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บทคดัย่อ 

Saltol QTL คือ ดีเอ็นเอช่วงหน่ึงบนโครโมโซมแท่งท่ี 1 ของขา้วท่ีเก่ียวขอ้งกบัการทนต่อความเครียดเกลือ 

งานวจิยัน้ีไดศึ้กษาความสามารถของเคร่ืองหมาย simple sequence repeat (SSR) ในการระบุความสามารถในการทนเคม็

ของขา้ว พบว่า ความสัมพนัธ์ทางพนัธุกรรมของขา้ว 36 สายพนัธ์ุ มีจาํนวนอลัลีลของเคร่ืองหมาย SSR RM1287, 

RM3412, RM8094 และRM10745 คือ 11, 11, 14 และ 6 ตามลาํดบั โดยมีค่า Polymorphism  information content (PIC) 

อยู่ระหว่าง 0.73 ถึง 0.92 เม่ือวิเคราะห์โดยใช้ค่าสัมประสิทธ์ิความคลา้ยคลึงทางพนัธุกรรมของเคร่ืองหมาย SSR 

สามารถจดักลุ่มขา้วท่ีมีสายพนัธ์ุใกลชิ้ดกนัอยูใ่นกลุ่มเดียวกนั ซ่ึงเคร่ืองหมาย SSR RM1287 ค่อนขา้งจดักลุ่มขา้วท่ีมี

ระดบัความทนเคม็ใกลเ้คียงกนัไวด้ว้ยกนัและแยกพนัธ์ุพอคคาลีออกมาจากขา้วทั้งหมด แต่อยา่งไรก็ตามการจดักลุ่มใน

วธีิน้ีไม่มีความสมัพนัธ์กบัการจดักลุ่มตามระดบัในการทนเคม็ของขา้ว 

 

ABSTRACT 

Saltol QTL is the stretch of DNA on chromosome 1 that is linked to the genes involved in salt-stress 

tolerance of rice. To test the usefulness of simple sequence repeat (SSR) markers associated with Saltol QTL in 

determining the level of salt tolerance in rice, 36 rice genotypes were analyzed for allelic diversity to assess their 

genetic relatedness. The number of alleles of the SSR markers, RM1287, RM8094, RM3412 and RM10745 were 11, 

11, 14 and 6, respectively. Polymorphism information content (PIC) value varied from 0.73 to 0.92. Cluster analysis 

based on the data retrieved from the use of RM1287 interestingly grouped rice cultivars with similar level of salt 

tolerance together and pokkali was isolated into another group. However, the result suggested that the grouping based 

on genetic relatedness did not correspond to the groups based on salt tolerance ability.  
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BMP2-2 

บทนํา 

ขา้วจดัไดว้า่เป็นพืชเศรษฐกิจท่ีสาํคญัอีกชนิด

หน่ึงของโลก เน่ืองจากประชากรโดยส่วนใหญ่นิยม

บริโภค และสามารถนาํไปแปรรูปไดอี้กมากมาย อีกทั้ง

ขา้วเป็นพืชท่ีมีการปรับตัวต่อสภาพแวดลอ้มท่ีกวา้ง

มาก จึงสามารถปลูกไดใ้นหลากหลายส่ิงแวดลอ้มจาก

พ้ืนท่ีท่ีมีนํ้ ามากจนถึงไม่มีนํ้ าขัง ปลูกได้ทั้ งในดิน

เหนียวจัดและดินทราย อีกทั้ งยงัสามารถข้ึนได้ใน

สภาพแวดลอ้มท่ีมีปัญหา เช่น ดินเปร้ียวและดินเค็ม 

เป็นต้น โดยข้าวแต่ละสายพนัธ์ุมีความแปรผนัของ

ลักษณะความทนทานต่อสภาพแวดล้อมท่ีมีปัญหา

แตกต่างกันไป และลักษณะเหล่าน้ีมักเป็นลักษณะ

พนัธุกรรมเชิงปริมาณซ่ึงมียนีหลายยีนเก่ียวขอ้งในการ

กาํหนดลกัษณะ ดินเคม็เป็นปัญหาในประเทศไทย พ้ืน

ท่ีดินเค็ม ท่ีพบในประเทศไทยอยู่ในบริ เวณภาค

ตะวนัออกเฉียงเหนือ ภาคกลางและบริเวณชายฝ่ังทะเล 

มีพ้ืนท่ีรวมทั้งส้ินประมาณ 22.4 ลา้นไร่ ซ่ึงบริเวณ

ดงักล่าวของประเทศเป็นพ้ืนท่ีทาํการเกษตร (อรุณี, 

2540) ผลของความเค็มทาํให้การเจริญเติบโต ผลผลิต 

และคุณภาพของพืชลดลง เน่ืองจากเกิดความเครียด

ออสโมติก (osmotic stress) ความเป็นพิษของธาตุบาง

ชนิด (ion toxicity) และความไม่สมดุลของธาตุอาหาร 

(Bernstein, 1962) เน่ืองจากลกัษณะความหลากหลาย

ของการทนเค็มในขา้วนั้นเป็นลกัษณะของพนัธุกรรม

เชิงปริมาณ จึงทาํให้การตรวจสอบความหลากหลาย

ของการทนเค็มในข้าวทําได้ยาก แต่ในปัจจุบัน

นักวิทยาศาสตร์ได้มีแนวคิดสําหรับการตรวจสอบ

ความหลากหลาย    ของการทนเค็มในขา้ว โดยการนาํ

เทคโนโลยีทาง  ชีวโมเลกุลระดบัดีเอ็นเอมาใชเ้พ่ือลด

ความผิดพลาด และเพ่ิมความรวดเร็วในการจาํแนก อีก

ทั้ งย ังช่วยเ พ่ิมประสิทธิภาพการค้นคว้าวิจัย ด้าน

วิวฒันาการ และความหลากหลายทางชีวภาพได้อีก

ดว้ย 

ดีเอ็นเอ (Deoxyribonucleic acid: DNA) เป็น

สารพันธุกรรมท่ีกําหนดลักษณะชีวิตของส่ิงมีชีวิต 

ความแตกต่างของการจัดเรียงตวัของเบสในโมเลกุล

ของดีเอ็นเอ ได้แก่ อะดีนีน (adenine), กวานีน 

(guanine), ไซโตซีน (cytosine) และไทมีน (thymine) 

ทาํใหเ้กิดความแตกต่างของส่ิงมีชีวติ พืชแต่ละชนิด แต่

ละสายพนัธ์ุ จะมีรหัสพนัธุกรรม ท่ีเป็นเอกลกัษณ์ทาํ

ให้สามารถแยกความแตกต่างระหว่างชนิดหรือสาย

พนัธ์ุได้ ลาํดับเบสช่วงหน่ึงของดีเอ็นเอท่ีใช้เป็น

เคร่ืองหมายบ่งช้ีความเป็นเอกลักษณ์ของส่ิงมีชีวิต 

เรียกวา่ เคร่ืองหมาย ดีเอ็นเอ (DNA Markers) โดยอาจ

มีตาํแหน่งบน ดีเอ็นเอในนิวเคลียส (Nuclear DNA) 

หรือดีเอ็นเอ ในออร์แกเนลล์ (Mitochondrial DNA 

หรือ Chloroplast DNA) และสามารถถ่ายทอดไปยงัรุ่น

ลูกได ้พืชแต่ละชนิดแต่ละสายพนัธ์ุมีการจดัเรียงของนิ

วคลีโอไทด์ในโมเลกุลของดีเอ็นเอท่ีเป็นเอกลกัษณ์ 

ความแตกต่างหรือ polymorphism ของลาํดบัเบสใน

โมเลกุลของดีเอ็นเอทาํให้ส่ิงมีชีวิตมีความแตกต่างกนั 

และสามารถนาํมาประยกุตใ์ชเ้ป็นเคร่ืองหมายโมเลกุล

ได ้

 Microsatellite หรือ Simple Sequence Repeat 

(SSR) เป็นกลุ่มดีเอ็นเอท่ีมีเบสซํ้ า (repetitive DNA) 

โดยความผันแปรของจํานวนเบสซํ้ าในจีโนมของ

ส่ิงมีชีวิตสามารถประยุกต์ใชเ้ป็นเคร่ืองหมายโมเลกุล

ในการแยกความแตกต่างของส่ิงมีชีวิตได้ดี โดยท่ี 

polymorphism ท่ีเกิดข้ึนนั้นเป็นผลเน่ืองมาจากความ

แตกต่างของจาํนวนชุดซํ้ าของเบสใน locus หน่ึงๆ 

(Powell et al., 1996) microsatellite ประกอบดว้ยเบส

ซํ้ าต่อเน่ือง (tandem repeat) ซ่ึงมีตั้งแต่ 1-6 เบส โดย

เบสซํ้ า 1 เบสเรียกวา่ mononucleotide repeat เช่น (A)n 

ซํ้ าสองเบสเรียกวา่ di-nucleotide repeat เช่น (CA)n ซํ้ า

สามเบสเรียกวา่ trinucleotide repeat เช่น (TAA)n และ

ซํ้ าส่ีเบสเรียกวา่ tetra-nucleotide repeat เช่น (GATA)n 

โดยท่ี n เป็นจาํนวนซํ้ า (สุรีพร, 2546) และเบสซํ้ า

เหล่าน้ีมกัมีลาํดบัเบสท่ีจาํเพาะ (unique sequences) อยู่

บริเวณรอบๆ เบสซํ้ าต่อเน่ือง จากลกัษณะเฉพาะน้ีจึง

ถูกนํามาใช้ศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม 

(variation) ของพันธ์ุ เน่ืองจากมีจํานวนมาก และ

กระจายตวัทัว่จีโนม เป็นเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีเป็น 
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Co-dominant มีเสถียรภาพ (stability) สูง และสามารถ

ทาํซํ้ าได ้ (reproducibility) (Heyden and Sharp, 2001) 

ดงันั้นการนาํเอาเคร่ืองหมาย SSR มาใชว้ิเคราะห์ความ

หลากหลายทางพนัธุกรรม (genetic diversity) ของขา้ว 

จะช่วยทาํให้ทราบความแตกต่างทางพนัธุกรรมของ

ขา้วอยา่งแทจ้ริง โดยท่ีไม่มีอิทธิพลของสภาพแวดลอ้ม

มาเก่ียวขอ้ง และยงัสามารถทาํการประเมินไดร้วดเร็ว 

ซ่ึงจะมีความสําคญัในการวางแผนงานทางด้านการ

ปรับปรุงพนัธ์ุใหป้ระสบความสาํเร็จต่อไป 

 งานวิจัยน้ี จึงทาํการศึกษาความหลากหลาย

ทางพนัธุกรรมของขา้วจาํนวน 33 สายพนัธ์ุ ร่วมกบั

ขา้วสายพนัธ์ุพอคคาลี เหลืองอนนัต ์และขาวดอกมะลิ 

105 ซ่ึงเป็นสายพนัธ์ุอา้งอิงสาํหรับระดบัความทนเค็ม

มาก ทนเค็มปานกลาง และไม่ทนเค็ม ตามลาํดบั โดย

ใชเ้คร่ืองหมาย SSR จาก Saltol QTL ซ่ึงเป็นดีเอ็นเอ

บริเวณท่ีน่าจะเก่ียวขอ้งกบัความสามารถในการทนต่อ

สภาวะเครียดเกลือในขา้ว ส่วนใหญ่อยูบ่นโครโมโซม

แท่งท่ี 1  เพ่ือทาํการเปรียบเทียบผลการจาํแนกขา้วตาม

เคร่ืองหมาย  SSR  กบัการจาํแนกดว้ยระดบัความ  ทน

เค็มท่ีวดัไดจ้ากวิธีการตรวจสอบทางสรีรวิทยาของแต่

ละสายพนัธ์ุ 

วธีิการวจิยั 

1. ตวัอย่างพนัธ์ุข้าวการสกดัดเีอน็เอ 

สกดัจีโนมิกดีเอน็เอ (genomic DNA) จากใบ

อ่อนของตวัอยา่งพนัธ์ุขา้ว 36 สายพนัธ์ุ ท่ีมีอาย ุ14 วนั 

โดยใชว้ิธีดดัแปลงจาก Doyle and Doyle (1987) ซ่ึง

ตวัอยา่งพนัธ์ุขา้วท่ีใชไ้ดมี้การทดสอบความสามารถใน

การทนเคม็โดย Kanawapee et al. (2012) ดงัตารางท่ี 1  

2. การตรวจคุณภาพและปริมาณของจีโนมิก          ดี

เอน็เอ (genomic DNA) 

 นาํสารละลายดีเอ็นเอปริมาตร 5 ไมโครลิตร 

ผสมกับสารละลาย TE buffer ปริมาตร 495 

ไมโครลิตร ว ัดค่าการดูดกลืนแสง (absorbance) ท่ี

ความยาวคล่ืน 260 และ 280 นาโนเมตร นาํค่าการ

ดูดกลืนแสงท่ีได้ไปคาํนวณหาความเข้มข้นและค่า

ความบริสุทธ์ิของสารละลายดีเอน็เอ 

 ตรวจสอบคุณภาพดว้ยเทคนิคอิเล็ก-โทรโฟรี

ซิส โดยใช้อะกาโรสเจลความเข้มขน้ ร้อยละ 0.8 ท่ี

ย ้อมด้วยเอธิเดียมโบรไมด์ ส่องดูภายใต้แสง

อลัตราไวโอเลตโดยใช้เคร่ือง UV transilluminator 

เปรียบเทียบแถบดีเอน็เอกบั ดีเอน็เอมาตรฐาน 

3. การเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอด้วยเทคนิคพีซีอาร์ 

(polymerase chain reaction PCR) 

เพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอ โดยใช้ไพรเมอร์ ท่ีอยู่

บริเวณ Saltol QTL จาํนวน 4 คู่ คือ RM1287 RM3412 

RM8094 และ RM10745 โดยส่วน ประกอบต่างๆ ท่ีใช้

ในการทาํปฏิกิริยาพีซีอาร์ 20 ไมโครลิตรต่อหน่ึงหน่วย

ตวัอยา่ง ประกอบดว้ย ดีเอ็นเอตน้แบบ 100 ng  PCR 

buffer ความเขม้ขน้  1 เท่า dNTP mixture ความเขม้ขน้ 

1 mM Forward Primer ความเขม้ขน้ 2.5 µM Reverse 

Primer ความเขม้ขน้ 2.5 µM Taq DNA polymerase 

ความเขม้ขน้ 0.05 U/µl และ ddH2O ปลอดเช้ือ 

โปรแกรมสังเคราะห์ดีเอ็นเอในเคร่ือง พีซี

อาร์ (CR Corbett Research, Australia) ประกอบ ดว้ย 

ขั้นท่ี 1 อุณหภูมิ 94 oC เวลา 2 นาที จาํนวนรอบ 1 รอบ 

ขั้นท่ี 2 อุณหภูมิ 94 oC  เวลา 30 วินาที อุณหภูมิ 50 oC 

เวลา 30 วนิาที อุณหภูมิ 72 oC เวลา 1 นาที จาํนวนรอบ 

35 รอบ ขั้นท่ี 3 อุณหภูมิ 72 oC เวลา 5 นาที จาํนวน

รอบ 1 รอบ 
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ตารางที ่1 ระดบัคะแนนการคดัเลือกความสามารถในการทนเคม็ของตวัอยา่งขา้ว 36 สายพนัธ์ุ  

หมายเลข สายพนัธ์ุข้าว 
ระดบัคะแนน

เฉลีย่ 

ร้อยละ 

การรอดชีวติ 

ระดบัความสามารถ

ในการทนเคม็ 

1 นอ้ยบุญมา (NOI BOON MAH) 8.05 36.00 อ่อนแอมาก 

2 อีหนอน (E-NAWA) 7.21 80.66 อ่อนแอ 

3 ดอปลาซิว (DAW PLAH SEW) 6.22 87.66 ทนปานกลาง 

4 ดอแดง (DAW DAENG) 6.46 86.66 ทนปานกลาง 

5 ขาวสร้อย (KHAO SOI) 8.33 30.00 - 

6 เหนียวอุบล 2 (NIAW UBON 2) 6.37 80.00 ทนปานกลาง 

7 อีขาวกลาง (E-KHAO GLAHNG) 7.95 41.00 อ่อนแอมาก 

8 ปลอ้งออ้ย (PLAWHG AOI) 5.56 93.33 ทนปานกลาง 

9 ดอยวน (DAW YUAN) 8.00 37.33 อ่อนแอมาก 

10 อีเหลือง (E-LEUANG) 7.58 57.33 อ่อนแอ 

11 หอมแดง (HAWM DAENG) 7.43 33.33 - 

12 นางนี (NAHNG NEE) 6.12 96.00 ทนปานกลาง 

13 ขาวใหญ่ (KHAO YAI) 5.95 100.00 ทนปานกลาง 

14 เหลืองบุญมา (LEUANG GAEW) 5.93 93.33 ทนปานกลาง 

15 ปลอ้งแอว้ (PAWHG AEW) 7.16 83.33 อ่อนแอ 

16 อีนอ้ยบุญมา(E-NOI BOONMAH) 6.58 66.66 อ่อนแอ 

17 นํ้ าสกยุ 19 (NAM SA-GUI 19) 3.22 100.00 ทนมาก 

18 สุรินทร์ 1 (SURIN 1) 5.95 94.33 ทนมาก 

19 ดอหอม (DAW HAWM) 6.13 78.33 ทนปานกลาง 

20 กข 10 (RD.10) 3.91 100.00 ทนมาก 

21 ขา้วเกษตร (KHAO KASET) 8.75 12.33 อ่อนแอมาก 

23 ขาวดอ (KHAO DAW) 5.55 100.00 ทน 

24 สะหนาย (SA NAI) 6.26 93.33 ทนปานกลาง 

25 หางย ี71 (HAHNG YI 71) 6.25 88.66 ทนปานกลาง 

26 นวลแกว้ (NUAN KAW) 6.2 93.33 ทนปานกลาง 

27 หอมสดุง (HAWM SA DOOG) 6.75 65.00 อ่อนแอ 

28 หอมดอ (HAWM DAW) 6.78 63.33 อ่อนแอ 

29 นางสะอาด (NAHNG SA ARD) 7.01 62.33 อ่อนแอ 

30 เจา้ลอยสายบวั(JAO LOI SAI BUA) 7.23 65.33 อ่อนแอ 

31 เมืองจีน (MEUANG JIN) 6.68 71.00 อ่อนแอ 

32 มนัปู (MAN POO) 6.26 86.66 ทนปานกลาง 

33 อีโพน (E-PON) 8.06 33.33 - 
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ตารางที ่1 ระดบัคะแนนการคดัเลือกความสามารถในการทนเคม็ของตวัอยา่งขา้ว 36 สายพนัธ์ุ (ต่อ) 

หมายเลข สายพนัธ์ุข้าว 
ระดบัคะแนน

เฉลีย่ 

ร้อยละการ

รอดชีวติ 

ระดบัความสามารถ

ในการทนเคม็ 

34 พอคคาล่ี (Pokkali) 3.16 100.00 ทนมาก 

35 เหลืองอนนัต ์(LEUANG ANAN) 5.40 96.66 ทนมาก 

36 หอมมะลิ 105 (KDML 105) 5.97 76.33 ทนปานกลาง 

  (Kanawapee et al., 2012) 

4. การตรวจสอบผลพซีีอาร์ ด้วย polyacrylamide gel 

 นําผลผลิตดีเอ็นเอท่ีได้มาตรวจสอบด้วย

เทคนิคอิเล็กโทรโฟรีซิสโดยใชเ้จลโพลิอะคริลาไมด์

ความเข้มข้นร้อยละ 8 ท่ียอ้มด้วยซิลเวอร์ ไนเตรท 

เปรียบเทียบกบัดีเอน็เอมาตรฐาน (100 bp DNA ladder 

plus, Vivantis) 

5. การวเิคราะห์ข้อมูล 

วเิคราะห์แถบดีเอ็นเอท่ีได ้โดยการนบัและดู

การเ กิดแถบดีเอ็นเอในข้าวแต่ละสายพันธ์ุ  แล้ว

คาํนวณหาความถ่ีของอลัลีล (allele frequencies) และ

ค่า Polymorphism content information (PIC) จากสูตร 

 

โดยท่ี Pij คือ ความถ่ีของอลัลีล j ของ marker i 

ทาํการจดักลุ่ม (Cluster analysis) แบบ pain 

group (UPGMA) ท่ีใกลเ้คียงกนั โดยการใช ้โปรแกรม 

NTSYSpc version 2.1 (Numerical Taxonomy and 

Multivariate Analysis System)  แลว้เปรียบเทียบผล

การจัดกลุ่มท่ีได้กับความสามารถในการทนเค็มของ

ข้าวแต่ละสายพัน ธ์ุ  เ พ่ือวิ เคราะห์และประเ มิ น

ความสามารถของเคร่ืองหมาย SSR ในการจาํแนกขา้ว

ตามความสามารถในการทนต่อสภาวะเครียดเกลือ 

ผลการวจิยั 

1. การสกดัดเีอน็เอจากตวัอย่างข้าว 

ในการสกัดจีโนมิกดีเอ็นเอจากใบขา้ว อาย ุ

14 วนั ทั้ ง 36 สายพนัธ์ุ เม่ือนําไปตรวจสอบผลบน

เจลอะกาโรสความเขม้ขน้ร้อยละ 0.8 โดยเปรียบเทียบ

กบัดีเอ็นเอมาตรฐานท่ีทราบขนาดและปริมาณของดี

เอ็นเอ พบวา่ ดีเอ็นเอท่ีสกดัไดมี้ความเขม้ขน้เพียงพอ 

โดยมีความเขม้ขน้ของสารละลาย ดีเอ็นเออยูร่ะหว่าง 

570 ถึง 3038 นาโนกรัมต่อมิลลิลิตร และเม่ือหาค่า

ความบริสุทธ์ิของดีเอ็นเอจากค่า OD260/OD280 จาก

ตวัอยา่งขา้วทั้ง 36 สายพนัธ์ุ มีค่าระหวา่ง 0.89 ถึง 3.16  

แสดงใหเ้ห็นวา่ ดีเอน็เอท่ีสกดัไดย้งัมีการปนเป้ือนของ

อาร์เอน็เอและสารอินทรียอ่ื์นในบางตวัอยา่ง  

2. การตรวจสอบผลพซีีอาร์ ด้วย polyacrylamide gel 

 ก า ร ต ร ว จ ส อ บ ผ ลิ ต ภัณ ฑ์ ดี เ อ็ น เ อ ด้ว ย

เทคนิคอิเล็กโทรโฟรีซิสโดยใชเ้จลโพลิอะคริลาไมด์

ความเข้มข้นร้อยละ 8 ท่ียอ้มด้วยซิลเวอร์ ไนเตรท 

พบวา่ จากปฏิกิริยาพีชีอาร์ท่ีไดจ้าก ไพร์เมอร์ทั้งหมด 4 

คู่ ปรากฎแถบของดีเอ็นเอท่ีชดัเจน และแสดงลกัษณะ

เป็น polymorphic 

 ทําการวิ เคราะห์แถบดีเอ็นเอท่ีได้ พบว่า 

จํานวนอัลลีลของไพรเมอร์ RM1287, RM3412, 

RM8094 และ RM10745 คือ 11, 11, 14 และ 6 

ตามลาํดบั รวมทั้งส้ิน 42 อลัลีล ในจาํนวนน้ีมีอลัลีล 

ท่ีแสดง polymorphism 41 อลัลีล คิดเป็นร้อยละ 97.62 

โดยทุกคู่ไพรเมอร์มีค่า Polymorphism  information 

content  (PIC)  อยูใ่นระดบัท่ีสูง โดย RM8094 มีค่าสูง

ท่ีสุด คือ 0.92 ในขณะท่ี RM10745 มีค่าตํ่าท่ีสุด คือ 

0.73 ดงัตารางท่ี 2  แสดงวา่มีความหลากหลายของการ

แสดงออกของอลัลีล 
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3. การตรวจสอบการจดักลุ่ม (Cluster analysis) ตาม

ความสามารถในการทนเคม็ 

เม่ือทาํการจดักลุ่ม (Cluster analysis)  แบบ 

pain group (UPGMA) จากขอ้มูลแถบดีเอ็นเอ แลว้

เปรียบเทียบผลการจัดกลุ่มท่ีได้กบัความ สามารถใน

การทนเค็มของขา้วแต่ละสายพนัธ์ุ เพ่ือวิเคราะห์และ

ประเมินความสามารถของเคร่ืองหมาย SSR การ

จําแนกข้าวตามความสามารถในการทนต่อสภาวะ

เครียดเกลือ พบวา่ การจดักลุ่มไม่มีความสอดคลอ้งกบั

ความสามารถในการทนเค็มของข้าวแต่ไพรเมอร์ 

RM1287 มีการจดักลุ่มขา้วท่ีระดบัค่า coefficient ท่ี 

0.49 สามารถแยกข้าวสายพันธ์ุ พอคคาลีซ่ึงมี

ความสามารถในการทนเคม็ไดดี้ท่ีสุดออกจากกลุ่มขา้ว

ทั้งหมดและค่อนขา้งท่ีจะมีการจดักลุ่มสายพนัธ์ุอ่ืนๆ ท่ี

มีความสามารถในการทนเค็มท่ีใกลเ้คียงกนัไวด้ว้ยกนั 

ถึงแมจ้ะไม่สามารถจดักลุ่มขา้วตามความสามารถใน

การทนเค็มของขา้วทั้ง 36 สายพนัธ์ุไดอ้ยา่งสมบูรณ์ก็

ตาม ดงัภาพท่ี 1 

ตารางที ่ 2  จาํนวนอลัลีล ช่วงความถ่ีอลัลีล และค่า PIC ของแต่ละไพรเมอร์ 

คู่ไพร

เมอร์ 

จาํนวน

อลัลลี 

อลัลลี polymorphic อลัลลี monomorphic ช่วงความถี ่

อลัลลี 

ค่า 

PIC จาํนวน ร้อยละ จาํนวน ร้อยละ 

RM1287  11 10 90.01 1 9.09 0.01 – 0.20 0.88 

RM3412 11 11 100.00 - 0.00 0.03 – 0.17 0.89 

RM8094 14 14 100.00 - 0.00 0.04 – 0.11 0.92 

RM10745 6 6 100.00 - 0.00 0.03 – 0.31 0.73 

 

 
ภาพที ่ 1  การจดักลุ่มสายพนัธ์ุขา้ว (Cluster analysis) จากแถบดีเอน็เอท่ีไดจ้ากไพรเมอร์ RM1287 
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ภาพที ่ 2  การจดักลุ่มสายพนัธ์ุขา้ว (Cluster analysis) จากแถบดีเอน็เอท่ีไดจ้ากไพรเมอร์ RM8094 

อภิปรายและสรุปผลการวจิยั 

 การศึกษาเก่ียวกบัโมเลกุลเคร่ืองหมาย SSR 

ข อ ง ข้ า ว เ ป็ น จํ า น ว น ม า ก ท่ี มี อ ยู่ ทั่ ว ทั้ ง จี โ น ม 

(International Rice Genome Sequencing Project, 

2005) เคร่ืองหมาย SSR อาจได้มาจากดีเอ็นเอท่ี

เก่ียวขอ้งกบัลกัษณะพนัธุกรรมเชิงปริมาณ หรือ QTL 

ท่ีเก่ียวขอ้งกบัความทนเคม็ท่ีเรียกวา่ Saltol QTL (Lang 

et al., 2000 and 2001; Sing et al., 2007) จากการศึกษา

ลูกผสมชัว่ท่ี (F8) ของ recombinant inbred lines 

(RILs) ระหวา่ง Pokkali และ IR 29 พบว่า บริเวณ 

QTLs ท่ีเก่ียวขอ้งกบัความทนเค็ม อยู่บนโครโมโซม

แท่งท่ี 1 (Gregori et al., 1997) โดยบริเวณน้ีจะ

เก่ียวข้องกับอัตราการขนส่งโซเดียมไอออนและ

โพแทสเซียมไอออน (Na+/K+ uptake ratio) โดย

เคร่ืองหมาย SSR ท่ีมีประสิทธิภาพในการจาํแนกขา้ว

ตามความสามารถในการทนเค็ม ได้แก่ RM1287, 

RM8094, RM3412, RM493 และ RM140 ใน Saltol 

QTL บนโครโมโซมแท่งท่ี 1 (Niones, 2004) ซ่ึง

สอดคลอ้งกบัการศึกษาท่ีว่าเคร่ืองหมาย SSR ไดแ้ก่ 

RM8094, RM3412 และ RM493 ใน Saltol QTL 

สามารถจาํแนกขา้วไดต้ามความสามารถในการทนเค็ม

เช่นกนั (Islam, 2006) และในการศึกษาของ Nejad et 

al. (2008) ไดร้ายงานวา่ RM8094 และ RM10745 ใน 

Saltol QTL สามารถใชส้ําหรับการประเมินคดัเลือก

ลกัษณะการทนเค็มได้ ดังนั้ นงานวิจัยน้ีจึงทําการ

คัดเลือกเคร่ืองหมาย SSR จากข้อมูลตามรายงาน

ดงักล่าว เพ่ือนํามาทดสอบศักยภาพของเคร่ืองหมาย 

SSR เหล่านั้ นในการจําแนกข้าวตามลักษณะ

ความสามารถในการทนเค็ม คือ RM1287, RM8094, 

RM3412 และ RM10745 แลว้ตรวจสอบความแตกต่าง

ของขนาดดีเอ็นเอด้วย polyacrylamide gel ความ

เขม้ขน้ร้อยละ 8.0 และยอ้มแถบดีเอน็เอดว้ยซิลเวอร์ไน

เตรทซ่ึงปรากฏแถบของดีเอน็เอท่ีชดัเจน  

 เม่ือทาํการวิเคราะห์แถบดีเอ็นเอท่ีได ้พบว่า 

จํานวนอัลลีลของไพรเมอร์ RM1287, RM3412, 

RM8094 และ RM10745 คือ 11, 11, 14 และ 6 
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ตามลาํดบั ซ่ึงพบว่าจากการเพ่ิมปริมาณ ดีเอ็นเอทั้ง 4 

loci ได้แถบดี เอ็น เอทั้ ง ส้ิน  42 อัลลีล  แสดง 

polymorphism 41 อลัลีล คิดเป็นร้อยละ 97.62 โดยทุก

คู่ไพรเมอร์มีค่า  Polymorphism  information content  

(PIC)  อยูใ่นระดบัท่ีสูง โดย RM8094 มีค่าสูงท่ีสุด คือ 

0.92 ในขณะท่ี RM10745 มีค่าตํ่าท่ีสุด คือ 0.73 ซ่ึง

สอดคลอ้งกบัการศึกษาของ Nejad et al. (2008) ท่ีได้

ทําการศึกษาจํานวนอัลลีล ของไพรเมอร์ RM1287, 

RM3412, RM8094 และ RM10745 กบัขา้วจาํนวน 36 

สายพนัธ์ุ และพบว่า ได้จํานวนอัลลีลของไพรเมอร์ 

RM1287, RM3412, RM8094 และ RM10745 คือ 11, 

11, 14 และ 6 ตามลาํดับ อีกทั้งพบว่าจากการเพ่ิม

ปริมาณดีเอ็นเอทั้ง 4 loci ไดแ้ถบดีเอ็นเอทั้งส้ิน 42 อลั

ลีล เช่นเดียวกนั 

 ในการจดักลุ่ม (Cluster analysis) แบบ pain 

group (UPGMA) ท่ีใกลเ้คียงกนัจากแถบดีเอ็นเอ โดย

การใช้โปรแกรม NTSYSpc version 2.1 แล้ว

เปรียบเทียบผลการจัดกลุ่มท่ีได้กบัความ สามารถใน

การทนเค็มของขา้วแต่ละสายพนัธ์ุ เพ่ือวิเคราะห์และ

ประเมินความสามารถของเคร่ืองหมาย SSR ในการ

จําแนกข้าวตามความสามารถในการทนต่อสภาวะ

เครียดเกลือ พบว่า ไพรเมอร์ RM1287 สามารถแยก

ขา้วพนัธ์ุพอคคาลีท่ีเป็นพนัธ์ุทนเค็มมากออกจากขา้ว

ทั้ ง ห ม ด แ ล ะ ส่ว น ใ ห ญ่ ส า ม า ร ถ จัด ก ลุ่ม ข้า ว ท่ี มี

ความสามารถในการทนเค็มท่ีใกลเ้คียงกนัไวด้้วยกัน 

ซ่ึงสอดคลอ้งกบัการรายงานของ Niones (2004) ท่ีได้

รายงานว่า เคร่ืองหมาย SSR ท่ีมีประสิทธิภาพในการ

จําแนกข้าวตามความสามารถในการทนเค็ม ได้แก่ 

RM1287, RM8094, RM3412, RM493 และ RM140 

ใน Saltol QTL บนโครโมโซมแท่งท่ี 1 อีกทั้งเม่ือ

พิจารณาแถบดีเอน็เอ พบวา่ มีการแสดงออกของอลัลีล 

2 อลัลีล ในเฉพาะสายพนัธ์ุพอคคาลี ซ่ึงอาจเป็นบริเวณ

ของยีนหรือส่วนท่ีเก่ียวขอ้งกับความทนเค็มของขา้ว 

ดงันั้นรูปแบบการปรากฏหรือไม่ปรากฏแถบดีเอ็นเอท่ี

เป็นเอกลกัษณ์จาํเพาะต่อสายพนัธ์ุพอคคาลีสามารถ

ประยุกต์ใช้เ ป็นเคร่ืองหมายโมเลกุลประจําพันธ์ุ       

พอคคาลีได้ อาจมีประโยชน์ในการนําไปใช้ในงาน

ทางดา้นปรับปรุงพนัธ์ุ ทั้งน้ีตอ้งมีการศึกษาติดตามการ

ถ่ายทอดเคร่ืองหมายดงักล่าวในการทดลองผสมพนัธ์ุ

ขา้วต่อไป ถึงแมข้อ้มูลจาก RM1287 ยงัไม่สามารถจดั

กลุ่มข้าวตามความสามารถในการทนเค็มได้อย่าง

สมบูรณ์ แต่ก็นบัไดว้า่มีแนวโนม้ท่ีน่าสนใจ เน่ืองจาก

สามารถจาํแนกขา้วท่ีมีระดบัความทนเค็มใกลเ้คียงกนั

ส่วนใหญ่ไวด้ว้ยกนัซ่ึงหากมีการรวมตวัอย่างดีเอ็นเอ

จากขา้วสายพนัธ์ุอ่ืนๆ เพ่ิมเขา้ในการทดลองอาจทาํให้

ไดก้ารจดักลุ่มท่ีสมบูรณ์ข้ึน ในขณะเดียวกนัไพรเมอร์ 

RM3412, RM8094 และ RM10745 มีการจดักลุ่มท่ีไม่

มีความสัมพันธ์กับความสามารถในการทนเค็มท่ี

ใกลเ้คียงกนัซ่ึงต่างจากการศึกษาของ Islam (2006) ท่ี

ไดน้าํเสนอไวว้า่ เคร่ืองหมาย SSR ไดแ้ก่ RM8094, 

RM3412 และ RM493 ใน  Saltol QTL สามารถจาํแนก

ขา้วไดต้ามความสามารถในการทนเค็ม และการศึกษา

ของ Nejad et al. (2008) ท่ีไดร้ายงานวา่ RM8094 และ 

RM10745 ใน Saltol QTL สามารถใชส้ําหรับการ

ประเมินคดัเลือกลกัษณะการทนเคม็ได ้ 

  ในการศึกษาคร้ังน้ี เม่ือทาํการวิเคราะห์และ

ประเมินความสามารถของเคร่ืองหมาย SSR ในการ

จําแนกข้าวตามความสามารถในการทนต่อสภาวะ

เครียดเกลือ พบวา่ เคร่ืองหมาย SSR ท่ีใชไ้ม่สามารถมี

ศั ก ย ภ า พ ใ น ก า ร ใ ช้ เ ป็ น เ ค ร่ื อ ง มื อ ร ะ บุ ร ะ ดั บ

ความสามารถในการทนเค็มของขา้วได ้ ซ่ึงอาจเป็น

เพราะจาํนวนของเคร่ืองหมาย SSR ท่ีใชน้ั้นอาจน้อย

เกินไป ดั้งนั้นในการศึกษาในอนาคตควรพิจารณาเพ่ิม

จํานวนเคร่ืองหมาย SSR ท่ีใช้ในการศึกษาความ

หลากหลายทางพนัธุกรรมของขา้ว  
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