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Abstract 
 

The study aimed to classify Thai rice varieties together with drought tolerant rice varieties  
previously reported in the 3,000 Rice Genomes Project by using variation within nucleotide sequences 
of drought tolerance-related genes. The comparison results of four drought tolerant genes which were 
soil surface rooting 1 (OsSor1), deeper rooting 1 (OsDro1), NAC domain-containing protein 5 (OsNAC5) 
and NAC domain-containing protein 6 (OsNAC6) genes from twenty-three rice varieties revealed 147 
nucleotide sequence variations. Then, these rice varieties were classified into 2 major groups. Group I 
consists of 12 varieties which were Indica and Japonica rice. This group revealed the association with 
rice ecosystem, root characteristics and drought tolerance. Group II comprises 11 rice varieties, including 
landrace, upland, and lowland rice. However, there is no clear association with rice ecosystems for this 
group. Moreover, Jow Haw and Khao Pong Krai varieties were in the same group with deep roots and 
drought tolerant upland rice which will be used for the development of the drought tolerant DNA 
markers in rice breeding program. 
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บทคัดย่อ 

 
งานวิจัยนี้มีวัตถุประสงค์เพื่อจัดกลุ่มพันธุ์ข้าว

ไทย ร่วมกับพันธ ุ ์ข ้าวที ่ม ีรายงานความทนแล้งจาก
โครงการ 3 ,000 Rice Genomes Project ด ้ วยการ
เปร ียบเท ียบลำด ับน ิวคล ีโอไทด ์ท ี ่แตกต ่างของยีน             
ซึ่งเกี่ยวข้องกับความทนแล้งจำนวน 4 ยีน ได้แก่ ยีน Soil 
surface rooting 1 (OsSor1) ย ี น  Deeper rooting 1 
(OsDro1) ย ี น  NAC domain-containing protein 5 
(OsNAC5) และยีน NAC domain-containing protein 
6 (OsNAC6) ผลการเปรียบเทียบลำดับนิวคลีโอไทด์ของ
ยีนทั้ง 4 ยีน จากข้าว 23 พันธุ์ พบลำดับนิวคลีโอไทด์        
ที่แตกต่างจำนวน 147 ตำแหน่ง เมื่อนำมาจัดกลุ่มข้าว 
แบ่งเป็น 2 กลุ่มใหญ่ คือ กลุ่ม I จำนวน 12 พันธุ์ เป็น
กลุ่มอินดิกาและจาโปนิกา ที่การจัดกลุ่มสัมพันธ์กบัระบบ
นิเวศการปลูก ลักษณะรากและความทนแล้ง กลุ ่ม II 
จำนวน 11 พันธุ ์ เป็นข้าวอินดิกาที ่เป็นพันธุ ์พื ้นเมือง         
ข้าวไร่ และข้าวนาสวน ซึ่งไม่พบสัมพันธ์กับระบบนิเวศน์
การปลูกอย่างชัดเจน นอกจากนั้นข้าวไทยพันธุ์เจ ้าฮ่อ 
และขาวโป่งไคร้ อยู่กลุ่มเดียวกับข้าวไร่ที่มีลักษณะรากลึก
ทนแล ้ ง  ซ ึ ่ งสามารถค ัดเล ือกไปใช ้ ในการพ ัฒนา
เครื่องหมายดีเอ็นเอที่สัมพันธ์กับความทนแล้งต่อไป 
 

คำสำคัญ:   ข้าวไทย  การจัดกลุ่ม  ความแตกต่างของ 
                ลำดบันิวคลีโอไทด์  ยีนที่เก่ียวข้องกับความ 
                ทนแลง้  ราก 

 
คำนำ 

 
ภัยแล้งเป็นปัญหาที่สำคัญ หากต้นข้าวขาดน้ำ        

ในระยะตั้งท้องจะทำให้ขนาดและจำนวนเมล็ดลดลง ส่งผล
ให้ผลผลิตลดลง ซึ ่งล ักษณะทางสัณฐานวิทยา เช่น 
ลักษณะของราก ใบ จำนวนต้นต่อกอ ความสูงต้น หรือ
ลักษณะทางสรีรวิทยา เช่น การสังเคราะห์แสง รวมไปถึง
การสะสมของสารชีวมวล จะลดลงในสภาวะแล้ง (Arun 

et al., 2023) โดยลักษณะทางสัณฐานวิทยาที่มีการศึกษา
อย่างแพร่หลายกับความทนแล้ง คือ ลักษณะระบบราก 
เนื่องจากเป็นระบบที่สำคัญในการหาน้ำและอาหารของ
พืช (Kim et al., 2020)  

การค้นหายีนที ่ส ัมพันธ์กับความทนแล้งและ
ระบบรากของข้าว พบยีน Deeper rooting 1 (OsDro1) 
เป็นยีนควบคุมระบบรากลึก ในสภาวะแล้งยีน OsDro1 
จะมีการกระตุ้นให้รากยาวขึ้น สามารถเข้าถึงน้ำจากชั้น
ดินที่ลึกขึ้น จึงอยู่รอดในสภาวะแล้งได้ (Kumari et al., 
2021; Yusaku et al., 2013) ยีน Soil surface rooting 1 
(OsSor1)  เป็นรหัสของโปรตีนในกลุ่ม LAZY2 ควบคุม
ระบบรากตื้นหรือระบบรากที่ผิวดินเพื่อรักษาสมดุลต่อ
แรงโน้มถ่วง ซึ่งจะดูดสารอาหารจากดินชั้นบนเป็นหลัก 
(Eiko et al., 2013) นอกจากน ี ้ย ังม ีรายงานโปรตีน
ควบค ุมการถอดรห ัส  (Transcription factors; TFs)          
ที่เกี่ยวข้องกับความทนแล้ง พบยีนในกลุ่ม NAC (NAM, 
ATAF and CUC) ทำหน้าที่เกี่ยวข้องกับการเจริญเติบโต 
การพัฒนา และการตอบสนองต่อความเครียดของพืช          
(Xi et al., 2019) ใ น สภา วะแล ้ ง ย ี น  NAC domain-
containing protein 5 (OsNAC5) จะกระตุ้นการทำงาน
ของ ยีน Cinnamoyl‐CoA reductase 10 (OsCCR10) 
ทำให้สะสมลิกนินเพิ่มขึ้น จึงทนต่อสภาวะแล้ง (Woon      
et al., 2022) และยีน NAC domain-containing protein 
6 (OsNAC6) ที่อยู่ในกลุ่มเดียวกัน พบว่าตอบสนองต่อ
ความเย็น เกลือ ความแล้ง และกรดแอบไซซิก โดยยีน 
OsNAC6 จะมีความไวต่อการกระตุ้นมากกว่ายีนอื ่น ๆ         
ในกลุ่มเดียวกัน (Takayuki et al., 2005) 

พันธุ์ข้าวที่มีระบบรากแบบรากตื ้น (Shallow 
rooting) จะมีความไวต่อสภาวะแล้งมากกว่าเมื่อเปรียบเทยีบ
กับพันธุ์ข้าวที่มีระบบรากแบบรากลึก (Deep rooting) 
เนื ่องจากระบบรากลึกจะสามารถเข้าถึงน้ำจากชั้นดิน          
ที่ลึกกว่า (Arun et al., 2023) นอกจากนี้ยังพบว่า พันธุ์
ข้าวในที่สูงหรือข้าวไร่ (Upland) ซึ่งเจริญเติบโตในพื้นที่ 
มีปริมาณน้ำจำกัดจะมีคุณสมบัติทนแล้ง เนื่องจากระบบ
รากเป็นรากลึกเมื่อเปรียบเทียบกับข้าวนาสวน (Lowland) 
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ที่มีความต้องการน้ำมาก (Myint et al., 2022) จึงมีการ
ใช้ข ้าวไร่หร ือพ ันธ ุ ์ท ี ่ม ีระบบรากล ึกเป ็นตัวแทนใน
การศึกษาความทนแล้ง เช่น การสร้างแผนที่ยีน OsDro1 
จากประชากร BC2F3 ที่ได้จากการผสมระหว่างข้าวพันธุ์ 
IR64 ซึ ่งเป ็นข้าวนาสวนที่ม ีล ักษณะรากตื ้น (Farhan           
et al., 2022; Yusaku et al., 2011) กับข้าวพันธุ์ Kinandang 
Patong เป็นข้าวอินดิกา ที่เป็นข้าวไร่มีลักษณะรากลึก 
พบว่าย ีน OsDro1 ตั ้งอยู ่บนโครโมโซมที ่ 9 (Yusaku      
et al., 2011)  

นอกจากนี้ผลการศึกษาการแสดงออกของยีน         
ในสภาวะแล ้ ง ระหว ่ า ง ข ้ า ว ไ ร่ พ ั นธุ์  Handao297, 
Haogelao และ IRAT109 ที่มีความทนแล้ง กับข้าวนา
สวนพันธุ์ Zhongzuo93, Yuefu และ Nipponbare ที่มี
ความไวต่อความแล้ง ด้วยเทคนิค cDNA-AFLP พบว่า 
90% ของยีนที่แสดงในข้าวทั ้ง 2 กลุ ่มไม่แตกต่างกัน            
มี 8% ที่แสดงออกเมื่อกระตุ้นด้วยสภาวะแล้ง และมี 1% 
ที่แสดงออกแตกต่างกันระหว่างข้าวไรก่ับข้าวนาสวน ส่วน
ใหญ่เป็นยีนในกลุ่มโปรตีนทนร้อน (Heat-shock protein) 
(FengHua et al., 2009) สำหรับข้าวไทยมีรายงานการจัด
กลุ่มด้วยการวิเคราะห์ Principal Component Analysis 
(PCA) ของลักษณะทางสัณฐานวิทยา และการจัดกลุ่มด้วย
ลายพิมพ์ ดีเอ็นเอจากเครื่องหมาย Simple Sequence 
Repeat (SSR) ของข้าวจำนวน 6 พันธุ์ แบ่งกลุ่มพันธุ์ข้าว
ได้ 4 กลุ่ม กลุ่มที่ 1 คือ พันธุ์ปทุมธานี 1 เป็นข้าวนาสวน 
กลุ่มที่ 2 คือ พันธุ์ดอกมะขาม กลุ่มที่ 3 คือ พันธุ์กู้เมือง
หลวง โดยทั้งสองกลุ่มเป็นข้าวพื้นเมือง และกลุ่มที่ 4 คือ 
พันธุ์เจ้าฮ่อ น้ำรู และขาวโป่งไคร้ เป็นข้าวไร่ (Janphen 
et al., 2023)  

ปัจจุบันการจัดกลุ่มข้าวไทยทนแล้งเป็นการจัด
กลุ่มด้วยผลกระทบของการขาดน้ำต่อการเจริญเติบโต
หรือการให้ผลผลิต และยังไม่มีรายงานข้อมูลยีนที่เกี่ยวข้อง
กับความทนแล้ง งานวิจัยนี้จึงมีวัตถุประสงค์เพื่อจัดกลุ่ม
ข้าวไทยด้วยการเปรียบเทียบลำดับนิวคลีโอไทด์ที่แตกตา่ง
ของยีน OsDro1, OsSor1, OsNAC5 และ OsNAC6 ที่มีรายงาน
ว่าเกี่ยวข้องกับความทนแล้ง ร่วมกับพันธุ์ข้าวที่มีรายงาน

ความทนแล้งจากฐานข้อมูล ซึ่งผลการจัดกลุ่มข้าวจะเป็น
ส่วนหนึ่งของการคัดเลือกพันธุ์ข้าวทนแล้งในการพัฒนา
เครื่องหมายดีเอ็นเอที่สัมพันธ์กับความทนแล้งต่อไป 

 
อุปกรณ์และวิธีการ 

 
พันธุ์ข้าวและการสกัดจีโนมิกดเีอ็นเอ 

พันธุ์ข้าวที่ใช้ในการวิเคราะห์ลำดับเบสของจีโนม 
จำนวน 13 พันธุ์ (Table 1) เป็นข้าวนาสวน 7 พันธุ์ ได้แก่ 
ปทุมธานี 1 (Pathum Thani 1) กข-แม่โจ้ 2 (RD-Maejo 
2) กข43 (RD43) มะลิดำ (Mali Dam) เจ้าเหลือง (Jow 
Leuang) ขี ้ตมแดง (Khe Tom Daeng) และไรซ์เบอร์รี่ 
(Riceberry) ข้าวพื ้นเมือง (landrace) 3 พันธ ุ ์  ได ้แก่ 
ดอกมะขาม (Dok Ma Kham) ก่ำน้อย (Kum Noi) และ
ก่ำใหญ่ (Kum Yai) และข้าวไร่ 3 พันธุ์ ได้แก่ กู้เมืองหลวง 
(Goo Meuang Luang) เจ้าฮ่อ (Jow Haw) และขาวโป่ง
ไคร้ (Khao Pong Krai) เพาะเมล็ดนาน 2 สัปดาห์ จากนั้น
นำใบอ่อนมาสกัดจีโนมิกดีเอ็นเอด้วยวิธี mCTAB (Li et 
al., 2013) ละลายตะกอนดีเอ็นเอด้วยสารละลาย 10 
mM Tris-HCl, pH 8.0 เก็บดีเอ็นเอที่อุณหภูมิ -20 องศา
เซลเซียส 

 
การวิเคราะห์ผลการหาลำดับนิวคลีโอไทด์ของจีโนม 
 ตัวอย่างจีโนมิกดีเอ็นเอที่สกัดได้จะอ่านลำดับ  
นิวคลีโอไทด์ด้วยเทคนิค Whole Genome Sequencing 
(WGS) (NovogeneAIT, China) แ บ บ  Resequencing 
โดยผลการอ่านและวิเคราะห์ลำดับนิวคลีโอไทด์จะ
รายงานเป็นตำแหน่งของการเปลี่ยนแปลงลำดับนิวคลีโอ
ไทด์ชนิด Single Nucleotide Polymorphisms (SNPs) 
หรือ Insertion–deletion variations (InDels) ของข้าว 
13 พันธุ์ บนโครโมโซมทั้ง 12 แท่ง ซึ่งเลือกลำดับนิวคลีโอไทด์
จากข้าวพันธุ์ Nipponbare (O. sativa L. ssp japonica) 
เป็นจีโนมอ้างอิง (Reference genome) เพื่อระบุตำแหน่ง
และผลกระทบของลำดับนิวคลีโอไทด์ที่เปลี่ยนแปลงไป 



Journal of Agri. Research & Extension 41(3): 80-92 

83 

การค้นหายีนที่สนใจและลำดับนิวคลีโอไทด์จากข้าว  
ในฐานข้อมูล 
 ยีนที่สนใจ คือ OsSor1, OsDro1, OsNAC5 
และ OsNAC6 เริ ่มจากค้นหาตำแหน่งที ่ตั ้งของยีนบน
โครโมโซมจากฐานข้อมูล The Rice Annotation Project 
(RAP) (Hiroaki et al., 2013) นำตำแหน่งที่ได้มาค้นหา
บริเวณยีนจากผลการวิเคราะห์ลำดับนิวคลีโอไทด์ด้วย
เทคนิค WGS ของข้าว 13 พันธุ์ 
 นอกจากนี้ยังค้นหาลำดับนิวคลีโอไทด์ของยีน 
ที ่สนใจจากข้าวพันธุ ์อื ่น ๆ จากฐานข้อมูล Rice SNP-

Seek Database (Locedie et al., 2017) ที่ เ ป ็ น ผ ล
การศึกษาลำดับนิวคลีโอไทด์ของข้าวจากโครงการ 3,000 
Rice Genomes Project โดยเป็นข้าวอินดิกา 4 พันธุ์  
ได้แก่ พันธุ์ Kinandang Patong พันธุ์ IR64 รายงานเป็น 
IR64-IL กับ IR64A และพันธุ์ Chenghui727 และข้าวจาโปนิกา 
4 พันธ ุ ์  ได ้แก่  พันธุ์ Yuefu, Nipponbare, Haogelao 
และ IRAT109 และเลือกข้าวไทยที่มีรายงานในฐานข้อมูล
จำนวน 2 พันธุ์ คือ พันธุ์ขาวดอกมะลิ 105 (Khao Dawk 
Mali 105) และน้ำรู (Nam Roo) รวมทั ้งส ิ ้น 10 พันธุ์  
(Table 1) 

 
Table 1   Characteristics of rice accession used in this study include their ecologies, root character  
               and response to drought stress 
 

No. Rice accessions Ecologies / Root character / Response 
to drought stress 

        Reference 

Whole genome sequencing 
Indica 
1 PATHUM THANI 1 Lowland   Sriprapai et al. (2012) 
2 RD-MAEJO 2 Lowland  
3 RD43 Lowland  
4 MALI DAM Lowland  
5 JOW LEUANG Lowland  
6 RICEBERRY Lowland  
7 KHE TOM DAENG Lowland  
8 DOK MA KHAM Landrace  
9 KUM NOI Landrace  
10 KUM YAI Landrace  
11 GOO MEUANG LUANG Upland, Drought tolerant   Sriprapai et al. (2012) 
Japonica 
12 JOW HAW Upland   Sriprapai et al. (2012) 
13 KHAO PONG KRAI Upland  
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Table 1   (Continued) 
 

No. Rice accessions Ecologies / Root character / Response 
to drought stress 

     Reference 

Rice SNP-Seek Database 

Indica 
14 KINANDANG PATONG Upland, Deep root Yusaku et al. (2011) 
15 IR64-IL Lowland, Shallow root, Drought sensitive Yusaku et al. (2011);  

Farhan et al. (2022) 
16 IR64A Lowland, Shallow root, Drought sensitive Farhan et al. (2022) 
17 CHENGHUI 727 Shallow root Farhan et al. (2022) 
18 KHAO DAWK MALI 105 Lowland, Shallow root, Drought tolerant Sriprapai et al. (2012) 
Japonica 
19 YUEFU Lowland, Drought sensitive FengHua et al. (2009) 
20 NIPPONBARE Lowland, Drought sensitive FengHua et al. (2009) 
21 HAOGELAO Upland, Drought tolerant FengHua et al. (2009) 
22 IRAT109 Upland, Drought tolerant FengHua et al. (2009) 
23 NAM ROO Upland Sriprapai et al. (2012) 

 

 

การจัดกลุ ่มพันธุ ์ข้าวด้วยข้อมูล SNPs และ InDels 
ของยีนที่สนใจ 

นำลำดับนิวคลีโอไทด์ที่เปลี่ยนแปลงของแต่ละ
ยีนจากข้าว 23 พันธุ์ ที่ได้จากการวิเคราะห์ WGS จำนวน 
13 พันธุ์ และจากฐานข้อมูล Rice SNP-Seek จำนวน 10 
พันธุ ์ มาจัดเรียงแล้วเปรียบเทียบลำดับนิวคลีโอไทด์ 
(Alignment) ด้วยโปรแกรม ClustalW แล้วนำผลการ
เปร ี ยบ เท ี ยบมาจ ั ดกล ุ ่ ม โดยการสร ้ า งแผนภาพ
ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม (Phylogeny) ด้วยโปรแกรม 
MEGA11 (Molecular Evolutionary Genetics Analysis) 
วิธี Neighbor-Joining/UPGMA (Koichiro et al., 2021) 
 
 
 
 
 

ผลการวิจัย 

 
การเปรียบเทียบลำดับนิวคลีโอไทด์และผลกระทบ        
ของลำดับที่แตกต่าง 
 ผลการค้นหาและเปรียบเทียบลำดับนิวคลีโอไทด์
แตกต่างของแต่ละยีนในข้าวจำนวน 23 พันธุ์ ได้ผลดังนี้ 
(Table 2) 
 ย ี น  OsSor1 (Os07g0614400) ต ั ้ ง อ ย ู ่ บ น
โครโมโซมที่ 7 ตำแหน่ง 25,309,034 ถึง 25,311,637        
มีทิศทางยีนแบบเส้นบวก (+ strand) มีขนาด 2,604 คู่เบส 
ประกอบด้วย 6 เอกซอน บริเวณที ่สามารถแปลรหัส 
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ออกมาเป็นโปรตีน (Coding region) ยาว 888 คู ่เบส 
แสดงออกเป็นโปรตีนขนาด 295 กรดอะมิโน พบการ
เปลี่ยนแปลงของลำดับนิวคลีโอไทด์จำนวน 21 ตำแหน่ง 
แบ่งเป็น SNPs 20 ตำแหน่ง และ InDels 1 ตำแหน่ง เมื่อ
ตรวจสอบผลกระทบพบว่า SNPs เป็นการเปลี่ยนแปลง 
ในบริเวณอินทรอน (Intron variant) 13 ตำแหน่ง การ
เปลี่ยนแปลงชนิดของกรดอะมิโน (Missense variant) 4 
ตำแหน่ง การเปลี่ยนแปลงที่กรดอะมิโนชนิดเดิม (Silent 
variant) 1 ตำแหน่ง และการเปลี่ยนแปลงที่ปลาย 3' ซึ่ง
ไม่แปลรหัส (3 UTR variant) 2 ตำแหน่ง ส่วน InDels 
เป็นการเปลี่ยนแปลงที่ปลาย 3' ซึ่งไม่แปลรหัส 1 ตำแหน่ง  
 ย ี น  OsDro1 (Os09g0439800) ต ั ้ ง อ ย ู ่ บน
โครโมโซมที่ 9 ตำแหน่ง 16,307,169 ถึง 16,311,448          
มีทิศทางยีนแบบเส้นลบ (– strand) มีขนาด 4,280 คู่เบส 
ประกอบด้วย 6 เอกซอน บริเวณที ่สามารถแปลรหัส
ออกมาเป็นโปรตีน ยาว 756 คู่เบส แสดงออกเป็นโปรตีน
ขนาด 251 กรดอะมิโน พบการเปลี่ยนแปลงของลำดับ         
นิวคลีโอไทด์จำนวน 19 ตำแหน่ง แบ่งเป็น SNPs 17 
ตำแหน ่ง  และ InDels 2 ตำแหน ่ง  เม ื ่ อตรวจสอบ
ผลกระทบพบว่า SNPs เป็นการเปลี่ยนแปลงที่ปลาย 5 ' 
ซึ่งไม่แปลรหัส (5 UTR variant) 2 ตำแหน่ง การเปลี่ยนแปลง
ในบริเวณอินทรอน  12 ตำแหน่ง การเปลี่ยนแปลงชนิดของ
กรดอะมิโน 2 ตำแหน่ง และการเปลี่ยนแปลงที่กรดอะมิโน
ชนิดเดิม 1 ตำแหน่ง ส่วน InDels เป็นการเปลี่ยนแปลง
ในบริเวณอินทรอน 1 ตำแหน่ง และการเปลี ่ยนแปลง        
ที่ปลาย 3' ซึ่งไม่แปลรหัส 1 ตำแหน่ง 
 นอกจากนี ้ย ังพบว่ายีน OsDro1 ที ่รายงาน      
ในฐานข ้อม ูลน ั ้นครอบคล ุมส ่วนด ้านหน ้าของยีน 
(Upstream)  และด ้ านหล ั งของย ีน  (Downstream)            
ที่ไม่ใช่บริเวณที่สามารถแปลรหัสออกมาเป็นโปรตีน จึงไม่
ม ี ผลกระทบก ับกรดอะม ิ โนของ โปรต ีน  พบการ
เปลี่ยนแปลงของลำดับนิวคลีโอไทด์จำนวน 17 ตำแหน่ง 
เป ็นบร ิ เวณ  SNPs จำนวน 13 ตำแหน ่ง  ในบร ิ เวณ 
 

ด้านหน้าของยีน 6 ตำแหน่ง และด้านหลังของยีน 7 
ตำแหน่ง บริเวณ InDels จำนวน 4 ตำแหน่ง ในบริเวณ
ด้านหน้าของยีน 3 ตำแหน่ง และด้านหลังของยีน 1 
ตำแหน่ง  
 ย ีน  OsNAC5 (Os11g0184900) ต ั ้ ง อย ู ่ บน
โครโมโซมที่ 11 ตำแหน่ง 4,299,277 ถึง 4,301,783        
มีทิศทางยีนแบบเส้นลบ (– strand) มีขนาด 1,870 คู่เบส 
ประกอบด้วย 3 เอกซอน บริเวณที ่สามารถแปลรหัส
ออกมาเป็นโปรตีน ยาว 990 คู่เบส แสดงออกเป็นโปรตีน
ขนาด 329 กรดอะมิโน พบการเปลี่ยนแปลงของลำดับ   
นิวคลีโอไทด์จำนวน 75 ตำแหน่ง แบ่งเป็น SNPs 51 
ตำแหน ่ง และ InDels 24 ตำแหน ่ง เม ื ่อตรวจสอบ
ผลกระทบ พบว่า SNPs เป็นการเปลี่ยนแปลงที่ปลาย 5' 
ซึ ่งไม่แปลรหัส 2 ตำแหน่ง การเปลี ่ยนแปลงที่บริเวณ        
อินทรอน 19 ตำแหน่ง การเปลี่ยนแปลงชนิดของกรดอะมิโน 
7 ตำแหน่ง การเปลี ่ยนแปลงที ่กรดอะมิโนชนิดเดิม 7 
ตำแหน่ง และการเปลี่ยนแปลงที่ปลาย 3' ซึ่งไม่แปลรหัส 
16 ตำแหน่ง ส่วน InDels เป็นการเปลี่ยนแปลงที่ปลาย 5' 
ซึ ่งไม่แปลรหัส 1 ตำแหน่ง การเปลี ่ยนแปลงที่บริเวณ   
อินทรอน 10 ตำแหน่ง การลดที่การแปลรหัสคงกรอบเดิม 
(Inframe deletion) 2 ตำแหน่ง การเพิ่มที่การแปลรหัส
คงกรอบเดิม (Inframe insertion) 2 ตำแหน่ง การเปลี่ยนแปลง
ที่จุดตัดอาร์เอ็นเอ (Splice region variant) 1 ตำแหน่ง 
และการเปลี่ยนแปลงที่ปลาย 3' ซึ่งไม่แปลรหัส 8 ตำแหน่ง  
 ย ีน  OsNAC6 (Os01g0884300) ต ั ้ ง อย ู ่ บน
โครโมโซมที่ 1 ตำแหน่ง 38,398,996 ถึง 38,401,481 มี
ทิศทางยีนแบบเส้นลบ (– strand) มีขนาด 3,480 คู่เบส 
ประกอบด้วย 3 เอกซอน บริเวณที ่สามารถแปลรหัส
ออกมาเป็นโปรตีน ยาว 912 คู่เบส แสดงออกเป็นโปรตีน
ขนาด 303 กรดอะมิโน พบการเปลี่ยนแปลงของลำดับ        
นิวคลีโอไทด์จำนวน 15 ตำแหน่ง แบ่งเป็น SNPs 10 
ตำแหน ่ง  และ InDels 5 ตำแหน ่ง  เม ื ่ อตรวจสอบ
ผลกระทบพบว่า SNPs เป็นการเปลี่ยนแปลงที่บริเวณ 
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อินทรอน 5 ตำแหน่ง การเปลี่ยนแปลงชนิดของกรดอะมิโน 
2 ตำแหน่ง และการเปลี่ยนแปลงที่ปลาย 3' ซึ่งไม่แปล
รหัส 3 ตำแหน่ง ส่วน InDels เป ็นการเปลี ่ยนแปลง         

ที่บริเวณอินทรอน 3 ตำแหน่ง และการเปลี่ยนแปลงที่
ปลาย 3' ซึ่งไม่แปลรหัส 2 ตำแหน่ง  

 
Table 2   Summary of consequence effects from SNP and InDel variations that be found in 4 genes 
 

 

  
 โดยผลเปร ียบเท ียบลำด ับน ิวคลีโอไทด์ที่
แตกต่างของยีน 4 ยีน จากข้าวทั้งหมด 23 พันธุ์ แสดง
ความแตกต่างของลำด ับน ิวคล ีโอไทด์จำนวน 147 
ตำแหน่ง  แบ่งเป็น SNPs 111 ตำแหน่ง และ InDels 36 
ตำแหน่ง  
  
 
 

 
การจัดกลุ่มพันธุ์ข้าวด้วยข้อมูล SNPs และ InDels 
ของยีนที่สนใจ 

การจัดกลุ่มด้วยลำดับนิวคลีโอไทด์ที่แตกต่าง
ของแต่ละยีน พบการเปลี่ยนแปลงของลำดับนิวคลีโอไทด์
จากยีน OsSor1 สามารถแบ่งกลุ่มข้าวได้เป็น 2 กลุ่มใหญ่  
 
 
 

  Gene names OsSor1 OsDro1 OsNAC5 OsNAC6 

 

Location chr07:25,309,034-
25,311,637 

chr09:16,307,169-
16,311,448 

chr11:4,299,277-
4,301,783 

chr01: 38,398,996-
38,401,481 

Classes Effects (+ strand) (- strand) (- strand) (-strand) 
SNPs - 5 UTR variant - 2 2 - 

- Intron variant 13 12 19 5 

- Missense variant 4 2 7 2 

- Silent variant 1 1 7 - 

- 3 UTR variant 2 - 16 3 

- Upstream of gene - 6 - - 

- Downstream of gene - 7 - - 
InDels - 5 UTR variant - - 1 - 

- Intron variant - 1 10 3 

- Inframe deletion - - 2 - 

- Inframe insertion - - 2 - 

- Splice region variant - - 1 - 

- 3 UTR variant 1 1 8 2 

- Upstream of gene - 3 - - 

- Downstream of gene - 1 - - 
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คือ กลุ ่ม I เป็นกลุ ่มอินดิกา 13 พันธุ ์ คือ ไรซ์เบอร์รี่        
กู้เมืองหลวง ปทุมธานี 1 กข-แม่โจ้ 2 เจ้าเหลือง ก่ำน้อย 
ขี้ตมแดง ก่ำใหญ่ มะลิดำ ขาวดอกมะลิ 105, IR64-IL, IR64A 
และ Chenghui727 กลุ่ม II เป็นกลุ่มจาโปนิกา 7 พันธุ์ 
คือ น้ำรู เจ้าฮ่อ ขาวโป่งไคร้ Haogelao, Nipponbare, 
Yuefu, IRAT109 กับกลุ่มอินดิกา 3 พันธุ์ คือ Kinandang 
Patong, กข43 และดอกมะขาม (Figure 1A)  

ยีน OsDro1 แบ่งกลุ่มข้าวได้เป็น 2 กลุ่มใหญ่ 
คือ กลุ่ม I เป็นกลุ่มอินดิกา 14 พันธุ์ คือ ไรซ์เบอร์ร่ี กข43 
กู้เมืองหลวง ปทุมธานี 1 กข-แม่โจ้ 2 เจ้าเหลือง ก่ำน้อย 
ดอกมะขาม ขี ้ตมแดง ก่ำใหญ่ มะลิดำ IR64-IL, IR64A 
และ Chenghui727 กลุ่ม II เป็นกลุ่มจาโปนิกา 7 พันธุ์ 
คือ น้ำรู เจ้าฮ่อ ขาวโป่งไคร้ Haogelao, Nipponbare 
Yuefu, IRAT109 กับอินดิกา 2 พันธุ ์  ค ือ Kinandang 
Patong และขาวดอกมะลิ 105 (Figure 1B) 

ยีน OsNAC5 แบ่งกลุ่มข้าวได้เป็น 2 กลุ่มใหญ่ 
คือ กลุ่ม I เป็นกลุ่มอินดิกาและจาโปนิกา 20 พันธุ์ คือ 
ไรซ์เบอร์รี ่ กู ้เมืองหลวง ปทุมธานี 1 กข-แม่โจ้ 2 เจ้า
เหลือง มะลิดำ ขาวดอกมะลิ 105 กข43 ดอกมะขาม 
IR64-IL, IR64A, Chenghui727, น้ำรู เจ้าฮ่อ ขาวโป่งไคร้ 
Haogelao, Nipponbare, Yuefu, Kinandang Patong 
และ IRAT109 กลุ่ม II เป็นข้าวพื้นเมืองที่เยื่อหุ้มเมล็ดมีสี 
3 พันธุ์ คือ ก่ำน้อย ขี้ตมแดง และก่ำใหญ่ (Figure 1C)  

ยีน OsNAC6 แบ่งกลุ่มข้าวได้เป็น 2 กลุ่มใหญ่ 
คือ กลุ ่ม I เป็นกลุ ่มอินดิกา 15 พันธุ ์ คือ ไรซ์เบอร์รี่         
กู้เมืองหลวง ปทุมธานี 1 กข-แม่โจ้ 2 เจ้าเหลือง ก่ำน้อย 
ขี ้ตมแดง ก่ำใหญ่ มะลิดำ ขาวดอกมะลิ 105 กข43 

ดอกมะขาม IR64-IL, IR64A และ Chenghui727 กลุ่ม II 
เป็นกลุ่มจาโปนิกา 7 พันธุ์ คือ น้ำรู เจ้าฮ่อ ขาวโป่งไคร้ 
Haogelao, Nipponbare, Yuefu แ ล ะ  IRAT109 กั บ 
Kinandang Patong ที่เป็นอินดิกา ตามลำดับ (Figure 1D)  

จากแผนภาพการจัดกลุ่มพันธุ์ข้าวด้วยข้อมูลของ
แต่ละยีน (Figure 1) เห็นได้ว่าการจัดกลุ ่มด้วยลำดับ      
นิวคลีโอไทด์ที ่เปลี ่ยนแปลงของยีน  OsSor1, OsDro1 
และ OsNAC6 แสดงผลการจัดกลุ่มใกล้เคียงกัน คือ กลุ่ม
แรกส่วนใหญ่จะเป็นข้าวอินดิกา และกลุ่มที่สองส่วนใหญ่
จะเป็นข้าวจาโปนิกา ยกเว้นยีน OsNAC5 ที่แตกต่างจาก
ทั้ง 3 ยีน คือ กลุ่มแรกเป็นข้าวกลุ่มใหญ่ ซึ่งแบ่งกลุ่มได้
เป็น 2 กลุ่มย่อย คือ ข้าวอินดิกากับข้าวจาโปนิกา และ
กลุ่มที่สองเป็นข้าวพันธุ์พื้นเมืองที่เยื่อหุ้มเมล็ดมีสีทั้ง 3 
พันธุ ์ โดยการจัดกลุ ่มที ่ได้จากข้อมูลยีน 1 ยีน ไม่พบ
แนวโน้มการจัดกลุ่มที่สัมพันธ์กับความทนแล้ง จึงได้ทำ
การจัดกลุ่มข้าวด้วยข้อมูลของทั้ง 4 ยีน รวมกัน 

ผลการจัดกลุ่มใหม่ แบ่งข้าวเป็น 2 กลุ่มใหญ่ คือ 
กลุ่ม I แบ่งเป็น 2 กลุ่มย่อย คือ กลุ่ม IA เป็นข้าวจาโปนิกา 7 
พ ันธ ุ ์  ได ้แก่  น ้ำรู  เจ ้ าฮ ่อ ขาวโป ่ง ไคร ้  Haogelao, 
Nipponbare, Yuefu, IRAT109 กับ Kinandang Patong 
ที่เป็นข้าวอินดิกา กลุ่ม IB เป็นข้าวอินดิกา 4 พันธุ์ ได้แก่ 
ขาวดอกมะลิ 105, IR64-IL, IR64A และ Chenghui727 
สำหรับกลุ่ม II เป็นข้าวอินดิกาที่เป็นพันธุ์พื้นเมืองและ
พันธุ์ที่ได้จากการปรับปรุงพันธุ์ของประเทศไทย 11 พันธุ์ 
คือ ไรซ์เบอร์รี่ กข-แม่โจ้ 2 เจ้าเหลือง ปทุมธานี 1 กข43 
กู้เมืองหลวง ดอกมะขาม มะลิดำ ก่ำน้อย ก่ำใหญ่ และ       
ขี้ตมแดง ตามลำดับ (Figure 2)
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Figure 1   Cluster diagram based on the Neighbor-Joining/UPGMA method by MEGA11 program from  
         SNP and InDel variations in 23 rice varieties; (A) OsSor1, (B) OsDro1, (C) OsNAC5 and (D)  

                 OSNAC6; Red box showed upland rice and deep root, orange box showed upland rice  
                 and drought tolerant, blue box showed lowland and drought sensitive and green box  
                 showed lowland and shallow root. 

 
 

เมื ่อพิจารณาลักษณะรากหรือลักษณะนิเวศน์
การปล ูกพบว ่าในกล ุ ่ม I สามารถแยกย ่อยเป ็น IA             
ที่ประกอบด้วยกลุ่มจาโปนิกาเป็นข้าวนาสวนที่มีความไว
ต่อความแล้ง (พันธุ์ Nipponbare และ Yuefu) โดยมีข้าว
ไทยอยู่ในกลุ่มนี้ 1 พันธุ์ คือ พันธุ์น้ำรู กับกลุ่มของข้าวไร่ 
ที่มีลักษณะรากลึก (พันธุ์ Kinandang Patong) และข้าว
ทนแล้ง (พันธุ์ IRAT109) โดยมีข้าวไทยพันธุ์เจ้าฮ่อและ
ขาวโป่งไคร้จัดอยู่ในกลุ่มนี้ด้วย ส่วนข้าวพันธุ์ Haogelao 
และพันธุ์ขาวดอกมะลิ 105 ได้แยกออกมาก่อนข้าวทั้ง
สองกลุ่มย่อย และกลุ่ม IB เป็นกลุ่มข้าวนาสวนที่รากเป็น
แบบรากตื้น (พันธุ์ IR64-IL, IR64A และ Chenghui727) 

สำหรับข้าวในกลุ่ม II เป็นข้าวไทยกลุ่มอินดิกาที่เป็นข้าวไร่ 
ข้าวพื้นเมือง และข้าวนาสวนที่รวมกัน 11 พันธุ์ สามารถ
แบ่งเป็น 2 กลุ่มย่อย คือ IIA เป็นกลุ่มข้าวที่มีเยื่อหุ้มเมล็ด
มีสีทั ้ง 4 พันธุ์ ประกอบด้วยข้าวพื้นเมือง พันธุ์ก่ำน้อย 
และก่ำใหญ่ ซึ ่งปลูกในสภาพไร่ และข้าวนาสวน พันธุ์            
ขี ้ตมแดง และมะลิดำ สำหรับกลุ่ม IIB เป็นข้าวกลุ่มนา
สวนที่ปลูกในนาน้ำขัง ได้แก่ กข43 ปทุมธานี 1 กข-แม่โจ้ 
2 เจ้าเหลือง และไรซ์เบอร์รี่ ยกเว้นพันธุ์กู้เมืองหลวงและ
ดอกมะขามที่เป็นกลุ่มข้าวไร่ ซึ่งในกลุ่ม II ยังไม่พบการจัด
กลุ่มที่สัมพันธ์กับระบบนิเวศน์การปลูกอย่างชัดเจน 
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Figure 2   Cluster diagram based on the Neighbor-Joining/UPGMA method by MEGA11 program from  
               SNP and InDel variations in 4 genes. The red box showed upland rice and deep root,  
               the orange box showed upland rice and drought tolerant, the blue box showed lowland  
               and drought sensitive and the green box showed lowland and shallow root. 
 

วิจารณ์ผลการวิจัย 

 
 การค้นหาความแตกต่างของลำดับนิวคลี          
โอไทด์ของยีน OsSor1, OsDro1, OsNAC5 และ OsNAC6 
จากข้าวจำนวน 23 พันธุ์ พบการเปลี่ยนแปลงลำดับนิวคลี
โอไทด์ที ่เปลี ่ยนชนิดของกรดอะมิโน (Missense) และ
บริเวณจุดตัดอาร์เอ็นเอ ซึ่งจะส่งผลให้ได้โปรตีนที่แตกต่าง
กันในข้าวแต่ละพันธุ์  ที ่อาจจะส่งผลต่อความทนแล้ง                 
ที่แตกต่างกัน และพบการเปลี่ยนแปลงของลำดับนิวคลี 
โอไทด์ที่บริเวณอินทรอนมากที่สุด ซึ่งไม่มีผลกระทบต่อ
โปรตีนที่พบเช่นเดียวกับลำดับนิวคลีโอไทด์แตกต่างกัน
ของยีนในวิถีการสังเคราะห์แคโรทีนอยด์ที ่ในข้าวที่มี                    
เยื่อหุ้มเมล็ดสีขาวและสีดำ (Janphen et al., 2022) ซึ่ง
ลำด ับนิวคลีโอไทด์ท ี ่แตกต ่างเหล ่านี้ สามารถนำไป

ออกแบบเป็นเครื่องหมายดีเอ็นเอที่ใช้ในการแยกพันธุ์ข้าว
ที ่สนใจได้ โดยพบการเปลี ่ยนแปลงมากที ่ส ุดในยีน  
OsNAC5 อาจเนื่องจากเป็นยีนในกลุ่ม TFs ใหญ่ที่สุดของ
พืช ซึ่งทำหน้าที่เกี่ยวข้องกับการเจริญเติบโต การพัฒนา 
และการตอบสนองต่อความเครียดของพืช (Xi et al., 
2019)  

โดยการจัดกลุ ่มด้วยข้อมูลของ 4 ยีนรวมกัน         
จะจำแนกกลุ่มได้มากกว่าการจัดกลุ ่มด้วยข้อมูลเพียง          
ยีนเดียว สอดคล้องกับการจัดจำแนกกล้วยไม้สกุลหวายที่
ใช ้ ลำด ับน ิ วคล ี โอไทด ์ของย ีน  Beta-subunit RNA 
polymerase (rpoC1 ) แ ล ะ ย ี น  MuturaseK (matK) 
รวมกัน มีประสิทธิภาพในการจัดจำแนกกล้วยไม้สูงกว่า
ลำดับนิวคลีโอไทด์ของ rpoC1 หรือยีน matK เพียง 1 
ยีน (Thanananta et al., 2018)  
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ผลจัดกลุ่มด้วยลำดับนิวคลีโอไทด์ที่เปลี่ยนแปลง
ของทั้ง 4 ยีนรวมกัน พบในข้าวกลุ่ม I แบ่งเป็น IB เป็น
กลุ่มอินดิกา คือ พันธุ์ IR64-IL, IR64A และ Chenghui727 
ที่ เป ็นข ้าวนาสวนมีล ักษณะรากตื ้น (Farhan et al., 
2022; Yusaku et al., 2011) ส ่วนกล ุ ่ม  IA เป ็นพ ันธุ์  
Haogelao พันธุ ์ขาวดอกมะลิ 105 ที ่เป ็นข้าวทนแล้ง 
(Sriprapai et al., 2012; FengHua et al., 2009) แยก
ออกมาก่อน ตามด้วยกลุ่มจาโปนิกา 2 ที่มีกลุ่มย่อย คือ 
ข้าวนาสวนที่มีความไวต่อความแล้ง พันธุ์ Nipponbare 
และ Yuefu (FengHua et al., 2009) และพันธุ์น้ำรู และ
ข้าวไร่มีลักษณะรากลึก พันธุ์ Kinandang Patong ข้าว
ทนแล้งพันธุ์ IRAT109 (FengHua et al., 2009) เจ้าฮ่อ 
และขาวโป่งไคร้  ด ังน ั ้นพันธุ ์เจ ้าฮ่อและขาวโป่งไคร้             
จึงน่าจะเป็นพันธุ์ระบบรากลึกและทนแล้งเช่นเดียวกับ
พันธุ์ Kinandang Patong และพันธุ์ IRAT109 ตามลำดับ 
ซึ่งสอดคล้องกับผลการศึกษาความยาวของรากในระยะ
ต้นกล้าพันธุ์ขาวโป่งไคร้ ที่มีความยาวรากมากกว่าพันธุ์
ปทุมธานี 1 และกู้เมืองหลวง (Janphen et al., 2023) 
อีกทั้งข้าวไทย 3 พันธุ์ คือน้ำรู เจ้าฮ่อ และขาวโป่งไคร้  
จัดอยู่ในกลุ่มข้าวจาโปนิกา เช่นเดียวกับรายงานวิจัยก่อน
หน้า (Damrongkiat, 2012; Sriprapai et al., 2012)  

  
สรุปผลการวิจัย 

 
การค้นหาและเปรียบเทียบลำดับนิวคลีโอไทด์

ของยีน 4 ยีน (OsSor1, OsDro1, OsNAC5 และ OsNAC6) 
จากข้าว 23 พันธุ์ พบลำดับนิวคลีโอไทด์ที่แตกต่างจำนวน 
147 ตำแหน่ง ซึ่งสามารถนำไปใช้ออกแบบเครื่องหมาย    
ดีเอ็นเอที่จำเพาะกับข้าวแต่ละพันธุ์ต่อไป ส่วนผลการจัด
กลุ่มด้วยลำดับนิวคลีโอไทด์ที่แตกต่างของยีนทั้ง 4 รวมกัน
แบ่งข้าวได้เป็น 2 กลุ่มใหญ่ คือ กลุ่ม I จำนวน 12 พันธุ์ 
เป็นกลุ่มอินดิกาและจาโปนิกา ที่การจัดกลุ่มสัมพันธ์กับ
ระบบนิเวศการปลูก ล ักษณะรากและความทนแล้ง 
สำหรับกลุ่ม II จำนวน 11 พันธุ์ เป็นข้าวอินดิกาที่เป็น
พันธุ์พื้นเมือง ข้าวไร่ และข้าวนาสวน ซึ่งไม่พบสัมพันธ์กับ

ระบบนิเวศน์การปลูกอย่างชัดเจน โดยจากข้าวไทย
จำนวน 15 พันธุ์ พบพันธุ์เจ้าฮ่อและขาวโป่งไคร้ อยู่กลุ่ม
เดียวกับข้าวไร่ที่มีลักษณะรากลึกและทนแล้ง ซึ่งสามารถ
นำข้าว 2 พันธุ์นี้ ไปใช้ในการพัฒนาเครื่องหมายดีเอ็นเอ 
ที่สัมพันธ์กับความทนแล้ง เพื่อการปรับปรุงพันธุ์ข้าวไทย
ให้ทนแล้งต่อไป 
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