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เครือข่ายการแสดงออกร่วมของยีนในบริเวณท่ีคาดว่าเก่ียวข้องกบัความทน
เคม็บนโครโมโซมท่ี 1 ในข้าว (Oryza sativa L.) 
Gene co-expression network of predicted salt tolerance region on 
chromosome 1 in rice (Oryza sativa L.) 
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บทคดัย่อ 

งานวจิยันี้ศกึษาลกัษณะการทนเคม็โดยใช้
คะแนนประเมินมาตรฐานการทนเค็ม  ในกลุ่ม
ประชากรข้าวที่เกิดจากการแทนที่บางส่วนของ
โครโมโซมด้วยยนีจากโครโมโซมที่ 1 ขนาดต่างๆ 
กนัที่อยู่ระหว่างเครื่องหมายโมเลกุล RM212 และ 
RM5310 การสร้างโครงข่ายการแสดงออกของยนี
ในบรเิวณดงักล่าว จากฐานขอ้มลูไมโครอะเรยพ์บ 9 
ยีนห ลัก  ที่ เ กี่ ย ว ข้อ ง กับ ก า รต อบสนอ ง ต่ อ
ความเครยีดจากความเคม็ 
 

ABSTRACT 
The study of salt tolerant phenotype 

using modified standard evaluation system

 

(SES) was performed in KDML105 
chromosome substitution line population 
generated by the substitution with segments of 
different sizes in chromosomes 1 between 
RM212 and RM5310 markers. Co-expression 
network construction from microarray database 
revealed at least 9 node genes involving in salt 
stress response. 

 
ค าส าคญั: ขา้ว, ภาวะเคม็, ขาวดอกมะล ิ105, 
เครอืขา่ยการแสดงออกร่วมของยนี, เอสอเีอส 
Keywords: rice, salt stress, KDML105, gene 
co-expression network, SES 
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บทน า 
  ภาวะเคม็เป็นปญัหาทีก่่อใหเ้กดิการลดลง
ของผลผลิตพืชทัว่โลก (Zeng et al, 2003) 
โดยเฉพาะการเพาะปลูกข้าวในพื้นที่ดินเค็มทาง
ภาคตะวนัออกเฉียงเหนือของประเทศไทย (Land 
Development Department, 2013) ซึง่นิยมปลูก
ข้าวพันธุ์ขาวดอกมะลิ 105 แต่สายพันธุ์นี้ไม่
สามารถทนต่อภาวะเค็มระดับปานกลางถึงสูงได ้
Siangliw et al. (2007) จงึมโีครงการการพฒันา
ประชากรขา้วเพื่อใชใ้นการศกึษาความทนแลง้ โดย
การย้ายชิ้นส่วนพันธุกรรมของพันธุ์ทนแล้งบน
โครโมโซมที ่1 สู่ฐานพนัธุกรรมของขา้วพนัธุข์าว
ดอกมะลิ105 และเรียกประชากรนี้ ว่ า 
chromosomal segment substitution lines 
(CSSL) (Toojinda et al., 2011) ซึง่ชิน้ส่วนของ
โครโมโซมที ่1 นี้มลีกัษณะทนเคม็รวมอยู่ดว้ย การ
ประเมนิความสามารถทนเคม็ (modified standard 
evaluating score; SES) (IRRI, 1997) ใน
ประชากร CSSL ดงักล่าวซึ่งมชีิ้นพนัธุกรรมของ
พนัธุท์นเคม็ทีแ่ตกต่างกนับรเิวณโครโมโซมที ่1 จะ
ท าให้สามารถระบุชิ้นพันธุกรรมที่เกี่ยวข้องกับ
ความทนเคม็ 
  การตอบสนองต่อความเค็มของพืช 
เกี่ยวข้องกับการท างานของยีนเป็นจ านวนมาก 
(Rabbani et al., 2003) วิธกีารหนึ่งที่จะระบุ
ความสมัพนัธ์ของกลุ่มยีน คือการสร้างเครือข่าย
การแสดงออกร่วมของยนี (gene co-expression 
network; GCN) (Ficklin and Feltus, 2011)  
  การศกึษาในครัง้นี้จะเป็นการระบุบรเิวณ
ยนีบนโครโมโซมที ่1 ทีม่คีวามสมัพนัธต่์อค่า SES 
และสร้าง GCN โดยอาศยัขอ้มูลจากฐานขอ้มูล
การศกึษาไมโครอะเรย์ (microarray) ของขา้วใน

 

ภาวะเครยีดทางกายภาพ จากกลุ่มยนีทีอ่ยู่ระหว่าง
เครื่องหมายโมเลกุล ที่แสดงความเกี่ยวข้องกับ
ลกัษณะการทนเคม็บนโครโมโซมที่ 1 เพื่อเป็น
แนวทางในการค้นหายนีที่มบีทบาทส าคญัต่อการ
ทนเคม็ทีอ่ยู่ในบรเิวณน้ี 
 

อปุกรณ์และวิธีการ 
การศึกษาความสามารถในการทนเค็มของ
ประชากรข้าว CSSL 

เพาะข้า วสายพันธุ์ป ระชากร  CSSL 
จ านวน 29 สายพนัธุ ์(CSSL) ร่วมกบัพนัธุข์าวดอก
มะล1ิ05 (KDML105) และพนัธุ์เปรยีบเทยีบที่มี
ลกัษณะทนเค็ม (DH212 (IR68586-F2-CA-143) 
และ Pokkali) และไม่ทนเคม็ (IR29) ใหภ้าวะเคม็
ตามวธิขีอง Kanjoo et al. (2011) เกบ็ค่าคะแนน
การประเมนิมาตรฐานความทนเคม็ SES (คะแนน 1 
หมายถงึทนเคม็ และคะแนน 9 หมายถึงอ่อนแอ) 
ตามวธิขีอง Gregorio et al. (1997) ทีภ่าวะเคม็ ณ 
ช่วงเวลา 0, 5, 7, 9, 11, 13, 15 และ 23 วนั 
อ อ ก แ บ บ ก า ร ท ด ล อ ง แ บ บ  Completely 
Randomized Design (CRD) จ านวนซ ้า 4 ซ ้า 
วเิคราะหส์ถติดิว้ย Duncan Multiple Range Test 
(DMRT) 

 
การสร้างเครือข่ายการแสดงออกร่วมของยีน 
(GCN) 

สบืค้นขอ้มูลยนีในจโีนมข้าวที่อยู่ระหว่าง
เครื่องหมายโมเลกุล RM212 และ RM5310 บน
โครโมโซมที่ 1 ในฐานข้อมูล Rice Genome 
Annotation Project (Ouyang et al., 2007) สรา้ง 
GCN ดว้ยขัน้ตอนวธิใีน www.ricearray.org โดยใช้
ขอ้มลูไมโครอะเรย ์(Cao et al., 2012) 
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ผลการทดลองและวิจารณ์ 
การศึกษาความสามารถในการทนเค็มของ
ประชากรข้าว CSSL 
 ขา้วพนัธุ์ Pokkali ซึ่งเป็นพนัธุ์มาตรฐาน
ทนเคม็มคี่า SES ต ่าทีส่ดุ ขา้วสายพนัธุ ์CSSL11 มี
ค่า SES ต ่าทีส่ดุและแตกต่างจากประชากรขา้วสาย
พนัธุ ์CSSL อย่างมนีัยส าคญัทางสถติทิีร่ะดบัความ
เชื่อมัน่ 95% สอดคล้องกบัการศกึษาของ Kanjoo 
et al. (2011) ขา้วสายพนัธุ ์CSSL11 มชีิน้ส่วนยนี
ทนเคม็ระหว่างเครื่องหมายโมเลกุล RM1003 ถึง 
RM3362 (Figure 1) ซึ่งเป็นบรเิวณเกอืบทัง้หมด
ของ QTL ทนเคม็บนโครโมโซมที ่1 (Toojinda et 
al., 2011) ข้อมูลนี้สอดคล้องกับการศึกษาของ 
Thomson et al. (2010) ทีพ่บว่าโครโมโซมที ่1 ใน

 

บริเวณดงักล่าวมีความเกี่ยวข้องกบัอตัราการรอด
ชีวิต และปริมาณคลอโรฟิลล์ของใบ จึงคาดว่า
ลกัษณะทนเคม็เกดิจากการท างานของยนีหลายยนี 
ทีม่ตี าแหน่งยนีอยู่ระหว่าง RM1003 ถงึ RM3362 
 
การสร้างเครือข่ายการแสดงออกร่วมของยีน 
(GCN) 
 จ า ก ก า ร ศึ ก ษ า ใ น ฐ า น ข้ อ มู ล  Rice 
Genome Annotation Project พบว่าระหว่าง
เครื่องหมายโมเลกุล RM3285 และ RM3362 มชี่วง
ระยะห่างประมาณ 10 Mbp ประกอบดว้ยยนีจ านวน
1,310 ยีน เมื่อน าไปวิเคราะห์เครือข่ายการ
แสดงออกร่วมของยีนในฐานข้อมูล Rice array 
nucleotide (Figure 2) พบโหนดยนีหลกัจ านวน 9

 

 
Figure 1 Physical maps of node genes (above the line) predicted from GCN based on genes 
between RM3285 and RM3362 markers. A list of markers in the region was shown below the lines 
(A). The corresponding regions of salt tolerant genes in CSSL were indicated with black boxes with 
SES on the right (B). Different letters next to SES value are significantly different between CSS 
lines at 5% level according to Duncan’s multiple 5 range tests).      
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ยนี คอื LOC_Os01g58470, LOC_Os01g59060, 
LOC_Os01g59080, LOC_Os01g64960, LOC_ 
Os01g66980, LOC_Os01g67000, LOC_Os01g 
67120, LOC_Os01g68450, และ LOC_Os01g 
69950 โดยมีโหนดยีน 2 ยีน ที่เกี่ยวข้องกับ
ก ร ะ บ ว น ก า ร สั ง เ ค ร า ะ ห์ ด้ ว ย แ ส ง  คื อ 
LOC_Os01g64960 ซึ่ ง ค ว บ คุ ม ก า ร ส ร้ า ง
chlorophyll A-B binding protein และยีน 
LOC_Os01g59080 ซึ่ งยังไม่ทราบหน้าที่  จาก
ขอ้มูลดงักล่าวจงึมีความเป็นไปได้ว่ายนีในบรเิวณ 
RM1003 ถึง RM3362 นี้เกี่ยวข้องกบัการรกัษา
ประสิทธิภาพในการสงัเคราะห์ด้วยแสงเมื่อข้าว

ไดร้บัภาวะเคม็ ดงัทีไ่ดม้กีารศกึษาว่าขา้วสายพนัธุ์
ทนเค็มมีกระบวนการสังเคราะห์ด้วยแสง  ที่มี
ประสิทธิภาพมากกว่าข้าวสายพันธุ์ไม่ทนเค็ม 
(Moradi et al., 2007) 
 

สรปุผลการทดลอง 
 ขา้วสายพนัธุ ์CSSL11 ทนต่อภาวะเคม็ได้
ดีที่สุดซึ่งมีชิ้นส่วนระหว่างเครื่องหมายโมเลกุล 
RM1003 ถึง RM3362 ขนาด 10 Mbp การ
วเิคราะห ์GCN ของยนีระหว่างเครื่องหมายโมเลกุล
เป้าหมายพบยีนหลักจ านวน 9 ยีน ซึ่งมี 2 ยีน
เกีย่วขอ้งกบักระบวนการสงัเคราะหด์ว้ยแสง 

 

 
 
Figure 2 Gene co-expression network of genes between RM3285 and RM3362 analyzed with 
abiotic stress type and correlation coefficient cut off at 0.95 
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