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ABSTRACT 

 Rice blast, caused by Pyricularia oryzae, is an important disease of rice production in 

Thailand. This disease is distributed in all localities of the country. It affects the quality and 

quantity of rice production. The purpose of this research was to evaluate the variation of P. oryzae 

populations collected from major rice growing areas of the country by studying their 

pathogenicity towards 9 differential rice varieties that had single resistance genes (near isogenic 

lines; NILs): Pi-7(t), Pi9, Pi-a, Pi-b, Pi-i, Pi-kh, Pi-t, Pi-ta and Pi-sh. Results revealed that from the 80 

isolates studied, the pathogen could be identified into 47 races. When all isolates were 

clustered by UPGMA methods Past 4.10 program by using disease index data, the classical 

clustering analysis showed that P. oryzae races were grouped into 13 clades with cophenetic 

correlation at 0.80. However, race identification and clustering were not correlated with the 

sources of P. oryzae, more than one race could occur in one site. The results indicated that 

pathogenicity of the fungus was variable within the population as well as among populations. 

These results were informative for the planning of improvement of blast disease resistant 

rice varieties. 
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บทคัดยอ 

 โรคไหมของขาวเกิดจากเช้ือรา Pyricularia 
oryzae เปนโรคที่ สํา คัญมีผลตอคุณภาพและ
ปริมาณผลผลิตขาวของประเทศไทย พบการระบาด
ของโรคน้ีในพื้นที่ปลูกขาวทั่วประเทศ การวิจัยน้ีมี
วัต ถุประสงค เพื่ อประ เมินความผันแปรของ
ประชากรเช้ือรา P. oryzae สาเหตุโรคไหมของขาว
ในประเทศไทย ทําการประเมินการเกิดโรคบนขาว
ชุดทดสอบ (differential varieties) จํานวน 9 สายพันธุ 
ที่มียีนตานทานเด่ียว (near isogenic lines; NILs) 
ไดแก Pi-7(t), Pi9, Pi-a, Pi-b, Pi-i, Pi-kh, Pi-t, Pi-ta 
และ Pi-sh นําขอมูลคาดัชนีการเกิดโรค (disease 
index) มาจัดกลุมดวยวิธี UPGMA โดยใชโปรแกรม 
Past 4.10 ผลการทดลองพบวา จากเช้ือราที่ใชใน
การทดลองทั้งหมด 80 ไอโซเลท สามารถจําแนก
สายพันธุเช้ือราไดจํานวน 47 สายพันธุ และสามารถ
จัดกลุมสายพันธุของเช้ือรา P. oryzae ได 13 กลุม 
โดยมีคาสัมประสิทธ์ิสหสัมพันธ  ( cophenetic 
correlation) เทากับ 0.80 อยางไรก็ตาม การจําแนก
สายพันธุและการจัดกลุมไมมีความสัมพันธกับ
แหลงที่มาของเช้ือรา โดยในแตละพื้นที่พบเช้ือรา 
P. oryzae มากกวาหน่ึงสายพันธุ จากผลการทดลอง
แสดงใหเห็นวา เช้ือรามีความผันแปรภายในประชากร
และระหวางประชากรเช้ือรา ดังน้ัน ขอมูลจาก
การศึกษาน้ีสามารถนําไปใชประโยชนในการ
วางแผนเพื่อปรับปรุงพันธุขาวตานทานโรคไหมของ
ขาวตอไป  
 
คําสําคัญ: โรคไหม; Pyricularia oryzae; ประชากร; 
ความหลากหลาย; ขาว 

 
บทนํา 

โรคไหมของขาว (rice blast disease) 
เปนโรคสําคัญโรคหน่ึงที่พบในพื้นที่ปลูกขาวทั่วทุก
ภาคของประเทศไทยทั้งขาวนาปและนาปรัง โรคน้ี
เกิดจากเช้ือรา Pyricularia oryzae (สมคิด, 2532) 
สามารถเขาทําลายตนขาวไดต้ังแตระยะกลาจนถึง

ระยะออกรวง โดยในระยะกลา ถาอาการของโรค
รุนแรงจะทําใหตนกลาฟุบตาย ในระยะแตกกอ ขาว
แสดงอาการจุดสีนํ้าตาลที่ใบขาว ลักษณะคลายรูป
ตา มีสีเทาอยูตรงกลางแผล สามารถขยายลุกลาม
และกระจายทั่วบริเวณใบ เมื่อมีการระบาดที่รุนแรง
จะพบจุดชํ้านํ้าปริมาณมากทั่วทั้งใบ ทําใหใบแหง
ตายคลายถูกนํ้ารอนลวก นอกจากน้ี เช้ือรายัง
สามารถเขาทําลายรวงขาวจนถึงคอรวงได โรคไหม
ของขาวในระยะน้ีจึงเรียกวา “โรคไหมคอรวง” ทําให
รวงขาวมีเมล็ดลีบ เปลือกเมล็ดขาวมีสีเทาดําของ
เช้ือ นอกจากน้ี ถามีการระบาดอยางรุนแรงจะพบ
รวงขาวลีบทั้งรวง และหักงายบริเวณที่เ ช้ือเขา
ทําลาย (พูนศักด์ิ และวีณา, 2559) ในปพ.ศ. 2535 
ประเทศไทยพบการระบาดรุนแรงของโรคไหม 
ในระยะขาวออกรวง ครอบคลุมพื้นที่การระบาด 1.2 
ลานไร  ทําใหผลผลิตเสียหาย 60% (Disthaporn, 
1994) และในป พ.ศ. 2562 พบการระบาดของโรค
ไหมของขาวในพื้นที่ 12 จังหวัด ไดแก จ. ลําพูน 
ลําปาง แพร ตาก มุกดาหาร มหาสารคาม ชัยภูมิ 
ศรีสะเกษ สุรินทร กาฬสินธุ สระแกว และสงขลา 
จํานวน 575,837 ไร สรางความเสียหายตอผลผลิต
ขาวเปนจํานวนมาก (กระทรวงเกษตรและสหกรณ, 
2562)  

วิธีการควบคุมโรคไหมของขาวโดยการใช
พันธุขาวตานทานเปนทางเลือกหน่ึงที่จะชวยลด 
การใชสารเคมีและเปนมิตรตอสิ่งแวดลอม แตใน
ปจจุบันพบวา มีสายพันธุใหมของเช้ือราสาเหตุโรค
ไหมของขาวเกิดข้ึนอยางตอเน่ือง เน่ืองจาก มีการ
เปลี่ยนแปลงทางพันธุกรรมของเช้ือรา (Jones and 
Dangl, 2006) พันธุขาวตานทานจะสูญเสียความ
ตานทานภายในเวลาไมกี่ปหลังจากแนะนําพันธุให
เกษตรกร (Bonman, 1992; Zeigler et al., 1995; 
Mekwatanakarn et al., 1999; Zhou et al., 2007; 
Koizumi, 2008) ทํ าให เ ช้ือโรคไหมของข าวใน
ประเทศไทยมีความผันแปรและเกิดความหลากหลาย
ทางพันธุกรรม นอกจากน้ี การใชสารเคมีกําจัด 
เช้ือรา (Mekwatanakarn et al., 2000) และความ
หลากหลายของสายพันธุขาวก็เปนปจจัยที่ทําใหเกิด
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ความผันแปรของเช้ือราเชนกัน ดังน้ัน ในการศึกษา
จึงไดประเมินความผันแปรของประชากรเช้ือรา
สาเหตุโรคไหมของขาวในพื้นที่ตาง ๆ  ของประเทศไทย 
ดวยการทดสอบการกอโรคบนขาวชุดทดสอบ 
(differential varieties) ซึ่งขอมูลความแปรผันของ
เช้ือราสาเหตุโรค จะเปนประโยชนตอการติดตาม
การเปลี่ยนแปลงโครงสรางประชากรของเช้ือรา 
และเปนประโยชนในการคัดเลือกพันธุขาวใหมีความ
ตานทานครอบคลุมความหลากหลายของเช้ือสาเหตุ
โรคไหมที่พบในประเทศไทยไดในอนาคต 

 

อุปกรณและวิธีการ 

1. การสาํรวจและเก็บตัวอยางโรคไหมของขาว  
สํารวจและเก็บตัวอยางโรคไหมของขาว

ต้ังแตป พ.ศ. 2562 – 2564 จากแหลงปลูกขาวที่
สําคัญในพื้นที่ภาคกลาง ไดแก จ. สุพรรณบุรี สิงหบุรี 
พระนครศรีอยุธยา ชัยนาท ในพื้นที่ภาคตะวันออก 
เฉียงเหนือ ไดแก จ. อุบลราชธานี ศรีสะเกษ ยโสธร 
รอยเอ็ด มหาสารคาม ในพื้นที่ภาคใต  ไดแก 
จ. นครศรีธรรมราช พัทลุง และในพื้นที่ภาคเหนือ 
ไดแก จ. เชียงราย กําแพงเพชร พิษณุโลก นครสวรรค 
พิจิตร โดยเก็บใบขาวที่แสดงอาการไหมแลวนํามา
แยกเช้ือราสาเหตุโรค ที่หองปฏิบัติการภาควิชาโรคพืช 
คณะเกษตรกําแพงแสน มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร 
วิทยาเขตกําแพงแสน 
 

2. การจําแนกเชื้อราโรคไหมของขาวดวยลักษณะ
ทางสัณฐานวิทยา  
 นําตัวอยางใบขาวที่เปนโรคที่เก็บจากพื้นที่
ตาง ๆ มาแยกเช้ือดวยวิธี tissue transplanting 
method โดยการตัดช้ินสวนของใบขาวใหมีขนาด 
0.5x0.5 ซม. ใหมีสวนที่แสดงอาการกับสวนปกติ
อยางละครึ่ ง แลวนําไปลางใน 0.45% sodium 
hypochlorite เปนเวลา 3 นาที จากน้ัน นํามาลาง
ดวยนํ้ากลั่นน่ึงฆาเช้ือ 2 ครั้ง ๆ ละ 5 นาที จากน้ัน 
ซับช้ินพืชใหแหงดวยกระดาษที่ผานการน่ึงฆาเช้ือ 
แลวนํามาวางบนอาหารเลี้ยงเช้ือ rice polish agar 
(RPA) นําไปบมที่อุณหภูมิหองภายใตแสงจากหลอด

ฟลูออเรสเซนส 12 ชม. สลับกับความมืด 12 ชม. 
เปนเวลา 7 วัน ทําการเตรียมสปอรแขวนลอยโดย
เติมนํ้ากลั่นน่ึงฆาเช้ือลงบนผิวหนาอาหาร RPA ที่มี
เช้ือราเจริญอยู ใชแทงแกวรูปตัวแอลขูดผิวหนา
อาหารเบา ๆ และดูดสปอรแขวนลอย 100 ไมโครลิตร 
นําไปเกลี่ยบนผิวหนาอาหารเลี้ยงเช้ือ water agar 
(WA) ใหทั่ว บมไว 24 ชม. แลวจึงนําเช้ือราที่เจริญมา
ตัดปลายเสนใย (hyphal tip) ภายใตกลองจุลทรรศน
ชนิด stereo microscope และยายปลายเสนใย
เช้ือราไปเลี้ยงบนอาหารเลี้ยงเช้ือ RPA นําเช้ือราที่ได
จากการแยกปลายเสนใย มาจําแนกชนิดโดยอาศัย
ลักษณะทางสัณฐานวิทยา ไดแก ลักษณะโคโลนี สี
โคโลนี และบันทึกลักษณะ สี รูปราง และขนาดของโค
นิเดีย โดยดูภายใตภายใตกลองจุลทรรศนชนิด 
compound microscope  

 
3. การจําแนกสายพันธุ (race) ของเชื้อราโรคไหม
ของขาวบนขาวชุดทดสอบ  

นําเช้ือราโรคไหมของขาว P. oryzae จํานวน 
80 ไอโซเลท ที่แยกไดจากใบขาวที่เก็บจากพื้นที่ตาง ๆ  
มาเลี้ยงบนอาหาร RPA เปนเวลา 7 วัน ภายใตแสง
ฟลูออเรสเซนส เปนเวลา 12 ชม. สลับกับความมืด 
12 ชม. จากน้ันใช spatula ขูดเสนใยบนผิวหนา
อาหาร นําเสนใยไปไวฝงใดฝงหน่ึงของจานเลี้ยงเช้ือ 
บมภายใตแสงแบล็คไลท เปนเวลา 12 ชม. สลับกับ
ความมืด 12 ชม. เปนเวลา 2 วัน จากน้ัน ลางสปอร
แขวนลอย (spore suspension) โดยเทนํ้ากลั่นที่
น่ึงฆาเช้ือแลวลงบนจานเลี้ยงเช้ือที่มีเช้ือราเจริญอยู 
ใชแทงแกวรูปตัวแอลขูดผิวหนาอาหาร ปรับความ
เขมขนของสารแขวนลอยสปอรใหได 105 สปอร/มล. 
นําสารแขวนลอยสปอรของเช้ือแตละไอโซเลท 
ไปปลูก เ ช้ือโดยการพนลงบนขาวชุดทดสอบ 
(differential varieties) ที่ใชจําแนกสายพันธุ (race) 
ของเช้ือรา จํานวน 9 สายพันธุ โดยใชขาวที่มีอายุ 
21 วัน ขาวชุดทดสอบที่ใช ไดแก IRBL7-M, IRBL9-W, 
IRBLa-A, IRBLb-B, IRBLi-F5, IRBLkh-K3, IRBLt-
K59, IRBLta-CP1 และ IRBLsh-S ซึ่งขาวดังกลาว
ในแตละสายพันธุมียีนตานทานเด่ียว (near isogenic 
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lines; NILs) คือยีน Pi-7(t) , Pi9, Pi-a, Pi-b, Pi-i, 
Pi-kh, Pi-t, Pi-ta และ Pi-sh ตามลําดับ นอกจากน้ี 
ยังนําสปอรแขวนลอยที่ไดจากแตละไอโซเลทไปปลูก
เช้ือโดยการพนลงบนขาวพันธุเปรียบเทียบที่มีลักษณะ
ตานทาน 1 สายพันธุ คือ ขาวเจาหอมนิล และขาว

ที่มีลักษณะออนแอ 3 พันธุ /สายพันธุ  คือ กข 6  
KDML105 และ Sanceltic บันทึกผลการทดลองที่ 7 
9 และ 11 วันหลังการปลูกเช้ือ โดยการประเมินระดับ
ความรุนแรงการเกิดโรคไหมบนขาวชุดทดสอบ ดังน้ี  
(Roumen et al., 1997) 

 
ระดับ อาการ 

0 ไมมีแผลปรากฏ 
1 แผลจุดกลมสีนํ้าตาลเล็ก ๆ ขนาดเสนผานศูนยกลางนอยกวา 0.5 มม. ไมมีการสราง conidia 
2 แผลกลมหรือเรียวยาวเล็กนอยขนาดเสนผานศูนยกลางนอยกวา 0.5-1 มม. แผลไมมีการสราง 

conidia 
3 แผลจุดเล็ก ๆ ขนาดประมาณ 1-3 มม. และมีจุดสีเทาตรงกลางแผล 
4 แผลจุดเล็ก ๆ ขนาดประมาณ 3 มม. หรือยาวกวา แผลเปนสีเทาและมีขอบแผลสีนํ้าตาล 
5 แผลสีเทาเกาะกันเปนกลุม มีขอบแผลสีนํ้าตาล เปนอาการที่แสดงถึงความออนแอตอโรค 
6 แผลลุกลามยาวติดตอกันเปนสีเทา ไมมีขอบแผลที่แนนอน เปนอาการที่แสดงถึงความออนแอตอโรค 

จากน้ันนําจํานวนตนที่มีคะแนนความรุนแรงการเกิดโรคระดับตาง ๆ มาคํานวณคาดัชนีการเกิดโรค 
(disease index) (McMaugh, 2008) โดยใชสูตร 

ดัชนีการเกิดโรค (disease index) =    
[(୬ୟ × 0)ା (୬ୠ × 1)ା (୬ୡ × 2)ା (୬ୢ × 3)ା (୬ୣ × 4)ା (୬୤ × 5)ା (୬୥ × 6)]

୒×଺
× 100  

 
              เมื่อ na  = จํานวนตนที่มีคะแนนการเกิดโรคเปน 0 
   nb  = จํานวนตนที่มีคะแนนการเกิดโรคเปน 1 
   nc  = จํานวนตนที่มีคะแนนการเกิดโรคเปน 2 
   nd  = จํานวนตนที่มีคะแนนการเกิดโรคเปน 3 
   ne  = จํานวนตนที่มีคะแนนการเกิดโรคเปน 4 
   nf   = จํานวนตนที่มีคะแนนการเกิดโรคเปน 5 
   ng  = จํานวนตนที่มีคะแนนการเกิดโรคเปน 6 

 
ทําการประเมินลกัษณะตานทานตอโรคไหม

แตละไอโซเลทในขาวชุดทดสอบแตละสายพันธุ 
ตามคาดัชนีการเกิดโรค ดังน้ี ดัชนีการเกิดโรค 0% 
เปนความตานทานสูง (highly resistant: HR) ดัชนี
การเกิดโรค 1-10% เปนความตานทาน (resistance: R), 
ดัชนีการเกิดโรค 11-25% เปนความตานทานปาน
กลาง (moderately resistant: MR), ดัชนีการเกิดโรค 
26-50% เปนความออนแอปานกลาง (moderately 
susceptible: MS), ดัชนีการเกิดโรค 51-75% เปน
ความออนแอ (susceptible: S) และ ดัชนีการเกิดโรค 

76-100% เปนความออนแอสูง (highly susceptible: 
HS) และนําขอมูลที่ ไดมาจัดจําแนกสายพันธุของ 
เช้ือรา 

 
4. การวิเคราะหการจัดกลุมสายพันธุ (group of 
races) ของเชื้อราโรคไหมของขาว 

ทําการวิเคราะหการจัดกลุมสายพันธุของ
เช้ือราโรคไหมของขาวที่เกิดจาก P. oryzae โดยใช
วิธี UPGMA (unweighted pair-group method with 
arithmetic mean) ใชโปรแกรม Past 4.10 โดยนํา
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