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บทคัดย่อ 

ข้าวปลูกเอเชีย (Oryza sativa L.) จ าแนกออกเป็น
ชนิดย่อยอินดิกาและจาปอนิกา ในการปรับปรุงพันธุกรรม
ข้าวโดยวิธีการผสมพันธุ์ นักปรับปรุงพันธุ์ต้องทราบถึง
ชนิดย่อยของเชื้อพันธุ์ข้าวที่ใช้ในการผสมพันธุ์การวิจัยนี้
มีวัตถุประสงค์เพื่อประยุกต์ใช้เทคนิคการวิเคราะห์ดีเอ็นเอ
เครื่องหมาย InDel markers เพื่อจ าแนกเชื้อพันธุ์ข้าว
จ านวน  96 สายพันธุ์ และวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทาง
พันธุกรรมหรือโครงสร้างทางพันธุกรรมของประชากรโดย
ใช้โปรแกรม  STRUCTURE พบว่า ข้อมูลของเครื่องหมาย 
ดีเอ็นเอหรือ InDel fingerprint สามารถใช้ในการจ าแนก
พันธุ์ข้าวได้ในระดับชนิดย่อยได้โดยเปรียบเทียบกับพันธุ์
ข้าวอ้างอิง และผลจากการวิเคราะห์ข้อมูล InDel fingerprint 
โดยโปรแกรม  STRUCTURE เพื่อวิเคราะห์หาจ านวน
ประชากรย่อยที่เหมาะสมที่สุด (K) ของกลุ่มตัวอย่างข้าว
ที่ใช้ทดลอง พบว่าสายพันธุ์ข้าวที่ใช้ในการทดลองแบ่ง
ออกเป็น 3 ประชากรย่อย (K=3) คือ สายพันธุ์กลุ่มอินดิกา 
กลุ่มจาปอนิกา และกลุ่มลูกผสมระหว่างสองชนิดย่อย  
 
ABSTRACT 
 Asian cultivated rice (Oryza sativa L.) has 
been classified into indica and japonica subspecies. 
In rice breeding program, breeders need to know the 

subspecies (indica or japonica) of the parental lines used. 
In this study, Insertion/deletion (InDel) DNA markers was 
used to determine the indica and japonica subspecies 
of Thai rice germplasm. We analyzed a set of 96 rice 
accessions and STRUCTURE analysis was conducted 
to examine the genetic clusters and relationships of rice 
accessions, within an appropriate number of 
subpopulations (K-value). The results showed that 
InDel fingerprints can effectively determine the indica 
and japonica features of the rice germplasm when 
compared to the reference rice accessions both the 
indica and japonica types. STRUCTURE analysis 
clearly indicated that genetic differentiation of 96 rice 
accessions was assigned into three subpopulations 
(K=3), each subpopulation represented by three 
components, namely indica, japonica and hybrids 
which showed complex genetic constitution with 
combination of both indica and japonica. 
 
ค าส าคัญ: ข้าวปลูกเอเชีย; การจ าแนก; ชนิดย่อย; ดีเอ็นเอ
เคร่ืองหมาย 
Keywords: Asian cultivated rice; identification; 
subspecies; InDel DNA marker 
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บทน า 
ข้าวปลูกเอเชีย (Oryza sativa L.) เป็นธัญพืชชนิด

หนึ่งที่มีความส าคัญส าหรับใช้เป็นอาหารหลักของประชากร 
ประชากรมากกว่าหนึ่งในสามของประชากรโลกบริโภคข้าว
ปลูกเอเชีย โดยเฉพาะประชากรที่อาศัยในทวีปเอเชีย 
(Bellon et al., 1998) ข้าวชนิดนี้มีวิวัฒนาการจากการ
น าข้าวป่ามาเพาะปลูกและคัดเลือกสายพันธุ์โดยมนุษย์ 
แหล่งเพาะปลูกข้าวที่ถือว่าเป็นจุดก าเนิดของการปลูก
ข้าวชนิดนี้อยู่ที่บริเวณตอนกลางลงมาถึงตอนล่างของ
แม่น้ าแยงซี เมื่อประมาณ 8,000 ปีที่ผ่านมา (Zong et 
al., 2007)  ในปัจจุบันมีข้าวปลูกเอเชียประมาณ 150,000 
สายพันธุ์ ซึ่งมีการกระจายพันธุ์อยู่ทั่วโลก (Bellon et al., 
1998; Vaughan et al., 2008)  ผลจากการคัดเลือกพันธุ์
โดยมนุษย์และการคัดสรรตามธรรมชาติในพื้นที่ปลูกข้าว
ที่มีความแตกต่างหลากหลายของระบบนิเวศของแหล่ง
ปลูกข้าว ท าให้ข้าวชนิดนี้แบ่งย่อยออกเป็น 2 ชนิดย่อย 
(subspecies) คือ ชนิดย่อยอินดิกา (indica) และชนิด
ย่อยจาปอนิกา (japonica) (Lu et al., 2009)  โดยทั่วไป
สายพันธุ์ข้าวที่จัดอยู่ในชนิดย่อยอินดิกาปลูกในสภาพ
ภูมิอากาศเขตร้อน (tropical environments) พื้นที่ปลูกมี
ความสูงจากระดับน้ าทะเลไม่มากนัก ในขณะที่ชนิดย่อย
ข้าวจาปอนิกาปลูกในสภาพแวดล้อมของสภาพภูมิอากาศ
เขตอบอุ่น (temperate conditions) พื้นที่ปลูกมีความสูง
จากระดับน้ าทะเลมาก และมีสภาพอากาศเย็น (Xiong et 
al., 2010)  

อย่างไรก็ตามอาจพบว่าข้าวสองชนิดย่อยปลูกใน
บริเวณเดียวกัน ข้าวสายพันธุ์ในกลุ่มอินดิกาปลูกที่ประเทศ
ญี่ปุ่นส าหรับใช้เป็นอาหารสัตว์ ในเขตภูเขาสูง เช่น ภูฐาน 
เนปาล และจังหวัดยูนนานของจีนปลูกข้าวสายพันธุ์อินดิกา
บริเวณที่มีความสูงระดับน้ าทะเลระดับต่ าและปลูกจาปอนิกา
ในพื้นที่ที่มีความสูงจากระดับน้ าทะเลระดับสูง บางแอลลีล
จะพบทั้งจาปอนิกาและอินดิกาในบริเวณแปลงปลูก
เดียวกัน  ผลงานวิจัยได้แสดงให้เห็นว่า ข้าวทั้งสองกลุ่มมี
การถ่ายเทยีนระหว่างกัน ผสมพันธุ์กันได้ แม้ว่าลูกผสมที่
ได้มีความไม่สมบูรณ์พันธุ์อยู่บ้าง คือลูกผสมบางส่วนเป็น
หมันหรือไม่ติดเมล็ด แต่ข้อดีคือ ได้ลูกผสมที่มีลักษณะ
บางลักษณะโดดเด่นกว่าพ่อแม่ (hybrid vigor) ซึ่งนัก
ปรับปรุงพันธุ์ข้าวมีโอกาสเลือกต้นข้าวลูกผสมที่มลัีกษณะ
ตามที่ต้องการได ้(Xiong et al., 2010)  

ผลงานวิจัยที่เกี่ยวข้องกับข้าวปลูกในระดับชนิด
ย่อย สรุปว่า  พันธุ์ข้าวในกลุ่มอินดิกา มีความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมมากกว่าพันธุ์ข้าวในกลุ่มจาปอนิก า 
(Zhang et al.,1992) และข้าวในกลุ่มอินดิกาน่าจะมี
ประวัติศาสตร์การเพาะปลูกยาวนานกว่าและอาณา
บริเวณเพาะปลูกกว้างขวางกว่าข้าวในกลุ่มจาปอนิกา 
สมมติฐานการก าเนิดข้าวปลูกที่จัดอยู่ในกลุ่มอินดิกา คือ 
ข้าวปลูกพันธุ์ต่างๆ ในกลุ่มอินดิกามีวิวัฒนาการจากข้าว
ป่าที่น ามาปลูก และมีวิวัฒนาการเป็นข้าวปลูกในกลุ่ม
จาปอนิกาโดยการปรับตัวให้เหมาะสมกับสภาพแวดล้อม
เฉพาะคือเป็นพื้นที่สูงจากระดับน้ าทะเลและพื้นที่ภูเขา 
(high elevation and latitudes) (Oka and Chang, 1963; 
Chang, 1976) อย่างไรก็ตามพันธุ์ข้าวในกลุ่มอินดิกา 
บางพันธุ์มีความสัมพันธ์ใกล้ชิดกันมากกับพันธุ์ข้าวใน
กลุ่มจาปอนิกา จากการวิเคราะห์โดยวิธี PCA (principal 
component analysis) ซึ่งสะท้อนให้เห็นถึงการถ่ายทอด
ยีนระหว่างสายพันธุ์ข้าวปลูกในกลุ่มอินดิกาและจาปอนิกา
ในระหว่างการเพาะปลูกข้าว (Yang et al., 2012) เช่น ที่
มณฑลต่างๆ ในจีน เกาหลีใต้ ฟิลิปปินส์ อินเดีย เวียดนาม 
และอินโดนีเชีย ที่มีการปลูกพันธุ์ข้าวในกลุ่มอินดิกาและ
จาปอนิกาในบริเวณเดียวกัน และพบบางแอลลีลที่จ าเพาะ
ของข้าวในกลุ่มจาปอนิกาในสายพันธุ์ข้าวในกลุ่มอินดิกา 
แม้ว่าลักษณะรูปพรรณสัณฐานเหมือนพันธุ์ข้าวอินดิกา 
แต่มีแอลลีลจ าเพาะของข้าวพันธุ์จาปอนิกา (Lu et al., 
2009; Lu and Snow, 2005) 

Shen et al. (2004) ได้พัฒนาเครื่องหมายดีเอ็นเอ
ชนิด InDel เพื่อใช้จ าแนกสายพันธุ์ข้าว 2 ชนิดย่อย คือ 
อินดิกา และจาปอนิกา และ Cai et al. (2007)  ได้เสนอ
ว่า ข้าวปลูกเอเชีย  เป็นพืชต้นแบบที่มีความส าคัญส าหรับ
ใช้ศึกษาในระดับจีโนมิกส์ของพืช จุดก าเนิด กระบวนการ
ที่ท าให้เกิดความแตกต่างหลากหลายทางพันธุกรรม และ
ทีมวิจัยนี้ได้วินิจฉัยพันธุ์ข้าวในกลุ่มอินดิกาและจาปอนิกา 
โดยใช้ InDel primer pairs ซึ่งเป็นเครื่องหมายโมเลกุลที่
อาศัยข้อมูลการเกิดการกลายแบบ insertion/deletion 
โดยการเปรียบเทียบล าดับนิวคลีโอไทด์ของจีโนมระหว่าง
พันธุ์ข้าวต้นแบบในกลุ่มอินดิกาคือ พันธุ์ 93-11 และพันธุ์ 
Nipponbare  ซึ่งเป็นพันธุ์ในกลุ่มจาปอนิกา  Lu et al. 
(2009) ได้เสนอแนะว่า เครื่องหมายโมเลกุลแบบ “InDel 
molecular index” ที่พัฒนาขึ้นมานี้ เมื่อน าไปใช้ในการ



ปรีชา ประเทพา และคณะ  Thai J. Genet. 2014, 7(2) : 87–96 89
   

 

ทดลองเพื่อจัดกลุ่มพันธุ์ข้าวว่าอยู่ในกลุ่มอินดิกาหรือ 
จาปอนิกา เป็นเครื่องหมายโมเลกุลที่มีความเที่ยงตรงมาก 
ง่าย สะดวก รวดเร็วและมีประสิทธิภาพ รวมทั้งเครื่องหมาย
โมเลกุลแบบนี้สามารถใช้ประเมินลักษณะอินดิกาและ 
จาปอนิกาในข้าวป่าได้อีกด้วย เครื่องหมายโมเลกุลดังกล่าว
จึงมีประสิทธิภาพส าหรับจ าแนกสายพันธุ์ข้าวระหว่าง
กลุ่มอินดิกาและจาปอนิกา ในโครงการปรับปรุงพันธุ์ข้าว 
ศึกษาการก าเนิด วิวัฒนาการและความหลากหลายทาง
พันธุกรรมของข้าว  
 ในมณฑลยูนนาน มีการปลูกข้าวที่วินิจฉัยว่าเป็น 
ชนิดย่อย อินดิกา หรือ จาปอนิกา  โดยอาศัยประสบการณ์
และองค์ความรู้พื้นถิ่น (indigenous experiences of 
local farmers) คือ 1) สายพันธุ์ข้าวอินดิกา ปลูกในเขต
ภูเขาสูงจากระดับต่ ากว่าน้ าทะเล 1,200 เมตร  2) สายพันธุ์
ข้าวอินดิกาปลูกผสมผสานกับสายพันธุ์ข้าวจาปอนิกา ใน
เขตสูงกว่าระดับน้ าทะเลระหว่าง 1,200-1,600 เมตร และ 
3) สายพันธุ์ข้าวจาปอนิกาปลูกในเขตสูงกว่าระดับน้ าทะเล
มากกว่า 1,600  เมตร ซึ่งข้อมูลดังกล่าวยังไม่มีหลักฐาน
ทางวิทยาศาสตร์มาสนับสนุน เมื่อวิเคราะห์สายพันธุ์ข้าว
ด้วยฐานข้อมูล “InDel molecular index” (Lu et al., 
2009; Cai et al., 2007) เพื่อการวิเคราะห์สายพันธุ์ข้าว 
พบว่าข้าวชื่อเดียวกันที่ปลูกในพื้นที่ที่สูงจากระดับน้ าทะเล
แตกต่างกัน  วิเคราะห์แล้วเป็นข้าวในกลุ่มเดียวกัน (อินดิกา 
หรือ จาปอนิกา)  และสายพันธุ์ข้าวกลุ่มอินดิกาพบกระจาย
ระดับความสูงจากน้ าทะเลแทบทุกระดับความสูง แต่สาย
พันธุ์ข้าวในกลุ่มจาปอนิกาปลูกเฉพาะที่ความสูงจาก
ระดับน้ าทะเลมากกว่า 1,400 เมตร 

การศึกษาพันธุ์ข้าวของประเทศไทย สายพันธุ์
ข้าวที่จัดอยู่ในกลุ่มจาปอนิกา (japonica type)  พบครั้งแรก
ที่จังหวัดเชียงราย เมื่อปีพ.ศ. 2506 โดยนักวิทยาศาสตร์
ชาวญี่ปุ่น คือ ศาสตราจารย์โอกะ และ ศาสตราจารย์จาง 
ที่เข้ามาเก็บเมล็ดข้าวที่ปลูกในบริเวณนั้นและเก็บเมล็ด
ข้าวป่าของภาคเหนือคือจังหวัดเชียงราย ที่มีสถานี
ทดลองข้าวพานตั้งอยู่ และน ากลับไปวิเคราะห์ (Oka and 
Chang, 1963)  พบว่าพันธุ์ข้าวตัวอย่างที่เก็บได้เป็นข้าว
เหนียวที่ปลูกในที่สูง (mountain  region) ถูกจัดอยู่ใน
กลุ่มจาปอนิกา  พันธุ์ข้าวที่ปลูกในเนินเขาเตี้ย (valley) 
และที่ราบลุ่ม จัดอยู่ในกลุ่มอินดิกา (indica type) นักวิจัย
ทั้งสองท่านจึงอนุมานว่า ความแตกต่างของพันธุ์ข้าวเหนียว

ที่มีทั้งสองแบบนี้ น่าจะมีสาเหตุจากการแพร่กระจายของ
ข้าวเหนียวเป็นบริเวณกว้าง มีการปลูกในพื้นที่หรือมี
ถิ่นอาศัยที่แตกต่างกัน ท าให้มีรูปแบบการคัดเลือกสาย
พันธุ์ข้าวไว้แตกต่างกันตามความเหมาะสมของถิ่นที่อยู่
อาศัย 

เชื้อพันธุ์ข้าวที่มีความหลากหลายของรูปพรรณ
สัณฐานและพันธุกรรม ในเบื้องต้นอาจระบุได้ว่าเป็นชนิด
ย่อยใด โดยใช้ข้อมูลระบบนิเวศของข้าวปลูกพันธุ์นั้นๆ 
เป็นเกณฑ์ในการระบุ เช่น ข้าวนาสวนส่วนมากเป็นข้าว
อยู่ในชนิดย่อยอินดิกา ข้าวไร่ที่ปลูกในที่สูงหรือพันธุ์ 
ข้าวไร่ของชนกลุ่มน้อยทางวัฒนธรรมทางภาคเหนือ 
สันนิษฐานว่าจัดอยู่ในชนิดย่อยจาปอนิกา อย่างไรก็ตาม
ยังไม่มีข้อมูลทางวิทยาศาสตร์โดยเฉพาะข้อมูลระดับดี
เอ็นเอ เพื่อใช้ยืนยันชนิดย่อยของพันธุ์ข้าวพื้นบ้าน 
ที่เป็นเชื้อพันธุ์ที่ปลูกจากอดีตถึงปัจจุบัน งานวิจัยนี้มี
วัตถุประสงค์เพื่อประยุกต์ใช้ InDel primer เพื่อใช้จัดกลุ่ม
พันธุ์ข้าวที่ปลูกของไทยกับชนิดย่อย ซึ่งเป็นประโยชน์
ส าหรับนักปรับปรุงพันธุ์ข้าวที่เลือกพันธุ์ข้าวที่อยู่ในชนิด
ย่อยต่างๆ เพื่อใช้ในโครงการปรับปรุงพันธุ์ข้าวตาม
วัตถุประสงค์ที่ต้องการต่อไป 
 

อุปกรณ์และวิธีการ 
การเก็บตัวอย่างเมล็ดพันธุ์ข้าว 

พันธุ์ข้าวที่ใช้ส าหรับวิเคราะห์ดีเอ็นเอ เป็นพันธุ์
ข้าวปลูกที่เป็นข้าวไร่ที่ปลูกทางภาคเหนือโดยชนกลุ่ม
น้อยทางวัฒนธรรม  ข้าวนาสวนของภาคใต้และภาค
ตะวันออกเฉียงเหนือ และข้าวญี่ปุ่นรวมทั้งส้ินจ านวน  96 
สายพันธุ์ (ตัวอย่าง) (Table 1) 
 

การเพาะเมล็ดและการสกัดดีเอ็นเอและการวิเคราะห์
ดีเอ็นเอ 

สุ่มเมล็ดข้าวแต่ละรวงของแต่ละสายพันธุ์หรือ
ตัวอย่าง รวงละ 5 - 10 เมล็ด น าเมล็ดข้าวมาเพาะในจาน
เพาะเชื้อ  5 วัน แล้วย้ายไปปลูกในกระถางดินขนาดเส้น
ผ่านศูนย์กลาง 30 เซนติเมตร เมื่ออายุได้ 1 เดือน จึงสุ่ม
เก็บใบอ่อน จากต้นกล้า  5  ต้น น ามาสกัดดีเอ็นเอโดยใช้
วิธี CTAB (Doyle and Doyle, 1987)  จากนั้นตรวจสอบ
ความแตกต่างของสายพันธุ์ข้าว โดยใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอ 
InDel ที่มีรายงานไพรเมอร์ ที่พบ polymorphism ระหว่าง 
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Table 1 List of rice accessions used for indica and japonica identification based on the InDel molecular 
markers. R2M50, R3M10, R4M13, R5M13, R7M20, L (large band) = indica allele, S (small band) = japonica 
allele; R1M30, L = japonica allele, S = indica allele. 

Acc. 
No.    Variety’s name Origin 

InDel molecular markers 
R2M50 R3M10 R4M13 R5M13 R7M20 R1M30 

1 Hohm Nangnuan Northeastern, Thailand L L L L L S 
2 Hohm Sa-ngiam Northeastern, Thailand L L S L L S 
3 Kham Kok-khao Northeastern, Thailand L L L L L S 
4 Kham Loi Northeastern, Thailand L L L L L S 
5 Kala Northeastern, Thailand L S S L S S 
6 E-Longma Northeastern, Thailand L L L L L S 
7 Man Ped Northeastern, Thailand L L L L L S 
8 Pong Aew Northeastern, Thailand L L L L L S 
9 Dor Matum Northeastern, Thailand L L L L L S 
10 E-Lub Northeastern, Thailand L L S L L S 
11 Sanpathong Northeastern, Thailand L S S L L S 
12 Khao Surat Northeastern, Thailand S S S L S L 
13 Phaya Khao Northeastern, Thailand S L S L S L 
14 Dor Makham Northeastern, Thailand L L L L L S 
15 E-Tia Northeastern, Thailand L L L L L S 
16 Nang Bunma Northeastern, Thailand L L S L L S 
17 Hao Daeng Northeastern, Thailand L L L L L S 
18 Pho Daeng Northeastern, Thailand L L S L L S 
19 Hahng Hi Northeastern, Thailand L L L L L S 
20 Pla Siu Northeastern, Thailand L L L L L S 
21 Pla Kheng Northeastern, Thailand L L S L L S 
22 Non Na Northeastern, Thailand L L L L L S 
23 Khao Dor Northeastern, Thailand L L L L L S 
24 Niew Kordiew Northeastern, Thailand L L L L L S 
25 Niew Mali Northeastern, Thailand L L L L L S 
26 Hohm Phama Northeastern, Thailand L L L L L S 
27 Hohm Hai Northeastern, Thailand L L L L L S 
28 Hohm Thung Northeastern, Thailand L L L L L S 
29 Hohm Samkor Northeastern, Thailand L L L L L S 
30 Ja Lai Northeastern, Thailand S S S L S L 
31 Mae Hang Northeastern, Thailand L L S L L S 
32 Luk Chau Northeastern, Thailand L L L L L S 
33 Niew Daeng Northeastern, Thailand L L L L L S 
34 Lao Taek Northeastern, Thailand L L S L L S 
35 Haung Khao Northeastern, Thailand L L L L L S 
36 Khao Noi Northeastern, Thailand L L L L L S 
37 Set Thi Northeastern, Thailand L L L L L S 
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Table 1 (continued)  

Acc. 
No.    Variety’s name Origin 

InDel molecular markers 
R2M50 R3M10 R4M13 R5M13 R7M20 R1M30 

38 Pin Kaew Central, Thailand L L L L L S 
39 Chao Daeng Northeastern, Thailand L L L L L S 
40 Sang Yod Southern, Thailand L L L L L S 
41 Mali Daeng Northeastern, Thailand L L L L L S 
42 Mali Dam Northeastern, Thailand L L L L L S 
43 E-Longma Northeastern, Thailand L L L L L S 
44 Kam Dong Northeastern, Thailand L L S L L S 
45 Kam1 Northeastern, Thailand L L L L L S 
46 Kam2 Northeastern, Thailand L L L L L S 
47 Kam3 Northeastern, Thailand L L L L L S 
48 Kam4 Northeastern, Thailand L L L L L S 
49 Kam5 Northeastern, Thailand L L L L S S 
50 Dor Kaset Northeastern, Thailand L L L L L S 
51 Todorokiwase Japan S S S S S L 
52 Isenishiki Japan S S S S S L 
53 Usora Japan S S S S S L 
54 Kohaiakumungkoku Japan S S S S S L 
55 Yamadanichiki Japan S S S S S L 
56 Tamakase Japan S S S S S L 
57 Taipe japonica Japan S S S S S L 
58 Yamahikari Japan S S S S S L 
59 Hiyokumochi Japan S S S S S L 
60 Hitomebore Japan S S S S S L 
61 Glutinous Japonica Japan S S S S S L 
62 Hao Na Southern, Thailand L L L L L S 
63 Phaung Thong Southern, Thailand L L L L L S 
64 Chiang Patthalung Southern, Thailand L L L L L S 
65 Leb Nok Southern, Thailand L L L L L S 
66 Chao Lung Southern, Thailand L L L L L S 
67 Nhang Phaya 132 Southern, Thailand L L L L L S 
68 Phaung Rai Southern, Thailand L L L L L S 
69 Hohm Jan Southern, Thailand L L L L L S 
70 Phattalung 60 Southern, Thailand L L L L L S 
71 Khem Thong Southern, Thailand L L L L L S 
72 Leung 152 Southern, Thailand L L L L L S 
73 RD 13 Southern, Thailand L L L L L S 
74 Kaen Jan Southern, Thailand L L L L L S 
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Table 1 (continued)  

Acc. 
No.    Variety’s name Origin 

InDel molecular markers 
R2M50 R3M10 R4M13 R5M13 R7M20 R1M30 

75 Sri Rak Southern, Thailand L L L L L S 

76 Khai Mod Rin Southern, Thailand L L L L L S 

77 Champa Southern, Thailand L L L L L S 
78 Pheuk Nam 43 Southern, Thailand L L L L L S 

79 Khao Ruang Yao Southern, Thailand L L L L L S 

80 Kha Jao Northern, Thailand S S S S S L 
81 Biu Mai Yan Rai Northern, Thailand S S S S S L 

82 Bal Jai Northern, Thailand S S S S S L 

83 Bao Bae Northern, Thailand S S S L S L 

84 Bael Dir Northern, Thailand S S S L S S 

85 Bael Jao Jua Northern, Thailand S S S L S L 

86 Bael Lo Northern, Thailand S S S L S L 
87 Bael Ma Kael Northern, Thailand S S S S S L 

88 Ja Lai Northern, Thailand S S S L S L 

89 Be Ja Northern, Thailand S S S S S L 
90 Be Lia Tia Tao Northern, Thailand S S S L S S 

91 Bao Bud Northern, Thailand S S S L S L 

92 Peon Nun Klok Northern, Thailand S S S L S L 
93 Ling Bao Northern, Thailand L L L L L S 

94 Bael La mi Northern, Thailand S S S S S S 

95 Ja Ngai Northern, Thailand S S S L S L 
96 Siu Northern, Thailand L L L S L S 

 
 
ข้าวกลุ่มอินดิกากับจาปอนิกามาแล้วจาก Cai et al., (2007) 
จ านวน 6 คู่ (Table 2) ปฏิกิริยาลูกโซ่ที่ใชใ้นการทดลอง 
มีปริมาตรรวม 20 ไมโครลิตร ประกอบด้วย 1x buffer, 4 
มิลลิโมลาร ์dNTP, 2 มิลลิโมลาร์ MgCl2, 10 มิลลิโมลาร ์
ของแต่ละ InDel primer, 50 นาโนกรัม ของดีเอ็นเอ และ 
1 ยูนิต ของTaq polymerase (Promega, USA)  ท าปฏิกิริยา
ที่อุณหภูมิดงัต่อไปนี้ 1) ที่อุณหภมูิ 94 องศาเซลเซียส นาน 
5 นาท ีจ านวน 1 รอบ 2) ที่อณุหภูมิ 94 องศาเซลเซียส 
นาน 1 นาที 3) ที่อุณหภูมิ 55 องศาเซลเซียส นาน 2 นาท ี
4) ที่อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส นาน 50 วินาที ท าซ้ าใน
ขั้นตอนที่ 2 ถึง 4 จ านวน 35 รอบ และ 5) ที่อุณหภูม ิ72 
องศาเซลเซียส นาน 7 นาท ีตรวจสอบขนาดดีเอ็นเอของ

ผลผลิตพีซีอาร์ด้วยเทคนิคอะกาโรสเจลอิเล็กโตรโฟรีซีส
เปรียบเทยีบกับแถบดีเอ็นเอมาตรฐาน 100 bp DNA ladder 
(Biolabs, USA) 
 
การจัดกลุ่มสายพันธุ์ข้าวโดยใช้ข้อมูลดีเอ็นเอที่
ศึกษาใช้โปรแกรม STRUCTURE  

ข้อมูลที่ได้จากการวิเคราะห์จีโนไทป์ของข้าวแต่
ละสายพันธุ์ (ตัวอย่าง) ที่แสดงโดยเครื่องหมายดีเอ็นเอทั้ง 
6 ต าแหน่ง น ามาวิเคราะห์ข้อมูลเพื่อแยกกลุ่มประชากร
ข้าวโดยใช้โปรแกรมคอมพิวเตอร์  STRUCTURE 2.2 
(Pritchard et al., 2000)  โดยใชก้ลุ่มข้าวอ้างอิง 2 กลุ่ม คือ 
ข้าวญี่ปุ่น เป็นกลุ่มข้าวจาปอนิกา และใช้ข้าวพันธุ์พื้นบ้าน 
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Table 2 Six insertion/deletion (InDel) molecular markers used for indica and japonica identification according 
to Shen et al. (2004). 

InDel marker name DNA sequence of forward primer 
(5 -->3 ) 

DNA sequence of reverse primer 
(5 -->3 ) 

R1M30 
R2M50 
R3M10 
R4M13 
R5M13 
R7M20 

AAGGGGCCCTAATTTATCTAG 
CCTGAAGGAAATGATAGCAATAG 
CCGAGTACCATTGCTTTC 
TACACGGTAGACATCCAACA 
GAGAAAGAGTGGAAGGAG 
GTTTTGTGCATTCCTTTAC 

TGTTTACTTTGTTCTTGGACTG 
GTTTTGTATGCTCTTCACTTGTC 
CTGCCATAGTTACTGCTCTGTT 
ATGATTTAACCGTAGATTGG 
AGTATCGTCAGGAGGGTC 
TTTATGACATTTTGACCG 

 
 
ของไทยเป็นข้าวในกลุ่มอินดิกา คือ สังข์หยด มะลิแดง เจ้า
แดง ปิ่นแก้วและเหนียวแดง  โดยก าหนดเงื่อนไขในการ
วิเคราะห์ข้อมูล (running parameters) ดังนี้ ก าหนดค่า
จ านวนประชากร (K) ตั้งแต่ 2–5 แต่ละประชากร K 
โปรแกรมจะวิเคราะห์ซ้ าจ านวน 5 ครั้ง (5 replications) 
ก าหนดค่าเร่ิมต้น burn-in 50,000 รอบ ตามด้วย 500,00 
iterations ใช้โมเดลแบบ admixture และความสัมพันธ์ของ
ความถี่แอลลีลระหว่างประชากร (correlated allele 
frequencies between populations) ซึ่งผลลัพธ์ที่คาดหวัง
ว่าจ านวนประชากรที่น่าจะเป็นจริงตามทฤษฎีของการ
วิเคราะห์จะแสดงให้เห็นโดยรูปแบบของฮิสโตแกรม ซึ่ง
จ านวนประชากรที่คาดว่าจะเป็นจริงตามทฤษฎีจะให้ค่า 
DeltaK สูงสุด ที่ค านวณโดยโปรแกรม Structure Harvester 
(http://taylor0. biology.ucla.edu/structureHarvester) 
 
ผลการทดลองและวิจารณ์ 
การจ าแนกเชื้อพันธุ์ข้าวที่ใช้ศึกษาโดยใช้ดีเอ็นเอ
เคร่ืองหมายแบบ InDel markers 
 การใช้ดีเอ็นเอเครื่องหมายแบบ InDel markers 
เพื่อใช้จ าแนกเชื้อพันธุ์ข้าวไทยโดยใช ้เครื่องหมายดีเอ็นเอ
จ านวน 6 คู่ไพรเมอร์ คือ R1M30 R2M50 R3M10 
R4M13 R5M13 และ R7M20 ผลจากการวิเคราะห์ผลผลิต
ดีเอ็นเอจากปฏิกิริยาลูกโซ่ โดยใช้เทคนิคอะกาโรสเจล 
อิเล็คโตร-ฟอริซิส  ดีเอ็นเอของตัวอย่างข้าวแต่ละตัวอย่าง
ที่ใช้วิเคราะห์จะแสดงผลเป็นแถบขนาดเล็ก (small = S) 
หรือ แถบขนาดใหญ่ (large = L) ในแต่ละต าแหน่งของ
เคร่ืองหมายดีเอ็นเอ (Figure 1)  จากตัวอย่างข้าวที่ใช้
วิเคราะห์จ านวน 96 ตัวอย่าง ผลการวิเคราะห์พบว่า 

พันธุกรรมข้าวปลูกของไทยของภาคกลาง และภาคใต้ มี
รูปแบบของเครื่องหมายดีเอ็นเอจัดอยู่ในกลุ่มอินดิกา เมื่อ
เปรียบเทียบกับเครื่องหมายดีเอ็นเอของข้าวญี่ปุ่นที่ใช้เป็น
ตัวอย่างอ้างอิงที่อยู่ ในกลุ่มจาปอนิกา รูปแบบของ
เครื่องหมายดีเอ็นเอทั้ง 6 ต าแหน่ง (DNA marker profile) 
ของพันธุ์ข้าวอ้างอิงในกลุ่มอินดิกา (สังข์หยด มะลิแดง 
เจ้าแดง ปิ่นแก้วและเหนียวแดง) และพันธุ์ข้าวอ้างอิงที่
แหล่งก าเนิดในญี่ปุ่น พันธุ์ข้าวไร่ที่ปลูกในภาคเหนือมี
แนวโน้มการมีเครื่องหมายดีเอ็นเออยู่ในกลุ่มจาปอนิกา 
ยกเว้นบางพันธุ์ที่มีเคร่ืองหมายดีเอ็นเออยู่ในกลุ่มอินดิกา 
เช่น เบลเด้อ เบลลามี ซิว ลิงเบ้า แสดงให้เห็นว่า ข้าวไร่
ทางภาคเหนือมีความหลากหลายทางพันธุกรรมคือ มีพันธุ์
ข้าวที่มีพันธุกรรมแบบอินดิกาและพันธุ์ที่มีพันธุกรรมแบบ
จาปอนิกา แตกต่างจากข้าวปลูกของภาคอื่นๆ ของไทยที่มี
เฉพาะพันธุ์ข้าวในกลุ่มอินดิกา (Table 1 และ  Figure 1–2) 
ผลการศึกษานี้สอดคล้องกับข้าวไร่ของไทยที่ปลูกทาง
ภาคเหนือมีทั้งพันธุ์ที่จัดอยู่ในกลุ่มอินดิกา และสายพันธุ์ที่
ถูกจัดในกลุ่มจาปอนิกาที่ใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอแบบอื่น 
(Prathepha, 2008) ปัจจุบันไม่พบที่ภูมิภาคอื่นของไทย
นอกจากภาคเหนือเท่านั้น 

InDel primer ที่เลือกใช้จากผลการทดลองของ 
Lu et al. (2009) ที่แสดงถึงประสิทธิภาพในการจัดจ าแนก
ข้าวสองชนิดย่อย สรุปได้ว่า InDel primer ทั้ง 6 primers มี
ประสิทธิภาพ สามารถแยกตัวอย่างข้าวในกลุ่มต่างๆ เมื่อ
เปรียบเทียบกับตวัอย่างข้าวอ้างอิง แม้ว่าจะใช้เพียงไพรเมอร ์
ชนิดเดียว ซึ่งประสิทธิภาพของการใช้เคร่ืองหมายโมเลกุล
ดีเอ็นเอเหล่านี้สอดคล้องกับผลการทดลองกับรายงาน
ก่อนหน้า (Lu et al., 2009; Xu et al., 2012; Liu et al. 2012)  

http://taylor0/
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Figure 1 Agarose gel electrophoresis of polymerase chain reaction (PCR) products of insertion/deletion 
(InDel) primer pair R2M50 (upper) and R5M13 (lower). Lanes 1–18 correspond to KDML105, Hohm 
Nangnuan, Hohm Sa-ngiam, Kham Kok Khao, Set Thi, Pin Keaw, Jao Daeng, Sang Yod, Mali Daeng, 
Todorokiwase, Esenishiki, Usora, Glutinous japonica rice, Hao Na, Phuag Thong, Bao Bud, Pun Neon Kok, 
and  Ling Bao, respectively. M is DNA molecular marker (100 bp ladder). 
 

 

Figure 2 Genetic relationships among 96 rice accessions as indicated in the bar plots based on 
STRUCTURE analyses. The optimal subpopulation was K=3 as shown in red-, green- and blue- colored 
segments. The red-colored segment represented the japonica rice, the blue-colored segment represented the 
indica rice, the green-colored segment represented the group with combined genetic components from both 
indica and japonica. Each individual is represented by a single vertical line (bar) assigned into the three 
colored-segment and each number corresponds to their name shown in Table 1. 
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การประยุกต์ใช้โปรแกรม STRUCTURE จัดกลุ่มข้าว
อินดิกาและจาปอนิกา 

การวิเคราะห์การจัดกลุ่มตัวอย่างข้าวปลูกของ
ไทยโดยใช้โปรแกรม STRUCTURE พบว่าตัวอย่างข้าว
ทั้งหมด ที่วิ เคราะห์แบ่งออกเป็นสามกลุ่ม  คือ มี  3 
ประชากรย่อย (K = 3) ซึ่งจ านวนประชากรย่อย K = 3 นี้
มีค่า DeltaK สูงสุด จากฮิสโตแกรมพบว่าสายพันธุ์ข้าวที่
ใช้วิเคราะห์ครั้งนี้เป็นไปตามธรรมชาติของพันธุ์ข้าวคือ 
ประชากรย่อยที่หนึ่งประกอบตัวอย่างพันธุ์ข้าวในกลุ่ม
อินดิกา ประชากรย่อยที่สองประกอบด้วยตัวอย่างพันธุ์
ข้าวที่อยู่ในกลุ่มจาปอนิกา และประชากรที่สามประกอบด้วย
พันธุ์ข้าวที่มีพันธุกรรมแบบผสมทั้งอินดิกาและจาปอนิกา  
(Figure 2) ผลจากการวิเคราะห์สายพันธุ์ข้าวในการ
ทดลองครั้งนี้พบว่าสายพันธุ์ข้าวตัวอย่างเมื่อเปรียบเทียบ
กับข้าวกลุ่มอ้างอิงที่เป็นสายพันธุ์จาปอนิกาและอินดิกา 
พบว่าข้าวตัวอย่างแต่ละสายพันธุ์แสดงความเป็นข้าวใน
กลุ่มอินดิกาหรือจาปอนิกา เทคนิคการวิเคราะห์โมเลกุล 
ดีเอ็นเอที่ใช้ในการทดลองนี้  มีประสิทธิภาพ สามารถ
วินิจฉัยหรือจ าแนกสายพันธุ์ข้าวระดับชนิดย่อยได้ ดังนั้น
เชื้อพันธุ์ข้าวที่ต้องการใช้ในโครงการปรับปรุงพันธุ์เพื่อให้
บรรลุเป้าหมายตามวัตถุประสงค์ กล่าวคือ ต้องการปรับปรุง
พันธุ์ข้าวโดยวิธีการผสมพันธุ์ โดยใช้พ่อแม่พันธุ์จัดอยู่ใน
ชนิดย่อยเดียวกัน หรือต้องการผสมข้ามระหว่างชนิดย่อย 
มีความจ าเป็นต้องใช้เทคนิคและ InDel primer เหล่านั้น
ใช้ในการวินิจฉัยก่อนเลือกพันธุ์ข้าวใช้การปรับปรุงพันธุ์ 
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