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ABSTRACT: The brown planthopper (BPH) Nilaparvata lugens (Stål) is a rice insect pest that 
causes severe damage in irrigated and rainfed rice-growing areas. The utilization of resistant 
varieties is an effective tool in BPH management. The strategy is environmentally friendly and 
safe for farmers. However, the development of BPH biotypes made the resistant varieties 
susceptible. Biotypes are, therefore, a barrier to the deployment of resistant varieties. Scientists 
are constantly trying to accelerate searching for new resistance genes and improve approaches 
to develop resistant varieties against diverse biotypes with durable resistance. Therefore, an 
understanding of BPH resistance genes and biotypes of BPH are necessary to deploy resistance 
genes for controlling BPH populations in epidemic areas. Advances in next-generation sequencing 
and genome editing technologies enable faster and easier discovery and exploitation of BPH 
resistance genes. It can also increase efficiency and reduce rice breeding development time 
and cost. This review provides an update on the utilization of resistance genetic resources, 
identification of resistance genes, and improvement of resistant rice varieties for durable and 
broad-spectrum resistance against BPH. 
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บทคััดย่่อ

เพลี้้�ยกระโดดสีนี้้ำตาล Nilaparvata lugens 
(Stål) เป็็นแมลงศััตรููข้้าวที่่�สร้้างความเสีียหายในพื้้�นที่่�
ปลููกข้้าวนาชลประทานและนาน้้ำฝนอย่่างมาก 
แนวทางการควบคุุมเพลี้้�ยกระโดดสีีน้้ำตาลด้้วยการ
ปลููกพัันธุ์์�ข้าวต้้านทานเป็็นวิิธีีที่่�ดีีที่่�สุุดวิิธีีหนึ่่�ง เป็็น
กลยุุทธ์์ที่่�เป็็นมิิตรต่่อสิ่่�งแวดล้้อมและปลอดภััยต่่อ
เกษตรกร อย่่างไรก็็ตาม การปรัับเปลี่่�ยนไบโอไทป์์ของ
ประชากรเพลี้้�ยกระโดดสีีน้้ำตาลทำให้้พัันธุ์์�ต้านทาน
กลับักลายเป็น็พันัธุ์์�อ่่อนแอได้ ้ไบโอไทป์จึ์ึงเป็น็อุปุสรรค
ของการใช้พั้ันธุ์์�ต้า้นทาน การเร่่งค้น้หายีนีต้า้นทานใหม่่
และพััฒนาแนวทางการสร้้างพัันธุ์์�ข้้าวต่่อสู้้�กัับความ
หลากหลายของไบโอไทป์์และต้้านทานได้้ยาวนาน เป็็นสิ่่�ง
ที่่�นักัวิิจัยัพยายามดำเนินิการอย่่างต่่อเนื่่�อง องค์ค์วามรู้้�
ทางพัันธุุกรรมความต้้านทานและไบโอไทป์์จึึงมีีความ
สำคััญสำหรับเป็็นข้้อมููลสนัับสนุุนการตััดสิินใจเลืือก
และใช้้ประโยชน์์ยีีนต้้านทานอย่่างมีีประสิิทธิิภาพ 
ความก้้าวหน้าด้้านเทคโนโลยีีการถอดรหััสพัันธุุกรรม
และการปรับัแต่่งจีโีนม เปิิดโอกาสให้ก้ารค้้นพบและใช้้
ประโยชน์์ยีีนต้้านทานทำได้้ง่่ายและรวดเร็็วขึ้้�น อีีกทั้้�ง
ยัังสามารถเพิ่่�มประสิิทธิิภาพ ลดระยะเวลา และค่่าใช้้
จ่่ายในการพััฒนาพัันธุ์์�ข้้าว เนื้้�อหาในบทความได้้กล่่าว
ถึึงความก้้าวหน้้าของการใช้้ประโยชน์์แหล่่งพัันธุุกรรม
ความต้้านทาน การค้้นหาตำแหน่่งยีีนต้้านทาน และ
แนวทางการพััฒนาพันัธุ์์�ข้า้วให้ต้้้านทานได้ย้าวนานและ
ครอบคลุมุความหลากหลายของเพลี้้�ยกระโดดสีนี้้ำตาล

คำสำคััญ: ข้้าว, เพลี้้�ยกระโดดสีีน้้ำตาล, ยีีนต้้านทาน, 
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บทนำ

ข้้าวเป็็นพืืชเศรษฐกิิจที่่�มีีความสำคััญต่่อการ
ดำรงชีพี วัฒันธรรม และวิถิีชีีวีิติของผู้้�คนในทวีปีเอเชียี 
ความเสีียหายของผลผลิิตข้้าวจากการระบาดทำลาย

ของศััตรููข้้าวมักเกิิดขึ้้�นเป็็นประจำ เพลี้้�ยกระโดดสีี
น้้ำตาลเป็็นหนึ่่�งในศััตรููข้้าวที่่�สร้้างความเสีียหายอย่่าง
มากในพื้้�นที่่�ปลูกูข้้าวหลายนิเวศน์์ในเอเชีีย (Jena and 
Kim, 2010; Haliru et al., 2020) เพลี้้�ยกระโดดสีี
น้้ำตาลเริ่่�มระบาดทำลายข้้าวนัับตั้้�งแต่่เริ่่�มมีีการปลููก
ข้า้วต้น้เตี้้�ย ไม่่ไวต่่อช่่วงแสง (เช่่น IR8 เป็น็ต้น้) และเริ่่�ม
มีีการใช้้สารเคมีีทางการเกษตร (Sogawa, 2015) จาก
อิทิธิพิลของการปฏิวัิัติเิขียีว (ในช่่วงปีี พ.ศ. 2500–2510) 
กระทั่่�งในปััจจุุบัันเพลี้้�ยกระโดดสีีน้้ำตาลยัังคงเป็็นศััตรูู
ข้้าวที่่�สำคััญในพื้้�นที่่�ปลููกข้้าวนาชลประทานและนา 
น้้ำฝน (Dyck and Thomas, 1979; Claridge and 
Den Hollander, 1983; Farmer, 1986; Heong and 
Hardy, 2009; Bottrell and Schoenly, 2012; Jairin 
et al., 2017; Du et al., 2020) การปลููกพัันธุ์์�ข้้าว
อ่่อนแอผลผลิิตสููง การใช้้ปุ๋๋�ยไนโตรเจนเพิ่่�มขึ้้�น การใช้้
สารกำจัดัศัตัรูขู้้าวไม่่ถูกูต้อ้งและเกินิความจำเป็น็ ความ
หนาแน่่นของต้้นข้า้วในแปลงนา และการเปลี่่�ยนแปลง
ของสภาพภูมิิอากาศเป็็นปััจจััยที่่�ก่่อให้้เกิิดการระบาด
ที่่�รุุนแรงขึ้้�น (Wang et al., 2008; Matsumura and 
Sanada-Morimura, 2010; Ali et al., 2014; Rashid 
et al., 2017; Guru Pirasanna Pandi et al., 2018; 
Khan et al., 2020) ปริิมาณคาร์์บอนไดออกไซด์์และ
อุุณหภููมิิที่่�เพิ่่�มขึ้้�นส่่งผลต่่อการสููญเสีียระดัับความ
ต้้านทานในพัันธุ์์�ข้้าว (Horgan et al., 2021; Kuang 
et al., 2021) อีีกทั้้�งเพลี้้�ยกระโดดสีีน้้ำตาลมีีลัักษณะ
ของปีกีสองแบบ (ปีกีสั้้�นและปีกียาว) ซึ่่�งถูกูควบคุมุโดย
ยีนี insulin receptor (Xu et al., 2015) ที่่�เอื้้�อต่่อการ
แพร่่ระบาด ส่่งผลให้้เพลี้้�ยกระโดดสีีน้้ำตาลเป็น็ศััตรููข้า้ว
ที่่�สร้้างความเสีียหายได้้รุุนแรงและพื้้�นที่่�เสีียหายขยาย
วงกว้้างอย่่างรวดเร็็วจากการอพยพเคลื่่�อนย้้ายของตััว
เต็็มวััยปีีกยาว (Otuka et al., 2012; Yang et al., 
2020b)

ปััจจุุบัันวิิธีีการควบคุุมการระบาดของเพลี้้�ย
กระโดดสีีน้้ำตาลที่่�เกษตรกรนิิยมใช้้คืือการฉีีดพ่่นสาร
กำจััดแมลง เน่ื่�องจากเป็็นวิิธีีที่่�ง่่ายและได้้ผลทัันทีี ใน
กรณีีที่่�มีีการแพร่่ระบาดการใช้้สารเคมีีกำจััดแมลงอาจ
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ช่่วยควบคุุมการระบาดได้้ทัันการณ์์และลดความเสีีย
หายได้้ อย่่างไรก็็ตาม เกษตรกรมัักใช้้สารเคมีีอย่่างไม่่
ถููกต้้องและเกิินความจำเป็็น โดยฉีดพ่่นเพ่ื่�อป้้องกััน
ไม่่ใช่่กำจัดั จึงึเป็น็อีกีปััจจััยหนึ่่�งที่่�ทำให้้ประชากรเพลี้้�ย
กระโดดสีีน้้ำตาลต้้านทานต่่อสารเคมีกำจััดแมลง 
(Lakshmi et al., 2010) ด้ว้ยเหตุนี้้� การเร่่งรััดวิิจัยัและ
ปรัับปรุุงพัันธุ์์�ข้้าวใหม่่ ๆ ให้้มีีความต้้านทานต่่อเพลี้้�ย
กระโดดสีีน้้ำตาล เพื่่�อรัักษาเสถีียรภาพการผลิิตจึึงเป็็น
สิ่่�งจำเป็็น (Khush and Virk, 2005; Jena et al., 
2006) มีงีานวิจิัยัและบทความมากมายที่่�ให้ค้วามสำคัญั
เกี่่�ยวกัับการใช้้ยีีนต้้านทานและการพััฒนาพัันธุ์์�
ต้้านทาน (Brar et al., 2009; Fujita et al., 2013; 
Hu et al., 2016; Du et al., 2020; Haliru et al., 
2020; Kumar et al., 2020; Bentur et al., 2021) 
ชี้้�ให้้เห็็นว่่า แนวทางการควบคุมุเพลี้้�ยกระโดดสีีน้้ำตาล
โดยการปลููกพันัธุ์์�ข้าวต้า้นทานเป็็นวิธิีทีี่่�ดีีที่่�สุดุวิธิีหีนึ่่�งใน
ปััจจุุบััน ความรู้้�ทางพัันธุุกรรมเกี่่�ยวกัับความต้้านทาน
และประชากรเพลี้้�ยกระโดดสีนี้้ำตาล (Jairin, 2021) จึงึ
มีีความสำคััญสำหรัับนัักวิิจััยและนัักปรัับปรุุงพัันธุ์์�ข้้าว 
เพ่ื่�อตัดัสินิใจเลืือกยีนีต้า้นทานที่่�เหมาะสมกับัประชากร
ที่่�ระบาดในพื้้�นที่่�

ความหลากหลายและการปรัับเปลี่่�ยนไบโอไทป์์
ของเพลี้้�ยกระโดดสีีน้้ำตาลเป็็นสาเหตุุทำให้้พัันธุ์์�
ต้้านทานกลัับกลายเป็็นพัันธุ์์�อ่่อนแอ ดัังนั้้�น ไบโอไทป์์
จึึงเป็็นอุุปสรรคของการใช้้พัันธุ์์�ต้้านทาน ตั้้�งแต่่ปีี พ.ศ. 
2518 จนถึึงปััจจุุบััน มีีพัันธุ์์�ข้้าวต้านทานต่่อเพลี้้�ย
กระโดดสีีน้้ำตาลแนะนำให้้ชาวนาปลููกไม่่น้้อยกว่่า 30 
พัันธุ์์� ส่่วนใหญ่่มีีการใช้้แหล่่งพัันธุุกรรมจากพัันธุ์์�ข้้าว
ของสถาบัันวิิจััยข้้าวระหว่่างประเทศ (International 
Rice Research Institute; IRRI) (Khush and Virk, 
2005) ที่่�มีียีีนต้้านทาน Bph1 (กข21, สุุพรรณบุุรีี 90, 
ชััยนาท 1 และ กข31) bph2 (กข23, สุุพรรณบุุรีี 60, 
ปทุมุธานีี 1, พิษิณุโุลก 1, กข41 และ กข31) และ Bph3 
(พิิษณุุโลก 2, กข29 และ ชััยนาท 2) (Jairin et al., 
2014) โดยพันธุ์์�ข้าวที่่�นำมาใช้้เป็็นแหล่่งพัันธุุกรรม
ความต้้านทานระยะแรก ได้้แก่่ W1252 (Bph1), 

W1256 (Bph1), IR26 (Bph1), IR32 (Bph2), IR72 
(Bph3) และ PTB33 (Bph3) แต่่เม่ื่�อปลููกไปไม่่นาน 
ประชากรแมลงสามารถเอาชนะและเข้้าทำลายพันธุ์์�
ต้้านทานเหล่่านั้้�นได้้ เช่่นเดีียวกับที่่�เกิิดขึ้้�นกัับยีน
ต้า้นทาน Bph1 ในพันัธุ์์�ข้าว IR26 ซึ่่�งเป็น็พันัธุ์์�ต้านทาน
เพลี้้�ยกระโดดสีีน้้ำตาลพัันธุ์์�แรก ๆ ที่่�ถููกพััฒนาขึ้้�นในปีี 
พ.ศ. 2516 (Khush, 1971; 1979) กลัับกลายเป็็นพัันธุ์์�
อ่่อนแอในระยะเวลาเพีียงไม่่กี่่�ปีีที่่�เริ่่�มมีีการปลููกอย่่าง
กว้้างขวาง เน่ื่�องจากการปรัับเปลี่่�ยนไบโอไทป์์ของ
ประชากรเพลี้้�ยกระโดดสีีน้้ำตาล (Kobayashi et al., 
2014) ด้้วยเหตุนี้้� การเร่่งค้้นหายีีนต้้านทานใหม่่และ
พััฒนาแนวทางการสร้้างพัันธุ์์�ข้าวให้้ต้้านทานต่่อความ
หลากหลายไบโอไทป์์และต้้านทานได้้คงทนยาวนานขึ้้�น 
จึงึเป็น็สิ่่�งที่่�นักัวิจิัยัและนักัปรับัปรุงุพันัธุ์์�พยายามดำเนินิ
การอย่่างต่่อเนื่่�อง

ความก้้าวหน้าด้้านเทคโนโลยีีการถอดรหััส
พันัธุุกรรมยุุคใหม่่ ทำให้้มีขี้อ้มููลลำดัับนิวคลีโอไทด์์ของ
จีีโนมข้้าวจำนวนมาก ที่่�เหมาะสำหรัับการวิิจััยค้้นหา
และใช้ป้ระโยชน์จ์ากยีนีต้า้นทาน เปิดิโอกาสให้ก้ารค้น้
พบและโคลนยีีนที่่�เกี่่�ยวข้องกัับลัักษณะความต้้านทาน
เพลี้้�ยกระโดดสีนี้้ำตาลทำได้้ง่่ายและรวดเร็็วขึ้้�น (Hu et 
al., 2018; Kumar et al., 2018; Yuexiong et al., 
2020) ยีีนต้้านทานเพลี้้�ยกระโดดสีีน้้ำตาลในข้้าว 
(Figure 1) ส่่วนใหญ่่มีตำแหน่่งกระจุุกตััวอยู่่�บน
โครโมโซมคู่่�ที่่� 3 (จำนวน 5 ยีีน) โครโมโซมคู่่�ที่่� 4 
(จำนวน 15 ยีีน) โครโมโซมคู่่�ที่่� 6 (จำนวน 5 ยีีน) และ
โครโมโซมคู่่�ที่่� 12 (จำนวน 8 ยีีน) (Jairin et al., 2007; 
Jena and Kim, 2010; Kumar et al., 2020) ตำแหน่่ง
ยีีนต้้านทานเหล่่านี้้�ได้้ถููกนำไปพััฒนาเป็็นเครื่่�องหมาย
ดีี เอ็็น เอช่่วย ในการ คััด เลืื อก  ซึ่่� งสามารถเพิ่่� ม
ประสิทิธิภิาพ ลดระยะเวลา และค่่าใช้จ้่่ายในการพัฒันา
พัันธุ์์�ข้้าว (Jaganathan et al., 2020; Bentur et al., 
2021) นอกจากนั้้�น ความก้้าวหน้าด้้านเทคโนโลยีี
ชีีวภาพสมััยใหม่่ยังช่่วยเพิ่่�มโอกาสในการพััฒนาพัันธุ์์�
ข้้าวต้้านทานต่่อเพลี้้�ยกระโดดสีีน้้ำตาล เช่่น การปรัับ
แต่่งจีีโนม (Lu et al., 2018; Schenke and Cai, 2020) 
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เป็็นต้้น เนื้้�อหาในบทนี้้�พยายามรวบรวมและบููรณาการ
รายงานความก้้าวหน้าและความสำเร็็จของการค้้นหา 
และใช้้ประโยชน์์ยีีนต้้านทานโดยเทคโนโลยีีจีีโนมิิกส์์  
รวมถึึงแนวทางการพััฒนาพัันธุ์์�ข้าวให้้ต้้านทานต่่อ 
เพลี้้�ยกระโดดสีีน้้ำตาลได้้ยาวนานและครอบคลุุม 
ความหลากหลายของไบโอไทป์์ที่่�พบในธรรมชาติิ

การใช้้ประโยชน์จากแหล่่งพัันธุุกรรมความต้้านทาน
เพล้ี้�ยกระโดดสีีน้ำ้ตาล

การใ ช้้พัันธุ์์�ต้ านทานเ ป็็นวิิ ธีีที่่� จะรัักษา
เสถีียรภาพผลผลิตและลดความสููญเสีียจากการแพร่่
ระบาดทำลายข้าวของเพลี้้�ยกระโดดสีนี้้ำตาล การพัฒันา
พัันธุ์์�ต้านทานในประเทศไทยเริ่่�มต้้นจากการใช้้แหล่่ง
พัันธุุกรรมจากสถาบัันวิิจััยข้าวระหว่่างประเทศที่่�มีียีีน
ต้้านทาน Bph1, bph2 และ Bph3 เช่่น พันัธุ์์� W1252, 
W1256, IR32, IR56 และ IR60 เป็็นต้้น พันัธุ์์�ต้านทาน
เหล่่านี้้�ส่่วนใหญ่่มียีีนีต้้านทานจากพันัธุ์์�ข้าวที่่�มีถีิ่่�นกำเนิดิ
ในประเทศแถบเอเชีียใต้้ (Heinrichs et al., 1985; 
Khush and Virk, 2005) พันัธุ์์�ต้านทานของไทยที่่�ถูกู
พััฒนาขึ้้�นในช่่วงแรกของการปรัับปรุุงพัันธุ์์�ข้าว มีีการ
ชักันำยีนีต้้านทาน Bph1, bph2, Bph3 และ bph4  
เข้้าสู่่�พันัธุ์์�ข้าวไทย อย่่างไรก็ต็าม ปััจจุุบันัพันัธุ์์�ข้าวเหล่่านี้้�

ส่่วนใหญ่่อ่่อนแอต่่อประชากรเพลี้้�ยกระโดดสีีน้้ำตาล 
ที่่�พบในประเทศไทย โดยเฉพาะพัันธุ์์�ข้าวที่่�มียีีนีต้้านทาน 
Bph1 และ bph2 แสดงให้้เห็น็ว่่า ไบโอไทป์์ของประชากร
เพลี้้�ยกระโดดสีีน้้ำตาลมีีการเปลี่่�ยนแปลงเม่ื่�อมีีการปลููก
ข้้าวพันัธุ์์�ต้านทานอย่่างต่่อเนื่่�อง (Jairin, 2021) ยังัไม่่มีี
พัันธุ์์�ต้านทานใดที่่�สามารถต้านทานต่่อทุุกไบโอไทป์์ 
ที่่�พบในประเทศไทย มีโีอกาสอย่่างมากที่่�พันัธุ์์�ต้านทาน
ใหม่่ ๆ  จะอ่่อนแอเมื่่�อมีกีารปลูกูอย่่างกว้้างขวาง และปลูกู
ติดิต่่อกันัหลายปี ดังันั้้�น จึงึมีคีวามจำเป็็นต้้องค้้นหาแหล่่ง
พันัธุกุรรมต้้านทานใหม่่ ๆ  ร่่วมกับัการจัดัการใช้้ประโยชน์์
จากยีนีต้้านทานที่่�มีอียู่่�เพื่่�อรับัมืือกับัการเปลี่่�ยนแปลงของ
ไบโอไทป์์ ปััจจุบัุันมีกีารค้้นพบยีนีต้้านทานเพลี้้�ยกระโดด
สีนี้้ำตาลอย่่างน้้อย 43 ยีนี แหล่่งพัันธุกุรรมความต้้านทาน
ส่่วนใหญ่่มาจากข้้าว Indica ที่่�มีถีิ่่�นกำเนิดิในประเทศแถบ
เอเชีียใต้้และข้้าวป่า จากการศึึกษาเพื่่�อค้้นหาแหล่่ง
พันัธุกุรรมความต้้านทานในข้้าวพื้้�นเมืืองของไทย พบว่่า 
ส่่วนใหญ่่พัันธุ์์�ข้าวพื้้�นเมืืองที่่�พบในประเทศไทยอ่่อนแอ
ต่่อเพลี้้�ยกระโดดสีนี้้ำตาล มีสี่่วนน้้อยมากที่่�แสดงความ
ต้้านทานในระดัับค่่อนข้้างต้้านทาน (Moderately 
resistant; MR) (Jairin, unpublished data) ดังันั้้�น พันัธุ์์�
ต้้านทานส่่วนใหญ่่ที่่�พััฒนาโดยกรมการข้้าวจึึงได้้รัับยีน
ต้้านทานจากข้้าวที่่�มีถีิ่่�นกำเนิดิในเอเชียีใต้้
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ข้า้วป่า่เป็น็อีกีแหล่่งพันัธุกุรรมความต้า้นทาน
ที่่�พบได้ใ้นประเทศไทย จึงึนัับเป็น็แหล่่งพันัธุกุรรมความ
ต้้านทานที่่�มีีประโยชน์์ (Brar and Khush, 2018) การ
ใช้้ประโยชน์์จากข้้าวป่าในงานปรัับปรุุงพัันธุ์์�ข้าว
ต้า้นทานเพลี้้�ยกระโดดสีนี้้ำตาลในประเทศไทยยังมีคี่่อน
ข้้างน้้อย ซึ่่�งอาจเน่ื่�องจากการใช้้ประโยชน์์จากข้้าวป่า
ที่่�มีีจีีโนมแตกต่่างจากข้้าวปลููกค่่อนข้้างยุ่่�งยากและมีี
ลัักษณะที่่�ไม่่ต้้องการถููกถ่่ายทอดไปด้้วย การใช้้แหล่่ง
พันัธุกุรรมอ่ื่�นที่่�ง่่ายกว่่าจึึงเป็น็ทางเลืือกของนัักปรัับปรุุง
พัันธุ์์�ข้าว ข้้าวป่าหลายชนิิดที่่�ต้้านทานเพลี้้�ยกระโดดสีี
น้้ำตาลได้้ดีี เช่่น Oryza nivara, O. rufipogon, O. 
glumaepatula, O. officinalis, O. australiensis, 
O. punctata, O. minuta และ O. latifolia เป็็นต้้น 
(Jena, 2010; Hu et al., 2016; Sarao et al., 2016) 
ข้้าวป่่า O. nivara, O. rufipogon และ O. officinalis 
สามารถพบได้้ในประเทศไทย ข้้าวป่่า O. rufipogon 

ที่่�พบในไทยมากกว่่าร้้อยละ 40 ต้้านทานต่่อเพลี้้�ย
กระโดดสีนี้้ำตาล ในขณะที่่�พบว่่า เกืือบทุกุ accession 
ของข้้าวป่่า O. officinalis ต้้านทานต่่อเพลี้้�ยกระโดด
สีีน้้ำตาลในประเทศไทย (Samanwong et al., 2005) 
นอกจากนั้้�น ยัังพบว่่า ร้้อยละ 13–14 ของข้้าวป่า 
(Accession) O. nivara และ O. rufipogon ต้า้นทาน
ต่่อเพลี้้�ยกระโดดสีีน้้ำตาลในประเทศอิินเดียี (Sarao et 
al., 2016) จนถึงึปััจจุบุันัมีกีารค้น้พบและใช้ป้ระโยชน์์
ยีีนต้้านทานจากข้้าวป่่าเพื่่�อพััฒนาพัันธุ์์�ข้้าวต้้านทาน
แล้้ว ได้้แก่่ O. nivara (Kumar et al., 2018),  
O. rufipogon (Li et al., 2019; Yang et al., 2020a), 
O. glumaepatula (Jena, 2010), O. officinalis 
(Huang et al., 2001), O. australiensis (Jena  
et al., 2006), O. punctata (Kim et al., 2007),  
O. minuta (Rahman et al., 2009) และ O. latifolia 
(Yang et al., 2002)

Figure 1  Cluster of loci for BPH resistance genes on rice chromosomes 3, 4, 6, and 12. The 
black bars indicate the locations of BPH resistance genes 

Source: Du et al. (2020)
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การค้้นหายีีนต้้านทานในยุุคเทคโนโลยีีจีีโนมิิกส์์
การค้้นหาตำแหน่่งยีีนโดยเทคนิิค QTL-seq 
หรืือ BSA-seq
Bulked-segregant analysis (BSA) เป็็นวิิธีี

การที่่�มีีประสิิทธิิภาพในการค้้นหาเครื่�องหมายดีีเอ็็นเอ
ที่่�เช่ื่�อมโยงกัับยีีนที่่�ควบคุุมลัักษณะที่่�ต้้องการศึึกษา 
(Michelmore et al., 1991) จากประชากรข้้าวพัันธุ์์�
ผสมระหว่่างพัันธุ์์�ที่่�มีลีักัษณะแตกต่่างกััน BSA ถูกูใช้ใ้น
การค้้นหาตำแหน่่งยีีนและ QTL (Quantitative trait 
loci) ที่่�เกี่่�ยวข้้องกัับลัักษณะที่่�ต้้องการศึึกษา (Mansur 
et al., 1993; Darvasi and Soller, 1994) ซึ่่�งสามารถ
ค้้นหาตำแหน่่งยีีนจากประชากรชั่่�ว F

2
 โดยจััดกลุ่่�ม

ดีีเอ็็นเอสองกลุ่่�มที่่�ได้้จากต้้นต้้านทานและอ่่อนแอ 
เครื่่�องหมายดีเีอ็น็เอที่่�แสดงความแตกต่่างระหว่่างกลุ่่�ม
ทั้้�งสองจะถููกคััดกรองและยืืนยัันผลโดยการสร้้างแผนที่่�
พัันธุุกรรม ดัังนั้้�น ความสำเร็็จของการค้้นหาตำแหน่่ง
ยีีนจึึงขึ้้�นอยู่่�กัับความแม่่นยำของข้้อมููลการทดสอบ
ความต้้านทาน เนื่่�องจากต้้องประเมิินความต้้านทาน
ของประชากรข้้าวในระยะต้้น ๆ  เช่่น F

2
 หรืือ F

3 
เป็น็ต้้น 

(Leelagud et al., 2020)

ในยุุคของการถอดรหััสจีีโนมด้้วยเครื่�อง
ถอดรหััสพัันธุุกรรมยุุคใหม่่ ทำให้้ประสิิทธิิภาพของ 
BSA เพิ่่�มมากขึ้้�น เริ่่�มจากความสำเร็จ็ในการค้น้หา QTL 
ในยีีสต์์ (Wenger et al., 2010; Parts et al., 2011; 
Swinnen et al., 2012) ซึ่่�งมีีจีีโนมขนาดเล็็ก จากนั้้�น 
มีีการพััฒนาเพื่่�อใช้้ค้้นหายีีนในข้้าวที่่�มีีจีีโนมใหญ่่กว่่า 
และประสบความสำเร็จ็ (Takagi et al., 2013; Zheng 
et al., 2016; Qi et al., 2018; Sun et al., 2018) 
ทำให้้การค้้นหาตำแหน่่งยีีนเป้้าหมายในข้้าวมีความ
ก้า้วหน้า้อย่่างมาก เทคนิคิ QTL-seq (Figure 2) จึงึนับั
เป็็นวิธิีทีี่่�สามารถค้น้หาตำแหน่่งยีนีและ QTL ได้ร้วดเร็ว็
และประหยััด (Takagi et al., 2013) การใช้้ QTL-seq 
เป็็นการผนวกเอาวิิธีีการ BSA วิิเคราะห์์ร่่วมกัับข้้อมููล
ตำแหน่่งสนิิปส์์ที่่�ได้้จากเครื่�องถอดรหััสพัันธุุกรรมยุุค
ใหม่่ จึงึทำให้ก้ารค้น้พบตำแหน่่งยีนีบนโครโมโซมทำได้้
ง่่ายและรวดเร็็วขึ้้�น ปััจจุุบัันมีีการค้้นพบยีีนต้้านทาน
เพลี้้�ยกระโดดสีีน้้ำตาลในข้้าวโดยใช้้เทคนิคดัังกล่่าว 
ได้้แก่่ ยีีน Bph33 (Hu et al., 2018) Bph34 (Kumar 
et al., 2018) และ Bph35 (Yuexiong et al., 2020) 

Figure 2	A simplified scheme of QTL-seq applies to detect QTLs involved in the target trait and 
SNP related to SNP-index graphs of BPH-6R bulk (A), BPH-6S bulk (B), and SNP-index 
(C) from BSA-seq analysis

Source: Modified from Takagi et al. (2013) and Yuexiong et al. (2020)
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การวิิเคราะห์์รููปแบบความเชื่่�อมโยงใน 
จีีโนมเพื่่�อค้้นหาตำแหน่่งยีีนต้้านทาน
การวิิเคราะห์์รููปแบบความเชื่่�อมโยงในจีีโนม 

(Genome-wide association study; GWAS) เริ่่�มใช้้
ในการศึึกษาและวิิเคราะห์์จีีโนมของมนุุษย์์ (Ohnishi 
et al., 2001) ต่่อมา GWAS ได้ถู้กูนำมาใช้ว้ิเิคราะห์ห์า
ตำแหน่่งยีีนและ QTL ในงานวิิจััยข้้าวอย่่างแพร่่หลาย 
เริ่่�มมีีรายงานการใช้้เทคนิิคดังกล่่าวในการค้้นหา
ตำแหน่่งยีนีที่่�เกี่่�ยวข้อ้งกับัลักัษณะความต้า้นทานเพลี้้�ย
กระโดดสีีน้้ำตาล โดย Pan et al. (2019) ได้้ค้้นพบยีีน
ต้้านทานบนโครโมโซมคู่่�ที่่� 6 (Figure 3) ในประชากร
ข้า้ว F
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และพันัธุ์์�อ่่อนแอ TN1 จำนวน 83 สายพันัธุ์์� ในตำแหน่่ง
เดีียวกัันกัับยีีนต้้านทาน Bph32 (Ren et al., 2016) 
Satturu et al. (2020) วิิเคราะห์์หาตำแหน่่ง QTL ที่่�
สััมพัันธ์์กัับลัักษณะความต้้านทานต่่อเพลี้้�ยกระโดดสีี

น้้ำตาลโดยการวิิเคราะห์์ GWAS โดยใช้้ประชากร 
MAGIC ซึ่่�งประกอบด้ว้ยสายพันัธุ์์�ข้า้วที่่�ได้จ้ากการผสม
ร ะ หว่่  า ง พัั น ธุ์์� / ส า ยพั น ธุ์์�  F e d e a r r o z  5 0 , 
Sanhuangzhan–2, IR64633–87–2–2–3–3, 
IR4630–22–2–5–1–3, IR45427–2B–2–2B–1–1, 
Samba Mahsuri + Sub1, IR77298–14–1–2–10 
และ IR77186–122–2–2–3 สามารถค้้นพบตำแหน่่ง 
QTL จำนวน 31 ตำแหน่่ง โดยมีตีำแหน่่ง QTL ที่่�สำคัญั
บนโครโมโซมคู่่�ที่่� 1, 5, 6 และ 7 ประเทศไทยมีีแหล่่ง
พัันธุุกรรมข้้าวที่่�หลากหลาย (Vejchasarn et al., 
2021) การใช้้เทคนิคิ GWAS จึงึเป็น็แนวทางหนึ่่�งในการ
ค้้นหาและใช้้ประโยชน์์พัันธุุกรรมความต้้านทานต่่อ
เพลี้้�ยกระโดดสีีน้้ำตาลในแหล่่งพัันธุุกรรมของข้้าวไทย
ที่่�เก็็บรวบรวมในธนาคารเชื้้�อพัันธุ์์� ซึ่่�งวิิธีีการดัังกล่่าว
สามารถลดค่่าใช้้จ่่ายและลดระยะเวลาในการค้้นหา
สนิิปส์์ที่่�มีีตำแหน่่งใกล้้กัับยีีนต้้านทานในข้้าวได้้

แนวทางการพััฒนาพัันธุ์์�ต้้านทานเพล้ี้�ยกระโดดสีีน้้ำตาล
เครื่่�องหมายดีีเอ็น็เอกับัการพัฒันาพันัธุ์์�ข้้าว
ต้้านทาน
ปััจจุบุันัการใช้เ้ครื่�องหมายดีเอ็น็เอได้ก้ลายมา

เป็็นเครื่�องมืือที่่�จำเป็็นในการพััฒนาพัันธุ์์�ข้้าวต้านทาน
เพลี้้�ยกระโดดสีีน้้ำตาล (Haliru et al., 2020) 
เครื่่�องหมายดีีเอ็็นเอจึึงมีีความสำคััญสำหรัับใช้้ติิดตาม
ยีีนเป้้าหมายและคััดเลืือกฐานพัันธุุกรรม ซึ่่�งจะช่่วยลด
ระยะเวลาในการพััฒนาพัันธุ์์�ข้้าว (Cheng et al., 
2017) และช่่วยในการผนวกยีีนต้้านทานหลายยีน  
ขณะที่่�  วิิธีีปรกติิอาจจะทำไม่่ได้้ จึึงมีีการพััฒนา

เครื่่�องหมายดีเอ็็นเอหลายชนิิดที่่�สามารถใช้้ในการ
ปรัับปรุุงพัันธุ์์�ข้าวต้านทานต่่อเพลี้้�ยกระโดดสีีน้้ำตาล
จากอดีีตจนถึึงปััจจุุบััน เช่่น เครื่่�องหมายดีีเอ็็นเอชนิิด 
restriction fragment length polymorphism 
(RFLP; Murata et al., 1998), sequence-tagged 
site (STS; Qiu et al., 2010), simple sequence 
repeat (SSR; Jairin et al., 2010; Shabanimofrad 
et al., 2015), amplified fragment length 
polymorphism (AFLP; Jairin et al., 2005), single 
nucleotide polymorphism (SNP; Balachiranjeevi 
et al., 2019; Jairin et al., 2019), rapid amplified 

Figure 3	 Manhattan plot of genome-wide association analysis of BPH resistance on chromosome 
6 of rice 

Source: Modified from Pan et al. (2019)
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polymorphic DNA (RAPD; Jeon et al., 1999), 
และ insertion deletions (InDels; Wu et al., 2014) 
เป็น็ต้น้ Bentur et al. (2021) ได้้รวบรวมเครื่�องหมาย
ดีเีอ็น็เอเพื่่�อใช้ใ้นการคัดัเลืือกยีนีต้า้นทานเพลี้้�ยกระโดด
สีีน้้ำตาลในข้้าว นัักปรัับปรุุงพัันธุ์์�ข้้าวสามารถคััดเลืือก
และนำไปใช้้ประโยชน์์ในโครงการปรัับปรุุงพัันธุ์์�ข้้าวได้้ 
การเพิ่่�มลัักษณะหนึ่่�งลัักษณะเข้้าไปในฐานพัันธุุกรรม
ของข้้าวพัันธุ์์�ดีีที่่�ต้้องการโดยวิิธีีการผสมกลัับ สามารถ
ใช้้ระยะเวลาเพีียงสองปีีโดยการผสมกลัับเพีียงแค่่สอง
ครั้้�งก็็สามารถได้้พัันธุ์์�ข้้าวที่่�ต้้องการได้้ (Cheng et al., 
2017) มีีความสำเร็็จมากมายในการใช้้เครื่�องหมาย
ดีีเอ็็นเอช่่วยพัฒนาพัันธุ์์�หรืือสายพันธุ์์�ข้าวให้้ต้้านทาน
ต่่อเพลี้้�ยกระโดดสีีน้้ำตาล (Jairin et al., 2009; Hu et 
al., 2016; Jena et al., 2017) การเพิ่่�มยีีนต้้านทาน
เข้้าไปในพันัธุ์์�ข้าวที่่�เคยต้านทานมาก่่อน เช่่น ชัยันาท 1 
และ ปทุุมธานีี 1 ซึ่่�งมีียีีน Bph1 และ bph2 เป็็นต้้น ให้้
กลับัมาต้า้นทานเพลี้้�ยกระโดดสีนี้้ำตาลอีกีครั้้�งหนึ่่�ง โดย
การเพิ่่�มยีีนต้้านทาน Bph3 เข้้าไปในพัันธุ์์�ชััยนาท 1 
และ ปทุุมธานีี 1 (Kotcharerk et al., 2011; 2015) 
การผนวกยีนีต้า้นทานจึงึเป็น็อีกีทางเลืือกในการพัฒันา
พัันธุ์์�ข้้าวที่่�ตลาดต้้องการและเกษตรกรนิิยมปลููก

การปรัับแต่่งจีีโนม
การเพิ่่�มขึ้้�นของประชากรและการลดลงของ

พื้้�นที่่�ปลููกข้้าว จำเป็็นที่่�จะต้้องพััฒนาพัันธุ์์�ข้้าวผลผลิิต
สููง ต้้านทานต่่อศััตรููข้้าว และปรัับตััวได้้ดีีในสภาพ
แวดล้้อมที่่�เกิิดการเปลี่่�ยนแปลงของสภาพภููมิิอากาศ 
การปรัับปรุุงพัันธุ์์�ข้้าวโดยทั่่�วไปเป็็นการคััดเลืือก
ลักัษณะที่่�ต้อ้งการที่่�เกิดิจากการกลายพันัธุ์์�ที่่�เกิดิขึ้้�นเอง
ในธรรมชาติิ หรืือการทำให้้เกิิดการกลายพันธุ์์�โดย
มนุุษย์์ ซึ่่�งจะเกิิดขึ้้�นแบบสุ่่�มในประชากร การคััดเลืือก
ลัักษณะที่่�ต้้องการจากประชากรอาจทำได้้ไม่่ง่่ายนััก 
และมักัจะมีลีักัษณะที่่�เราไม่่ต้องการติิดมาเสมอ (Jairin 
et al., 2009) การใช้้เทคโนโลยีีชีีวภาพสามารถแก้้ไข
ปััญหานี้้�ได้้ โดยการนำยีีนที่่�สนใจเข้้าไปในพัันธุ์์�ที่่�

ต้้องการ แต่่กรรมวิิธีียัังไม่่เป็็นที่่�ยอมรัับเนื่่�องจากพัันธุ์์�
พืืชที่่�ได้จ้ัดัเป็น็พืืชดัดัแปรพันัธุกุรรม การปรับัแต่่งจีโีนม
จึึงน่่าจะเป็็นทางเลืือกและแนวทางในการพััฒนาพัันธุ์์�
ข้้าวในอนาคต เทคโนโลยีีการปรัับแต่่งจีีโนมทำให้้เกิิด
การกลายพัันธุ์์�เฉพาะตำแหน่่ง ซึ่่�งแตกต่่างจากการ
พััฒนาพัันธุ์์�ข้าวโดยการกลายพันธุ์์�แบบสุ่่�มที่่�คุ้้�นเคย 
เนื่่�องจากข้า้วมีจีีโีนมขนาดเล็ก็ มีขี้อ้มูลูจีโีนมที่่�สมบูรูณ์์ 
และมีกีารศึกึษาและโคลนยีนีที่่�สำคัญัจำนวนมาก ทำให้้
การนำเทคโนโลยีีการปรัับแต่่งจีีโนมมาพััฒนาพัันธุ์์�ข้าว
มีีความก้้าวหน้้าอย่่างมาก และมีีผลงานวิิจััยเผยแพร่่สู่่�
สาธารณะเพิ่่�มขึ้้�นอย่่างต่่อเน่ื่�อง (Shimatani et al., 
2017; Zong et al., 2017; Li et al., 2018; Endo 
et al., 2019) ถึึงแม้้ว่่าการปรัับแต่่งจีีโนมส่่วนใหญ่่จะ
ทำให้้เกิิดการสููญเสีียการทำงานของยีีน แต่่ยัังคงมีีงาน
วิิจััยที่่�สามารถปรัับแต่่งยีีนให้้ทำงานเพิ่่�มขึ้้�น เช่่น การ
พััฒนาสายพันธุ์์�ข้าวที่่�สามารถเพิ่่�ม beta-carotene 
(Endo et al., 2019) และ gamma-aminobutyric 
acid (Akama et al., 2020) ในเมล็็ดได้้ การปรัับแต่่ง
จีีโนมเพื่่�อหยุุดการทำงานของยีีน cytochrome P450 
(CYP71A1) ซึ่่�งเกี่่�ยวข้้องกัับการเปลี่่�ยน tryptamine 
ให้้เป็็น serotonin (Fujiwara et al., 2010) การดููด
กิินของเพลี้้�ยกระโดดสีีน้้ำตาลบนข้้าวพัันธุ์์�อ่่อนแอ จะ
กระตุ้้�นให้้ข้า้วสังเคราะห์ ์serotonin และกรด salicylic 
ดังันั้้�น การหยุดการทำงานของยีีน CYP71A1 ทำให้้ไม่่มีี
การผลิิต serotonin และปริิมาณของกรด salicylic 
เพิ่่�มขึ้้�น ทำให้้ข้้าวต้้านทานต่่อเพลี้้�ยกระโดดสีีน้้ำตาล 
(Lu et al., 2018) นอกจากนี้้� ยัังสามารถใช้้เทคโนโลยีี
การปรับัแต่่งจีโีนมในเพลี้้�ยกระโดดสีีน้้ำตาลเพื่่�อประโยชน์์
ในการป้้องกัันกำจััดได้้เช่่นกััน (Xue et al., 2018; 
Zhao et al., 2019) ยีีนต้้านทานเพลี้้�ยกระโดด 
สีีน้้ำตาลที่่�เกี่่�ยวข้้องกัับการสร้้างสารประกอบอิินทรีีย์์
ระ เหยง่่ ายที่่� มีี ผลต่่อกลไกความต้้ านทานแบบ 
antixenosis (Kamolsukyeunyong et al., 2021) 
เป็็นอีีกยีีนเป้้าหมายที่่�สามารถใช้้เทคนิคการปรัับแต่่ง 
จีีโนมเพื่่�อพััฒนาพัันธุ์์�อ่่อนแอให้้ต้้านทานได้้
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การผนวกยีีนต้้านทานเพลี้้�ยกระโดดสีี
น้้ำตาล
กว่่าทศวรรษที่่�ผ่่านมา การพัฒันาพันัธุ์์�ข้าวโดย

วิิธีีการผสมกลัับร่่วมกัับการใช้้เครื่�องหมายดีเอ็็นเอใน
การคััดเลืือกเพื่่�อชัักนำยีีนต้้านทานเข้้าสู่่�พัันธุ์์�อ่่อนแอที่่�
มีีลัักษณะที่่�ต้้องการ (Jairin et al., 2007) และมีีการ
ใช้้ประโยชน์์จากเครื่่�องหมายดีีเอ็็นเอในการผนวกยีีน
ต้า้นทานเพื่่�อสร้้างสายพันัธุ์์�ข้า้วที่่�สามารถต้า้นทานได้ด้ีี
กว่่า (Sharma et al., 2004; Qiu et al., 2012) คงทน
กว่่า (Joshi and Nayak, 2010) และครอบคลุมุไบโอไทป์์
ได้ม้ากกว่่า (Jairin et al., 2014; Kamolsukyeunyong 
et al., 2019) เครื่่�องหมายดีีเอ็็นเอช่่วยให้้นัักปรัับปรุุง
พันัธุ์์�สามารถผนวกยีีนต้า้นทานที่่�มีกีลไกความต้้านทาน
แตกต่่างกัันเข้า้สู่่�พันัธุ์์�ข้า้วเพ่ื่�อสร้า้งสายพันธุ์์�ต้านทานที่่�
คงทนและครอบคลุมความแตกต่่างของไบโอไทป์์ ยีีน
ต้า้นทานที่่�มีกีลไกความต้้านทานไม่่เจาะจงกัับไบโอไทป์์ 
น่่าจะเป็็นยีีนเป้้าหมายที่่�ควรนำมาใช้้ในการผนวกยีีน 
การผนวกลัักษณะดัังกล่่าวร่่วมกัับยีีนต้้านทานที่่�
เกี่่�ยวข้้องกัับกลไกความต้้านทานแบบ antibiosis น่่า
จะส่่งเสริิมให้้พัันธุ์์�ข้้าวต้้านทานได้้ดีี งานวิิจััยที่่�ผ่่านมา 
พบว่่า เมื่่�อผนวกยีีนต้้านทานอย่่างน้้อยสองยีีนทำให้้
พัันธุ์์�ข้้าวต้้านทานได้้ดีีขึ้้�น (Sharma et al., 2004; Hu 
et al., 2012; Qiu et al., 2012) อย่่างไรก็็ตาม การ
ผนวกยีีนต้้านทานอาจไม่่เพีียงพอสำหรับการจััดการกัับ
ความหลากหลายของไบโอไทป์์และความยั่่�งยืืนของ
ความต้้านทาน แนวทางหนึ่่�งคืือการจััดการใช้้พัันธุ์์�
ต้้านทาน (Du et al., 2020) โดยไม่่ปลููกพัันธุ์์�ต้้านทาน
เดิิมอย่่างต่่อเนื่่�อง

แนวทางการพััฒนาพัันธุ์์�ข้้าวต้า้นทานต่อความหลาก
หลายของไบโอไทป์์

การพััฒนาพัันธุ์์�ข้าวต้านทานเพลี้้�ยกระโดดสีี
น้้ำตาลในอดีตีที่่�ผ่่านมา มีกีารคััดเลืือกแหล่่งพันัธุกุรรม
จากการประเมิินความต้้านทานในระยะกล้้าเท่่านั้้�น 
ทำให้้ลัักษณะต้้านทานที่่�แสดงออกในข้้าวระยะอ่ื่�นไม่่
ได้้ถููกนำมาใช้้ประโยชน์์ (Pan et al., 2019; Akula 

et al., 2020) และยีีนต้้านทานที่่�ถููกถ่่ายทอดสู่่�พัันธุ์์� 
ข้้าวเหล่่านั้้�น มัักถููกทำลายโดยเพลี้้�ยกระโดดสีีน้้ำตาล
ไบโอไทป์์ใหม่่เมื่่�อปลููกอย่่างต่่อเนื่่�อง ปััจจุุบัันยัังไม่่มีี
พัันธุ์์�ข้าวใดที่่�ต้้านทานต่่อแมลงทุุกไบโอไทป์์ที่่�พบใน
ประเทศไทย และมีีเพลี้้�ยกระโดดสีีน้้ำตาลบางประชากร
สามารถทำลายพัันธุ์์�ต้้านทานทั้้�งหมดที่่�ถููกพััฒนาและ
ใช้ก้ันัอยู่่�ในปััจจุบุันั (Jairin, 2021) การพัฒันาพันัธุ์์�ข้า้ว
ให้้ต้้านทานครอบคลุุมไบโอไทป์์ของเพลี้้�ยกระโดดสีี
น้้ำตาลและต้้านทานได้้ยาวนาน เป็็นความท้้าทาย
สำหรัับนัักปรัับปรุุงพัันธุ์์�ข้้าว แนวความคิิดที่่�นำเอา
ลัักษณะความต้้านทานที่่�เกิิดจากการทำลายไข่่เพลี้้�ย
กระโดดสีนี้้ำตาล (Ovicidal response; Yamasaki et 
al., 2003) ที่่�สามารถลดจำนวนไข่่ที่่�ฟัักได้้ร้้อยละ 
60–100 ที่่�พบในข้า้ววัชัพืืช (Jairin et al., 2014) ผนวก
กัับยีนต้้านทานที่่�ยัับยั้้�งการกิินอาหาร (Feeding 
inhibition; Du et al., 2009) เข้้าไปในพัันธุ์์�ข้้าว ซึ่่�ง
เป็็นการผนวกลักัษณะที่่�มีคีวามแตกต่่างของกลไกความ
ต้า้นทาน เป็็นอีกีหนึ่่�งแนวความคิิดที่่�น่่าจะเป็็นแนวทาง
ใหม่่สำหรับัการพัฒันาพันัธุ์์�ข้า้วต้า้นทานต่่อความหลาก
หลายไบโอไทป์์ ทั้้�งนี้้� เนื่่�องจากลัักษณะการทำลายไข่่
ของพัันธุ์์�ข้้าวสามารถทำลายไข่่เพลี้้�ยกระโดดสีีน้้ำตาล
โดยไม่่เจาะจงไบโอไทป์์ สามารถลดจำนวนเพลี้้�ย
กระโดดสีนี้้ำตาลที่่�จะเกิิดขึ้้�นในรุ่่�นต่่อไป (Jairin et al., 
2014)

ข้อ้ควรคำนึึงเมื่่�อใช้ป้ระโยชน์จากพันธุ์์�ต้า้นทานเพล้ี้�ย
กระโดดสีีน้้ำตาล

ความหลากหลายของไบโอไทป์์
 ไบโอไทป์์ของเพลี้้�ยกระโดดสีีน้้ำตาลเป็็น

ลัักษณะที่่�ถููกควบคุุมโดยพัันธุุกรรม ปััจจุุบัันมีีการค้้น
พบตำแหน่่งยีีนที่่�เกี่่�ยวข้องกัับไบโอไทป์์บนโครโมโซมคู่่�
ที่่� 3, 5, 7, 10 และ 14 (Kobayashi et al., 2014; 
Jairin, 2021; Guan et al., 2022) ประชากรเพลี้้�ย
กระโดดสีนี้้ำตาลในสภาพธรรมชาติมิีคีวามหลากหลาย
ของไบโอไทป์์ภายในประชากร (Claridge and Den 
Hollander, 1980; Tanaka, 1999; Thanyasiriwat 
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et al., 2009; Jairin, 2021) จึงึมัักพบเสมอว่่า เม่ื่�อปลููก
พัันธุ์์�ข้าวต้้านทานอย่่างต่่อเนื่่�องจะกระตุ้้�นให้้ไบโอไทป์์
ของเพลี้้�ยกระโดดสีีน้้ำตาลเปลี่่�ยนแปลงไปจนสามารถ
ทำลายพันธุ์์�ต้านทานนั้้�น ๆ ได้้ ซึ่่�งอาจเกิิดจากการ 
คััดเลืือกไบโอไทป์์ที่่�มีีความรุุนแรงในการเข้้าทำลาย
พันัธุ์์�ข้า้ว ซึ่่�งเป็น็ส่่วนน้อ้ยภายในประชากรและสามารถ
มีชีีวีิติอยู่่�บนพันัธุ์์�ต้านทานได้้ ทำให้้เกิดิการเปลี่่�ยนแปลง
ไบโอไทป์์ของประชากรเม่ื่�อเกษตรกรปลููกข้้าวพันธุ์์�เดิิม
อย่่างต่่อเนื่่�อง (Ketipearachchi et al., 1998; 
Kobayashi, 2016) การศึึกษาไบโอไทป์์ภายใน
ประชากรเพลี้้�ยกระโดดสีีน้้ำตาลที่่�เก็็บในแปลงนา
เกษตรกร สามารถแยกความแตกต่่างของไบโอไทป์์ 
ได้้ถึึง 7 ไบโอไทป์์ (Thanyasiriwat et al., 2009) 
นอกจากนั้้�น ยังัพบว่่าในแต่่ละประชากรแมลงที่่�เก็บ็จาก
จัังหวััดต่่าง ๆ ของประเทศไทย มีีอััตราส่่วนของ 
ไบโอไทป์์ที่่�สามารถทำลายพันธุ์์�ต้้านทานแตกต่่างกััน
ร้อ้ยละ 5–80 (Jairin, 2021) ซึ่่�งอาจเป็็นหนึ่่�งในเหตุผล
ที่่�ทำให้้เพลี้้�ยกระโดดสีีน้้ำตาลสามารถเอาชนะพัันธุ์์�
ต้า้นทานที่่�พัฒันาขึ้้�นมาใหม่่ได้้ในระยะเวลาเพีียงไม่่กี่่�ปีี
เมื่่�อมีีการปลููกอย่่างต่่อเนื่่�อง (Ketipearachchi et al., 
1998) ด้ว้ยเหตุนี้้� การใช้้พันัธุ์์�ต้านทานในการแก้้ปััญหา
เพลี้้�ยกระโดดสีีน้้ำตาล จึึงต้้องวางแผนการพััฒนาพัันธุ์์�
ต้า้นทานและการจััดการใช้้พันัธุ์์�ต้า้นทานให้้ได้้ยาวนาน
ที่่�สุุด

ไนโตรเจนกัับความต้้านทานในพัันธุ์์�ข้้าว
กลไกความต้้านทานของพืืชต่่อแมลงปากดููด

มัักเกี่่�ยวข้องกัับความสมดุุลของกรดอะมิิโนในท่่อ
ลำเลีียงอาหาร (Douglas, 1993; Fu et al., 2001) ซึ่่�ง
ส่่งผลต่่อคุุณภาพของไนโตรเจนสำหรัับแมลงปากดููด 
(Douglas, 1993; Sandstrom, 2000; Fu et al., 
2001) ที่่�จำเป็็นต่่อการเจริิญเติิบโตและความแข็็งแรง
ของแมลง (Karley et al., 2002) ในต้้นข้้าวก็็พบเช่่น
กันัว่่าเพลี้้�ยกระโดดสีนี้้ำตาลและเพลี้้�ยกระโดดหลังัขาว

สามารถดููดกิินน้้ำเลี้้�ยงจากคอรวงในระยะข้้าวออกรวง
บนพัันธุ์์�ต้้านทานได้้ แต่่ไม่่สามารถดููดกิินบริิเวณลำต้้น
หรืือกาบใบ (Jairin et al., 2007; 2019) ซึ่่�งน่่าจะ
เกี่่�ยวข้้องกัับคุุณภาพของสารอาหารเช่่นกััน เนื่่�องจาก
ต้น้ข้า้วต้อ้งลำเลียีงสารอาหารจากใบล่่างไปสร้้างเมล็ด็
ข้้าวที่่�รวง (Mae and Ohira, 1981; Weibull, 1988; 
Hayakawa et al., 1993) ซึ่่�งส่่งผลต่่อการแสดงออก
ของยีนีต้า้นทานลดลง (Jairin et al., 2019) ในลักัษณะ
ที่่�คล้้ายกัันกัับการใส่่ปุ๋๋�ยไนโตรเจนซึ่่�งจะไปเพิ่่�มปริิมาณ
ของสารประกอบไนโตรเจนและกรดอะมิิโนในท่่อ
ลำเลีียงอาหาร (Yamaya et al., 2002) โดยเฉพาะ 
glutamine และ asparagine (Hayashi et al., 1993; 
Tobin and Yamaya, 2001) ซึ่่�งช่่วยกระตุ้้�นการดููดกิิน
ของเพลี้้�ยกระโดดสีีน้้ำตาล (Shigematsu et al., 
1982) การประเมิินความต้้านทานของพัันธุ์์�ข้้าวต่่อ
เพลี้้�ยกระโดดสีนี้้ำตาลเมื่่�อใส่่และไม่่ใส่่ปุ๋๋�ยไนโตรเจนใน
ข้้าวระยะกล้้าและแตกกอ ทำให้้ความต้้านทานของ
พัันธุ์์�ต้้านทาน Rathu Heenati และ PTB33 ลดลง 
(Table 1, Figure 4) แสดงให้้เห็็นว่่า การใส่่ปุ๋๋�ย
ไนโตรเจนทำให้้ระดัับความต้้านทานในพัันธุ์์�ต้้านทาน
ลดลง (Jairin, 2008) และทำให้้ระดัับความต้้านทาน
ของข้้าวพัันธุ์์� Luoyou9348 ซึ่่�งมีียีีนต้้านทาน Bph14 
ลดลงเช่่นกััน อีีกทั้้�งการเพิ่่�มอััตราการใส่่ปุ๋๋�ยทำให้้เพลี้้�ย
กระโดดสีีน้้ำตาลวางไข่่และอัตัราการฟัักไข่่เพิ่่�มขึ้้�น และ
การเพิ่่�มขึ้้�นของอััตราปุ๋๋�ยไนโตรเจนยัังทำให้้การ
แสดงออกของยีีน Bph14 ลดลง (Sun et al., 2020) 
การทดลองโดยลดการใส่่ปุ๋๋�ยไนโตรเจนลง พบว่่า ทำให้้
ความต้้านทานในข้้าวเพิ่่�มขึ้้�น ส่่งผลกระทบด้านลบ 
ต่่อการกิินอาหารและการเจริิญเติิบโตของเพลี้้�ย
กระโดดสีีน้้ำตาล (Yang et al., 2021) ดัังนั้้�น การ
จััดการใช้้พัันธุ์์�ต้้านทานร่่วมและการจััดการใส่่ปุ๋๋�ย
ไนโตรเจนที่่�เหมาะสม น่่าจะช่่วยลดความเสีียหายจาก
การระบาดทำลายข้้าวของเพลี้้�ยกระโดดสีีน้้ำตาลได้้
ระดัับหนึ่่�ง
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Table 1 Effect of nitrogen applications on BPH resistance in rice at the seedling and tillering 
stages

Cultivar

Seedling Tillering

With N Without N With N Without N

7 DAI 14 DAI 7 DAI 14 DAI 7 DAI 23 DAI 7 DAI 23 DAI

Rathu Heenati

PTB33

KDML105

TN1

MR

MR

MS

MS

MS

S

S

S

R

R

MS

MS

R

R

S

S

R

MR

MS

MS

MS

S

S

S

R

R

MS

MS

R

R

S

S

DAI = days after infestation; damage score: R = resistant, MR = moderately resistant, MS = 
moderately susceptible, S = susceptible; Rathu Heenati and PTB33 are resistant varieties, and 
KDML105 and TN1 are susceptible varieties
Source: Jairin (2008)

Figure 4	Effect of nitrogen on BPH resistance in Rathu Heenati, PTB33, and TN1 at the tillering stage 
Source: Jairin (2008)
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สรุุป

การผลิตข้้าวมักประสบกับภััยคุุกคามที่่�ทำให้้
ผลผลิติข้า้วเสียีหาย เพลี้้�ยกระโดดสีนี้้ำตาลเป็น็หนึ่่�งใน
ภััยคุุกคามที่่�สร้้างความเสีียหายจากการแพร่่ระบาด
ทำลายข้าวที่่�มีคีวามรุุนแรงและบ่่อยครั้้�งขึ้้�น การใช้้พันัธุ์์�
ต้้านทานยัังคงเป็็นกลยุุทธ์์ที่่�ประหยััด เป็็นมิิตรต่่อ 
สิ่่�งแวดล้้อม และปลอดภัยัต่่อเกษตรกร ยีนีต้้านทานใน
ข้า้วส่่วนใหญ่่ไม่่สามารถต้า้นทานครอบคลุมุความหลาก
หลายของไบโอไทป์์เพลี้้�ยกระโดดสีีน้้ำตาล ดัังนั้้�น  

การพััฒนาพัันธุ์์�ข้าวต้้านทานสามารถทำได้้โดยการ
ผนวกยีนีต้า้นทานที่่�มีกีลไกความต้า้นทานที่่�หลากหลาย 
ซึ่่�งจะทำให้้ต้้านทานได้้ครอบคลุุมไบโอไทป์์และ
ต้้านทานได้้ยาวนานขึ้้�น ความก้้าวหน้าด้้านเทคโนโลยีี
การถอดรหััสพัันธุุกรรมและการปรัับแต่่งจีีโนมเปิิด
โอกาสให้้การค้น้พบและใช้ป้ระโยชน์ย์ีนีต้า้นทานทำได้้
ง่่ายและรวดเร็็วขึ้้�น ทั้้�งยังัสามารถเพิ่่�มประสิทิธิภิาพ ลด
ระยะเวลา และค่่าใช้จ้่่ายในการพัฒันาพันัธุ์์�ข้า้ว อย่่างไร
ก็ต็าม เพ่ื่�อป้้องกัันการสููญเสีียความต้้านทานที่่�เร็ว็เกิินไป 
การจััดการใช้้ประโยชน์์ยีีนต้้านทานจึึงเป็็นสิ่่�งจำเป็็น
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