
สายพันธุใหคาดัชนีความตานทานสูงมากกวา 50 เปอรเซ็นตไดแก ขาวพันธุ กข.7 กข.25 พิษณุโลก
60 สุพรรณบุร ี1 สุพรรณบุรี 2 สุพรรณบุรี 90 กข. 23 หอมคลองหลวง และ ปทุมธานี 1 แสดงให
เห็นความสําเร็จท่ีผานมาในการปรับปรุงพันธุขาวของกรมขาวซ่ึงขาวสายพันธุดังกลาวสามารถ
ตานทานเช้ือแบคทีเรียสาเหตุโรคขอบใบแหงในพ้ืนปลูก (ตารางท่ี 10)  
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ตารางที ่8  แสดงเปอรเซ็นตคาดัชนีความตานทานแบบกวาง (%BSR) ของขาวพ้ืนเมืองจํานวน 182  
     สายพันธุและขาวปลูกจํานวน 26 สายพันธุตอเช้ือแบคทีเรียสาเหตุจํานวน 13 ไอโซเลท  
 

No. สายพันธุ BSR No. สายพันธุ BSR No. สายพันธุ BSR No. สายพันธุ BSR 
1 บือตาโม 27.3 26 เบลจัวะ 16.7 51 เบลไจ 18.2 76 บือคูได 18.2 
2 ขาวบากอก 15.4 27 เบลไจ 25.0 52 บือโซ 18.2 77 ฌางีดะ 8.3 
3 ขาวแพรป 16.7 28 เบลเบลาจัวะ 22.2 53 บือกวา 16.7 78 เชียงรุง502 83.3 
4 ขาวแพรดอ 16.7 29 บือเนอมู 69.2 54 เบลกะมอ 18.2 79 ยากู 75.0 
5 ขาวซิว 15.4 30 บือปอิกอ 16.7 55 เบลดะ 22.2 80 บือซิ 16.7 
6 ขาวแพรนา 8.3 31 บือกวา 16.7 56 ขาวแพรกลาง 8.3 81 บือพะทอ 16.7 
7 ขาวเหลืองนอย 8.3 32 เบลกะมอ 15.4 57 เบลปอซิ 9.1 82 ขาวหลวง 30.0 
8 บือกวา 15.4 33 ขาวลายหลวง 16.7      58 บือม่ือ 15.4 83 ปางอุง 25.0 
9 บือซอมี 23.1 34 เบลปอซา 16.7 59 บือขา 18.2 84 บือกิ 18.2 
10 บือเซอะลา 15.4 35 บือม่ือ บือกอ 16.7 60 บือโพปร ิ 8.3 85 แซะลา 9.1 
11 ขาวซิว 18.2 36 บือปอิซอวะ 18.2 61 บือซอมี 18.2 86 แซะเน 18.2 
12 บือกวา 16.7 37 บือเกษตร 18.2 62 บือปอิ 18.2 87 ขาวเหลืองหอม 23.1 
13 บือปอิ 25.0 38 บือขา 16.7 63 ขาวเมอ 18.2 88 จะพูมา 10.0 
14 บือคึ 7.7 39 บือโปะโละ 16.7 64 ขามเหนี่ย 18.2 89 ลาซอ 18.2 
15 บือโปะโละ 23.1 40 บือซอมี 16.7 65 บือแมวพะโดะ 11.1 90 วอจี่ซะ 16.7 
16 บือกวา 16.7 41 ขาวแพร 15.4 66 บือแมวซิแก 18.2 91 เชียงรุง 83.3 
17 บือซอมี 23.1 42 บือทอวา 9.1 67 มะแป 22.2 92 อะอิ 15.4 
18 บือปอิปอสี 7.7 43 บือกิ 8.3 68 นิกอ 11.1 93 ผา37-3-6 15.4 
19 บือกิ 16.7 44 บือเขวะ 7.7 69 SMGC89001 9.1 94 เจาชอ 15.4 
20 บือกะ 18.2 45 บือพะโดะ 16.7 70 ดามูดะ 16.7 95 พันธุเต้ีย 7.7 
21 บือซอมี 16.7 46 ขาวดอกพุด 7.7 71 ขะสอ 8.3 96 กาบชาง 15.4 
22 บือโคคี 11.1 47 ขาวเหมยหลวง 15.4 72 แพรวา 8.3 97 ขาวโปงไคร 22.2 
23 น้ําร ุ 15.4 48 ขาวบาตาล 15.4 73 บือพะดู 10.0 98 เจาลีซอ 38.5 
24 บือเปรอม่ือ 66.7 49 บือโปะโละ 18.2 74 ไครหม่ีสา 9.1 99 จาวลาซอ 22.2 
25 เบลเกษตร 25.0 50 บือซอมี 20.0 75 ขาวดํา 10.0 100 ขาวทนหนาว 30.8 
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ตารางที ่8  (ตอ)  
 

No. สายพันธุ BSR No. สายพันธุ BSR No. สายพันธุ BSR No. สายพันธุ BSR 
101 ขาวนาปรัง 72.7 128 เมล็ดมะขาม 7.7 155 ผาโกงนอย 8.3 182 หอมพมา  46.2 
102 เหลืองทองนาปรัง 15.4 129 ขวาง 16.7 156 ขาวลี้ 20.0 183 กข.1 8.3 
103 พวงนาค16 80.0 130 แกว 16.7 157 กาบแกว 16.7 184 กข.4 30.8 
104 เการวง88 54.5 131 เฟองคํา 8.3 158 กาบซาง 9.1 185 กข.7 76.9 
105 เหลือง52 75.0 132 แตงออน 10.0 159 หอมลาว 30.0 186 กข.10 23.1 
106 ประดูแดง 15.4 133 เล็บชาง 15.4 160 เชียงแสน 9.1 187 กข.23 100.0 
107 เหมยนอง62-M 9.1 134 มหาวงศ 15.4 161 หลวงเสวย 20.0 188 กข.25 61.5 
108 ดอเชียงใหม 9.1 135 ผาโคง 25.0 162 ตนเล็ก 14.3 189 พิษณุโลก60 60.0 
109 สันปาตองดอ 15.4 136 ลูกเขย 20.0 163 ลอย 18.2 190 สุพรรณบุรี1 83.3 
110 กข.6(เมล็ดยาว) 61.5 137 มะตาล 9.1 164 พวงหางหมี 10.0 191 สุพรรณบุรี2 100.0 
111 กข.6(เมล็ดใหญ) 15.4 138 ลาบนอย 15.4 165 อีลุง 18.2 192 สุพรรณบุรี60 58.3 
112 เหนียวหอม 25.0 139 ดอมานะ 16.7 166 ขาวแดง 36.4 193 สุพรรณบุรี90 84.6 
113 หางยี71 23.1 140 เลือดวัว 16.7 167 เจานาง 7.7 194 ปทุมธานี60 58.3 
114 ดอกเหลือง88 23.1 141 วังซอน 15.4 168 สันปาขาว 15.4 195 หอมคลองหลวง 83.3 
115 เผือกน้ํา43 22.2 142 เสมอใจ 53.8 169 เหลืองหลวง 7.7 196 เวียดนาม1 33.3 
116 ขาวกล่ํา 16.7 143 ขาวตาเสียม 8.3 170 แมแปก 7.7 197 ไทซุง 16.7 
117 เหนียวหมาหอน 25.0 144 นางหมาผอบ 16.7 171 มะตาลป 15.4 198 ปทุมธานี1 72.7 
118 ใบลด 11.1 145 ขาว 9.1 172 เหลืองประทาน 16.7 199 บาสมาติ370 25.0 
119 ดอกพยอม 66.7 146 ดอกพุดลาย 18.2 173 ขาวมุม 15.4 200 กข.15 16.7 
120 ข้ีกามแดง 25.0 147 มาน้ําโพธิ ์ 16.7 174 ปลาว 9.1 201 กข.8 15.4 
121 ดอแพร 18.2 148 แมหาง 30.0 175 ลายนอย 23.1 202 กข.6 9.1 
122 หอมอม 20.0 149 พวงหางยี 18.2 176 ลาบหลวง 8.3 203 กข.15 8.3 
123 ข้ีกามใหญ 33.3 150 นางกาย 23.1 177 ดงนอย 15.4 204 กข.11 18.2 
124 น้ําสะกุย19 58.3 151 ดอขาว 15.4 178 หอมนางนวล 25.0 205 IR62266 100.0 
125 ขาวหอมเมืองพาน 36.4 152 กาบออย 7.7 179 ข้ีตมขาว 15.4 206 IR64 84.6 
126 เหนียวหอมมะลิ 18.2 153 เมาะผั่ว 15.4 180 ขาวปากหมอ 23.1 207 IR1188 76.9 
127 กาบดํา 8.3 154 เฟองเหลือง 15.4 181 หอมพมา No.12 15.4 208 CT9993 76.9 
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ภาพที่ 13  กราฟแสดงเปอรเซ็นตคาดัชนีความตานทาน (%BSR) ของขาวพ้ืนเมืองจํานวน 182 สาย 
                  พันธุตอเช้ือแบคทีเรีย Xoo จํานวน 13 ไอโซเลท ขาวพ้ืนเมืองจํานวน 13 สายพันธุ  
                  มีคา % BSR มากกวา 50 %  ดังนี้คือ 1. ขาวเสมอใจ 2. ขาวเการวง 88 3. ขาวน้ําสะกุย 19  
                  4. ขาว กข.6 (เมล็ดยาว) 5. ขาวบือเปรอมือ 6. ขาวดอกพะยอม 7. ขาวเบือนอมู  
                  8. ขาวนาปรัง 9. ขาวยากู 10. ขาวเหลือง 52 11. ขาวพวงนาค 16  12.ขาวเชียงรุง 502  
                  13. ขาวเชียงรุง 
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 2.2  การทดสอบความตานทานตอโรคขอบใบแหงของสายพันธุพอ-แมท่ีใชในการศึกษา
ทางพันธุศาสตร  
   

           เม่ือพิจารณาความรุนแรงในการเกิดโรคขอบใบแหงของเช้ือ Xoo จํานวน 13 ไอ
โซเลท ขาวสายพันธุเชียงรุง 502  เชียงรุง และ นาปรัง จัดอยูในกลุมท่ีมีความตานทานดีเชนเดียวกับ 
ขาว IRBB-4 ท่ีมียีนตานทาน Xa4 (ภาพท่ี 14) ซ่ึงแสดงใหเห็นวาขาวพันธุพ้ืนเมืองสายพันธุดังกลาว
มีศักยภาพในการนําไปใชเปนแหลงความตานทานในการปรับปรุงพันธุตอไป ซ่ึงในการศึกษายีน
ควบคุมความตานทานโรคขอบใบแหงในขาวพ้ืนเมืองไทยไดทําการคัดเลือก ขาวเชียงรุง502 มาเปน
วัสดุในการศึกษาโดยไดผสมกับขาวพันธุออนแอเพ่ือสรางสรางประชากรรุนท่ี 2 (F2) ใชในการสืบ
หาตําแหนงของยีนตานทานโดยวิธีการคนหายีนอยางรวดเร็ว( gene tagging) ซ่ึงอาศัยความแตกตาง
ของรูปแบบของเครื่องหมายโมเลกุลดีเอ็นเอในกลุมของลูกท่ีแสดงความตานทานและออนแอ  
 
 จากการทดสอบปลูกเช้ือแบคทีเรียสาเหตุโรคขอบใบแหงสายพันธุ TXO 136 พบวาให
ความแตกตางของความยาวแผลในระหวางขาวแตละสายพันธุ (ภาพท่ี15) โดยพันธุ ขาว IRBB5 
(xa5) และ ขาว IRBB4 (Xa4) นั้นมีคาเฉล่ีย 1.0 และ 1.3 เซนติเมตรตามลําดับ พันธุ ขาว KDML105 
และพันธุขาวอีนอย นั้นมีคาเฉล่ีย 20.0 และ 23.8 เซนติเมตรตามลําดับขาว สวนพันธุขาว IRBB21 
(Xa21) มีคาเฉล่ีย 4.8 เซนติเมตร  รวมท้ังพันธุพอแมท่ีใชมีความแตกตางกนัสูงคือ พันธุ ขาวเชียงรุง 
502 (CR502) และขาวกข.6*Blast (RGDU 334-3-11-1-1-179)  นั้นมีคาเฉล่ีย 1.0 และ 17.0 
เซนติเมตรตามลําดับ และในประชากรพันธุขาวนั้นพบวามีการกระจายตัวของลักษณะความ
ตานทานท่ีเกิดขึ้น  
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ภาพที่ 14  dendrogram การจัดกลุมความรุนแรงในการเกิดโรคขอบใบแหงของเช้ือ Xoo จํานวน 13  
                 ไอโซเลท ในพันธุขาวจํานวน 22 สายพันธุ ดวยโปรแกรม NTSYS-pc version 2.01 โดย   
                 คา similarity คํานวณดวยคา Canberra‘s coefficient จัดกลุมดวยวิธี UPGMA สามารถ 
                 แบงกลุมสายพันธุขาวได 4 กลุมท่ีระดับความเหมือน 65 % 
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ภาพที่ 15  แสดงระดับความรุนแรงของโรคขอบใบแหงของไอโซเลท TXO136 ท่ีทดสอบกับพันธุ 
                 ขาวจํานวน 7 สายพันธุ ไดแก 1. KDML105 2. ขาวเชียงรุง 502 3. ขาวกข.6*Blast  
                 (RGDU 334-3-11-1-1-179) 4. ขาวอีนอย 5. ขาว IRBB21 (Xa21) 6. ขาว IRBB5 (xa5)  
                 และ 7. ขาว IRBB4 (Xa4) 
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ตารางที ่9  แสดงเปอรเซ็นตคาดัชนีความตานทานแบบกวาง (%BSR) ของขาวพ้ืนเมืองจํานวน 13 
     สายพันธุท่ีตานทานกับเช้ือแบคทีเรียสาเหตุจํานวน 13 ไอโซเลท  

 
 

    Isolates/Pathotype group 
    9 6 13 10 22 21 12 17 2 3 23 11 19   

No. Cultivars TX
O1

36 
TX

O4
9 

TX
O6

1 
030

4 
TX

O4
0 

TX
O1

6 
TX

O3
4 

009
6 

030
3 

TX
O4

 
960

3 
TX

O1
13 

TX
O1

32 
%B

SR
 

1 เสมอใจ R S S R R R S R R R S S S 53.8 
2 เการวง 88 R R S R S S S S R R R S R 54.5 
3 น้ําสะกุย 19 R R S R R S R  R R S R S 58.3 
4 กข.6 (เมล็ดยาว) R R S R S S S R R R R S R 61.5 
5 บือเปรอม่ือ S R R R S S R R R R R S R 66.7 
6 ดอกพยอม R R S S S S R  R R R R R 66.7 
7 บือเนอมู S R R R S S R R R R R R R 69.2 
8 ขาวนาปรัง R R R R S S R R R R R S  72.7 
9 ยากู R R S R S R R  R R R S R 75.0 
10 เหลือง 52 R R S R S S R R R R R S R 75.0 
11 พวงนาค16 R R R R  S R  R R R  S 80.0 
12 เชียงรุง 502 R R R R S S R R R R R R  83.3 
13 เชียงรุง R R R R S S R R R R R R   83.3 

 
 

โดยกําหนดให R คือ ตานทาน (resistance) และ S คือ ออนแอ (susceptible) 
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ตารางที่ 10  แสดงเปอรเซ็นตคาดัชนีความตานทานแบบกวาง (%BSR) ของขาวสายพันธุการคา
       จํานวน 11 สายพันธุท่ีตานทานกับเช้ือแบคทีเรียสาเหตุจํานวน 13 ไอโซเลท  
 

 

    Isolates/Pathotype group 
    9 6 13 10 22 21 12 17 2 3 23 11 19   

No. Cultivars TX
O1

36 
TX

O4
9 

TX
O6

1 
030

4 
TX

O4
0 

TX
O1

6 
TX

O3
4 

009
6 

030
3 

TX
O4

 
960

3 
TX

O1
13 

TX
O1

32 
%B

SR
 

1 สุพรรณบุรี 60 S R R R S S R R  R S S R 58.3 
2 ปทุมธานี 60 S R  R  S R R R R R S S 58.3 
3 พิษณุโลก 60 S S R  S S  R  R R S R 60.0 
4 กข.25 S R R R S R R R R R S S S 61.5 
5 ปทุมธานี1 S R R S S R R R R R R   72.7 
6 กข.7 S R R R S S R R R R S R R 76.9 
7 สุพรรณบุรี1 S R R R S  R R R R R R R 83.3 
8 หอมคลองหลวง R R R R S  R R R R R S R 83.3 
9 สุพรรณบุรี 90 R R R R S R R R R R R S R 84.6 
10 กข.23 R R R R R R R R  R R R R 100.0 
11 สุพรรณบุรี 2 R R R R   R R R R R R R R 100.0 

 
 
โดยกําหนดให R คือ ตานทาน (resistance) และ S คือ ออนแอ (susceptible) 
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3.  ผลการศึกษาการถายทอดลักษณะความตานทานโรคขอบใบแหงของขาวสายพันธุ เชียงรุง502 
   

 3.1  การกระจายตัวของความยาวแผลในประชากรรุนท่ี 2 
   

        ประชากรขาว F2 จํานวน 219 สายพันธุนั้นคาความยาวแผลระหวาง 0.9 เซนติเมตร 
(ตานทาน) ถึง 18.0 เซนติเมตร (ออนแอ) เม่ือนําขอมูลดังกลาวมาจัดแบงกลุมตามความยาวของแผล
ท่ีเกิดโรค  สามารถแบงออกไดเปน 18 กลุมโดยท่ีแตละกลุมมีความยาวแผลแตกตางกัน 1.0 
เซนติเมตร โดยกลุม 1-6 มีความยาวแผลตั้งแต 0-6 เซนติเมตรโดยจัดใหเปนกลุมตานทาน และกลุม 
7 ถึง 18 คือมีความยาวแผลมากกวา 6 เซนติเมตรขึ้นไป จัดใหเปนกลุมออนแอ ในสายพันธุพอ-แม 
เชียงรุง 502 และ กข.6 *Blast (RGDU 334-3-11-1-1-179) มีคาเฉล่ียความยาวแผล 1.0 และ 18.5 
เซนติเมตรตามลําดับซ่ึงแตกตางกันอยางชัดเจน เม่ือนําสัดสวนของการกระจายตัวในลักษณะ
ตานทานและออนแอมาวิเคราะหทางสถิติ พบวา การกระจายตัวของความยาวแผลในประชากรมี
คาเฉล่ียเทากับ 6.4 เซนติเมตร และ คา Standard deviation เทากับ 5.0 เซนติเมตร โดยลูกสวนมาก
อยูในกลุมท่ีมีความตานทาน ( ภาพท่ี 16)  

 
 

 
 

 
 
 

 
 
 
 
 
 
ภาพที่ 16  การกระจายตัวของประชากรตอ คาความรุนแรงในการเกิดโรคขอบใบแหงตามความยาว  
                 ของโรคท่ีเกิดจากการปลูกเช้ือ TXO136 ในประชากร F  ของคูผสม CR502/RD6*Blast  
                 (RGDU 334-3-11-1-1-179) เปรียบเทียบกับการเกิดโรคในพันธุพอแม 
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การทดสอบ Chi-square test ช้ีใหเห็นวาสัดสวนของความตานทานตอออนแอนั้นเปน 3 ตอ 
1 โดยท่ีคาคา Chi-square เทากับ 1.65 ท่ี df 1 และมีคา P-value เทากับ 0.19 (คา X2 ท่ี P-value0.01 = 
6.63 และ P-value 0.05 = 3.84) ซ่ึงเปนคาท่ีนอยกวาคา critical ทําใหการจัดแบงกลุมท่ีอัตราสวนนี ้
ยอมรับทางสถิติ (ตารางท่ี 11) ซ่ึงผลดังกลาวสอดคลองกับอัตราสวนการกระจายตัวของประชากร
ช่ัวท่ี 2 (F2) ตามกฎของเมนเดลท่ีควบคุมดวยยีนเดนจํานวน 1 คู  
 
ตารางที ่11  การวิเคราะห Chi-square ของลักษณะตานทานกับออนแอในประชากร F2 ของคูผสม  
 

       
df =1 , P-value = 0.19 
 

 3.2  อัตราพันธุกรรมหรือความสามารถในการถายทอดลักษณะ  
  
        การวิเคราะหคาอัตราพันธุกรรม (heritability)ในประชากร F2 พบวา ลักษณะทาง
พันธุกรรมความตานทานโรคขอบใบแหงของขาวเชียงรุง 502 นี้จะสามารถถายทอดจากช่ัวท่ีหนึ่ง
ไปยังอีกช่ัวท่ีหนึ่งไดประมาณ 84.8 % และมีอิทธิพลของสภาพแวดลอมเขามาเกี่ยวของประมาณ 
15.2 % (ตารางท่ี 12) อันเปนผลใหการการคัดเลือกพันธุขาวท่ีมีลักษณะตานทานจากประชากรมี
ความถูกตองแมนยํา และเปนไปไดงาย เนื่องจากสายพันธุพอแมมีความแตกตางทางพันธุกรรม
ความตานทานสูง(ภาพท่ี14) ซ่ึงสงผลใหมีคา heritability สูงตามไปดวย (ทัศนีย, 2540)  
 
 
 
 
 
 
 

ลักษณะ Observe Expected Chi-square (3:1) 
Resistance   (1-6 cm.) 156 164.25 0.41 
Susceptible (>6 cm.)  63  54.75 1.24 
Total 219 219 1.65 
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ตารางที ่12  การวิเคราะหคา heritability ของลักษณะตานทานโรคขอบใบแหงของขาวเชียงรุง 502          
                    ในประชากร F2  
 

 
 3.3  การสืบหาหาเครื่องหมายโมเลกุลดีเอ็นเอท่ีวางตําแหนงใกลกับยนีควบคุมลักษณะ
ตานทานโรคขอบใบแหงจากประชากรช่ัวท่ี 2 
 

       3.3.1  การทดสอบหาเครื่องหมายโมเลกุล SSR marker ท่ีสามารถแยกความแตกตาง 
(polymorphism) ระหวางพันธุพอ-แม 
 
                  จากการทดสอบ SSR marker จํานวน 96 marker ในพันธุเชียงรุง502 (ตานทาน) 
และพันธุ กข.6* Blast (ออนแอ) พบวามี SSR marker จํานวน 17 markerท่ีใหความแตกตางระหวาง
สายพันธุเชียงรุง502 (ตานทาน) และพันธุ กข.6*Blast (ออนแอ) โดย SSR marker ดังกลาวมี
ตําแหนงวางอยูใน 7 โครโมโซม ไดแก โครโมโซมท่ี 2, 5, 7, 9, 10, 11 และ 12   (ตารางท่ี 13)  
  
 เม่ือนําเครื่องหมายโมเลกุล SSR marker ไปทดสอบในประชากรช่ัวท่ี 2 (F2) ท่ีมีการรวมดี
เอ็นเอ (pool DNA) ซ่ึงแบงเปน 2 กลุม คือ pool R (resistant) และ pool S (susceptible) ซ่ึงแตละ 
pool  ไดมาจากประชากร F2 ท่ีตานทานและออนแออยางละ 10 ตน พบวามีเครื่องหมายโมเลกุล 
SSR คือ RM144 และ RM254 ซ่ึงอยูบนโครโมโซมท่ี11 แสดงความแตกตางระหวาง pool R และ 
pool S อยางชัดเจน (ภาพท่ี 17) 
 
 
 
 
 
 

Source Sum of Squares df. Mean Square  Var. Comp.     Percent 
 

จีโนไทป ( genotypes) 9973.23 223 44.72 20.99 84.81 
คาคลาดเคล่ือน (error) 801.25 213 3.76 3.76 15.19 
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ตารางที ่13  จํานวน 17 เครื่องหมาย โมเลกุล Microsattelite marker (SSR marker) ท่ีใหความ      
                    แตกตางระหวางพันธุเชียงรุง502 (ตานทาน) และพันธุ กข.6* Blast (ออนแอ) 
 
Chromosome จํานวน 

Maker 
Microsattelite marker 

2 2 RM154 RM263  
5 1 RM164 
7 1 RM234 
9 1 RM245 
10 3 RM164 RM173 RM267 RM289 RM 334 RM408 RM507 
11 6 RM30 RM111 RM136 RM144 RM217 RM254 RM461 
12 3 RM2 RM8 RM11 RM125 RM234 RM248 RM436 
รวม 17  

 
 
ตารางที ่14  ลําดับเบสของเครื่องหมายโมเลกุล RM144 และ RM254 ท่ีวางตําแหนงอยู 
                   โครโมโซมท่ี 11 ท่ีแสดงความแตกตางระหวางกลุมท่ีตานทาน (pool R) และออนแอ   
                   (pool S) 
 
Primer Name Forward Primer Reverse Primer 

RM144 TGCCCTGGCGCAAATTTGATCC      GCTAGAGGAGATCAGATGGTAGTGCATG 

RM254 AGCCCCGAATAAATCCACCT             CTGGAGGAGCATTTGGTAGC 

 
ที่มา: Website www.gramene.org และ http://rice.kps.ku.ac.th 
 
 
 
 
 
 

http://www.gramene.org
http://rice.kps.ku.ac.th
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ภาพที่ 17  การตรวจหาแถบ DNA marker ท่ีปรากฏในพันธุเชียงรุง 502 ท่ีตานทานตอโรคขอบใบ 
                 แหงในประชากรช่ัวท่ี 2 (F2) โดยใช เครื่องหมายโมเลกุล SSR marker โดยการรวมดีเอ็น 
                 เอ (pool DNA) 2 กลุม pool R (resistant) และ pool S (susceptible) จากประชากรF2 ท่ี 
                 ตานทานและออนแออยางละ 10 ตน พบวามีเครื่องหมาย โมเลกุล SSR marker เพียง  
                 2 marker คือ RM144 และ RM254 ท่ีแสดงความแตกตางระหวางท้ัง 2 กลุม 
 
 3.3.2  การกระจายตัวของแถบ DNA ของ RM144 และ RM254 ในประชากร F2 
 
ตารางที ่15  การวิเคราะห Chi-square ของการกระจายตัวประเภทของแถบ DNA ของ SSR marker  
                    ในประชากร F2  

 

 
โดยกําหนดให  R = resisatance, S = susceptiple 

 

Number of observed plants Chi-square (1:2:1) Marker 
homozygous ( R ) Heterozygous  homozygous (S) Value Probability 

RM254 54 105 52 0.04 0.98 
RM144 62 102 46 2.61 0.27 
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เพ่ือเปนการทดสอบอัตราสวนของลักษณะของแถบ DNA ท่ีแสดงออก โดยนําคาท่ีไดนี้
วิเคราะหหาอัตราสวนการกระจายตัวของแถบ DNA ในประชากรจากการใชเครื่องหมายโมเลกุล 
RM254 และ RM144  (ภาพท่ี 19 และ 20) โดยการทดสอบ Chi-square test  พบวาเม่ือจัดใหกลุม
ประชากรท่ีเปน กลุมตานทาน (resistance homozygous; R) กลุม Heterozygous และกลุมประชากร
ท่ีเปน กลุมออนแอ (susceptible homozygous; S)  โดยมีคาคาดหมายในอัตราสวนท่ีเกิดขึ้นเปน 1 : 2 
: 1 นั้น ไดคา Chi-square และคา P-value  เทากับ 0.04 , 0.98 และ 2.61, 0.27  ตามลําดับ ท่ีคา df 
เทากับ  2 ( คา X2 ท่ี P-value 0.01 = 9.21 และ P-value  0.05 = 5.99) ซ่ึงคา X2 ท่ีไดของท้ังสอง 
marker เปนคาท่ีนอยกวาคา critical ทําใหการจัดแบงกลุมท่ีอัตราสวนนี้ยอมรับทางสถิติ (ตารางท่ี 
15) ใหผลสอดคลองกับอัตราสวนการกระจายตัวของประชากรชวงท่ี 2 (F2)  ตามกฎของเมนเดล ท่ี
เปนการกระจายตัวตามปกติสามารถใชประชากรนี้ในการศึกษาตอไปได 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ภาพที่ 18  การตรวจหาแถบ DNA marker ท่ีปรากฏในพันธุเชียงรุง 502 ท่ีตานทานตอโรคขอบใบ 
                 แหงในประชากรชวงท่ี 2 (F2) โดยใช เครื่องหมาย โมเลกุล microsattelite marker คือ  
                 RM144 และ RM254 ท่ีแสดงความแตกตางระหวางท้ัง 2 กลุม 
 
 
 
 

F2 
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ภาพที่ 19  แสดงความยาวของแผลในประชากรช่ัวท่ี 2 (F2) ของคูผสม CR502/RD6*Blast  
                 (RGDU 334-3-11-1-1-179) เม่ือปลูกเช้ือ TXO136 โดยกําหนดใหสีแดง เหลือง และน้ํา     
                 เงินแสดงการจําแนกประชากร F2 ตามเครื่องหมายโมเลกุล RM254  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ภาพที่ 20  แสดงความยาวของแผลในประชากรช่ัวท่ี 2 (F2) ของคูผสม CR502/RD6*Blast  
                 (RGDU 334-3-11-1-1-179) เม่ือปลูกเช้ือ TXO136 โดยกําหนดใหสีแดง เหลือง และน้ํา 
                 เงิน แสดงการจําแนกประชากร F2 ตามเครื่องหมายโมเลกุล RM144 
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 ในการใชเครื่องหมายโมเลกุลในการคัดเลือกประชากรใน F2 ท่ีตานทานตอโรคขอบใบ
แหงขาว (ภาพท่ี 18) พบวาลักษณะท่ีตานทานตอโรคขอบใบแหงของขาวเชียงรุง502 เปนลักษณะ
เดน (dominant) ท่ีมี genotype แบบ homozygous และ heterozygous มีการแสดงลักษณะทาง 
phenotype เหมือนกัน ดังนั้น การใช SSR marker ท่ีเปน codiminence marker ท่ีสามารถนํามาใช
แยกประชากรใน F2 แตละตนท่ีมี genotype แบบ homozygous และ heterozygous ออกจากกันได
เปนการเพ่ิมประสิทธิภาพ และรนระยะเวลาของวิธีทาง conventional breeding (Abenes et al. 2000) 
 

3.3.3  ผลการวิเคราะหคา multiple regression analysis และ ANOVA ของ SSR maker คือ 
RM254 และ RM144 กับลักษณะตานทานตอโรคขอบใบแหง 
 
           เพ่ือหาความสัมพันธระหวาง SSR maker กับยีนตานทานโรคขอบใบแหงของขาว
เชียงรุง 502 จึงวิเคราะหดวย multiple regression analysis และ ANOVA ปรากฏวาใหคา coefficient 
of determination (R2) พบวา RM254 พบวามีคาเทากับ 53.5 % และคา P-value ในตาราง ANOVA 
มีคา 0.0 นอยกวา 0.01 แสดงวามีระดับความสัมพันธท่ีระดับความเช่ือม่ันท่ี 99 % (ตารางท่ี 16) สวน 
RM144 พบวามีคาเทากับ 60.7 % และคา P-value ในตาราง ANOVA มีคาเปน 0.0 ระดับ ความ
เช่ือม่ันท่ี 99 % (ตารางท่ี 17) เม่ือเปรียบเทียบระหวางท้ัง 2 SSR marker พบวา RM144 เม่ือนํามา
ประเมินหาคา R2 มีคาท่ีสูงกวาแสดงวาเครื่องหมายโมเลกุล RM144 มีตําแหนงอยูใกลกับยีน
ตานทานโรคขอบใบแหงจากขาวเชียงรุง 502 มากกวาเครื่องหมายโมเลกุล RM254 ถึงแมวาคา R2 ท่ี
ไดจะมีคาระหวาง 53.50 – 60.67 % ซ่ึงเปนคาท่ีอยูในระดับปานกลาง อยางไรก็ตามสามารถใช
เครื่องหมายโมเลกุลท้ังสองสําหรับคัดเลือกลักษณะลักษณะความตานทานท่ีเปนลักษณะทาง
ปริมาณไดอยางมีประสิทธิภาพเพราะเครื่องหมายและลักษณะความตานทานมีความสัมพันธอยางมี
นัยยะสําคัญทางสถิติ (Lande and Thomson, 1990)  
 

สําหรับการวางตําแหนงใกลเคียงของ SSR marker พบวา RM254 และ RM144 มีตําแหนง
ท่ี 110.0 และ 123.20 cM ตามลําดับบนโครโมโซมท่ี 11 และอยูใกลกับตําแหนงท่ีพบยีนตานทาน
ไดแก Xa3 Xa4 และ Xa22 (Yoshimura et al. 1995; Ogawa et al. 1986; Lin et al. 1996) ท่ีมีตําแหนง
ท่ี 109.80-114.40, 110.40-113.80 และ 112.80-119.50 cM ตามลําดับ (ภาพท่ี 21) 
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ตารางที ่16  แสดงคาการวิเคราะห multiple regression analysis และ ANOVA ของ maker RM254      
                    กับลักษณะตานทานตอโรคขอบใบแหง 
 
Parameter               Estimate        Standard Error      T-Statistic        P-Value 
CONSTANT         -3.96          0.70                -5.58                     0.0 
RM254                    5.20         0.33                15.50                    0.0 
Analysis of Variance 
Source             Sum of Squares     df.      Mean Square    F-Ratio      P-Value 
Model                     2873.06          1        2873.06            240.41            0.0 
Residual                  2497.70      209           11.95 
Total (Corr.)           5370.76       210 
R-squared = 53.50 percent       Mean absolute error = 2.78       
Standard Error of Est. = 3.45    Durbin-Watson statistic = 1.76 
 
ตารางที ่17  แสดงคาการวิเคราะห multiple regression analysis และ ANOVA ของ maker RM144     
                    กับลักษณะตานทานตอโรคขอบใบแหง 
 
Parameter               Estimate        Standard Error      T-Statistic        P-Value 
CONSTANT         -4.05          0.64               -6.31                          0.0 
RM144                    5.49          0.31               17.43                          0.0 
Analysis of Variance 
Source             Sum of Squares     df.       Mean Square    F-Ratio     P-Value 
____________________________________________________________________________ 
Model                     3113.75           1         3113.75            303.90          0.0 
Residual                  2018.46      197          10.24 
Total (Corr.)           5132.21       198 
R-squared = 60.67 percent  Mean absolute error = 2.55 
Standard Error of Est. = 3.20  Durbin-Watson statistic = 1.81 
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  เครื่องหมายโมเลกุลดีเอ็นเอ RM254 และ RM144 ท่ีวางตัวอยูใกลกับยีนตานทาน ท่ี
นอกจากจะใชเปนตัวช้ีบอกตําแหนงยีนสําหรับเขาใกลยีนแลวยังสามารถใชในงานดานการ
ปรับปรุงพันธุขาวโดยใชเปนเครื่องหมายโมเลกุลชวยคัดเลือกสําหรับเปนเครื่องมือชวยในการ
คัดเลือกพันธุอยางมีประสิทธิภาพ Kennard et al. (1994) พบวาเครื่องหมายโมเลกุลท่ีวางตําแหนง
ใกลเคียงกับยีนท่ีควบคุมลักษณะเชิงคุณภาพอยางใดอยางหนึ่ง ท่ีมีระยะนอยกวา 10 cM จะชวยเพ่ิม
ประสิทธิภาพในการคัดเลือกไดด ี นอกจากนี้ยังใชเปนเครื่องมือในการถายทอดยีนความตานทาน
โรคขอบใบแหงสูพันธุขาว กข.6 ท่ีตานทานโรคไหมเพ่ือนําไปสูพันธุขาวกข.6 ท่ีสามารถตานทาน
ไดท้ังโรคไหมและขอบใบแหงในอนาคตตอไป 
 

การปรับปรุงพันธุขาวตานทานตอโรคขอบใบแหงท่ีผานมานั้นประสบปญหาเนื่องจากเช้ือ
สาเหตุโรคสามารถปรับตัวเขาทําลายพันธุขาวท่ีไดรับการปรับปรุงในเวลาไมนาน (ทัศนีย, 2540) 
ดังนั้นการศึกษาเพ่ือทําความเขาใจตอสาเหตุของความแปรปรวนและความหลากหลายทาง
พันธุกรรมของประชากรเช้ือและการศึกษายีนตานทานตอสายพันธุใหมของเช้ือในขาวสายพันธุ
ตางๆ เพ่ิมเติม จึงนับวามีความสําคัญซ่ึงจะทําใหการปรับปรุงพันธุขาวตานทานโรคขอบใบแหง
ประสบความสําเร็จ และพันธุท่ีไดรับการปรับปรุงมีความตานทานท่ีคงอยูไดยาวนาน อันจะทําให
การผลิตขาวของไทยมีความยั่งยืนในอนาคต  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 73 

 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 

 
 

ภาพที ่21  แผนภาพแสดงตําแหนงของโมเลกุลเครื่องหมายดีเอ็นเอและยีนตานทานโรคขอบใบ 
                       แหงท่ีมีรายงานบนโครโมโซมท่ี 11 
 
ที่มา: ดัดแปลงจาก Website http://www.gramene.org/db/cmap/map_details? ref และ 
          http://www.gramene.org/db/cmap/viewer?ref_map_set_ace=cou2001a;ref_map_accs 
          =cou2001 

  

http://www.gramene.org/db/cmap/map_details
http://www.gramene.org/db/cmap/viewer
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สรุป 
 

1.  สามารถรวบรวมและจําแนกเช้ือแบคทีเรียสาเหตุโรคขอบใบแหงไดจํานวน 150 ไอ
โซเลท จากพ้ืนท่ี 19 จังหวัดใน 3 ภูมิภาคคือ ภาคเหนือจํานวน 50 ไอโซเลท ภาคกลางจํานวน 22 ไอ
โซเลทและภาคตะวันออกเฉียงเหนือจํานวน 78 ไอโซเลท 

  
2.  จากจากการจัดกลุมของเช้ือสาเหตุโรคจํานวน 90 ไอโซเลทพบวาสามารถแบงกลุมเช้ือ

ได 25 กลุมตามปฏิกิริยาสัมพันธของยีนตานทานตอกลุมเช้ือ  
  
3.  ยีนตานทาน xa5 มีความตานทานตอกลุมเช้ือกวางขวางท่ีสุด ตามดวยยีน Xa4,  Xa7 และ 

Xa21 ตามลําดับ ซ่ึงท้ังส่ียีนมีคาดัชนีความตานทานเทากับ100.0, 65.6, 66.7, 44.4 เปอรเซ็นต
ตามลําดับ  

  
 4.  จากการทดสอบพันธุขาวพ้ืนเมืองจํานวน 182 สายพันธุ พบวามีขาวพ้ืนเมืองจํานวน 13 

สายพันธุท่ีมีคาดัชนีความตานทานโรคขอบใบแหงมากกวา 50 เปอรเซ็นต คือระหวาง 53.8 ถึง 83.3 
เปอรเซ็นต ซ่ึงขาวท้ัง 13 สายพันธุประกอบดวย ขาวเสมอใจ ขาวเการวง 88 ขาวน้ําสะกุย 19 ขาว 
กข.6 (เมล็ดยาว) ขาวบือเปรอมือ ขาวดอกพะยอม ขาวเบือนอมู ขาวนาปรัง ขาวยากู ขาวเหลือง 52 
ขาวพวงนาค 16 ขาวเชียงรุง 502 และ ขาวเชียงรุง ตามลําดับ 

 
5.  ขาวสายพันธุเชียงรุง 502 และ เชียงรุงใหระดับของคาดัชนีความตานทานโรคสูงสุด

เทากับ 83.3 เปอรเซ็นต ซ่ึงมีระดับความตานทานใกลเคียงกับขาวสายพันธุคูแฝดซ่ึงมียีน Xa4 อัน
แสดงใหเห็นวา ขาวพันธุพ้ืนเมืองดังกลาวสามารถนําไปใชเปนแหลงของยีนตานทานในการ
ปรับปรุงพันธุขาวได 
             

 6.  ความตานทานตอโรคขอบใบแหงของขาวสายพันธุเชียงรุง 502 ในประชากร F2 ท่ีได
จากการผสมระหวาง เชียงรุง 502 และ RGDU 334-3-11-1-1-179 ควบคุมดวยยีนเดน 1 คูโดยมีการ
กระจายตัวระหวาง  ตานทาน : ออนแอ เทากับ 3 :1  

 
7.  เครื่องหมายโมเลกุล RM144 และ RM254 สามารถแยกความแตกตางระหวางตนท่ี

ออนแอ และ ตานทานไดในประชากร F2   
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8.  การวิเคราะห Multiple regression และ ANOVA ในประชากร F2 ช้ีใหเห็นวาวา RM254 
และ RM144 ท่ีมีตําแหนงท่ี 110.0 และ 123.20 cM ตามลําดับบนโครโมโซมท่ี 11 มีความสัมพันธ
กับยีนตานทานในขาวเชียงรุง 502 อยางมีนัยสําคัญยิ่ง 

 
9.  ยีนตานทานในขาวเชียงรุง 502 อยูใกลกับยีนตานทาน Xa3, Xa4, Xa(t)  และ Xa22 ท่ีได

มีการรายงานแลว 
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อาหารเลี้ยงเชื้อที่ใชในการทดลอง 
 
 Peptone Sucrose Agar (PSA) 

Peptone               5.0         กรัม 
Sucrose              20.0  กรัม 
Agar                  15.0         กรัม 

 
Nutrient glucose agar (NGA)  

Beef extract  3.0 กรัม 
             Bacto peptone  5.0 กรัม 
              Glucose  2.5         กรัม 

  Agar               15.0         กรัม 
 
Nutrient glucose broth (NGB)  

Beef extract  3.0 กรัม 
              Bacto peptone  5.0 กรัม 
              Glucose  2.5         กรัม 

 
Nutrient  broth (NB)  

Beef extract  3.0 กรัม 
             Bacto peptone  5.0 กรัม 
               

 
สูตรอาหารเตรียม ในอัตราน้ํา 1 ลิตร นึ่งฆาเช้ือดวยความดันไอน้ํา 15 ปอนดตอตารางนิ้ว อุณหภูมิ 
121 องศาเซลเซียส เปนเวลา 15 นาที 
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ตารางผนวกที ่1  แสดงขอมูลของเช้ือแบคทีเรียโรคขอบใบแหงจํานวน 150 ไอโซเลท 
 

No. Code สถานท่ี จังหวัด พันธุขาว หมายเหตุ 
1 TB7536   ลําปาง - กรมการขาว 
2 TB8104   พิจิตร - กรมการขาว 
3 TB8213   เพชรบูรณ - กรมการขาว 
4 TB0303   พะเยา - กรมการขาว 
5 TB0304   เชียงราย - กรมการขาว 
6 TB0096   พิษณุโลก - กรมการขาว 
7 TB9602   เชียงใหม - กรมการขาว 
8 TB9603   แพร - กรมการขาว 
9 TXO1 ม.เกษตรศาสตร วิทยาเขตกําแพงแสน นครปฐม line 33-1-1-37 ม.เชียงใหม 

10 TXO2 ม.เกษตรศาสตร วิทยาเขตกําแพงแสน นครปฐม line 33-1-1-37 ม.เชียงใหม 
11 TXO3 ม.เกษตรศาสตร วิทยาเขตกําแพงแสน นครปฐม line 331-1-1 ม.เชียงใหม 
12 TXO4 ม.เกษตรศาสตร วิทยาเขตกําแพงแสน นครปฐม line 331-1-1 ม.เชียงใหม 
13 TXO5 ม.เกษตรศาสตร วิทยาเขตกําแพงแสน นครปฐม line 9-3-3-1 ม.เชียงใหม 
14 TXO6 ม.เกษตรศาสตร วิทยาเขตกําแพงแสน นครปฐม line 9-3-3-1 ม.เชียงใหม 
15 TXO7 ม.เกษตรศาสตร วิทยาเขตกําแพงแสน นครปฐม กข.6 ม.เชียงใหม 
16 TXO8 ศวข. พิษณุโลก อ.วังทอง จ.พิษณุโลก พิษณุโลก ขาว ม.เชียงใหม 
17 TXO9 ศวข. พิษณุโลก อ.วังทอง จ.พิษณุโลก พิษณุโลก ขาว ม.เชียงใหม 
18 TXO10 ม.เกษตรศาสตร วิทยาเขตกําแพงแสน นครปฐม line 4-18-6-2 ม.เชียงใหม 
19 TXO11 ม.เกษตรศาสตร วิทยาเขตกําแพงแสน นครปฐม line 4-18-6-2 ม.เชียงใหม 
20 TXO12 ศวข. พิษณุโลก อ.วังทอง  พิษณุโลก พิษณุโลก2 ม.เชียงใหม 
21 TXO13 ศวข. พิษณุโลก อ.วังทอง  พิษณุโลก พิษณุโลก2 ม.เชียงใหม 
22 TXO14 ศวข. พิษณุโลก อ.วังทอง  พิษณุโลก พิษณุโลก2 ม.เชียงใหม 
23 TXO15 ศวข. พิษณุโลก อ.วังทอง  พิษณุโลก พิษณุโลก2 ม.เชียงใหม 
24 TXO16 ศวข. พิษณุโลก อ.วังทอง  พิษณุโลก พิษณุโลก2 ม.เชียงใหม 
25 TXO17 ศวข. พิษณุโลก อ.วังทอง  พิษณุโลก พิษณุโลก2 ม.เชียงใหม 
26 TXO18 ศวข. พิษณุโลก อ.วังทอง  พิษณุโลก พิษณุโลก2 ม.เชียงใหม 
27 TXO19 ศวข. พิษณุโลก อ.วังทอง  พิษณุโลก พิษณุโลก2 ม.เชียงใหม 
28 TXO20 ศวข. พิษณุโลก อ.วังทอง  พิษณุโลก พิษณุโลก2 ม.เชียงใหม 
29 TXO21 ศวข. พิษณุโลก อ.วังทอง  พิษณุโลก ขาวดอกมะลิ105 ม.เชียงใหม 
30 TXO22 ศวข. พิษณุโลก อ.วังทอง  พิษณุโลก ขาวดอกมะลิ105 ม.เชียงใหม 
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ตาราง ผนวกที ่1 (ตอ)    
      

No. Code สถานท่ี จังหวัด พันธุขาว หมายเหตุ 
31 TXO26 บานกลางดง  ต.กลางดง อ.ทุงเสลี่ยม  สุโขทัย สุพรรณบุรี1 ม.เชียงใหม 
32 TXO27 บานกลางดง  ต.กลางดง อ.ทุงเสลี่ยม  สุโขทัย สุพรรณบุรี1 ม.เชียงใหม 
33 TXO28 บานกลางดง  ต.กลางดง อ.ทุงเสลี่ยม  สุโขทัย สุพรรณบุรี1 ม.เชียงใหม 
34 TXO29 บานกลางดง  ต.กลางดง อ.ทุงเสลี่ยม  สุโขทัย สุพรรณบุรี1 ม.เชียงใหม 
35 TXO30 บานกลางดง  ต.กลางดง อ.ทุงเสลี่ยม  สุโขทัย สุพรรณบุรี1 ม.เชียงใหม 
36 TXO31 บานกลางดง  ต.กลางดง อ.ทุงเสลี่ยม  สุโขทัย สุพรรณบุรี1 ม.เชียงใหม 
37 TXO32 บานกลางดง  ต.กลางดง อ.ทุงเสลี่ยม  สุโขทัย สุพรรณบุรี1 ม.เชียงใหม 
38 TXO33 ศูนยวิจัยขาวอุดรธาน ี อุดรธาน ี กข.6 ม.เชียงใหม 
39 TXO34 ศูนยวิจัยขาวอุดรธาน ี อุดรธาน ี กข.6 ม.เชียงใหม 
40 TXO35 ศูนยวิจัยขาวอุดรธาน ี อุดรธาน ี กข.6 ม.เชียงใหม 
41 TXO36 ศูนยวิจัยขาวอุดรธาน ี อุดรธาน ี กข.6 ม.เชียงใหม 
42 TXO37 บานไชยนาม อ.วังทอง  พิษณุโลก พวงทอง ม.เชียงใหม 
43 TXO38 บานไชยนาม อ.วังทอง  พิษณุโลก พวงทอง ม.เชียงใหม 
44 TXO39 ศูนยวิจัยขาวชัยนาท ชัยนาท - ม.เชียงใหม 
45 TXO40 บานไชยนาม อ.วังทอง จ.พิษณุโลก พิษณุโลก พวงทอง ม.เชียงใหม 
46 TXO41 บานไชยนาม อ.วังทอง จ.พิษณุโลก พิษณุโลก พวงทอง ม.เชียงใหม 
47 TXO42 ม.เกษตรศาสตร วิทยาเขตกําแพงแสน นครปฐม - ม.เชียงใหม 
48 TXO43 ม.เกษตรศาสตร วิทยาเขตกําแพงแสน นครปฐม - ม.เชียงใหม 
49 TXO44 ศูนยวิจัยขาวพิษณุโลก อ.วังทอง  พิษณุโลก ชัยนาท1  ม.เชียงใหม 
50 TXO45 ศูนยวิจัยขาวพิษณุโลก อ.วังทอง  พิษณุโลก ชัยนาท1  ม.เชียงใหม 
51 TXO46 ศูนยวิจัยขาวพิษณุโลก อ.วังทอง  พิษณุโลก ชัยนาท1  ม.เชียงใหม 
52 TXO48  (ตรงขาม ศวข.แพร) อ.รองกวาง  แพร กข.6 ม.เชียงใหม 
53 TXO49 (ตรงขาม ศวข.แพร) อ.รองกวาง  แพร กข.6 ม.เชียงใหม 
54 TXO50 (ตรงขาม ศวข.แพร) อ.รองกวาง  แพร กข.6 ม.เชียงใหม 
55 TXO51 ศูนยวิจัยขาวแพร อ.รองกวาง  แพร ขาวดอกมะลิ105 ม.เชียงใหม 
56 TXO52 ศูนยวิจัยขาวแพร อ.รองกวาง  แพร ขาวดอกมะลิ105 ม.เชียงใหม 
57 TXO53 ศูนยวิจัยขาวแพร อ.รองกวาง  แพร ขาวดอกมะลิ105 ม.เชียงใหม 
58 TXO54 สถานีอนามัยตําบลครึ่ง อ.เชียงของ  เชียงราย กข.6 ม.เชียงใหม 
59 TXO55 สถานีอนามัยตําบลครึ่ง อ.เชียงของ  เชียงราย กข.6 ม.เชียงใหม 
60 TXO56 สถานีอนามัยตําบลครึ่ง อ.เชียงของ  เชียงราย กข.6 ม.เชียงใหม 
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ตาราง ผนวกที ่1 (ตอ)    
      

No. Code สถานท่ี จังหวัด พันธุขาว หมายเหตุ 
61 TXO57 สถานีอนามัยตําบลครึ่ง อ.เชียงของ  เชียงราย กข.6 ม.เชียงใหม 
62 TXO58 สถานีอนามัยตําบลครึ่ง อ.เชียงของ  เชียงราย กข.6 ม.เชียงใหม 
63 TXO59 ศูนยวิจัยขาวอุดรธาน ี อุดรธาน ี กข.6 ม.เชียงใหม 
64 TXO60 ศูนยวิจัยขาวอุดรธาน ี อุดรธาน ี กข.6 ม.เชียงใหม 
65 TXO61 ศวข. อุบลราชธาน ีอ.วารินทรชําราบ  อุบลราชธานี กข.6 ม.เชียงใหม 
66 TXO62 ศวข. อุบลราชธาน ีอ.วารินทรชําราบ  อุบลราชธานี กข.6 ม.เชียงใหม 
67 TXO63 ศวข. อุบลราชธาน ีอ.วารินทรชําราบ  อุบลราชธานี กข.6 ม.เชียงใหม 
68 TXO69 ศวข. อุบลราชธาน ีอ.วารินทรชําราบ  อุบลราชธานี ขาวพื้นเมือง  ม.เชียงใหม 
69 TXO70 แปลงน้ําทวมของเกษตรกร อ. เวียงชัย  เชียงราย กข. 6 ม.เชียงใหม 
70 TXO71 แปลงน้ําทวมของเกษตรกร อ. เวียงชัย  เชียงราย กข. 6 ม.เชียงใหม 
71 TXO73 แปลงน้ําทวมเกษตรกร อ. รองคํา  กาฬสินธ กข. 6 ม.เชียงใหม 
72 TXO74 แปลงน้ําทวมเกษตรกร อ. รองคํา  กาฬสินธ กข. 6 ม.เชียงใหม 
73 TXO75 ศูนยวิจัยขาวสุรินทร สุรินทร ขาวดอกมะลิ105 ม.เชียงใหม 
74 TXO76 แปลงทดสอบน้ําทวม อ. พญาเม็งราย  เชียงราย กข. 6 ม.เชียงใหม 
75 TXO77 แปลงทดสอบน้ําทวม อ. พญาเม็งราย  เชียงราย กข. 6 ม.เชียงใหม 
76 TXO80 แปลงทดสอบน้ําทวม อ. เข่ืองใน  อุบลราชธานี ขาวดอกมะลิ105 ม.เชียงใหม 
77 TXO81 ศูนยวิจัยขาวสุรินทร สุรินทร ขาวดอกมะลิ105 RGDU, ม.เกษตรฯ 
78 TXO82 ศูนยวิจัยขาวสุรินทร สุรินทร ขาวดอกมะลิ105 RGDU, ม.เกษตรฯ 
79 TXO83 ศูนยวิจัยขาวสุรินทร สุรินทร ขาวดอกมะลิ105 RGDU, ม.เกษตรฯ 
80 TXO84 ศูนยวิจัยขาวสุรินทร สุรินทร ขาวดอกมะลิ105 RGDU, ม.เกษตรฯ 
81 TXO85 ศูนยวิจัยขาวสุรินทร สุรินทร ขาวดอกมะลิ105 RGDU, ม.เกษตรฯ 
82 TXO86 ศูนยวิจัยขาวสุรินทร สุรินทร ขาวเหนียวดํา RGDU, ม.เกษตรฯ 
83 TXO87 ศูนยวิจัยขาวสุรินทร สุรินทร ขาวดอกมะลิ105 RGDU, ม.เกษตรฯ 
84 TXO88 ศูนยวิจัยขาวสุรินทร สุรินทร ขาวดอกมะลิ105 RGDU, ม.เกษตรฯ 
85 TXO89 ศูนยวิจัยขาวสุรินทร สุรินทร ขาวดอกมะลิ105 RGDU, ม.เกษตรฯ 
86 TXO90 ศูนยวิจัยขาวสุรินทร สุรินทร ขาวดอกมะลิ105 RGDU, ม.เกษตรฯ 
87 TXO91 ศูนยวิจัยขาวสุรินทร สุรินทร ขาวดอกมะลิ105 RGDU, ม.เกษตรฯ 
88 TXO92 ศูนยวิจัยขาวสุรินทร สุรินทร ขาวดอกมะลิ105 RGDU, ม.เกษตรฯ 
89 TXO93 ศูนยวิจัยขาวสุรินทร สุรินทร ขาวดอกมะลิ105 RGDU, ม.เกษตรฯ 
90 TXO94 ศูนยวิจัยขาวสุรินทร สุรินทร ขาวดอกมะลิ105 RGDU, ม.เกษตรฯ 
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ตาราง ผนวกที ่1  (ตอ) 
      

No. Code สถานท่ี จังหวัด พันธุขาว หมายเหตุ 
91 TXO95 ศูนยวิจัยขาวสุรินทร สุรินทร ขาวดอกมะลิ105 RGDU, ม.เกษตรฯ 
92 TXO96 ศูนยวิจัยขาวสุรินทร สุรินทร ขาวดอกมะลิ105 RGDU, ม.เกษตรฯ 
93 TXO97 ศูนยวิจัยขาวสุรินทร สุรินทร ขาวก่ํา เบอร4 RGDU, ม.เกษตรฯ 
94 TXO98 ศูนยวิจัยขาวสุรินทร สุรินทร ขาวก่ํา เบอร4 RGDU, ม.เกษตรฯ 
95 TXO99 ศูนยวิจัยขาวอุบลราชธาน ี อุบลราชธานี เบอร10 RGDU, ม.เกษตรฯ 
96 TXO100 ศูนยวิจัยขาวอุบลราชธาน ี อุบลราชธานี เบอร10 RGDU, ม.เกษตรฯ 
97 TXO101 ศูนยวิจัยขาวอุบลราชธาน ี อุบลราชธานี เบอร1 RGDU, ม.เกษตรฯ 
98 TXO102 ศูนยวิจัยขาวอุบลราชธาน ี อุบลราชธานี เบอร1 RGDU, ม.เกษตรฯ 
99 TXO103 ศูนยวิจัยขาวอุบลราชธาน ี อุบลราชธานี ขาวดอกมะลิ105 RGDU, ม.เกษตรฯ 
100 TXO104 ศูนยวิจัยขาวอุบลราชธาน ี อุบลราชธานี ขาวดอกมะลิ105 RGDU, ม.เกษตรฯ 
101 TXO105 ศูนยวิจัยขาวอุบลราชธาน ี อุบลราชธานี ขาวดอกมะลิ105 RGDU, ม.เกษตรฯ 
102 TXO106 ศูนยวิจัยขาวอุบลราชธาน ี อุบลราชธานี ขาวดอกมะลิ105 RGDU, ม.เกษตรฯ 
103 TXO107 ศูนยวิจัยขาวอุบลราชธาน ี อุบลราชธานี ขาวดอกมะลิ105 RGDU, ม.เกษตรฯ 
104 TXO108 ศูนยวิจัยขาวอุบลราชธาน ี อุบลราชธานี ขาวดอกมะลิ105 RGDU, ม.เกษตรฯ 
105 TXO109 ศูนยวิจัยขาวอุบลราชธาน ี อุบลราชธานี กข.6 RGDU, ม.เกษตรฯ 
106 TXO110 ศูนยวิจัยขาวอุบลราชธาน ี อุบลราชธานี กข.6 RGDU, ม.เกษตรฯ 
107 TXO111 ศูนยวิจัยขาวอุบลราชธาน ี อุบลราชธานี กข.6 RGDU, ม.เกษตรฯ 
108 TXO112 ศูนยวิจัยขาวอุบลราชธาน ี อุบลราชธานี กข.6 RGDU, ม.เกษตรฯ 
109 TXO113 ศูนยวิจัยขาวขอนแกน ขอนแกน ขาวดอกมะลิ105 RGDU, ม.เกษตรฯ 
110 TXO114 ศูนยวิจัยขาวขอนแกน ขอนแกน ขาวดอกมะลิ105 RGDU, ม.เกษตรฯ 
111 TXO115 ศูนยวิจัยขาวขอนแกน ขอนแกน ขาวดอกมะลิ105 RGDU, ม.เกษตรฯ 
112 TXO116 ศูนยวิจัยขาวขอนแกน ขอนแกน ขาวดอกมะลิ105 RGDU, ม.เกษตรฯ 
113 TXO117 ศูนยวิจัยขาวขอนแกน ขอนแกน ขาวดอกมะลิ105 RGDU, ม.เกษตรฯ 
114 TXO118 ศูนยวิจัยขาวขอนแกน ขอนแกน ขาวดอกมะลิ105 RGDU, ม.เกษตรฯ 
115 TXO119 ศูนยวิจัยขาวขอนแกน ขอนแกน ขาวดอกมะลิ105 RGDU, ม.เกษตรฯ 
116 TXO120 ศูนยวิจัยขาวอุดรธาน ี อุดรธาน ี ขาวดอกมะลิ105 RGDU, ม.เกษตรฯ 
117 TXO121 ศูนยวิจัยขาวอุดรธาน ี อุดรธาน ี ขาวดอกมะลิ105 RGDU, ม.เกษตรฯ 
118 TXO122 ศูนยวิจัยขาวอุดรธาน ี อุดรธาน ี ขาวดอกมะลิ105 RGDU, ม.เกษตรฯ 
119 TXO123 ศูนยวิจัยขาวอุดรธาน ี อุดรธาน ี ขาวดอกมะลิ105 RGDU, ม.เกษตรฯ 
120 TXO124 ศูนยวิจัยขาวอุดรธาน ี อุดรธาน ี ขาวดอกมะลิ105 RGDU, ม.เกษตรฯ 
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ตาราง ผนวกที ่1  (ตอ) 
      

No. Code สถานท่ี จังหวัด พันธุขาว หมายเหตุ 
121 TXO125 ศูนยวิจัยขาวอุดรธาน ี อุดรธาน ี ขาวดอกมะลิ105 RGDU, ม.เกษตรฯ 
122 TXO126 ศูนยวิจัยขาวอุดรธาน ี อุดรธาน ี ขาวดอกมะลิ105 RGDU, ม.เกษตรฯ 
123 TXO127 อ.ปทุมรัตน  รอยเอ็ด เบอร 417 RGDU, ม.เกษตรฯ 
124 TXO128 อ.ปทุมรัตน  รอยเอ็ด กข.6 RGDU, ม.เกษตรฯ 
125 TXO129 อ.ปทุมรัตน  รอยเอ็ด กข.6 RGDU, ม.เกษตรฯ 
126 TXO130 อ.ปทุมรัตน  รอยเอ็ด อยุธยา 1.2 RGDU, ม.เกษตรฯ 
127 TXO131 อ.ปทุมรัตน  รอยเอ็ด อยุธยา 1.2 RGDU, ม.เกษตรฯ 
128 TXO132 อ.ปทุมรัตน  รอยเอ็ด หอมพมา RGDU, ม.เกษตรฯ 
129 TXO133 อ.ปทุมรัตน  รอยเอ็ด หอมพมา RGDU, ม.เกษตรฯ 
130 TXO134 อ.ปทุมรัตน  รอยเอ็ด เบอร 403 RGDU, ม.เกษตรฯ 
131 TXO135 อ.ปทุมรัตน  รอยเอ็ด เบอร 403 RGDU, ม.เกษตรฯ 
132 TXO136 ศูนยวิจัยขาวอุบลราชธาน ี อุบลราชธานี เบอร24 RGDU, ม.เกษตรฯ 
133 TXO137 ศูนยวิจัยขาวอุบลราชธาน ี อุบลราชธานี เบอร24 RGDU, ม.เกษตรฯ 
134 TXO138 ศูนยวิจัยขาวอุดรธาน ี อุดรธาน ี ขาวดอกมะลิ105 RGDU, ม.เกษตรฯ 
135 TXO139 ศูนยวิจัยขาวอุดรธาน ี อุดรธาน ี ขาวดอกมะลิ105 RGDU, ม.เกษตรฯ 
136 TXO140 ศูนยวิจัยขาวอุดรธาน ี อุดรธาน ี ขาวดอกมะลิ105 RGDU, ม.เกษตรฯ 
137 TXO141 บ.หนองอู ต.หนองบัว อ.ศรีบุญเรือง หนองบัวลําภ ู กข.6 RGDU, ม.เกษตรฯ 
138 TXO142 ศูนยวิจัยขาวอุดรธาน ี อุดรธาน ี ขาวหอมพะโล RGDU, ม.เกษตรฯ 
139 TXO143 ม.เกษตรศาสตร วิทยาเขตกําแพงแสน นครปฐม กข.6 RGDU, ม.เกษตรฯ 
140 TXO144 ม.เกษตรศาสตร วิทยาเขตกําแพงแสน นครปฐม กข.6 RGDU, ม.เกษตรฯ 
141 TXO145 บ.ทุงเข็น อ.สองพี่นอง สุพรรณบุรี ขาวพิษณุโลก2 RGDU, ม.เกษตรฯ 
142 TXO146 บ.ทุงเข็น อ.สองพี่นอง สุพรรณบุรี ขาวพิษณุโลก2 RGDU, ม.เกษตรฯ 
143 TXO147 ม.เกษตรศาสตร วิทยาเขตกําแพงแสน นครปฐม ขาว line 84-1-8 RGDU, ม.เกษตรฯ 
144 TXO148 ม.เกษตรศาสตร วิทยาเขตกําแพงแสน นครปฐม ขาว line 84-1-8 RGDU, ม.เกษตรฯ 
145 TXO149 บ.หนองอู ต.หนองบัว อ.ศรีบุญเรือง หนองบัวลําภ ู กข.6 RGDU, ม.เกษตรฯ 
146 TXO150 ถนนสาย 340 หลัก km ท่ี 158 อ.หันคา ชัยนาท - RGDU, ม.เกษตรฯ 
147 TXO151 บ.ทุงเข็น อ.สองพี่นอง สุพรรณบุรี ขาวพิษณุโลก2 RGDU, ม.เกษตรฯ 
148 TXO152 ถนนสาย 340 หลัก km ท่ี 158 อ.หันคา ชัยนาท - RGDU, ม.เกษตรฯ 
149 TXO153 ม.เกษตรศาสตร วิทยาเขตกําแพงแสน นครปฐม ขาว line C40 RGDU, ม.เกษตรฯ 
150 TXO154 ถนนสาย 340 หลัก km ท่ี 158 อ.หันคา ชัยนาท - RGDU, ม.เกษตรฯ 
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ตารางผนวกที ่2  การจัดกลุมเช้ือแบคทีเรีย Xoo ท่ีไดจากการวิเคราะห pathotype group 
 
 

   สายพันธุขาว 

No. Isolates 
pat

hot
ype

 
IRB

B3
 

IRB
B4

 
IRB

B5
 

IRB
B7

 
IRB

B8
 

IRB
B1

0 
IRB

B1
3 

IRB
B1

4 
IRB

B2
1 

IR6
226

6 
RD

.6 
KD

ML
 

IR2
4 

1 TXO28 1 R R R R S R S R R R S S S 
2 TXO3 4 R R R R R S S S S R R S R 
3 TXO38 4 R R R R R S S S S R R S R 
4 TXO33 2 R R R R R R R R R R S S R 
5 TXO14 2 R R R R R R R R R R R R R 
6 TXO21 2 R R R R R R R R R R R R R 
7 303 2 R R R R R R R R R R R R R 
8 TXO5 2 R R R R R R R R R R R R R 
9 TXO59 2 R R R R R R R R R R R R R 
10 TXO110 2 R R R R R R R R R R R R R 
11 TXO4 3 R R R R R R R S R R S S R 
12 TXO1 5 R R R R R S S R R R S S R 
13 TXO70 5 R R R R R S S R R R S S R 
14 TXO71 5 R R R R R S S R R R S S S 
15 TXO73 5 R R R R R S S R R R S S S 
16 TXO49 6 R R R R R S S S R R S S R 
17 TXO52 9 S R R S S S S S S R S S S 
18 TXO53 9 S R R S S S S S S R S S S 
19 TXO69 9 S R R S S S S S S R S S S 
20 TXO111 9 S R R S S S S S S R S S S 
21 TXO112 9 S R R S S S S S S R S S S 
22 TXO133 9 S R R S S S S S S R S S S 
23 TXO135 9 S R R S S S S S S R S S S 
24 TXO136 9 S R R S S S S S S R S S S 
25 TXO138 9 S R R S S S S S S R S S S 

 



 98 

ตารางผนวกที ่2  (ตอ) 
 

   สายพันธุขาว 

No. Isolates 
pat

hot
ype

 
IRB

B3
 

IRB
B4

 
IRB

B5
 

IRB
B7

 
IRB

B8
 

IRB
B1

0 
IRB

B1
3 

IRB
B1

4 
IRB

B2
1 

IR6
226

6 
RD

.6 
KD

ML
 

IR2
4 

26 0304 10 S R R S S S S S R R S S S 
27 TXO55 10 S R R S S S S S R R S S S 
28 TXO57 10 S R R S S S S S R R S S S 
29 TXO124 10 S R R S S S S S R R S S S 
30 TXO128 10 S R R S S S S S R R S S S 
31 TXO129 10 S R R S S S S S R R S S S 
32 TXO26 11 S R R R S S S S S R S S S 
33 TXO99 11 S R R R S S S S S R S S R 
34 TXO104 11 S R R R S S S S S R S S S 
35 TXO113 11 S R R R S S S S S R S S S 
36 TXO105 11 S R R R S S S S S R S S S 
37 TXO121 11 S R R R S S S S S R S S S 
38 TXO34 12 S R R R S S S R S R S S S 
39 TXO76 12 S R R R S S S R S R S S S 
40 TXO101 13 S R R R S S   S R R S S S 
41 TXO102 13 S R R R S S S S R R S S S 
42 8231 13 S R R R S S S S R R S S S 
43 TXO32 13 S R R R S S S S R R S S S 
44 TXO61 13 S R R R S S S S R R S S S 
45 TXO85 13 S R R R S S S S R R S S S 
46 TXO103 13 S R R R S S S S R R S S S 
47 TXO134 13 S R R R S S S S R R S S S 
48 7536 14 S R R R R S S S S R S S S 
49 TXO36 14 S R R R R S S S S R S S S 
50 TXO50 14 S R R R R S S S S R S S S 
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ตารางผนวกที ่2  (ตอ) 
 

   สายพันธุขาว 

No. Isolates 
pat

hot
ype

 
IRB

B3
 

IRB
B4

 
IRB

B5
 

IRB
B7

 
IRB

B8
 

IRB
B1

0 
IRB

B1
3 

IRB
B1

4 
IRB

B2
1 

IR6
226

6 
RD

.6 
KD

ML
 

IR2
4 

51 TXO58 14 S R R R R S S S S R S S S 
52 TXO119 14 S R R R R S S S S R S S S 
53 TXO139 14 S R R R R S S S S R S S S 
54 TXO80 15 S R R R R R S R R R S S S 
55 TXO35 16 S R R R R S S R R R S S R 
56 TXO74 16 S R R R R S S R R R S S S 
57 0096 17 S R R R R S S S R R S S S 
58 TXO31 17 S R R R R S S S R R S S S 
59 TXO56 7 S R R S R S S S S R S S S 
60 TXO2 8 R S R R S S S S S R S S R 
61 TXO10 19 R S R R R S S S R R S S S 
62 TXO140 19 S S R S S S S S S R S S S 
63 TXO137 19 S S R S S S S S S R S S S 
64 TXO132 19 S S R S S S S S S R S S S 
65 TXO126 19 S S R S S S S S S R S S S 
66 TXO127 19 S S R S S S S S S R S S S 
67 TXO122 19 S S R S S S S S S R S S S 
68 TXO120 19 S S R S S S S S S R S S S 
69 TXO116 19 S S R S S S S S S R S S S 
70 TXO118 19 S S R S S S S S S R S S R 
71 TXO107 19 S S R S S S S S S R S S S 
72 TXO109 19 S S R S S S S S S R S S S 
73 TXO108 19 S S R S S S S S S R     S 
74 TXO77 20 S S R R S S S R S R S S S 
75 TXO16 21 S S R R S S S S S R S S S 
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ตารางผนวกที ่2  (ตอ) 
 

   สายพันธุขาว 

No. Isolates 
pat

hot
ype

 
IRB

B3
 

IRB
B4

 
IRB

B5
 

IRB
B7

 
IRB

B8
 

IRB
B1

0 
IRB

B1
3 

IRB
B1

4 
IRB

B2
1 

IR6
226

6 
RD

.6 
KD

ML
 

IR2
4 

76 TXO131 21 S S R R S S S S S R S S S 
77 TXO114 21 S S R R S S S S S R S S S 
78 TXO115 21 S S R R S S S S S R S S S 
79 TXO117 21 S S R R S S S S S R S S S 
80 TXO106 21 S S R R S S   S S R S S S 
81 TXO51 21 S S R R S S S S S R S S S 
82 TXO40 22 S S R R S R S S R R S S R 
83 9602 23 S S R R S S   S R R S S S 
84 9603 23 S S R R S S S S R R S S S 
85 TXO87 23 S S R R S S S S R R S S S 
86 TXO7 23 S S R R S S S S R R S S S 
87 TXO15 23 S S R R S S S S R R S S S 
88 TXO141 23 S S R R S S S S R R S S S 
89 TXO89 24 S S R R R S S R R R S S S 
90 TXO123 25 S S R S R S S S S R S S S 
จํานวน R   18 59 90 60 30 11 8 19 40 90 8 6 18 

Total   90 90 90 90 90 90 90 90 90 90 90 90 90 
%BSR   20 66 100 67 33 12 9 21 44 100 9 7 20 
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 ตารางผนวกที ่3  แสดงคาความยาวแผล (cm) ของสายพันธุขาวจํานวน 35 สายพันธุทดสอบกับเช้ือ   
                             แบคทีเรีย Xoo จํานวน 90 ไอโซเลท 
 

  BLB isolates 
    1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 

No. Cultrivars 009
6 

030
3 

030
4 

960
2 

960
3 

823
1 

753
6 

TX
O1

 
TX

O2
 

TX
O3

 
TX

O4
 

TX
O5

 
TX

O7
 

TX
O1

0 
TX

O1
4 

1 JaoHomNin 18.1 2.9 12.3 22.4 13.7 15.8 13.3 7.7 6.5 10.1   3.0 9.8   1.5 
2 KDML105 30.2 2.3 22.5 10.8 14.3 19.7 17.6 11.7 6.9 10.4 7.3 2.0 9.5 13.1 2.0 
3 IR62266  0.1 0.3 0.4 0.3 0.2 0.4 0.1 0.7 0.5 0.9 0.3 0.7 2.1 1.5 0.3 
4 IR1188 8.4 1.4 2.7 1.3 1.3 3.5 6.7 2.9 1.6 2.4 1.6 0.5 1.7 4.1 1.1 
5 IR24 10.2 1.4 12.3 12.4 9.6 13.1 7.4 4.3 2.2 3.4 3.6 1.4 8.7 9.6 0.8 
6 IRBB-3 12.5 0.6 9.9   11.3 9.4 7.9 2.5 2.6 3.1 3.1 1.7 8.6 2.0 1.5 
7 IRBB-4 3.7 1.0 4.6 5.2 5.5 4.5 4.5 4.5 7.8 4.8 4.0 1.3 9.1 13.7 1.1 
8 IRBB-5 1.2 0.4 1.0 1.2 0.9 2.1 0.4 0.9 0.5 0.7 0.8 0.3 1.6 1.1 1.6 
9 IRBB-7 2.4 0.7 9.0 4.2 2.5 0.9 0.1 0.1 0.3 0.8 0.6 0.3 0.6 0.3 0.3 
10 IRBB-8 2.9 0.2 15.8 10.2 12.8 7.4 3.3 4.5 6.5 3.6 2.9 1.5 6.4 4.9 1.4 
11 IRBB-10 9.9 1.2 16.8 9.8 11.7 9.9 10.7 6.1 8.6 6.6 3.3 1.0 6.4 5.7 1.3 
12 IRBB-13 12.4 1.7 13.5   9.8 8.4 10.1 5.5 8.3 8.4 4.5 2.3 8.2 8.3 1.5 
13 IRBB-14 9.3 0.5 14.8 15.7 14.2 10.5 11.2 3.5 10.9 5.3 6.9 1.7 9.6 9.6 1.4 
14 IRBB-21 4.1 0.7 1.9 2.3 3.3 2.9 5.3 4.3 8.6 5.5 2.2 1.5 3.3 0.7 1.0 
15 IR64 1.5 1.1 2.5 2.3 2.7 2.5 1.3 6.0 4.2 3.5 3.1 3.5 9.5 9.7 1.2 
16 TN1 17.5 1.8 12.3 18.3 20.7 16.4 14.3 8.2 10.3 9.3 3.4 9.3 10.0 15.6 2.0 
17 RD6 16.7 2.3 29.3 12.8 14.9 20.7 20.5 9.3 7.5 5.4 6.4 5.4 12.0 19.3 2.9 
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ตารางผนวกที ่3  (ตอ) 
 

  BLB isolates 
    1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 

No. Cultrivars 009
6 

030
3 

030
4 

960
2 

960
3 

823
1 

753
6 

TX
O1

 
TX

O2
 

TX
O3

 
TX

O4
 

TX
O5

 
TX

O7
 

TX
O1

0 
TX

O1
4 

18 SPR1 17.5 3.4 1.1 3.9 10.9 7.0 5.9 5.9 7.1 5.1 4.9 5.1 8.5 8.4 1.3 
19 23-215 16.5 0.8 1.3 3.7 6.8 3.1 4.7 5.2 4.0 3.8 2.5 3.8 8.1 4.8 1.0 
20 CT9993 30.6 0.3 2.3 3.5 3.5 3.7 2.9 7.2 3.0 4.2   4.2 8.1   1.8 
21 Surin1 0.1 3.4 10.9 4.1 6.3 12.3 1.7 10.0 8.1 6.0 4.9 6.0 12.1 10.9 1.9 
22 Abhaya 8.2 0.5 1.7 1.9 3.5 6.4   3.1 6.8 4.2 3.9 4.2 11.1 11.8 1.4 
23 IR57514 10.2 1.0 2.5 8.9 8.7 9.0 5.2 3.0 3.3 4.4 2.1 4.4 8.6 10.0 0.8 
24 FL496 1.5 1.1 1.0 2.3 2.6 4.9 2.8 5.0 4.8 5.6 2.7 5.6 8.3 11.5 1.5 
25 DH206 17.5 2.1 16.2 16.0 14.5 23.3 15.1 6.3 12.4 7.9 6.0 7.9 10.3 11.8 1.5 
26 BA5 16.7 0.6 12.6 1.8 0.8 0.4 0.2 0.4 0.2 1.0 0.4 1.0 0.8 1.1 0.7 
27 Azucena 4.8 3.7   26.2 13.0 22.2 25.8 9.7 10.2   4.5   10.1   1.6 
28 FL530 1.6 0.5 1.0 1.5 2.1 2.8 2.1 2.8 4.9 2.6 2.0 2.6 10.3 4.1 1.4 
29 FR13A 1.9 1.4 15.0 10.1 7.5 14.3 17.2   6.0 5.5 4.6 5.5 8.2 11.7 1.7 
30 Chainat1 6.5 1.1 3.4 5.8 8.4 8.1 4.9 5.4 9.1 4.3 4.3 4.3 8.5 13.5 1.5 
31 RathuHeenati 17.3 1.7 21.6 17.9 21.3 16.6 19.6 3.8 17.3 5.8 11.0 5.8 12.5 16.7 2.0 
32 HomLukRang 21.3 2.1 21.8 16.4 14.3 7.2 18.9 9.1 11.1 5.8 5.8 5.8 10.0 17.3 1.5 
33 DokPayom 25.9 2.3 20.5 22.4 7.3 13.8 22.8 5.6 12.5 8.0 4.2 8.0   8.8 1.8 
34 HomChan 9.5 1.3 18.1 8.1 13.2 9.8 4.8 4.9 4.9 6.3 6.6 6.3 5.4 13.1 1.8 
35 SangYod 7.8 1.6 21.3 12.9 13.3 8.9 6.7 11.1 7.7 6.6 3.9 6.6 10.4 14.8 2.7 
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ตารางผนวกที ่3  (ตอ) 
 

  BLB isolates 
    16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 

No. Cultrivars 
TX

O1
5 

TX
O1

6 
TX

O2
1 

TX
O2

6 
TX

O2
8 

TX
O3

1 
TX

O3
2 

TX
O3

3 
TX

O3
4 

TX
O3

5 
TX

O3
6 

TX
O3

8 
TX

O4
0 

TX
O4

9 
TX

O5
0 

1 JaoHomNin 10.0 10.8   7.6   15.9 14.1 8.5 10.7 7.1 11.9 6.8   6.5 11.7 
2 KDML105 10.2 10.2 1.9 10.8 11.1 29.6 14.4 8.5 12.6 9.6 11.3 6.6 7.4 8.6 5.4 
3 IR62266  1.4 2.1 0.1 0.1 0.3 0.1 0.2 0.4 0.1 0.1 0.5 0.7 1.3 0.1 0.3 
4 IR1188 2.0 3.3 1.0 5.5 1.4 8.2 4.6 8.5 7.2 4.6 6.2 2.0 1.8 1.8 3.5 
5 IR24 9.5 7.3 0.6 7.9 7.7 10.2 8.3 4.9 6.4 4.5 8.0 3.9 5.0 4.0 8.6 
6 IRBB-3 6.4 7.0 0.9 13.5 1.6 12.5 8.3 3.1 6.6 5.1 9.4 3.4 6.5 4.4 8.8 
7 IRBB-4 6.3 7.9 1.4 2.6 1.5 3.7 3.9 1.7 2.2 2.7 3.2 4.4 7.0 1.8 3.5 
8 IRBB-5 0.8 0.9 0.2 0.9 0.5 1.2 1.2 0.5 0.1 0.2 0.1 0.8 0.8 0.6 1.1 
9 IRBB-7 0.4 0.6 0.2 1.6 0.2 2.4 0.9 1.1 0.5 0.7 0.9 1.9 0.5 0.5 0.2 
10 IRBB-8 8.6 6.9 0.8 9.1 7.7 2.9 5.9 0.8 5.2 1.2 0.9 2.7 6.3 4.6 4.7 
11 IRBB-10 7.7 7.2 1.6 13.1 4.8 9.9 8.6 4.0 8.1 7.7 10.6 5.9 4.7 8.4 6.8 
12 IRBB-13 7.1 9.7 1.9 14.6 5.4 12.4 8.0 3.3 7.9 7.2 7.4 7.0 5.5 6.7 10.5 
13 IRBB-14 7.3 9.0 1.3 11.8 2.3 10.6 6.0 3.8 4.9 4.8 7.3 5.1 5.7 7.8 10.3 
14 IRBB-21 2.5 5.2 1.0 7.6 2.0 3.7 2.8 3.9 7.6 4.2 5.2 5.3 2.3 3.5 9.5 
15 IR64 6.0 8.8   1.2 2.2 1.5 2.5 2.2 0.8 2.0 10.0 3.6 4.4 1.2 3.0 
16 TN1 9.2 10.9 2.1 9.9 8.4 17.5 11.7 10.4 14.6 12.9 11.0 5.7 11.0 6.1 10.8 
17 RD6 9.5 11.2 2.2 9.0 10.6 16.7 12.6 7.0 11.0 13.5 11.2 3.4 6.4 9.1 12.0 
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ตารางผนวกที ่3 (ตอ) 
 

  BLB isolates 
    16 17 18 19 20 21 22 23 24 25 26 27 28 29 30 

No. Cultrivars 
TX

O1
5 

TX
O1

6 
TX

O2
1 

TX
O2

6 
TX

O2
8 

TX
O3

1 
TX

O3
2 

TX
O3

3 
TX

O3
4 

TX
O3

5 
TX

O3
6 

TX
O3

8 
TX

O4
0 

TX
O4

9 
TX

O5
0 

18 SPR1 8.5 6.0 0.9 1.6 4.1 4.8 6.0 1.9 1.7 2.0   4.2 6.5 1.6 1.6 
19 23-215 6.1 7.4 1.6 1.2 2.7 1.6 3.1 1.7 1.7 1.8 4.3 3.2 6.7 1.6 3.9 
20 CT9993 5.8 10.3   1.5 3.4 1.9 3.9 1.3 0.6 1.0 8.5 8.3   2.4 3.8 
21 Surin1 9.4 9.1 4.1 1.7 5.7 6.5 6.7 1.2 0.9 0.9 6.3 6.5 6.3 2.8 3.8 
22 Abhaya 6.5 12.4 1.2 0.8 3.3 2.2 3.3 1.6 2.2 1.4 4.2 2.4 5.4 1.8 1.9 
23 IR57514 8.5 10.0 1.0 1.1 2.1 2.5 4.0 2.2 1.6 1.2 3.8 2.9 4.7 2.0 5.0 
24 FL496 7.2 7.4 1.0 1.1 2.2 2.1 2.3 1.4 0.9 1.1 7.8 2.8 4.5 1.9 1.4 
25 DH206 11.2 9.3 3.5 14.9 9.8 15.1 12.6 2.3 6.5 9.1 3.3 6.9 7.5 12.0   
26 BA5 0.1 1.6 0.2 2.7 0.1 0.4 0.4 0.3 2.6 0.2 1.9 0.4 0.2 0.6 0.3 
27 Azucena   10.6   13.3 10.2 19.9 13.4 11.2 14.5 14.1 10.9 11.5 6.5 8.9 13.1 
28 FL530 5.0 4.3 0.8 0.4 1.0 2.1 1.0 0.8 0.4 0.9 7.1 2.0 4.7 0.3 2.1 
29 FR13A 8.5 8.9 2.9 6.3 12.4 8.1 9.8 0.3   0.4 3.4 4.4 5.8 9.3 10.5 
30 Chainat1 10.2 10.8 1.1 1.4 5.4 5.7 5.8 1.8 2.5 3.3 8.3 3.4 7.0 2.2 5.5 
31 RathuHeenati 9.6 10.6 3.7 13.8 12.4 17.3 17.2 6.3 15.0 14.1 9.1 4.2 10.5 10.1 9.5 
32 HomLukRang 8.6 7.9 2.6 18.6 8.8 16.7 13.0 10.7 13.5 16.1 11.9 5.0 7.6 10.6   
33 DokPayom 12.6 11.2 2.9 5.8 11.0 25.9 14.0 8.3 12.8 12.7 4.6 14.5 9.6 11.4 11.2 
34 HomChan 11.4 10.6 2.0 13.6 15.2 9.6 9.0 3.0 8.6 2.2 3.8 2.6 8.0 9.0 9.1 
35 SangYod 13.1 8.7 2.6 15.0 5.8 7.8 14.2 3.2 3.1 2.5 5.1 3.9 7.7 10.3 13.6 
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ตารางผนวกที ่3  (ตอ) 
 

  BLB isolates 
    31 32 33 34 35 36 37 38 39 40 41 42 43 44 45 

No. Cultrivars 
TX

O5
1 

TX
O5

2 
TX

O5
3 

TX
O5

5 
TX

O5
6 

TX
O5

7 
TX

O5
8 

TX
O5

9 
TX

O6
1 

TX
O6

9 
TX

O7
0 

TX
O7

1 
TX

O7
3 

TX
O7

4 
TX

O7
6 

1 JaoHomNin 21.6 18.9 14.1 12.6 18.3 18.3 10.1 3.7 7.1 11.3 2.6 4.0 7.3 10.7 7.5 
2 KDML105 31.0 17.3 22.1 23.3 21.5 10.7 10.7 3.8 15.0 17.2 7.2 10.9 18.0 20.8 13.1 
3 IR62266  0.5 0.6 0.6 0.1 1.0 0.4 0.1 0.8 0.2 0.2 0.2 0.1 0.4 0.2 0.2 
4 IR1188 7.4 6.0 3.1 6.7 4.2 5.8 3.1   2.1 6.1 1.4 3.4 2.4 2.6 7.0 
5 IR24 13.3 13.0 10.5 9.7 15.7 14.7 7.4 3.7 8.2 7.4 4.4 8.3 14.9 9.3 8.6 
6 IRBB-3 17.3 6.3 9.8 7.3 8.4 12.7 6.5 1.3 7.8 11.0 1.0 4.5 4.1 10.0 7.0 
7 IRBB-4 5.4 2.1 3.1 2.7 2.8 3.5 2.1 3.7 1.1 3.8 0.1 1.9 3.1 2.9 3.9 
8 IRBB-5 1.2 1.1 1.0 0.9 0.8 1.6 0.9 0.9 0.9 1.9 1.0 0.4 0.6 0.9 1.6 
9 IRBB-7 0.9 7.4 7.5 9.3 5.3 9.9 2.3 0.3 1.9 5.8 0.2 0.1 0.5 0.8 0.2 
10 IRBB-8 8.1 8.9 10.3 11.8 4.5 8.9 4.2 2.0 6.1 9.7 0.3 2.2 0.3 4.7 9.2 
11 IRBB-10 15.9 7.9 9.7 11.0 10.0 11.3 5.8 3.0 8.5 9.6 5.2 7.4 11.3 9.1 11.6 
12 IRBB-13 17.3 10.9 12.4 8.9 9.0 13.1 6.1 3.0 5.7 9.6 7.8 6.9 13.5 9.4 11.8 
13 IRBB-14 15.3 10.8 10.6 7.8 12.7 11.7 7.2 2.4 8.2 9.0 0.7 0.2 0.5 0.4 0.4 
14 IRBB-21 15.0 7.0 5.3 4.0 5.1 4.1 5.1 1.9 1.9 5.9 0.5 2.3 0.7 1.6 8.1 
15 IR64 8.3 1.3 2.8 0.5 1.5 2.6 1.4 4.7 1.5 2.0 1.6 1.0 4.6 1.5 0.9 
16 TN1 22.7 13.7 17.3 11.3 14.3 17.4 11.2 5.7 11.3 12.2 12.1 14.5 14.2 14.7 9.2 
17 RD6 27.2 19.6 25.3 15.8 27.2 20.3 15.8 2.2 12.6 14.8 10.3 12.7 15.3 16.8 16.1 
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ตารางผนวกที ่3  (ตอ) 
 

  BLB isolates 
    31 32 33 34 35 36 37 38 39 40 41 42 43 44 45 

No. Cultrivars 
TX

O5
1 

TX
O5

2 
TX

O5
3 

TX
O5

5 
TX

O5
6 

TX
O5

7 
TX

O5
8 

TX
O5

9 
TX

O6
1 

TX
O6

9 
TX

O7
0 

TX
O7

1 
TX

O7
3 

TX
O7

4 
TX

O7
6 

18 SPR1 8.4 2.3 2.2 1.2 1.0 4.4 3.2 2.4 3.3 3.3 0.9 2.2 2.4 1.5 1.9 
19 23-215 4.0 2.0 2.1 1.4 0.9 2.6 2.0 2.4 1.5 1.8 1.0 1.6 2.5 2.6 2.3 
20 CT9993 4.4 1.6 2.0 1.8 1.0 2.4 2.2 4.5   2.7 1.0 0.9 3.4 2.2 2.4 
21 Surin1 9.5 2.2 2.7 3.4 8.7 5.2 2.0 3.4 3.8 3.8 1.4 0.8 2.4 2.8 1.8 
22 Abhaya 5.0 5.0 1.4 2.5 1.7 3.1 1.4 2.3 2.0 2.5 0.9 1.2 1.0 2.6 1.7 
23 IR57514 8.9 1.9 7.7 3.3 1.5 4.3 3.3 1.8 3.2 3.0 0.7 0.6 1.4 3.2 2.5 
24 FL496 2.5 1.1 1.9 1.0 0.5 1.2 0.4 5.1 0.7 2.2 1.0 1.0 0.9 1.3 1.3 
25 DH206 28.2 14.5 14.2 11.8 8.5 24.0 9.0 3.4   8.0 5.3 13.6 8.6 17.5 12.0 
26 BA5 1.8 6.5 12.0 3.8 2.2 13.2 0.2 0.3 0.9 0.5 0.1 0.1 1.5 1.3 0.1 
27 Azucena 23.5 16.4     7.5 23.8 9.9 4.4 10.9 10.3 8.4 16.1 9.6 7.6 11.0 
28 FL530 1.5 1.9 0.6 0.5 0.5 1.2 0.7 1.8 1.5 1.5 1.1 0.5 0.6 0.5 0.7 
29 FR13A 15.2 9.9 13.0 15.8 5.6 13.6 14.1 3.2 7.7 9.6 6.9 8.7 1.2 12.6 9.6 
30 Chainat1 13.5 3.3 6.8 3.1 3.8 3.0 5.4 2.7 5.9 4.8 1.9 2.2 1.2 3.4 3.6 
31 RathuHeenati 27.6 17.7 20.2 22.4 24.1 28.3 10.1 2.9 12.2 15.3 5.7 15.3 15.0 21.9 13.3 
32 HomLukRang 25.2 16.3 18.5 20.2 20.2   12.6 5.1 15.8 11.1 7.1 9.6 20.2 16.9 10.1 
33 DokPayom 24.8 13.1 13.3 19.8 22.1 28.3 13.6 4.6 12.1 11.5   11.0 7.5 21.2 12.2 
34 HomChan 12.9 6.7 19.2 8.9 22.4 13.1 7.5 2.1 5.5 6.7 9.0 7.6 20.9 23.5 4.7 
35 SangYod 25.0 11.6 23.6 13.9 16.9 11.5 11.4 3.3 7.3 12.4 7.7 5.8 23.8 18.1 5.5 
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ตารางผนวกที ่3  (ตอ) 
 

  BLB isolates 
    46 47 48 49 50 51 52 53 54 55 56 57 58 59 60 

No. Cultrivars 
TX

O7
7 

TX
O8

0 
TX

O8
5 

TX
O8

7 
TX

O8
9 

TX
O9

9 
TX

O1
01 

TX
O1

02 
TX

O1
03 

TX
O1

04 
TX

O1
05 

TX
O1

06 
TX

O1
07 

TX
O1

08 
TX

O1
09 

1 JaoHomNin 8.6 15.7 14.3 9.0 10.2 6.4 15.4 15.9 20.9 12.7 11.2 18.4 13.5 13.7 12.4 
2 KDML105 18.0 8.9 13.6 12.1 12.9 8.5 17.4 18.7 18.5 16.5 15.9 20.3 13.4   14.6 
3 IR62266  0.9 0.3 1.3 0.2 0.8 0.8 1.3 1.2 0.6 6.2 0.8 1.5 1.4 0.2 1.7 
4 IR1188 6.0 1.7       2.3 4.1 4.8 5.4 4.8 3.7 4.5 4.0 8.9 7.0 
5 IR24 12.5 6.7       3.5 9.4 12.2 11.2 14.2 8.3 13.5 5.1 14.3 14.2 
6 IRBB-3 10.2 5.4 9.4 7.4 7.9 6.2 12.7 14.8 11.0 9.5 8.6 15.1 12.8 11.6 13.0 
7 IRBB-4 5.7 1.2 4.1 5.5 6.7 4.3 6.7 5.7 4.3 4.4 3.8 6.8 5.7 11.8 6.0 
8 IRBB-5 1.5 0.3 2.0 1.7 1.9 1.4 2.1 1.9 2.6 1.5 6.9 3.8 1.5 5.9 2.3 
9 IRBB-7   0.2 0.5 1.7 1.6 4.3 6.8 10.3 4.4 3.4 4.4 4.4 7.2 8.5 10.1 
10 IRBB-8 11.3 1.7 5.6 9.3 3.5 7.9 13.2 10.2 13.1 8.1 7.5 13.4 7.7 6.6 13.1 
11 IRBB-10 15.4 5.0 10.0 8.1 13.1 9.1 10.8 11.7 14.1 9.6 13.1 15.4 12.7 11.5 10.9 
12 IRBB-13 14.4 8.1 12.4 8.5 12.8 7.0   11.2 8.1 10.3 10.5   18.1 9.4 11.6 
13 IRBB-14 0.8 5.0 13.2 9.3 1.2 8.8 15.3 12.2 13.4 9.9 13.1 14.2 11.8 9.0 12.2 
14 IRBB-21 7.0 1.5 2.5 2.5 1.3 5.2 5.4 7.2 4.3 6.1 6.7 6.2 14.1 12.2 6.0 
15 IR64 0.3 1.2       2.5 4.1   3.9 4.1 3.3 6.3 2.1 11.0 6.3 
16 TN1 5.1 13.1       7.3 18.3   19.4   16.1 19.6 18.7     
17 RD6 14.1 8.6       8.0 16.0 16.5 17.8 17.9 13.4 18.3 14.1 14.2 17.9 
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ตารางผนวกที ่3  (ตอ) 
 

  BLB isolates 
    46 47 48 49 50 51 52 53 54 55 56 57 58 59 60 

No. Cultrivars 
TX

O7
7 

TX
O8

0 
TX

O8
5 

TX
O8

7 
TX

O8
9 

TX
O9

9 
TX

O1
01 

TX
O1

02 
TX

O1
03 

TX
O1

04 
TX

O1
05 

TX
O1

06 
TX

O1
07 

TX
O1

08 
TX

O1
09 

18 SPR1 0.3 1.8       2.2 4.9 3.9 6.1 4.5 2.5 4.6 3.7 5.0 7.4 
19 23-215 0.7 1.9       1.9 6.1 5.2 5.5 3.7 3.5 5.2 6.4 7.6 5.2 
20 CT9993 0.3 1.8       1.8 3.2   3.7 3.1 6.0 7.4 4.9 8.0 4.3 
21 Surin1 0.7 4.3       3.1 7.2 5.7 9.3 4.6 6.7 9.7 7.9 6.7 6.5 
22 Abhaya 0.5 1.5       1.8 4.0 4.4 4.1 2.4 3.1 5.2 4.4 4.5 3.7 
23 IR57514 0.2 1.4       4.4 3.9 6.9 5.3 3.7 3.4 7.2 9.2 4.5 6.3 
24 FL496 0.1 1.3       2.0 3.4 3.1 4.3 2.4 2.0 3.1 3.6 5.1 3.6 
25 DH206 4.8 9.2       3.5 11.6 14.6 13.5 12.7 18.1 15.7   12.0 18.0 
26 BA5 0.1 0.5       3.8 8.6 11.0 7.8 9.4 4.5 8.3 6.7   9.5 
27 Azucena 10.5                             
28 FL530 0.1 0.2       1.5 2.8 2.4 3.6 2.3 2.7 4.3 3.2 2.9 2.0 
29 FR13A 3.0 6.8       4.0   11.8 13.8 8.6 14.4 17.1 14.7 9.2 10.5 
30 Chainat1 1.0 2.1       4.0 8.5 6.0 7.4 3.6 3.6 5.9 9.7 6.5 4.9 
31 RathuHeenati 10.7 12.2       12.8 12.1 15.4 19.4 14.1 14.0 17.1 15.1 18.6 19.1 
32 HomLukRang 9.4 10.2                           
33 DokPayom 11.3 15.3                           
34 HomChan 4.7 3.3       6.7 12.9 25.2 13.4 12.9 12.8 14.7 6.4 14.5 16.9 
35 SangYod 3.9 6.2       6.6 13.0 20.1 19.2 10.5 12.7 16.4 13.5 18.7 18.3 
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ตารางผนวกที ่3  (ตอ) 
 

  BLB isolates 
    61 62 63 64 65 66 67 68 69 70 71 72 73 74 75 

No. Cultrivars 
TX

O1
10 

TX
O1

11 
TX

O1
12 

TX
O1

13 
TX

O1
14 

TX
O1

15 
TX

O1
16 

TX
O1

17 
TX

O1
18 

TX
O1

19 
TX

O1
20 

TX
O1

21 
TX

O1
22 

TX
O1

23 
TX

O1
24 

1 JaoHomNin 4.1 10.3 15.4 13.1 10.7 9.5 17.5 8.3 17.0 11.4 10.0 10.1 15.0 16.3 10.9 
2 KDML105 4.2 12.4 21.5 12.9 12.7 13.2 14.5 11.9 24.1 7.7 18.4 10.0 22.0 21.8 11.1 
3 IR62266  0.6 0.6 0.8 0.6 2.4 2.8 0.7 0.6 0.9 0.4 0.8 0.6 1.0 1.9 0.8 
4 IR1188 2.1 4.8 6.0 7.1 3.6 4.4 8.1 6.7 5.7   8.5 6.8 11.6 11.4 3.6 
5 IR24 2.4 9.2 13.2 10.0 6.6 12.1 7.7 11.4 3.5   10.8 6.5 15.2 14.3 11.8 
6 IRBB-3 2.6 12.7 11.7 9.0 7.7 11.2 12.3 12.0 11.3 8.3 11.6 8.5 12.7 14.9 9.7 
7 IRBB-4 2.1 3.8 4.6 4.3 6.2 11.8 6.4 6.7 9.3 3.2 7.8 3.8 5.6 8.5 3.5 
8 IRBB-5 1.4 2.1 2.6 1.3 2.2 3.1 2.3 2.1 3.0 2.3 2.0 2.0 2.3 3.5 1.6 
9 IRBB-7 0.8 8.3 12.3 1.1 1.4 3.6 9.4 3.4 8.6 3.2 9.8 4.4 7.8 12.1 10.0 
10 IRBB-8 2.2 8.7 9.2 10.7 5.1 10.8 13.4 11.5 11.3 4.2 11.2 5.5 9.3 4.9 10.5 
11 IRBB-10 3.0 11.4 10.8 10.9 7.9 10.7 19.5 12.4 11.6 5.9 12.4 9.0 10.7 12.0 10.5 
12 IRBB-13 3.2 12.8 11.4 9.2 8.3 13.9 15.6 5.3 13.9 8.7 12.3 7.3 12.2 17.8 11.7 
13 IRBB-14 2.6 10.2 10.7 10.9 9.0 13.0 15.7 10.3 13.3 8.8 11.0 9.6 11.2 15.4 10.3 
14 IRBB-21 2.1 7.3 11.1 9.8 7.9 5.1 8.1 10.4 7.5 5.5 8.3 5.3 5.2 10.6 4.8 
15 IR64 1.6 5.9 6.2 4.7 6.1 9.3 4.5 8.2 2.1   3.9 4.4 4.7 1.5 4.2 
16 TN1 3.8 11.8   14.6 11.3   18.1 12.5       9.1 20.7     
17 RD6 3.2 11.1 17.1 15.1 8.6 14.8 17.6 10.6 20.4   17.6 8.7 19.4 19.3 17.0 
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ตารางผนวกที ่3  (ตอ) 
 

  BLB isolates 
    61 62 63 64 65 66 67 68 69 70 71 72 73 74 75 

No. Cultrivars 
TX

O1
10 

TX
O1

11 
TX

O1
12 

TX
O1

13 
TX

O1
14 

TX
O1

15 
TX

O1
16 

TX
O1

17 
TX

O1
18 

TX
O1

19 
TX

O1
20 

TX
O1

21 
TX

O1
22 

TX
O1

23 
TX

O1
24 

18 SPR1 1.7 3.2 4.8 3.9 7.9 10.6 4.3 6.0 10.0   4.0 1.8 5.7 8.0 3.9 
19 23-215 1.7 3.4 5.7 3.3 5.7 11.5 6.1 4.1 6.7   5.0 2.9 4.5 7.2 4.5 
20 CT9993 1.8 2.4 3.0 2.9 9.0 32.6 3.9 5.5 3.1   4.7 3.1 7.1 1.6 2.7 
21 Surin1 1.8 6.1 5.7 9.5 9.4 12.9 9.7 10.4 5.3   8.1 4.9 9.4 2.1 3.9 
22 Abhaya 1.3 3.5 3.5 2.6 6.9 10.4 3.7 4.7 1.6   3.1 4.8 3.5 1.7 4.3 
23 IR57514 1.7 5.5 6.5 5.2 8.0 11.0 5.7 10.4 1.7   4.8 3.8 4.9 1.0 4.4 
24 FL496 1.3 2.2 1.7 3.0 9.9 11.2 5.0 3.5 5.7   3.3 3.1 2.7 2.7 2.5 
25 DH206 4.0 13.1 13.3 11.6 14.2 8.1 11.4 10.6 20.1   13.0 11.3   21.5 9.8 
26 BA5 1.1 5.3 15.1 1.0 4.7 1.6 7.8 3.2 9.3   12.3 2.4 5.9 11.5 12.4 
27 Azucena                               
28 FL530 1.5 3.7 1.9 1.5 7.0 7.7 3.4 1.9 3.2   2.0 2.0 3.1 3.2 2.3 
29 FR13A 2.7 10.8 16.3 14.8 4.2 10.3 12.6 10.1 13.0   8.0 7.5 16.2   12.1 
30 Chainat1 1.5 5.5 5.9 4.0 6.7 8.0 6.3 8.4 2.5   5.5 3.0 5.0 2.8 4.4 
31 RathuHeenati 3.9 10.8 21.8 17.3 10.7 16.5 12.2 14.0 22.1   19.6 9.5 21.4 21.1 13.2 
32 HomLukRang                               
33 DokPayom                               
34 HomChan 2.4 8.6 17.2 12.0 8.0 15.3 12.9 10.4 17.3   15.7   15.7 21.0 17.4 
35 SangYod 3.7 9.8 17.8 14.3 13.4 14.9 14.7 14.9 8.8   18.2 9.3 21.4   14.8 
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ตารางผนวกที ่3  (ตอ) 
 
 

  BLB isolates 
    76 77 78 79 80 81 82 83 84 85 86 87 88 89 90 

No. Cultrivars 
TX

O1
26 

TX
O1

27 
TX

O1
28 

TX
O1

29 
TX

O1
31 

TX
O1

32 
TX

O1
33 

TX
O1

34 
TX

O1
35 

TX
O1

36 
TX

O1
37 

TX
O1

38 
TX

O1
39 

TX
O1

40 
TX

O1
41 

1 JaoHomNin 16.1 11.3 10.8 8.6 13.3 14.5 12.4 10.5 13.7 14.3 12.1 17.8 6.1 11.7   
2 KDML105 16.9 15.7 12.3 8.7 19.5 18.2 13.5 6.3 14.8 13.5 13.8 21.5 13.8 13.0 6.2 
3 IR62266  0.5 0.6 0.3 0.8 0.7 1.2 1.0 1.0 1.6 3.5 1.0 5.5 1.0 0.8 2.2 
4 IR1188   7.0     4.7 3.4 5.7 2.9 6.6 9.1 8.5 14.5 3.6 3.6   
5 IR24   10.8     11.2 12.3 14.2 10.9 14.3 12.7 11.8 10.1 6.6 15.9 5.3 
6 IRBB-3 13.3 10.1 7.9 8.2 12.0 11.9 11.5 9.9 7.9 9.3 25.6 10.8 7.3 7.0 4.9 
7 IRBB-4 5.4 5.5 3.2 5.0 5.3 5.2 4.1 3.4 4.2 3.8 8.2 4.1 3.7 7.1 6.5 
8 IRBB-5 2.8 3.1 1.6 1.1 1.8 2.1 2.4 2.1 1.7 2.8 2.0 1.1 1.3 1.0 2.1 
9 IRBB-7 9.1 9.3 6.5 5.4 4.7 10.7 12.0 2.7 9.2 9.0 6.3 6.9 1.7 11.0 1.9 
10 IRBB-8 11.6 10.9 5.2 6.9 8.3 7.8 12.7 26.9 10.0 7.7 9.0 14.7 4.3 8.3 4.7 
11 IRBB-10 11.6 11.7 9.1 8.6 12.1 11.7 13.5 12.6 8.8 8.7 11.3 8.3 7.0 9.6 5.7 
12 IRBB-13 16.5 14.2 8.4 5.2 13.0 11.8 12.8 5.8 9.0 8.5 12.6 14.5 6.9 11.1 5.3 
13 IRBB-14 15.9 10.3 9.0 8.7 13.2 14.2 13.4 8.1 12.9 6.2 12.5 13.0 8.3 10.0 5.4 
14 IRBB-21 5.9 7.8 3.6 4.9 5.6 5.6 5.3 4.5 9.4 10.7 8.2 5.1 5.9 7.3 2.0 
15 IR64   3.5     3.7 4.5 8.9   7.2 4.9 4.2 8.0 2.1 2.7   
16 TN1         12.6 17.7       17.0 15.5         
17 RD6   18.7     21.4 19.9 21.0 10.1 12.6 13.6 14.1 20.0 8.0 14.9 6.9 
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ตารางผนวกที ่3  (ตอ) 
 

  BLB isolates 
    76 77 78 79 80 81 82 83 84 85 86 87 88 89 90 

No. Cultrivars 
TX

O1
26 

TX
O1

27 
TX

O1
28 

TX
O1

29 
TX

O1
31 

TX
O1

32 
TX

O1
33 

TX
O1

34 
TX

O1
35 

TX
O1

36 
TX

O1
37 

TX
O1

38 
TX

O1
39 

TX
O1

40 
TX

O1
41 

18 SPR1   4.8     3.5 3.5 4.4 2.0 3.6 4.7 5.5 4.3 2.7 3.3   
19 23-215   4.5     3.0 6.3 4.2 2.3 3.1 6.7 5.2 6.8 3.4 3.9   
20 CT9993   4.7     1.9 5.4 4.5   3.6 5.1 4.3 6.5 1.3 4.1   
21 Surin1   5.0     6.9 7.8 6.5 2.8 5.6 7.8 9.7 6.8 3.1 4.9   
22 Abhaya   2.5     2.8 4.6 5.2 4.2 2.6 8.8 3.7 3.2 3.0 2.6   
23 IR57514   6.8     3.2 6.9 9.3 2.6 3.0 8.8 6.2 1.7 2.2 5.7   
24 FL496   2.5     1.7 3.3 2.7 0.9 2.0 5.1 2.8 2.5 1.7 2.3   
25 DH206   10.7     8.4 11.9 11.4 9.5 8.9 18.1 12.8 12.5 7.0 12.6   
26 BA5   7.4     3.8 12.2 15.5   9.9 12.6 8.1 10.5 2.1 8.7   
27 Azucena             1.4                 
28 FL530   2.4     1.7 2.3 7.4 1.2 1.5 4.4 3.3 4.2 2.1 3.3   
29 FR13A   10.5       9.4 4.3 6.5 5.5 7.1 14.0 0.0 3.6 3.8   
30 Chainat1   6.3       7.1 18.8 2.4 2.2 13.8 5.4 3.5 2.8 5.7   
31 RathuHeenati   15.3       16.9   25.8 17.4 22.4 16.7 21.3 8.8 15.6   
32 HomLukRang                               
33 DokPayom             13.9                 
34 HomChan   19.6     13.2 13.8 19.4 10.3 16.9 18.3 12.4 16.9 7.0 16.5   
35 SangYod   19.4     16.4 17.3 16.0 17.6 13.7 18.8 14.2 21.0 8.0 12.0   
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ตารางผนวกที ่4 แสดงคาความยาวแผล (cm.) และคาดัชนีความตานทานโรคของขาวพ้ืนเมือง 
              จํานวน 182 สายพันธุและขาวปลูกจํานวน 28 สายพันธุตอเช้ือแบคทีเรีย Xoo  
              จํานวน13 ไอโซเลท 
 

  Isolates/Pathotype group   
  9 6 13 10 22 21 12 17 2 3 23 11 19   

No. สายพันธุ 

TX
O1

36 
TX

O4
9 

TX
O6

1 
030

4 
TX

O4
0 

TX
O1

6 
TX

O3
4 

009
6 

030
3 

TX
O4

 
960

3 
TX

O1
13 

TX
O1

32 
%B

SR
 

1 บือตาโม 6.2 3.1 6.9 13.9  5.3 13.9  1.3 2.3 5.9 13.3 11.2 27.3 
2 ขาวบากอก 7.9 4.0 6.3 7.2 10.5 5.7 5.8 10.2 1.6 4.7 5.3 11.2 9.1 15.4 
3 ขาวแพรป 13.0 4.6 8.4 15.7 9.1 13.6 8.7 5.8 1.2 3.3 8.6  8.0 16.7 
4 ขาวแพรดอ 9.6 6.1 6.9 13.9 18.4 16.0 10.5 9.7 0.8 2.7 11.4  9.7 16.7 
5 ขาวซิว 9.8 6.7 5.9 14.1 13.3 14.7 9.1 11.9 3.8 3.5 13.6 23.4 8.8 15.4 
6 ขาวแพรนา 12.3 4.6 6.9 13.8 8.5 7.7 10.9 13.0  4.3 9.0 15.5 11.2 8.3 
7 ขาวเหลืองนอย 8.5 7.0 8.3 9.7 10.2 11.1 9.4 21.8 0.2 6.7 12.5 14.8  8.3 
8 บือกวา 9.7 6.5 7.5 10.5 12.2 13.3 9.8 9.8 2.2 4.2 12.0 15.8 7.6 15.4 
9 บือซอมี 9.6 6.3 7.2 16.0 11.5 10.4 11.2 6.5 2.5 4.3 3.9 15.3 7.8 23.1 
10 บือเซอะลา 13.9 8.0 6.3 17.3 10.6 18.3 8.1 8.8 1.5 3.8 5.9 12.0 7.7 15.4 
11 ขาวซิว 10.5 7.1 8.7 21.0 8.9 14.6 11.7 18.9 1.9 3.2 8.6   18.2 
12 บือกวา 12.8 5.5 8.5 18.5 9.3 13.1 10.1 17.1 2.3 4.2  15.0 8.9 16.7 
13 บือปอิ 8.7 1.8 7.6 14.6 9.5 10.4 10.6 5.0 2.6 1.9 11.0  10.7 25.0 
14 บือคึ 21.2 7.4  14.4 7.6 19.4 8.9 14.4 2.9 7.0 10.8 12.5 11.1 7.7 
15 บือโปะโละ 16.5 2.2 5.4 13.8 16.0 10.4 7.0 9.5 2.4 3.6 12.4 10.5 6.5 23.1 
16 บือกวา 13.2 5.5 7.5 12.9 11.6 10.0 10.0 13.8 2.4 4.0 12.4  12.4 16.7 
17 บือซอมี 14.1 3.8 8.0 8.0 13.9 16.7 7.8 12.3 2.3 4.0 8.6 15.2 8.0 23.1 
18 บือปอิปอสี 11.5 5.6 9.6 13.0 9.2 13.3 8.5 8.6 3.0 5.5 7.9 16.3 7.2 7.7 
19 บือกิ 16.9 3.4 8.5 17.0 11.2 14.2 7.7 11.4 2.4 6.1 13.5  7.0 16.7 
20 บือกะ 11.1 6.5 8.3 15.2 11.5 17.7 18.4 17.0 2.2 3.3 9.5   18.2 
21 บือซอมี 7.3 8.0 6.8 15.4 12.9 7.7 11.2 9.2 3.9 3.1 8.5 22.1  16.7 
22 บือโคคี 10.6 6.9 7.4 11.1 11.2 8.3 10.3  1.6 6.4 7.6   11.1 
23 น้ําร ุ 13.1 6.0 12.5 25.6 13.7 21.0 8.4 18.6 2.0 3.8 16.7 21.7 10.5 15.4 
24 บือเปรอม่ือ 15.4 0.5 0.8 1.9 9.3 13.8 2.7 2.1  2.4 1.0 7.1 0.4 66.7 
25 เบลเกษตร 10.3 4.2 11.3 14.7 11.2 12.5 12.0 9.4 1.9 4.4 9.3 18.1  25.0 



  114 

ตารางผนวกที ่4  (ตอ) 
 

  Isolates/Pathotype group   
  9 6 13 10 22 21 12 17 2 3 23 11 19   

No. สายพันธุ 
TX

O1
36 

TX
O4

9 
TX

O6
1 

030
4 

TX
O4

0 
TX

O1
6 

TX
O3

4 
009

6 
030

3 
TX

O4
 

960
3 

TX
O1

13 
TX

O1
32 

%B
SR

 

26 เบลจัวะ 14.0 5.7 7.9 15.1 11.9 22.6 13.6 13.8 1.9 3.5 9.6 24.0  16.7 
27 เบลไจ 13.6 4.0 7.6 13.2 11.2 12.9 10.2 9.0 2.0 3.3 7.6  6.3 25.0 
28 เบลเบลาจัวะ 12.7 5.9 5.1 7.4 10.1 10.1 17.1  1.7 4.3   6.9 22.2 
29 บือเนอมู 14.3 1.0 0.9 2.1 8.7 10.8 2.1 1.2 0.7 2.1 2.3 4.7 0.7 69.2 
30 บือปอิกอ 12.4 2.4 8.2 13.1 7.4 13.9 10.9 12.9 1.8 4.5 9.1 15.9  16.7 
31 บือกวา 15.2 10.0 7.1 17.5 10.7 18.0 16.7 12.1 1.2 3.6 9.4  9.0 16.7 
32 เบลกะมอ 11.0 5.1 11.7 17.4 8.8 14.9 14.5 14.8 2.9 4.0 12.6 18.9 9.6 15.4 
33 ขาวลายหลวง 12.9 10.3 10.9 15.8 8.0 14.8 9.5 9.8 2.1 3.8 10.7  8.6 16.7 
34 เบลปอซา 9.8 7.8 9.9 14.0 9.8 11.2 21.3 11.7 2.1 3.5 14.1 15.3  16.7 
35 บือม่ือ บือกอ 9.7 10.5 8.4 14.6 11.0  10.0 19.0 2.4 4.5 13.2 17.2 7.9 16.7 
36 บือปอิซอวะ 16.0 9.8 9.7 19.3  14.7 10.8 14.6 2.4 2.7 9.0  8.3 18.2 
37 บือเกษตร 15.5 7.6 10.0 16.4 11.0 9.5 11.3 13.0 2.2 3.9  23.3  18.2 
38 บือขา 15.3 6.6 8.8 11.0 9.0 11.6 14.8 15.5 2.2 4.4 7.7  8.0 16.7 
39 บือโปะโละพะ 15.8 6.8 10.3 13.4 9.1 12.2 20.5 17.1 2.0 3.8 9.0 15.3  16.7 
40 บือซอมี 1.8 10.0 13.0 19.5 12.9 8.8 14.9 13.6 2.2  13.7 17.8 9.8 16.7 
41 ขาวแพร 14.5 7.1 7.3 18.2 12.6 12.3 15.2 16.4 2.4 4.4 10.4 19.6 8.3 15.4 
42 บือทอวา 18.3 8.4 11.3 20.6 12.1 13.8 10.5 10.9 1.7 4.5 9.6   9.1 
43 บือกิ 11.3 7.2 9.6 13.7 10.1 12.1 17.7 14.4 2.2 5.2  16.1 11.7 8.3 
44 บือเขวะ 13.5 7.6 11.6 16.5 8.5 14.1 24.5 14.3 1.0 5.7 13.5 17.2 7.9 7.7 
45 บือพะโดะ 0.7 10.6 7.9 12.7 10.8 13.0 19.0 14.3 0.6 5.5 13.9 18.8  16.7 
46 ขาวดอกพุด 8.7 8.6 9.3 14.1 8.9 11.5 8.0 22.7 2.1 5.7 10.0 20.8 9.5 7.7 
47 ขาวเหมยหลวง 13.8 12.6 14.2 17.6 10.0 4.6 13.0 21.0 1.6 4.3 7.3 11.4 6.5 15.4 
48 ขาวบาตาล 13.5 9.0 10.1 17.1 7.9 13.4 10.1 12.0 2.1 3.5 11.8 18.5 8.2 15.4 
49 บือโปะโละ 12.1 11.4 14.0 19.4  14.0 8.1 15.0 1.7 2.9 21.5  9.5 18.2 
50 บือซอมี 12.2 7.3 9.4 18.0  8.0 8.6  2.1 4.4 11.2  9.8 20.0 
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ตารางผนวกที ่4  (ตอ) 
 

  Isolates/Pathotype group   
  9 6 13 10 22 21 12 17 2 3 23 11 19 

No. สายพันธุ 
TX

O1
36 

TX
O4

9 
TX

O6
1 

030
4 

TX
O4

0 
TX

O1
6 

TX
O3

4 
009

6 
030

3 
TX

O4
 

960
3 

TX
O1

13 
TX

O1
32 

%B
SR

 

51 เบลไจ 14.5 9.0 14.0 14.9 9.3 7.9 12.6 14.7 2.3 2.9 10.8   18.2 
52 บือโซ 18.9 8.7 15.9 15.3 11.8 14.0 15.9 18.0 2.5 4.0 10.3   18.2 
53 บือกวา 12.9 11.5 18.1 17.5 10.3 10.6 13.6 12.8 3.2 4.1 12.8 19.9  16.7 
54 เบลกะมอ 11.9 11.9 8.7 17.1 11.0 7.0 8.9 10.8 1.9 3.2 9.5   18.2 
55 เบลดะ 15.6 8.9 14.0 14.7 10.6 15.7 2.4 20.0 2.3    6.6 22.2 
56 ขาวแพรกลาง 17.3 10.6 11.7 13.6 7.1 9.8 11.3 12.1 1.2 5.3 10.2 16.8  8.3 
57 เบลปอซ ิ 16.0 12.8 13.2 4.6 8.4 7.0 16.8 14.4 2.0 4.8 10.8  5.0 9.1 
58 บือม่ือ 10.3 8.0 12.0 14.4 10.5 14.3 20.1 10.7 1.8 3.7 10.3 16.9 5.8 15.4 
59 บือขา  10.8 9.1 20.1 11.4 9.7 18.4 12.0 2.6 4.0 11.4   18.2 
60 บือโพปร ิ 24.4 16.3 12.2 23.0 9.4 15.0 16.6 14.0 1.1 5.7 12.1  5.5 8.3 
61 บือซอมี 18.2 8.2 8.8 17.9 20.1 9.3 7.2  2.6 3.2 8.5  8.8 18.2 
62 บือปอิ 18.8 14.7 11.9 19.9 12.9 17.8 4.0 12.4 2.7 5.2 11.2   18.2 
63 ขาวเมอ 16.4 11.5 9.6 18.4 11.0 12.2 8.4 12.0 2.9 4.2 11.2   18.2 
64 ขามเหนี่ย 15.2 11.4 14.7 22.9 12.8 10.3 5.9 12.5 1.6  9.6 18.4  18.2 
65 บือแมวพะโดะ  10.6 8.6 17.4 8.8 12.4 15.3  2.4  13.1   11.1 
66 บือแมวซิแก 6.0 11.7 15.3 7.5 9.2 14.6 16.1  3.0 3.8 13.3 11.4  18.2 
67 มะแป 10.6 6.8 7.1 8.8 7.7  11.3 11.0 1.9 2.5 8.9   22.2 
68 นิกอ 7.7 5.4 9.1 10.5 9.5 15.4 11.8 16.8 3.3  9.1   11.1 
69 SMGC89001 15.7 11.9 9.8 8.4 11.3 10.3 6.0 12.2 3.0  12.6  10.2 9.1 
70 ดามูดะ 14.4 8.6 10.1 10.8 8.3 11.7 8.6 11.4 2.2  7.7 11.5 2.8 16.7 
71 ขะสอ 22.6 9.7 17.7 14.9 11.3 11.3 10.2 12.7 2.8 5.1 9.1  11.3 8.3 
72 แพรวา 18.5 10.0 13.2 13.4 13.8 7.8 17.4 10.0 2.8 6.1 10.6  11.5 8.3 
73 บือพะดู 12.1 8.6 22.6 11.5 10.1 6.6 15.8 10.0 2.0  9.7   10.0 
74 ไครหม่ีสา 21.3 7.3 15.9 11.0 9.8 14.8 12.4 5.2 1.8 6.6 7.0   9.1 
75 ขาวดํา 16.8 13.0 10.9 16.0 8.1 10.5 13.3 5.5 2.4 9.0    10.0 
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76 บือคูได  7.8 11.7 8.2 5.5 0.4 12.3 9.5  2.6 12.1  11.3 18.2 
77 ฌางีดะ 16.6 8.7 10.4 14.5 9.2 6.8 10.1 8.7 2.8 6.0 12.1  11.0 8.3 
78 เชียงรุง502 1.0 1.3 2.1 0.7 7.0 9.1 3.9 2.1 1.2 2.0 2.2 2.2  83.3 
79 ยากู 1.2 1.4 6.7 2.1 11.0 0.1 2.8  2.2 0.8 2.4 4.1 1.6 75.0 
80 บือซิ  13.2 14.6 21.4 7.8 0.1 9.1 6.4 1.7 3.6 9.0  9.6 16.7 
81 บือพะทอ 19.6 7.8 15.1 18.3 11.7 6.6 12.3 8.1 1.3 3.1 12.1 16.4  16.7 
82 ขาวหลวง 20.0 10.7 15.9 19.1 9.7 4.4 15.8 8.7 1.9 2.4    30.0 
83 ปางอุง 22.8 2.7 18.9 13.9 8.5 11.9 5.2 8.7 1.8 2.9 11.4  12.4 25.0 
84 บือกิ 22.2 11.5 13.9 19.8 10.4 17.6 7.1 7.3 2.4 3.3 7.9   18.2 
85 แซะลา 20.9 9.8 8.0 7.4 11.2 5.1 8.6  3.1  30.0 15.6 9.9 9.1 
86 แซะเน 17.8 10.8 15.8 15.6 10.7 5.0 8.4 10.9 1.6 3.2 12.6   18.2 
87 ขาวเหลืองหอม 20.8 10.0 8.2 13.2 13.7 3.9 9.3 13.2 3.0 3.4 5.6 16.5 10.8 23.1 
88 จะพูมา  7.1 7.0 12.5 8.3 11.1 7.4   3.0 8.2  6.8 10.0 
89 ลาซอ 9.6 9.6 16.3 12.0 9.2 18.1 11.2 6.5 2.7 3.8 12.4   18.2 
90 วอจี่ซะ 8.9 9.2 18.3 18.9 14.6 6.1 7.3 6.6 1.9 2.3 7.8  7.8 16.7 
91 กข.1 14.6 7.8 11.7 7.9 11.4 5.2 9.5 7.1  2.1 10.5 9.0 4.5 8.3 
92 กข.4 15.2 8.4 15.9 10.8 8.3 6.0 9.3 4.3 2.1 3.8 3.2 10.0 6.9 30.8 
93 กข.7 4.2 1.0 2.0 4.2 10.3 7.0 2.5 0.9 0.7 2.1 5.4 4.1 0.7 76.9 
94 กข.10 13.9 8.3 13.4 11.1 10.9 4.6 7.3 10.4 1.3 2.5 2.9 8.7 5.2 23.1 
95 กข.23 2.5 1.8 1.3 2.2 3.5 3.3 1.9 1.5  1.8 3.4 3.1 1.5 100.0
96 กข.25 7.0 1.8 2.0 1.7 9.7 3.9 1.8 0.6 0.5 2.9 5.1 16.9 10.1 61.5 
97 เชียงรุง 1.6 0.6 0.6 0.4 7.9 6.6 2.6 0.8 0.1 1.6 1.8 4.1  83.3 
98 พิษณุโลก60-2 5.4 4.1 3.6  5.3 4.9  1.9  2.9 4.2 6.2 1.8 60.0 
99 สุพรรณบุรี1 5.4 1.0 1.4 1.0 6.3  2.2 2.6 0.4 1.9 2.2 3.4 1.6 83.3 
100 สุพรรณบุรี2 4.3 1.8 1.7 0.6  1.2 3.3 2.3 1.0 2.3 3.1 3.9 1.4 100.0
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101 สุพรรณบุรี60 6.8 2.7 2.6 4.1 7.5 6.5 2.8 1.0  4.0 5.1 5.7 3.1 58.3 
102 สุพรรณบุรี90 0.9 0.6 1.2 1.1 6.7 3.0 2.3 1.7 0.3 2.3 1.2 5.4 0.8 84.6 
103 ปทุมธานี60 4.7 1.1  2.3  6.6 2.8 1.8 1.2 4.1 1.3 16.1 5.5 58.3 
104 หอมคลองหลวง 1.7 0.4 0.2 1.0 7.1  2.0 1.5 1.0 2.7 1.8 4.5 0.4 83.3 
105 เวียดนาม1 14.3 5.9 13.6 9.6 5.7 6.4 2.1 3.1 1.1 2.0 9.2  7.8 33.3 
106 ไทซุง 14.9 7.6 14.1 18.1 10.5 5.9 12.6 12.4 0.3 4.0 10.4  8.4 16.7 
107 ปทุมธานี1 6.0 2.0 3.2 5.3 10.5 3.0 1.8 2.3 0.8 2.1 4.1   72.7 
108 ขาวนาปรัง 0.7 0.9 1.5 1.2 15.0 16.2 1.3 0.4  2.2 3.6 6.3  72.7 
109เหลืองทองนาปรัง 19.9 11.3 8.8 13.8 9.7 18.6 8.9 5.3 1.3 3.4 6.7 12.1 10.0 15.4 
110 พวงนาค16 0.8 0.1 0.2 0.7  5.3 2.4  0.6 4.3 2.4  9.2 80.0 
111 เการวง88 0.8 0.6 13.1 4.2 8.5  7.7 5.7  3.1 3.8 11.3 1.7 54.5 
112 บาสมาติ370 15.1 4.8  6.2 8.4 13.7 9.0 1.5  3.6 6.3 13.0 4.5 25.0 
113 เหลือง52 3.4 2.3 4.6 1.4 4.2 5.1 2.6 1.2  2.2 1.5 4.9 1.1 75.0 
114 ประดูแดง 21.4 9.8 10.5 16.5 6.9 6.9 7.7 5.0 1.6 3.6 13.7 12.1 8.1 15.4 
115 เหมยนอง62-M 21.5 9.1 19.0 5.5 8.4  18.3 4.6 0.7 6.6 14.0  9.7 9.1 
116 ขาวดอกมะลิ105 21.3 12.7 15.8 17.1 13.8 5.6 7.6  1.0 5.3 12.1 16.4 9.9 9.1 
117 ดอเชียงใหม 21.1 7.6 16.1 20.6 12.3 6.7 11.0  1.0 5.1 13.3 13.9 10.2 9.1 
118 เหนียวสันปาตอง 13.6 6.8 10.7 11.9 6.2 10.8  4.3 2.0 2.0 16.1 15.3 9.6 25.0 
119 สันปาตองดอ 20.4 9.5 16.4 14.0 11.1 15.4 4.4 8.0 2.3 5.9 16.2 14.5 10.6 15.4 
120 กข.15 (1) 18.2 12.5 16.0  10.8 6.6 3.0 7.4 0.6 5.5 15.2 14.6 8.2 16.7 
121 กข.8 14.7 8.5 10.1 10.2 7.8 12.0 6.9 7.8 1.3 3.9 10.6 9.1 6.8 15.4 
122 กข.6(เมล็ดยาว) 0.6 0.8 14.0 1.7 5.4 21.6 5.3 0.7 0.8 2.4 2.9 12.8 3.8 61.5 
123 กข.6(เมล็ดใหญ) 15.3 8.5 15.4 20.4 9.3 13.1 12.7 6.3 1.4 4.3 8.8 12.5 7.6 15.4 
124 กข.6 15.7 10.9 15.5 18.0  15.8 10.8  1.3 5.7 12.1 12.8 7.8 9.1 
125 กข.15 (2) 17.5 9.0 19.2 19.8 9.3 9.4 10.7 10.7 1.0 5.5 35.8 15.0 9.4 8.3 
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126 กข.11 19.8 7.9 12.5 8.1   8.5 7.2 1.4 2.4 7.3 8.2 6.1 18.2 
127 เหนียวหอม 23.0 7.4 10.8 12.1  13.1  7.3 0.4 1.7    25.0 
128 หางยี71 21.1 9.7 16.8 13.2 9.5 6.4 8.8 0.8 1.3 2.8 14.3 14.5 9.5 23.1 
129 ดอกเหลือง88 14.7 6.1 8.9 10.8 9.8 13.7 7.7 1.7 1.4 3.1 12.2 11.8 7.4 23.1 
130 เผือกน้ํา43 12.0 7.4 13.6   6.8 7.5 13.1 1.0 3.0 11.8   22.2 
131 ขาวกล่ํา 18.6 9.7 12.9  12.8 12.3 9.2 9.2 2.9 3.6 13.4 14.0 8.5 16.7 
132 เหนียวหมาหอน  8.8 12.7 0.1 10.4 12.4 10.4 7.5 1.5 3.9 12.3 14.2 7.7 25.0 
133 ใบลด  10.0 16.4 15.4 8.3 9.2 9.0 6.5  2.5 13.0   11.1 
134 ดอกพยอม 3.1 2.0 7.4 8.5 5.9 10.1 0.8  0.6 3.3 1.4 3.9 1.0 66.7 
135 ข้ีกามแดง 0.1 4.7 17.1 20.7 7.0 14.6 13.1  1.0 2.6 11.5 10.7 10.1 25.0 
136 ดอแพร 14.4 11.3 15.3 18.1 7.2   8.8 1.4 3.5 16.0 13.7 10.5 18.2 
137 หอมอม  11.0 15.6 11.4  13.8 5.0  2.4 3.6 14.5 11.0 10.5 20.0 
138 ข้ีกามใหญ 13.2 11.3 15.0 11.3 9.0 3.9 9.9  1.8 3.1 14.7 12.5 1.7 33.3 
139 น้ําสะกุย19 0.8 0.9 17.8 3.6 2.7 18.6 4.2  0.5 2.3 5.7 12.8 7.5 58.3 
140 ขาวหอมเมืองพาน 10.1 1.7 15.0  8.0 9.8 4.3  0.8 4.0 9.5 7.6 10.6 36.4 
141 เหนียวหอมมะลิ 20.9 15.3 16.2  11.6 17.2 13.8  2.9 4.2 15.3 13.8 8.0 18.2 
142 กาบดํา 19.7 9.5 25.4 13.9 4.8 6.2 9.9  2.5 5.2 12.7 11.5 8.4 8.3 
143 เมล็ดมะขาม 16.2 12.5 18.4 13.7 10.8 11.4 6.2 9.6 1.5 6.2 15.2 14.6 7.8 7.7 
144 ขวาง 18.0 12.2 20.6 13.8 11.0 14.4 15.1 11.7 1.6 3.7 10.5 11.0  16.7 
145 แกว 14.3 10.8 16.1 5.6 6.1 6.4 11.2 9.2 2.8 4.1 13.3  6.9 16.7 
146 เฟองคํา 16.4 11.8 16.1 6.3 11.1 4.6 9.9 10.3  2.8 15.0 11.9 10.8 8.3 
147 แตงออน 11.5 10.0 18.8 8.9 9.1 5.0 9.0   4.4 12.0  7.9 10.0 
148 เล็บชาง 19.3 10.1 16.6 8.9 8.2 3.5 9.9 11.2 1.7 2.8 11.3 12.1 7.5 15.4 
149 มหาวงศ 15.4 11.4 15.2 11.1 7.8 5.7 7.5 14.7 1.8 2.9 13.1 12.2 8.8 15.4 
150 ผาโคง 15.2 7.0 20.7 3.4  5.1 5.8  1.4 2.1 12.4 13.1 8.7 25.0 
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151 ลูกเขย  8.6  4.7 14.4 2.8 10.4 9.1  3.8 8.2 15.3 7.1 20.0 
152 มะตาล 13.5 12.5 17.1 5.9 7.3 7.0   1.0 4.1 14.8 13.0 10.8 9.1 
153 ลาบนอย 16.3 11.7 16.8 11.2 7.6 10.7 13.3 12.2 1.0 4.1 14.5 12.1 5.6 15.4 
154 ดอมานะ 13.0 9.4 15.7 4.8 5.3 8.6 9.6 12.5 0.9 3.6 11.3 10.2  16.7 
155 เลือดวัว 17.7 14.5 15.8 11.7 8.9 6.6 4.4 16.0 2.2 5.8 9.5  8.9 16.7 
156 วังซอน 17.2 1.4 21.8 6.1 7.4 6.5 14.5 11.9 0.7 5.5 12.8 16.6 5.5 15.4 
157 เสมอใจ 0.7 8.7 20.1 3.0 2.9 3.1 12.1 1.3 0.9 2.7 7.7 13.9 7.1 53.8 
158 ขาวตาเสียม 16.8 8.7 15.5 6.4  12.1 8.3 15.1 1.4 5.6 12.1 10.7 7.6 8.3 
159 นางหมาผอบ 17.9 12.1 16.4 8.7 6.8 4.5 11.1  1.3 1.8 14.7 18.5 6.6 16.7 
160 ขาว 17.4 14.8 15.8 5.9 7.8 6.8  12.7 1.3 5.5 19.0  9.2 9.1 
161 ดอกพุดลาย 20.3 13.3 18.4 18.5 11.1   17.0 2.2 3.1 11.7 9.4 7.8 18.2 
162 มาน้ําโพธิ ์ 12.8 13.0 17.2 7.8 8.3 4.7 6.6 8.1 1.3 3.2 18.5 9.3  16.7 
163 แมหาง 9.1 9.1 13.2 3.7   10.4 14.0 1.6 2.8 11.0  8.7 30.0 
164 พวงหางยี 20.5 15.1 21.2 8.8  3.7 13.9 14.8 1.3  20.2 11.4 8.1 18.2 
165 นางกาย 16.1 10.4 16.2 6.6 7.2 2.8 9.4 15.1 0.9 2.7 14.9 10.0 8.4 23.1 
166 ดอขาว 18.2 11.3 17.9 5.1 14.0 7.5 8.0 7.9 2.0 3.2 17.6 12.9 7.3 15.4 
167 กาบออย 16.4 11.7 15.8 6.7 8.2 9.2 11.5 9.9 2.0 6.4 16.0 19.6 7.3 7.7 
168 เมาะผั่ว 17.5 9.7 12.3 8.0 10.6 5.1 15.9 10.9 1.2 3.8 13.8 11.2 7.6 15.4 
169 เฟองเหลือง 20.6 8.5 18.2 5.8 2.7 7.7 10.0 5.1 0.7 4.9 12.8 11.4 7.9 15.4 
170 ผาโกงนอย 14.4 11.4 14.7 6.2 6.2 8.1 8.2 12.7 1.5 4.8 10.2 15.9  8.3 
171 ขาวลี้ 16.2 7.2 22.7 9.3  7.1 12.6 13.2 1.6 4.2 12.2   20.0 
172 กาบแกว 23.3 12.7 20.8 14.7 11.8 9.1 11.2 14.0 2.0 4.3 11.7  8.8 16.7 
173 กาบซาง 14.5 11.7 18.3 8.6 13.1 6.2 12.2 19.0 1.0 6.5 17.8 15.6  9.1 
174 หอมลาว 20.2 9.5 20.7 4.3 8.0  0.9 11.7 1.0 6.2 9.8   30.0 
175 เชียงแสน 14.0 11.5 13.9 7.8 8.9 8.3 7.2 12.6 1.0 5.7 10.4   9.1 
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176 หลวงเสวย 17.9 8.3 17.2 6.3 11.6 8.5 3.4 21.5  2.7 17.3   20.0 
177 ตนเล็ก 16.4 10.3 12.4 9.5   9.2  1.0 5.5 11.0   14.3 
178 ลอย 14.2 9.4 12.2 5.0 6.0 5.3 10.5 10.2 1.1 2.7 8.4   18.2 
179 พวงหางหมี 16.3 12.6 11.3 9.4 6.0 5.4 15.0 9.6 1.0 8.5 12.5   10.0 
180 อีลุง 7.9 9.2 16.4 8.6 7.6 7.4 9.4 5.8 1.0 3.7 13.3   18.2 
181 ขาวแดง 13.3 10.1 13.5 5.7 5.0 3.7 2.3 9.5 1.1 4.0 13.5   36.4 
182 เจานาง 17.2 13.9 15.1 9.3 6.4 5.5 16.0 11.5 1.0 5.1 13.1 12.1 10.1 7.7 
183 สันปาขาว 14.4 12.7 13.9 1.8 11.1 10.9 10.6 20.0 1.6 5.6 18.8 16.4 11.7 15.4 
184 เหลืองหลวง 13.4 7.9 12.1 8.3 12.8 21.2 9.3 11.2 1.1 5.3 13.2 13.5 28.6 7.7 
185 แมแปก 14.9 10.3 12.7 4.8 13.0 9.4 13.3 18.1 1.5 4.8 15.5 16.1 9.3 7.7 
186 มะตาลป 16.5 14.5 13.3 8.0 7.1 6.4 11.9 17.2 1.0 4.3 12.2 11.2 10.9 15.4 
187 เหลืองประทาน 16.1 8.9 14.6 6.8  9.0 9.6 23.7 1.2 3.6 12.6 12.5 8.1 16.7 
188 ขาวมุม 15.0 14.2 17.3 5.6 9.6 6.5 11.8 16.7 0.7 3.4 16.2 13.5 11.3 15.4 
189 ปลาว 15.1 15.3 11.1 8.1 12.3  15.5  1.0 5.0 17.1 19.0 11.6 9.1 
190 ลายนอย 15.2 9.7 14.7 10.6 8.4 3.6 9.0 14.3 1.3 2.9 13.5 13.6 9.9 23.1 
191 ลาบหลวง 17.8 19.2 15.1 12.6 10.4 5.9 13.9 15.3  3.3 10.7 14.0 11.6 8.3 
192 ดงนอย 15.8 15.4 14.0 8.8 7.1 6.5 11.3 15.2 0.6 3.1 13.1 14.3 11.0 15.4 
193 หอมนางนวล 16.8 11.6 15.1 9.2  2.3 14.8 17.8 2.1 4.3 15.0 13.1 11.1 25.0 
194 ข้ีตมขาว 15.3 8.4 12.6 10.5 8.0 4.4 10.7 17.3 1.0 40.7 12.6 13.7 8.3 15.4 
195 อะอิ 16.6 11.0 14.7 9.3 8.7 8.8 16.1 23.0 2.2 4.5 16.6 11.4 13.2 15.4 
196 ผา37-3-6 15.5 15.5 16.2 9.6 14.3 9.6 7.6 15.3 1.8 4.0 16.5 10.3 12.3 15.4 
197 เจาชอ 17.2 19.7 12.6 1.6 12.8 9.9 12.7 30.0 1.6 7.1 12.1 16.7 12.1 15.4 
198 พันธุเต้ีย 16.7 16.3 17.5 4.7 11.3 10.0 13.0 28.3 1.3 5.7 8.9 14.0 12.2 7.7 
199 กาบชาง 14.2 12.1 13.4 5.7 10.6 7.5 12.9 16.8 1.2 1.0 14.2 14.5 10.1 15.4 
200 ขาวโปงไคร 1.9 5.2 5.4 7.9   9.2 22.1 0.5   16.3 11.3 22.2 
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ตารางผนวกที ่4  (ตอ) 
 

  Isolates/Pathotype group   
  9 6 13 10 22 21 12 17 2 3 23 11 19   

No. สายพันธุ 
TX

O1
36 

TX
O4

9 
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O6
1 

030
4 

TX
O4

0 
TX

O1
6 

TX
O3

4 
009

6 
030

3 
TX

O4
 

960
3 

TX
O1

13 
TX

O1
32 

%B
SR

 

201 เจาลีซอ 6.6 3.9 7.7 1.9 7.4 3.1 7.5 14.5 0.5 3.1 8.7 6.2 8.1 38.5 
202 จาวลาซอ 10.9  18.0 8.6 6.6 7.5   1.0 3.4 10.1  12.7 22.2 
203 ขาวปากหมอ 8.8 10.8 13.8 4.8 9.3 7.1 1.6 10.3 1.0 3.0 8.7 12.0 4.8 23.1 
204 หอมพมา No.12 10.1 13.1 13.0 7.9 7.5 6.1 8.9 12.5 0.6 3.1 8.4 9.5 6.1 15.4 
205 ขาวทนหนาว 9.0 11.5 4.6 2.4 7.7 7.1 6.5 3.9 0.2 4.5 4.9 9.5 4.7 30.8 
206 หอมพมา No.827 9.1 10.2 13.3 8.1 4.2 3.9 12.3 0.5 0.5 2.3 3.4 11.7 7.2 46.2 
207 IR62266 0.1 0.0 0.4 0.3 1.4 3.6 0.5 0.1 0.1 0.5 0.9 1.6 0.4 100.0 
208 IR64 1.0 0.9 3.2 0.8 8.1 5.8 1.6 0.7 0.3 4.0 2.2 3.1 1.9 84.6 
209 IR1188 4.2 8.0 4.5 1.1 3.1 2.2 4.3 6.4 0.8 1.7 2.1 3.7 1.4 76.9 
210 CT9993 1.2 0.3 2.7 0.6 8.6 6.0 2.0 18.1 0.4 2.4 1.2 3.9 1.2 76.9 
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ตารางผนวกที ่5 แสดงคา phenotype และ genotype ประชากร F2ระหวางขาว CR502/กข.6*Blast  
 

    Pathotype Genotype     Pathotype Genotype 
No. CODE TXO136 RM254 RM144 No. CODE TXO136 RM254 RM144 
1 CR502 1.0 CR CR 26 3X 12.5 RD RD 
2 RD6*Blast 18.0 RD RD 27 4X 13.7 RD RD 
3 F1 3.0 H H 28 5MR 2.7 CR CR 
4 16 2.3 CR CR 29 6X 12.4 RD RD 
5 28 2.2 CR CR 30 8MS 6.8 H H 
6 35 2.0 CR CR 31 9R 2.0 H  
7 65 0.9 CR CR 32 10R 2.5 CR CR 
8 95 2.0  CR 33 12MS 5.0 H  
9 144 2.1 CR CR 34 13R 2.5 H H 
10 147 2.0 CR CR 35 15X 14.8   
11 171 1.8 CR CR 36 16R 2.3 H H 
12 267 2.0 CR  37 18R 2.8 H H 
13 269 1.6 CR CR 38 19MR 3.5 CR CR 
14 15 14.8 RD RD 39 21R 2.4 H H 
15 24 13.4 RD RD 40 22MR 4.3 CR H 
16 32 14.9 RD RD 41 23MS 6.6 H H 
17 43 17.2 RD RD 42 24X 13.4 RD  
18 44 15.6 RD RD 43 26MR 4.4 H H 
19 45 16.6 H RD 44 27MR 5.6 H H 
20 74 15.8 RD RD 45 28R 2.2 CR  
21 111 17.5 RD RD 46 29R 2.7 H CR 
22 179 15.2 H  47 30X 11.0 RD H 
23 188 14.4 RD H 48 31X 13.8 H RD 
24 1MR 3.3 CR CR 49 32X 14.9 RD RD 
25 2MS 7.2 H H 50 33R 2.8 RD H 
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ตารางผนวกที ่5 (ตอ) 
 

    Pathotype Genotype     Pathotype Genotype 
No. CODE TXO136 RM254 RM144 No. CODE TXO136 RM254 RM144 
51 34MS 5.8 H H 76 66X 12.9 RD RD 
52 35R 2.0 H CR 77 67X 12.7 RD H 
53 36MR 3.9 CR CR 78 69X 12.0 RD RD 
54 37MR 3.6 CR CR 79 70R 1.4 CR CR 
55 38MR 2.8 CR CR 80 71X 15.7 RD RD 
56 40X 14.6 RD  81 72R 2.0 CR CR 
57 41MR 4.3 CR  82 74X 15.8 RD RD 
58 42X 15.5 RD RD 83 76MR 2.5 H CR 
59 43X 17.2 RD RD 84 77X 10.9 RD RD 
60 46X 9.8 CR H 85 78MR 4.6 H CR 
61 47X 14.0 RD RD 86 79MR 2.8 CR CR 
62 48MS 6.4 H H 87 80X 16.1 RD RD 
63 49MR 2.6 CR CR 88 81MR 3.0 H H 
64 50X 18.0 RD RD 89 82X 13.5 RD RD 
65 51R 2.6 H H 90 83X 12.6  RD 
66 52MR 3.4 CR CR 91 88MS 3.1 H H 
67 53MR 3.0 CR CR 92 89MR 3.5 H H 
68 54X 15.1 RD RD 93 90MS 5.6 H H 
69 55X 4.1 H H 94 91MR 4.3 H H 
70 56X 5.0 CR CR 95 93MR 3.3 H H 
71 61X 17.5 RD RD 96 95R 2.0 CR CR 
72 62MR 3.5 H H 97 97MR 3.6 H H 
73 63MR 2.2 CR CR 98 98MR 3.9 H H 
74 64X 17.0 RD RD 99 100MR 4.4 CR CR 
75 65R 0.9 CR CR 100 101MS 6.4  H 
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ตารางผนวกที ่5 (ตอ) 
 

    Pathotype Genotype     Pathotype Genotype 
No. CODE TXO136 RM254 RM144 No. CODE TXO136 RM254 RM144 
101 102MR 3.6 H  126 148X 13.0 RD H 
102 103MR 3.1 H  127 149MR 2.2 RD H 
103 105X 13.6 RD RD 128 152X 7.0 H H 
104 106MR 4.2 H H 129 154R 1.9 H H 
105 107MR 2.6  CR 130 155MR 2.0 H H 
106 108MR 3.6 H H 131 156MR 2.7 H CR 
107 109R 1.4 H CR 132 157MS 6.2 H H 
108 110MR 2.8 CR H 133 158MR 3.6 H H 
109 112MR 4.4 H H 134 160R 2.3 H H 
110 115MR 3.7 H H 135 161X 16.5 RD H 
111 116MR 3.5 H H 136 162MR 4.4 H H 
112 117MS 5.1 H H 137 163MR 2.7 H H 
113 118MR 2.4 H H 138 164MR 3.6 H  
114 119MR 2.5 CR CR 139 165X 11.0 RD  
115 121MR 3.1 H H 140 166MR 1.9 H H 
116 122X 15.3 RD RD 141 167MR 4.8 H H 
117 124MS 4.9 H CR 142 168MS 6.6 H H 
118 125MS 5.9 CR  143 169R 1.3 CR CR 
119 127MR 3.8 CR  144 170X 15.8 RD RD 
120 128MR 2.5 H RD 145 173MR 2.5 CR CR 
121 129X 12.3 RD RD 146 175R 1.9 CR CR 
122 130MR 3.2 CR CR 147 177MS 5.0 H H 
123 131MR 3.8 H H 148 181R 2.7 CR CR 
124 145MR 4.4 H H 149 183MR 2.9 H H 
125 146X 10.1 H RD 150 184MR 3.0 H H 
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ตารางผนวกที ่5 (ตอ) 
 

    Pathotype Genotype     Pathotype Genotype 
No. CODE TXO136 RM254 RM144 No. CODE TXO136 RM254 RM144 
151 185MR 3.2 H H 176 215R 2.0 CR CR 
152 186X 12.8 RD RD 177 216MR 5.3 H H 
153 187MR 3.4 H H 178 217MS 4.4 H H 
154 189MR 3.5 H H 179 218MS 5.9 H H 
155 190MR 3.7 H H 180 219MS 6.0 H H 
156 191X 15.5 H RD 181 220MR 3.5 H H 
157 193MR 2.9 H CR 182 221X 17.8 RD H 
158 194X 10.6 RD RD 183 223X 12.8 RD RD 
159 195MS 4.0   184 224R 2.1 H H 
160 196MS 8.3 H H 185 225MR 2.7 H H 
161 197X 18.0 RD RD 186 226MR 2.8 H CR 
162 198MR 3.8 H  187 227MR 2.9 CR CR 
163 200MS 3.5 H CR 188 228X 13.9 H H 
164 201MS 5.2 H H 189 229MR 3.9 CR  
165 202X 14.8 RD RD 190 230MS 4.3 H  
166 203MS 4.9 H H 191 231R 1.7 CR CR 
167 204MS 5.3 H H 192 232MR 3.0 H H 
168 205MR 2.5 H CR 193 233MS 4.8 H H 
169 206MR 2.5 H H 194 234MS 4.6 H H 
170 207MS 6.3 RD H 195 235X 5.7 H H 
171 209MR 2.7 CR CR 196 237MS 5.3 H H 
172 211X 6.0 RD H 197 238MR 4.1 H H 
173 212MR 4.2 H H 198 239MS 5.1 H CR 
174 213MS 6.2 CR CR 199 240X 17.5 RD RD 
175 214MS 6.2 CR H 200 241MR 2.5   
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ตารางผนวกที ่5 (ตอ) 
 

    Pathotype Genotype     Pathotype Genotype 
No. CODE TXO136 RM254 RM144 No. CODE TXO136 RM254 RM144 
201 242MR 2.3 H H 212 256MR 4.8 CR CR 
202 244MR 2.5 CR CR 213 257MR 2.3 RD CR 
203 245MR 3.4  CR 214 260MR 3.2 CR H 
204 246MR 4.5 H CR 215 261R 3.1 CR CR 
205 247X 13.0 RD RD 216 262MR 2.7 H CR 
206 248MR 2.2 H H 217 263X 12.4 RD H 
207 249X 12.2 H H 218 264MS 5.4 H H 
208 250MR 4.0 H CR 219 268MS 6.4 H H 
209 251R 2.0 H CR 220 270MS 3.1 CR H 
210 253MR 3.6 H CR 221 271X 12.2 RD RD 
211 254MR 3.9 CR H 222 94R 1.8 CR CR 
 
หมายเหต ุ pathotype คือคาความยาวของแผล ( cm.) จากการทดสอบกับเช้ือแบคทีเรีย TXO136  
   genotype คือประเภทแถบ DNA marker ในประชากรF2 ท่ีเปน resistance homozygous    
                  เหมือนพันธุเชียงรุง 502 (CR) กลุม heterozygous (H) และกลุมประชากรท่ีเปน  
                  susceptible homozygous เหมือนพันธุ RD6*Blast  (RD)   
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ประวัติการศึกษา และการทํางาน 
 
ช่ือ –นามสกุล แสงชัย ศรีประโคน 
วัน เดือน ป ท่ีเกิด 26 กรกฎาคม 2518 
สถานท่ีเกิด  จ.สุรินทร 
ประวัติการศึกษา เทคโนโลยีชีวภาพ คณะวิทยาศาสตร สถาบันเทคโนโลย ี

พระจอมเกลา เจาคุณทหารลาดกระบัง กรุงเทพมหานคร 
ตําแหนงหนาท่ีการงานปจจุบัน ผูชวยนักวิจัย 
สถานท่ีทํางานปจจุบัน หนวยคนหาและใชประโยชนจากยีนขาว (Rice Gene 

Discovery Unit) แหงมหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร วิทยาเขต
กําแพงแสน จังหวัดนครปฐม 

ผลงานดีเดนและรางวัลทางวิชาการ   
ทุนการศึกษาท่ีไดรับ ไดรับทุนการศึกษาจากศูนยพันธุวิศวกรรมและ

เทคโนโลยีชีวภาพแหงชาต ิ(BIOTEC) 
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