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บทน�ำ

 การปรับปรุงพันธุ ์เป็นกระบวนการเพื่อพัฒนา 

สายพันธุ ์ที่มีลักษณะดีตรงตามความต้องการ เช่น 

ผลผลติสงู ผลผลติมคีณุภาพ ต้านทานต่อโรคและแมลง  

เป็นต้น โดยการประเมินลักษณะและการคัดเลือก 

สายพันธุ ์มักใช ้วิธีสังเกตลักษณะสัณฐานวิทยา  

(morphological character) หรือลักษณะที่ปรากฏ 

(phenotype) ซึ่งลักษณะที่ปรากฏเป็นผลจากการ

แสดงออกของจีโนไทป์ (genotype) และมีผลกระทบ

ของสภาพแวดล้อมทีส่ิง่มชีวีติเจรญิเตบิโตในช่วงเวลา

นั้น (จรัสศรี, 2548) ดังนั้น การใช้ลักษณะที่ปรากฏ

จ�าแนกสิ่งมีชีวิตจึงอาจไม่เพียงพอในการคัดเลือก

หรือระบุสายพันธุ์ของสิ่งมีชีวิตให้ถูกต้องแม่นย�าได้ 

นอกจากนั้น กระบวนการปรับปรุงพันธุ์ยังต้องอาศัย

ระยะเวลานานและใช้แรงงานจ�านวนมากอีกด้วย  

(กรมวิชาการเกษตร, 2543)

 ปัจจบุนั เครือ่งหมายดเีอน็เอ (DNA marker) หรอื

เครื่องหมายโมเลกุล (molecular marker) ได้เข้ามา 

มบีทบาทในงานด้านพนัธศุาสตร์และการปรบัปรงุพนัธุ์

พืชอย่างมาก เนื่องจากการจัดกลุ่มหรือการจ�าแนก 

สิ่งมีชีวิตโดยอาศัยลักษณะสัณฐานวิทยาท�าได้ยาก 

โดยเฉพาะพชืซึง่เป็นสิง่มชีวีติทีม่ลีกัษณะคล้ายคลงึกนั  

(สรพงศ์, 2554) จึงท�าให้เกิดความผิดพลาดในการ

แยกความแตกต่างของสายพนัธุไ์ด้ โดยเฉพาะอย่างยิง่ 

สายพนัธุพ์ชืบางชนดิทีม่คีวามใกล้ชดิทางพนัธกุรรม การ

ใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอช่วยในการบ่งชี้ความแตกต่าง 

ของสายพันธุ์พืช (varietal identification) ได้เข้ามา

ช่วยให้การจ�าแนกความแตกต่างของสายพนัธุม์คีวาม

ถูกต้องแม่นย�ามากยิ่งขึ้น (สุรีพร, 2546) และยังเป็น

ข้อมลูส�าคญัในการจดสทิธบิตัรพนัธุพ์ชื (plant patent) 

(Paterson et al., 1991) นอกจากนั้น เครื่องหมาย

ดีเอ็นเอยังได้รับความนิยมอย่างมากในการประเมิน

ความหลากหลายทางพนัธกุรรมของสิง่มชีวีติ (genetic 

diversity) อีกด้วย (Mondini et al., 2009)

 การประยุกต ์ใช ้ เครื่องหมายดี เอ็นเอในงาน

ปรับปรุงพันธุ์ส่วนใหญ่มีจุดประสงค์เพื่อการคัดเลือก

สายพันธุ์ที่มีลักษณะดีตามที่ต้องการ เรียกว่า การ

ใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอช่วยในการคัดเลือก (marker-

assisted selection, MAS) ซึ่งเป็นวิธีการคัดเลือก

สายพันธุ์ที่มีประสิทธิภาพมากกว่าการคัดเลือกจาก 

ฟีโนไทป์ เนือ่งจากเป็นการคดัเลอืกจากจโีนไทป์โดยตรง  

(สุรีพร, 2546) เครื่องหมายดีเอ็นเอสามารถตรวจสอบ

ได้ในทุกระยะการเจริญเติบโตของสิ่งมีชีวิต จึงมีส่วน
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ช่วยประหยัดเวลา ลดแรงงาน ลดต้นทุน และพื้นที่ใน

การเพาะปลกูได้ ดงันัน้ งานปรบัปรงุพนัธุพ์ชืซึง่ถอืเป็น

หวัใจส�าคญัในการสร้างพชืสายพนัธุใ์หม่ให้ได้ผลผลติ

สูง และเป็นที่ต้องการของเกษตรกร จึงมีความจ�าเป็น

อย่างยิ่งที่ต้องใช้เครื่องมือที่มีความแม่นย�าในการ 

คัดเลือกและแยกความแตกต่างของลักษณะเหล่านั้น  

จึงท�าให้เครื่องหมายดีเอ็นเอหรือเครื่องหมายโมเลกุล

เข้ามามบีทบาทและเพิม่ความส�าคญัมากขึน้ (สรพงศ์, 

2554) บทความนี้ได้แสดงให้เห็นถึงความส�าคัญ

ของเครื่องหมายดีเอ็นเอ และการประยุกต์ใช้ในการ

ประเมินความหลากหลายทางพันธุกรรมของสิ่งมีชีวิต

และการน�ามาใช้ช่วยเพิม่ประสทิธภิาพในการปรบัปรงุ

พันธุ์ข้าว

เครื่องหมำยดีเอ็นเอ (DNA marker)

 เครือ่งหมายดเีอน็เอ หมายถงึ ชิน้ส่วนของดเีอน็เอ 

ที่ใช้เป็นเครื่องหมายติดตามหน่วยพันธุกรรมหรือยีน

ของสิง่มชีวีติและสามารถถ่ายทอดไปยงัรุน่ลกูหลานได้  

พืชแต่ละชนิดแต่ละสายพันธุ ์มีการจัดเรียงตัวของ 

นิวคลีโอไทด์ในโมเลกุลดีเอ็นเอที่เป็นเอกลักษณ์และ

มีความแตกต่าง (polymorphisms) ของล�าดับเบสใน

โมเลกุลดีเอ็นเอ จึงท�าให้สิ่งมีชีวิตมีความแตกต่างกัน 

และสามารถน�ามาประยกุต์ใช้เป็นเครือ่งหมายดเีอน็เอ

ได้ เครื่องหมายดีเอ็นเอมีหลายประเภท เช่น RFLP 

(Restriction Fragment Length Polymorphisms), 

RAPD (Random Amplified Polymorphic DNA), 

STS (Sequence Tagged Sites), AFLP (Amplified 

Fragment Length Polymorphisms), SSR (Simple 

Sequence Repeats) หรือ microsatellites และ 

SNP (Single Nucleotide Polymorphisms) เป็นต้น  

การเลอืกใช้เครือ่งหมายดเีอน็เอขึน้อยูก่บัวตัถปุระสงค์

และคุณสมบัติของเครื่องหมายดีเอ็นเอแต่ละประเภท 

(Table 1) 

Table 1  Comparison of the most common used DNA marker systems

Feature RFLP RAPD AFLP SSR SNP

DNA required (mg) 10 0.02 0.5-1.0 0.05 0.05

DNA quality High high Moderate moderate high

PCR-based No yes Yes yes yes

Number of polymorphic loci analyzed
polymorphism 

1.0-3.0 1.5-50 20-100 1.0-3.0 1.0

Ease of use not easy easy easy easy easy

Amenable to automation low moderate moderate high high

Reproducibility high unreliable high high high

Development cost low low moderate high high

Cost per analysis high low moderate low low

(Source: Korzun, 2002)
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 เครื่องหมายดีเอ็นเอชนิด SSR และ AFLP เป็น

ที่ได้รับความนิยมใช้กันมากในปัจจุบัน เช่น การใช้

เครื่องหมาย SSR ประเมินความหลากหลายทาง

พันธุกรรมของสายพันธุ์ข้าว (Oryza sativa L.) ที่มี

ความทนทานต่อความเคม็ระดบัต่างๆ (Seetharam et 

al., 2009; Kanawapee et al., 2011) และในสายพนัธุ ์

ข้าวสาล ี(Triticum aestivum L.) (Salem et al., 2008) 

ส่วนเครื่องหมาย AFLP ก็ได้มีการน�ามาใช้ประเมิน

ความหลากหลายทางพันธุกรรมของสายพันธุ ์ข้าว 

(Oryza sativa subsp. indica) (Prashanth et al., 

2002) ในสายพันธุ์ข้าวป่า (Rajkumar et al., 2011) 

และในสายพนัธุข้์าวเหนยีว (Bao et al., 2006) เป็นต้น 

เนื่องจากการใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอดังกล่าวเป็นวิธีที ่

สะดวก รวดเรว็ แม่นย�า และใช้ดเีอน็เอต้นแบบปรมิาณ

น้อย ส่วนเครื่องหมายดีเอ็นเอชนิด RFLP ได้รับ 

การพฒันามานานและเป็นประโยชน์ในการสร้างแผนที่

ยีนของสิ่งมีชีวิตต่างๆ มีความแม่นย�า ความคงตัวสูง 

แต่วิธีการต้องใช้ดีเอ็นเอต้นแบบปริมาณมาก และ

มีความยุ่งยากในทางปฏิบัติ มีการน�าเครื่องหมาย

ดีเอ็นเอไปใช้ประโยชน์ในด้านต่างๆ เช่น ประเมิน 

ความหลากหลายทางพันธุกรรมและลักษณะของสาย

พันธุ ์ วิเคราะห์ลายพิมพ์ดีเอ็นเอและระบุสายพันธุ ์ 

ประเมินระยะห่างทางพันธุกรรมของประชากรที่เป็น

สายพันธุ ์แท้และลูกผสม การบ่งชี้ต�าแหน่งของยีน

ควบคมุลกัษณะปรมิาณ (Quantitative trait loci, QTL) 

และเพื่อช่วยในการคัดเลือกสายพันธุ์ เป็นต้น

เครือ่งหมำยดเีอน็เอส�ำหรบักำรศกึษำควำมหลำย

หลำยทำงพันธุกรรม

 เนื่องจากได้มีการพัฒนาเทคนิคการเพิ่มปริมาณ

ดเีอน็เอในหลอดทดลองด้วยปฏกิริยิาลกูโซ่โพลเิมอเรส  

(Polymerase Chain Reaction, PCR) จึงมีการใช้

ประโยชน์จากเทคนิคดังกล่าวเพื่อการท�าลายพิมพ์

ดีเอ็นเอ (DNA fingerprinting) ของสิ่งมีชีวิตด้วย

เครื่องหมายดีเอ็นเอชนิดต่างๆ ซึ่งเครื่องหมายดีเอ็นเอ

ทีม่คีวามจ�าเพาะในสิง่มชีวีติจะมคีวามเหมาะสมอย่าง

ยิง่ในการใช้ระบชุนดิสิง่มชีวีติ การตรวจสอบลายพมิพ์

ดเีอน็เอประกอบด้วยขัน้ตอนต่างๆ คอื การสกดัดเีอน็เอ 

การเพิ่มปริมาณชิ้นส่วนดีเอ็นเอในหลอดทดลองด้วย

ปฏิกิริยาลูกโซ่โพลิเมอเรสโดยใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอ

ชนิดต่างๆ จากนั้นน�าผลผลิตดีเอ็นเอที่เพิ่มปริมาณ

ได้มาแยกขนาดด้วยวิธีเจลอิเล็กโทรโฟริซิส (gel  

electrophoresis) ลายพิมพ์ดีเอ็นเอที่ได้สามารถน�า

มาใช้ประโยชน์หลายด้าน เช่น การระบุสายพันธุ์หรือ

ชนดิของสิง่มชีวีติ การตรวจสอบความบรสิทุธิข์องพนัธุ์

หรือเมล็ดพันธุ์ ศึกษาวิวัฒนาการและความสัมพันธ์

ทางพันธุกรรมของสิ่งมีชีวิต และการวิเคราะห์ความ

แตกต่างของฐานพนัธกุรรมเพือ่ใช้ในการปรบัปรงุพนัธุ์ 

(Prashanth et al., 2002; Martos et al., 2005; Bao  

et al., 2006; Seetharam et al., 2009; Rajkumar et al.,  

2011; Kanawapee et al., 2011; Rahman et al., 

2012)

 ลายพิมพ์ดีเอ็นเอที่ได้จากการใช้เครื่องหมาย

ดีเอ็นเอหากน�ามาบันทึกความเหมือนและความต่าง

ของแถบดีเอ็นเอ สามารถน�ามาใช้วิเคราะห์ความ

สัมพันธ์ทางพันธุกรรมของพืชสายพันธุ์หรือชนิดต่างๆ 

ได้โดยการค�านวณค่าตัวแปรทางพันธุกรรม เช่น  

ความคล้ายคลงึทางพนัธกุรรม (genetic similarity, GS)  

หรือระยะห่างทางพันธุกรรม (genetic distance, GD)  

เป็นต้น ตัวอย่างเช่น การใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอชนิด 

AFLP ในการระบุสายพันธุ ์ ความหลากหลายทาง

พันธุกรรมและสายสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการของพันธุ์

ข้าวสาล ี(Triticum turgidum L. var. durum) (Martos  

et al., 2005) (Figure 1) โดยศึกษาในข้าวสาลี  

24 สายพนัธุจ์ากประเทศอติาลแีละประเทศสเปน ซึง่มี

เชื้อพันธุกรรมเกี่ยวข้องกันจากการผสมข้ามสายพันธุ์

ในศตวรรษที่ผ่านมา ณ ช่วงเวลาที่แตกต่างกัน จาก

ข้อมูลแบบแผนแถบดีเอ็นเอโดยการใช้เครื่องหมาย 

AFLP จ�านวน 186 แถบ น�ามาค�านวณค่าสัมประสิทธิ์

ความคล้ายคลึงทางพันธุกรรม (Dice’s coefficient) 

พบว่า ข้าวสาลสีายพนัธุจ์ากประเทศสเปนทีเ่กบ็ในช่วง

ก่อนปี 1945 (4) และข้าวสาลีสายพันธุ์จากประเทศ

อิตาลีที่เก็บในช่วงเวลาต่างๆ (1, 2 และ 3) มีความ

คล้ายคลึงทางพันธุกรรมในระดับสูง อันเนื่องมาจาก
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มีการน�าเข้าสายพันธุ์ข้าวสาลีจากคาบสมุทรไอบีเรีย 

สู ่ประเทศอิตาลี และประเมินความหลากหลาย 

ทางพันธุกรรมโดยค�านวณค่า PIC (Polymorphic 

Information Content) โดยสายพันธุ์ข้าวสาลีที่เก็บใน

ช่วงก่อนปี 1945 ช่วงระหว่างปี 1950 ถึง 1985 และ

ช่วงระหว่างปี 1988 ถึง 2000 มีค่าความหลากหลาย 

ทางพันธุกรรม (PIC) เป็น 0.27, 0.28 และ 0.29  

ตามล�าดับ แสดงให้เห็นถึงความหลากหลายทาง

พันธุกรรมของสายพันธุ์ข้าวสาลีในประเทศอิตาลีและ

ประเทศสเปนค่อนข้างมคีวามคงทีต่ลอดระยะเวลาของ

การปรับปรุงพันธุ์ในช่วงศตวรรษที่ผ่านมา

 Figure 1 Dendrogram of 24 cultivars of durum wheat from Italy and Spain released in the last century  
  based on 186 AFLP fragments. (1, 2, and 3 are Italian cultivars released before 1945, between  
  1950 and 1985, and between 1988 and 2000, respectively. 4, 5 and 6 are Spanish cultivars  
  released before 1945, between 1950 and 1985, and between 1988 and 2000, respectively.) 
 (Source: Martos et al., 2005)
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 ข้าวสายพันธุ์ต่างๆ ที่เก็บรวบรวมอยู่ในธนาคาร
เชื้อพันธุกรรม เช่น ศูนย์ปฏิบัติการและเก็บเมล็ด
เชื้อพันธุ ์ข้าวแห่งชาติ นอกจากจะเป็นการอนุรักษ์
พันธุกรรมแล้วยังเป็นแหล่งของความหลากหลายทาง
พันธุกรรม เพื่อที่นักปรับปรุงพันธุ์ข้าวจะสามารถน�า
ไปใช้ประโยชน์ในการปรบัปรงุพนัธุใ์ห้มลีกัษณะตามที่
ต้องการได้ (เกษม และคณะ, 2553) มีรายงานการจัด
เก็บข้าวพื้นเมืองทั่วประเทศจ�านวน 17,093 ตัวอย่าง 
โดยจ�าแนกชื่อในเบื้องต้นทั้งหมด 5,928 ตัวอย่าง จึง
ยงัมข้ีาวอกีหลายตวัอย่างทีย่งัคงไม่ทราบชือ่ (ฉววีรรณ, 
2543) ธนาคารเชือ้พนัธกุรรมจงึมงีานประเมนิลกัษณะ
พันธุ์ซึ่งต้องท�าอย่างต่อเนื่อง แต่วิธีการนี้อาจท�าให้ได้
ข้อมูลที่ไม่สมบูรณ์เนื่องจากข้าวอาจแสดงลักษณะที่
แตกต่างกนัได้ในสภาพแวดล้อมหรอืฤดกูาลปลกูทีต่่าง
กนั (เกษม และคณะ, 2553) ดงันัน้ การใช้เครือ่งหมาย
ดีเอ็นเอในการตรวจสอบเชื้อพันธุ์ข้าวจึงสามารถช่วย
ลดปัญหาดังกล่าวได้ เนื่องจากเป็นการตรวจสอบ
จีโนไทป์โดยตรงซึ่งไม่ผันแปรไปตามสภาพแวดล้อม
และระยะของการเจริญเติบโต 
 เกษม และคณะ (2553) ได้ตรวจสอบความ
หลากหลายทางพันธุกรรมของกลุ่มสายพันธุ์ข้าวหอม
มะลิจ�านวน 213 accessions ที่เก็บอนุรักษ์ในศูนย์
ปฏิบัติการและเก็บเมล็ดเชื้อพันธุ์ข้าวแห่งชาติด้วย

เครื่องหมายดีเอ็นเอร่วมกับการประเมินลักษณะทาง
สัณฐานวิทยา พบว่า การใช้ไพรเมอร์ SSR จ�านวน 
32 คู่ วิเคราะห์แบบแผนของแถบดีเอ็นเอและจัดกลุ่ม
ด้วยวิธี UPGMA (Unweighted Pair Group Method 
with Arithmetic Mean) โดยใช้ค่า Nei72 coefficient 
สามารถแบ่งข้าวออกได้เป็น 29 กลุ่ม โดยข้อมูลของ
ลักษณะทางสัณฐานวิทยาแบ่งข้าวออกเป็น 4 กลุ่ม 
แสดงว่ากลุม่ข้าวทีม่ชีือ่เหมอืนกนัหรอืมคีวามคล้ายกนั
ของลกัษณะสณัฐานวทิยาค่อนข้างมคีวามแตกต่างกนั
ทางพนัธกุรรม อกีทัง้มกีารใช้เครือ่งหมาย SSR ประเมนิ
ความหลากหลายทางพนัธกุรรมของข้าวสายพนัธุด์ ี21 
สายพนัธุใ์นประเทศบงัคลาเทศ (Oryza sativa L.) โดย
สามารถระบเุครือ่งหมายดเีอน็เอทีจ่�าเพาะต่อสายพนัธุ์
ข้าวหอม (Rahman et al., 2012) และนอกจากนั้นมี
การใช้เครือ่งหมาย SSR เพือ่ประเมนิความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมและลายพิมพ์ดีเอ็นเอในข้าวสายพันธุ์ดี 
15 สายพันธุ์ในอินเดีย จากการใช้ไพรเมอร์ SSR 30 
คู่ ซึ่งวางตัวบนโครโมโซมที่ 7 ถึง 12 สามารถจัดกลุ่ม
สายพันธุ์ข้าวออกเป็น 11 กลุ่ม ด้วยวิธี UPGMA และ
เครื่องหมายดีเอ็นเอที่ใช้สามารถระบุสายพันธุ์ข้าวได้ 
9 สายพนัธุ ์ซึง่เป็นข้อมลูทีใ่ช้ประกอบเพือ่คดัเลอืกสาย
พนัธุใ์นการปรบัปรงุพนัธุข้์าวต่อไป (Chakravarthi and 
Naravaneni, 2006) (Figure 2)

Figure 2 Clustering of 15 Oryza sativa species based on pooled SSR markers. 

(Source: Chakravarthi and Naravaneni, 2006)
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กำรค้นหำยีนและกำรใช้เครื่องหมำยดีเอ็นเอ 
ช่วยคดัเลอืก (Gene tagging and marker-assisted 
selection)
 การพัฒนาด้านเครื่องหมายดีเอ็นเอมีบทบาท
อย่างมากต่อการค้นหายีน (gene tagging) ที่ควบคุม
ลักษณะที่ดีต่างๆ ในพืชเศรษฐกิจที่ส�าคัญ เช่น ข้าว 
ข้าวสาลี และข้าวโพด เป็นต้น นอกจากประโยชน ์
เพื่อใช้ในการท�าลายพิมพ์ดีเอ็นเอ ประเมินความ 
หลากหลายทางพันธุกรรม เพื่อหาต�าแหน่งยีน  
การโคลนยีน การศึกษาวิวัฒนาการของพันธุ์พืชต่างๆ 
แล้วนั้น นักปรับปรุงพันธุ์ได้น�ามาใช้ประโยชน์โดยตรง 
คือ การใช้เพื่อจ�าแนกและคัดเลือกสายพันธุ์พืช เช่น 
การระบุเครื่องหมาย sequence characterized 
amplified region (SCAR) ซึ่งพัฒนาจากเครื่องหมาย 
RAPD เพือ่ใช้ในการจ�าแนกสายพนัธุข้์าวขาวดอกมะลิ 
105 (Saengprajak, 2012) และการใช้เครื่องหมาย 
SSR เพือ่ระบอุลัลลี (allele) ทีจ่�าเพาะต่อสายพนัธุข้์าว
ในอินเดีย (Upadhyay et al., 2011) อีกทั้งยังมีการ
ผนวกรวมยีนที่ควบคุมลักษณะดีต่างๆ เข้าด้วยกันใน
พชืต้นเดยีวกนั (gene pyramiding) เช่น การผนวกยนี
ต้านทานโรคขอบใบแห้ง โรคไหม้ และแมลงบัว่ในข้าว 
เป็นต้น (กรมวิชาการเกษตร, 2543)
 ปัจจุบัน การระบุต�าแหน่งเครื่องหมายดีเอ็นเอ 
ทีใ่ช้เพือ่ตดิตามยนีหรอืต�าแหน่ง QTL ทีค่วบคมุลกัษณะ 
ต่างๆ ในพันธุ์พืชมีจ�านวนมาก และได้มีการผนวก
รวมยีนของลักษณะดีต่างๆ เข้าในพืชสายพันธุ์ดี เช่น 

ในข้าวสาลีได้มีการระบุเครื่องหมายดีเอ็นเอของยีน 
ที่ควบคุมลักษณะที่ดีทางการเกษตรแล้วประมาณ 40 
ลกัษณะ (Gurta et al., 1999) โดยเครือ่งหมายดเีอน็เอ 
หรืออัลลีลที่ใช้ในการติดตามยีนดังกล่าวได้มีการน�า
มาใช้เพื่อช่วยคัดเลือกโดยตรงจากพันธุกรรมของพืช 
จึงไม่มีผลกระทบจากสิ่งแวดล้อม ท�าให้ผลการคัดเลือก
มีความแม่นย�าสูง สามารถคัดเลือกได้ครั้งละหลายๆ 
ลักษณะ สะดวกรวดเร็ว โดยกระบวนการจ�าเพาะตาม
ชนิดของเครื่องหมายดีเอ็นเอที่ใช้และเทคนิค PCR และ
สามารถคัดเลือกได้ในทุกระยะการเจริญเติบโตของพืช 
 ตวัอย่างการใช้เครือ่งหมายดเีอน็เอในการปรบัปรงุ
พนัธุพ์ชื เช่น Korzun (2002) ใช้เครือ่งหมายดเีอน็เอใน
การคัดเลือกสายพันธุ์ข้าวบาร์เลย์ที่มีความต้านทาน
ต่อโรค Barley Yellow Mosaic Virus (BaMV) เป็น 
โรคส�าคญัทีส่่งผลต่อการสญูเสยีผลผลติ ซึง่มเีชือ้สาเหตุ  
2 ชนิด คือ Barley mild mosaic virus (BaMMV) 
และ Barley yellow mosaic virus (BaYMV) เป็นเชื้อ
ที่อาศัยในดินโดยมีเชื้อรา Polymyza graminis เป็น
พาหะ การพัฒนาสายพันธุ์ต้านทานโรคเป็นวิธีการ 
ที่ส�าคัญเพื่อลดการสูญเสียของผลผลิต แต่เนื่องจาก
การคัดเลือกสายพันธุ์ต้านทานในแปลงปลูกบ่อยครั้ง
ที่มีผลกระทบจากสภาพแวดล้อมเข้ามาเกี่ยวข้อง จึง
ได้มกีารใช้เครือ่งหมายดเีอน็เอเพือ่ตดิตามยนีต้านทาน
โรค BaMV ในการคัดเลือกต้นพืชที่ต้านทานโรคได้
ส�าเร็จ (Table 2)

Table 2 Application of PCR-based marker MG3H001 for detecting of yellow mosaic virus resistant plant allele. 
169 bp corresponds to the susceptible plants, alleles 146 bp and 150 bp to ym4 and ym5 resistant 
plants, respectively.

No. Plants Allele MG3H1_ 146 MG3H1_ 150 MG3H1_ 169 Resistance

1 Ge0043_001 MG3H001_146 1 resistance ym4
2 Ge0043_002 MG3H001_169 1 susceptible
3 Ge0043_003 MG3H001_146 1 resistance ym4
4 Ge0043_004 MG3H001_169 1 susceptible
5 Ge0043_005 MG3H001_146 1 resistance ym4
6 Ge0043_006 MG3H001_146 1 resistance ym4
7 Ge0043_007 MG3H001_169 1 susceptible
8 Ge0043_008 MG3H001_169 1 susceptible
9 Ge0043_009 MG3H001_150 1 resistance ym5
10 Ge0043_010 MG3H001_150 1 resistance ym5
11 Ge0043_011 MG3H001_150 1 resistance ym5
12 Ge0043_012 MG3H001_169 1 susceptible

(Source: Korzun, 2002)
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 ส�าหรับลักษณะตัวผู ้เป็นหมัน (male fertility 

restoration) มีการน�าเครื่องหมายดีเอ็นเอไปใช้เพื่อ

คัดเลือกลักษณะดังกล่าวในการปรับปรุงพันธุ์ เพื่อ

ประโยชน์ในการสร้างสายพันธุ์ลูกผสมและจากกลไก

ของยีนในไซโทพลาสซึมที่ควบคุมการเป็นหมันของ

ดอกตัวผู้ (cytoplasmic male sterility, CMS) เช่น 

Miedaner et al. (2000) ได้ระบุเครื่องหมายดีเอ็นเอ 

SR4R04 ที่ใช้คัดเลือกสายพันธุ์ที่มีลักษณะตัวผู้เป็น

หมันในสายพันธุ์ข้าวไรย์ (Figure 3)

 นอกจากนั้นได้มีการพัฒนาพันธุ ์ข้าวไทยให้มี

ลักษณะที่ดี เช่น มีความต้านทานโรค แมลง สภาพ 

น�า้ท่วม การตอบสนองต่อความยาวของช่วงแสง รวมทัง้ 

คุณภาพหุงต้ม ความหอมและคุณค่าทางโภชนาการ

สงู เป็นต้น การใช้เครือ่งหมายดเีอน็เอช่วยในการสบืหา

ยีนช่วยให้การปรับปรุงพันธุ์ข้าวมีประสิทธิภาพยิ่งขึ้น 

พนัธุข้์าวไทยทีน่ยิมปลกูอย่างแพร่หลาย เช่น ข้าวพนัธุ์

ขาวดอกมะลิ 105 ข้าวพันธุ์ กข 6 และข้าวเจ้าหอม

สุพรรณบุรี ซึ่งเป็นพันธุ์ข้าวที่มีความสามารถปรับตัว

ได้ดีกับพื้นที่ปลูกข้าวทั่วประเทศ และด้วยเหตุที่ข้าว

พันธุ์เหล่านี้ไม่ต้านทานโรคไหม้ โรคขอบใบแห้ง และ

ไม่ทนสภาพจมน�้าท่วมฉับพลัน ซึ่งเป็นสาเหตุให้เกิด

การสูญเสียผลผลิตอย่างมาก มีงานวิจัยเพื่อปรับปรุง

พันธุ์ข้าวให้มีความต้านทานโรค แมลง และทนสภาพ

น�้าท่วม โดยการใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอช่วยคัดเลือก 

เช่น การสืบหายีนควบคุมความต้านทานโรคไหม้  

(เชื้อสาเหตุ Pyricularia grisea (Cooke) Sacc.) โดย

การวิเคราะห์ต�าแหน่งของยีนควบคุมลักษณะปริมาณ 

พบว่า ต�าแหน่งระหว่างเครื่องหมาย RM212 ถึง  

RM319 และ RM144 ถึง RM139 บนโครโมโซมที่ 1  

และ 11 ตามล�าดบั เป็นยนีหลกั (major gene) ทีค่วบคมุ 

ความต้านทานโรคไหม้ในข้าวเจ้าหอมนลิ และต�าแหน่ง

ใกล้เครื่องหมาย RM208 และ RM179 บนโครโมโซม

ที่ 2 และ 12 ตามล�าดับ ในข้าวพันธุ์ IR64 (Sirithunya 

et al., 2004; Noenplab et al., 2006) นอกจากนั้น

ต�าแหน่งระหว่างเครื่องหมาย RM179 ถึง RM309 บน

โครโมโซมที่ 12 เป็นยีนรอง (minor gene) ที่ควบคุม

ความต้านทานโรคไหม้ที่พบทั้งในข้าวเจ้าหอมนิลและ

ขาวดอกมะลิ 105 (Noenplab et al., 2006) และยัง

พบว่าเครื่องหมาย RM72 บนโครโมโซมที่ 8 เป็นยีน

รองที่ควบคุมความต้านทานโรคไหม้ในข้าวขาวดอก

มะล ิ105 (Korinsak et al., 2009) (Figure 4) ซึง่ข้อมลู

เหล่านี้เป็นประโยชน์เพื่อช่วยคัดเลือกพันธุ์ต้านทาน 

โรคไหม้ในงานปรับปรุงพันธุ์ข้าว 

 Figure 3 Application of DNA marker, SR4R04 for selecting fertile plants. M - 1 kb ladder, lanes 1-48  
  rye plants, fertile plants detected by two fragments. 
 (Source: Miedaner et al., 2000)
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 เพลี้ยกระโดดสีน�้าตาลเป็นแมลงศัตรูที่ส�าคัญ

อีกชนิดหนึ่งของข้าวพันธุ์ขาวดอกมะลิ 105 โดยการ

ปรับปรุงพันธุ์ข้าวขาวดอกมะลิ 105 ได้ใช้ข้าวพันธุ์

ต้านทาน คอื Abhaya ผสมกลบัเข้าหาข้าวขาวดอกมะลิ  

105 เพื่อรักษาพันธุกรรมของข้าวขาวดอกมะลิ 105 ไว้  

และเพิ่มเติมความต้านทานดังกล่าวเข้าไปอีกด้วย 

เพื่อความแม่นย�าในการคัดเลือกลูกผสมกลับจึงได้

ใช้เครื่องหมาย AFLP ร่วมกับวิธี bulked segragant  

analysis (Michelmore et. al., 1991) พบว่า เครือ่งหมาย  

E4/M2-1 และ E1/M13-1 วางตวัใกล้ยนีต้านทานเพลีย้

กระโดดสีน�้าตาล และมีความเหมาะสมที่จะน�ามาใช้

เพื่อช่วยคัดเลือกในการปรับปรุงพันธุ์ข้าวให้ต้านทาน

เพลีย้กระโดดสนี�า้ตาล (Jairin et al., 2005) (Figure 5) 

 ส�าหรับการปรับปรุงพันธุ์ข้าวขาวดอกมะลิ 105 

ให้ทนทานต่อน�า้ท่วมขงั โดยใช้ข้าวพนัธุท์นทาน ได้แก่ 

FR13A, IR67819F2-CA-61 และ IR49830-7-1-2-2 

ผสมกลับข้าวขาวดอกมะลิ 105 พบว่า ยีนหลักใน

การตอบสนองต่อน�้าท่วมขังอยู่บนโครโมโซมที่ 9 ซึ่ง

สามารถน�าไปใช้ในการคัดเลือกพันธุ์ข้าวให้ทนทาน

ต่อน�้าท่วมขังได้อย่างมีประสิทธิภาพ (Siangliw et al.,  

2003) และได้มีการศึกษาเครื่องหมายดีเอ็นเอที่มี

ความเกีย่วข้องกบัความหอมในข้าวหอมมะล ิ105 โดย

วิธี bulked segregant analysis ค้นพบเครื่องหมาย

ดีเอ็นเอ Jas 1.5 ที่จ�าเพาะต่อกลุ่มข้าวหอมอย่าง

ชัดเจน ซึ่งสามารถใช้เพื่อช่วยคัดเลือกในการปรับปรุง

พันธุ์ข้าวหอม (Singh et. al., 2000) 

 Figure 5 AFLP marker E4/M2-1 and E1/M13-1 linked to brown planthopper resistance. The markers were  
  identified in individual lines of the cross between susceptible KDML105 and resistant Abhaya.  
  The arrows indicate the polymorphic fragments, E4/M2-1 and E1/M13-1. The reaction of individual  
  lines to BPH from Pathum Thani (BPH-PTT) and Ubon Ratchathani (BPH-UBN) were shown.  
  R, MR, and S refer to resistance, moderate resistance, and susceptible, respectively.
 (Source: Jairin et al., 2005)

 Figure 4 The microsatellite marker RM72, linked to blast resistance gene in KDML105. The marker  
  was identified in resistant and susceptible individual plants of the RILs population. KDML  
  105 - Khao Dawk Mali 105, JHN - Jao Hom Nin, R1-R10 are blast resistant plants, and  
  S1-S10 are blast susceptible plants.
 (Source: Korinsak et al., 2009)
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 พนัธุข้์าวพืน้เมอืงของไทยส่วนใหญ่เป็นข้าวไวแสง 

ซึ่งจะออกดอกในระยะเวลาที่ช่วงแสงสั้น ซึ่งเข้ากับ

ระบบการปลูกข้าวนาปีโดยอาศัยน�้าฝนเป็นอย่างดี 

ส�าหรับในเขตชลประทานซึ่งมีน�้าเพียงพอต่อการปลูก

ข้าวตลอดปี การพัฒนาพันธุ์ข้าวที่ไม่ไวแสงจึงมีความ

ส�าคัญเนื่องจากสามารถให้ผลผลิตได้แม้ในระยะ

เวลาที่ช่วงแสงยาว การวิเคราะห์ต�าแหน่งยีนควบคุม

ลกัษณะดงักล่าว พบว่า ต�าแหน่งใกล้เครือ่งหมาย A19 

และ RG64 บนโครโมโซมที่ 5 และ 6 ตามล�าดับ เป็น

ยีนควบคุมความไวต่อช่วงแสงของข้าว (Khush and 

Brar, 2000) จึงสามารถใช้เครื่องหมายดีเอ็นเอที่อยู่

ใกล้กบัยนีดงักล่าวช่วยในการคดัเลอืกพนัธุข้์าวทีไ่ม่ไว

ต่อแสงได้อย่างมีประสิทธิภาพ 

สรุป

 ปัจจุบันมีการพัฒนาเครื่องหมายดีเอ็นเอขึ้นเป็น 

จ�านวนมากและได้เข้ามามบีทบาทส�าคญัในการศกึษา 

ความหลายหลายทางพนัธกุรรมของสิง่มชีวีติ การระบุ 

สายพันธุ์หรือความบริสุทธิ์ของพันธุ์ และในงานด้าน 

การปรบัปรงุพนัธุพ์ชื นอกจากนัน้ยงัมกีารใช้เครือ่งหมาย 

ดีเอ็นเอเพื่อติดตามยีนที่ควบคุมลักษณะที่ดีต่างๆ ซึ่ง

สามารถคัดเลือกสายพันธุ์ที่ต้องการได้อย่างแม่นย�า 

เป็นวิธีการที่สะดวกรวดเร็ว สามารถคัดเลือกได้ใน

ทุกระยะการเติบโตของพืช และไม่มีผลกระทบจาก 

สิ่งแวดล้อม เป็นต้น นอกจากนั้น เครื่องหมายดีเอ็นยัง

ใช้เป็นข้อมลูส�าหรบัวเิคราะห์ต�าแหน่งยนีและการสร้าง 

แผนที่ยีน (gene mapping) ซึ่งเป็นข้อมูลส�าคัญที่

ช่วยให้นกัปรบัปรงุพนัธุท์ราบถงึจ�านวน ต�าแหน่ง และ

อิทธิพลของยีนที่มีความส�าคัญทางเศรษฐกิจ เพื่อ

เป็นแนวทางในการผนวกรวมยีนเหล่านั้นมาสร้างพืช 

สายพันธุ์ใหม่ได้อย่างรวดเร็ว แต่อย่างไรก็ตาม การใช ้

เครื่องหมายดีเอ็นเอดังกล่าวก็ไม่สามารถเข้ามา

แทนที่วิธีการปรับปรุงพันธุ์แบบดั้งเดิม (conventional  

breeding) ได้ เครื่องหมายดีเอ็นเอจึงเป็นเครื่องมือ

ส�าคัญที่สามารถใช้เพื่อช่วยให้นักปรับปรุงพันธุ ์ได้

ทราบถงึจ�านวน ต�าแหน่ง และอทิธพิลของยนีทีค่วบคมุ

ลักษณะส�าคัญทางเศรษฐกิจต่างๆ สามารถใช้เป็น

แนวทางในการผนวกรวมยีนดีเด่นเหล่านั้นมาสร้าง

พืชพันธุ ์ใหม่ที่มีลักษณะที่ต้องการได้อย่างรวดเร็ว  

อันเป็นการเพิ่มประสิทธิภาพในโครงการปรับปรุงพันธุ์

และเป็นการพัฒนาพันธุ์เพื่อให้ได้สายพันธุ์ในอุดมคติ
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