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ในข้าวหอมพืน้เมืองที่สูง 
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Abstract: Fragrance is one of the most highly valued grain quality traits in rice. The fragrant rice is fetching very 
high price in the world market and the consumers demand is increasing over the world. Highland rice landraces 
has unique characteristics, containing high level of genetic diversity and some populations are fragrant rice. 
Therefore, the purposes of this study were to evaluate the genetic diversity and fragrant allelic variation of 
highland fragrant rice landraces in northern Thailand. Genetic diversity were assessed by using 12 microsatellite 
loci. Sensory test for aroma and headspace - gas chromatography (HS-GC)  for 2-acetyl-1-pyrroline (2AP)  in 
grain were evaluated. Re-sequencing at exon 7 of BADH2 was performed. The result showed that Buer Ner Moo 
contained low level of genetic diversity illustrated by heterozygosity ( h =  0.012)  and average gene diversity 
(HS= 0.015) in spite of high level of genetic differentiation (FST =  0.941). Probably, it is the consequence from 
farmer’s selection and preferences, as well as the genetic drift from the genetic bottleneck which was the 
consequence of farmers’ seed conserving for next season and adaptation to the specific local environment. 
There was BADH2 allelic variation found among the nine Buer Ner Moo populations, while BNM4 had the 
highest 2AP concentration ( 2. 96 ppm)  and illustrated the badh2-E7 deletion on BADH2 gene similar to 
KDML105 and PTT1, the popular fragrant rice in Thailand. The present results suggested that “Buer Ner Moo” 
rice landraces could be potentially introduced as genetic resources for fragrant rice breeding program by pure-
line selection method or improved variety.  The genetic analysis of rice landraces could also be used as a 
decision-making tool in the selection for conservation strategies. 
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ค าน า 
 
ข้าวที่มีกลิน่หอมเป็นกลุม่ข้าวที่ได้รับความนิยม

มากในปัจจุบนั เนื่องจากข้าวหอมเป็นข้าวที่มีคณุภาพใน
การบริโภค มีความนุ่ม มีกลิ่นหอม ท าให้ได้รับความนิยม
และเกิดความต้องการในการบริโภคข้าวหอมที่เพิ่มมากขึน้ 
(รัตนา และคณะ, 2559) จึงเกิดการขยายตวัของตลาดข้าว
หอม แต่มีความสามารถในการผลิตได้ต ่า เนื่องจากมี
ความสามารถในการปรับตวัตอ่สภาพแวดล้อม การทนโรค 
และแมลงต ่า อีกทัง้ยังพบว่าข้าวหอมบางสายพันธุ์ 
สามารถเพาะปลูกได้เพียงฤดูเดียว แต่ในกลุ่มข้าวพันธุ์
พืน้เมืองที่มีลักษณะทางพันธุกรรมที่เป็นเอกลักษณ์ มี
ความสามารถปรับตวัให้เข้ากบัสภาพแวดล้อมท้องถ่ินได้ดี 
มีความหลากหลายทางพนัธุกรรมสงูทัง้ภายในประชากร
และระหวา่งประชากร และยงัพบวา่บางกลุม่ของประชากร
ข้าวพืน้เมืองเป็นกลุม่ข้าวที่มีกลิ่นหอมอีกด้วย ดงันัน้ข้าว
พนัธุ์พืน้เมืองจึงสามารถน ามาใช้เป็นฐานพนัธุกรรมในการ 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

คดัเลือกและปรับปรุงพนัธุ์ได้ หรือน าไปพฒันาให้เป็นสาย
พนัธ์ุข้าวท่ีบริสทุธ์ิได้ในอนาคต 

ส าหรับลักษณะความหอมในข้าวถือเป็น
ลกัษณะพิเศษที่มีความส าคัญทางเศรษฐกิจ ท่ีมีผลต่อ
การบริโภคและเป็นตัวก าหนดราคาข้าว ทัง้ในตลาด
ภายในประเทศและต่างประเทศ (Sakthivel et al., 2009) 
และยังท าให้ ข้าวหอมมีมูลค่าสูงกว่าข้าวทั่วไป โดย
ลกัษณะของกลิ่นหอมในข้าวเกิดจากการผสมผสานของ
สารหอมระเหยหลายชนิด แต่กลิ่นหอมหลกัที่พบในข้าว
หอมเกิดจากสาร 2-acetyl-1-pyrroline (2AP) ที่มีกลิ่น
คล้ายข้าวโพดคั่วหรือกลิ่นใบเตย (Buttery et al., 1982) 
ซึง่จากการศึกษาลกัษณะความหอมพบว่า ลกัษณะความ
หอมถูกควบคมุด้วยยีนด้อย ที่ต าแหน่ง fgr บนโครโมโซม
คู่ที่ 8 (Ahn et al., 1992) เช่นเดียวกันกับการศึกษาของ 
Bradbury et al. (2005) ท่ีพบลักษณะการเกิดการขาด
หายไปของ 8 นิวคลีโอไทด์และการเกิด single nucleotide 
polymorphism (SNPs) 3 ต า แ ห น่ งบ น เอ ก ซ อ น  7 
นอกจากนี ้Amarawathi et al. (2008) ยังพบการเกิดการ

บทคัดย่อ: ความหอมเป็นหนึ่งในลกัษณะคณุภาพเมลด็ที่ท าให้ข้าวหอมมีมลูค่าสงู ในตลาดโลก เนื่องจากมีกลิ่นหอมที่
เป็นเอกลกัษณ์ ในขณะที่ความต้องการบริโภคข้าวหอมก็เพิ่มสงูขึน้ทัว่โลก ข้าวพนัธุ์พืน้เมืองมีลกัษณะทางพนัธุกรรมที่เป็น
เอกลกัษณ์ มีความหลากหลายทางพนัธุกรรมสงู และพบวา่บางประชากรข้าวพืน้เมืองเป็นข้าวที่มีกลิ่นหอม ดงันัน้งานวิจยั
นีจ้ึงมีวตัถปุระสงค์เพื่อประเมินความหลากหลายทางพนัธุกรรมและอลัลีลของยีนที่ควบคมุลกัษณะความหอมในข้าวหอม
พืน้เมืองที่สูงทางภาคเหนือของประเทศไทย โดยประเมินความหลากหลายทางพันธุกรรมด้วยเคร่ืองหมายโมเลกุล 
microsatellite จ านวน 12 ต าแหนง่ และประเมินความหอมในเมลด็ข้าวด้วยวิธีการเบือ้งต้นโดยการดมและประเมินปริมาณ
สาร 2-acetyl-1-pyrroline (2AP) ด้วยวิธี headspace - gas chromatography (HS-GC) รวมทัง้ศึกษาอัลลีลบริเวณเอก
ซอน 7 ของยีน BADH2 จากการศึกษาพบว่าข้าวพนัธุ์ บือเนอม ูมีค่าความหลากหลายภายในประชากรต ่า (HS = 0.015) 
แต่มีค่าความแตกต่างระหว่างประชากรสงู (FST = 0.941) ซึ่งอาจเป็นผลมาจากการคัดเลือกในลกัษณะความหอมและ
รูปร่างเมล็ดของเกษตรกร รวมถึงการเปลี่ยนแปลงความถ่ีของอลัลีล (genetic drift) จากกระบวนการ genetic bottleneck 
ซึ่งเป็นผลมาจากการเก็บเมล็ดพนัธุ์ของเกษตรกรส าหรับปลกูในปีถดัไป และการปรับตวัให้เข้ากับสภาพแวดล้อมท้องถ่ิน 
ความหลากหลายของ BADH2 อลัลีลในกลุม่ประชากรข้าวบือเนอมทูัง้ 9 โดยประชากร ข้าวบือเนอม ู4 มีปริมาณ 2AP สงู
ที่สดุ (2.96 ppm) และมีการขาดหายไปของยีน BADH2 แบบ badh2-E7 ที่คล้ายคลงึกับข้าวพนัธุ์ขาวดอกมะลิ 105 และ
ปทมุธานี 1 ที่เป็นพนัธุ์ข้าวหอมยอดนิยมของประเทศไทย ซึ่งผลที่ได้ชีใ้ห้เห็นว่าข้าวพืน้เมืองพนัธุ์บือเนอมูสามารถใช้เป็น
แหลง่พนัธุกรรมเพ่ือพฒันาและปรับปรุงพนัธ์ุข้าวหอมได้ โดยการปรับปรุงพนัธ์ุให้เป็นสายพนัธ์ุบริสทุธ์ิหรือพฒันาให้เป็น
พนัธุ์สมยัใหม่ นอกจากนีก้ารประเมินความหลากหลายทางพนัธุกรรมข้าวพนัธุ์พืน้เมืองยงัสามารถใช้เป็นตวัตดัสินใจใน
การเลอืกแนวทางในการอนรัุกษ์พนัธุ์ข้าว 
 
ค าส าคัญ: ข้าวหอม  ข้าวพืน้เมืองที่สงู  2-acetyl-1-pyrroline  ยีน BADH2 

วารสารเกษตร 35(1): 23 - 35 (2562) 
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ขาดหายไปแบบไม่ต่อเนื่องของ 5+3 นิวคลีโอไทด์ และ
เกิด SNP 1 ต าแหน่งบนเอกซอน 7 ของยีน badh2 รวมถึง
การเกิดการเพิ่มขึน้ของนิวคลีโอไทด์จ านวน 7 นิวคลีโอ-
ไทด์ บนเอกซอน 8 เป็นต้น ต่อมาพบว่าลักษณะความ
หอมถูกควบคุมด้วยยีน badh2 บนโครโมโซมคู่ที่ 8 และ
ยีน badh1 บนโครโมโซมคู่ที่ 4 ตามล าดับ (Bradbury et 
al., 2005; Chen et al., 2008; Shao et al., 2011) โด ย
การเกิ ดการกลายพั นธุ์ บนยี น  badh2 จะน าไปสู่
กระบวนการการสะสมสาร 2AP ดังนัน้ในงานวิจัยนีจ้ึงมี
วตัถุประสงค์เพื่อศึกษาอัลลีลของยีนที่ควบคุมลักษณะ
ความหอม (BADH2) ในข้าวหอมพืน้เมืองและประเมิน
ความหลากหลายของข้าวหอมพืน้เมืองที่สงูทางภาคเหนือ
ของประเทศไทย เพื่อน าข้าวหอมพืน้เมืองมาใช้เป็นแหล่ง
พนัธุกรรมในด้านการปรับปรุงพนัธุ์ข้าวและสามารถน าไป
พัฒนาให้เป็นสายพันธ์ุข้าวหอมท่ีบริสุทธ์ิได้ในอนาคต 
เพื่อสร้างเอกลกัษณ์และสามารถพฒันาให้เป็นสินค้าสิ่ง
บ่งชีท้างภูมิศาสตร์ต่อไปได้ นอกจากนัน้ยังเป็นข้อมูล
พืน้ฐานเพื่อการพัฒนาพันธุ์ ข้าวหอมชนิดอื่น ๆ เพื่อให้
สอดคล้องกับความต้องการของตลาดและผู้บริโภคที่เพิ่ม
มากขึน้ได้ 
 

อุปกรณ์และวิธีการ 
 

พันธุกรรม 
งานวิจัยนีใ้ช้ข้าวหอมพันธุ์พืน้เมืองที่สูง พันธุ์   

บือเนอมู จ านวน 3 ช่ือพันธุ์  จากเกษตรกร 9 ราย ได้แก่ 
พันธุ์ บื อเนอมู  (BNM1-6) บื อเนอมู โพปร๊ิ  (BNM7-8) 
และบือเนอมูพะโด่ (BNM9) ในพืน้ที่ทางภาคเหนือของ
ประเทศไทย และใช้พนัธุ์เปรียบเทียบจ านวน 5 พนัธุ์ ได้แก่ 
พนัธุ์ ข้าวบือเนอมู มช. (BNM-CMU) เจ้าเปลือกด า (JPD) 
ขาวดอกมะลิ 105 (KDML105) ปทุมธานี 1 (PTT1) และ
สนัป่าตอง 1 (SPT1) ในการศึกษานีจ้ะแบ่งเมล็ดพนัธุ์ข้าว
ออกเป็น 2 สว่น โดยสว่นแรกน าไปประเมินความหอมและ
สว่นที่สองน าไปปลกูเพื่อศกึษาในระดบัโมเลกลุ 

 
การประเมินความหอม (2AP: 2-acetyl-1-pyrroline) 

ประเมินความหอมขัน้ต้นด้วยวิธีการดมกลิ่น
โดยอาสาสมัคร โดยน าเมล็ดข้าวที่แกะเปลือกหุ้ มเมล็ด

ออก จ านวน 1 กรัม ใสใ่นหลอดทดลองขนาด 15 มิลลิลติร 
เติมสารละลายโพแทสเซียมไฮดรอกไซด์ (KOH) 1.7% 
ปริมาณ 10 มิลลิลิตร ปิดหลอดทดลอง และแช่เมล็ดทิง้ไว้
นาน 10 นาที  (ดัดแปลงจากวิ ธีของ งามช่ืน, 2547) 
จากนัน้น ามาทดสอบด้วยการดมกลิ่นโดยใช้ผู้ ทดสอบ
จ านวน 10 คน ดมกลิ่นหอมของข้าวทีละตวัอย่าง โดยทิง้
ช่วงห่าง 10 วินาที บนัทึกข้อมูลที่ได้จากผู้ทดสอบ โดยมี
เกณฑ์การให้คะแนนความหอม (aroma score) ดังนี ้
คะแนน 2 มีกลิ่นหอมขึน้จมูกหรือมีกลิ่นหอมคล้ายกลิ่น
ใบเตย คะแนน 1 มีความหอมน้อยกว่าระดับคะแนน 2 
หรือมีกลิ่นหอมอ่อน ๆ และคะแนน 0 ไม่มีกลิ่นหอม 
หลังจากการประเมินความหอมในขัน้ต้นด้วยการดม 
(sensory test) น า เมล็ ด ข้ าวก ล้ องจ านวน  10 ก รัม 
วิเคราะห์หาปริมาณสาร 2AP ด้วยวิธี headspace - gas 
chromatography ( HS-GC)  ( Wongpornchai et al. , 
2004) ณ  ห้ องปฏิบั ติ การเคมี  คณ ะวิ ทยาศาสต ร์ 
มหาวิทยาลยัเชียงใหม ่

 
การสกัดดีเอ็นเอ และปฏิกิริยาพีซีอาร์ 

เพาะเมล็ดข้าวทัง้ 14 พนัธุ์ในแก้วพลาสติก และ
ย้ายลงปลกูในกระถางพลาสติกขนาดเส้นผ่าศนูย์กลาง 30 
เซนติเมตร กระถางละ 5 ต้น ที่โรงเรือนทดลอง สาขาวิชา
พืชไร่ คณะเกษตรศาสตร์ มหาวิทยาลยัเชียงใหม่ เมื่อต้น
ข้าวอายคุรบ 1 เดือน เก็บตวัอยา่งใบข้าว แบบแยกต้น บด
ตวัอย่างใบข้าวให้ละเอียดโดยใช้ไนโตรเจนเหลวก่อนสกดั
ดีเอ็นเอด้วยวิธี CTAB ที่ดัดแปลงจากวิธีของ Doyle and 
Doyle (1987) และเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอในหลอดทดลอง
ด้วยปฏิกิริยาพีซีอาร์ (polymerase chain reaction: PCR) 
ปริมาตร 10 ไมโครลิตร ประกอบด้วย ดีเอ็นเอต้นแบบ 
(DNA template) ที่ มี ความ เข้ม ข้น  50 นาโนกรัมต่ อ
ไมโครลิตร ปริมาตร 1 ไมโครลิตร, 10X buffer ปริมาตร 1 
ไม โครลิ ต ร, 25 มิ ลลิ โมลของ  MgCI2 ป ริม าตร 0.5 
ไมโครลิตร, 25 มิ ลลิ โมลของ dNTP ป ริมาตร 0.08 
ไมโครลิตร, Forward และ Reverse primer (100 นาโน
กรัมต่อไมโครลิตร) อย่างละ ปริมาตร 0.1 ไมโครลิตร, 5           
ยูนิตต่อไมโครลิตรของ taq-DNA polymerase (Thermo 
Scientific) ปริมาตร 0.05 ไมโครลิตร และน า้กลัน่บริสทุธ์ิ 
(ddH2O) ปริมาตร 8.0 ไมโครลติร 

ความหลากหลายอัลลีลของยีน BADH2 และโมเลกุลไมโครแซทเทลไลท์ 
ในข้าวหอมพืน้เมืองที่สูง 
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การศึกษาล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีนความหอม 
(badh2) 

ศึกษาล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีนความหอม
บริเวณเอกซอน 7 ในตวัอย่างข้าวทัง้ 14 ประชากร ได้แก่
พันธุ์  BNM1-9, BNM-CMU, JPD และใช้ข้าวหอมพันธุ์ 
KDML105, PTT1 และ SPT1 ที่เป็นพนัธุ์ไม่หอม เป็นพนัธุ์
มาตรฐานเปรียบเทียบ (positive และ negative control 
ตามล าดับ) เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอโดยใช้ไพร์เมอร์ที่มี
ความจ าเพาะเจาะจงกับยีนความหอม (Badh2/badh2) 
(ตารางที่  1) โดย เร่ิมป ฏิ กิ ริยาพี ซี อา ร์ในขั น้ตอน 
denaturation ที่อุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส 2 นาที ตาม
ด้วย 40 รอบของ 94 องศาเซลเซียส 45 วินาที, 50 องศา
เซลเซียส 45 วินาที และ 72 องศาเซลเซียส 1 นาที และ
ขัน้ตอน final extension ที่  72 องศาเซลเซียส 5 นาที 
ตรวจสอบผลิตภัณฑ์ด้วยการแยกขนาดของแถบดีเอ็นเอ 
( band)  โ ด ย ใ ช้ เ ท ค นิ ค  1. 5%  agarose gel 
electrophoresis จากนัน้ตรวจสอบขนาดของแถบดีเอ็นเอ
จากการย้ อม สี  MaestroSafeTM Nucleic Acid Stains 
(MAESTROGEN, Taiwan) ภายใต้ เค ร่ือง BLooK LED 
transilluminator (GeneDireX) ก่ อนการส่งผลิตภัณ ฑ์           
พีซีอาร์เพื่อน าไปวิเคราะห์ล าดับนิวคลีโอไทด์ที่บริษัท 
Macrogen ประเทศเกาหล ีและน าผลข้อมลูล าดบั นิวคลี-
โอไทด์ที่ได้มาเปรียบเทียบความเหมือนกับข้อมูลล าดับ           
นิวคลีโอไทด์ของยีน Badh2/badh2 ในข้าวที่มีรายงานไว้
ในฐานข้อมูล GenBank ได้แก่ ข้าวพันธุ์  SuYuNuo เป็น
พนัธุ์ ข้าวหอม และพันธุ์  Nanjing11 เป็นพันธุ์ ข้าวไม่หอม 
(accession numbers EU7703020 แ ล ะ  EU710319.1 
ต ามล าดั บ ) ของ  national center for biotechnology 
information (NCBI) , USA ด้ ว ย โป ร แ ก ร ม  BLAST                
. 

 
 
 
 
 
 
 
 

(https://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi) และโปรแกรม 
MEGA7 (Kumar et al., 2016)  จ า ก นั ้ น วิ เค ร า ะ ห์
ความสัมพันธ์  haplotype network เร่ิมจากการสร้าง
ข้อมูล haplotype ด้วยโปรแกรม DnaSP version 5.10.1 
( Librado and Rozas, 2009)  แ ล ะ ต ร ว จ ส อ บ
ความสมัพันธ์ระหว่าง haplotype โดยใช้วิธีการ median 
joining (MJ)  haplotype network โด ย ใ ช้ โป ร แ ก ร ม 
Network 5.0 (Bandelt et al., 1999) 

 

ประเมินความหลากหลายทางพันธุกรรมข้าวหอม
พันธ์ุพืน้เมือง 

สร้างลายพิมพ์ดีเอ็นเอของข้าว 13 ประชากร 
ได้แก่  พันธุ์พื น้เมือง 9 ประชากร (BNM1-9) และพันธุ์
เปรียบเทียบ 4 ประชากร (BNM-CMU, JPD, KDML105 
และ PTT1) ด้วยเทคนิค microsatellite marker จ านวน 
12 ต าแหน่ง (ตารางที่  2) (www.gramene.org) โดยเร่ิม
ปฏิกิริยาพีซีอาร์ในขัน้ตอน denaturation ที่อุณหภูมิ 94 
องศาเซลเซียส 2 นาที ตามด้วย 40 รอบของ 94 องศา
เซลเซียส 30 วินาที, 50-55 องศาเซลเซียส 30 วินาทีและ 
72 องศาเซลเซียส 30 วินาที และขัน้ตอน final extension 
ที่ 72 องศาเซลเซียส 5 นาที แยกขนาดของแถบดีเอ็นเอ 
(band)  โด ย ใ ช้ เท ค นิ ค  10%  polyacrylamide gel 
electrophoresis ตรวจสอบการเกิดลายพิมพ์ดีเอ็นเอจาก
ก า ร ย้ อ ม สี  MaestroSafeTM Nucleic Acid Stains 
(MAESTROGEN, Taiwan) ภายใต้ เค ร่ือง BLooK LED 
transilluminator (GeneDireX) แล้วบันทึกภาพด้วยกล้อง
ดิจิตอล วิเคราะห์แยกชนิดย่อยของข้าว (subspecies 
type) โดยใช้  organelle markers จ านวน 3 ต าแหน่ ง                 
. 

 
 
 
 
 
 
 
 
 

Table 1. A list of pairs used for sequencing badh2/Badh2 alleles on exon 7 
Primer Sequence (5’-3’) Size of PCR (bp) Reference 

Badh2P5 F: CCTCCGTGTTAATGCAGCTC 
R: CATAGCAAGTGGCATGTACC 

1026 Shao et al. (2011) 

Badh2P6 F: GGTTGGTCTTCCTTCAGGTG 
R: GTCCTTCCTAACTGCCTTCC 

926 

FMbadh2-E7 F: GGTTGCATTTACTGG 
R: CAGTGAAACAGGCTG 

260/268 bp 
(badh2-E7/Badh2) 

Shi et al. (2008) 

F: Forward primer, R: Reverse primer 
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ตามวิธีการของ Okoshi et al. (2015) วิเคราะห์ข้อมูล
ความหลากหลายทางพนัธุกรรม โดยวิเคราะห์โครงสร้าง
ประชากรโดยใช้โปรแกรม STRUCTURE 2.3.4 (Pritchard 
et al., 2000), ความแปรปรวนทางพันธุกรรม (AMOVA) 
และจัดกลุ่มความสัมพันธ์ด้วยวิธี principle coordinate 
analysis (PCA) โดยใช้โปรแกรม GenAlEx version 6.1 
(Peakall and Smouse, 2006) และค านวณค่าระยะห่าง
ระหว่างพันธุกรรม (genetic distance) (Nei, 1973) ด้วย
โปรแกรม FSTAT version 2.9.3 (Goudet, 2001) 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
ผลการศึกษาและวิจารณ์ 

 
ความหอม 

จ า ก ก า รป ร ะ เมิ น ป ริ ม าณ  2-acetyl-1-
pyrroline (2AP) พบวา่ข้าวทัง้ 13 ประชากร ยกเว้นพนัธุ์ 
SPT1 มีระดบัความหอมที่แตกต่างกนัอย่างมีนยัส าคญั
ทางสถิติ (P<0.05) โดยข้าวพนัธุ์  KDML105 มีปริมาณ
ของ 2AP สูงที่สุด รองลงมาได้แก่ BNM-CMU, BNM4 
และ PTT1 ตามล าดบั โดยมีปริมาณ 2AP อยูใ่นช่วง 

Table 2. Sequences of microsatellite markers used in the study 

Primer Chr. Sequence (5'-3') Repeat motify 
Tm. 
(ºC) 

Expected 
size (bp) 

RM84 1 F: TAAGGGTCCACAAGAGT 
(TCT)10 

55 113 

  
R: TTGCAAATGCAGCTAGAGTAC 

 
 

RM318 2 F: GTACGGAAAACATGGTAGGAAG 
(GT)15 

55 134-154 

  
R: TCGAGGGAAGGATCTGGTC 

 
 

RM251 3 F: GAATGGCAATGGCGCTAG 
(CT)29 

55 95-154 

  
R: ATGAGGTTCAAGATTCGATC 

 
 

RM241 4 F: GAGCCAAATAAGATCGCTGA 
(CT)31 

55 100-160 

  
R: TGAAAGCAGCAGATTTAGTG 

 
 

RM122 5 F: GAGTCGATGTAATGTCATCAGTGC 
(GA)7A(GA)2A(GA)11 

55 227 

  
R: GAAGGAGGTATCGCTTTGTTGGAC 

 
 

RM584 6 F: AGAAAGTGGATCAGGAAGGC 
(CT)14 

55 169 

  
R: GATCCTGCAGGTAACCACAC 

 
 

RM11 7 F: TCTCCTCTTCCCCCGATC 
(GA)17 

55 140 

  
R: ATAGCGGGCGAGGCTTAG 

 
 

RM477 8 F: TCTCGCGGTATAGTTTGTGC 
(AATT)5 

55 218-227 

  
R: ACCACTACCAGCCTCTG 

 
 

RM316 9 F: CTAGTTGGGCATACGATGGC 
(GT)8-(TG)9(TTTG)4(TG)4 

55 152-251 

  
R: ACGCTTATATGTTACGTCAAC 

 
 

RM258 10 F: TGCTGTATGTAGCTCGCACC 
(GA)21(GGA)3 

55 148 

  
R: TGGCCTTTAAAGCTGTAGC 

 
 

RM167 11 F: GATCCAGCCTGAGGAACACGT 
(GA)16 

55 128 

  
R: AGTCCGACCACAAGGTGCGTTGTC 

 
 

RM247 12 F: TAGTGCCGATCGATGTAACG 
(CT)16 

55 119-173 
    R: CATATGGTTTTGACAAAGCG    

F: Forward primer, R: Reverse primer 

และ PTT1 ตามล าดับ โดยมีปริมาณ 2AP อยู่ในช่วง      
. 
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 28 

4.48-2.14 ppm ในขณะที่ประชากรอื่น ๆ มีปริมาณของ 
2AP ใน เม ล็ ด ต ่ า  อยู่ ใน ช่ ว ง  0.46 - 2.07 ppm ซึ่ ง
สอดคล้องกบัการประเมินความหอมเบือ้งต้นด้วยการดม 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

(sensory test) (ตารางที่ 3) ที่พบว่าพนัธุ์  KDML105 มี
ความหอมมาก 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Table 3. The nucleotide substitution and in/del positions of badh2, concentration of 2-acetyl-1-pyrroline (2AP) 
by HS-CG technique and sensory test in 9 highland fragrant rice landraces and 4 cultivars rice 

Population 
Nucleotide position Concentration 

of 2AP (ppm) 
Sensory 

test## 3684 4169 4171 4173-4180 4181 4500 4652 4747 
SuYuNuo** insertion G T T 8 deletion T G C T - - - 

KDML105 insertion G T T 8 deletion T G C T 4.48 a 
Strong 

aromatic 

BNM_CMU insertion G T T 8 deletion T G C T 3.28 b 
Moderately 
aromatic 

BNM4 insertion G T T 8 deletion T G C T 2.96 c 
Moderately 
aromatic 

PTT1 insertion G T T 8 deletion T G C T 2.14 d 
Moderately 
aromatic 

BNM1 - A A No deletion C A G C 2.07 de 
Moderately 
aromatic 

BNM8 - A A No deletion C A G C 1.95 ef 
Moderately 
aromatic 

BNM5 - A A No deletion C A G C 1.84 fg 
Moderately 
aromatic 

BNM3 - A A No deletion C A G C 1.74 g Non aromatic 
BNM2 - A A No deletion C A G C 1.57 h Non aromatic 

BNM7 - A A No deletion C A G C 1.57 h 
Moderately 
aromatic 

BNM9 - A A No deletion C A G C 1.43 i 
Moderately 
aromatic 

BNM6 - A A No deletion C A G C 1.43 i 
Moderately 
aromatic 

JPD insertion G A A No deletion C G C T 0.46 j Non aromatic 
SPT1 - A A No deletion C A G C ND - Non aromatic 
Nanjing11** - A A No deletion C A G C - - - 

F-test 
        

* 
 

 LSD0.05         
0.13 

 
 CV (%)         3.63   

# Concentration of 2AP (ppm) by using headspace - gas chromatography (HS-GC) method (Wongpornchai et al., 2004), ## Sensory 
test from 10 testers, * Significant at 5%  level, * * Check varieties from NCBI accession numbers EU770320 and EU710319. 1 
respectively, ND not determined 
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ล าดับนิวคลีโอไทด์ยีน Badh2 และความสัมพันธ์ 
haplotype network 

จากการใช้ไพร์เมอร์ที่ ออกแบบให้จ าเพาะ
เจาะจงกับยีน Badh2 ที่มีการขาดหายไปบริเวณเอกซอน 
7 (FMbadh2-E7) ที่จะให้ผลิตภณัฑ์พีซีอาร์ขนาด 260 คู่
เบส ส าหรับอัลลีลชนิดที่มีการขาดหายไป 8 คู่เบส ที่
บริเวณเอกซอน 7 (badh2-E7) และ 268 คู่เบส ส าหรับอลั
ลีลชนิดที่ไม่มีการขาดหายไป (Badh2) พบว่าข้าวพันธุ์ 
BNM4, BNM-CMU, PTT1 และ KDML105 มี การขาด
หายไปแบบ badh2-E7 ที่เป็นต าแหน่งเดียวกันกับพันธุ์
เป รียบ เที ยบ  SuYuNuo ที่ ได้ จาก  NCBI (accession 
numbers EU770320) (ตารางที่ 3) 

เมื่อน าล าดบันิวคลีโอไทด์ของบริเวณเอกซอน 7 
ที่ได้จากการท าพีซีอาร์ข้างต้นมาหาความสัมพันธ์ด้วย 
haplotype network (ภาพที่ 1) พบว่า สามารถแบ่งข้าวทัง้ 
14 ป ระชาก ร ได้ เป็ น  3 ชนิ ด  โด ย  haplotype ที่  1 
ประกอบด้วยประชากร BNM1, BNM2, BNM3, BNM5, 
BNM6, BNM7, BNM8, BNM9 และ SPT1 โดยจัดเป็ น
ข้าวกลุ่มไม่หอมที่ไม่พบลักษณะการขาดหายไปแบบ 
badh2-E7 haplotype ที่ 2 ประกอบด้วยกลุม่ข้าวหอมที่มี
การขาดหายไปแบบ badh2-E7 ได้แก่ ประชากร BNM4, 
BNM-CMU, KDML105 และ PTT1 และ haplotype ที่  3   
. 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

คือ ประชากร JPD โดยจะพบวา่ประชากร JPD มีลกัษณะ
การเกิด SNPs ที่ต าแหน่งอื่น ๆ คล้ายคลงึกบักลุม่ข้าวที่มี
ยีนความหอม (haplotype ที่ 2) แตไ่มพ่บลกัษณะการขาด
หายไปแบบ badh2-E7 
 
ความหลากหลายทางพันธุกรรมของข้าวหอม
พืน้เมือง 

เมื่อน าดีเอ็นเอของข้าว 13 ประชากร ได้แก่ พนัธุ์
พืน้เมือง 9 ประชากร (BNM1-9) และพนัธุ์เปรียบเทียบ 4 
ประชากร (BNM-CMU, JPD, KDML105 และ PTT1) มา
วิ เคราะห์แยกชนิด (species type) โดยใช้  organelle 
markers จ านวน 3 ต าแหน่ง พบวา่ข้าวทกุพนัธุ์มี species 
type เป็นชนิด indica ทัง้หมด และเมื่อประเมินความ
หลากหลายทางพนัธุกรรมด้วยเทคนิคเคร่ืองหมายโมเลกุล 
microsatellite จ านวน 12 ต าแหน่ ง พบว่าข้าวหอม
พืน้เมืองมีคา่ความหลากหลายทางพนัธุกรรม (h = 0.012) 
และค่าเฉลี่ยความหลากหลายภายในประชากร (HS= 
0.015) ต ่า แตม่ีคา่ความแตกตา่งระหวา่งประชากรสงู (FST 
= 0.941) (ตารางที่ 4) เมื่อวิเคราะห์ความแปรปรวนทาง
โมเลกลุ (AMOVA) ภายในประชากรและระหว่างประชากร
ของข้าวหอมพันธุ์พืน้เมืองที่แบ่งกลุ่มตามช่ือเรียกของ
เกษตรกร พบว่าความแตกต่างที่เกิดขึน้เกิดจากความ            
. 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Figure 1. The haplotype network of BADH2 gene. Letters next to circle correspond to the haplotype name. 
The number on the lines indicates the position of nucleotide substitution polymorphisms. The color 
in the circle corresponds to the rice accessions.  The size of each circle is proportional to the 
number of individuals possessing that haplotype 

ความหลากหลายอัลลีลของยีน BADH2 และโมเลกุลไมโครแซทเทลไลท์ 
ในข้าวหอมพืน้เมืองที่สูง 
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แตกต่างระหว่างพันธุ์  42% และเกิดจากความแตกต่าง
ระหว่างประชากร 54% และเกิดจากความแตกต่าง
ระหวา่งต้นเพียงแค ่4% (ตารางที่ 5) 

ความหลากหลายภายในประชากรที่ต ่า แต่
ความแตกต่างระหว่างประชากรที่สูง ท่ีพบในข้าวหอม
พืน้เมืองที่สงูของข้าว “พนัธุ์บือเนอมู” ในการศึกษาครัง้นี ้
อาจเป็นผลมาจากการคดัเลือกในลกัษณะความหอม และ
ความชอบในลักษณะอื่น ๆ เช่น ลกัษณะรูปร่างเมล็ดที่
แตกต่างกนัของเกษตรกรแต่ละราย รวมถึงความเก่ียวข้อง
ของพันธุ์ ข้าวกับวัฒนธรรมในกลุ่มชาติพันธุ์  (Tu et al., 
2007) และการปรับตวัให้เข้ากบัสภาพแวดล้อมในท้องถ่ิน 
(local adaptation) (Pusadee et al., 2009) โดยผ่านการ
คดัเลือกโดยธรรมชาติ (สภาพภูมิอากาศ โรคและแมลง) 
ผสมผสานกับการคัดเลือกของเกษตรกร (farmers’ 
selection) ท่ีอาจมีผลตอ่การเปลีย่นแปลงทางพนัธุกรรม 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

โดยการคดัเลือกเฉพาะ phenotype ที่ต้องการ ท าให้เกิด
การเปลี่ ยนแปลงความถ่ีของอัลลีล  (genetic drift) 
เนื่องจากกระบวนการ genetic bottleneck ที่ท าให้ความ
แปรปรวนภายในประชากรลดน้อยลง เพิ่มความแตกต่าง
ระหว่างประชากร (Hufbauer and Roderick, 2005) และ
เพิ่ มการเข้าสู่  homogeneity ของข้ าวพันธุ์ พื น้ เมื อง 
เนื่องจากการปลูกและคัดเลือกเก็บบาง genotype เพื่อ
เพาะปลกูในฤดกูาลตอ่ ๆ ไป 
 
โครงสร้างประชากร 

เมื่อวิเคราะห์โครงสร้างทางพันธุกรรม โดยใช้
โปรแกรม STRUCTURE พบว่ากลุ่ม (K = the number of 
distinct genetic groups) ที่ได้จากการประมาณ ad hoc 
statistic ΔK ได้แก่ K = 2 และ K=3 โดยที่ K=2 สามารถ
แบง่กลุม่ตวัอยา่งข้าวทัง้ 13 ประชากรได้เป็น 2 กลุม่  

Table 4. Genetic diversity of 9 highland fragrant rice landraces (BNM1-BNM9) and 4 cultivars rice (BNM-
CMU, JPD, KDML105 and PTT1) based on 12 microsatellite markers and species type based 
on 3 organelle markers 

Varieties Population N n He HS HT FST Species type* 
Buer Ner Moo BNM1 1 5 0    indica 

 
BNM2 1 5 0 

   
indica 

 
BNM3 1 5 0 

   
indica 

 
BNM4 1 5 0 

   
indica 

 
BNM5 1 5 0.027 

   
indica 

 
BNM6 1 5 0.027 

   
indica 

  Total (BNM1-BNM6) 6 30 0.009 0.011 0.169 0.934   
Buer Ner Moo Po Phi  BNM7 1 5 0.027 

   
indica 

Buer Ner Moo Pha Do BNM8 1 5 0 
 

 
 

indica 
Buer Ner Moo Pha Do BNM9 1 5 0.027 

   
indica 

  Total (BNM7-BNM9) 3 15 0.018 0.022 0.152 0.854   
Total Local varieties 9 45 0.012 0.015 0.251 0.941   

Improved varieties (BNM-CMU and JPD) 2 10 0.11 0.138 0.244 0.436 indica 
Commercial varieties (KDML105 and PTT1) 2 10 0 0 0.315 1 indica 

All check varieties  4 20 0.055 0.069 0.33 0.791   
Overall 13 65 0.025 0.031 0.36 0.919   

Number of accessions (N), number of individual (n), gene diversity (He), average gene diversity (Hs), total gene diversity (Ht), and 
genetic differentiation among subpopulations (FST) , *according to Okoshi et al. (2015) 

แบ่งกลุ่มตัวอย่างข้าวทัง้ 13 ประชากรได้เป็น 2 กลุ่ม                
.  
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โดยกลุ่มแรกประกอบด้วย ประชากร BNM4, BNM-
CMU,KDML105, และ PTT1 ซึ่งพบว่าสอดคล้องกลุม่ของ
ข้าวที่มีปริมาณ 2AP สูง (สีเทาอ่อน) และกลุ่มที่สอง 
ประกอบด้วย ประชากร BNM1, BNM2, BNM3, BNM5, 
BNM6, BNM7, BNM8, BNM 9, และ JPD ซึ่งสอดคล้อง
กบักลุ่มข้าวที่มีปริมาณ 2AP ต ่า (สีเทาเข้ม) แต่อย่างไรก็
ตามพบว่าประชากร BNM-CMU และ JPD ยังคงมีความ
แปรปรวนทางพนัธุกรรมของทัง้สองลกัษณะ (admixture) 
(ภาพที่ 2a) 

ส่ วนที่  K=3 แบ่ งกลุ่ มตัวอย่ างข้ าวทั ง้  13 
ประชากรได้เป็น 3 กลุ่ม โดยกลุ่มแรกเป็นกลุ่มประชากร
ข้าวพืน้เมืองที่มีช่ือพนัธุ์บือเนอมู ได้แก่ BNM1-BNM6 (สี
ด า) ส่วนกลุ่มที่ 2 เป็นกลุ่มประชากรข้าวที่มีช่ือพันธุ์บือ
เนอมูโพปร๊ิ ได้แก่  BNM7 และ BNM8, บือเนอมูพะโด ่
ได้แก่ BNM9 และเจ้าเปลือกด า (JPD) (สีเทาอ่อน) และ
กลุ่มที่ 3 เป็นกลุ่มที่ประกอบด้วยประชากร BNM-CMU 
KDML105 และ PTT1 (สีเทาเข้ม) ซึ่ง BNM-CMU มีความ
แปรปรวนทางพนัธุกรรมของทัง้สองลกัษณะ (admixture) 
เนื่องจากเป็นประชากรที่ได้จากการผสมระหว่างพันธุ์ 
BNM และ PTT1 (ภาพที ่2b) 

 
การจัดกลุ่มทางพันธุกรรม (principle component 
analysis) 

จดักลุม่ความคล้ายกนัทางพนัธุกรรม (principle 
component analysis, PCA) ของตวัอย่างข้าวที่ศกึษาโดย
เปรียบเทียบภายในกลุม่ตวัอยา่งข้าวทัง้หมด 13 ประชากร 
(ภาพท่ี 3) สามารถอธิบายความแปรปรวนทางพนัธุกรรม
ที่ เกิ ดขึ น้ ได้  56.28%  แบ่ งกลุ่ม ข้าวทั ง้หมดได้ เป็ น              
2 กลุม่ใหญ่ตามแกน Coor. 1 โดยทางซ้ายของกราฟ 

 
 
 
 
 
 
 
 
 

ประกอบด้วยประชากรข้าวที่มีปริมาณ 2AP สงู จดัให้อยู่
ในกลุ่มของข้าวที่มีกลิ่นหอม (สีเทาอ่อน) ประกอบด้วย 
BNM4, BNM-CMU,  KDML105 แ ล ะ  PTT1 ส่ ว น
ประชากรข้าวที่อยู่ทางขวามือของกราฟประกอบด้วยข้าว
ที่มีปริมาณ 2AP ต ่า จัดให้อยู่ในกลุ่มของข้าวไม่หอม (สี
เทาเข้ม) ประกอบด้วย BNM1-3, BNM5-9 และ JPD แต่
เมื่อพิจารณา Coor.2 ประกอบ พบว่าสามารถแยกข้าว
ออกเพิ่มได้เป็น 3 กลุม่ โดยข้าวที่อยู่ทางขวาบนของกราฟ 
ได้แก่ประชากรข้าวบือเนอมู (BNM 1-6) ส่วนประชากร
ขวาล่าง ได้แก่ประชากรข้าวบือเนอมูโพปร๊ิ (BNM7 และ 
BNM8), บือเนอมพูะโด่ (BNM9) และเจ้าเปลือกด า (JPD) 
และประชากรทางด้านซ้ายของกราฟ ได้แก่ประชากร
ข้าวบื อเนอมู  มช. (BNM-CMU), ขาวดอกมะลิ  105 
(KDML105) และปทมุธานี 1 (PTT1) 

ข้าวหอมพนัธุ์พืน้เมืองที่ศึกษาครัง้นีม้ีโครงสร้าง
ประชากรตามความหอมและช่ือพนัธุ์ที่เกษตรเรียกต่างกนั 
เนื่องจากเกษตรกรในแต่ละท้องถ่ินจะมีการเรียกช่ือพนัธุ์
ข้าวแต่ละพนัธุ์แตกต่างกนั ตามลกัษณะภายนอกที่ตนเอง
คัดเลือก เช่น ตามลกัษณะรูปร่างเมล็ด หรือสีของเมล็ด 
ซึ่งข้าวบือเนอมูที่ศึกษาครัง้นีเ้ป็นข้าวของกลุ่มชาติพันธุ์  
ปกาเกอะญอซึ่งค าว่า โพปร๊ิ แปลว่า เมล็ดเล็ก และค าว่า 
พะโด่ แปลว่า เมล็ดใหญ่ จะเห็นได้ว่า เป็นค าขยายที่ใช้
เรียกลกัษณะของเมล็ด แสดงให้เห็นถึงการคดัเลือกของ
เกษตรกรที่ชอบรูปร่างของเมล็ดข้าวที่แตกต่างกัน รวม
ถึงแม้ในบางครัง้จะเป็นข้าวชนิดเดียวกันหรือมีช่ือพันธุ์
ข้าวที่เหมือนกันแต่อาจจะเป็นคนละพันธุ์กัน ซึ่งช่ือเรียก
อาจจะเรียกตามพืน้ที่ที่อาศัย หรือเรียกตามลักษณะที่
ปรากฏให้เห็น (ฉวีวรรณ, 2543) ผลที่ได้มีความคล้ายคลงึ
กบังานศกึษาของ Ootsuka et al. (2014) ที่ศกึษาความ 

Table 5. Analysis of molecular variance (AMOVA) results for 45 individuals of 9 highland fragrant rice 
landraces populations which divided by the name of species collected from the farmer 

Source df SS MS Variance 
component 

% of the total variance 

Among varieties 1 47.40 47.40 0.89 42 
Among populations 7 81.53 11.65 1.15 54 
Among individuals 36 6.40 0.18 0.09 4 
Total 89 135.33   2.13 100 

 

2 กลุ่มใหญ่ตามแกน Coor. 1 โดยทางซ้ายของกราฟ                            
.  

กับงานศึกษาของ Ootsuka et al. (2014) ที่ศึกษาความ                            
.  

ความหลากหลายอัลลีลของยีน BADH2 และโมเลกุลไมโครแซทเทลไลท์ 
ในข้าวหอมพืน้เมืองที่สูง 
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หลากหลายทางพันธุกรรมของข้าวหอมพันธุ์พืน้เมือง
ญ่ีปุ่ นและการมีอลัลีลใหม่ที่เก่ียวข้องกบัยีนความหอมใน
ภาคเหนือของประเทศญ่ีปุ่ น โดยทดสอบในกลุม่ข้าวหอม
ที่เป็นพันธุ์พืน้เมืองและพันธุ์สมัยใหม่ จ านวน 82 พันธุ์ 
เมื่อจดักลุม่ความคล้ายกนัทางพนัธุกรรม (principle  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
component analysis, PCA) ซึ่งสามารถแบ่งข้าวได้เป็น 3 
กลุ่ม ได้แก่ ข้าวญ่ีปุ่ นพันธุ์พื น้เมืองไม่หอมและพันธุ์
ปรับปรุงสมัยใหม่, ข้าวหอมพืน้เมืองญ่ีปุ่ น และข้าวหอม
พันธุ์ ต่าง ๆ จากหลาย ๆ แหล่งที่มา และยังสามารถ
แบ่งกลุ่มข้าวหอมพื น้เมืองญ่ีปุ่ นออกจากข้ าวพันธุ์

Figure 2. Population assignment using STUCTURE analysis of 9 highland fragrant rice landraces 
populations and 4 cultivars rice with K=2 (a) and K=3 (b) clusters. Each bar representing each 
population consists of 5 individuals 

Figure 3. Principle Component Analysis ( PCA)  of 9 highland fragrant rice landraces population and 4 
cultivars rice based on 12 microsatellite markers.  Different symbols of highland fragrant rice 
landraces represent different group which divided by the name of species collected from the 
farmer and different colors of highland fragrant rice landraces samples represent different 
fragrance group 

เมื่อจัดกลุ่มความคล้ายกันทางพันธุกรรม (principle                            
.  

วารสารเกษตร 35(1): 23 - 35 (2562) 



 

 33 

พืน้เมืองไมห่อมได้อยา่งชดัเจน นอกจากนีย้งัพบวา่ภายใน
ประชากรข้าวหอมพันธุ์พืน้เมืองจ านวน 5 สายพันธุ์  เป็น
พนัธุ์ ข้าวพืน้เมืองไม่หอม ซึ่งมีช่ือเรียกเดียวกันกับพันธุ์ที่
หอม แสดงให้เห็นว่าถึงแม้จะมีช่ือพันธุ์ เดียวกันแต่ก็มี
ลกัษณะของความหอมและยีนความหอมทีแ่ตกตา่งกนั 
 

สรุป 
 

จากการศึกษาในระดับโมเลกุลของประชากร
ข้าวบือเนอมทูัง้ 9 ประชากร พบวา่ข้าวพนัธุ์บือเนอม ูมีค่า
ความหลากหลายภายในประชากรต ่า แต่มีค่าความ
แตกต่างระหว่างประชากรสงู และสามารถแบ่งข้าวได้เป็น 
2 กลุม่ตามลกัษณะอลัลลีของยีนความหอม และยงัพบว่า
ข้าวพันธุ์  บือเนอมู 4 (BNM4) มีปริมาณสารความหอม 
2AP สงู (2.96 ppm) ใกล้เคียงกับข้าวพันธุ์ขาวดอกมะล ิ
105 และยีน Badh2 บริเวณเอกซอน 7 มีอัลลีลแบบ 
badh2-E7 ที่คล้ายคลึงกับข้าวพันธุ์ขาวดอกมะลิ 105 
และปทมุธานี 1 ที่เป็นพนัธุ์ข้าวหอมที่นิยมปลกูในประเทศ
ไทย สามารถน ามาใช้เป็นแหล่งพันธุกรรมส าหรับการ
ปรับปรุงพันธุ์ ข้าวหอม โดยการปรับปรุงพันธุ์ให้เป็นสาย
พันธ์ุบริสุทธ์ิหรือพัฒนาเป็นพันธุ์สมัยใหม่  เพื่อสร้าง
เอกลกัษณ์และสามารถพฒันาให้เป็นสนิค้าเฉพาะถ่ินหรือ
สินค้าที่มีเอกลักษณ์ที่มีสิ่งบ่งชีท้างภูมิศาสตร์ต่อไปได้ 
นอกจากนีก้ารประเมินความหลากหลายทางพันธุกรรม
ข้าวพันธุ์พืน้เมืองยังสามารถใช้เป็นตัวตัดสินใจในการ
เลือกแนวทางในการอนุรักษ์พันธุ์ ข้าวได้ไม่ว่าจะเป็นการ
อนุรักษ์ในถ่ินท่ีอยู่ (in situ) หรือการอนุรักษ์นอกถ่ินท่ีอยู่
อาศยั (ex situ) 
 

กิตตกิรรมประกาศ 
 

ขอขอบคุณ งบประมาณ ในการวิจัย  จาก
ส านักงานกองทุนสนับสนุนการวิจัย  (TRG5780091) 
ส านักงานคณะกรรมการวิจัยแห่ งชาติ  ส านักงาน
พฒันาการวิจยัการเกษตร (องค์การมหาชน) และบณัฑิต
วิทยาลยั มหาวิทยาลยัเชียงใหม่ 

 
 

เอกสารอ้างอิง 
 

งามช่ืน คงเสรี. 2547. คณุภาพข้าวและการตรวจสอบข้าว
หอมมะลิไทย. เอกสารวิชาการ. กรมวิชาการ
เกษตร และ ส านักงานเศรษฐกิจอุตสาหกรรม, 
กรุงเทพฯ. 124 หน้า. 

ฉวีวรรณ วุฒิญาโณ. 2543. ข้าวพืน้เมืองไทย. เอกสาร
วิชาการ. ศูนย์ปฏิบตัิการและเก็บเมล็ดเชือ้พนัธุ์
ข้าวแห่งชาติ  สถาบันวิจัยข้าว กรมวิชาการ
เกษตร, กรุงเทพฯ. 215 หน้า. 

รัตนา ม่วงรัตน์ จารุวรรณ จินดากุล และ วรณัฐ อินปัน-
บตุร. 2559. การสกดัร่วมกบัการกกัเก็บสารหอม 
2-Acetyl-1-Pyrroline จากใบเตยด้วยแป้งข้าว
เจ้าที่ผ่านการเกิดเจลาติไนเซซนัภายใต้สภาวะ
หม้อนึ่งอัดไอเพื่ อใช้เคลือบข้าวขาวพิ จิตร. 
วารสารเกษตร 33(2): 299-310 

Ahn, S.N. , C.N.  Bollich and S.D.  Tanksley. 1992. 
RFLP tagging of a gene for aroma in rice. 
Theoretical and Applied Genetics 84( 7-8) : 
825-828. 

Amarawathi, Y., R. Singh, A.K. Singh, V.P. Singh, T. 
Mohapatra, T.R. Sharma and N. K.  Singh. 
2008.  Mapping of quantitative trait loci for 
basmati quality traits in rice (Oryza sativa 
L.) . Molecular Breeding: New Strategies in 
Plant Improvement 21(1): 49-65. 

Bandelt, H.J., P. Forster and A. Rohl. 1999. Median-
joining networks for inferring intraspecific 
phylogenies.  Molecular Biology and 
Evolution 16: 37-48. 

Bradbury, L.M.T., R.J. Henry, Q. Jin, R.F. Reinke and 
D.L.E.  Waters. 2005.  A perfect marker for 
fragrance genotyping in rice.  Molecular 
Breeding 16(4): 279-283. 

Buttery, R.G., L.C. Ling and B.O. Juliano. 1982. 2-
acetyl-1-pyrroline:  An important aroma 
component of cooked rice.  Chemistry and 
Industry 12: 958-959. 

ความหลากหลายอัลลีลของยีน BADH2 และโมเลกุลไมโครแซทเทลไลท์ 
ในข้าวหอมพืน้เมืองที่สูง 



 

 34 

Chen, S., Y. Yang, W. Shi, Q. Ji, F. He, Z. Zhan and 
M. Xu. 2008.  Badh2, encoding betaine 
aldehyde dehydrogenase, inhibits the 
biosynthesis of 2-acetyl-1-pyrroline, a major 
component in rice fragrance.  Plant Cell 
20(7): 1850-1861. 

Doyle, J. J.  and J. L. Doyle.  1987.  A rapid DNA 
isolation procedure for small quantities of 
fresh leaf tissue. Focus 12: 13-15. 

Goudet, J. 2001. FSTAT version 2. 9. 3. A program to 
estimate and test gene diversities and 
fixation indices.  (Online). Available: 
https://www2.unil.ch/popgen/softwares/fstat.
htm (October 11, 2016). 

Hufbauer, R. A.  and G. K.  Roderick. 2005. 
Microevolution in biological control: 
mechanisms, patterns, and processes. 
Biological Control 35(3): 227-239. 

Kumar, S., G. Stecher and K. Tamura. 2016. MEGA7: 
Molecular evolutionary genetics analysis 
version 7 .0  for bigger datasets. Molecular 
Biology and Evolution 33: 1870-1874. 

Librado, P.  and J. Rozas. 2009.  DnaSP v5:  A 
software for comprehensive analysis of 
DNA polymorphism data. Bioinformatics 25: 
1451-1452.  

Nei, M.  1973. Analysis of gene diversity in 
subdivided populations. Proceedings of the 
National Academy of Sciences of the United 
States of America 70: 3321-3323. 

Okoshi, M. , K. Matsuno, K. Okuno, M. Ogawa, T. 
Itani and T. Fujimura.  2015.  Genetic 
diversity in Japanese aromatic rice (Oryza 
sativa L. )  as revealed by nuclear and 
organelle DNA markers. Genetic Resources 
and Crop Evolution 63(2): 199-208. 

Ootsuka, K. , I. Takahashi, K. Tanaka, T. Itani, H. 
Tabuchi, T. Yoshihashi and R. Ishikawa. 

2014. Genetic polymorphisms in Japanese 
fragrant landraces and novel fragrant allele 
domesticated in northern Japan.  Breeding 
Science 64(2): 115-124. 

Peakall, R.  and P.E. Smouse.  2006.  GENALEX 6: 
genetic analysis in excel.  Population 
genetic software for teaching and research. 
Molecular Ecology 6: 288-295. 

Pritchard, J.K., M. Stephens and P. Donnelly. 2000. 
Inference of population structure using 
multilocus genotype data.  Genetics 155: 
945-959. 

Pusadee, T., S. Jamjod, Y. C. Chiang, B. Rerkasem 
and B. A. Schaal. 2009.  Genetic structure 
and isolation by distance in a landrace of 
Thai rice.  Proceedings of the National 
Academy of Sciences 106( 33) :  13880-
13885. 

Sakthivel, K. , R.M. Sundaram, N.S. Rani, S.M. 
Balachandran and C.N. Neeraja.  2009. 
Genetic and molecular basis of fragrance in 
rice.  Biotechnology Advances 27( 4) :  468-
473.  

Shao, G.N., A. Tang, S.Q. Tang, J. Luo, G.A. Jiao, J. 
L. Wu and P.S. Hu. 2011.  A new deletion 
mutation of fragrant gene and the 
development of three molecular markers for 
fragrance in rice.  Plant Breeding 130( 2) : 
172-176. 

Shi, W. , Y. Yang, S. Chen and M. Xu. 2008. 
Discovery of a new fragrance allele and the 
development of functional markers for the 
breeding of fragrant rice varieties. 
Molecular Breeding 22(2): 185-192. 

Tu, M., B.R. Lu, Y. Zhu and Y. Wang.  2007. 
Abundant within-varietal genetic diversity in 
rice germplasm from Yunnan province of 

วารสารเกษตร 35(1): 23 - 35 (2562) 



 

 35 

China revealed by SSR fingerprints. 
Biochemical Genetics 45(11-12): 789-801. 

Wongpornchai, S., K. Dumri, S. Jongkaewwattana 
and B. Siri. 2004. Effects of drying methods 
and storage time on the aroma and milling 
quality of rice (Oryza sativa L. )  cv.  Khao 
Dawk Mali 105.  Food Chemistry 87:  407-
414. 

 
 
 
 
   

 

ความหลากหลายอัลลีลของยีน BADH2 และโมเลกุลไมโครแซทเทลไลท์ 
ในข้าวหอมพืน้เมืองที่สูง 


