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บทคดัย่อ 
ขา้วเป็นพชือาหารหลกัที@สาํคญัชนิดหนึ@งของโลก ประชากรในประเทศแถบภูมภิาคเอเชยีนิยมบรโิภค

ขา้วเป็นอาหารหลกัมากกว่าภูมภิาคอื@น ๆ สง่ผลใหอ้ตัราการผลติขา้วของประเทศไทยเพิ@มสงูมากขึPน งานวจิยั
นีPจงึใชเ้ครื@องหมายสก๊อตมาจําแนกพนัธุข์า้วปลูก จํานวน 24 พนัธุ ์โดยใชไ้พรเมอร ์80 ชนิด พบว่าไพรเมอร ์
50 ชนิด สามารถเพิ@มปรมิาณดเีอน็เอได ้เมื@อคดัเลอืกไพรเมอร ์22 ชนิด ที@ใหล้ายพมิพด์เีอน็เออย่างชดัเจนมา
ตรวจสอบกบัดเีอน็เอขา้วแต่ละพนัธุ ์พบว่าสามารถแยกความแตกต่างระหวา่งพนัธุไ์ดด้ว้ยแถบดเีอน็เอจาํเพาะ
กบัพนัธุ์ นอกจากนั Pนยงัพบไพรเมอร์ที@สามารถจําแนกพนัธุ์ขา้วทั Pง 24 พนัธุ์ ด้วยการใชไ้พรเมอรเ์พยีงชนิด
เดยีว เมื@อวเิคราะหล์ายพมิพด์เีอน็เอดว้ยโปรแกรม NTSYS พบว่าสามารถจําแนกพนัธุข์า้วออกเป็น 3 กลุ่ม 
และเมื@อวเิคราะห์ความสมัพนัธท์างพนัธุกรรมพบว่ามคี่าสมัประสทิธิ Yความเหมอืนอยู่ระหว่าง 0.60 ถึง 0.91 
โดยงานวจิยันีPแสดงใหเ้หน็ว่าเครื@องหมายสก๊อตมศีกัยภาพในการจาํแนกและตรวจสอบพนัธุข์า้ว 
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Abstract 
Rice is the major worldwide food crop species. As being a rice-staple food country, like other 

Asian countries, there is a higher rate of rice production in Thailand. In this work, the start codon 
targeted (SCoT) markers were used to identify 24 rice cultivars from farmers. Eighty SCoT primers 
were screened and 50 primers could be used for DNA amplification. Twenty-two SCoT primers with 
clear amplified products were selected and used to analyze all cultivars. The result showed differences 
among 24 rice cultivars with specific DNA bands. In addition, some of 22 SCoT primers were able to 
identify each rice cultivar using only one primer. All of the DNA fingerprinting was analyzed base on 
polymorphic bands by the NTSYS-pc program, by which the samples could be classified into 3 groups. 
A dendrogram based on polymorphic bands showed genetic similarities among rice cultivars with 
similarity coefficients in a range of 0.60-0.91. This research shows that the SCoT markers have a 
potential for detection the rice cultivars.  
 

Keywords: rice (Oryza sativa L.); SCoT marker; genetic relationship; identification; DNA marker 
 
1. คาํนํา 

ขา้วเป็นพชือาหารที@สาํคญัชนิดหนึ@งของโลก 
โดยเฉพาะประชากรของประเทศในภูมภิาคเอเชยีที@
นิยมรบัประทานขา้วเป็นอาหารประจําวนัมากกว่า
ในภูมภิาคอื@น ๆ ของโลก การคา้ขา้ว การผลติ และ
บริโภคส่วนมากจึงมีแหล่งใหญ่อยู่ในทวีปเอเชีย 
(บุญหงษ์, 2553) พนัธุ์ข้าวที@นิยมบริโภคม ี2 ชนิด 
คือ Oryza glaberrima ซึ@งปลูกเฉพาะในเขตร้อน
ของแอฟรกิาเท่านั Pน และ Oryza sativa ซึ@งปลูกกนั
ทั @วไปในทุกประเทศ โดยข้าว Oryza sativa นีP
แบ่งเป็น 3 ชนิดย่อย (สํานักงานพัฒนาการวิจัย
การเกษตร, 2555) ได้แก่ (1) ขา้วอนิดคิา (Indica) 
ซึ@งเป็นขา้วที@มเีมล็ดยาว ปลูกมากในแถบเขตร้อน 
(2) ขา้วจาปอนิกา (Japonica) เป็นขา้วที@มเีมลด็สั Pน 
ปลูกมากในแถบเขตอบอุ่น และ (3) ขา้วจาวานิกา 
(Javanica) เป็นขา้วที@มเีมลด็กลมใหญ่ ปลูกมากใน
แถบเขตรอ้นชืPน 

พันธุ์ข้าวเป็นปัจจัยหนึ@งที@มีความสําคัญ
อันดับแรกในการเพิ@มประสิทธิภาพการผลิตข้าว 
โดยไม่ต้องเพิ@มต้นทุนการผลติมากนัก หากมพีนัธุ์

ข้าวที@ให้ผลผลิตสูง มีคุณภาพที@ตรงกับความ
ต้องการของตลาด และมคีวามเหมาะสมกบัสภาพ 
แวดลอ้มในแต่ละทอ้งถิ@นแลว้จะช่วยลดค่าใชจ้่ายใน
การผลติขา้วหรอืเป็นการลดต้นทุนการผลติขา้วได้
เป็นอย่างด ีพนัธุข์า้วที@ปลูกในประเทศไทยในอดตีมี
ความหลากหลายมาก และมคีวามแตกต่างกนัไปใน
แ ต่ละพืPนที@  แ ต่ ปั จจุ บันพันธุ์ ข้ า วปลูกที@ปลูก
โดยทั @วไปมอียู่เพยีงไม่กี@ชนิด พนัธุ์ข้าวส่วนหนึ@งที@
เคยมีอยู่แต่เดมิได้สูญหายไป เนื@องจากสภาพการ
ทํานาเพื@อตอบสนองต่อตลาดทําให้เกษตรกรต้อง
หนัมาปลกูขา้วไม่กี@พนัธุต์ามความตอ้งการตลาด  

พันธุ์ข้าวที@เก็บรวบรวมและจําแนกไว้แล้ว
โดยกรมการข้าวมีมากกว่า 5,000 พันธุ์ ซึ@งการ
จําแนกประเภทของข้าวทําได้หลายวิธีขึPนอยู่กับ
เกณฑ์หรือมาตรฐานที@ใช้ในการจําแนก ได้แก่ 
จําแนกตามประเภทของเนืPอแขง็ในเมล็ดข้าวสาร 
จําแนกตามสภาพพืPนที@เพาะปลูก จําแนกตามฤดู
ปลูก จําแนกตามอายุการเก็บเกี@ยว จําแนกตาม
รูปร่างของเมล็ดข้าวสาร และจําแนกตามลกัษณะ
ความไวต่อช่วงแสง เป็นต้น อย่างไรก็ตาม การ
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จําแนกลักษณะหรือการคัดเลือกพันธุ์ข้าวจาก
ลักษณะที@ปรากฏภายนอก (phenotype) อาจไม่
ถูกต้องแม่นยําและต้องอาศัยผู้เชี@ยวชาญ เพื@อ
จัดการกับปัญหานีPจึงควรใช้เครื@องหมายดีเอ็นเอ 
(DNA marker) เขา้มาช่วยจดักลุ่มหรอืจาํแนก ซึ@งจะ
ช่วยใหเ้กดิความสะดวกและถูกต้องแม่นยํามากขึPน 
การเลือกใช้เครื@องหมายดีเอ็นเอกข็ึPนอยู่กบัสมบตัิ
ของเครื@องหมายดีเอ็นเอและวัตถุประสงค์ของ
งานวิจัย โดยเครื@องหมายดีเอ็นเอมีหลากหลาย 
ได้แก่ อาร์เอพีดี (RAPD, random amplified poly-
morphic DNA) ไมโครแซทเทลไลต ์(microsatellite) 
หรือเอสเอสอาร์ (SSR, simple sequence repeat) 
เอเอฟแอลพี (AFLP, amplified fragment length 
polymorphism) เป็นตน้ 

ด้วยความสําคญัดงักล่าว ผู้วิจยัจงึประเมนิ
ความสมัพนัธท์างพนัธุกรรม (genetic relationship) 
ของขา้วดว้ยเครื@องหมายสก๊อต (SCoT, start codon 
targeted) (Collard and Mackill, 2009) ด้วยการใช้
ไพรเมอรข์นาด 18-24 นิวคลโีอไทด ์(nucleotide) ที@
มลีําดบั ATG อยู่ภายในสายด้วย เพื@อเพิ@มปรมิาณ 
ดเีอน็เอดว้ยปฏกิริยิาลูกโซพอลเิมอเรสหรอืพซีีอาร์ 
(PCR, polymerase chain reaction) แลว้ตรวจสอบ
ลายพมิพ์ดเีอน็เอ (DNA fingerprint) ด้วยวธิอีเิล็ก-
โทรโฟรีซิส (electrophoresis) ซึ@ง เ ป็นเทคนิคที@
สามารถทําไดง้่าย ค่าใชจ้่ายไม่สงูนัก ไพรเมอรท์ี@ใช้
ก็เป็นไพรเมอร์สากล (universal primer) ผลการ
ตรวจสอบมคีวามน่าเชื@อถือ และมปีระสทิธภิาพต่อ
การระบุความแตกต่างทางพนัธุกรรมของพชืได้ดี 
(Collard and Mackill, 2009) 

งานวจิยันีPมวีตัถุประสงค์เพื@อประเมนิความ 
สมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมของข้าวพนัธุ์ปลูกบางพนัธุ์
ด้วยเครื@องหมายสก๊อต โดยตรวจสอบลายพิมพ์     
ดีเอ็นเอของข้าวพันธุ์ปลูก 24 พันธุ์ และตรวจหา
เครื@องหมายดีเอ็นเอที@สามารถใช้ในการจําแนก   
ขา้ว ทั PงนีPเพื@อใชเ้ป็นแนวทางสาํหรบัการคดัเลอืกและ 

ปรบัปรุงพนัธุข์า้วต่อไปในอนาคต 
 

2. อปุกรณ์และวิธีการ 
2.1 ข้าว 

พนัธุข์า้วปลูกที@ใชใ้นงานวจิยันีP มจีํานวน 
24 พันธุ์ (ตารางที@ 1) โดยได้รับความอนุเคราะห์
เมลด็พนัธุข์า้วจากศนูยว์จิยัพนัธุข์า้วปทุมธานี  
 

ตารางที- 1 พันธุ์ข้าวปลูก 24 พันธุ์  ที@ ใช้ใน
งานวจิยันีP 

 

หมายเลข ชื@อพนัธุข์า้วปลกู 
1 สนัป่าตอง 
2 ขาวดอกมะล ิ105 
3 หางย ี71 
4 กข 15 
5 เลบ็นกปัตตานี 
6 ลกูแดงปัตตานี 
7 กข 6 
8 หอมพษิณุโลก 1 
9 กข 12 
10 ขาวกอเดยีว 35 
11 กข 19 
12 กข 21 
13 สพุรรณบุร ี1 
14 กข 23 
15 กข 10 
16 กข 2 
17 หอมคลองหลวง 1 
18 หอมสพุรรณบุร ี
19 ปทุมธานี 1 
20 ชยันาท 2 
21 พษิณุโลก 2 
22 กข 14 
23 กข 3 
24 กข 1 
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2.2 การสกดัดีเอน็เอ 
สกดัดเีอน็เอจากใบขา้ว 24 พนัธุ ์ดว้ยวธิี

ประยุกตจ์ากวธิขีอง Doyle และ Doyle (1987) ตาม
วิธีของ นฤมล และคณะ (2555) หลังจากนั Pน
ตรวจสอบปริมาณดีเอ็นเอที@ได้ด้วยวิธีวัดค่าการ
ดูดกลืนแสงที@ความยาวคลื@น 260 และ 280 นาโน
เมตร (nm) และตรวจสอบคุณภาพดีเอ็นเอด้วย
เทคนิคอิเล็กโทรโฟรีซิสในเจลอะกาโรส (agarose 
gel) ความเข้มข้น 0.8 เปอร์เซ็นต์ และคํานวณ
อตัราส่วนระหว่างการดูดกลนืแสงที@ความยาวคลื@น 
260 และ 280 นาโนเมตร (Sambrook et al., 1989) 

2.3 การตรวจสอบลายพิมพดี์เอน็เอ 
2.3.1 การตรวจหาไพรเมอร์ที@สามารถ

เพิ@มปรมิาณดเีอน็เอดว้ยปฏกิริยิาลูกโซ่พอลเิมอเรส 
โดยรวมดเีอ็นเอขา้วทั Pง 24 พนัธุ์ เข้าด้วยกนั แล้ว
นําไปทาํปฏกิริยิาลกูโซ่พอลเิมอเรส โดยใชไ้พรเมอร์
จํานวน 80 ชนิด มขีนาด 18 นิวคลโีอไทด์ (Luo et 
al., 2010; Wu et al., 2013) โดยปฏกิริยิามปีรมิาตร
รวม 20 ไมโครลติร ประกอบดว้ยดเีอน็เอ 100 นาโน
กรมั ในบฟัเฟอร ์1 เท่า (50 mM KCl, 10 mM Tris-
HCl (pH 9.1), 0.1 % Triton™ X-100 และ 2.5 mM 
MgCl2) และมีนิวคลีโอไทด์ทั Pง 4 ชนิด คือ dATP, 
dCTP, dGTP และ dTTP ชนิดละ 200 ไมโครโมลาร ์
(µM) ไพรเมอร ์250 นาโนโมลาร ์(nM) และเอนไซม ์
Taq DNA polymerase (Vivantis technologies Sdn 
Bhd., Malaysia) 1 ยนิูต (Unit)  (นฤมล, 2555) 

ปฏิกิริยาลูกโ ซ่พอลิเมอเรสมี 3 
ขั Pนตอน คือ (1) บ่มที@อุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส 
นาน 3 นาที จํานวน 1 รอบ (2) บ่มที@อุณหภูมิ 94 
องศาเซลเซยีส นาน 30 วนิาท,ี อุณหภูม ิ50 องศา
เซลเซียส นาน 30 วินาที และอุณหภูมิ 72 องศา
เซลเซยีส นาน 1 นาท ีจาํนวน 40 รอบ และ (3) บ่ม
ที@อุณหภูม ิ72 องศาเซลเซยีส นาน 5 นาท ีจํานวน 
1 รอบ แลว้ตรวจสอบลายพมิพด์เีอน็เอดว้ยวธิอีเิลก็-

โทรโฟรีซิสในเจลอะกาโรสความเข้มข้น 1.5 
เปอรเ์ซน็ต ์(นฤมล, 2555) 

2.3.2 การสรา้งลายพมิพด์เีอน็เอของขา้ว 
24 พนัธุ ์โดยคดัเลอืกไพรเมอรท์ี@ใหล้ายพมิพด์เีอน็เอ
ชดัเจนมาตรวจสอบกบัดเีอน็เอของขา้วทั Pงหมด โดย
เพิ@มปรมิาณดเีอน็เอดว้ยปฏกิริยิาลูกโซ่พอลเิมอเรส
ซํPาอย่างน้อย 3 ครั Pง เพื@อยนืยนัผลลายพมิพด์เีอน็เอ
และตรวจสอบด้วยวธิอีเิลก็โทรโฟรซีสิในเจลอะกา-
โรสความเขม้ขน้ 1.5 เปอรเ์ซน็ต ์หลงัจากนั Pนนําเจล
ไปย้อมด้วยเอธเิดยีมโบรไมด์ (ethidium bromide) 
ความเขม้ขน้ 0.5 ไมโครกรมัต่อมลิลลิติร เป็นเวลา 
5 นาท ีและตรวจสอบดว้ยเครื@องถ่ายและบนัทกึภาพ
เจล (gel documentation) (นฤมล, 2555) 

2.4 การวิเคราะหผ์ล  
นําลายพมิพด์เีอน็เอของขา้ว 24 พนัธุ ์ที@

ได้จากเครื@องหมายสก๊อตมาตรวจสอบการปรากฏ
ของแถบดเีอน็เอ โดยถ้าปรากฏแถบดเีอน็เอจะให้
ค่าเท่ากบั 1 และถ้าไม่ปรากฏแถบดเีอน็เอจะใหค่้า
เท่ากับ 0 จากนั Pนเปรียบเทียบความเหมือนและ
ความแตกต่างของแถบดีเอ็นเอที@ได้ทั Pงหมด แล้ว
วิเคราะห์ค่าดัชนีความเหมือน (similarity coeffi-
cient) ด้วยโปรแกรมสําเร็จรูป NTSYS-pc รุ่น 2.0 
และสรา้งแผนภูมคิวามสมัพนัธ ์(dendrogram) โดย
เลือกวิธีการจัดกลุ่มแบบ UPGMA (unweighted 
pair group method with arithmetic mean) (Rohlf, 
2002)   
 

3. ผลการวิจยัและวิจารณ์  
3.1 การตรวจสอบไพรเมอร์ที-สามารถ

เพิ-มปริมาณดีเอน็เอ  
การเพิ@มปริมาณดีเอ็นเอข้าว 24 พันธุ์ 

ด้วยเครื@องหมายสก๊อตโดยใช้ไพรเมอร์ 80 ชนิด 
พบว่าไพรเมอร์  50 ชนิด (62.50 เปอร์ เซ็นต์ ) 
สามารถเพิ@มปรมิาณดเีอน็เอได ้
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3.2 การสรา้งลายพิมพดี์เอน็เอ 
เมื@อคัดเลือกไพรเมอร์ 22 ชนิด ได้แก่ 

SCoT31, SCoT35, SCoT36, SCoT40, SCoT46, 
SCoT47, SCoT48, SCoT52, SCoT60, SCoT61, 
SCoT62, SCoT63, SCoT64, SCoT65, SCoT69, 
SCoT70, SCoT71, SCoT72, SCoT74, SCoT75, 
SCoT77 และ SCoT79 ซึ@งสามารถเพิ@มปริมาณ     
ดีเอ็นเอได้อย่างชดัเจนมาสร้างลายพิมพ์ดีเอ็นเอ
ขา้วทั Pง 24 พนัธุ ์ดว้ยเครื@องหมายสก๊อต ปรากฏว่า
พบแถบดเีอน็เอรวมทั PงสิPน 211 แถบ ขนาดประมาณ 
300-3,000 คู่ เบส (base pairs, bp) ซึ@ ง เ ป็นแถบ      
ดีเอ็นเอที@พบเหมือนกันทุกพันธุ์ (monomorphic 
band) 30 แถบ (14.22 เปอร์เซ็นต์) และเป็นแถบ   
ดีเอ็นเอที@พบต่างกันในแต่ละพันธุ์ (polymorphic 
band) 181 แถบ (85.78 เปอรเ์ซน็ต์) โดยลายพมิพ์
ดเีอน็เอที@ไดจ้ากเครื@องหมายสก๊อตมรีปูแบบจาํเพาะ
ต่อข้าวแต่ละพนัธุ์ (รูปที@ 1) เนื@องจากเครื@องหมาย 
สก๊อตเป็นเครื@องหมายที@ใชไ้พรเมอรเ์พยีงชนิดเดยีว 
ซึ@งมลีําดบั ATG ในไพรเมอร์ด้วย โดยไพรเมอรจ์ะ
เข้าจับกับดีเอ็นเอแม่แบบ (DNA template) ใน
บริเวณที@กําหนดเป็นตําแหน่งเริ@มต้นของการแปล
รหสั (translation) โดยสุม่ ทาํใหไ้ดล้ายพมิพด์เีอน็เอ

ของพืชแต่ละชนิดแตกต่างกัน (สุรินทร์, 2552) 
ดงันั Pนจงึสามารถจําแนกและประเมนิความสมัพนัธ์
ทางพนัธุกรรมของขา้วแต่ละพนัธุไ์ด ้

3.3 การวิเคราะหล์ายพิมพดี์เอน็เอ 
เมื@อวเิคราะห์ลายพมิพ์ดเีอ็นเอที@ได้จาก

เครื@องหมายสก๊อตดว้ยโปรแกรม NTSYS และเลอืก
วธิจีดักลุ่มแบบ UPGMA โดยคาํนวณค่าสมัประสทิธิ Y
ความเหมอืนจากขอ้มลูการปรากฏของแถบดเีอน็เอ
ที@ใหค่้าเท่ากบั 1 และไม่ปรากฏแถบใหค่้าเท่ากบั 0 
แลว้สรา้งแผนภูมคิวามสมัพนัธข์องขา้วทั Pง 24 พนัธุ ์
พบว่าค่าสมัประสทิธิ Yความเหมอืนเท่ากบั 0.60-0.91 
(รูปที@  2) โดยข้าวพันธุ์  กข  1 กับ  กข 3 มี ค่ า
สมัประสทิธิ Yความเหมอืนสงูสุด คอื 0.91 ขณะที@ขา้ว
พันธุ์ช ัยนาท 2 กับสุพรรณบุรี 1 มีค่าสมัประสทิธิ Y
ความเหมอืนตํ@าสุด คอื 0.60 และสามารถแบ่งขา้ว
ทั Pง 24 พนัธุ ์เป็น 3 กลุ่ม คอื กลุ่มที@ 1 ไดแ้ก่ สนัป่า
ตอง, ขาวดอกมะล ิ105, หางย ี71, กข 21, กข 10, 
กข 19, เล็บนกปัตตานี, ลูกแดงปัตตานี, กข 2, 
สุพรรณบุรี 1, กข 23 และ กข 6 กลุ่มที@ 2 ได้แก่ 
หอมคลองหลวง 1, หอมสุพรรณบุรี, ปทุมธานี 1, 
กข 3, กข 1, กข 15, พิษณุโลก 2, กข 12, กข 14, 
และขาวกอเดยีว 35 และกลุ่มที@ 3 ไดแ้ก่ หอมพษิณุ- 

 

 

รปูที- 1 ลายพมิพ์ดเีอน็เอของขา้วพนัธุป์ลูกที@ได้จากเครื@องหมายสก๊อตโดยใชไ้พรเมอร์ ScoT65 [M คอื   
ดีเอ็นเอมาตรฐาน (GeneRulerTM 100 bp Plus DNA Ladder, Thermo Scientific™), 1-24 คือ 
ข้าวสนัป่าตอง, ขาวดอกมะลิ 105, หางยี 71, กข 21, สุพรรณบุรี 1, กข 23, กข 15, กข 10,    
เล็บนกปัตตานี, ลูกแดงปัตตานี, กข 19 , กข 2, กข 6, หอมคลองหลวง 1, หอมสุพรรณบุรี,    
หอมพิษณุโลก 1, ปทุมธานี 1, ชัยนาท 2, กข 3, กข 1, พิษณุโลก 2, กข 12, กข 14 และ         
ขาวกอเดยีว 35 ตามลาํดบั] 
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รปูที- 2  ค่าสมัประสทิธิ Yความเหมอืนของขา้วพนัธุป์ลกูทั Pง 24 พนัธุ ์ที@ไดจ้ากเครื@องหมายสก๊อต 
 

 

 

รปูที- 3  แผนภูมคิวามสมัพนัธข์องขา้วพนัธุป์ลกูทั Pง 24 พนัธุ ์ที@ไดจ้ากเครื@องหมายสก๊อต 
 
โลก 1 และชยันาท 2 (รปูที@ 3) 

3.4 อภิปรายผล  
เมื@อสกดัแยกดเีอน็เอขา้ว  และนํามาเพิ@ม 

ปรมิาณดเีอน็เอดว้ยเทคนิคเครื@องหมายสก๊อต แลว้
วิเคราะห์แถบดีเอ็นเอจากลายพิมพ์ดีเอ็นเอที@ได้ 

พบว่าเครื@องหมายสก๊อตสามารถแบ่งพนัธุข์า้วปลูก
ทั Pง 24 พนัธุ ์เป็น 3 กลุ่ม เมื@อพจิารณาแผนภูมคิวาม 
สัมพันธ์พบว่าข้าวพันธุ์  กข 1 กับ กข 3 มีค่า
สมัประสทิธิ Yความเหมอืนสงูสุด คอื 0.91 ขณะที@ขา้ว
พันธุ์ช ัยนาท 2 กับสุพรรณบุรี 1 มีค่าสมัประสทิธิ Y
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ความเหมือนตํ@าสุด คือ 0.60 แสดงให้เห็นว่าข้าว
พนัธุ ์กข 1 กบั กข 3 มคีวามสมัพนัธท์างพนัธุกรรม
ใกล้เคียงกนัมาก ทั PงนีPเนื@องจากข้าวทั Pง 2 พนัธุ์ นีP
เกิดจากการผสมพันธุ์ระหว่างข้าวพันธุ์พืPนเมือง
เหลืองทองกบัไออาร์ 8 ซึ@งเป็นพ่อแม่เดียวกนั แต่
ข้าวพันธุ์ กข 3 ต่างจากข้าวพนัธุ์ กข 1 ที@มีใบธง
ยาวกว่ามาก และเปลือกเมล็ดมีสีนํPาตาลเข้มกว่า 
โดยใบธง คอื ใบขา้วใบสุดท้ายที@อยู่ติดกบัรวงขา้ว 
(ฐานขอ้มูลพนัธุ์ขา้วรบัรองของไทย, 2560) ขณะที@
ขา้วพนัธุช์ยันาท 2 กบัสพุรรณบุร ี1 มคีวามสมัพนัธ์
ทางพนัธุกรรมใกล้เคยีงกนัน้อยที@สุด เนื@องจากขา้ว
พนัธุ์ชยันาท 2 และสุพรรณบุร ี1 เกดิจากการผสม
จากพ่อแม่ที@ต่างกนั โดยขา้วพนัธุช์ยันาท 2 ไดจ้าก
การผสมพันธุ์แบบผสมเดี@ยวที@สถานีทดลองข้าว
ชัยนาท โดยผสมระหว่างข้าวเจ้าพันธุ์หอมพม่า 
(ข้าวหอมพันธุ์พืPนเมืองจากจังหวัดกาญจนบุรี) 
กบัขา้วสายพนัธุ ์IR11418-19-2-3 (จากสถาบนัวจิยั
ขา้วนานาชาต,ิ IRRI) ขณะที@ขา้วพนัธุส์ุพรรณบุร ี1 
ได้จากการผสมพันธุ์ระหว่างลูกผสมชั @วที@ 1 ของ 
IR25393-57-2-3 / กข23 // IR27316-96-3-2-2 กบั
ลู กผสมชั @วที@  1 ของ  SPRLR77205- 3- 2- 1- 1 / 
SPRLR79134- 51- 2- 2 ที@ ส ถ า นี ท ด ล อ ง ข้ า ว
สพุรรณบุร ีเมื@อปี พ.ศ.2528 แลว้ปลกูคดัเลอืกจนได้
สายพนัธุ์ SPRLR85163-5-1-1-2 (ฐานข้อมูลพนัธุ์
ข้าวรับรองของไทย, 2560) จึงทําให้ข้าวพันธุ์
ชยันาท 2 และขา้วพนัธุส์พุรรณบุร ี1 มคีวามสมัพนัธ์
ทางพนัธุกรรมใกลเ้คยีงกนัน้อยที@สดุ 

ดงันั PนงานวิจยันีPจึงแสดงประสทิธิภาพของ
เครื@องหมายสก๊อตที@สามารถใช้ในการจําแนกและ
ประเมนิความสมัพนัธข์องขา้วได้ โดยเครื@องหมาย 
สก๊อตสามารถใชใ้นการศกึษาความหลากหลายทาง
พนัธุกรรมได ้เป็นเครื@องหมายที@ทาํไดง้่าย ค่าใชจ้่าย
ไม่สงูนกั และผลการตรวจสอบมคีวามน่าเชื@อถอืและ
มีประสิทธิภาพต่อการจําแนกความแตกต่างทาง
พนัธุกรรมของพชื นอกจากนั Pนเครื@องหมายสก๊อตยงั

สามารถใช้ศกึษาในพชืชนิดต่าง ๆ เช่น กรองทอง 
และคณะ (2557) ศกึษาความผนัแปรทางพนัธุกรรม
ของต้นรักแกนมอ 96 ตัวอย่าง ด้วยเครื@องหมาย 
สก๊อต พบว่าสามารถแบ่งตวัอย่างต้นรกัแกนมอที@
ศกึษาเป็น 10 กลุ่ม ตามแหล่งที@มาของตวัอย่างแต่
ละพืPนที@  ซึ@ งสามารถแยกความแตกต่างทาง
พันธุกรรมของต้นรักแกนมอ และยังเป็นข้อมูล
พืPนฐานสาํหรบัการศกึษาวจิยัดา้นความผนัแปรทาง
พนัธุกรรมใหก้วา้งขวางยิ@งขึPน 

การศกึษาความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมของ
มะม่วง จํานวน 50 พนัธุ์ โดยใช้เครื@องหมายสก๊อต 
(Lou et al., 2010) พบว่าสามารถจดัจําแนกมะม่วง
ทั Pง 50 พนัธุ์ ตามแหล่งที@มาเป็น 6 กลุ่ม อีกทั Pงยงั
สามารถทราบแม่พนัธุ์ต้นกําเนิดภายในกลุ่มแต่ละ
กลุ่มไดจ้ากการประเมนิความสมัพนัธท์างพนัธุกรรม
ของมะม่วงที@มาจากพืPนที@ที@แตกต่างกนั แสดงใหเ้หน็
ว่ามะม่วงมคีวามหลากหลายพนัธุกรรมสงู ซึ@งขอ้มลู
ทางพนัธุกรรมนีPจะช่วยเอืPอประโยชน์ต่อการบรหิาร
จดัการแหล่งรวบรวมพนัธุแ์ละปรบัปรุงพนัธุม์ะม่วง
ไดต่้อไป 

การศึกษาความหลากหลายทางพนัธุกรรม
ในพืชสกุลมะพลับจากมณฑลกวางสี ประเทศจีน 
โดยใช้เครื@ องหมายสก๊อต (Deng et al., 2015) 
พบว่าสามารถจัดกลุ่มมะพลับเป็น 3 กลุ่ม ซึ@ง
สามารถนํามาวิเคราะห์เพื@อประเมินความหลาก 
หลายและวิ เคราะห์พืชส กุลมะพลับที@พบใน
ธรรมชาตจิากพืPนที@ที@แตกต่างกนัได ้

นอกจากนั Pนรายงานการวจิยัในประเทศไทย
ยังพบการใช้เครื@องหมายสก๊อตเพื@อการประเมิน
ความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมและการระบุชนิดของ
กลว้ยไมส้กุลกา้นก่อ (นฤมล และคณะ, 2560) การ
ประเมินความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมและการระบุ
ชนิดของกล้วยไม้รองเท้านารสีกุล Paphiopedilum 
สกุลย่อย Brachypetalum หมู่ Brachypetalum (ธรีะ
ชยั และคณะ, 2560) การประเมนิความสมัพนัธท์าง
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พันธุกรรมและการระบุชนิดของกล้วยไม้สกุล
รองเทา้นารกีลุ่มใบเขยีว (ธรีะชยั และคณะ, 2560) 

โดยเครื@องหมายสก๊อตนั Pนนอกจากจะมี
ประสิทธิภาพในการจําแนกและประเมินความ 
สมัพนัธ์ของข้าวได้แล้ว ยงัพบว่ามีรายงานการใช้
เครื@องหมายดีเอ็นเอชนิดอื@น ๆ ในการระบุความ 
สมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมของขา้วอกีด้วย เช่น นฤมล 
และคณะ (2555) ศกึษาความสมัพนัธข์องขา้วพนัธุ์
ขาวดอกมะลิ 105 และพนัธุ์ปรบัปรุงจากพนัธุ์ขาว
ดอกมะล ิ105 ดว้ยเครื@องหมายแฮตอารเ์อพดี ีพบว่า
ผลจากการจดักลุ่มมคีวามสอดคลอ้งกบัการจดักลุ่ม
พันธุ์ข้าวด้วยเครื@องหมายสก๊อตในงานวิจัยนีP  
เนื@องจากขา้วพนัธุ์ดอกมะล ิ105 และขา้วพนัธุ์ กข 
21 จดัอยู่ในกลุ่มเดียวกนั และงานวิจยัของ ฐิติพร 
และคณะ (2557) ศกึษาความสมัพนัธข์องขา้วพนัธุ์
ขาวดอกมะล ิ105 และขา้วสายพนัธุก์ลายพนัธุ์ขาว
ดอกมะล ิ105 ดว้ยเครื@องหมายแฮตอารเ์อพดี ีพบว่า
สามารถแยกความแตกต่างระหว่างพนัธุไ์ด ้โดยแยก
ข้าวพันธุ์ช ัยนาทและพิษณุโลกออกจากข้าวพนัธุ์
ขาวดอกมะลิ 105 ซึ@งเช่นเดียวกับเครื@องหมาย 
สก๊อตในงานวจิยันีP  

จาตุรงค์ และคณะ (2557) จําแนกพนัธุ์และ
วิเคราะห์ความสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมของข้าวมีสี
ด้วยเครื@องหมายแฮตอาร์เอพดีีและไอเอสเอสอาร์ 
พบว่าสามารถจําแนกขา้วมสีทีั Pง 10 พนัธุ ์ไดโ้ดยใช้
ไพรเมอรเ์พยีงชนิดเดยีวสรา้งลายพมิพด์เีอน็เอ เมื@อ
วเิคราะหค์วามสมัพนัธท์างพนัธุกรรมและสรา้งแผน 
ภูมิความสมัพนัธ์พบว่าสามารถแบ่งขา้วมสีทีั Pง 10 
พนัธุ ์เป็น 3 กลุ่ม เมื@อเปรยีบเทยีบผลการวเิคราะห์
ความสมัพนัธท์างพนัธุกรรมของแต่ละเครื@องหมาย
กบัลกัษณะสณัฐานพบว่าเครื@องหมายแฮตอารเ์อพดีี
ใหผ้ลที@มคีวามน่าเชื@อถอืมากกว่า  

นอกจากนั Pนยงัมกีารศกึษาความสมัพนัธท์าง 
พนัธุกรรมของขา้วดว้ยเครื@องหมายดเีอน็เอประเภท
ต่าง ๆ แลว้ ยงัมกีารใชล้ําดบันิวคลโีอไทดต์ําแหน่ง

จําเพาะของยีน rbcL และ rpoC1 เพื@อศึกษาความ 
สัมพันธ์ทางพันธุกรรมของข้าว ซึ@งข้อมูลที@ได้
สามารถนําไปพัฒนาเป็นเครื@องหมายดีเอ็นเอที@
จําเพาะกบัพนัธุข์า้วต่อไป เช่น งานวจิยัของ นฤมล 
และคณะ (2557) 
 

4. สรปุ  
การวิเคราะห์ความสมัพันธ์ทางพันธุกรรม

ของขา้วพนัธุป์ลูก 24 พนัธุ ์ดว้ยเครื@องหมายสก๊อต 
โดยใชไ้พรเมอร์ 22 ชนิด พบว่าสามารถแยกความ
แตกต่างระหว่างพนัธุข์า้วปลูกได ้เมื@อสรา้งแผนภูมิ
ความสมัพนัธ์พบว่าสามารถจดัจําแนกข้าวเป็น 3 
กลุ่ม ซึ@งการศกึษาในครั PงนีPเป็นประโยชน์อย่างยิ@งแก่
นกัปรบัปรุงพนัธุข์า้ว เพื@อใชใ้นการประเมนิพนัธุข์า้ว
และวางแผนปรบัปรุงพนัธุข์า้วต่อไปไดใ้นอนาคต  
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