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Abstract: Currently molecular markers used to determine any resistant gene of brown planthopper 
(Nilaparvata lugens (Stål), Delphacidae, Homoptera) were developed rapidly and variously available which 
provided different results depended on the varieties of rice. Therefore, the screening suitable SSR markers to 
determine brown planthopper resistant genes, Bph3, on rice (Oryza indica L.) introgresion lines of Rathu 
Heenati/KDML 105 and Chai Nat 1 was carried out in order to use for improvement of brown planthopper 
resistant trait of Chai Nat 1. Seven potential SSR markers located on chromosome 6 closed to Bph3 resistant 
gene were used to determine Bph3 resistant gene composed of RM 170, RM 190, RM 586, RM 587, RM 
588, RM 589, and RM 597. However, only RM 170, RM 190, and RM 586 were presented the best evident of    
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คํานํา 

 
เพลี้ยกระโดดสีน้ําตาล (Nilaparvata lugens 

(Stål)) (=Delphax oryzae) (Homoptera: Delphacidae) 
จัดวาเปนศัตรูขาวที่มีความสําคัญที่สุดในเอเชีย การ
ทําลายของเพลี้ยกระโดดสีน้ําตาลทําใหตนขาวเหี่ยว และ
เกิดอาการไหม (hopperburn) และยังเปนแมลงพาหะ
ถายทอดโรคเขียวเตี้ย และโรคใบหงิกซึ่งเกิดจากเชื้อไวรัส
มาสูขาว ทําใหขาวเปนโรค มีอาการแหงไหมตาย ไม
สามารถออกรวง และสงผลใหผลผลิตขาวลดลงไมคุมคา
การลงทุน เพลี้ยกระโดดสีน้ําตาลนี้มักพบระบาดในพื้นที่ที่
มีการชลประทานดี สามารถปลูกขาวไดตลอดทั้งป เชน 
พื้นที่ปลูกขาวเขตที่ราบภาคเหนือตอนลาง และภาคกลาง 
แมลงสามารถอยูขามฤดูไดโดยอาศัยในวัชพืชที่เปนญาติ
กับขาวเชน ขาวปา และหญาไซ เปนตน (สุวัฒน, 2544) 
การควบคุมนั้นมักนิยมใชสารเคมีฆาแมลงเปนหลัก 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
(สํานวน และวีรเทพ, 2548) ซึ่งสงผลกระทบตอธรรมชาติ
เปนอยางมาก โดยเฉพาะอยางยิ่งศัตรูธรรมชาติซึ่งมี
หลากหลายชนิดทั้งที่เปนตัวห้ําและตัวเบียน เชน มวน
เขียวดูดไข (Cyrtorhinus lividipennis Reuter), แตนเบียน
ไข Paracentrobia andoi (Ishii), ดวงดิน Ophionea ishii 
(Habu), ดวงเตา Micraspis crocea (Mulsant) ฯลฯ การ
ควบคุมโดยใชขาวพันธุตานทานตอการเขาทําลายของ
เพลี้ยกระโดดสีน้ําตาลเปนอีกทางเลือกหนึ่งในการปองกัน
กําจัดแมลงที่ไดรับความนิยมเปนอยางมาก และเปน
วิธีการที่ปลอดภัยตอสภาพแวดลอม  

ในชวง 3 ทศวรรษ ที่ผานมาไดมีการวิจัยและ
พัฒนาพันธุขาวตานทานชนิดตาง ๆ มากมาย ที่สําคัญ
และเปนที่นิยมปลูกในเขตภาคเหนือตอนลางและภาค
กลาง คือพันธุ ชัยนาท 1 ซึ่งมีคุณสมบัติตานทานตอเพลี้ย
กระโดดสีน้ําตาลไดเปนอยางดี เนื่องจากเปนพันธุที่ไดรับ
การคัดและปรับปรุงคุณสมบัติตานทานตอเพลี้ยกระโดดสี

บทคัดยอ: ปจจุบันโมเลกุลเครื่องหมายที่ใชในการตรวจสอบยีนตานทานตอเพลี้ยกระโดดสีน้ําตาล (Nilaparvata 
lugens (Stål), Delphacidae, Homoptera) แตละชนิดไดรับการพัฒนาอยางรวดเร็ว และมีหลากหลายชนดิใหเลือก ซึ่ง
แตละชนิดตางก็แสดงผลการตรวจสอบแตกตางไปตามชนิดของพันธุขาว ดังนั้น จึงไดดําเนินการศึกษาเพื่อคัดเลือก
โมเลกุล ดีเอ็นเอเครื่องหมายแบบ SSR ของยีนตานทานตอเพล้ียกระโดดสีน้ําตาล ชนิด Bph3 ที่เหมาะสม เพื่อ
ตรวจสอบและติดตามการถายทอดยีนตานทานดังกลาวของขาวสายพันธุปรับปรุง Rathu Heenati/ขาวดอกมะลิ105 
(KDML 105) และขาวพันธุชัยนาท 1 ในกระบวนการปรับปรุงคุณลักษณะความตานทานตอเพลี้ยกระโดดสีน้ําตาลของ
ขาวพันธุชัยนาท 1 ใหมีระดับที่สูงขึ้น โมเลกุลเครื่องหมายที่มีศักยภาพในการตรวจสอบยีนตานทานดังกลาวที่พบใน
ขาวประกอบดวย 7 ชนิด คือ RM 170, RM 190, RM 586, RM 587, RM 588, RM 589, และ RM 597 ซึ่งเปนโมเลกุล
เครื่องหมายที่ตั้งอยูบนโครโมโซม 6 และใกลกับตําแหนงที่ตั้งของยีนตานทาน ชนิด Bph3 ผลการตรวจสอบ
ความจําเพาะและความเหมาะสมของโมเลกุลเครื่องหมายดวยเทคนิคทางชีวโมเลกุล พบวา มีเพียง RM 170, RM 190, 
และ RM 586 เทานั้นที่ใหผลเปน polymorphism ที่มีความแตกตางกันประมาณ 10-15 คูเบส ระหวางขาวพันธุ
เปาหมายทั้งสองสายพันธุ ซึ่งมีความชัดเจนเพยีงพอสําหรับการนํามาใชติดตามและตรวจสอบการถายทอดยีนควบคุม
ลักษณะความตานทานเพลี้ยกระโดดสีน้ําตาลชนิด Bph3 ในการปรับปรุงขาวพันธุชัยนาท 1 ไดในอนาคต 
 
คําสําคัญ:  ขาว (Oryza indica), เพลี้ยกระโดดสีน้ําตาล, ยีนความตานทานชนิด Bph3, โมเลกุลเครื่องหมายแบบ SSR 
  

Keywords:  rice (Oryza indica), brown planthopper, resistant gene, Bph3, SSR markers 

polymorphism result with 10-15 nucleotide bases differences between both target rice varieties and clearly 
enough to use for following and evaluation on the existence of Bph3 resistant gene in the process of  Chai 
Nat 1 improvement in the future. 
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น้ําตาลซึ่งถายทอดมาจากขาวพันธุ บาบาวี (Babawe) 
อยางไรก็ตาม คุณลักษณะตานทานของขาวพันธุชัยนาท 
1 เริ่มลดลงหลังจากไดความนิยมและมีการปลูกกันอยาง
แพรหลายติดตอกันอยางตอเนื่อง ปจจุบันอาจกลาวไดวา
มีความตานทานตอการเขาทําลายของเพลี้ยกระโดดสี
น้ําตาลไดนอยมาก แตเนื่องจากขาวพันธุชัยนาท 1 
จัดเปนขาวคุณภาพดีและเปนที่ตองการของตลาดมาก 
ดังนั้นการปรับปรุงพันธุเพื่อใหมีคุณลักษณะตานทานตอ
เพลี้ยกระโดดสีน้ําตาลเพิ่มมากขึ้น จึงเปนแนวทางที่จะ
สามารถแกไขปญหาดังกลาวได ประกอบกับปจจุบันการ
คนหายีนตานทานตอเพลี้ยดังกลาวสามารถกระทําไดดวย
เทคนิคทางชีวโมเลกุล ซึ่งสามารถลดระยะเวลาในการ
ปรับปรุงพันธุใหส้ันลงไดและมีความแมนยํามากในการ
ติดตามผลของการผสมพันธุจากลูกผสมที่เกิดขึ้นในแตละ
ขั้นตอนของการปรับปรุงพันธุ ดวยดีเอ็นเอเครื่องหมายซึ่ง
ไดรับการพัฒนาขึ้นจากเทคนิคตาง ๆ ทางชีวโมเลกุล ที่มี
พื้นฐานจากกระบวนการเพิ่มปริมาณดี เอ็นเอดวย 
polymerase chain reaction, PCR เชน SSR, RFLPs, 
AFLPs ฯลฯ และสามารถนํามาใชตรวจสอบลักษณะที่
แตกตางทางจีโนไทนระหวางขาวสายพันธุให (donor 
parent) ที่มียีนตานทานที่ตองการกับสายพันธุรับ 
(recipient parent) ที่ตองการปรับปรุงได เพื่อคัดเลือกดี
เอ็นเอเครื่องหมายที่เหมาะสม สําหรับนําไปตรวจสอบ 
ติดตาม และคัดเลือกขาวลูกผสมที่มียีนตานทานที่เกิดขึ้น
ในแตละขั้นตอนของการปรับปรุงพันธุตอไป  

ในการศึกษาครั้งนี้จึงมีวัตถุประสงคเพื่อคนหา
และคัดเลือกดีเอ็นเอเครื่องหมายแบบ SSR ที่เหมาะสม
และมีลักษณะทําใหเกิด polymorphism ระหวางขาวพันธุ 
Rathu Heenati ที่มียีนตานทาน เพลี้ยกระโดดสีน้ําตาลไบ
โอไทปตาง ๆ ชนิด Bph3 ในระดับสูงมาก (Jirapong et 
al., 2005) กับขาวพันธุชัยนาท 1 เพื่อนําขอมูลที่ไดมาใช
ติดตาม และคัดเลือกพันธุปรับปรุงที่มียีนตานทาน Bph3 
ในกระบวนการปรับปรุงพนัธุตอไป 
 

อุปกรณและวิธกีาร 
 

1. พันธุขาวผูรับ (recipient) คือ พันธุชัยนาท 1 
สวนผูให (donor) นั้น ในที่นี้ใชขาวพันธุปรับปรุง BC2-F3 

ระหวาง Rathu Heenati กับ พันธุขาวดอกมะลิ 105 
(KDML 105) แทนพันธุ Rathu Heenati ดั้งเดิม เพื่อลด
ขั้นตอนในการคัดเลือกลูกผสมที่เกิดขึ้น เนื่องจากพันธุ 
Rathu Heenati นั้นมีคุณลักษณะหลายชนิดที่ไมเปนที่
ตองการของตลาด และขาวพันธุปรับปรุงที่เลือกนี้ไดรับ
การคัดเลือกและปรับปรุงใหมีความเหมาะสมและมีความ
ใกลชิดกับขาวพันธุขาวดอกมะลิ 105 ซึ่งเปนที่นิยมของ
ตลาดแลว ทําใหสามารถลดระยะเวลาในการปรับปรุงพันธุได 

2. ทําการคัดเลือกดีเอ็นเอเครื่องหมายชนิด SSR 
ที่มีความใกลชิด (flanking หรือ linkage) กับตําแหนงยีน
ตานทาน Bph3 บนโครโมโซมที่ 6 ของขาวสายพันธุ 
Rathu Heenati จากแผนที่พันธุกรรม (genetic map) 
(www.gramene.org)  

3. ทําการสกัดดีเอ็นเอ จากใบของกลาขาว อายุ 
7 วัน ทั้งสามสายพันธุ คือ ชัยนาท 1, ขาวดอกมะลิ 105 
และ สายพันธุขาวพันธุปรับปรุง BC2-F3 ของ Rathu 
Heenati กับ ขาวดอกมะลิ 105 โดยใชชุดสกัดดีเอ็นเอ 
(DNA Traps Kits, หนวยคนหาและใชประโยชนยีนขาว 
ศูนยพันธุวิศวกรรมและเทคโนโลยีชีวภาพแหงชาติ 
มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร, http://dnatec.kps.ku.ac.th ) 
ตรวจสอบปริมาณและคุณภาพของดีเอ็นเอที่ไดโดย 
spectrophotometer และ agarose gel-electrophoresis 

4. เพิ่ มปริมาณดี เอ็นเอเครื่ องหมาย  โดย 
polymerase chain reaction, PCR ดวยเครื่อง 
thermocycler, MJ Research (PTC 100) สวนผสมของ 
PCR ในแตละปฏิกิริยาที่มีปริมาตร 10 µL ประกอบดวย 
40 ng ดีเอ็นเอขาวแตละสายพันธุ; 200 µM ของ dNTP 
(Bio 101), primer ที่เปนทั้ง forward และ reverse ของ 
SSR marker สายละ 0.2 µM ของดีเอ็นเอเครื่องหมายละ
ชนิดที่คัดเลือกจาก ขอ 2, 3 mM MgCl2, 0.2 Unit ของ 
Taq DNA polymerase และ 1X ของ PCR buffer นํา
สวนผสมที่ ได ใส เครื่องเพิ่มปริมาณ  ดี เอ็นเอ โดยมี
รายละเอียดของอุณหภูมิและระยะเวลาในแตละรอบดังนี้ 
เริ่มตนดวยอุณหภูมิ 94 ºC เปนเวลา 3 นาที และตามดวย
รอบของอุณหภูมิ 94 ºC เปนเวลา 30 วินาที, อุณหภูมิ   
55 °C เปนเวลา 30 วินาที และ อุณหภูมิ 72 ºC เปนเวลา 
2 นาที เปนจํานวน 35 รอบ ปดทายดวยอุณหภูมิ 72 ºC 
เปนเวลา 5 นาที และรักษาอุณหภูมิไวที่ 4 ºC 
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5. ทําการตรวจสอบดีเอ็นเอเครื่องหมายที่ได
ดวย 4.5% denaturing polyacrylamide gel 
electrophoresis (PAGE) ใน 1X TBE buffer และยอม
แผนเจลดวย silver nitrate นับจํานวนและตําแหนงของดี
เอ็นเอเครื่องหมายแบบ SSR ที่เกิดขึ้น  

6. ทําการคัดเลือกดีเอ็นเอเครื่องหมายที่ใหความ
แตกตาง (polymorphism) ระหวางสายพันธุขาวพันธุ
ปรับปรุง BC2-F3 ของ Rathu Heenati/KDML 105 กับ 
ชัยนาท 1 เพื่อนําไปตรวจสอบและติดตามยีนตานทาน
ดังกลาวในขาวลูกผสมที่เกิดขึ้นในแตละขั้นตอนของการ
ปรับปรุงพันธุขาวระหวางทั้งสองพันธุดังกลาวตอไป 
 

ผลและวจิารณ 
 
การคัดเลือกดีเอ็นเอเครื่องหมายที่มีความใกลชิดกับ
ยีนตานทาน Bph3 

ในปจจุบัน มีรายงานการคนพบยีนตานทาน
เพลี้ยกระโดดสีน้ําตาลจากขาวพันธุปลูกในกลุม indica 
ทั้งหมด 14 ยีนแลว (Hirabayachi and Ogawa, 1995; 
Huang et al., 1997; Jeon et al., 1999; Mei et al., 
1996; and Kawakuchi et al., 2001) และหลายยีนไดรับ
การวิเคราะหจนสามารถระบุตําแหนงบนโครโมโซมของ
ขาว (Yang et al., 2002) ในกรณีของยีนตานทานเพลี้ย
กระโดดสีน้ําตาลชนิด Bph3 นั้น มีรายงานคาดการณ
ตําแหนงที่ตั้ งบนโครโมโซมวาอยู ในหลายตําแหนง
แตกตางกันไป ทั้งโครโมโซม 4, 7 และ10 แตยังไมมีการ
ยืนยันที่ชัดเจน อยางไรก็ตาม จากการสืบคนหาโมเลกุล
เครื่องหมายและวิเคราะหความสัมพันธกับยีนตานทาน
เพลี้ยกระโดดสีน้ําตาล Bph3 จากขาวคูผสม PTB 33/กข  
 
 
 
 
 
 
 
 
 

6 และ Rathu Heenati/ขาวดอกมะลิ 105 ซึ่งเปนขาวที่ใช
ในการศึกษาครั้งนี้ พบวาไมมีโมเลกุลเครื่องหมายบน 
โครโมโซม 4, 7 และ 10 ที่สัมพันธกับกลุมตานทานและ
ออนแอตอเพลี้ยกระโดดสีน้ําตาลชนิดนี้ แตพบวาโมเลกุล
เครื่องหมาย RM 190 บนโครโมโซม 6 มีความสัมพันธกับ
ลักษณะความตานทานและตั้งอยูใกลกับยีนตานทานมาก 
(Jirapong et al., 2005) ซึ่งมีความสอดคลองกับ
การศึกษาของ Kawakuchi et al. (2001) ที่พบวายีน
ตานทานเพลี้ยกระโดดสีน้ําตาล Bph3 ตั้งอยูบนโครโมโซม 
6 และมีความเกี่ยวพันกับยีนตานทานเพลี้ยกระโดดสี
น้ําตาลชนิด bph4 มาก นอกจากนี้ผลการวิเคราะห
ตําแหนงยีนตานทานเพลี้ยกระโดดสีน้ําตาลในขาวพันธุ 
PTB 33 พบวาโมเลกุลเครื่องหมาย RM 588 และ RM 589 
ตั้งอยูใกลกับยีนตานทานดังกลาวมาก และมีศักยภาพใน
การนําไปตรวจสอบหรือติดตามยีนตานทานเพลี้ยกระโดด
สีน้ําตาลในขาวสายพันธุอื่น ๆ ได (จิระพงศ และคณะ, 
2548) เมื่อนําขอมูลพิจารณารวมกับ genetic map ของ
โครโมโซม 6 จาก Rice Cornell SSR 2001 
(http://www.grammene.org) เพื่อกําหนดขอบเขตที่ตั้ง
ของตําแหนงของยีนใหแคบลงและชัดเจนมากขึ้น (narrow 
down) พบวา โมเลกุลเครื่องหมาย RM 586, RM 587, 
RM 597 และ RM 170 นาจะมีความใกลชิดกับยีน
ตานทานเพลี้ยกระโดดสีน้ําตาลดังกลาวมาก และมี
แนวโนมการนํามาใชตรวจสอบลักษณะ polymorphisms 
ของโมเลกุลเครื่องหมายในขาวพันธุเปาหมายทั้งสองได 
ดังนั้น โมเลกุลเครื่องหมายที่นํามาใชในการศึกษาครั้งนี้จึง
ประกอบดวย 7 ชนิด คือ RM 170, RM 190, RM 586, 
RM 587, RM 588, RM 589 และ RM 597 (ภาพที่ 1) 
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ผลการทดสอบลักษณะ polymorphism ของโมเลกุล
เครื่องหมายทั้งหมดจํานวน 7 ชนิด พบวา ลักษณะของ
แถบชิ้นสวนดีเอ็นเอที่ไดรับมีความแตกตางไปตามชนิด
ของโมเลกุลเครื่องหมายที่ใช และสามารถจัดจําแนก
ผลลัพธไดออกเปน 6 กลุมดังนี้คือ กลุมที่ใหแถบชิ้นสวนดี
เอ็นเอหลายชิ้นตอเนื่อง (multiple bands) ที่มีลักษณะ
บาง (light) และไมชัดเจน (unclear) ไดแก RM 597 กลุม
ที่ใหแถบชิ้นสวนดีเอ็นเอของขาวพันธุที่ศึกษาทั้ง 3 พันธุที่
มีขนาดแตกตางกันอยางชัดเจน ไดแก RM 170 และ RM  
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
589 กลุมที่ใหแถบชิ้นสวนดีเอ็นเอของขาวพันธุที่ศึกษาทั้ง 
3 พันธุที่มีขนาดเทากันหมด ไดแก RM 587 กลุมที่ใหแถบ
ชิ้ นส วนดี เอ็นเอของข าวสายพันธุ ป รับปรุง  Rathu 
Heenati/KDML 105 มีขนาดเทากับที่พบในพันธุ ชัยนาท 
1 ไดแก RM 588 กลุมที่ใหแถบชิ้นสวนดีเอ็นเอของขาว
สายพันธุปรับปรุง Rathu Heenati/KDML 105 มีขนาด
เทากับที่พบในพันธุ KDML 105 ไดแก RM 190 และ กลุม
ที่ใหแถบชิ้นสวนดีเอ็นเอของขาวพันธุชัยนาท 1 ที่มีขนาด
เทากับที่พบในพันธุ KDML 105 ไดแก RM 586 (ตารางที่ 1) 
 

Bph3 

RM 597 

RM 586 

RM 190 

RM 588 

RM 587 

RM 170 

RM 589 

Figure 1  Location of Bph3 resistant gene on chromosome 6 of rice (Oryza indica) and SSR linkage or 
flanking markers used to determine Bph3 resistant gene of rice introgression line (Rathu 
Heenati/KDML 105), Chai Nat 1, and KDML 105. 
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ในการใชประโยชนโมเลกุลเครื่องหมายเพื่อ
ตรวจสอบและติดตามยีนควบคุมลักษณะความตานทาน
เพลี้ยกระโดดสีน้ําตาลชนิด Bph3 นั้น จําเปนอยางยิ่งที่
ตองใชโมเลกุลเครื่องหมายที่ใหผลของขนาดแถบชิ้นสวนดี
เอ็นเอที่มีขนาดที่แตกตางกัน (polymorphism) ระหวาง
พอและแม  ดังนั้นโมเลกุลเครื่องหมายที่แสดงผลใน
ลักษณะดังกลาวจึงมีเพียง RM 170, RM 190, RM 586, 
และ RM 589 เทานั้น ที่มีศักยภาพในการนํามาใช
ประโยชนในการติดตามและตรวจสอบยีนควบคุมลักษณะ
ความตานทานเพลี้ยกระโดดสีน้ําตาลชนิด Bph3 โดยมี
ความแตกตางกันประมาณ 10-15 คูเบส ซึ่งการตรวจสอบ
จําเปนตองอาศัยการกระจายตัวของชิ้นสวนดีเอ็นเอที่
สรางขึ้นจากโมเลกุลเครื่องหมายเหลานี้ดวยวิธีการ 
polyacrylamide gel electrophoresis เทานั้น 
 อยางไรก็ตาม ในการใชโมเลกุลเครื่องหมาย 
เพื่อตรวจสอบและติดตามยีนเปาหมายใด ๆ ก็ตาม จําเปน
อยางยิ่งตองมีการตรวจสอบโมเลกุลเครื่องหมายเหลานั้น
กอนทุกครั้ง โดยเฉพาะอยางยิ่งหากมีการเปลี่ยนแปลง
พันธุที่เปนพอและแม ทั้งนี้เพราะผลที่เปน polymorphism 
ที่เกิดขึ้นจากโมเลกุลเครื่องหมายชนิดหนึ่งในพอแมชุด
หนึ่งอาจใหผลที่ตรงขามไดในพอแมอีกชุดหนึ่ง เชน กรณี
ของโมเลกุลเครื่องหมาย RM 588 RM 589 และ RM 190 
ที่ใหผลเปน polymorphism ในการศึกษาของขาวคูผสม 
PTB 33/กข 6 และ Rathu Heenati/ขาวดอกมะลิ 105      
(จิระพงศ และคณะ, 2548) แตในการศึกษาครั้งนี้ RM 589  
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
และ RM 190 ใหผลในลักษณะที่สอดคลองกับการศึกษา
ขางตน แต RM 588 แสดงผลที่แตกตาง เปนตน  

เมื่อพิจารณาผลที่ไดรับรวมกับตําแหนงที่ตั้งของ
ยีนและตําแหน งที่ ตั้ งของโมเลกุลเครื่ องหมายบน
โครโมโซม พบวา โมเลกุลเครื่องหมายที่มีความเหมาะสม
มากที่สุดในการติดตามและตรวจสอบยีนตานทานเพลี้ย
ระโดดสีน้ําตาลชนิด Bph3 นั้น ควรประกอบดวยโมเลกุล
เครื่องหมาย 3 ชนิด คือ RM 170 และ RM 586 ซึ่งเปน
โมเลกุลเครื่องหมายที่เกี่ยวพัน (linkage markers) กับยีน
ตานทาน และตั้งอยูบนโครโมโซมบริเวณที่ติดกับสวนบน
และลางของยีนตามลําดับ สวนโมเลกุลเครื่องหมาย
สุดทายคือ RM 190 จัดเปนโมเลกุลเครื่องหมายที่ตั้งอยู
ภายในบริเวณของยีนตานทาน การใชโมเลกุลเครื่องหมาย
ทั้งสามรวมกันสามารถเพิ่มศักยภาพและความแมนยําใน
การตรวจสอบและติดตามยีนดังกลาวไดเปนอยางดี 
รวมทั้งชวยในการคนหารายละเอียดเพิ่มเติมเพื่อคนหา
โมเลกุลเครื่องหมายอื่นๆ ที่ตั้งอยู ใกลกับยีนมากขึ้น 
(narrow down) และชวยในการคนหาลําดับเบสของยีน
ดังกลาวไดสะดวกมากยิ่งขึ้นในอนาคต สวนโมเลกุล
เครื่องหมาย RM 586 นั้น แมพบวามีความแตกตางของ
ขนาดชิ้นสวนดีเอ็นเอ ระหวางสายพันธุขาวเปาหมาย แต
เนื่องจากความแตกตางของชิ้นสวนดีเอ็นเอที่ไดรับมีเพียง 
5 คูเบสเทานั้น ซึ่งนอยเกินไป และอาจใหผลของความ
แตกตางที่ไมชัดเจนไดในกรณีที่ตองแยกความแตกตาง
ของตัวอยางเปนจํานวนมากและกอใหเกิดความสับสนไดงาย 
 
 

Table 1  Show size of DNA polymorphic bands among rice introgression line (Rathu Heenati/KDML 105), 
Chai Nat 1, and KDML 105 produced by various SSR markers. 

Size of DNA band products (bp) Variety line 
RM 170 RM 190 RM 586 RM 587 RM 588 RM 589 RM 597 

Rathu Heenati/ KDML 105 115 190 390 280 120 265 
ชัยนาท 1 125 180 400 280 120 260 
KDML 105 120 190 400 280 130 257 

No band 
result 

Remarks: Numbers are means ± standard deviation 
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สรปุ 
 

การคัดเลือกโมเลกุลเครื่องหมายดีเอ็นเอ แบบ 
SSR ของยีนตานทานตอเพล้ียกระโดดสีน้ําตาลชนิด 
Bph3 ของขาวสายพันธุปรับปรุง Rathu Heenati/KDML 
105 และพันธุชัยนาท 1 จากจํานวน 7 ชนิด มีเพียง 3 ชนิด
เทานั้น คือ RM 170, RM 190 และ RM 586 ที่มีความ
เหมาะสมและมีศักยภาพมากที่สุดในการจําแนกความ
แตกตางของขาวทั้งสองสายพันธุ โดยโมเลกุลเครื่องหมาย
ที่ไดรับการคัดเลือกทั้งสามชนิดนี้จะถูกนําไปใชในการ
ติดตามการถายยีนตานทานเพลี้ยกระโดดสีน้ําตาลชนิด 
Bph3 จากขาวสายพันธุปรับปรุง Rathu Heenati/KDML 
105 สู ขาวพันธุชัยนาท 1 เพื่อปรับปรุงพันธุขาวชัยนาท 1 
ซึ่งเปนพันธุขาวที่เกษตรกรนิยมปลูกอยางแพรหลายและ
กําลังประสบปญหาเรื่องระดับความตานทานตอเพล้ีย
กระโดดสีน้ําตาลลดลงอยางรวดเร็ว ใหมีคุณลักษณะที่
ตานทานที่สูงขึ้นตอไป 
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