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การวิเคราะห์ค่าเฉลี่ยระหว่างชั่วของลักษณะความต้านทานต่อ
โรคขอบใบแห้งในข้าวพื้นเมืองพันธุ์ผาลาด�ำ

Generation mean analysis of bacterial leaf blight resistance in Thai 
indigenous rice Phaladum variety
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บทคัดย่อ: ข้าวพันธุ์ผาลาด�ำเป็นหนึ่งในพันธุ์ข้าวพื้นเมืองของไทยที่มีความสามารถในการต้านทานโรคขอบใบแห้งได้ดี 
เหมาะทีจ่ะน�ำไปใช้ในการปรบัปรงุพนัธุ ์ความรูเ้กีย่วกบัพนัธกุรรมทีค่วบคมุความต้านทานเป็นข้อมลูทีจ่�ำเป็นเพือ่ใช้ในการ
วางแผนปรบัปรงุพนัธุ ์การศกึษาครัง้นีม้วีตัถปุระสงค์เพือ่ วเิคราะห์อทิธิพลของยนี จ�ำนวนยนี และอตัราพนัธกุรรมของความ
ต้านทานต่อโรคขอบใบแห้งในข้าวพันธุ์ผาลาด�ำ โดยการสร้างประชากรจ�ำนวน 6 ประชากร จากการผสมพันธุ์ระหว่างข้าว
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 แล้วน�ำไปทดสอบปฏิกิริยาการเกิดโรคกับเชื้อ

สาเหตุโรคขอบใบแห้ง ไอโซเลต BB2009-758 พบว่า ระดับคะแนนการเกิดโรค และความยาวแผล มีค่าอัตราพันธุกรรม
เท่ากบั 0.52 และ 0.49 ตามล�ำดบั มจี�ำนวนยนีควบคมุ 2.2 และ 2.3 ยนี ตามล�ำดบั และมีอทิธพิลของยนีจากการวเิคราะห์
ค่าเฉลีย่ระหว่างชัว่เป็นแบบบวกสะสม (additive gene effect) ดงันัน้ การปรบัปรงุพนัธุข้์าวให้ต้านทานต่อโรคขอบใบแห้ง 
โดยใช้พันธุ์พันธุ์ผาลาด�ำเป็นแหล่งของยีนต้นทาน อาจท�ำได้โดยวิธีการปรับปรุงพันธุ์แบบบันทึกประวัติหรือวิธีผสมกลับ
ค�ำส�ำคัญ: ค่าเฉลี่ยระหว่างชั่ว, อิทธิพลของยีน, โรคขอบใบแห้ง, อัตราพันธุกรรม

ABSTRACT: Phaladum is an indigenous Thai rice verity possessing high resistance to bacterial leaf blight. Genetic 
information is necessary for planning breeding programs. Therefore, this study was aimed to analyze gene action, 
number of genes and heritability of bacterial leaf blight resistance in Phaladum. Six basic populations were developed 
from crosses betaween RD6 (susceptible variety) and Phaladum (resistance variety) including RD6, Phaladum, F1, 
F2, BC1P1 and BC1P2.The populations were challenged with Xanthomonas oryzae isolate BB2009-758 by clipping 
method to evaluate the disease. Disease score and lesion length were measured and subjected to generation mean 
analysis. Heritability and numbers of genes estimated for the two traits were 0.52 and 0.49 and 2.2 and 2.3 respectively. 
Generations mean analysis showed that the disease resistance is controlled by additive gene effect. Thus, based on 
these results, pedigree selection and backcross methods can be utilized for breeding new rice varieties resistance to 
bacterial leaf blight using Phaladum as gene source. 
Keywords: Generation mean analysis, gene effect, bacterial leaf blight, inheritance
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บทน�ำ

ประเทศไทยเป็นแหล่งที่มีความหลากหลายทาง
พนัธกุรรมของข้าวสงูอกีประเทศหนึง่ พบทัง้ข้าวป่า ข้าว
วชัพชื และข้าวปลกู ในอดตีการปลกูข้าวมกีารคดัเลอืก
และเกบ็เป็นข้าวพนัธุพ์ืน้เมอืง ท�ำให้ยงัคงมคีวามหลาย
หลายทางพันธุกรรมสูง นอกจากนั้นข้าวบางพันธุ์ยังมี
ศกัยภาพทัง้ในด้านคณุค่าทางอาหาร เช่น การมสีารใน
กลุ่มแอนโทไซยานิน ซึ่งสามารถลดความเสี่ยงในการ
เกิดมะเร็งได้ หรือความสามารถในการต้านทานต่อ
สภาวะแวดล้อมทีไ่ม่เหมาะสม เช่น ความแห้งแล้งหรอื
การเข้าท�ำลายของโรคและแมลง แต่ในปัจจุบันระบบ
การปลูกข้าวมีการเปลี่ยนแปลงไปเป็นการปลูกพันธุ์
เดียวในบริเวณกว้างเพื่อตอบสนองต่อความต้องการ
ของตลาด ท�ำให้ความหลากหลายของสายพันธุ์ลดลง
ตามไปด้วย โดยเฉพาะในภาคตะวันออกเฉียงเหนือ
ของประเทศไทยทีส่่วนใหญ่นยิมปลกูข้าว พนัธุข์าวดอก
มะลิ 105 และ พันธุ์ กข6 ซึ่งทั้งสองพันธุ์นี้มีพันธุกรรม
ที่ใกล้เคียงกัน นอกจากนั้นยังมีความอ่อนแอต่อโรค
และแมลงหลายชนิด (Toojinda et al., 2005) โดยโรค
ทีม่คีวามส�ำคญัโรคหนึง่ต่อระบบการผลิตข้าวของไทย 
คือโรคขอบใบแห้ง (bacterial leaf blight) ซึ่งเกิดจาก
เช้ือแบคทีเรีย Xanthomonas oryzae pv. oryzae 
อาการของโรคในระยะเร่ิมแรกจะเป็นอาการใบฉ�่ำน�้ำ
แล้วต่อมาในบรเิวณนัน้จะเกดิอาการแห้งตาย ส่วนใหญ่
จะเกดิทีข่อบใบ (Niño-liu et al., 2006) อาการดงักล่าว
จะท�ำให้ข้าวสูญเสียพื้นที่ในการสังเคราะห์แสงส่งผล
ให้ผลผลิตลดลงถึง 50 % (Ou, 1987) 

การใช้พันธุ ์ข ้าวพื้นเมืองซ่ึงมีศักยภาพในการ
ต้านทานต่อโรคขอบใบแห้ง เป็นวิธีการหนึ่งที่สามารถ
แก้ปัญหาได้อย่างมีประสิทธิภาพ อีกทั้งยังเป็นการลด
ต้นทุนในการผลิตของเกษตรกรในด้านการใช้สารเคมี 
อภิชาติ และคณะ (2555) ได้ท�ำการประเมินความ
ต้านทานโรคขอบใบแห้งในเช้ือพันธุกรรมข้าวนาสวน
จ�ำนวน 186 พันธุ์ พบว่า ข้าวพื้นเมือง 4 พันธุ์ คือ 
ผาลาด�ำ เพชรราตรี หอมมะลินิล และ LG6822 ที่มี
ระดับความต้านทานต่อโรคในระดับท่ีสูง อีกทั้งยัง
สามารถต้านทานต่อเชือ้ได้หลายไอโซเลต โดยข้าวพนัธุ์
ผาลาด�ำจัดเป็นพันธุ์ที่มีเสถียรภาพในความต้านทาน

มากที่สุด จึงน่าจะมีการใช้ประโยชน์จากข้าวพันธุ์ดัง
กล่าว อย่างไรก็ตาม การใช้พันธุ์พื้นเมืองมาใช้ปลูก
โดยตรง อาจไม่ได ้รับการยอมรับโดยเกษตรกร 
เน่ืองจากคุณภาพของผลผลิตท่ีไม่ตรงตามความ
ต้องการของผู้บริโภคและของตลาด ดังน้ันจึงควรใช้
เป็นแหล่งพนัธกุรรมในการปรบัปรงุพนัธ์ุเพือ่ให้ได้พนัธุ์
ข้าวที่มีคุณภาพมากขึ้น 

ลักษณะของความต้านทานโรคเป็นลักษณะทาง
ปริมาณ สภาพแวดล้อมมีผลต่อระดับความต้านทาน
สูง อีกทั้งระดับของความรุนแรงยังมีความแตกต่างกัน
ไปตามสายพันธุ์ของเชื้อ จึงท�ำให้การคัดเลือกพันธุ์
ต้านทานท�ำได้ยากและมีโอกาสผิดพลาดสูง วิธีการท่ี
จะช่วยลดปัญหา คอื การหาแหล่งพนัธกุรรมทีค่วบคมุ
ความต้านทานเพือ่น�ำไปใช้ในการวางแผนการปรบัปรงุ
พันธุ์ ส�ำหรับลักษณะทางปริมาณ วิธีการที่จะสามารถ
อธิบายพันธุกรรมความต้านทานได้คือการหาอิทธิพล
ของยีนจากความแปรปรวนของประชากร ท่ีมี
การกระจายตัวและการวิเคราะห์ค่าเฉล่ียระหว่างชั่ว 
(generation mean analysis, GMA) โดยการสร้าง
ประชากรอย่างน้อย 6 ชั่วรุ่น นอกจากน้ันยังสามารถ
ค�ำนวณอัตราพันธุกรรมและจ�ำนวนของยีน (Paul 
et al., 2003) เพื่อใช้เป็นแนวทางในการเลือกวิธีการที่
เหมาะสมในการปรับปรุงพันธุ์ข้าวให้ต้านทานต่อโรค
ขอบใบแห้งต่อไป Devika (2002) ท�ำการศึกษา
พันธุกรรมความต้านทานต่อโรคขอบใบแห้งโดยการ
วเิคราะห์ค่าเฉลีย่ระหว่างชัว่พบว่า อทิธพิลหลกัของยนี
ควบคุมความต้านทานเป ็นแบบบวกสะสมและ
ปฏิกิริยาสัมพันธ์ของยีนแบบผลบวก การศึกษาอัตรา
พันธุกรรมของความต้านทานในข้าวพันธุ์ IRBB5 ที่ได้
จากการประเมินระดับความรุนแรงของโรคพบว่ามีค่า
อตัราพนัธกุรรมในระดับสูง (0.92-0.94) และมอีทิธพิล
ของยีนแบบข่มเมื่อประชากรเข้าสู่โฮโมไซกัส (Singh 
et al., 2015) และจากการศึกษาของ Habarurema 
et al. (2012) พบว่า พันธุกรรมความต้านทานไม่เป็น
แบบอทิธพิลแบบบวกสะสม และมค่ีาสมัประสทิธิก์าร
อธบิายค่าอตัราพนัธกุรรมแบบกว้างในระดบัปานกลาง 
แสดงถึงยีนต้านทานต่อโรคขอบใบแห้งมีความหลาก
หลาย ขึ้นอยู่กับพันธุ์ต้านทานและชนิดของเชื้อสาเหตุ 
(Khan et al., 2014) ดังน้ันการทดลองครั้งนี้มี
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วัตถุประสงค์เพื่อศึกษาพันธุกรรมความต้านทานของ
โรคขอบใบแห้งในข้าวพันธุ ์ผาลาด�ำ โดยใช้การ
วิ เคราะห์ค ่าเฉลี่ยระหว ่างชั่วและค�ำนวณอัตรา
พันธุกรรมรวมทั้งจ�ำนวนยีนท่ีควบคุมความต้านทาน
โรค เพือ่เป็นข้อมลูในการปรบัปรงุพนัธุข้์าวให้ต้านทาน
ต่อโรคขอบใบแห้งต่อไป

วิธีการศึกษา

ประชากรที่ใช้ในการศึกษา
ในการศกึษาครัง้นี ้ได้สร้างประชากร โดยการผสม
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ผสมพันธุ์ในเดือนสิงหาคม 2557 โดยใช้พันธุ์ต้านทาน
เป็นพันธุ์ให้ (donor) และพันธุ์อ่อนแอเป็นพันธุ์รับ 
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ทั้ง 6 ประชากรในเดือน ตุลาคม 2558 ท�ำการปลูก
ทดสอบปฏกิริยิาของความต้านทานต่อโรคขอบใบแห้ง
ของประชากรทั้ง 6 ในเดือน พฤศจิกายน 2558 โดย
วางแผนการทดลองแบบ สุ่มสมบูรณ์ (completely 
randomized design: CRD) 2 ซ�้ำ โดยใช้จ�ำนวน
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อย่างละ 60 ต้น และประชากร F
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ปลูกทุกประชากรในถาดหลุมขนาด 28 x 54 ซม. ซึ่งมี
ขนาดหลุม 4 x 4 ซม. เมื่อต้นกล้าอายุได้ 30 วัน จึง
ท�ำการปลูกเชื้อสาเหตุโรคขอบใบแห้ง 

การปลูกเชื้อสาเหตุโรคขอบใบแห้ง
การทดลองครั้งนี้ใช้เชื้อ X. oryzae ไอโซเลต 

BB2009-758 ซึ่งได้รับความอนุเคราะห์จากศูนย์วิจัย
ข้าวอุบลราชธานี โดยเลี้ยงบนอาหาร NA ส�ำเร็จรูป 

(Himedia® Nutrient Agar M001) บ่มเช้ือภายใต้
อุณหภูมิ 25 -30 ๐C เป็นเวลา 3 วัน จากนั้นน�ำเชื้อที่
เลีย้งได้มาละลายในน�ำ้กลัน่ปลอดเชือ้ ปรมิาตร 10 ml 
เพื่อเตรียมสารแขวนลอยเช้ือ โดยน�ำไปวัดค่าการดูด
กลืนแสงที่ 600 nm แล้วปรับให้ได้ค่า O.D.600 = 0.6 
จากนั้นท�ำการปลูกเชื้อโดยวิธีตัดใบ 3 ใบ/ต้น ที่ความ
ยาวประมาณ 5 ซม. จากปลายใบ โดยใช้กรรไกรจุ่ม
สารแขวนลอยเชื้อก่อนการตัดใบ (Kauffman et al., 
1973) ท�ำการรักษาระดับความชื้นโดยใช้ moist 
chamber ให้ความชื้นสัมพัทธ์สูงกว่า 70% ติดตาม
พัฒนาการของเชื้อ ท�ำการประเมินระดับการเกิดโรค
ขอบใบแห้งภายหลงัการปลกูเชือ้ โดยการวดัความยาว
แผลและประเมนิค่าคะแนนระดบัความรนุแรงการเกดิ

โรคตามวิธี IRRI (1980) ดังที่แสดงใน Table 1

Table 1 	Bacterial leaf blight severity score and rice 
symptoms.

Score Lesion area (%)
0 0
1 1-5
3 6-12
5 13-25
7 26-50
9 51-100

Source: IRRI (1980)

การวิเคราะห์ข้อมูล

วิเคราะห์ความแปรปรวนตามแผนการทดลอง

แบบ CRD และเปรียบเทียบค่าเฉลี่ยโดยใช้ วิธี Least 

Significant Different (LSD) ที่ระดับความเชื่อมั่น 95 

เปอร์เซ็นต์ โดยใช้โปรแกรมสถิติส�ำเร็จรูป Statistix 10 

ท�ำการประมาณจ�ำนวนยนีท่ีควบคมุความต้านทาน

จาก
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ในการศึกษาครั้งนี้ ได้สร้างประชากร โดยการผสมระหว่างข้าวพันธุ์อ่อนแอ คือ พันธุ์กข6 (P1)  กับ ผาลาด าซึ่ง
พันธุ์เป็นต้านทาน (P2) จ านวน 6 ชั่วรุ่น คือ P1, P2, F1, F2, BC1P1 และ BC1P2 การทดลองเริ่มต้นจากการผสมพันธุ์ใน เดือน
สิงหาคม 2557 โดยใช้พันธุ์ต้านทานเป็นพันธุ์ให้ (donor) และพันธุ์อ่อนแอเป็นพันธุ์รับ (recipient) จนได้เมล็ด F1 ในเดือน 
พฤศจิกายน 2557 จากนั้นปลูกเป็นต้น F1 แล้วปล่อยให้ผสมตัวเองจนได้เมล็ด F2 ในเดือนมีนาคม 2558 และในเดือน 
พฤษภาคม 2558 ท าการปลูกต้น F1 เพื่อใช้ในการสร้างประชากรผสมกลับ โดยผสมลูก F1 กลับไปหาพันธุ์ กข6 เพื่อสร้าง
ประชากร BC1P1 และผสมกลับหาพันธุ์ผาลาด า เพื่อสร้างประชากร BC1P2 หลังจากได้ประชากรครบทั้ง 6 ประชากร ใน
เดือน ตุลาคม 2558  ท าการปลูกทดสอบปฏิกิริยาของความต้านทานต่อโรคขอบใบแห้งของประชากร ทั้ง 6 ในเดือน 
พฤศจิกายน 2558 โดยวางแผนการทดลองแบบ สุ่มสมบูรณ์ (completely randomized design: CRD) 2 ซ้ า โดยใช้
จ านวนประชากร P1, P2, F1 และพันธุ์ต้านทานมาตรฐาน IR62266 อย่างละ 20 ต้น ประชากร BC1P1 และ BC1P2 อย่างละ 
60 ต้น และประชากร F2 จ านวน 200 ต้น โดยปลูกทุกประชากรในถาดหลุมขนาด 28 x 54 ซม. ซึ่งมีขนาดหลุม 4 x 4 ซม. 
เมื่อต้นกล้าอายุได้ 30 วัน จึงท าการปลูกเชื้อสาเหตุโรคขอบใบแห้ง  
การปลูกเชื้อสาเหตุโรคขอบใบแห้ง 

การทดลองครั้งนี้ใช้เชื้อ X. oryzae ไอโซเล ต BB2009-758 ซึ่งได้รับความอนุเคราะห์จากศูนย์วิจัยข้าว
อุบลราชธานี โดยเลี้ยงบนอาหาร NA ส าเร็จรูป (Himedia® Nutrient Agar M001) บ่มเชื้อภายใต้อุณหภูมิ 25 -30 ๐C 
เป็นเวลา 3 วัน จากนั้นน าเชื้อที่เลีย้งได้มาละลายในน้ ากลั่นปลอดเชื้อ ปริมาตร 10 ml เพื่อเตรียมสารแขวนลอยเชื้อ โดย
น าไปวัดค่าการดูดกลืนแสงที่ 600 nm แล้วปรับให้ได้ค่า O.D.600 = 0.6 จากนั้นท าการปลูกเชื้อโดยวิธีตัดใบ 3 ใบ/ต้น ที่
ความยาวประมาณ 5 ซม. จากปลายใบ โดยใช้กรรไกรจุ่มสารแขวนล อยเชื้อก่อนการตัดใบ (Kauffman et al., 1973) ท า
การรักษาระดับความชื้นโดยใช้ moist chamber ให้ความชื้นสัมพัทธ์ สูงกว่า 70% ติดตามพัฒนาการของเชื้อ ท าการ
ประเมินระดับการเกิด โรคขอบใบแห้ง ภายหลังการปลูกเชื้อ โดย การวัดความยาวแผลและ ประเมินค่าคะแนนระดับความ
รุนแรงการเกิดโรคตามวิธี IRRI (1980) ดังที่แสดงใน Table 1 
Table 1 Bacterial leaf blight severity score and rice symptoms. 

Score Lesion area (%) 
0 0 
1 1-5 
3 6-12 
5 13-25 
7 26-50 
9 51-100 

Source: IRRI (1980) 
การวิเคราะห์ข้อมูล 

วิเคราะห์ความแปรปรวนตามแผนการทดลองแบบ CRD และเปรียบเทียบค่าเฉล่ียโดยใช้ วิธี Least Significant 
Different (LSD) ที่ระดับความเชื่อมั่น 95 เปอร์เซ็นต์ โดยใช้โปรแกรมสถิติส าเร็จรูป Statistix 10  

ท าการประมาณจ านวนยีนที่ควบคุมความต้านทานจาก 𝑁𝑁 𝑚𝑚 −𝑚𝑚 𝑉𝑉𝐹𝐹 − 𝑉𝑉𝐹𝐹 (Poehlman, 1987)   
เมื่อ 
𝑁𝑁 = จ านวนยีนที่ควบคุมความต้านทาน   
𝑚𝑚  = ค่าเฉล่ียของพันธุ์กข6  

(Poehlman, 1987) 

เมื่อ
N = จ�ำนวนยีนที่ควบคุมความต้านทาน 
m

1
 = ค่าเฉลี่ยของพันธุ์กข6 

m
2
 = ค่าเฉลี่ยของพันธุ์ผาลาด�ำ

V
F1

 = ความแปรปรวนของประชากร F
1

V
F2

 = ความแปรปรวนของประชากร F
2
 



10 แก่นเกษตร 45 (1) : 7-14 (2560).

ค�ำนวณอทิธพิลของยนีโดยใช้ วธิขีอง Mather and 
Jinks (1982) โดยใช้ scaling test เพื่อทดสอบโมเดล
ที่เหมาะสมในการวิเคราะห์อิทธิพลของยีน ก่อนการ
ทดสอบโดยใช้ พารามิเตอร์จาก generation mean 

analysis
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𝑚𝑚  = ค่าเฉล่ียของพันธุ์ผาลาด า 
𝑉𝑉𝐹𝐹  = ความแปรปรวนของประชากร F1 
 𝑉𝑉𝐹𝐹  = ความแปรปรวนของประชากร F2  

ค านวณอิทธิพลของยีนโดยใช้ วิธีของ Mather and Jinks (1982) โดยใช้ scaling test เพื่อทดสอบโมเดลที่
เหมาะสมในการวิเคราะห์อิทธิพลของยีน ก่อนการทดสอบโดยใช้ พารามิเตอร์จาก generation mean analysis 

𝑌𝑌 𝑚𝑚 𝛼𝛼 𝑑𝑑 𝛽𝛽 ℎ 𝛼𝛼  𝑖𝑖 𝛼𝛼𝛽𝛽 𝑗𝑗 𝛽𝛽 𝑙𝑙  
 
เมื่อ 

𝑌𝑌 = ค่าเฉล่ียในหนึ่งชั่วรุ่น 
𝑚𝑚 = ค่าเฉล่ียทุกชั่วรุ่น 
𝑑𝑑 = ผลรวมอิทธิพลของยีนแบบบวกสะสม 
ℎ = ผลรวมอิทธิพลของยีนแบบข่ม 
𝑖𝑖 = ปฏิกิริยาสัมพันธ์ระหว่างอิทธิพลของยีนแบบบวกสะสม 
𝑙𝑙 = ปฏิกิริยาสัมพันธ์ระหว่างอิทธิพลของยีนแบบข่ม 
𝑗𝑗 = ปฏิกิริยาสัมพันธ์ระหว่างอิทธิพลของยีนแบบบวกสะสม และแบบข่ม  
และ 𝛼𝛼 𝛼𝛼 𝛽𝛽 𝛽𝛽  คือค่า genetic parameters coefficients ซึ่งค่า genetic parameters ต่างๆ  𝑚𝑚 𝑑𝑑 ℎ 𝑖𝑖 𝑗𝑗 𝑙𝑙  

ได้ทดสอบโดยวิธี t-test. 
การหาค่าอัตราพันธุกรรมโดยใช้วิธีการหาค่าอัตราพันธุกรรมแบบกว้างตามวิธีของ Warner (1952) ซึ่งมีสูตรดังนี้ 

𝐻𝐻𝑏𝑏  𝑉𝑉𝐹𝐹 − 𝑉𝑉𝑃𝑃 𝑉𝑉𝑃𝑃 𝑉𝑉𝐹𝐹  𝑉𝑉𝐹𝐹  

เมื่อ 
𝐻𝐻𝑏𝑏  = อัตราพันธุกรรมแบบกว้าง  
𝑉𝑉 = ความแปรปรวนในแต่ละชั่วรุ่น  
 

ผลการศึกษาและวิจารณ์ 
ในการทดลองนี้ได้ประเมินการเกิด โรคขอบใบแห้ง ในแต่ละ ประชากรเมื่อ 24 วัน หลังการปลูก  โดยใช้ค่าเฉลี่ย

การเกิดโรคทั้ง 3 ใบที่ท าการปลูกเชื้อม าวิเคราะห์ เพื่อเป็นตัวแทนของแต่ละต้น ผลการทดลองพบว่า การเกิดโรคแต่ละ
ประชากร มีความรุนแรง แตกต่างกันอย่างมีนัยส าคัญยิ่งทางสถิติ  ทั้งในลั กษณะความยาวแผลและคะแนนการเกิดโร ค 
(Table 2) โดยลักษณะความยาวแผลนั้น พันธุ์กข6 มีค่าเฉล่ียความยาวแผลสูงที่สุด (4.3 cm.) รองลงมาคือ BC1P1 (3.3 
cm.), F1 (2.6 cm.), F2 (2.5 cm.) และ BC1P2 (1.7 cm.) ตามล าดับ ในขณะที่พันธุ์ผาลาด า มีค่าเฉล่ียความยาวแผลต่ า
ที่สุด (0.5 cm.) ส าหรับลักษณะคะแนนการเกิดโรคพบว่า พันธุ์กข6 มีค่าเฉล่ียคะแนนการเกิดโรคสูงที่สุด  (4.9) ตามด้วย 
BC1P1 (3.9), F1 (3.2), F2 (3.1), BC1P2 (2.2) ตามล าดับ ขณะที่ผาลาด า มีค่าเฉลี่ยการเกิดโรคต่ าที่สุด  (0.6) สอดคล้อง
กับความยาวแผล (Table 2) จากผลการทดลองจะเห็น ว่า ค่าเฉล่ียของความยาวแผลและคะแนนการเกิดโรค มีความ
แตกต่างกันในแต่ละประชากร  แสดงให้เห็นว่าเชื้อสาเหตุ มีประสิทธิภาพในการ แยกความแตกต่างระหว่าง ประชากรพันธุ์
ต้านทาน (ผาลาด า) และพันธุ์อ่อนแอ (กข6) นอกจากนั้นการสะสมความถี่ยีนต้านทานในประชากรผสมกลับท าให้ระดับ
ของความต้านทาน มีการเปลี่ยนแปลง ไปเมื่อผสมกลับหาพันธุ์ต้านทาน (ผาลาด า) ท าให้ค่าเฉลี่ยการเกิดโรคลดลง และ
เพิ่มขึ้นเมื่อผสมกลับหาพันธุ์อ่อนแอ (กข6)  และยังพบว่า พันธุ์ผาลาด ามีระดับการเกิดโรคไม่แตกต่างจากพันธุ์ต้านทาน

เมื่อ
Y = ค่าเฉลี่ยในหนึ่งชั่วรุ่น
m = ค่าเฉลี่ยทุกชั่วรุ่น
d = ผลรวมอิทธิพลของยีนแบบบวกสะสม
h = ผลรวมอิทธิพลของยีนแบบข่ม
i = ปฏิกิริยาสัมพันธ์ระหว่างอิทธิพลของยีนแบบ

บวกสะสม
l = ปฏิกิริยาสัมพันธ์ระหว่างอิทธิพลของยีนแบบ

ข่ม
j = ปฏิกิริยาสัมพันธ์ระหว่างอิทธิพลของยีนแบบ

บวกสะสม และแบบข่ม 

และ 
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การเกิดโรคทั้ง 3 ใบที่ท าการปลูกเชื้อม าวิเคราะห์ เพื่อเป็นตัวแทนของแต่ละต้น ผลการทดลองพบว่า การเกิดโรคแต่ละ
ประชากร มีความรุนแรง แตกต่างกันอย่างมีนัยส าคัญยิ่งทางสถิติ  ทั้งในลั กษณะความยาวแผลและคะแนนการเกิดโร ค 
(Table 2) โดยลักษณะความยาวแผลนั้น พันธุ์กข6 มีค่าเฉล่ียความยาวแผลสูงที่สุด (4.3 cm.) รองลงมาคือ BC1P1 (3.3 
cm.), F1 (2.6 cm.), F2 (2.5 cm.) และ BC1P2 (1.7 cm.) ตามล าดับ ในขณะที่พันธุ์ผาลาด า มีค่าเฉล่ียความยาวแผลต่ า
ที่สุด (0.5 cm.) ส าหรับลักษณะคะแนนการเกิดโรคพบว่า พันธุ์กข6 มีค่าเฉล่ียคะแนนการเกิดโรคสูงที่สุด  (4.9) ตามด้วย 
BC1P1 (3.9), F1 (3.2), F2 (3.1), BC1P2 (2.2) ตามล าดับ ขณะที่ผาลาด า มีค่าเฉลี่ยการเกิดโรคต่ าที่สุด  (0.6) สอดคล้อง
กับความยาวแผล (Table 2) จากผลการทดลองจะเห็น ว่า ค่าเฉล่ียของความยาวแผลและคะแนนการเกิดโรค มีความ
แตกต่างกันในแต่ละประชากร  แสดงให้เห็นว่าเชื้อสาเหตุ มีประสิทธิภาพในการ แยกความแตกต่างระหว่าง ประชากรพันธุ์
ต้านทาน (ผาลาด า) และพันธุ์อ่อนแอ (กข6) นอกจากนั้นการสะสมความถี่ยีนต้านทานในประชากรผสมกลับท าให้ระดับ
ของความต้านทาน มีการเปลี่ยนแปลง ไปเมื่อผสมกลับหาพันธุ์ต้านทาน (ผาลาด า) ท าให้ค่าเฉลี่ยการเกิดโรคลดลง และ
เพิ่มขึ้นเมื่อผสมกลับหาพันธุ์อ่อนแอ (กข6)  และยังพบว่า พันธุ์ผาลาด ามีระดับการเกิดโรคไม่แตกต่างจากพันธุ์ต้านทาน

 คือค่า genetic parameters 

coefficients ซึ่งค่า genetic parameters ต่างๆ 
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 𝑉𝑉𝐹𝐹  = ความแปรปรวนของประชากร F2  

ค านวณอิทธิพลของยีนโดยใช้ วิธีของ Mather and Jinks (1982) โดยใช้ scaling test เพื่อทดสอบโมเดลที่
เหมาะสมในการวิเคราะห์อิทธิพลของยีน ก่อนการทดสอบโดยใช้ พารามิเตอร์จาก generation mean analysis 
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เมื่อ 

𝑌𝑌 = ค่าเฉล่ียในหนึ่งชั่วรุ่น 
𝑚𝑚 = ค่าเฉล่ียทุกชั่วรุ่น 
𝑑𝑑 = ผลรวมอิทธิพลของยีนแบบบวกสะสม 
ℎ = ผลรวมอิทธิพลของยีนแบบข่ม 
𝑖𝑖 = ปฏิกิริยาสัมพันธ์ระหว่างอิทธิพลของยีนแบบบวกสะสม 
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ได้ทดสอบโดยวิธี t-test. 
การหาค่าอัตราพันธุกรรมโดยใช้วิธีการหาค่าอัตราพันธุกรรมแบบกว้างตามวิธีของ Warner (1952) ซึ่งมีสูตรดังนี้ 
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พันธุกรรมแบบกว้างตามวิธีของ Warner (1952) ซึ่งมี

สูตรดังนี้
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ในการทดลองนี้ได้ประเมินการเกิด โรคขอบใบแห้ง ในแต่ละ ประชากรเมื่อ 24 วัน หลังการปลูก  โดยใช้ค่าเฉลี่ย

การเกิดโรคทั้ง 3 ใบที่ท าการปลูกเชื้อม าวิเคราะห์ เพื่อเป็นตัวแทนของแต่ละต้น ผลการทดลองพบว่า การเกิดโรคแต่ละ
ประชากร มีความรุนแรง แตกต่างกันอย่างมีนัยส าคัญยิ่งทางสถิติ  ทั้งในลั กษณะความยาวแผลและคะแนนการเกิดโร ค 
(Table 2) โดยลักษณะความยาวแผลนั้น พันธุ์กข6 มีค่าเฉล่ียความยาวแผลสูงที่สุด (4.3 cm.) รองลงมาคือ BC1P1 (3.3 
cm.), F1 (2.6 cm.), F2 (2.5 cm.) และ BC1P2 (1.7 cm.) ตามล าดับ ในขณะที่พันธุ์ผาลาด า มีค่าเฉล่ียความยาวแผลต่ า
ที่สุด (0.5 cm.) ส าหรับลักษณะคะแนนการเกิดโรคพบว่า พันธุ์กข6 มีค่าเฉล่ียคะแนนการเกิดโรคสูงที่สุด  (4.9) ตามด้วย 
BC1P1 (3.9), F1 (3.2), F2 (3.1), BC1P2 (2.2) ตามล าดับ ขณะที่ผาลาด า มีค่าเฉลี่ยการเกิดโรคต่ าที่สุด  (0.6) สอดคล้อง
กับความยาวแผล (Table 2) จากผลการทดลองจะเห็น ว่า ค่าเฉล่ียของความยาวแผลและคะแนนการเกิดโรค มีความ
แตกต่างกันในแต่ละประชากร  แสดงให้เห็นว่าเชื้อสาเหตุ มีประสิทธิภาพในการ แยกความแตกต่างระหว่าง ประชากรพันธุ์
ต้านทาน (ผาลาด า) และพันธุ์อ่อนแอ (กข6) นอกจากนั้นการสะสมความถี่ยีนต้านทานในประชากรผสมกลับท าให้ระดับ
ของความต้านทาน มีการเปลี่ยนแปลง ไปเมื่อผสมกลับหาพันธุ์ต้านทาน (ผาลาด า) ท าให้ค่าเฉลี่ยการเกิดโรคลดลง และ
เพิ่มขึ้นเมื่อผสมกลับหาพันธุ์อ่อนแอ (กข6)  และยังพบว่า พันธุ์ผาลาด ามีระดับการเกิดโรคไม่แตกต่างจากพันธุ์ต้านทาน

 = อัตราพันธุกรรมแบบกว้าง 

4 
 

𝑚𝑚  = ค่าเฉล่ียของพันธุ์ผาลาด า 
𝑉𝑉𝐹𝐹  = ความแปรปรวนของประชากร F1 
 𝑉𝑉𝐹𝐹  = ความแปรปรวนของประชากร F2  

ค านวณอิทธิพลของยีนโดยใช้ วิธีของ Mather and Jinks (1982) โดยใช้ scaling test เพื่อทดสอบโมเดลที่
เหมาะสมในการวิเคราะห์อิทธิพลของยีน ก่อนการทดสอบโดยใช้ พารามิเตอร์จาก generation mean analysis 

𝑌𝑌 𝑚𝑚 𝛼𝛼 𝑑𝑑 𝛽𝛽 ℎ 𝛼𝛼  𝑖𝑖 𝛼𝛼𝛽𝛽 𝑗𝑗 𝛽𝛽 𝑙𝑙  
 
เมื่อ 

𝑌𝑌 = ค่าเฉล่ียในหนึ่งชั่วรุ่น 
𝑚𝑚 = ค่าเฉล่ียทุกชั่วรุ่น 
𝑑𝑑 = ผลรวมอิทธิพลของยีนแบบบวกสะสม 
ℎ = ผลรวมอิทธิพลของยีนแบบข่ม 
𝑖𝑖 = ปฏิกิริยาสัมพันธ์ระหว่างอิทธิพลของยีนแบบบวกสะสม 
𝑙𝑙 = ปฏิกิริยาสัมพันธ์ระหว่างอิทธิพลของยีนแบบข่ม 
𝑗𝑗 = ปฏิกิริยาสัมพันธ์ระหว่างอิทธิพลของยีนแบบบวกสะสม และแบบข่ม  
และ 𝛼𝛼 𝛼𝛼 𝛽𝛽 𝛽𝛽  คือค่า genetic parameters coefficients ซึ่งค่า genetic parameters ต่างๆ  𝑚𝑚 𝑑𝑑 ℎ 𝑖𝑖 𝑗𝑗 𝑙𝑙  

ได้ทดสอบโดยวิธี t-test. 
การหาค่าอัตราพันธุกรรมโดยใช้วิธีการหาค่าอัตราพันธุกรรมแบบกว้างตามวิธีของ Warner (1952) ซึ่งมีสูตรดังนี้ 

𝐻𝐻𝑏𝑏  𝑉𝑉𝐹𝐹 − 𝑉𝑉𝑃𝑃 𝑉𝑉𝑃𝑃 𝑉𝑉𝐹𝐹  𝑉𝑉𝐹𝐹  
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𝐻𝐻𝑏𝑏  = อัตราพันธุกรรมแบบกว้าง  
𝑉𝑉 = ความแปรปรวนในแต่ละชั่วรุ่น  
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 = ความแปรปรวนในแต่ละชั่วรุ่น 

ผลการศึกษาและวิจารณ์

ในการทดลองน้ีได้ประเมนิการเกดิโรคขอบใบแห้ง 
ในแต่ละประชากรเมื่อ 24 วัน หลังการปลูก โดยใช้ค่า
เฉลีย่การเกดิโรคทัง้ 3 ใบท่ีท�ำการปลกูเชือ้มาวเิคราะห์
เพื่อเป็นตัวแทนของแต่ละต้น ผลการทดลองพบว่า 
การเกิดโรคแต่ละประชากรมีความรุนแรงแตกต่างกัน
อย่างมีนัยส�ำคัญยิ่งทางสถิติ ทั้งในลักษณะความยาว
แผลและคะแนนการเกิดโรค (Table 2) โดยลักษณะ
ความยาวแผลนั้น พันธุ์กข6 มีค่าเฉลี่ยความยาวแผล

สูงที่สุด (4.3 cm.) รองลงมาคือ BC
1
P

1
 (3.3 cm.), F

1
 

(2.6 cm.), F
2
 (2.5 cm.) และ BC

1
P

2
 (1.7 cm.) 

ตามล�ำดบั ในขณะทีพ่นัธุผ์าลาด�ำ มีค่าเฉลีย่ความยาว
แผลต�ำ่ท่ีสุด (0.5 cm.) ส�ำหรบัลักษณะคะแนนการเกดิ
โรคพบว่า พันธุ ์กข6 มีค่าเฉลี่ยคะแนนการเกิดโรค
สงูทีส่ดุ (4.9) ตามด้วย BC

1
P

1
 (3.9), F

1
 (3.2), F

2
 (3.1), 

BC
1
P

2
 (2.2) ตามล�ำดบั ขณะทีผ่าลาด�ำ มค่ีาเฉลีย่การ

เกิดโรคต�่ำท่ีสุด (0.6) สอดคล้องกับความยาวแผล 
(Table 2) จากผลการทดลองจะเห็นว่า ค่าเฉลี่ยของ
ความยาวแผลและคะแนนการเกดิโรคมคีวามแตกต่าง
กันในแต่ละประชากร แสดงให้เห็นว่าเชื้อสาเหตุมี
ประสิทธิภาพในการแยกความแตกต่างระหว่าง
ประชากรพันธุ์ต้านทาน (ผาลาด�ำ) และพันธุ์อ่อนแอ 
(กข6) นอกจากนั้นการสะสมความถี่ยีนต้านทานใน
ประชากรผสมกลับท�ำให้ระดับของความต้านทานมกีาร
เปล่ียนแปลงไปเมือ่ผสมกลับหาพนัธุต้์านทาน (ผาลาด�ำ) 
ท�ำให้ค่าเฉลี่ยการเกิดโรคลดลง และเพิ่มข้ึนเมื่อผสม
กลบัหาพนัธุอ่์อนแอ (กข6) และยงัพบว่า พนัธุผ์าลาด�ำ
มีระดับการเกิดโรคไม่แตกต่างจากพันธุ ์ต้านทาน
มาตรฐาน IR62266 ท่ีมรีายงานว่ามคีวามต้านทานต่อ
เชื้อแบบกว้างในประเทศไทย (Korinsak et al., 2014) 
แสดงให้เห็นว่าพันธุ ์ผาลาด�ำมีศักยภาพท่ีสามารถ
ต้านทานต่อเชื้อไอโซเลต BB2009-758 ได้

เมือ่พจิารณาค่าเฉลีย่ของประชากร F
1
 พบว่า มค่ีา

เฉล่ียระดับการเกิดโรค (ความยาวแผล = 2.6 cm., 
คะแนนการเกิดโรค = 3.2) อยู่ระหว่างประชากรของ
พันธุ ์พ่อและพันธุ์แม่ และมีค่าสูงกว่าค่าเฉล่ียของ
พ่อ-แม่ เล็กน้อย (ความยาวแผล = 2.3 cm., คะแนน
การเกิดโรค = 2.7) (Table 2) จากผลของค่าเฉลี่ยใน
ประชากร F

1
 เป็นไปได้ว่าพันธุกรรมที่ควบคุมความ

ต้านทานโรคขอบใบแห้งในข้าวพันธุ ์ผาลาด�ำถูก
ควบคุมด้วยยีนด้อย ซึ่งในปัจจุบันมีการรายงายยีน
ต้านทานทีเ่ป็นยนีด้อยไว้ถงึ 13 ยนี ประกอบด้วย xa5, 
xa8, xa9, xa13, xa15, xa19, xa20, xa24, xa25(t), 
xa26(t), xa28(t), xa33(t), xa34(t) (Petpisit et al., 
1977; Nakai et al., 1988; Ogawa et al., 1988; 
Khush and Angeles, 1999; Singh et al., 2002; Lee 
et al., 2003; Kurata and Yamazaki, 2006; Korinsak 
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et al., 2009; Liu et al., 2011 and Chen et al., 2011) 
โดยเฉพาะอย่างยิ่งยีน xa33(t) ที่พบในข้าวพันธุ์ Ba7 
ซึ่งเป็นยีนต้านทานที่มีรายงานไว้แล้วในประเทศไทย 
(Korinsak et al., 2009)

เมื่อพิจารณาการกระจายตัวของประชากรพบว่า 
ประชากร F

2
 มกีารกระจายตวัเป็นแบบต่อเนือ่งทศิทาง

เข้าสูก่ารกระจายตัวแบบปกต ิในขณะทีป่ระชากรผสม
กลบั มค่ีาเฉลีย่ของประชากรท่ีมค่ีาสงูข้ึนเมือ่ผสมกลบั
ไปหาพันธุ์อ่อนแอ (BC

1
P

1
)

 
และต�่ำลงเมื่อผสมกลับไป

หาพนัธุต้์านทาน (BC
1
P

2
) จะเห็นได้ว่า การกระจายตัว

เป็นแบบต่อเนื่องมีทิศทางเข้าหาพันธุ์ท่ีใช้ผสมกลับ 
(Figure 1) แสดงให้เห็นว่า ลักษณะการเกิดโรคเป็น
ลกัษณะทางปรมิาณทีม่สีภาพแวดล้อมเข้ามาเก่ียวข้อง
และจากผลการประมาณจ�ำนวนยีนที่ควบคุมความ
ต้านทานพบว่า มีค่าเท่ากับ 2.2 ยีนในลักษณะความ
ยาวแผล และ 2.3 ยนีในคะแนนการเกดิโรค ซึง่ผลการ
ทดลองแสดงให้เหน็ว่ายนีท่ีควบคมุความต้านทานมยีนี
จ�ำนวนน้อยคู่ สอดคล้องกับการศึกษาของ Kihupi 
et al. (2001) ที่รายงานว่า ในข้าวพันธุ์ต้านทาน 40 
พันธุ์ทุกพันธุ์ถูกควบคุมด้วยยีนต้านทานที่เป็นยีนด้อย
อย่างน้อย 2 ยีน 

การค�ำนวณหาอัตราพันธุกรรมที่ควบคุมความ
ต้านทานโรคพบว่าในลักษณะความยาวแผล มีค่า
อตัราพนัธกุรรมปานกลางเท่ากับ 0.49 และในลกัษณะ
คะแนนการเกิดโรค มีค่า 0.52 (Table 3) โดยอัตรา
พันธุกรรมจะเป็นค่าที่น�ำไปใช้ในการค�ำนวณเพื่อ
ประเมินการตอบสนองต่อการคัดเลือกส�ำหรับใช้
พิจารณาว่าควรมีการคัดเลือกในช่ัวรุ่นใดของการ
ปรับปรุงพันธุ์ (Nyguist, 1991) จากผลการทดลอง
แสดงให้เหน็ว่าอตัราพนัธกุรรมของยนีต้านทานมค่ีาใน
ระดับปานกลางตามการศึกษาของ Robinson et al. 
(1949) การคัดเลือกจึงสามารถท�ำได้ตั้งแต่ในช่ัวรุ่น
ต้นๆ เป็นการลดภาระงานเนื่องจากไม่ต้องเก็บรักษา
ประชากรขนาดใหญ่ไว้หลายชั่วรุ่น 

การวิเคราะห์ scaling test ไม่พบนัยส�ำคัญของ
พารามิเตอร์ A, B และ C จึงท�ำการวิเคราะห์แบบ 
additive-dominance model และจากการวิเคราะห์
อิทธิพลของยีน พบว่า ค่าเฉลี่ยของประชากร (m) 

มีความแตกต่างกันและอิทธิพลหลักเป็นอิทธิพลของ
ยนีแบบบวกสะสม และพบอทิธพิลของยนีแบบข่มเล็ก
น้อยจากข้อมูลระดับการเกิดโรค (Table 4) แสดงให้
เหน็ว่า การคดัเลอืกลกัษณะความต้านทานสามารถคดั
เลือกได้ตั้งแต่ชั่วรุ่นต้นๆ (Ramli et al., 2016) วิธีการ
คดัเลอืกทีเ่ป็นวธิทีีเ่หมาะสมส�ำหรบัข้าวซึง่เป็นพชืผสม
ตัวเองคือการคัดเลือกแบบบนัทึกประวัติ และการผสม
กลับ นอกจากนี้จากการทดลองจะเห็นได้ว่าวิธีการวัด
ความยาวแผลและให้คะแนนการเกิดโรคมีความแตก
ต่างกันเล็กน้อยในลักษณะของข้อมูลแต่มีทิศทาง
เดียวกัน ดั้งนั้นการเลือกใช้วิธีการประเมินจึงควรเลือก
ใช้การให้คะแนนการเกิดโรคซึ่งเป็นวิธีที่สะดวกและ
รวดเร็วกว่าเมื่อเทียบกับการวัดความยาวแผล

การคัดเลือกแบบบันทึกประวัติมีข้อดีในด้านการ
ลดจ�ำนวนประชากรตั้งแต่ชั่วรุ่นแรกๆ แต่การคัดเลือก
ในหลาย ๆ  ลกัษณะไปพร้อมกันจะต้องอาศัยประชากร
ขนาดใหญ่ จึงอาจเป็นอุปสรรคในการจัดการได้ 
ส�ำหรับการปรับปรุงพันธุ์ให้ต้านทานต่อโรคนั้น ส่วน
ใหญ่นกัปรบัปรงุพนัธุจ์ะเน้นการคดัเลอืกในเรือ่งความ
ต้านทานเป็นหลัก วิธีผสมกลับหาพันธุ์ที่มีลักษณะที่ดี
อยู่แล้ว จึงเป็นแนวทางที่จะท�ำให้การปรับปรุงพันธุ์
ประสบผลส�ำเร็จง่ายขึ้น แต่เนื่องจากยีนที่ควบคุม
ความต้านทานในพันธุ ์ผาลาด�ำเป็นยีนด้อย การ
ปรบัปรงุพนัธุด้์วยวธีิผสมกลบัจ�ำเป็นต้องมกีารผสมตวั
เองเพื่อให้ลักษณะความต้านทานแสดงออกมา ท�ำให้
ในแต่ละรอบของการผสมกลบัต้องเสยีเวลาไป 1 ชัว่รุน่ 
ปัจจุบันได้มีการใช้เคร่ืองหมายโมเลกุลท่ีมีความ
สัมพันธ์กับลักษณะต่าง ๆ เข้ามาช่วยในการคัดเลือก 
(marker-assisted selection, MAS) ท�ำให้สามารถลด
ระยะเวลาในการปรับปรุงพันธุ์ลงได้ นอกจากน้ีควรมี
การทดลองต่อไปเพื่อให้ทราบต�ำแหน่งของยีน หรือ 
QTL (Quantitative Trait Loci) ท่ีควบคุมความ
ต้านทานต่อโรคขอบใบแห้งในข้าว พนัธุผ์าลาด�ำ ซึง่จะ
สามารถน�ำเครื่องหมายโมเลกุลท่ีสัมพันธ์กับยีน หรือ 
QTL ท่ีควบคุมความต้านทานมาใช้ในการคัดเลือกสาย
พันธุ์ต้านทาน ท�ำให้การปรับปรุงพันธุ์มีความรวดเร็ว 

และแม่นย�ำในอนาคต
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ต้านทานต่อโรคนั้น ส่วนใหญ่ นักปรับปรุงพันธุ์ จะเน้นการคัดเลือกในเรื่อง ความต้านทานเป็นหลัก วิธีผสมกลับหาพันธุ์ที่มี
ลักษณะที่ดีอยู่แล้ว  จึงเป็นแนวทางที่จะท าให้การปรับปรุงพันธุ์ประสบผลส าเร็จง่ายขึ้น แต่เนื่องจากยีนที่ควบคุมความ
ต้านทานในพันธุ์ผาลาด าเป็นยีนด้อย  การปรับปรุงพันธุ์ด้วยวิธี ผสมกลับจ าเป็นต้องมีการผสมตัวเองเพื่อให้ลักษณะความ
ต้านทานแสดงออกมา  ท าให้ในแต่ ละรอบของการ ผสมกลับต้องเสียเวลาไป 1 ชั่วรุ่น ปัจจุบันได้มีการใช้เครื่องหมาย
โมเลกุลที่มีความสัมพันธ์กับลักษณะต่าง ๆ เข้ามาช่วยในการคัดเลือก  (marker-assisted selection, MAS) ท าให้สามารถ
ลดระยะเวลาในการปรับปรุงพันธุ์ลงได้  นอกจากนี้ ควรมีการทดลองต่อไป เพื่อให้ทราบต าแหน่งของยีน หรือ  QTL 
(Quantitative Trait Loci) ที่ควบคุมความต้านทานต่อโรคขอบใบแห้งในข้าว  พันธุ์ผาลาด า ซึ่งจะสามารถน าเครื่องหมาย
โมเลกุลที่สัมพันธ์กับยีน หรือ QTL ที่ควบคุมความต้านทานมาใช้ในการคัดเลือกสายพันธุ์ต้านทาน  ท าให้การปรับปรุงพันธุ์
มีความรวดเร็ว และแม่นย าในอนาคต 

  
Figure 1 Frequency distribution of lesion length (a-c) and: lesion score 0 = resistance, 9= susceptible (e-f) in 
BC1P1, BC1P2 and F2 population.  
 
Table 2 Mean of disease severity score of 6 populations Phaladum, RD6, F1, BC1P1, BC1P2, F2 and resistance 
check IR62266 
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Figure 1 Frequency distribution of lesion length (a-c) and: lesion score 0 = resistance, 9= susceptible (e-f) in 
BC
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Table 2 	Mean of disease severity score of 6 populations Phaladum, RD6, F
1
, BC

1
P

1
, BC

1
P

2
, F

2
 and resistance 

check IR62266

Population Lesion length (cm.) Disease score (0-9)1

RD6 4.3 a2 4.9 a2

BC
1
P

1
3.3 b 3.9 b

F
1

2.6 bc 3.2 b
F

2
2.5 cd 3.1 bc

BC
1
P

2
1.7 d 2.2 c

Phaladum 0.5 e 0.6 d
IR62266 (check) 0.8 e 1.2 d
F-test ** **
C.V. (%) 14.39 15.28

**: significant different at P < 0.01

1: 0= no symptom, 9= highly susceptible.

2: A common letter within column show not significant difference at p ≤ 0.05.
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Table 3 	 Number of gene and heritability for lesion length and disease score of bacterial leaf blight resistance 
in rice Phaladum variety. 

Trait Number of gene Heritability

Lesion length 2.2 0.49
Disease score 2.3 0.52

Table 4 	 Estimation of gene effects base on join scaling test of three parameters and generation mean analysis 
of BLB resistance in Phaladum.

Parameter
Lesion length Disease score

Value±S.E. Value±S.E.
A -0.30±0.50 ns -0.30±0.56 ns
B 0.30±0.46 ns 0.50±0.54 ns
C 0.00±0.69 ns 0.20±0.79 ns
m 2.36±0.13 ** 2.69±0.15 **
d 1.82±0.13 ** 2.11±0.14 **
h 0.26±0.26 ns 0.59±0.30 **

ns,*, ** = non-significant difference, significant difference and highly significant difference, respectively. 

สรุป

พันธุกรรมความต้านทานต่อโรคขอบใบแห้งใน

ข้าวพนัธุผ์าลาด�ำถกูควบคมุด้วยยีนต้านทานจ�ำนวน 2 

ยีนจากการประมาณจ�ำนวนยีน โดยอิทธิพลของยีน

ต้านทานเป็นแบบบวกสะสมและมีอัตราพันธุกรรมใน

ระดับปานกลาง การคัดเลือกลักษณะความต้านทาน

สามารถท�ำได้ตัง้แต่ชัว่รุน่ต้นๆ ซึง่วธิกีารทีค่วรน�ำมาใช้ 

ได้แก่ การคดัเลอืกแบบบนัทกึประวตัแิละการคดัเลอืก

แบบผสมกลับ

ค�ำขอบคุณ

ขอขอบคุณศูนย ์วิจัยปรับปรุ งพันธุ ์ พืช เพื่ อ

การเกษตรที่ยั่งยืน คณะเกษตรศาสตร์ และศูนย์วิจัย

เทคโนโลยชีวีภาพทางการเกษตรเพือ่เศรษฐกจิทีย่ัง่ยนื 

ที่ให้ความอนุเคราะห์เชื้อพันธุกรรมข้าวพื้นเมือง และ

งบประมาณส�ำหรับการศึกษาในครั้งนี้
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