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บทคัดยUอ 

 

 ประเทศไทยเป*นแหล/งที่มีความหลากหลายทางพันธุกรรมของข>าวสูง ลักษณะความหอมจัดเป*นลักษณะที่มีความสำคัญ

สามารถเพิ่มมูลค/าให>กับข>าวพันธุKนั้น ๆ ได> และอัลลีลของยีนความหอมกระจายอยู/ในพันธุKข>าวโดยเฉพาะพันธุKพื้นเมืองที่ปลูก

ทุกภาคของประเทศ การทดลองในครั้งนี้มีวัตถุประสงคKเพื่อประเมินความสัมพันธKทางพันธุกรรมของข>าวหอม 26 พันธุK/สาย

พันธุK โดยใช>เครื่องหมายโมเลกุล Start Codon Targets (SCoT) จำนวน 14 ไพรเมอรK และสร>างแผนภูมิความสัมพันธKทาง

พันธุกรรมของพันธุKข>าวหอมเหล/านี้ ด>วยโปรแกรม NTSYSpc 2.2 ผลการศึกษาพบว/า ไพรเมอรK SCoT ให>แถบลายพิมพK 

ดีเอ็นเอเฉลี่ย 12.21 แถบต/อไพรเมอรK โดยมีแถบดีเอ็นเอที่แสดงความแตกต/างระหว/างข>าวแต/ละสายพันธุKเฉลี่ย 11.07 แถบ 

คิดเป*น 90.64 เปอรKเซ็นตK นอกจากนี้ พบความสัมพันธKทางพันธุกรรมของข>าวหอมมีค/าอยู/ในช/วง 0.60-0.86 และมีค/า 

Cophenetic correlation (r) อยู/ที่ 0.76 ถือว/าจัดกลุ/มได>ปานกลาง และสามารถจำแนกกลุ/มความสัมพันธKทางพันธุกรรมได>  

2 กลุ/มใหญ/โดยสอดคล>องไปกับลักษณะภายนอกที่ปรากฏ จากข>อมูลที่ได>สามารถนำไปใช>ในการวางแผนเพื่ออนุรักษKพันธุKและ

การปรับปรุงพันธุKข>าวได>ในอนาคต 

 

คำสำคัญ: ข>าวหอม เครื่องหมายโมเลกุล SCoT ความสัมพันธKทางพันธุกรรม  

 

Abstract 
 

  Thailand has significant genetic diversity in rice varieties, and aroma is a primary characteristic 

representing a high value-added trait. And alleles of the aroma gene are distributed in rice varieties, 

especially landrace varieties grown in all country regions. This research aimed to study the genetic diversity 

of 26 aromatic rice varieties using the Start Codon Targets (SCoT) molecular marker. Fourteen SCoT primers 
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were used, and the phylogenetic tree was constructed using NTSYSpc 2.2 program. The results showed that 

the genetic relationship and cophenetic correlation (r) were 0.60-0.86 and 0.76, respectively. According to 

genotypic data, the dendrogram showing genetic relationships among 26 aromatic rice genotypes was 

classified into two major groups according to phenotypic data. This result indicated that the dendrogram 

might be reliable. The obtained data can be used to plan for future rice conservation and breeding 

programs. 
 
Keywords: Aromatic rice, SCoT molecular marker, Genetic relationship  
 

บทนำ  
 

 กลิ่นหอมของข>าวถือเป*นคุณภาพอย/างหนึ่งที่ช/วยส/งเสริมให>ข>าวน/ารับประทาน และเป*นองคKประกอบสำคัญที่ทำให>ข>าว

หอมมีคุณค/าเพิ่มสูงขึ้น ซึ่งเป*นที่ต>องการของผู>บริโภคทั่วโลก สารให>ความหอมในข>าวเกิดจากการผสมผสานของสารหอมระเหย

มากมายหลายชนิด จนกลายเป*นกลิ่นหอมที่เป*นเอกลักษณKและเป*นจุดเด/นของข>าวหอมแต/ละพันธุK การรวมตัวของสารหอม

ระเหยหลายชนิดที่พบในข>าวนี้ ทำให>ข>าวแต/ละชนิดมีกลิ่นหอมแตกต/างกัน (Bryant and McClung, 2011) เช/น ข>าวหอมมะล ิ

105 จะมีกลิ ่นหอมเหมือนดอกไม> (Flowery aroma) ข>าวบาสมาติมีกลิ ่นหอมเหมือนถั ่วหอม (Nutty aroma) เป*นต>น  

อย/างไรก็ตามสารให>ความหอมหลักที่พบในข>าว คือ 2-acetyl-1-pyrroline (2AP) โดยมีกลิ่นหอมคล>ายใบเตย สามารถพบได>

ทุกส/วนของต>นข>าว ยกเว>นส/วนของราก (Buttery et al., 1983) นอกจากนี้ยังมีข>าวหอมที่ได>รบัความนิยมในประเทศไทย เช/น 

ปทุมธานี1 กข33 กข6 และหอมชลสิทธิ์ เป*นต>น 

 ตลาดข>าวหอมและข>าวหอมมะลิของไทยมีแนวโน>มที่ดี ข>าวหอมถือว/าเป*นข>าวที่นอกจากหอมแล>วยังมีปริมาณอะไมโลส

ต่ำ พบว/าตลาดข>าวหอมจีนมีแนวโน>มเพิ่มขึ้นเรื่อย ๆ เช/นเดียวกับตลาดแอฟาริกา และ EU โดยจะเน>นเพิ่มคือเป*นข>าวอินทรียK 

เนื่องจากส/วนใหญ/นำไปแปรรูปเป*นพาสตาและเครื่องสำอาง ในขณะเดียวกันประเทศไทยมีศักยภาพในการทำตลาดข>าวสี 

เพราะมีพันธุKข>าวพื้นเมืองที่หลากหลาย ซึ่งข>าวสีนับเป*นข>าวโภชนาการสูง ส/วนใหญ/จะเป*นกลุ/มข>าวสีประเภท ข>าวกล>องที่มี 

สีแดง ม/วงเข>มและสีดำ สารที่มีคุณค/าทางอาหารจะพบที่บริเวณเยื่อหุ>มเมล็ดข>าว เช/น สารต>านอนุมูลอิสระที่ช/วยชะลอการ

เสื่อมของเซลลK ลดความเสี่ยงการเกิดมะเร็งได>แก/ แอนโทไซยานิน (Anthocyanin) แกมมาโอไรซานอล (Gamma oryzanol) 

วิตามินอี ในกลุ/มโทโคฟ�รอล ฟลาโวนอยดK ฟ�โนลิก เป*นต>น ตลาดจีนชอบบริโภคข>าวสีแดง ตลาดไต>หวันชอบบริโภคข>าวสีดำ 

(กรมพัฒนาสังคมและสวัสดิการ, 2560) ทำให>โปรแกรมการปรับปรุงพันธุKข>าวในป�จจุบันให>ความสำคัญในด>านคุณภาพทาง

โภชนาการและความพึงพอใจของผู>บริโภคมากยิ่งขึ้น 

 การศึกษาความหลายทางพันธุกรรม ความใกล>ชิดหรือความสัมพันธKทางพันธุกรรมนับเป*นเครื่องมือที่สำคัญอย/างหนึ่ง

สำหรับโปรแกรมการปรับปรุงพันธุKพืช การรวบรวมและรักษาเชื้อพันธุกรรมของพืช เพื่อใช>ในการพัฒนาพันธุKพืชและเพื่อความ

มั่นคงทางอาหารในอนาคต ประเทศไทยมีฐานความหลากหลายทางพันธุกรรมของข>าวสูงมาก ทั้งระหว/างพันธุK/สายพันธุKแท>

และพันธุKพื้นเมืองที่กระจายอยู/ตามท>องถิ่นต/าง ๆ (นันทกา และคณะ, 2561) ศูนยKปฏิบัติการและเก็บเมล็ดเชื้อพันธุKข>าว

แห/งชาติ ศูนยKวิจัยข>าวปทุมธานีได>รวบรวมอนุรักษKข>าวปลูกทุกชนิดไว>ประมาณ 24,000 ตัวอย/าง จัดเป*นข>าวพื้นเมืองทั่ว

ประเทศมากกว/า 18,000 ตัวอย/าง ข>าวสายพันธุKดีมากกว/า 2,000 ตัวอย/าง ข>าวพันธุKรับรองมากกว/า 100 ตัวอย/าง ข>าวสาย

พันธุ Kต/างประเทศมากกว/า 3,000 ตัวอย/าง ข>าวป�ามากกว/า 1,000 ตัวอย/าง และข>าวอื่น ๆ (Oryza glaberima) จำนวน  

19 ตัวอย/าง จากการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของข>าวพื้นเมืองที่สูงจำนวน 7 ชื่อพันธุK จำนวน 28 ประชากรใน

เขตภาคเหนือของประเทศไทยโดยใช>เครื่องหมายโมเลกุล microsatellites และเครื่องหมายจาก organelle เพื่อจำแนกชนิด

ข>าวระหว/าง Indica และ Japonica พบว/า ข>าวพันธุKพื้นเมืองมีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูงมากโดยมีพันธุกรรมเป*นชนิด 
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Tropical japonica 84 เปอรKเซ็นตK และ Indica 16 เปอรKเซ็นตK ซึ่งสัมพันธKกับลักษณะทางสัณฐานและพันธุกรรมที่เกิดจาก

การปรับตัวเข>ากับสภาพแวดล>อมท>องถิ่นและการทำการเกษตรแบบดั้งเดิม (สิรินทรK และคณะ, 2562) ป�จจุบันเครื่องหมาย

โมเลกุลนิยมนำมาใช>เป*นเครื่องมือในการใช>ศึกษาความหลากหลายหรือความสัมพันธKทางพันธุกรรม เนื่องจากสามารถ

ตรวจสอบได>ในระดับจีโนไทป�โดยไม/มีอิทธิพลของสิ่งแวดล>อมเข>ามาเกี่ยวข>อง เช/น การศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม

ของข>าวพันธุKการค>าโดยใช>เครื่องหมายโมเลกุล Random Amplified Polymorphic DNA (RAPD) และ Simple-sequence 

Repeats (SSRs) (Ravi et al., 2003) การใช>เครื่องหมายโมเลกุล SSR เพื่อศึกษาความหลายหลายทางพันธุกรรมของข>าวหอม 

(Sajib et al., 2012) การประเมินความหลากหลายทางพันธุกรรมและโครงสร>างประชากรของข>าวพื้นเมืองของไทยโดยใช>

เครื ่องหมายโมเลกุล Single Nucleotide Polymorphism (SNP) (Aesomnuk et al., 2021) การใช>เครื ่องหมายโมเลกุล 

Start Codon Targeted Polymorphism (SCoT) เพื่อประเมินความหลายหลายทางพันธุกรรมของข>าวพันธุKใหม/ที่ผ/านการ

ปรับปรุงพันธุK (Patidar et al., 2022)  

 เคร ื ่องหมายโมเลกุล SCoT เป*นเครื ่องหมายโมเลกุลที ่ถ ูกพัฒนาขึ ้นโดย Collard and Mackill (2009) โดยใช> 

ไพรเมอรK ชนิด Universal มีขนาด 18 นิวคลีโอไทดK เพียงชนิดเดียวในการเพิ ่มปริมาณดีเอ็นเอเป�าหมายด>วยเทคนิค 

Polymerase Chain Reaction (PCR) และแยกขนาดผลผลิตที่ได>ด>วยอะกาโรสเจล ซึ่งเทคนิคการใช>เครื่องหมายโมเลกุล 

SCoT สามารถทำได>ง/าย ค/าใช>ไม/สูงและสามารถใช>ระบุความแตกต/างทางพันธุกรรมของพืชได> การศึกษาวิจัยครั ้งนี ้มี

วัตถุประสงคKเพื่อประเมินความใกล>ชิดหรือความสัมพันธKทางพันธุกรรมของข>าวหอมด>วยเครื่องหมายโมเลกุล SCoT ซึ่ง

ผลการวิจัยนี้สามารถใช>เป*นข>อมูลพื้นฐานในการคัดเลือกพันธุK การผสมพันธุKในโปรแกรมการปรบัปรุงพันธุKข>าวในอนาคต 

 
วัสดุ อุปกรณ1 และวิธีการ  

 

การรวบรวมพันธุ0ขiาวหอม 

 เก็บรวบรวมพันธุK/สายพันธุKข>าวหอม (เป*นข>าวที่มีกลิ่นหอมเมื่อหุงต>ม) และไม/หอมจากแหล/งอนุรักษKพันธุKข>าวจังหวัด

พิษณุโลก จังหวัดปทุมธานี และจันทบุรี จำนวน 26 พันธุK/สายพันธุK ได>แก/ หอมพญาแม/ทองดำ (MaeTongDum) หอมนิล 

(KhomNil) Blackberry หอมมะลินิลสุรินทรK หอมนิลจักรพรรดิ (NilJakabpat) หอมดำสูตะบุตร (Sutabut) หอมกระดังงา 

(KraDungnga) หอมสุโขทัย (Sukothai) หอมดอกมะขาม (Dokmakham) หอมพวง (Phoung) หอมชลสิทธิ์ (Cholasit) หอม

ลูกรัง (LookLung) หอมพิษณุโลก (Pitsanulok) เกยไชย (Kaychai) หอมจำปา (Jumpa) โสมาลี (Somali) หอมนางฟ�า 

(Nangpha) หอมพันทอง (Punchang) หน/วยเขือ (Nuikuua) หอมนาคา (Naka) หอมพม/า (Pamai) หอมภูพาน (Phupan) 

หอมราชินี (Rachini) ขาวตาแห>ง (Khao Tah Haeng) และข>าวญี่ปุ�นโคชิฮิคาริ (Koshihikari) โดยมีข>าวสายพันธุKมาตรฐานคือ 

ขาวดอกมะลิ 105 (KDML105) 

การเพาะเมล็ดพันธุ0 การสกัดเอ็นเอ การตรวจสอบคุณภาพ และการเก็บขiอมูลองค0ประกอบเมล็ด 

นำตัวอย/างเมล็ดข>าวมาเพาะบนกระดาษเพาะเมล็ดที่ชุ/มไปด>วยน้ำ จากนั้นบ/มในตู>เพาะเมล็ดพันธุKเป*นเวลา 3-5 วัน เมื่อ

เมล็ดงอกแล>วทำการย>ายลงปลูกในกระถาง จนต>นกล>าอายุประมาณ 2 สัปดาหK ตัดใบอ/อนเพื ่อนำมาสกัดดีเอ็นเอใน

ห>องปฏิบัติการ โดยใช>ชุดสกัดดีเอ็นเอสำเร็จรูป Tiangen (Tiangen Biotech (Beijing) Co., Ltd.) จากนั้นละลายดีเอ็นเอที่ได>

ด>วยสารละลาย TE ทำการตรวจสอบคุณภาพและปริมาณดีเอ็นเอที่สกัดได>ด>วยเครื่อง NanoDrop spectrophotometer 

(NanoDrop™2000c Spectrophotometers, Thermo Scientific™) และเทคนิคอะกาโรสเจลอิเล็กโตรโฟริซีสโดยใช> 

เจลอะกาโรสความเข>มข>น 1 เปอรKเซ็นตK เมื่อข>าวเข>าสู/ระยะเก็บเกี่ยว บันทึกลักษณะภายนอกที่ปรากฏของเมล็ด ได>แก/  

ความกว>าง ความยาว และสีของเมล็ดข>าว เพื่อใช>ในการแปลผลความสัมพันธKร/วมกับข>อมูลความสัมพันธKทางพันธุกรรม 
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การทดสอบความหลากหลายทางพันธุกรรมของขiาวหอม 

ศึกษาความสัมพันธKทางพันธุกรรมของข>าวหอมทั ้ง 26 พันธุK/สายพันธุK ด>วยเทคนิค SCoT โดยปฏิกิร ิยาพีซีอารK

ประกอบด>วย ดีเอ็นเอต>นแบบความเข>มข>น 25 นาโนกรัม 1x PCR buffer, 0.25 µM SCoT primer, 0.1 mM dNTPs,  

2 mM MgCl2 และ 1 U Taq DNA polymerase (ThermoScientific, U.S.A) นำไปใส/เครื ่องเพิ ่มปริมาณสารพันธุกรรม 

(C1000TM Thermal Cycler, Bio-Rad Laboratories. Inc) โดยตั้งโปรแกรมสำหรับเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอเป�าหมาย จำนวน  

34 รอบ ดังนี้ อุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส เป*นเวลา 30 วินาที ตามด>วย อุณหภูมิ 45 องศาเซลเซียส เป*นเวลา 30 วินาที และ 

อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส เป*นเวลา 1 นาที โดยทำการทดสอบกับไพรเมอรKทั้งหมด 18 คู/ มีเพียง 14 คู/ ที่สามารถเพิ่ม

ปริมาณได> ได>แก/ SCoT1, SCoT2, SCoT3, SCoT4, SCoT11, SCoT12, SCoT13, SCoT14, SCoT18, SCoT21, SCoT22, 

SCoT23, SCoT30 และ SCoT35 (ตารางที่ 1) นำผลผลิตพีซีอารKที่ได>มาตรวจสอบความแตกต/างของแถบดีเอ็นเอที่เกิดขึ้น 

ด>วยเจลอะกาโรสเข>มข>น 1 เปอรKเซ็นตK เปรียบเทียบขนาดแถบดีเอ็นเอที่เกิดขึ้นกับดีเอ็นเอมาตราฐาน 100 bp DNA ladder  

(ThemoScientific, U.S.A) 

การวิเคราะห0ความสัมพันธ0ทางพันธุกรรม  

 การอ/านค/าลายพิมพKดีเอ็นเอ หรือ Score แถบดีเอ็นเอที่ได>จากการแยกขนาดความแตกต/าง โดยพิจารณาจากการเกิดขึ้น

ของแถบดีเอ็นเอ ซึ่งให>ค/าเป*น 1 เมื่อเกิดแถบดีเอ็นเอ ให>ค/า 999 เมื่อคาดการณKว/าไม/ขึ้นหรือ missing data และเมื่อไม/เกิดแถบ

ดีเอ็นเอ ให>ค/า 0 นำข>อมูลจาการสกอรKลายพิมพKดีเอ็นเอดังกล/าว ไปใช>ในการวิเคราะหKหาความสัมพันธKของตัวอย/างข>าวหอมโดย

การจัดกลุ/ม (Cluster analysis) ด>วยวิธี UPGMA (Unweighted pair group method using arithmetic average) โดยใช>

โปรแกรม NTSYSpc 2.2  

 

ตารางที่ 1 ลำดับนิวคลีโอไทดKของไพรเมอรKที่ใช>ในการประเมินความสัมพันธKทางพันธุกรรมของข>าวหอมด>วยเครื่องหมาย 

         โมเลกุล SCoT 

ไพรKเมอรK ลำดับนิวคลีโอไทดK 

SCoT1 5’ CAA CAA TGG CTA CCA CCA 3’ 

SCoT2 5’ CAA CAA TGG CTA CCA CCC 3’ 

SCoT3 5’ CAA CAA TGG CTA CCA CCG 3’ 

SCoT4 5’ CAA CAA TGG CTA CCA CCT 3’ 

SCoT11 5’ AAG CAA TGG CTA CCA CCA 3’ 

SCoT12 5’ ACG ACA TGG CGA CCA ACG 3’ 

SCoT13 5’ ACG ACA TGG CGA CCA TCG 3’ 

SCoT14 5’ ACG ACA TGG CGA CCA CGC 3’ 

SCoT18 5’ ACC ATG GCT ACC ACC GCC 3’ 

SCoT21 5’ ACG ACA TGG CGA CCC ACA 3’ 

SCoT22 5’ AAC CAT GGC TAC CAC CAC 3’ 

SCoT23 5’ CAC CAT GGC TAC CAC CAG 3’ 

SCoT30 5’ CCA TGG CTA CCA CCG GCG 3’ 

SCoT35 5’ CAT GGC TAC CAC CGG CCC 3’ 

ที่มา: Collard and Mackill (2009) 
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ผลการวิจัย 
 

ลายพิมพ0ดีเอ็นเอของขiาวหอม 

 จากการตรวจสอบลายพิมพKดีเอ็นเอในข>าวหอม จำนวน 26 พันธุK/สายพันธุK โดยใช>ไพรเมอรK SCoT จำนวน 18 ไพรเมอรK 

พบว/า มี 14 ไพรเมอรK ที่สามารถเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอเป�าหมายได> และให>แถบดีเอ็นเอเฉลี่ย 12.21 แถบต/อไพรเมอรK (รูปที่ 1)  

โดยไพรเมอรK SCoT12 ให>จำนวนแถบดีเอ็นเอมากที่สุดคือ 18 แถบ ในขณะที่ไพรเมอรK SCoT2 ให>จำนวนแถบดีเอ็นเอน>อย

ที่สุดคือ 8 แถบ เมื่อวิเคราะหKเปอรKเซ็นตKของแถบดีเอ็นเอที่แสดงความแตกต/างกัน (Polymorphic band) พบว/ามีค/าเฉลี่ย 

90.64 เปอรKเซ็นตK โดยที่ไพรเมอรK SCoT12 ให>เปอรKเซ็นตKการเกิด Polymorphic band สูงที่สุด คิดเป*น 94.44 เปอรKเซ็นตK 

(ตารางที ่2) 

 

 
รูปที่ 1 การตรวจสอบลายพิมพKดีเอ็นเอของข>าวหอม 26 พันธุK/สายพันธุK ด>วยเทคนิค SCoT ด>วยไพรเมอรK S23  

แยกความแตกต/างด>วยเจลอะกาโรสความเข>มข>น 1 เปอรKเซ็นตK M) 100 bp DNA ladder 1) หอมพญาแม/

ทองดำ 2) หอมมะลิ105 3) หอมนลิ 4) Blackberry 5) หอมมะลินิลสุรินทรK 6) หอมนิลจักรพรรดิ 7) หอมดำสู

ตะบุตร 8) หอมกระดังงา 9) หอมสุโขทัย 10) หอมดอกมะขาม 11) หอมพวง 12) หอมชลสิทธิ ์13) หอมลูกรัง 

14) หอมพิษณุโลก 15) เกยไชย 16) หอมจำปา 17) โสมาล ี18) หอมนางฟ�า 19) หอมพันทอง 20) ข>าวญี่ปุ�นโค

ชิฮิคาร ิ21) หน/วยเขือ 22) ขาวตาแห>ง 23) หอมนาคา 24) หอมพม/า 25) หอมภูพาน 26) หอมราชินี 

 

ตารางที่ 2 ความหลายหลายของการเกิดแถบดีเอ็นเอจากไพรเมอรKจำนวน 14 ไพรเมอรK ด>วยเทคนิคเครื่องหมายโมเลกุล 

    SCoT ในข>าวหอม 26 พันธุK/สายพันธุK  

ไพรเมอรK จำนวนแถบดี

เอ็นเอ 

Monomorphic 

bands 

Polymorphic 

bands 

เปอรKเซ็นตKการเกิด 

Monomorphic 

bands 

เปอรKเซ็นตKการเกิด 

Polymorphic 

bands 

SCoT1 12 7 5 58.33 41.67 

SCoT2 8 0 8 0.00 100.00 

SCoT3 13 1 12 7.69 92.31 

SCoT4 11 3 8 27.27 72.73 

SCoT11 9 0 9 0.00 100.00 
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SCoT12 18 1 17 5.56 94.44 

SCoT13 14 1 13 7.14 92.86 

SCoT14 12 0 12 0.00 100.00 

SCoT18 13 0 13 0.00 100.00 

SCoT21 12 1 11 8.33 91.67 

SCoT22 14 0 14 0.00 100.00 

SCoT23 12 2 10 16.67 83.33 

SCoT30 13 0 13 0.00 100.00 

SCoT35 10 0 10 0.00 100.00 

เฉลี่ย 12.21 1.14 11.07 9.36 90.64 

 
การวิเคราะห0ความสัมพันธ0ทางพันธุกรรมของขiาวดiวยเครื่องหมายโมเลกุล SCoT  

 จากการศึกษาความสัมพันธKทางพันธุกรรมของข>าวหอมทั้งหมด 26 พันธุK/สายพันธุK โดยใช>แถบดีเอ็นเอที่ได>จากการ

วิเคราะหKด>วยเครื่องหมายโมเลกุล SCoT พบว/าความสัมพันธKทางพันธุกรรมของข>าวหอมมีค/าอยู/ในช/วง 0.60-0.86 และ 

มีค /า Cophenetic correlation (r) อยู /ท ี ่ 0.76 ถือว/าจัดกลุ /มได>ปานกลาง (ร ูปที่ 2) จากเดนโดแกรมสามารถจัดกลุ/ม

ความสัมพันธKทางพันธุกรรมของข>าวหอมเป*น 2 กลุ/ม ดังนี้ 

 กลุ/มที่ 1 มีข>าวหอมจำนวน 13 ตัวอย/าง ประกอบด>วย หอมแม/พญาทองดำ หอมนิล ขาวดอกมะลิ 105 หอมสุโขทัย 

Blackberry หอมมะลินิลสุรินทรK หอมสูตะบุตร หอมนิลจักพรรดิ หอมกระดังงา หอมดอกมะขาม หอมพวง หอมชลสิทธิ์ และ

เกยชัย ซึ่งลักษณะร/วมที่เด/นชัดของข>าวกลุ/มนี้คือ มีลักษณะเมล็ดยาว เรียว ขนาดเมล็ดประมาณ 3-11 มิลลิเมตร เนื้อขาวมี

ลักษณะใส โดยพบว/าเมล็ดข>าวที่มีสีหรือมีลักษณะของเมล็ดสีน้ำตาลจนถึงม/วง-ดำ จะจัดอยู/ในกลุ/มนี้ทั้งหมด (หอมพญาแม/

ทองดำ หอมนิล หอมสุโขทัย Blackberry หอมมะลินิลสุรินทรK หอมสูตะบุตร หอมนิลจักพรรดิ) 

 กลุ /มที ่ 2 มีข>าวหอมจำนวน 13 ตัวอย/าง ประกอบด>วย หอมลูกรัง หอมนางฟ�า หอมนาคา หอมพม/า หอมพูพาน  

หอมราชินี หอมพษิณโุลก หอมจำปา หอมโสมาลี หอมพนัช/าง ขาวตาแห>ง ข>าวญี่ปุ�นโคชิฮิคาริ และหน/วยเขือ ซึ่งลักษณะร/วมที่

เด/นชัดของข>าวกลุ/มนี้คือ สีขาวของเมล็ดข>าวซึ่งมีทั้งขาวใส และขาวขุ/น เมล็ดขาวมีทั้งยาวเรียบและ สั้น อ>วน ป�อม 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

รูปที่ 2 เดนโดแกรมแสดงความใกล>ชิดและความสัมพันธKทางพันธุกรรมของข>าวหอมจำนวน 26 พันธุK/สายพันธุK เมื่อวิเคราะหK

    ด>วยโปรแกรม NTSYSpc 2.2 
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ขiอมูลลักษณะภายนอกที่ปรากฏ (Phenotype) ของขiาว 26 พันธุ0/สายพันธุ0 

  เมื่อทำการวัดขนาดและสีของเมล็ดข>าวเปลือกด>วยเวอรKเนียรKจำนวน 3 ซ้ำ ๆ ละ 5 เมล็ด พบว/า เมล็ดข>าวหอม 

มีความกว>าง 2-4 มิลลิเมตร และยาว 7-11 มิลลิเมตร โดยกลุ/มข>าวหอมที่มีเมล็ดยาวเรียว เช/น ขาวดอกมะลิ 105 หอมนิล

จักรพรรดิ หอมดำสูตะบุตร หอมนาคา หอมพม/า เป*นต>น ส/วนข>าวหอมที่มีลักษณะเมล็ดอ>วนป�อม เช/น ข>าวหน/วยเขือ และ 

ข>าวญี่ปุ�น เมื่อพิจารณาสีของเมล็ด พบว/า เมล็ดข>าวหอมมีสีขาว ม/วง-ดำ และแดง ซึ่งสีของเมล็ดข>าวเหล/านี้เป*นการบ/งบอก

คุณลักษณะทางโภชนาการที่สำคัญของข>าว เช/น สีม/วงของเมล็ดข>าวที่เกิดจาการมีสารแอนโทไซยานินเป*นองคKประกอบ  

(ตารางที่ 3 และรูปที่ 3) 

 

ตารางที่ 3 ขนาด รูปร/าง และสีลักษณะและองคKประกอบเมล็ดข>าวเปลือกจำนวน 26 พันธุK/สายพันธุK ที่แสดงความใกล>ชดิกัน  

              ทางพันธุกรรม 

พันธุK/สายพันธุKข>าว 
ความกว>าง 

(มิลลเิมตร) 

ความยาว

(มิลลเิมตร) 
รูปร/างเมล็ด* สีของเมล็ด  

กลุ/มความใกล>ชิด

ทางพันธุกรรม 

แม/พญาทองดำ 3 9 เมล็ดยาวมาก ม/วง-ดำ I 

หอมมะล1ิ05 3 11 เมล็ดยาวมาก ขาว I 

หอมนิล 3 9 เมล็ดยาวมาก ม/วง-ดำ I 

Blackberry 3 10 เมล็ดยาวมาก ม/วง-ดำ I 

หอมมะลินิลสุรินทรK 3 9 เมล็ดยาวมาก ม/วง I 

หอมนิลจักรพรรดิ 3 11 เมล็ดยาวมาก ม/วง I 

หอมดำสูตะบุตร 3 11 เมล็ดยาวมาก ม/วง I 

หอมกระดังงา 3 7 เมล็ดยาว แดง I 

หอมสุโขทัย 3 10 เมล็ดยาวมาก แดง I 

หอมดอกมะขาม 2 10 เมล็ดยาวมาก ขาว I 

หอมพวง 3 9 เมล็ดยาวมาก ขาว I 

หอมชลสิทธิ ์ 3 10 เมล็ดยาวมาก ขาว I 

หอมลูกรัง 3 10 เมล็ดยาวมาก ขาว II 

หอมพิษณุโลก 3 10 เมล็ดยาวมาก ขาว II 

เกยไชย 2 13 เมล็ดยาวมาก ขาว I 

หอมจำปา 2 8 เมล็ดยาวมาก ขาว II 

โสมาล ี 3 10 เมล็ดยาวมาก ขาว II 

หอมนางฟ�า 3 10 เมล็ดยาวมาก ขาว II 

หอมพันทอง 3 9 เมล็ดยาวมาก ขาว II 

ข>าวญี่ปุ�น 4 7 เมล็ดยาว ขาว II 

ข>าวหน/วยเขือ 3 5 เมล็ดสั้น ขาว II 

ขาวตาแห>ง 3 10 เมล็ดยาวมาก ขาว II 

หอมนาคา 3 11 เมล็ดยาวมาก ขาว II 

หอมพม/า 3 11 เมล็ดยาวมาก ขาว II 

หอมภูพาน 4 10 เมล็ดยาวมาก ขาว II 
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พันธุK/สายพันธุKข>าว 
ความกว>าง 

(มิลลเิมตร) 

ความยาว

(มิลลเิมตร) 
รูปร/างเมล็ด* สีของเมล็ด  

กลุ/มความใกล>ชิด

ทางพันธุกรรม 

หอมราชินี 3 9 เมล็ดยาวมาก ขาว II 

หมายเหตุ: ข>าวเมล็ดสั้น ความยาวไม/เกิน 5.5 มิลลิเมตร, ข>าวเมล็ดยาวปานกลาง ความยาว 5.51-6.00 มิลลิเมตร, ข>าวเมล็ด

ยาว ความยาว 6.61-7.50 มิลลิเมตร และข>าวเมล็ดยาวมาก ความยาว 7.5 มิลลิเมตร ขึ้นไป 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

รูปที่ 3 ความหลากหลายของลักษณะทางรูปร/างและสีของเมล็ดข>าวจำนวน 26 พันธุK/สายพันธุK ได>แก/ 1.หอมพญาแม/ทองดำ 

    2.ขาวดอกมะลิ105 3.หอมนิล 4.Blackberry 5.หอมมะลินิลสุรินทรK 6.หอมนิลจักรพรรดิ 7.หอมดำสูตะบุตร 8.หอม

    กระดังงา 9.หอมสุโขทัย 10.หอมดอกมะขาม 11.หอมพวง 12.หอมชลสิทธิ์ 13.หอมลูกรัง 14.หอมพิษณุโลก 15.เกย

  ไชย 16.หอมจำปา 17.โสมาลี 18. หอมนางฟ�า 19.หอมพันทอง 20.ข>าวญี่ปุ�นโคชิฮิคาริ 21.หน/วยเขือ 22.ขาวตาแห>ง 

   23.หอมนาคา 24.หอมพม/า 25. หอมภูพาน 26.หอมราชินี   

 

การอภิปรายผล  
 

 การศึกษาแผนที่พันธุกรรมที่แสดงความหลากหลายทางพันธุกรรมหรือความใกล>ชิดทางพันธุกรรมเป*นสมมติที่สร>างขึ้น

เพื่ออธิบายความสัมพันธKระหว/างสิ่งมีชีวิตในลักษณะแผนภูมิรูปต>นไม> (Tree diagram) การสร>างความสัมพันธKสารพันธุกรรม

นั้นสามารถแสดงได>หลายรูปแบบทั้ง Phenetic tree และ Cladogram ซึ่งโดยส/วนใหญ/นิยมสร>างความสัมพันธKของสิ่งมีชีวิต

โดยการสร>าง Phenetic tree โดยที ่การวิเคราะหK Phenetic tree และเลือกใช>ค/า Genetic distance หรือ Similarity  

เพื่อบ/งบอกค/าความแตกต/างทางพันธุกรรมการจัดกลุ/มข>อมูล (Phylogenetic analysis) โดยวิธี Distance matrix เป*นวิธีการ

คำนวณหาค/า Similarity หรือ Distance โดยพบว/า Dice matrix คือจะเป*นการวัดค/า Similarity โดยอิงกับข>อมูลทาง  

Gene expression ซึ่งสอดคล>องกับเทคนิคเครื ่องหมายโมเลกุล SCoT ที่เลือกใช> เนื ่องจากเทคนิค SCoT เป*นเทคนิคที่ 

มีประสิทธิภาพต/อการระบุความแตกต/างทางพันธุกรรมของพืชได> (สุรีพร, 2557) 

1            2             3            4           5            6            7 

8            9             10          11         12          13          14 

15           16           17           18         19          20           21 

22            23          24           25           26             



 42 
วารสารเกษตรศาสตร0และเทคโนโลยี | ปLท่ี 4 ฉบับท่ี 2 พฤษภาคม - สิงหาคม 2566 

 จากการศึกษาหาความหลากหลายทางพันธุกรรมของข>าวหอมทั้งหมด 26 พันธุK/สายพันธุK ด>วยเทคนิคเครื่องหมาย

โมเลกุล SCoT พบว/าสามารถจำแนกพันธุKข>าวหอมได>เป*น 2 กลุ/มใหญ/ โดย กลุ/มที่ 1 มีจำนวน 13 พันธุK/สายพันธุK ประกอบด>วย 

หอมพญาแม/ทองดำ หอมนิล หอมดอกมะลิ 105 หอมสุโขทัย Blackberry หอมมะลินิลสุรินทรK หอมสูตะบุตร หอมนิลจัก

พรรดิ หอมกระดังงา หอมดอกมะขาม หอมพวง หอมชลสิทธิ์ และเกยชัย Patidar et al. (2022) ศึกษาความหลายหลายทาง

พันธุกรรมของข>าวสายพันธุKใหม/จำนวน 43 สายพันธุK ที่เกิดจากการปรับปรุงพันธุKด>วยระบบ Cytoplasmic Male Sterility 

(CMS) โดยใช>เครื่องหมายโมเลกุล SCoT พบค/าความคล>ายคลึงทางพันธุกรรมอยู/ในช/วง 0.52-1.00 สามารถแยกสายพันธุKข>าว

ออกเป*น 2 กลุ/มใหญ/ ซึ่งข>อมูลดังกล/าวสามารถนำใช>ประโยชนKในงานปรับปรุงพันธุKข>าวได> นอกจากนี้พบว/าข>าวหอมในกลุ/มที่ 1 

นี้ส/วนใหญ/เป*นข>าวที่มีสีม/วง ม/วง-ดำ และแดง จากการศึกษาของ ช/อทิพยK และคณะ (2558) พบว/า ในข>าวมียีน Rc เป*น  

ยีนควบคุมที่สำคัญซึ่งเป*นรหัสของโปรตีน ทรานสคริพชันแฟคเตอรKควบคุมการแสดงออกของยีน โครงสร>างในวิถีการ

สังเคราะหK โปรแอนโทไซยานิดิน ทำให>เกิดสีน้ำตาลหรือแดงของเมล็ดข>าว ยีนควบคุมจึงมีความสำคัญมากในการทำให>เกิดสีใน

ข>าว และเครื่องหมายโมเลกุล SCoT เป*นเครื่องหมายชนิด Universal และที่พัฒนามาบนพื้นฐานของ Short conserved 

region บริเวณ ATG ของพืช (Collard and Mackill, 2009) จึงมีโอกาสเป*นไปได>ที่จะสามารถนำมาใช>ตรวจสอบความสัมพันธK

ของยีนที่ควบคุมลักษณะสีของเมล็ดได>  

 กลุ/มที่ 2 มีจำนวน 13 พันธุK/สายพันธุK ประกอบด>วย หอมลูกรัง หอมนางฟ�า หอมนาคา หอมพม/า หอมพูพาน หอมราชินี 

หอมพิษณุโลก หอมจำปา หอมโสมาลี หอมพันช/าง ขามตาแห>ง ข>าวญี่ปุ�นโคชิฮิคาริ และหน/วยเขือ มีลักษณะร/วมที่เด/นชัด คือ 

เมล็ดมีสีขาว และมีรูปร/างเมล็ดยาวมาก ยาว และสั้น จากภาพเดนโดแกรมพบว/ามีโอกาสที่ข>าวหอมจำปา และข>าวหอมโสมาลี

จะเป*นพันธุKเดียวกัน เนื่องจากมีค/าดัชนีความเหมือนเท/ากันคือ 0.86 ดังนั้นการเพิ่มจำนวนไพรKเมอรKศึกษาจะสามารถช/วยให>

การศึกษาชัดเจนขึ้น นอกจากนี้ยังพบว/า ข>าวหน/วยเขือมีความใกล>ชิดทางพันธุกรรมสูงกับข>าวญี่ปุ�นโคชิฮิคาริ ซึ่งเมื่อพิจารณา

ลักษณะภายนอกของเมล็ดข>าวทั้ง 2 สายพันธุK มีเมล็ดสีขาว และรูปร/างเมล็ดสั้น (ความยาวประมาณ 5-7 มิลลิเมตร) โดย

ป�จจุบันพบว/าข>าวญี่ปุ�นโคชิฮิคาริ ได>รับความนิยมในผู>บริโภค เนื่องเป*นข>าวที่มีคุณค/าทางโภชนการสูง โดยเฉพาะวิตามินอีจาก

ธรรมชาติและแกมมาโอไรซานอล (γ-oryzanol) ในปริมาณสูง ซึ่งเป*นสารต>านอนุมูลอิสระ ต>านการอักเสบของผิวหนัง และทำ

ให>ผิวขาวขึ้น (Ting-Jang et al., 2011; Tsuzuki et al., 2019) เช/นเดียวกับข>าวหน/วยเขือ ข>าวเจ>าพันธุKข>าวพื้นบ>านของ

ประเทศไทย เป*นข>าวที่มีปริมาณวิตามินอี สูงกว/าข>าวทั่วไปถึง 26.2 เท/า (ชุติมา, 2563) วิตามินอีจะทำหน>าที่เป*นสารต>าน

อนุมูลอิสระ ป�องกัน เสริมระบบภูมิคุ >มกัน บำรุงผิวให>สดใสและทำให>แผลเป*นหายเร็วขึ้น จะเห็นว/าข>าวทั้ง 2 สายพันธุK  

มีลักษณะและคุณค/าทางโภชนาการคล>ายกัน ดังนั้นจึงมีโอกาสที่จะนำข>าวเหล/านี้มาใช>เป*นแหล/งพันธุกรรมการปรับปรุงพันธุK

ข>าวโภชนาการสูงในอนาคต 

 ป�จจุบัน เครื่องหมายดีเอ็นเอ (DNA marker) หรือเครื่องหมายโมเลกุล (Molecular marker) ได>เข>ามามีบทบาทในงาน

ด>านพันธุศาสตรKและการปรับปรุงพันธุKพืชอย/างมาก เนื่องจากการจัดกลุ/มหรือการจำแนกสิ่งมีชีวิตโดยอาศัยลักษณะสัณฐาน

วิทยาทำได>ยาก โดยเฉพาะพืชซึ่งเป*นสิ่งมีชีวิตที่มีลักษณะคล>ายคลึงกัน จึงทำให>เกิดความผิดพลาดในการแยกความแตกต/าง

ของสายพันธุKได>โดยเฉพาะอย/างยิ่งสายพันธุKพืชบางชนิดที่มีความใกล>ชิดทางพันธุกรรม การใช>เครื่องหมายดีเอ็นเอช/วยในการ

บ/งชี้ความแตกต/างของสายพันธุKพืชหรือการจำแนกความแตกต/างของสายพันธุKมีความถูกต>องแม/นยำมากยิ่งขึ้น จากการ

ศึกษาวิจัยการประเมินความหลากหลายทางพันธุกรรมข>าวหอมโดยใช>เครื่องหมายโมเลกุล SCoT ในครั้งนี้ ข>อมูลที่ได>สามารถ

ใช>เป*นข>อมูลพื้นฐานสำหรับการศึกษาวิจัยด>านความหลายหลายทางพันธุกรรมโดยใช>เครื่องหมายโมกุลให>กว>างขวางยิ่งขึ้น 

สามารถนำไปประยุกตKใช>ในการวางแผนการปรับปรุงพันธุKและอนุรักษKพันธุกรรมข>าวได>ในอนาคต 
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บทสรุป  
 

 จากการประเมินความสัมพันธKทางพันธุกรรมของข>าวและข>าวหอมจำนวน 26 พันธุK/สายพันธุK พบว/าความใกล>ชิดทาง

พันธุกรรมของข>าวหอมมีค/าอยู/ในช/วง 0.60-0.86 มีค/า Cophenetic correlation (r) อยู/ที่ 0.76 ถือว/า จัดกลุ/มได>ปานกลาง 

โดยสามารถจำแนกกลุ/มความสัมพันธKทางพันธุกรรมได> 2 กลุ/มใหญ/ ซึ่งเครื่องหมายโมเลกุล SCoT จัดเป*นเครื่องหมายโมเลกุล

ที่มีประสิทธิภาพ สามารถจำแนกข>าวที่มีลักษณะทางพันธุกรรมใกล>เคียงกันไว>ในกลุ/มเดียวกันได> เช/น กลุ/มข>าวที่มีสี และ

สอดคล>องไปกับลักษณะภายนอกที่ปรากฏ ดังนั้นผลการทดลองดังกล/าวสามารถใช>เป*นข>อมูลพื้นฐานที่ดีเพื่อใช>ในการคัดเลือก

เชื้อพนัธุกรรมในการปรับปรุงพันธุKข>าวได>ต/อไป 
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