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บทคดัย่อ 

ความหอมของข้าวถือเป็นปจัจัยส าคัญ
หนึ่งของการก าหนดคณุภาพและราคาของขา้ว ขา้ว
หอมจัดเป็นข้าวคุณภาพสูง เป็นที่ชื่นชอบของ
ผูบ้รโิภคทัง้ในประเทศและต่างประเทศ ซึ่งนับวนัจะ
มคีวามตอ้งการเพิ่มมากขึ้น จากความกา้วหน้าของ
การสรา้งแผนทีพ่นัธุกรรมและการหาล าดบัเบสของ
ขา้ว ท าให้ทราบว่ายีนความหอมของข้าว (badh2) 
มีต าแหน่งบนโครโมโซม 8 การขาดหายไปของ
ล าดบัเบสของยีนความหอม badh2 จ านวน 8 เบส 
บนเอกซอนที่ 7 มผีลท าให้การสงัเคราะห์เอนไซม ์
betaine aldehyde dehydrogenease ไม่สมบูรณ์ 
ท าให้มกีารสะสมสาร  2-acetyl 1-pyrroline (2AP) 
ส่งผลให้ข้าวมีกลิ่นหอม จากองค์ความรู้ดงักล่าว 
น ามาซึ่งแนวทางในการปรบัปรุงพนัธุ์ขา้วให้มกีลิ่น
หอมได้ บทความนี้จีงมีวตัถุประสงค์เพื่ออภิปราย
เกีย่วกบัยนีความหอม ลกัษณะพื้นฐานทางอณูพนัธุ

 

ศาสตรข์องขา้วหอม และ แนวทางการใชป้ระโยชน์
ของยนีความหอมในการปรบัปรงุพนัธุ์ขา้ว 
 
ABSTRACT  

Fragrance in rice is considered one of 
the most important grain quality traits, as it is a 
key factor in determining market price. Aromatic 
rice is classified as high quality rice and its 
demand is not only increasing in the national 
markets but is also widely recognized in all 
over the world. With the availability of molecular 
maps and genome sequences, a major gene 
for fragrance (badh2) was identified on 
chromosome 8. An 8-bp deletion in the exon 7 
of this gene was reported to result in truncation 
of betaine aldehyde dehydrogenease enzyme 
whose loss-of-function lead to the accumulation 
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of a major aromatic compound, 2-acetyl 1-
pyrroline (2AP) in fragrant rice. The knowledge 
from these studies will be useful for breeding 
aromatic rice. Therefore, the objective of this 
review is to discuss about fragrance gene, 
molecular basis of fragrance rice and the 
utilization of fragrance gene in rice breeding 
program. 
 
ค าส าคญั:  ยนีความหอม, badh2, สารหอม 2-
acetyl-1-pyrroline (2AP), ขา้วหอม, การปรบัปรงุ
พนัธุ์ขา้ว 
Keywords: Fragrance gene, badh2, 2-acetyl-1-
pyrroline (2AP), aromatic rice, rice breeding 
 
บทน า 

กลิน่หอมของขา้วถือเป็นมนต์เสน่ห์หนึ่งที่
ชวนให้ขา้วน่ารบัประทาน และเป็นองค์ประกอบ
ส าคัญที่ท าให้ข้าวหอมมีคุณค่าเพิ่มสูงขึ้น (high 
premium) ซึง่เป็นทีต่อ้งการของผูบ้รโิภคทัว่โลก ทัง้
ในเอเชยี สหภาพยุโรป ออสเตรเลีย สหรฐัอเมรกิา 
และตะวนัออกกลาง เป็นต้น ขา้วหอมเป็นที่รูจ้กักนั
อย่างแพร่หลายในกลุ่มของเกษตรกร พ่อค้า และ
ผูบ้รโิภคมาเป็นเวลาชา้นาน เนื่องจากภายในเมล็ด
ข้าวมีกลิ่นหอมจึงท าให้มีความแตกต่างจากข้าว
พนัธุ์อื่นซึง่ไมม่กีลิน่หอม ขา้วหอมมะลิของประเทศ
ไทย และขา้วบาสมาติ (Basmati) ของอินเดยีและ
ปากสีถาน ถือเป็นข้าวหอมที่ไดร้บัความนิยมจาก
ผู้บริโภคมากที่สุด (Sakthivel et al., 2009) 
นอกจากขา้วหอมเหล่านี้แลว้ ยงัมขีา้วหอมอีกหลาย
พนัธุ์ที่เกษตรกรนิยมปลูก เช่น ขา้วพนัธุ์ Malagkit 
Sungsong และ Milagrosa ของประเทศฟิลิปปินส ์
พนัธุ์ Seratus Malam ของประเทศอินโดนีเซีย 
พนัธุ์ Goolarah ของประเทศออสเตรเลยี พนัธุ์ Hieri 

ของประเทศญี่ปุ่น พนัธุ์ Della และ Dellmont ของ
ประเทศสหรัฐอเมริกา เป็นต้น (วาสนา, 2538; 
Sakthivel et al., 2009) ส าหรบัประเทศไทย มพีนัธุ์
ขา้วหอมที่นิยมปลูกอีกหลายพนัธุ์ เช่น ปทุมธานี1 
กข33 กข6 และหอมชลสทิธิ ์เป็นตน้  

กลิ่นหอมของขา้วเกดิจากการผสมผสาน
ของสารหอมระเหยมากมายหลายชนิด แต่กลิ่นหอม
หลักที่พบในข้าวหอมเกิดจากสาร 2-acetyl-1-
pyrroline (2AP) ซึ่งเป็นสารที่พบมากในพืชตระกูล
ใบเตย (Pandonus amaryllifolins Rokb) มคีวาม
เขม้ขน้สงูกวา่ขา้วหอมประมาณ 10 เท่า และสูงกว่า
ขา้วไม่หอมถึง 100 เท่า (วาสนา, 2538) ปรมิาณ 
2AP ถูกน ามาใชเ้ป็นมาตรฐานในการก าหนดการ
ซื้อขายขา้วหอม ตวัอย่างเช่น ขา้วหอมมะลิทุ่งกุลา
ร้องไห้ต้องมีปริมาณสาร 2AP ในปริมาณ 0.1 
ไมโครกรมัต่อกรมัขึน้ไป (กรมทรพัย์สนิทางปญัญา, 
2 5 5 0 )  ด้ ว ย ค ว า ม ก้ า ว ห น้ า ท า ง ด้ า น
เทคโนโลยชีวีภาพในปจัจุบนั ท าให้การศกึษากลไก
การสงัเคราะห์ความหอมมีความก้าวหน้ามากขึ้น 
ซึ่งพบว่า สารหอม 2AP จะถูกสังเคราะห์ในวิถ ี
polyamine และมกีรดอะมโิน proline เป็นสารตัง้ต้น 
ซึ่งการแสดงออกดงักล่าวถูกควบคุมด้วยยีนด้อย 
badh2 (betaine aldehyde dehydrogenase 
homologue 2) หรอืยีน Os2AP (Oryza sativa 2-
acetyl-1-pyrroline) โดยปกติยีนเด่น Badh2 จะ

เปลี่ยนสาร -aminobutyraldehyde (GABald) เป็น
สาร -aminobutyric acid (GABA) แต่เมื่อยีน
ดงักล่าวเกดิการกลายเป็นยีนดอ้ย badh2 ขา้วจะ
เปลี่ยนสาร GABald เป็นสาร 2AP จึงท าให้ขา้วมี
กลิ่นหอม (Bradbury et al., 2008; Vanavichit and 
Yoshihashi, 2010) จากข้อมูลดงักล่าวน ามาซึ่ง
แนวทางในการปรบัปรุงพันธุ์ขา้วไม่หอมให้มกีลิ่น
หอม ดังนั ้นบทความนี้ จึ งมีว ัตถุประสงค์ เพื่ อ
อภปิรายถงึความกา้วหน้าของการศกึษาเกีย่วกบัยีน
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ความหอมในขา้ว และแนวทางการใชป้ระโยชน์จาก
องคค์วามรูด้งักล่าว  
 

สารให้ความหอมในข้าว 
ความหอมในข้าวเกิดจากการผสมผสาน

ของสารหอมระ เหยมากมายหลายชนิ ด จน
กลายเป็นกลิน่หอมทีเ่ป็นเอกลกัษณ์และเป็นจุดเด่น
ของขา้วหอมแต่ละพนัธุ์ โดยสารหอมที่พบในขา้วมี
มากกว่า 200 ชนิด เช่น hydrocarbon, alcohol, 
aldehyde, ketone, acid, ester, phenol, pyridine, 
pyrazine 2-acetyl-1-pyrroline, alkanal, alk-2-
enal, alka-2,4-dienal, 2-pentylfuran, 2-
phenylethanol, 2-aminoacetophenoe และ 3-
hydroxy-4,5-dimethyl-2 (5H) furanone เป็นต้น 
(Yajima et al., 1979; Petrov et al., 1996; Widjaja 
et al., 1996; Mahatheeranont et al., 2001; 
Vanavichit and Yoshihashi, 2010) การรวมตัว
ของสารหอมระเหยหลายชนิดที่พบในขา้วนี้ ท าให้
ขา้วแต่ละชนิดมกีลิ่นหอมแตกต่างกนั (Bryant and 
McClung, 2011) เช่น ขา้วหอมมะลิจะมีกลิ่นหอม
เหมือนดอกไม้ (flowery aroma) ข้าวบาสมาติมี
กลิ่นหอมเหมือนถัว่หอม (nutty aroma) เป็นต้น 
อย่างไรกต็ามสารใหค้วามหอมหลกัที่พบในขา้ว คอื 
2-acetyl-1-pyrroline (2AP) ซึง่ถูกคน้พบครัง้แรกใน
ปี ค.ศ. 1982 โดยมีกลิ่นหอมคล้ายใบเตย หรือ
ข้าวโพดคัว่ สามารถพบได้ทุกส่วนของต้นข้าว 
ยกเวน้สว่นของราก (Buttery et al., 1983)  

จากการศกึษาของ Widjaja et al. (1996) 
ไดร้ายงานองคป์ระกอบของสารหอมระเหยต่างๆ ที่
พบในข้าวหอม ซึ่งส่งผลให้ข้าวแต่ละพันธุ์มีกลิ่น
หอมแตกต่างกนั โดยเปรยีบเทียบระหว่างพนัธุ์ข ้าว
หอมไทย (Jasmine หรอื ขาวดอกมะลิ 105) พนัธุ์
ขา้วหอมอนิเดยีและปากสีถาน (Basmati) พนัธุ์ขา้ว
หอมออสเตรเลีย (Goolarah และ YRF9) และพนัธุ์
ขา้วไม่หอมออสเตรเลีย (Pelde) พบว่า ขา้วแต่ละ

พนัธุ์มีสารหอมระเหยจ านวนมากและมีปริมาณที่
แตกต่างกนั ซึง่การรวมตวักนัของสารแต่ละชนิดนี้มี
ผลให้ข้าวมีกลิ่นหอมที่เป็นเอกลักษณ์ของพันธุ์ 
(Table 1) อย่างไรกต็ามพบว่าสารหอมระเหย 2AP 
เป็นสารหลกัทีท่ าใหเ้กดิกลิน่หอมในขา้วแต่ละพนัธุ์  

 
โครงสร้างของสารหอม 2-acetyl-1-pyrroline 
(2AP) 

สารหอม 2AP เป็นสารประกอบในกลุ่ม 
pyrrole มลีกัษณะโครงสรา้งทางเคมเีป็นวงแหวนห้า
เหลีย่มทีม่ไีนโตรเจนเกาะอยู่ภายในวงแหวน โดยมี
พนัธะระหว่างคาร์บอนกบัไนโตรเจนเป็นพนัธะคู่ 1 
พนัธะ และมหีมู ่acetyl เกาะกบัคาร์บอนต าแหน่งที่
สองมสีูตรโมเลกุล คอื C6H9NO (Figure 1) ซึ่งสาร 
2AP มีชื่อเรียกอีกอย่างว่า 5-acetyl-3,4-dihydro-
2H-pyrroline มีคุณสมบัติทางกายภาพเ ป็น
ของเหลวใส ไม่มีสี มีคุณสมบตัิเป็นเบสเล็กน้อย 
เมือ่เกบ็ไวน้านจะเปลีย่นเป็นสแีดงหรอืสนี ้าตาลเขม้ 
ระเหยง่าย และไม่เสถียรเมื่ออยู่ในรูปสารบรสิุทธิ ์
(Buttery et al., 1982) 
 

 
 
 
 

 
 
Figure 1  Structure of 2-acetyl-1-pyrroline 
(Souce: modified from Bradbury et al., 2008). 
 
ยีนสร้างความหอม 

จากอดีตจนถึงปจัจุบนั มีการศึกษายีนที่
ควบคุมลักษณะความหอมในข้าวอย่างแพร่หลาย
นับตัง้แต่การรายงานการวางต าแหน่งยีน (genetic 
mapping) ควบคุมลกัษณะความหอมในข้าวครัง้
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Table 1 Concentrations (µg kg-1, wet/wt) of major volatile compoundsa and odor description of cooked rice (modified from Widjaja et al., 1996). 

Peak 
number 

Compound  
Fragrant rice (Location)    Non-fragrant rice 

Odor description Jasmine 
(Thai) Basmati (India/Pakistan) Goolarah (Australia)  YRF9 (Australia) 

 

Pelde (Australia) 

14 n-Hexanal  1818 829 1498 1396 
 

2038 Green, grass-like 
15 2-Hexanone  7 13 7 18 

 
7 Fruity 

16 Pyridine  nd nd 11 9 
 

28 Pungent 
19 n-Pentanol  152 130 82 104 

 
160 Fusel oil-like 

23 2-Pentylfuran  98 65 118 121 
 

274 Nutty, bean 
26 n-Heptanal  78 111 94 102 

 
132 Fruity, fatty 

27 2-Heptanone  94 204 70 92 
 

117 Fruity, floral 
30 (E)-2-Hexenal  161 598 193 233 

 
294 Green 

32 n-Hexanol  78 41 23 60 
 

48 Herbacceous 
33 Methyl heptanoate  nd nd 18 21 

 
26 Green, fruity 

36 2-Acetyl-1-pyrrolineb  d d 691 670 
 

15 Sweet, pleasant 

 
Collidine (TMP)c  

       37 n-Octanal  d d 58 83 
 

105 Slightly fruity 
40 6-Methyl-5-hepten-2-one  28 10 32 34 

 
58 Banana-like 

41 (E)-2-Heptenal  99 58 108 97 
 

208 Herbaceous 
42 1-Octen-3-ol  87 46 57 75 

 
111 Raw mushroom 

43 n-Heptanol  32 54 17 30 
 

32 Woody, sweet 
47 n-Nonanal  158 125 210 244 

 
429 Floral, fruity 

48 2-Nonanone  6 11 4 nd 
 

5 Fruity, herbaceous 
53 Benzaldehyde  136 142 78 52 

 
126 Nutty, bitter 
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Table 1 Continued. 

Peak 
number 

Compound  
Fragrant rice (Location)    Non-fragrant rice 

Odor description Jasmine 
(Thai) Basmati (India/Pakistan) Goolarah (Australia)  YRF9 (Australia) 

 

Pelde (Australia) 

54 (E)-2-Octenal  113 55 91 98 
 

192 Green, fatty 
55 n-Octanol  49 41 33 52 

 
56 Fruity, floral 

58 (E)-2,(E)-4-Heptadienal  d d 13 14 
 

26 Hay-like 
65 n-Decanal  26 16 24 36 

 
45 Sweet, waxy, floral 

69 (E)-2-Nonenal  40 24 36 41 
 

67 Fatty, woody 
71 n-Nonaol  19 d 14 16 

 
20 Floral, citrus 

74 Acetophenone  33 20d 24 48 
 

44 Sweet, floral 
75 Phenylacetaldehyde  76 25 17 23 

 
21 Sweet (dilute) 

77 2-Undecanone  11 d 8 9 
 

14 Fruity, floral 
82 (E)-2-Decenal  20 19 20 30 

 
34 Waxy 

85 (E)-2,(E)-4-Nonadienal  18 8 9 6 
 

21 Waxy 
89 2-Phenylethanol  195 703 318 217 

 
353 Sweet, floral 

96 (E)-2,(E)-4-Decadienal  50 16 77 97 
 

150 Fatty, waxy 
99 2-Tridecanone  nd nd nd nd 

 
2 Oily, nutty 

118 Indoleb 253 91 168 88   102 Floral 

Note:   a Calculations have been divided by the compound’s relative recovery factor 
b Tentatively identified 
c  Internal standard 
d  Coeluted peaks 
nd  = no data 
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แรก โดย Ahn et al. (1992) กล่าวว่าลกัษณะความ
หอมถูกควบคุมด้วยยีนด้อย ที่ต าแหน่ง fgr บน
โครโมโซมคู่ที่ 8 โดยมเีครื่องหมายดเีอ็นเอ RG28 
อยู่ห่างจากต าแหน่ง fgr เป็นระยะทาง 4.5 เซ็น
ตมิอรแ์กน (cM) ต่อมามกีารรายงานพบว่า ลกัษณะ
ความหอมถูกควบคุมดว้ยยีน badh2  (Lorieux et 
al., 1996; Bradbury et al., 2005a; Wanchana et 
al., 2005; Chen et al., 2006) และปจัจุบนัพบว่า 
ยีนด้อย badh1 บนโครโมโซมคู่ที่ 4 ก็ท าหน้าที่
ควบคุมลกัษณะความหอมเช่นกนั (Amarawathi et 
al., 2008)  

 
การค้นพบยีนความหอม 

ทมีนกัวจิยัจากหน่วยปฏบิตัิการคน้หาและ
ใช้ประโยชน์ยีนข้าว  ศูนย์พันธุ วิศวกรรมและ
เทคโนโลยีชีวภาพแห่ งชาติ สร้างแผนที่ทาง
พันธุกรรมและแผนที่ทางกายภาพอย่างละเอียด 
(fine-scale genetic map and physical map) โดย
ใชข้า้วสายพนัธุ์คู่แฝด (isogenic line) ของขา้วหอม
พนัธุ์ขาวดอกมะลิ 105 เพื่อให้เขา้ใกล้บรเิวณที่คาด
วา่จะมยีีนความหอมมากที่สุด ซึ่งมพีื้นที่ครอบคลุม
ขนาดเท่ากบั 26.7 kb จากการศกึษาพบว่า บรเิวณ
ดังกล่าวมียีนเป้าหมายซึ่งคาดว่ามีส่วนในการ
ควบคุมลักษณะความหอมจ านวน 3 ยีน ได้แก ่
Oryza sativa 2-acetyl-1-pyrroline (Os2AP), 3-
methyl-crotonyl CoA carboxylase (MCCase) 
และ hyprothetical protein เมื่อน ายีนทัง้สามมา
วเิคราะห์การแสดงออกของยีนเปรยีบเทียบระหว่าง
พันธุ์ข ้าวหอม และพันธุ์ข ้าวไม่หอม พบว่ายีน 
Os2AP ไม่มีการแสดงออกในข้าวหอมสายพันธุ์คู่
แฝด (aromatic isogenic line) ของขาวดอกมะลิ
105 และพนัธุ์ขาวดอกมะลิ 105 ซึ่งในสายพนัธุ์ขา้ว
ไมห่อมพบการแสดงออกของยีนปกติ ในขณะที่ยีน 
MCCase และ hypothetical protein ไม่พบความ

แตกต่างของการแสดงออกของยนีในสายพนัธุ์ขา้วที่
น ามาทดสอบ จึงสรุปได้ว่า ยีน Os2AP น่าจะ
เกี่ยวขอ้งกบัการให้ความหอมในขา้ว จากนัน้น าดี
เอ็นเอของขา้วหอมพนัธุ์ขาวดอกมะลิ 105 กบัขา้ว
ไม่หอมพนัธุ์ Nipponbare มาเปรยีบเทียบล าดบันิ
วคลโีอไทดบ์รเิวณยีน Os2AP พบว่า พนัธุ์ขาวดอก
มะลิ 105 เกดิการขาดหายไปของนิวคลีโอไทด์
จ านวน 8 นิวคลโีอไทด์ (8 bp deletion) บรเิวณเอก
ซอน 7 มผีลท าให้เกิดการหยุดการแปลรหสัก่อน
ก าหนด (premature stop codon) (Wanchana et. 
al., 2005) สอดคล้องกบัรายงานของ Bradbury et 
al. (2005a) ที่พบการขาดหายไปของนิวคลีโอไทด์
จ านวน 8 นิวคลีโอไทด์ บรเิวณเอกซอน 7 ของยีน 
badh2 ในข้าวพันธุ์ Kyeema และพบการขาด
หายไปนี้ในข้าวหอมตรวจสอบทุกสายพนัธุ์ โดยที่
ขา้วไมห่อมไมพ่บการกลายพนัธุ์ของยนีดงักล่าว  

การค้นพบยีนความหอม Os2AP หรอืยีน 
badh2 บนโครโมโซมคู่ที่ 8 นี้น าไปสู่การพฒันา
เครื่อ งหมายดีเอ็น เอ  Aro2AP เพื่ อ ใช้เ ป็น
เครือ่งหมายดเีอน็เอช่วยในการคดัเลือกขา้วหอมได้
อย่างแมน่ย า และเมือ่มกีารพสิจูน์หน้าที่ของยีนนี้ใน
พั น ธุ์ ข ้ า ว ที่ ไ ม่ ห อ ม  โ ด ย ใ ช้ เ ท ค นิ ค  RNA 
interference (RNAi) ยบัยัง้การแสดงออกของยีน 
Os2AP พบวา่สามารถท าให้ขา้วมกีารเปลี่ยนแปลง
เป็นข้าวหอมได้ จากการค้นพบดงักล่าว รศ. ดร. 
อภชิาต ิวรรณวจิติร และคณะ จากหน่วยปฏบิตัิการ
คน้หาและใชป้ระโยชน์ยีนขา้ว ศูนย์พนัธุวศิวกรรม
และเทคโนโลยีชวีภาพแห่งชาติ จึงจดสิทธิบตัรยีน
ความหอมจ านวน 2 ฉบบั ที่ประเทศสหรฐัอเมรกิา
ไดส้ าเรจ็เป็นครัง้แรกในโลก ไดแ้ก่ 1) Transgenic 
rice plants with reduced expression of Os2AP 
and elevated levels of 2-acetyl-1-pyrroline 
สทิธิบตัรเลขที่ 7,319,181 เมื่อวนัที่ 15 มกราคม 
2551 (Vanavichit et al., 2008) และ 2) BADH2 
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nucleic acids associated with grain aroma ได้
สทิธบิตัรเลขที่ 7,847,083 B2 เมื่อวนัที่ 7 ธนัวาคม 
2553 (Vanavichit et al., 2010)  

 
โครงสร้างและหน้าทีข่องยีนความหอม 

ยีนความหอม badh พบในสิง่มชีวีติหลาย
ชนิด เช่น ข้าว (Oryza sativa) ข้าวบาร์เลย์ 
(Hordeum vulgare) ซูการบ์ที (Beta vulgaris) ถัว่พ ี
(Pisum sativum) ขา้วโอ๊ต (Avena sativa) และ
หญา้ก ามะหยี ่(Zoysia tenuifolia) ซึง่ท าหน้าที่สรา้ง
เอนไซม์ betaine aldehyde dehydrogenase 
homologue  (BADH) โดยยีนดงักล่าวมีผลต่อ
ความสามารถในการทนต่อสภาวะเครียดจาก
สิง่แวดล้อมในพืช (abiotic stress tolerance) อัน
เป็นผลเนื่องมาจากอุณหภูมิ ความเคม็ และความ
แหง้แลง้ (Fitzgerald et al., 2009) ในขา้วนัน้พบว่า
มยีีน badh จ านวนสองต าแหน่ง ไดแ้ก่ ยีน badh1 
บนโครโมโซมคูท่ี ่4 และยีน badh2 บนโครโมโซมคู่
ที่ 8 มโีครงสรา้งและหน้าที่ยีนคล้ายกนั แต่ความ
หอมในขา้วจะเกดิจากการแสดงออกของยีน badh2 
มากกวา่ยนี badh1 (Amarawathi et al., 2008)  

ยีนเด่น Badh2 บนโครโมโซมคู่ที่ 8 มี
ความยาวของล าดบันิวคลีโอไทด์ประมาณ 5,800 คู่
เบส ประกอบดว้ยเอกซอนจ านวน 15 เอกซอน และ
อินทรอนจ านวน 14 อินทรอน ยีนท างานอย่าง
สมบูรณ์จะสร้างกรดอะมิโนจ านวน 503 ชนิด 
(Bradbury et al., 2005a; Chen et al., 2008; Shi 
et al., 2008) ซึ่งยีน Badh2 นี้ ท าหน้าที่ในการ
สัง เคราะห์ เอนไซม์ BADH เพื่อเปลี่ยนสาร -
aminobutyraldehyde (GABald) เ ป็นสาร  -
aminobutyric acid (GABA) มีผลท าให้ข้าวไม่มี
กลิน่หอม แต่เมื่อยีนเกดิการกลายพนัธุ์เป็นยีนดอ้ย 
(badh2) ส่งผลท าให้ไม่สามารถสงัเคราะห์เอ็นไซม ์
BADH เพื่อเปลีย่นสาร GABald เป็นสาร GABA ได ้

แต่ขา้วจะสรา้งสาร 2 AP ขึ้นแทน ท าให้ขา้วมกีลิ่น
หอม  

ยีนเด่น Badh1 (Betaine aldehyde 
dehydrogenase homologue 1) บนโครโมโซมคู่ที ่
4 เ ป็ นยี น  homologue กับยี น  Badh2 บน
โครโมโซมคู่ที่  8 (Lorieux et al., 1996; 
Amarawathi et al., 2008) ยีน Badh1 อาจมสีารตัง้
ต้นเป็นสาร -aminobutyraldehyde (GABald) 
เชน่เดยีวกบั Badh2 เมื่อยีน Badh1 ท างานปกติจะ
ส่งผลให้การสะสมของสาร 2AP ลดลง (Bradbury 
et al., 2008) หาก ยีน Badh1 สูญเสยีหน้าที่หรอืมี
การแสดงออกของยีนลดลง กจ็ะช่วยเพิ่มการสะสม
สาร 2AP ในขา้วหอมให้สูงขึ้น (Amarawathi et al., 
2008)  

 
การสงัเคราะห์สารหอม 2-acetyl-1-pyrroline 
จากการค้นพบยีนความหอม  Os2AP หรือยีน 
badh2 ที่ควบคุมการสรา้งสารหอมระเหย 2AP ใน
ขา้วนัน้ ปจัจุบนัยงัไม่ทราบกระบวนการสงัเคราะห์
แน่ชดั ทราบแต่เพียงว่ามกีรดอะมโิน proline เป็น
สารตัง้ต้นในกระบวนการสัง เคราะห์สาร 2AP 
(Yoshihashi et al., 2002) Vanavichit et al. 
(2005) ไดศ้กึษากระบวนการสรา้งสาร 2AP ในขา้ว
หอมพบว่า ยีน Os2AP เกี่ยวข้องกับการสร้าง
โปรตนีควบคมุความหอมในขา้ว และการสงัเคราะห์
สาร 2AP เกดิขึ้นในวฏัจกัร polyamine (polyamine 
pathway) (Figure 2) โดยกระบวนการดังกล่าว
เปลี่ยนสารตัง้ต้น proline เป็น ornitine และ 

putrescine ตามล าดบั จากนัน้จะเปลี่ยนเป็นสาร -
aminobutyraldehyde (GABald) (หรือ สาร 4-
aminobutanal) ไปเป็นสาร GABA โดยเอนไซม ์
betaine aldehyde dehydrogenase (BADH2) หรอื 
amino aldehyde dehydrogenase (AMADH) ซึ่ง
ถูกสัง เคราะห์โดย ยีน Badh2 หรือยีน Os2AP 
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Figure 2  The pathway drawing of the 2AP synthesis. The detailed pathway from P5C to 4-
aminobutanal was not reported yet. Aromatic varieties lack AMADH enzyme activity, which convert 
4-aminobutanal to GABA, therefore yield 2AP (Source: Vanavichit and Yoshihashi, 2010). 

 
ดงันัน้จงึไมม่กีารสรา้งสาร 2AP ขึน้ ซึ่งกระบวนการ
ดงักล่าวจะพบในขา้วทีไ่มม่กีลิน่หอม แต่ในขา้วหอม
พบการขาดหายของยีน Badh2 จ านวน 8 นิวคลีโอ
ไทด์ (8 bp deletion) ส่งผลให้ยีน Badh2 เกดิการ
กลายพันธุ์กลายเป็นยีนด้อย badh2 ท าให้ไม่
สามารถท าหน้าที่เปลี่ยน GABald เป็น GABA ได ้
ท าให้พืชมกีารสะสม GABald มากเกนิไป ซึ่งอาจ
ก่อให้เกิดอันตรายต่อเนื้อเยื่อพืช ดังนัน้ พืชจึง
เปลี่ยนสาร GABald เป็น สาร 1– pyrroline แทน 
ซึ่งสารดงักล่าวเป็นสารตัง้ต้นในการสงัเคราะห์สาร 
2AP ในขา้วหอม (Bradbury et al., 2005a, 2008; 
Wanchana et al., 2005; Chen et al., 2008; 
Vanavichit and Yoshihashi, 2010) 

 
ปัจจยัทีส่่งผลต่อปริมาณสารหอม 2-acetyl-1-
pyrroline 
 

ในข้าวหอมแต่ละพันธุ์จะมีความหอม
แตกต่างกนั และพบวา่ขา้วหอมพนัธุ์เดยีวกนัที่ปลูก
ในพื้ นที่ ต่ า ง กัน จ ะ มีคว ามห อมแ ตกต่ า งกัน 
ตวัอย่างเชน่ ขา้วหอมมะลขิองประเทศไทยทีป่ลูกใน
บรเิวณทุ่งกลุารอ้งไห้ของภาคตะวนัออกเฉียงเหนือ
จะผลิตขา้วที่มคีวามหอมสูงมาก (strong aroma) 
เนื่องจากเป็นพื้นที่ที่มคีวามอุดมสมบูรณ์ของดนิต ่า 
เป็นดินทราย และมกัประสบปญัหาความแห้งแล้ง
โดยเฉพาะในชว่งเมลด็สุกแก่ ซึ่งปจัจยัดงักล่าวคาด
ว่าน่าจะเป็นตัวส่งเสริมการเพิ่มปริมาณสารหอม 
2AP ตามส่วนต่าง ๆ ของต้นข้าว (Yoshihashi et 
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al., 2004) ซึ่งน่าจะเป็นผลมาจากการเพิ่มปรมิาณ
ของ proline โดย proline ถือเป็นแหล่งไนโตรเจน
ของสาร 2 AP และท าหน้าที่เป็นสารตัง้ต้นของการ
สรา้งสารหอมในขา้ว เชน่เดยีวกบัขา้วหอมบาสมาติ 
ซึ่งมีรายงานว่าหากปลูกในพื้นที่ Punjab ของ
ประเทศปากสีถานและอินเดยี จะมปีระสทิธิภาพใน
การให้ความหอมสูงมากกว่าปลูกในพื้นที่อื่นๆ 
(Singh, 2000; Itani et al., 2004) ทัง้นี้อาจเป็นผล
เนื่องมาจากปจัจยัสภาพแวดล้อม (นอกเหนือจาก
ปจัจยัทางพนัธุกรรม) ไดแ้ก่ สภาพภูมอิากาศ หรอื 
สภาพของดนิในบรเิวณดงักล่าว (Efferson, 1985) 
นอกจากนี้ พบวา่หากมอีุณหภมูติ ่าในขณะขา้วสรา้ง
รวงอ่อน ออกดอก และสรา้งเมลด็ จะท าให้ขา้วสรา้ง
สารหอมมากกวา่สภาพที่มอีุณหภูมสิูง และการเกบ็
เกี่ยวขา้วในขณะที่มีอุณหภูมติ ่าโดยเฉพาะในช่วง
ตน้ของระยะเกบ็เกีย่ว จะชว่ยลดการสญูเสยีปรมิาณ
สารหอม 2AP ได ้(Itani et al., 2004)     
 
ความหลากหลายทางพนัธุกรรมของยีนความ
หอม 
ความหลากหลายทางพนัธุกรรมของยีนความ
หอมในข้าว 

ปจัจุบ ันมีรายงานการค้นพบการกลาย
พันธุ์ของยีน Badh2 เป็นยีนด้อย badh2 หลาย
ต าแหน่ง ท าให้เกดิความหลากหลายของยีนความ
หอมในข้าว (Table 2) ตัวอย่างเช่น Shi et al. 
(2008) ศึกษาเปรียบเทียบล าดับนิ วคลีโอไทด ์
(sequence alignment) ของยีนความหอมในขา้ว
หอม 24 พนัธุ์ และขา้วไม่หอม 10 พนัธุ์ พบว่าขา้ว
หอมจ านวน 12 พนัธุ์ มกีารขาดหายไปของนิวคลีโอ
ไทด์ จ านวน 8 นิวคลีโอไทด์ และเกิด single 
nucleotide polymorphism (SNP) จ านวน 3 
ต าแหน่งบริเวณเอกซอน 7 ในขณะที่ข ้าวหอมอีก 
12 พันธุ์  พบการขาดหายไปของนิวคลีโอไทด์

จ านวน 7 นิวคลโีอไทด ์บรเิวณเอกซอน 2 โดยที่ไม่
พบการกลายพันธุ์ของยีนดงักล่าวในพันธุ์ข ้าวไม่
หอม Shao et al. (2011) พบการกลายพนัธุ์ของยีน 
badh2 ที่เกิดการขาดหายไปของนิวคลีโอไทด์
จ านวน 803 เบสระหวา่งบรเิวณเอกซอน 4 และเอก
ซอน 5 ในขา้วหอมพนัธุ์ Zaimiaoxiangnuo  

Amarawathi et al. (2008) พบการเพิ่ม 
(insertion) ของนิวคลีโอไทด์ จ านวน 7 นิวคลีโอ
ไทด์ ในเอกซอน 8 การขาดหายของนิวคลีโอไทด ์
จ านวน 8 นิวคลีโอไทด์ และเกดิ SNP 1 ต าแหน่ง
บริเวณเอกซอน 7 ในข้าวหอมพันธุ์ Pusa1121 
ส่วน Bourgis et al. (2008) พบการเพิ่มของ MITE 
(miniature interspersed transposable element) 
บรเิวณ promoter ในขา้วพนัธุ์ Azucena Sun et al. 
(2008) พบการเกิด SNP จ านวน 2 ต าแหน่ง 
บรเิวณอินทรอน 8 ในขา้วพนัธุ์ Chuanxiang-29B 
Chen et al. (2008) พบการขาดหายของนิวคลีโอ
ไทด์  TT บริ เ วณอินทรอน 2 ในข้า วพัน ธุ์ 
Wuxiangjing9 และมลี าดบัเบสซ ้า (AT)n บรเิวณอิน
ทรอน 4 ในขา้วพนัธุ์ Suyunuo Myint et al. (2012) 
พบการเพิม่ของนิวคลโีอไทดจ์ านวน 3 นิวคลีโอไทด ์
ในข้าวพื้นเมอืงพม่าพนัธุ์ Pathein Nyunt เป็นต้น 
จากร าย ง านดัง กล่ า วแสดง ให้ เ ห็นถึ ง ความ
หลากหลายทางพนัธุกรรมของยีนความหอมในขา้ว
หอมพันธุ์ต่างๆ โดยในข้าวหอมแต่ละพันธุ์จะมี
ต าแหน่งการกลายพันธุ์ที่แตกต่างกนั ซึ่งเป็นการ
สนบัสนุนสมมตุฐิานทีว่า่ ลกัษณะความหอมของขา้ว
เกดิจากการกลายพันธุ์ของยีน Badh2 ส่งผลให้มี
การสรา้งโปรตีนที่ผิดปกติจนไม่สามารถท างานได ้
หรอืบางกรณีกไ็มส่ามารถสรา้งโปรตนีได ้
 
ยีนความหอมในพืชชนิดอืน่ 

สารหอม 2AP นอกจาก เป็นสารหอม
ระเหยทีพ่บในขา้วหอมทุกสายพนัธุ์แล้ว ยงัสามารถ
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Table 2 Allelic diversity of the mutation Badh2 gene in rice. 
 
Allele Mutation Location Variety/Group Reference 

badh2.1 8 bp deletion exon 7 Kyeema, KDML105 

Suyunuo 

Bradbury et al., 2005a; 
Wanchana et al., 2005; 

Shi et al., 2008 
badh2.2 3 bp SNPs exon 7 Kyeema, KDML105 

Suyunuo 
Bradbury et al., 2005a; 
Wanchana et al., 2005; 
Shi et al., 2008 

badh2.3 TT deletion  intron 2 Wuxiangjing9 Chen et al., 2008 
badh2.4 (AT)n repeat intron 4 Suyunuo  
badh2.5 2 bp SNPs  intron 8 Chuanxiang-29B Sun et al., 2008 
badh2.6 MITE deletion promoter Azucena Bourgis et al., 2008 
badh2.9 7 bp deletion exon 2   Wuxiangjing9 Shi et al., 2008 
badh2.8 7 bp insertion  exon 8 Pusa 1121 Amarawathi et al., 2008 
badh2.10 5+3 bp deletion exon 7 Pusa 1121  
badh2.11 7 bp deletion exon 2 Tropical japonica Kovach et al., 2009 
badh2.12 2 bp deletion exon 1 Tropical japonica  
badh2.13 1 bp insertion exon 10 Tropical japonica  
badh2.14 1 bp deletion exon 10 Indica  
badh2.15 G to T substitution exon 10 Aus  
badh2.16 1 bp insertion exon 14 Aus  
badh2.17 3 bp insertion exon 13 Group V  
badh2.18 G to T substitution exon 14 Tropical japonica  
badh2.19 C to T substitution exon 13 Tropical japonica  
badh2.20 803 bp deletion exons 4 - 5 Zaimiaoxiangnuo Shao et al., 2011 
Badh2.21 3 bp insertion Exon 13 Pathein Nyunt Myint et al., 2012 

 
พบได้ในสิ่งมีชีวิตหลายชนิดทัง้ในพืช สตัว์ แล ะ
จุ ลิ น ท รี ย์  ใ น พื ช  เ ช่ น  ใ บ เ ต ย  ( Pandanus 
amaryllifolius Roxb) ดอกชมนาด (Vallaris glabra 
Ktze) ขา้วสาลี (Triticum aestivum L.) ขา้วฟ่าง 
(Sorghum bicolor Moench) และถัว่เหลือง 
(Glycine max) ในจุลินทรยี์ เช่น Bacillus cereus 
และยีสต์ท าขนมปงั (baker’s yeast) และในสตัว ์
เช่น เสือโคร่ง (Panthera tigris tigris) เป็นต้น 
(Seitz et al., 1993; Arikit et al., 2011) ดงันัน้ จึง

คาดวา่สารหอม 2AP ในสิง่มชีวีติชนิดอื่นนี้อาจมยีีน
ที่เกี่ยวขอ้งซึ่งส่งผลให้เกดิกลิ่นหอม ดงัการศึกษา
ของ Arikit et al. (2011) ที่กล่าวถึงยีนความหอม 
GmAMADH1 และ GmAMADH2 ในถัว่เหลืองซึ่งมี
ลกัษณะเหมอืนกบัยนี Os2AP (Badh2) ในขา้ว โดย
ยนีดงักล่าวประกอบดว้ย เอกซอน จ านวน 15 เอก
ซอน และอินทรอน จ านวน 14 อินทรอน สามารถ
สัง เคราะห์กรดอะมิโนได้จ านวน 503 ชนิด 
เช่นเดยีวกบัขา้ว และเมื่อมกีารขาดหายของนิวคลี
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โอไทด์ TT บริเ วณเอกซอน 10 ของยีน 
GmAMADH2 จงึสง่ผลให้เกดิรหสัหยุดก่อนก าหนด

 (premature stop codon) ส่งผลท าให้ถัว่เหลือง
สามารถสรา้งสารใหค้วามหอมขึน้ (Figure 3)   
 

 
 
 

 
 
 
 

 
Figure 3  The gene structures of GmAMADH1 and GmAMADH2 and the sequence variation, a TT 
deletion in exon 10 of GmAMADH2 is a case of fragrance in soybean (Source: Arikit et al., 2011). 
 
ความหลากหลายทางพนัธกุรรมของข้าวหอม  

ข้าวที่ปลูกกันโดยทัว่ไปมีความความ
หลากหลายทางพนัธุกรรมสูง จากการศกึษาความ
หลากห ลายทา งพันธุ ก ร รมข องข้า ว โดย ใ ช้
เครื่องหมายไอโซไซม์ (isozyme) พบว่า ขา้วหอม
ถูกจดัแบ่งอยู่ใน 3 กลุ่มไอโซไซม์ (Khush, 2000) 
ไดแ้ก ่กลุ่ม V (indica) ซึง่พนัธุ์ขา้วหอมส่วนใหญ่จดั
อยู่ในขา้วกลุ่มนี้ พนัธุ์ขา้วที่รูจ้กักนัดแีละเป็นที่นิยม
บรโิภคทัว่โลก คอื บาสมาติ ขา้วหอมพื้นเมอืงของ
อนิเดยีและปากสีถาน รวมไปถึงพนัธุ์ขา้วหอมอื่นๆ 
ที่ ป ลู ก ใน อิน เดีย  ปากีสถ าน  พม่ า  อิ ห ร่ า น 
อฟักานิสถาน บงักลาเทศ และจีน กลุ่มข้าวหอม I 
(indica) ประกอบดว้ย ข้าวหอมมะลิของไทย ขา้ว
หอมบางพนัธุ์จาก จีน เวยีดนาม และกมัพูชา และ
กลุ่ม VI (Tropical japonica) ไดแ้ก่ ขา้วหอมพนัธุ์ 
Azucena และอีกหลากหลายพันธุ์ในอินโดนีเซีย 
และฟิลิปปินส์ (Table 3) นอกจากนี้ ขา้วหอมที่พบ
ในยุโรป เชน่ อติาล ีและฝรัง่เศส มกีารสนันิษฐานว่า 
น่าจะเป็นพันธุ์ข ้าวที่มาจากข้าวหอมในเอเชีย 

เนื่องจากการเขา้ปกครองของยุโรปเมื่อหลายรอ้ยปี
กอ่นในภูมภิาคเอเชยี และเอเชยีตะวนัออกเฉียงใต ้
และมกีารน าพนัธุ์ขา้วหอมไปปลูกในพื้นที่ดงักล่าว 
(Vanavichit et al., 2007)   

อย่างไรกต็าม พนัธุ์ขา้วหอมส่วนใหญ่พบ
ในขา้วกลุ่มไอโซไซม์ V (indica) มากกว่าขา้วหอม
ในกลุ่มไอโซไซม์ I (indica) และ VI (Tropical 
japonica) จึงมกีารตัง้สมมุติฐานว่า ต้นก าเนิดของ
ข้าวหอมน่าจะเกิดจากข้าวในกลุ่ม V และมีการ
ถ่ายทอดแอลลลียนีความหอมไปยงัขา้วอนิดกิาพนัธุ์
อื่นๆ  (Vanavichit and Yoshihashi, 2010) 
อย่างไรก็ตาม ยีนความหอม badh2 (8 bp 
deletion) อาจไม่ได้มีต้นก าเนิดจากพันธุ์ข ้าวป่า 
เนื่ อ ง จากไม่พบยีนความหอม ในข้า วป่ า  O. 
rufipogon และ O. nivara ที่น ามาตรวจสอบจาก
จ านวนทัง้หมด 279 accessions อย่างไรกต็าม พบ
เพยีง 1 accession เท่านัน้ทีม่จีโีนไทป์ของยีนความ
หอมเป็นเฮเทอโรไซกสั แต่ยีน badh2 สามารถ
ตรวจพบในพนัธุ์ขา้วปลูก O. sativa ยีนความหอม
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Table 3  Classification of aromatic rice cultivars 
based on isozyme (modified from Khush, 2000) 
 

Group Cultivar Name Country of origin  

     I Khao Dawk Mali 17 Thailand 
 Hhao Mali Thailand 
 Som Hong Thailand 
 Nahng Nuan Thailand 
 Tam Xuan Vietnam 
 Somali Combodia 
 Zhao Xing Chaina 
   
    V Basmati 370 Myanmar 
 Basmati 5853 Myanmar 
 Kamod India 
 Pawsan Hmwe Myanmar 
 Kala Nimak Bangladesh 
 Dom Siah Iran 
 Barah Afghanitan 
 Anbarboo Irag 
 Xiang Keng 3 China 
 Xiang Nuo 4 China 
 Ram Tulsi India 
 Bindli India 
   
    VI Rojolele Indonesia 
 Xiang Keng3 China 
 Milagrosa Philippines 
 Azucena Philippines 

 
น่าจะเกดิขึ้นตามธรรมชาติภายในขา้วปลูกจาปอนิ
กา (japonica-type) ในระหว่างกระบวนการ
ววิฒันาการเป็นขา้วปลูก (domestication) จากนัน้มี
การเคลื่อนย้ายยีนดงักล่าวไปยังข้าวปลูกอินดิกา 
(indica-type) ซึ่งยืนยันได้จากการเปรียบเทียบ
ล าดบันิวคลีโอไทด์ของยีน Badh2 ในขา้วปลูก O. 
sativa จ านวน 242 accessions พบว่า ขา้วไม่หอม

ในกลุ่มจาปอนิกา wild-type มลี าดบันิวคลีโอไทด์
เหมือนกบัข้าวหอมในกลุ่มข้าวจาปอนิกา ยกเว้น
บรเิวณที่มกีารขาดหายไปของนิวคลีโอไทด์จ านวน 
8 นิวคลโีอไทดบ์รเิวณเอกซอน 7 ซึ่งมผีลท าให้ขา้ว
มคีวามหอมเกดิขึ้น (Kovach et. al., 2009) (Figure 
4) 

 

แนวทางการใช้ประโยชน์จากยีนความหอม 
จากองค์ความรู้ทางด้านอณูพันธุศาสตร์

ของยนีความหอมในปจัจุบนั ซึ่งเป็นประโยชน์อย่าง
ยิ่งต่อการปรับปรุงพันธุ์ข ้าวหอม โดยเฉพาะการ
ปรบัปรงุพนัธุ์ขา้วทีม่คีณุภาพดแีต่ไม่มกีลิ่นหอม ให้
เป็นขา้วที่มคีุณภาพดแีละมกีลิ่นหอม เพื่อเป็นการ
เพิ่มมูลค่าให้กบัข้าวพันธุ์ดงักล่าว โดยใช้เทคนิค
พันธุ วิศวกรรมแล ะการปรับปรุงพัน ธุ์ โดยใช้
เครื่องหมายโมเลกุลที่พัฒนาจากยีน badh2 เป็น
เครื่องมือช่วยในการคัดเลือก (marker-assisted 
selection: MAS) นอกจากนี้ เครื่องหมายโมเลกุลที่
มคีวามจ าเพาะกบัยีน badh2 สามารถน ามาใชใ้น
การตรวจสอบเอกลกัษณ์ของพนัธุ์ขา้วหอม เพื่อการ
ส่งออกได้อย่างมปีระสิทธิภาพ ตวัอย่างเช่น การ
ตรวจสอบการปลอมปนของข้าวหอมมะลิของไทย 
จากการศกึษาของ วราพงษ์ และคณะ (2554) ซึ่งใช้
เครื่องหมายดีเอ็นเอตรวจสอบความบริสุทธิข์อง
ตวัอย่างขา้วหอมมะลิไทยจากตลาดคา้ปลีกและค้า
ส่งในสาธารณรฐัประชาชนจีน โดยใชเ้ครื่องหมาย
โมเลกุลตรวจสอบลักษณะคุณภาพการหุงต้ม 
จ านวน 4 เครื่องหมาย และเครื่องหมายโมเลกุล 
BADEX7-5_8SF/R ในการตรวจสอบขา้วหอมและ
ไมห่อม พบวา่ขา้วหอมมะลไิทยทีข่ายในประเทศจีน
สว่นใหญ่มกีารปลอมปน ผลจากการศกึษาดงักล่าว
น ามาซึ่งแนวทางการป้องกนัการปลอมปนของขา้ว
หอมมะลิไทยในตลาดทัง้ภายในประเทศและ
ต่างประเทศ ทัง้นี้เพื่อรกัษาเอกลกัษณ์และคุณภาพ
ขา้วไทยในตลาดโลก 
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Figure 4  Haplotype analysis of the Badh2 gene region. Sequence reads across the Badh2 gene 
were aligned for 242 O. sativa accessions and all polymorphisms (frequency > 5%) were 
concatenated and used to create eight gene haplotypes. Haplotypes are numbered 1 through 8 
followed by the corresponding fragrance phenotype, and the number of accessions from each 
subpopulation possessing that haplotype. Two gene haplotype clusters were identified: the 
Japonica Gene Haplotype Cluster (Jap_GH) and Indica Gene Haplotype Cluster (Ind_GH) (Source: 
modified from Kovach et al., 2009). 
 
การปรบัปรุงพนัธุ์ข้าวหอมโดยใช้เทคนิคพนัธุ
วิศวกรรม 

หลงัจากที่มกีารโคลนยีนความหอมส าเรจ็ 
ท าให้นักวิจ ัยทราบถึงล าดบันิวคลีโอไทด์ของยีน
ความหอม และทราบถึงกระบวนการแสดงออกของ
ยนี ซึง่หากมกีารยบัยัง้การแสดงออกของยีน Badh2 
จะท าให้ขา้วมกีลิ่นหอม ดงันัน้หากต้องการเปลี่ยน
ขา้วไม่หอมให้เป็นข้าวหอมจะต้องยับยัง้ หรือกด
การท างานของยีน Badh2 ไม่ให้สามารถท างานได ้
เทคโนโลยีที่ใช้ในการกดการท างานของยีนอย่าง
ได้ผล คือ RNA interference (RNAi) ซึ่งเป็น
กระบวนการควบคุมการแสดงออกของลกัษณะทาง
พนัธุกรรมอย่างหนึ่ง ที่พบในสิ่งมีชีวติทัง้พืช และ
สตัว์ เป็นต้น โดยอาศยัการท างานของอาร์เอ็นเอ
เสน้คู่ (double strand RNA: dsRNA) ซึ่งจะมผีลไป
ยบัยัง้การท างานของ messenger RNA (mRNA) 
ของยนีนัน้โดยตรง 

เทคโนโลยี RNAi เป็นกลไกในการท าลาย 
mRNA เป้าหมาย โดยการใสช่ิน้ส่วนของยีน Badh2 

ที่ถอดรหสัเป็นอาร์เอ็นเอเสน้คู่ (dsRNA) เขา้ไปใน
เซลล์โดยการถ่ายยีน ท าให้เกิดชิ้นส่วนที่อยู่ใน
ลกัษณะกลบัทิศทางกนักบั mRNA ของยีน Badh2 
ชิ้นส่วนที่ใส่เข้าไปนี้เมื่อเข้าไปในเซลล์จะถูกย่อย
เป็นอาร์เอ็นเอชิ้นเล็กๆ แล้วอาร์เอ็นเอชิ้นเล็กๆ 
เหล่านี้จะมสี่วนที่สามารถเขา้คู่กบั mRNA ของยีน 
Badh2 ไดท้ าให้ mRNA ของยีน Badh2 ถูกท าลาย 
ดงันัน้ จึงไม่สามารถสร้างเอนไซม์ BADH เพื่อ
เปลี่ยนสาร GABald เป็นสาร GABA ได้ แต่จะ
เปลี่ยนเป็นสารหอม 2AP แทน ท าให้ข้าวมีกลิ่น
หอมเหมือนกบัข้าวหอม (Niu et al., 2008; 
Vanavichit et al., 2008) 

ปจัจุบนัการท า RNAi เพื่อเปลี่ยนขา้วไม่
หอมให้เป็นข้าวหอม ประสบความส าเร็จแล้วใน
ระดับห้องปฏิบัติการ โดยทีมนักวิจ ัยจากหน่วย
ปฏบิตักิารคน้หาและใชป้ระโยชน์ยีนขา้ว ศูนย์พนัธุ
วิศ ว กร ร มแล ะ เท คโ น โล ยีชีว ภาพ แห่ ง ชาต ิ
(Vanavichit et al., 2008) อย่างไรกต็าม วิธีการ
ดงักล่าวเป็นวธิกีารทางดา้นพนัธุวศิวกรรม ซึ่งท าให้
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ข้าวหอมที่สร้างขึ้นมาได้นี้ เ ป็นข้าวดัดแปล ง
พนัธุกรรม (genetically modified rice) ในประเทศ
ไทยอนุญาตให้ท าการศกึษาวจิยัได ้ แต่ไม่อนุญาต
ให้ผลิต เ ป็น เชิงพาณิชย์  อีกทั ้ง พืชดัดแปล ง
พันธุกรรมยังไม่เ ป็นที่ยอมรับของผู้บริโภคใน
ประเทศไทย จึงเป็นขอ้จ ากดัของการใชข้า้วหอมที่
เกดิจากการท า RNAi ในเชงิพาณิชย์ ถึงแมว้ธิีการ
ดงักล่าวจะเป็นวธิีที่มปีระสทิธิภาพ มคีวามแม่นย า 
และมีความจ าเพาะกับยีนความหอมสูง  แต่ก็มี
ขอ้จ ากดัเกีย่วกบัการยอมรบัของประชาชน ดงันัน้
การปรบัปรงุพนัธุ์ขา้วหอมโดยการตดัต่อพนัธุกรรม
จึงยังไม่ เหมาะสมที่จะผลิตเป็นเชิงพาณิชย์ใน
ประเทศไทย  

 
การปรบัปรุงพนัธุ์ข้าวหอมโดยใช้เครือ่งหมาย
โมเลกลุช่วยในการคดัเลือก  

หลัง จากที่ มีกา รพัฒนาเครื่อ งหมาย
โมเลกลุตรงต าแหน่งยีน badh2 ซึ่งควบคุมลกัษณะ
ความหอมของขา้ว (Table 4) เครื่องหมายโมเลกุล
ดงักล่าวสามารถน าไปใชเ้ป็นเครื่องหมายโมเลกุล
ช่วยในการคัดเลือก (MAS) ยีนความหอมใน
โครงการปรับปรุงพันธุ์ข ้าวให้มีความหอมใน
โครงการต่างๆ มากมาย (Table 5) เช่น การ
ปรบัปรุงพนัธุ์ข ้าว Manawthukha ของพม่า ที่ไม่มี
กลิ่นหอมให้มีกลิ่นหอมและมีลักษณะการหุงต้มด ี
โดยใชข้า้วหอมพนัธุ์ Basmati 370 เป็นสายพนัธุ์ให้
ยีนความหอม  แล ะ ใช้ เ ค รื่ อ งหมาย โม เลกุล 
Aromarker ช่วยในการคดัเลือกลกัษณะความหอม
ในการปรับปรุงพันธุ์ แบบผสมกลับ (marker-
assisted backcrossing) ท าให้ไดข้า้วที่มกีลิ่นหอม
คล้ายขา้ว Basmati 370 (Yi et al., 2009) และการ
ปรบัปรุงพันธุ์ข ้าว II-32B ให้มีกลิ่นหอม โดยใช้
เครือ่งหมายโมเลกลุ badh2-E7 ชว่ยในการคดัเลือก
ร่วมในการปรบัปรุงพนัธุ์แบบผสมกลบั โดยมขีา้ว
หอมพนัธุ์ Yixiang B เป็นสายพนัธุ์ให้ยีนความหอม 

จนไดข้า้วสายพนัธุ์คล้าย II-32B ที่มกีลิ่นหอม (Jin 
et al., 2010)  

นอกจากความส าเร็จในการปรบัปรุงพนัธุ์
ขา้วใหม้คีวามหอม โดยใชเ้ครื่องหมายโมเลกุลช่วย
ในการคดัเลอืกในต่างประเทศแลว้ ในประเทศไทยก็
ประสบความส าเร็จในการปรบัปรุงพันธุ์ข ้าวให้มี
กลิ่นหอม โดยใช้เครื่องหมายโมเลกุลช่วยในการ
คดัเลือก เช่น การปรบัปรุงสายพนัธุ์ขา้ว IR57514 
PMI-5-B-1-2 ใหม้กีลิน่หอมและมคีณุภาพการหุงต้ม
คลา้ยขา้วหอมมะล ิIR57514 PMI-5-B-1-2 เป็นสาย
พนัธุ์ขา้วทีใ่หผ้ลผลติสงู ปรบัตวัไดด้ใีนเขตพื้นที่ลุ่ม
อาศยัน ้าฝน บรเิวณแมน่ ้าโขง สามารถทนต่อสภาพ
แห้งแล้ง และน ้ าท่วมฉับพลนัได้ (Jearakongman 
et al., 1995; Ouk et al., 2006; Romyen et al., 
1998) การปรบัปรุงพนัธุ์สายพันธุ์ขา้ว IR57514 นี้
ใช้ขา้วสายพนัธุ์ KD571-77 ซึ่งเป็นข้าวสายพันธุ์
คล้ายขา้วขาวดอกมะลิ 105 ที่ผนวกยีนทนน ้าท่วม
ฉับพลนั เป็นสายพันธุ์ให้ลกัษณะความหอม และ
คณุภาพการหุงตม้คลา้ยขา้วหอมมะล ิปรบัปรุงพนัธุ์
แบบผสมกลบัและใชเ้ครือ่งหมายโมเลกลุช่วยในการ
คัดเลือก ในแต่ล ะรุ่นของการผสมกลับจะใช้
เครื่องหมายโมเลกุล Aromarker คดัเลือกลกัษณะ
ความหอมของยนี badh2 จนไดป้ระชากร BC3F3 ที่
มกีลิน่หอมคลา้ยขา้วหอมมะล ิจ านวน 12 สายพนัธุ์ 
(Kate-ngam et al., 2011) และการปรบัปรุงพนัธุ์
ขา้วให้มีลกัษณะทนน ้ าท่วม และมคีุณภาพการหุง
ต้มดี โดยผสมระหว่างข้าวสายพันธุ์  IR57514 
กับข้าวขาวดอกมะลิ 105 และใช้เครื่องหมาย
โมเลกุล Aromarker ช่วยในการคดัเลือกยีน badh2 
โดยใช้วิธีการปรับปรุงพันธุ์แบบ single seed 
descent ได้พนัธุ์ข ้าวในกลุ่ม (ideotype, ID) ID1 
และ ID2 ที่มลีกัษณะความหอมคล้ายขา้วหอมมะล ิ
(Jantaboon et al., 2011) เป็นตน้  

จากตวัอย่างความส าเรจ็ขา้งต้น แสดงให้
เหน็ถงึประสทิธภิาพของการใชเ้ครื่องหมายโมเลกุล
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Table 4 List of DNA markers developed from Badh2 gene 

Name Location Primers (5 to 3) 
Expected fragment size in 

fragrant/non-fragrant rice (bp) 
Reference 

badh2-E2 7 bp deletion in exon 2 
F-CCTCTGCTTCTGCCTCTGAT 

R-GATTGCGCGGAGGTACTTG 
200/207 Shi et al., 2008 

FMbadh2-E4-5 803 bp deletion between exons 4 and 5 
F-TGCTGGATGCTTTGAGTA 

R-GTTTAGCACACCTGAAGGAAGACCA 
321/1123 Shao et al., 2011 

badh2-E7 8 bp deletion in exon 7 
F- GGTTGCATTTACTGGGAGTT 

R-CAGTGAAACAGGCTGTCAAG 
260/268 Shi et al., 2008 

BADEX7-1 8 bp deletion in exon 7 
F-TTGTTTGGAGCTTGCTGATG 
R-TTTTTCCACCAAGTTCCAGTG  

481/489 Sakthivel et al., 2009 

BADEX7-2 8 bp deletion in exon 7 
F-TGCTCCTTTGTCATCACACC  
R-TTCCACCAAGTTCCAGTGAA 

391/399 Sakthivel et al., 2009 

BADEX7-3 8 bp deletion in exon 7 
F-AGGACTTGTTTGGAGCTTGC  
R-AACCATAGGAGCAGCTGAAG 

265/273 Sakthivel et al., 2009 

BADEX7-4 8 bp deletion in exon 7 
F-TGCTCCTTTGTCATCACACC  
R-TGGAAACAAACCTTAACCATAGG 

187/195 Sakthivel et al., 2009 

BADEX7-5 8 bp deletion in exon 7 
F-TGTTTTCTGTTAGGTTGCATT  
R-ATCCACAGAAATTTGGAAAC 

95/103 Sakthivel et al., 2009 
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Table 4 Continued. 

Name Location Primers (5 to 3) 
Expected fragment size in 

fragrant/non-fragrant rice (bp) 
Reference 

BADEX7-6 8 bp deletion in exon 7 
F-GGTTGCATTTACTGGGAGTTATG  

R-AACCATAGGAGCAGCTGAAG 
56/64 Sakthivel et al., 2009 

Aromarker 8 bp deletion in exon 7 
F-TGCTCCTTTGTCATCACACC 

R-TTTCCACCAAGTTCCAGTGA 
392/400 Riabroy, 2012 

nksbad2 8 bp deletion in exon 7 
F-GGTTGCATTTACTGGGAGTTATG 

R-TCCACAGAAATTTGGAAACAAAC 
82/90 Amarawathi et al., 2008 

Allele specific 
amplification (ASA) 

8 bp deletion in exon 7 

External sense primer (ESP) 
TTGTTTGGAGCTTGCTGATG 

Internal fragrant antisense primer (IFAP) 
CATAGGAGCAGCTGAAATATATACC 

Internal non-fragrant sense primer (INSP) 
CTGGTAAAAAGATTATGGCTTCA 

External antisense primer (EAP) 
AGTGCTTTACAAAGTCCCGC 

 
580, 257/ 

 

580, 355 

Bradbury et al., 2005b 
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Table 5 Example of marker- assisted selection for aroma in rice breeding program. 
Referance Crossing Donor of fragrance Marker Type of marker 

Suriya-arunroj, 2005 KDML105 x FL530 KDML105 10L03_FW SSR 

 KDML105 x FL496    

Toojinda et al., 2005 KDML105 X FR13A KDML105 Aromarker  INDEL 

 KDML105 X IR1188     

 KDML105 X Abhaya     

 KDML105 X IR68835     

Siangliw et al., 2007 KDML105 X IR68586-F
2
-CA-31 

KDML105 X IR68586-F
2
-CA-54 

KDML105 X IR68586-F
2
-CA-143 

KDML105 BADH INDEL 

Theeraamphon, 2008 RD6 X P 0489 RD6 BADH INDEL 

Jairin et al., 2009 KDML105 X Rathu Heenati KDML105 BO3_127.8 SSR 

Yi et al., 2009 Manawthukha X Basmati370 Basmati370 Aromarker INDEL 

Jin et al., 2010 II-32B X Yixiang B Yixiang badh2-E7,  badh2-E2 Functional markers 

Wongsaprom, 2010 RD6 X Jao Hom Nin  RD6 BADH INDEL 

Rajpurohit et al., 2011 Type 3 Basmati X PR106-P2 Type 3 Basmati RM42 SSR 

Jantaboon et al., 2011 KDML105 X IR57514 KDML105 Aromarker INDEL 

Kate-ngam et al., 2011 IR57514 X KD571-77 KD571-77 Aromarker INDEL 

Kiani, 2011 Neda X Sang tarom Sang tarom ASA Functional markers 

Salgotra et al., 2011 IRS544-1-2 X IRBB55 IRS 544-1-2 RM515 SSR 



 110   Thai J. Genet. 2013, 6(2) : 93-114                                             กมลวรรณ เรยีบรอ้ย และคณะ 

มาใช้เป็นเครื่องมือช่วยในการคัดเลือก ในการ
ปรบัปรุงพันธุ์ข ้าวให้มีกลิ่นหอม ซึ่งวธิีการมีความ
แม่นย าสูง สามารถลดระยะเวลาในการปรับปรุง
พนัธุ์ใหส้ ัน้ลง อกีทัง้ยงัเป็นวธิกีารปรบัปรงุพนัธุ์แบบ
มาตรฐานซึ่งผู้บริโภคให้การยอมรบัมากกว่าการ
เพิ่มความหอมในข้าวโดยการดดัแปลงพันธุกรรม 
ดังนั ้นการใช้เครื่องหมายโมเลกุลช่วย ในการ
คดัเลือกจึงเป็นวิธีการที่เหมาะสมในการปรบัปรุง
พนัธุ์ขา้วไมห่อมใหเ้ป็นขา้วหอมในปจัจุบนั  
 
สรปุ 

ความหอมของขา้วเกิดจากสาร 2-acetyl-
1-pyrroline ( 2 AP)  ซึ่ ง ถู ก สั ง เ ค ร า ะ ห์ ใ น วิ ถ ี
polyamine โดยมกีรดอะมโิน proline เป็นสารตัง้ต้น 
และถูกควบคมุดว้ยยนีดอ้ย badh2 ซึ่งมตี าแหน่งอยู่
บนโครโมโซมคู่ที่ 8 ในสภาพปกติยีนเด่น Badh2 
จะสร้างเอ็นไซม์ BADH ซึ่งท าหน้าที่เปลี่ยนสาร 
GABald เป็นสาร GABA แต่ถ้ายีนดงักล่าวเกดิการ
กลายพันธุ์ เ ป็นยีนด้อย badh2 ท าให้ เอนไซม ์
BADH ที่สรา้งขึ้นไม่สมบูรณ์ ดงันัน้ ขา้วจึงเปลี่ยน
สาร GABald ไปเป็นสาร 2AP ท าให้ขา้วมกีลิ่นหอม 
จากองค์ความรู้ดงักล่าวน ามาซึ่งแนวทางในการ
ปรับปรุงพัน ธุ์ ข ้า วให้มีกลิ่นหอม โดยการใช้
เทคโนโลยี RNAi เพื่อยบัยัง้การแสดงออกของยีน 
Badh2 และการปรบัปรุงพันธุ์โดยใช้เครื่องหมาย
โมเลกุลที่มีค วามจ า เพาะกับยีน  badh2 ช่วย
คัดเลือก นอกจากนี้ เครื่องหมายโมเลกุลที่มี
ความจ าเพาะกบัยีนความหอมสามารถน ามาใช้
ตรวจสอบเอกลักษณ์ของพันธุ์ข ้าวหอมมะลิ เพื่อ
ประโยชน์ในการส่งออกข้าวเชงิพาณิชย์ และใชใ้น
การสบืค้นหายีนความหอมในข้าวพื้นเมืองเพื่อใช้
เป็นแหล่งพนัธุกรรมในการปรบัปรุงพนัธุ์ต่อไปใน
อนาคต 
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