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บทคดัย่อ 

 การส ารวจและเกบ็ตวัอยา่งโรคไหมข้า้วในประเทศไทยในช่วงฤดูปลูกปี พ.ศ. 2559 – 2560 พบการ 
ระบาดของโรคไหมใ้นพื้นท่ี 34 จงัหวดั แยกเช้ือดว้ยวิธี single spore isolation ไดเ้ช้ือรา P. oryzae จ านวน 118 
ไอโซเลท ผลตรวจสอบแบบของเพศของเช้ือราทั้งหมดดว้ยปฏิกิริยาพซีีอาร์ โดยใชไ้พรเมอร์ Mat gene ท่ี
จ  าเพาะต่อแบบของเพศของเช้ือรา พบเช้ือราจ านวน 114 ไอโซเลทคิดเป็น 96.6 เปอร์เซ็นตข์องเช้ือราท่ีศึกษา 
ปรากฎแถบดีเอน็เอขนาด 940 คู่เบสเหมือนเช้ือราทดสอบมาตรฐานสายพนัธ์ุ GUY11 ท่ีมีแบบของเพศ 
Mat1-2 และพบเช้ือราเพียง 4 ไอโซเลทคิดเป็น 3.4 เปอร์เซ็นตข์องเช้ือราท่ีศึกษา ปรากฎแถบดีเอน็เอขนาด 
809 คู่เบสเหมือนเช้ือราทดสอบมาตรฐานสายพนัธ์ุ 70-15 ท่ีมีแบบของเพศ Mat1-1 จึงควรเฝ้าระวงัการอุบติั
ใหม่ของเช้ือราในพื้นท่ีปลูกขา้วจงัหวดัแพร่และเพชรบูรณ์ เน่ืองจากเป็นพื้นท่ีท่ีพบแบบของเพศของเช้ือรา
ทั้ง 2 แบบ การประเมินการเกิดโรคในขา้วท่ีแสดงปฏิสัมพนัธ์ระหว่างยีนก่อโรคและยีนตา้นทานแบบ 
incompatible interaction (ไม่เกิดโรค) สามารถระบุยีนก่อโรคของเช้ือราแต่ละไอโซเลทได ้ ยนีก่อโรค      
ท่ีพบมากท่ีสุดและมีบทบาทส าคญัในการก่อโรคของเช้ือราทั้ง 4 ภาคของประเทศไทย ไดแ้ก่ AVR-Pikp พบ
ในเช้ือราจ านวน 79 เปอร์เซ็นตข์องเช้ือราท่ีศึกษา รองลงมาคือยนีก่อโรคในกลุ่มของยนี AVR-Pik แอลลีล
อ่ืนๆ ไดแ้ก่ แอลลีล AVR-Pikm AVR-Pi7(t) และ AVR-Pikh พบในเช้ือราจ านวน 78 77 และ 75 เปอร์เซ็นต ์
ของเช้ือราท่ีศึกษา ตามล าดบั ดงันั้นยนีตา้นทานท่ีมีบทบาทส าคญัในการปรับปรุงพนัธ์ุขา้วใหต้า้นทานโรค
ไหมใ้นประเทศไทย คือ ยนีตา้นทานกลุ่ม Pik (Pikp Pikm Pi7(t) และ Pikh) นอกจากน้ีประชากรเช้ือรา
มากกวา่ 50 เปอร์เซ็นตใ์นแต่ละภาคมียนีก่อโรค AVR-Pi5(t) AVR-Pita-2 และ AVR-Pi12 ยนีตา้นทาน Pi5(t) 
Pita-2 และ Pi12 จึงมีบทบาทส าคญัรองลงมา และเน่ืองจากยนีก่อโรคในกลุ่ม AVR-Pik พบมากในประชากร
เช้ือราสาเหตุโรคไหมใ้นประเทศไทย จึงศึกษาความหลากหลายของยนีก่อโรค AVR-Pik โดยวิเคราะห์ล าดบั
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นิวคลีโอไทดข์องยนี AVR-Pik ในเช้ือรา 7 ไอโซเลทท่ีเคยมีรายงานรูปแบบปฏิกิริยาการก่อโรค โดยการ
ตรวจสอบรูปแบบปฏิกิริยาการก่อโรคของเช้ือราบนขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียวกลุ่ม Pik จ านวน 7 สายพนัธ์ุ 
ไดแ้ก่ IRBLks-F5 IRBLks-S IRBLkp-K60 IRBLkh-K3 IRBL1-CL IRBL7-M และ IRBLKM-Ts ท่ีมียนี
ตา้นทานเด่ียว Piks Piks Pikp Pikh Pi1 Pi7(t) และ Pikm ตามล าดบั พบวา่เช้ือราไอโซเลท Phitsanulok40.4 มี
ยนีก่อโรค AVR-PikA ไอโซเลท UBN7348 และ SKN10389 มียนีก่อโรค AVR-PikD นอกจากน้ีไอโซเลท 
NKI211107 มียนีก่อโรค AVR-PikF ท่ีน่าสนใจ คือ ไอโซเลท THL794 มียนีก่อโรคมากกวา่ 1 แอลลีล คือ 
AVR-PikD/A ในขณะท่ีไอโซเลท UBN207129 และ RBR55004 อาจมียนีก่อโรคมากกวา่ 2 แอลลีล คือ     
AVR-PikD/A/F งานวิจยัน้ียงัศึกษาการแสดงออกของยนีท่ีเก่ียวขอ้งกบัการก่อโรคของเช้ือราสาเหตุโรคไหม ้
และยนีท่ีเก่ียวขอ้งกบักลไกการป้องกนัตวัเองในขา้ว โดยใช ้cDNA จากตวัอยา่งขา้วสายพนัธ์ุ IRBL12-M ท่ี
มียนีตา้นทานเด่ียว Pi12 ท่ีถูกปลูกเช้ือ และแสดงปฏิสัมพนัธ์ุแบบ compatible และ incompatible interaction 
พบวา่ยนี MoSlp1 มีการแสดงออกเฉพาะในขา้วท่ีแสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ compatible interaction (เกิดโรค
รุนแรง) นอกจากน้ีในปฏิสัมพนัธ์แบบ compatible interaction (เกิดโรครุนแรง) ยงัพบการแสดงออกของยนี 
OsWRKY30 OsJAZ2 OsPR5 และ OsPR10 แต่ไม่พบการแสดงออกของยนี OsPAL พบวา่ยนี OsJAZ2 OsPR5 
และ OsPR10 มีระดบัการแสดงออกต ่ากวา่ในปฏิสัมพนัธ์แบบ incompatible interaction ผลการทดลองท่ี
น่าสนใจ คือ มีการแสดงออกของยนี OsJAZ2 และยนี OsPR10 ในระดบัสูงในปฏิสัมพนัธ์แบบ incompatible 
interaction (ไม่เกิดโรค) ดงันั้นจึงสนันิษฐานไดว้า่ยนีทั้งสองอาจมีบทบาทส าคญัส าหรับการกระตุน้ความ
ตา้นทานในขา้วท่ีเกิดปฏิสมัพนัธ์ระหวา่งยนีก่อโรค AVR-Pi12 และยนีตา้นทาน Pi12 บทบาทของยนี 
OsJAZ2 และยนี OsPR10 ในขา้วตา้นทานโรคไหมค้วรไดรั้บการศึกษาเพิ่มเติม โดยการวิเคราะห์หนา้ท่ีของ
ยนีดว้ยการดดัแปลงพนัธุกรรมขา้วท าใหมี้การแสดงออกของยนีมากเกิน หรือดดัแปลงพนัธุกรรมขา้วเพื่อ
ยบัย ั้งการแสดงออกของยนี 
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ABSTRACT 
 

 Rice blast disease survey and sample collection were conducted during rice-growing seasons from 
2016 to 2017 in 34 provinces of blast disease epidemic regions of Thailand. One hundred and eighteen 
isolates of P. oryzae were obtained from infected rice plants using single spore isolation technique. Mating-
type determination with mating type gene-specific primers through a polymerase chain reaction (PCR) 
technique revealed that 114 blast isolates (96.6 %) showed a DNA fragment size of 940 bp corresponding 
to MAT1-2 fragment of the strain GUY11, while 4 isolates (3.4 %) showed the same size DNA fragment 
as an 809 bp fragment for MAT1-1 of the strain 70–15. Both mating types were found in the same leaf blast 
lesion from two provinces, Phrae and Phetchabun. Therefore, the emergence of novel fungi in the 
abovementioned rice planting areas is precaution. Investigation on the availability of avirulence (AVR) gene 
among the obtained blast fungal isolates based on the incompatible reaction outcome (score 0 – 2) from the 
interaction of resistance (R) genes and pathogen AVR genes revealed that AVR-Pikp was the most common 
gene that playing an important role in the pathogenicity among blast isolates obtained from all four regions 
of Thailand. Out of 118 isolates, 79 % of the blast isolates harboring AVR-Pikp, followed by other AVR-Pik 
alleles, including AVR-Pikm, AVR-Pi7(t) and AVR-Pikh with the score of 78, 77 and 75 %, respectively. 
Therefore, the resistance gene Pikp Pikm Pi7(t) and Pikh are important in rice blast resistance breeding 
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program in Thailand. More than 50 percent of the isolates in the population have AVR-Pi5(t), AVR-Pita-2 
and AVR-Pi12, therefore the resistance genes Pi5(t), Pita-2 and Pi12 are of secondary important. Due to 
the high frequency presence of AVR-Pik allele in the blast pathogen population, seven pathogenic blast 
isolates which have been reported were selected and their nucleotide and amino acid sequence of AVR-Pik 
were analyzed. Indeed, pathotypes of the seven blast isolates were also investigated by employing 7 
different rice varieties including IRBLks-F5, IRBLks-S, IRBLkp-K60, IRBLkh-K3, IRBL1-CL, IRBL7-
M, and IRBLKM-Ts. The aforementioned rice varieties carried each individual resistance genes, Piks, Piks, 
Pikp, Pikh, Pi1, Pi7(t) and Pikm, respectively. The results revealed that fungal isolate Phitsanulok40.4 
carried AVR-PikA, while both UBN7348 and SKN10389 isolates carried AVR-PikD. In addition, the isolate 
NKI211107 possessed AVR-PikF. Interestingly, the fungal isolate THL79 contained more than 1 allele 
(AVR-PikD/A), whereas UBN207129 and RBR55004 may have more than 2 alleles (AVR-PikD/A/F). 
Expression analysis of genes related to fungal pathogenesis and rice blast resistance was carried out using 
the infected-rice cDNA libraries prepared from either compatible and incompatible rice blast isolates to the 
rice variety IRBL12-M harboring Pi12. The expression of fungal MoSlp1 was found solely in compatible 
interaction. OsWRKY30, OsJAZ2, OsPR5 and OsPR10 were upregulated during compatible interaction, but 
not for OsPAL. The expression of OsJAZ2, OsPR5 and OsPR10 in compatible interaction were lower than 
incompatible interaction. Interestingly, OsJAZ2 and OsPR10 were found to be highly expressed during 
incompatible interaction. Therefore, both genes may play a crucial role in inducing resistance in rice during 
the incompatible interaction between AVR-Pi12 and Pi12. This interesting preliminary finding on the 
function of OsJAZ2 and OsPR10 in rice blast disease resistance should be further concretely reconfirmed 
through the gene functional analysis of the gene overexpression or gene disrupting transgenic rice plant. 
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 วิทยานิพนธ์ฉบบัน้ีไดรั้บการสนบัสนุนจากศูนยค์วามเป็นเลิศดา้นเทคโนโลยชีีวภาพเกษตร 
ส านกังาน ปลดักระทรวงการอุดมศึกษา วทิยาศาสตร์ วิจยัและนวตักรรม 
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ท่ีเกบ็รวบรวมในฤดูปลูกปี พ.ศ. 2559-2560 44 

 8 สรุปจ านวนเช้ือรา P. oryzae แยกตามภูมิภาคของประเทศไทย และปีท่ี
เกบ็ตวัอยา่ง 48 

 9 สรุปรูปแบบปฏิกิริยาการก่อโรค (pathotype) ของเช้ือรา 7 ไอโซเลทท่ีมี
ยนี   ก่อโรคแอลลีล AVR-PikA AVR-PikD หรือ AVR-PikF และเช้ือราท่ีมี
ยนี ก่อโรคมากกวา่ 1 แอลลีล 72 

 10 รูปแบบปฏิกิริยาการก่อโรคบนพนัธ์ุขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว Piks Pikp 
Pikh Pi1 Pi7(t) และ Pikm ของเช้ือรา 9 ไอโซเลท 75 

 
 
 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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XI 

 

สารบัญภาพ 

 
ภาพท่ี    หนา้ 

 1 อาการของโรคไหมข้า้ว และเช้ือราสาเหตุโรคไหมข้า้ว P. oryzae a) อาการของ
โรคไหมบ้นใบขา้ว b) อาการของโรคไหมบ้นคอรวงขา้ว c) อาการของโรค
ไหมบ้นใบขา้วท่ีมีขนาดแผลยาวกวา่ 1 เซนติเมตร มีการเจริญและสร้าง             
โคนิเดียของเช้ือราในแผลบนใบขา้ว d) โคนิเดียของเช้ือราภายใตก้ลอ้ง 
scanning electron microscope e) รูปร่าง appressorium ท่ีเจริญบนใบขา้วภายใต้
กลอ้ง scanning electron microscope 7 

 2 ต าแหน่งท่ีมีการสะสม cytoplasmic และ apoplastic effector ในเซลล ์ 9 
 3 แผนผงัของโปรตีน AVR-Pik แสดงความแตกต่างของกรดอะมิโนต าแหน่งท่ี 

46 47 48 67 และ 78 ล าดบักรดอะมิโนท่ี 1 – 22 คือ signal peptide (SP) กรด   
อะมิโน ท่ี 46 คือ ฮีสติดีน (H) หรือ แอสปาราจีน (N) กรดอะมิโนท่ี 47 คือ       
โปรลีน (P) หรือ อะลานีน (A) กรดอะมิโนท่ี 48 คือ ไกลซีน (G) หรือ กรด
แอสปาร์ติก (D) กรดอะมิโนท่ี 67 คือ กรดแอสปาร์ติก (D) หรือ อะลานีน (A) 
กรดอะมิโนท่ี 78 คือ เมตไทโอนีน (M) หรือ ไลซีน (K) หรือ ไอโซลูซีน (I) 11 

 4 ทฤษฎีซิกแซกโมเดล (zig-zag model) อธิบายความตา้นทานท่ีถูกกระตุน้ให้
สร้างข้ึนหลงัศตัรูพืชบุกรุก (induced resistance) 13 

 5 การส่งทอดสัญญาณในวิถี MAPK ท่ีควบคุมการสังเคราะห์สาร phytoalexin 
เพื่อตอบสนองต่อการบุกรุกของเช้ือสาเหตุโรค และโมเลกลุ elicitor ของเช้ือ
สาเหตุโรค ลูกศรเส้นทึบ คือ การควบคุมโดยตรงและลูกศรเส้นประ คือ 
เส้นทางการส่งทอดสญัญาณ 15 

 6 ลกัษณะอาการโรคไหมแ้ละระดบัอาการของโรคไหม ้ 7 ระดบัตามวิธีการ
จ าแนกของ Roumen et al. (1997) 27 

 7 แผนท่ีระบุต าแหน่งของเช้ือราแต่ละไอโซเลท จุดสีเหลือง คือ ต าแหน่งท่ี
ส ารวจและเกบ็ตวัอยา่งเช้ือราสาเหตุโรคไหมท่ี้ระบาดในช่วงฤดูปลูกปี พ.ศ. 
2559 – 2560 43 

 8 ระดบัความรุนแรงในการก่อโรคไหมข้องเช้ือรากลุ่มท่ี 1-1 1-2 1-3 2-1 2-2 และ 
2-3 บนประชากรขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว ขา้วพนัธ์ุ KDML105 JHN และ IR64 
และแบบของเพศของเช้ือรา จ านวน 24 ไอโซเลท เคร่ืองหมาย - คือ ขอ้มูลสูญ
หาย (missing data)  50 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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XII 

 

สารบัญภาพ (ต่อ) 
 

ภาพท่ี    หนา้ 
 9 ระดบัความรุนแรงในการก่อโรคไหมข้องเช้ือรากลุ่มท่ี 3-1 3-2 และ 3-3 บน

ประชากรขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว ขา้วพนัธ์ุ KDML105 JHN และ IR64 และ
แบบของเพศของเช้ือรา จ านวน 35 ไอโซเลท เคร่ืองหมาย - คือ ขอ้มูลสูญหาย 
(missing data)  51 

 10 ระดบัความรุนแรงในการก่อโรคไหมข้องเช้ือรากลุ่มท่ี 3-4.1 บนประชากรขา้ว
ท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว ขา้วพนัธ์ุ KDML105 JHN และ IR64 และแบบของเพศของ
เช้ือรา จ านวน 28 ไอโซเลท เคร่ืองหมาย - คือ ขอ้มูลสูญหาย (missing data) 52 

 11 ระดบัความรุนแรงในการก่อโรคไหมข้องเช้ือรากลุ่มท่ี 3-4.2 3-4.3 และ 3-4.4 
บนประชากรขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว ขา้วพนัธ์ุ KDML105 JHN และ IR64 
และแบบของเพศของเช้ือรา จ านวน 17 ไอโซเลท เคร่ืองหมาย - คือ ขอ้มูล    
สูญหาย (missing data) 53 

 12 ระดบัความรุนแรงในการก่อโรคไหมข้องเช้ือรากลุ่มท่ี 3-4.5 3-4.6 3-4.7 3-4.8 
และ 3-4.9 บนประชากรขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว ขา้วพนัธ์ุ KDML105 JHN 
และ IR64 และแบบของเพศของเช้ือรา จ านวน 14 ไอโซเลท เคร่ืองหมาย - คือ 
ขอ้มูลสูญหาย (missing data) 54 

 13 แผนภาพแสดงความสมัพนัธ์ของเช้ือสาเหตุโรคไหม ้ 118 ไอโซเลท บน
ประชากรขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว ขา้วพนัธ์ุ KDML105 JHN และ IR64 โดยใช้
โปรแกรมส าเร็จรูป NTSYSpc 2.10p เส้นสีแดง คือ ท่ีระดบัความเหมือน 50 
เปอร์เซ็นต ์เส้นสีน ้าเงิน คือ ท่ีระดบัความเหมือน 60 เปอร์เซ็นต ์เส้นสีเขียว คือ 
ท่ีระดบัความเหมือน 90 เปอร์เซ็นต ์ 59 

 14 จ านวนเช้ือราท่ีแสดงปฏิสมัพนัธ์ในรูปแบบ incompatible interaction (เกิดโรค
ไม่รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) บนขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียวจ านวน 30 สายพนัธ์ุ ซ่ึง
มียนีตา้นทานเด่ียวจ านวน 30 ยนี 60 

 15 จ านวนเช้ือราของพื้นท่ีภาคกลางท่ีแสดงปฏิสัมพนัธ์ในรูปแบบ incompatible 
interaction (เกิดโรคไม่รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) บนขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว
จ านวน 30 สายพนัธ์ุ 60 
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XIII 

 

สารบัญภาพ (ต่อ) 
 

ภาพท่ี    หนา้ 
 16 จ านวนเช้ือราของพื้นท่ีภาคเหนือและภาคเหนือตอนล่างท่ีแสดงปฏิสัมพนัธ์ใน

รูปแบบ incompatible interaction (เกิดโรคไม่รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) บนขา้ว
ท่ีมียนีตา้นทานเด่ียวจ านวน 30 สายพนัธ์ุ 61 

 17 จ านวนเช้ือราของพื้นท่ีภาคตะวนัออกเฉียงเหนือท่ีแสดงปฏิสัมพนัธ์ในรูป 
แบบ incompatible interaction (เกิดโรคไม่รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) บนขา้วท่ีมี
ยนีตา้นทานเด่ียวจ านวน 30 สายพนัธ์ุ 62 

 18 จ านวนเช้ือราของพื้นท่ีภาคใตท่ี้แสดงปฏิสัมพนัธ์ในรูปแบบ incompatible 
interaction (เกิดโรคไม่รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) บนขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว
จ านวน 30 สายพนัธ์ุ  63 

 19 ล าดบักรดอะมิโนโปรตีน AVR-Pik ของเช้ือราไอโซเลท Phitsanulok40.4 
SKN10389 UBN7384 และ NKI211170 เปรียบเทียบกบัล าดบักรดอะมิโนของ
โปรตีน AVR-PikA B C D E และ F จากฐานขอ้มูล GenBank ดว้ยโปรแกรม 
Jalview Version 2 (Waterhouse et al. 2009) จุดสีด า หมายถึง มีล าดบักรด       
อะมิโนเหมือนกนั 64 

 20 โครมาโทแกรม (chromatogram) แสดงการซอ้นกนัของนิวคลีโอไทดท่ี์
ต าแหน่งของล าดบักรดอะมิโนท่ี 46 47 48 และ 78 ของเช้ือราไอโซเลท 
RBR55004 UBN207129 และ THL794 65 

 21 ล าดบักรดอะมิโนโปรตีน AVR-Pik ของเช้ือราไอโซเลท RBR55004 จ านวน 
10 โคลน เปรียบเทียบกบัล าดบักรด อะมิโนของโปรตีน AVR-PikA B C D E 
และ F จากฐานขอ้มูล GenBank ดว้ยโปรแกรมJalview Version 2 (Waterhouse 
et al. 2009) จุดสีด า หมายถึง มีล าดบักรดอะมิโนเหมือนกนั  66 

 22 ล าดบักรดอะมิโนโปรตีน AVR-Pik ของเช้ือราไอโซเลท UBN207129 จ านวน 
10 โคลน เปรียบเทียบกบัล าดบักรดอะมิโนของโปรตีน AVR-PikA B C D E 
และ F จากฐานขอ้มูล GenBank ดว้ยโปรแกรม Jalview Version 2 
(Waterhouse et al. 2009) จุดสีด า หมายถึง มีล าดบักรดอะมิโนเหมือนกนั)  66 
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XIV 

 

สารบัญภาพ (ต่อ) 
 

ภาพท่ี    หนา้ 
 23 ล าดบักรดอะมิโนโปรตีน AVR-Pik ของเช้ือราไอโซเลท THL794 จ านวน 10 

โคลน เปรียบเทียบกบัล าดบักรดอะมิโนของโปรตีน AVR-PikA B C D E และ F 
จากฐานขอ้มูล GenBank ดว้ยโปรแกรมJalview Version 2 (Waterhouse et al. 
2009) จุดสีด า หมายถึง มีล าดบักรดอะมิโนเหมือนกนั 66 

 24 อาการโรคไหมบ้นใบขา้วหลงัปลูกเช้ือ 7 วนั แสดงปฏิสมัพนัธ์ระหวา่งยนีก่อโรค 
AVR-PikA ในเช้ือราไอโซเลท Phitsanulok40.4 และยนีตา้นทาน Piks Pikp Pikh 
Pi1 Pi7(t) หรือ Pikm ในสายพนัธ์ุขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว 67 

 25 อาการโรคไหมบ้นใบขา้วหลงัปลูกเช้ือ 7 วนั แสดงปฏิสมัพนัธ์ระหวา่งยนีก่อโรค 
AVR-PikD ในเช้ือราไอโซเลท UBN7384 และยนีตา้นทาน Piks Pikp Pikh Pi1 
Pi7(t) หรือ Pikm ในสายพนัธ์ุขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว 68 

 26 อาการโรคไหมบ้นใบขา้วหลงัปลูกเช้ือ 7 วนั แสดงปฏิสมัพนัธ์ระหวา่งยนีก่อโรค 
AVR-PikD ในเช้ือราไอโซเลท SKN10389 และยนีตา้นทาน Piks Pikp Pikh Pi1 
Pi7(t) หรือ Pikm ในสายพนัธ์ุขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว 69 

 27 อาการโรคไหมบ้นใบขา้วหลงัปลูกเช้ือ 7 วนั แสดงปฏิสมัพนัธ์ระหวา่งยนีก่อโรค 
AVR-PikF ในเช้ือราไอโซเลท NKI211170 และยนีตา้นทาน Piks Pikp Pikh Pi1 
Pi7(t) หรือ Pikm ในสายพนัธ์ุขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว 69 

 28 อาการโรคไหมบ้นใบขา้วหลงัปลูกเช้ือ 7 วนั แสดงปฏิสมัพนัธ์ระหวา่งยนีก่อโรค 
AVR-Pik มากกวา่ 1 แอลลีลในเช้ือราไอโซเลท THL794 และยนีตา้นทาน Piks 
Pikp Pikh Pi1 Pi7(t) หรือ Pikm ในสายพนัธ์ุขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว 70 

 29 อาการโรคไหมบ้นใบขา้วหลงัปลูกเช้ือ 7 วนั แสดงปฏิสมัพนัธ์ระหวา่งยนีก่อโรค 
AVR-Pik มากกวา่ 1 แอลลีลในเช้ือราไอโซเลท UBN207129 และยนีตา้นทาน Piks 
Pikp Pikh Pi1 Pi7(t) หรือ Pikm ในสายพนัธ์ุขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว 71 

 30 อาการโรคไหมบ้นใบขา้วหลงัปลูกเช้ือ 7 วนั แสดงปฏิสมัพนัธ์ระหวา่งยนีก่อโรค 
AVR-Pik มากกวา่ 1 แอลลีลในเช้ือราไอโซเลท RBR55004 และยนีตา้นทาน Piks 
Pikp Pikh Pi1 Pi7(t) หรือ Pikm ในสายพนัธ์ุขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว 71 
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สารบัญภาพ (ต่อ) 
 

ภาพท่ี    หนา้ 
 31 การแสดงออกของยนี MoHrip1 และ MoSlp1 ในขา้วสายพนัธ์ุ IRBL12-M 

(Pi12) ท่ีถูกกระตุน้ดว้ยเช้ือสาเหตุโรคไหมไ้อโซเลท PNB59003.1 (เกิดโรค
รุนแรง) แสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ compatible interaction และไอโซเลท 
MSN60009.1 (ไม่เกิดโรค) แสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ incompatible interaction     
ท่ีเวลา 24 48 และ 96 ชัว่โมง ศึกษาการแสดงออกของยนีดว้ยวิธี quantitative 
realtime RT-PCR ค่าท่ีไดเ้ป็นค่าเฉล่ียการแสดงออกของยนีสัมพนัธ์กบัยนี 
MGG_40S เคร่ืองหมาย * แสดงความแตกต่างอยา่งมีนยัส าคญัทางสถิติ 
(Turkey HSD, p < 0.05) 82 

 32 การแสดงออกของยนี OsPAL และ OsJAZ2 ในขา้วสายพนัธ์ุ IRBL12-M 
(Pi12) ท่ีถูกกระตุน้ดว้ยเช้ือสาเหตุโรคไหมไ้อโซเลท PNB59003.1 (เกิดโรค
รุนแรง) แสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ compatible interaction และไอโซเลท 
MSN60009.1 (ไม่เกิดโรค) แสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ incompatible interaction     
ท่ีเวลา 24 48 และ 96 ชัว่โมง ศึกษาการแสดงออกของยนีดว้ยวิธี quantitative 
realtime RT-PCR ค่าท่ีไดเ้ป็นค่าเฉล่ียการแสดงออกของยนีสมัพนัธ์กบัยนี 
OsActin1 เคร่ืองหมาย * แสดงความแตกต่างอยา่งมีนยัส าคญัทางสถิติ (Turkey 
HSD, p < 0.05) 83 

 33 การแสดงออกของยนี OsPR5 และ OsPR10 ในขา้วสายพนัธ์ุ IRBL12-M 
(Pi12) ท่ีถูกกระตุน้ดว้ยเช้ือสาเหตุโรคไหมไ้อโซเลท PNB59003.1 (เกิดโรค
รุนแรง) แสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ compatible interaction และไอโซเลท 
MSN60009.1 (ไม่เกิดโรค) แสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ incompatible interaction     
ท่ีเวลา 24 48 และ 96 ชัว่โมง ศึกษาการแสดงออกของยนีดว้ยวิธี quantitative 
realtime RT-PCR ค่าท่ีไดเ้ป็นค่าเฉล่ียการแสดงออกของยนีสมัพนัธ์กบัยนี 
OsActin1 เคร่ืองหมาย * แสดงความแตกต่างอยา่งมีนยัส าคญัทางสถิติ (Turkey 
HSD, p < 0.05) 84 
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ภาพท่ี    หนา้ 
 34 การแสดงออกของยนี OsWRKY30 และ OsMAPK6 ในขา้วสายพนัธ์ุ IRBL12-M 

(Pi12) ท่ีถูกกระตุน้ดว้ยเช้ือสาเหตุโรคไหมไ้อโซเลท PNB59003.1 (เกิดโรค
รุนแรง) แสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ compatible interaction และไอโซเลท 
MSN60009.1 (ไม่เกิดโรค) แสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ incompatible interaction        
ท่ีเวลา 24 48 และ 96 ชัว่โมง ศึกษาการแสดงออกของยนีดว้ยวิธี quantitative 
realtime RT-PCR ค่าท่ีไดเ้ป็นค่าเฉล่ียการแสดงออกของยนีสมัพนัธ์กบัยนี 
OsActin1 เคร่ืองหมาย * แสดงความแตกต่างอยา่งมีนยัส าคญัทางสถิติ (Turkey 
HSD, p < 0.05)  85 
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สารบัญตารางผนวก 
 

ตารางผนวกท่ี   หนา้ 
 1 ผลวิเคราะห์ความแปรปรวนทางเดียว (One-Way ANOVA) และเปรียบเทียบ

ค่าเฉล่ียดว้ยวธีิ Turekey HSD ของยนี MoHrip1  120 
 2 ผลวิเคราะห์ความแปรปรวนทางเดียว (One-Way ANOVA) และเปรียบเทียบ

ค่าเฉล่ียดว้ยวธีิ Turekey HSD ของยนี MoSlp1 121 
 3 ผลวิเคราะห์ความแปรปรวนทางเดียว (One-Way ANOVA) และเปรียบเทียบ

ค่าเฉล่ียดว้ยวธีิ Turekey HSD ของยนี OsPAL 122 
 4 ผลวิเคราะห์ความแปรปรวนทางเดียว (One-Way ANOVA) และเปรียบเทียบ

ค่าเฉล่ียดว้ยวธีิ Turekey HSD ของยนี OsJAZ2 123 
 5 ผลวิเคราะห์ความแปรปรวนทางเดียว (One-Way ANOVA) และเปรียบเทียบ

ค่าเฉล่ียดว้ยวธีิ Turekey HSD ของยนี OsPR5 124 
 6 ผลวิเคราะห์ความแปรปรวนทางเดียว (One-Way ANOVA) และเปรียบเทียบ

ค่าเฉล่ียดว้ยวธีิ Turekey HSD ของยนี OsPR10 125 
 7 ผลวิเคราะห์ความแปรปรวนทางเดียว (One-Way ANOVA) และเปรียบเทียบ

ค่าเฉล่ียดว้ยวธีิ Turekey HSD ของยนี OsWRKY30 126 
 8 ผลวิเคราะห์ความแปรปรวนทางเดียว (One-Way ANOVA) และเปรียบเทียบ

ค่าเฉล่ียดว้ยวธีิ Turekey HSD ของยนี OsMAPK6 127 
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ภาพผนวกท่ี   หนา้ 
 1 ผลการตรวจสอบเพศของเช้ือราจ านวน 118 ไอโซเลท โดยใชไ้พร์เมอร์ 

Mat1-1 และ Mat1-2 เปรียบเทียบขนาดขอแถบดีเอน็เอกบัเช้ือรา
ทดสอบมาตรฐานสายพนัธ์ุ 70-15 สายพนัธ์ุ GUY11 และดีเอน็เอ
มาตรฐาน 1000 คู่เบส 128 

 2 รหสัของกรดอะมิโน (triplet code) 129 
 3 เปรียบเทียบกบัล าดบักรดอะมิโนของโปรตีน AVR-PikA B C D E และ 

F ดว้ยโปรแกรม Jalview Version 2 (Waterhouse et al. 2009)  130 
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บทที่ 1 

บทน า 
 

1.1 ความเป็นมาและความส าคัญของปัญหา 

  ขา้วเป็นพืชท่ีประชากรโลกบริโภคเป็นอาหาร มีรายงานความตอ้งการบริโภคขา้วของโลก 
เพิ่มข้ึนจาก 469.84 ลา้นตนัขา้วสาร ในปี 2558/59 เป็น 495.25 ลา้นตนัขา้วสาร ในปี 2562/63 หรือเพิ่มข้ึน
ร้อยละ 1.07 ต่อปี ในประเทศไทยมีการผลิตขา้วเพื่อบริโภคและส่งออกเป็นจ านวนมาก ในปี 2563 
สามารถส่งออกไดป้ระมาณ 5.50 ลา้นตนัขา้วสาร มูลค่าประมาณ 120,000 ลา้นบาท โดยขา้วหอมมะลิ 
และขา้วหอมไทยเป็นท่ีตอ้งการในตลาดต่างประเทศท่ีมีก าลงัซ้ือสูง เช่น สหรัฐฯ ฮ่องกง แคนาดา และ
สิงคโปร์ เป็นตน้ (ส านกังานเศรษฐกิจการเกษตร. 2564) จากขอ้มูลเบ้ืองตน้แสดงใหเ้ห็นถึงความส าคญั
ของการปลูกขา้วหอมมะลิของไทย ไดแ้ก่ ขา้วพนัธ์ุขาวดอกมะลิ 105 และพนัธ์ุ กข15 ปัญหาส าคญัท่ี
ส่งผลใหเ้กิดการสูญเสียผลผลิตและคุณภาพของขา้วทั้งสองสายพนัธ์ุน้ี ไดแ้ก่ ความแหง้แลง้ และการบุก
รุกของเช้ือโรคและแมลงศตัรูพืช โดยเฉพาะอยา่งยิง่โรคไหมข้า้ว ท่ีเกิดจากการบุกรุกของเช้ือราสาเหตุ
โรค Pyricularia oryzae ในปี 2535 Mew et al. (2001) รายงานการระบาดของโรคไหมค้อรวงใน
ภาคเหนือและตะวนัออกเฉียงเหนือของไทย ซ่ึงร้อยละ 90 ของความเสียหายอยูใ่นพื้นท่ีภาคเหนือ และ
พบมีการระบาดของโรคไหมอ้ยา่งต่อเน่ืองในระยะเวลา 6 ปีท่ีผา่นมา (ศูนยติ์ดตามและแกไ้ขปัญหาภยั
พิบติัดา้นการเกษตร. 2564) ดงันั้นในงานวจิยัน้ีจึงท าการส ารวจและเกบ็ตวัอยา่งโรคไหมข้า้วในประเทศ
ไทยช่วงฤดูปลูกปี พ.ศ. 2559 – 2560 พร้อมทั้งแยกเช้ือราสาเหตุโรคไหมข้า้วและตรวจสอบแบบของเพศ
ของเช้ือรา ทั้งน้ีเพื่อเกบ็รักษาเช้ือราและรวบรวมขอ้มูลเบ้ืองตน้ส าหรับใชใ้นงานวจิยัต่อไป 
  เช้ือรา P. oryzae สามารถบุกรุกขา้วไดทุ้กระยะการเจริญเติบโต และสามารถบุกรุกใบ ขอ้
ของใบ ขอ้ของล าตน้ คอรวง และรวงขา้ว เช้ือราจะเจริญเม่ืออุณหภูมิและความช้ืนเหมาะสม ก่อโรคไดดี้
ในเวลากลางคืนท่ีมีสภาพอากาศช้ืนและเยน็ โดยเฉพาะอยา่งยิง่เม่ือมีน ้าคา้งปริมาณมากบนใบขา้ว เช้ือรา
สามารถอยูข่า้มฤดูบนตอซงัและเมลด็ได ้ จึงพบการระบาดของโรคไดท้ั้งปีและทุกฤดูปลูกเพราะมีการ
ปลูกขา้วพนัธ์ุอ่อนแอต่อโรคไหมเ้ป็นประจ า (Mew et al. 2001) วิธีท่ีจะประสบความส าเร็จในการ
ป้องกนัการสูญเสียผลผลิตของขา้ว คือ การลดความเส่ียงของการระบาดของโรค โดยเร่งรัดการปรับปรุง
พนัธ์ุขา้วใหมี้ความสามารถในการตา้นทานต่อเช้ือสาเหตุโรคไหม ้ทั้งน้ีความส าเร็จในการปรับปรุงพนัธ์ุ
ขา้วตา้นทานโรคไหมเ้ป็นผลสืบเน่ืองมาจากความรู้ความเขา้ใจเก่ียวกบัขา้วและเช้ือสาเหตุโรคไหมท่ี้
มีอยา่งละเอียดครบถว้น (ชชัวาล และ สุรีพร. 2552) ดว้ยเหตุน้ีจึงท าการตรวจสอบรูปแบบปฏิกิริยาการ
ก่อโรคของเช้ือราบนขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียวจ านวน 30 สายพนัธ์ุ เพื่อระบุยนีก่อโรคของเช้ือสาเหตุโรค
ไหมใ้นประเทศไทยท่ีระบาดในช่วงฤดูปี 2559 – 2560 ขอ้มูลท่ีไดจ้ะเป็นประโยชน์ในการปรับปรุงพนัธ์ุ
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ขา้วตา้นทานโรคไหม ้ ซ่ึงเป็นวิธีท่ีดีท่ีสุดในการป้องกนัการสูญเสียผลผลิตของขา้วจากกระระบาดของ
โรคไหมใ้นประเทศไทย 
  การปรับปรุงพนัธ์ุขา้วในประเทศไทยใหต้า้นทานโรคไหมใ้นช่วงหลายปีท่ีผา่นมา พฒันา
โดยใชพ้นัธ์ุให ้(donor) ท่ีมียนีตา้นทาน Pik เป็นหลกั หลงัจากปรับปรุงพนัธ์ุขา้วใหต้า้นทานโรคไหมไ้ด้
ไม่นาน กลบัพบวา่พนัธ์ุขา้วท่ีมียนีตา้นทาน Pik ในประเทศไทยสูญเสียความตา้นทาน เน่ืองมาจากเช้ือ
สาเหตุโรคไหมมี้การปรับตวัและเปล่ียนแปลงทางพนัธุกรรมของยนีก่อโรค AVR-Pik เพื่อหลีกหนีการ
ตรวจจบัของยนีตา้นทาน Pik ในขา้ว จากการวิเคราะห์ล าดบันิวคลีโอไทดข์องยนีก่อโรคในเช้ือรา พบ
การเปล่ียนแปลงของล าดบันิวคลีโอไทด ์ ซ่ึงส่งผลใหก้รดอะมิโนของโปรตีน AVR-Pik เปล่ียนไป
จ านวน 5 ต าแหน่ง ไดแ้ก่ ต าแหน่งท่ี 46 47 48 67 และ 78 เช้ือราสาเหตุโรคไหมใ้นประเทศไทยมีรายงาน
พบยนีก่อโรค AVR-Pik แอลลีล A D และ E และรายงานพบแอลลีล AVR-PikF เป็นคร้ังแรกในประเทศ
ไทย นอกจากน้ียงัมีรายงานพบเช้ือสาเหตุโรคไหมใ้นประเทศไทยมียนีก่อโรค AVR-Pik จ านวน 2       
แอลลีล ไดแ้ก่ AVR-PikD/F (Longya et al. 2019) จากรายงานแสดงใหเ้ห็นวา่เช้ือราสาเหตุโรคไหมใ้น
ประเทศไทยมีความหลากหลายทางพนัธุกรรมของยนีก่อโรค AVR-Pik ดงันั้นในงานวิจยัน้ีจึงท าการ 
ศึกษาความหลากหลายทางพนัธุกรรมของยนีก่อโรค AVR-Pik ในประชากรเช้ือราประเทศไทย เพื่อ
ติดตามและเฝ้าระวงัการเปล่ียนแปลงทางพนัธุกรรมของยนีก่อโรค AVR-Pik และการเกิดเช้ือราสายพนัธ์ุ
ใหม่ 
  การป้องกนัตวัเองของพืชจากการบุกรุกของเช้ือสาเหตุโรค เกิดข้ึนโดยพืชสามารถจดจ า
โมเลกลุท่ีเรียกวา่ elicitor และ effector ได ้elicitor คือ โมเลกลุของเช้ือสาเหตุโรค (pathogen-associated 
molecular patterns; PAMPs) หรือ โมเลกลุท่ีเกิดจากพชืถูกท าลายโดยเช้ือก่อโรค damage-associated 
molecular patterns (DAMPs) ซ่ึงจะถูกจดจ าโดย extracellular pattern-recognition receptors (PRRs) ของ
พืช ไดแ้ก่ โปรตีน transmembrane receptor-like kinases (RLKs) และโปรตีน transmembrane receptor-
like proteins (RLPs) (Zipfel. 2008) PRRs ท าหนา้ท่ีเป็นตวัตอบสนองการกระตุน้ท าใหเ้กิดความ
ตา้นทานท่ีเรียกวา่ PAMP-triggered immunity (PTI) ถึงแมพ้ืชจะถูกกระตุน้ใหเ้กิดความตา้นทาน แต่ก็
เป็นเพยีงความตา้นทานระดบัแรกท่ีเช้ือสาเหตุโรคสามารถยบัย ั้งได ้ เน่ืองจากเช้ือสาเหตุโรคมีการหลัง่ 
effector ซ่ึงเป็นโมเลกุลท่ีเช้ือสาเหตุโรคสงัเคราะห์ข้ึนเพือ่เพิ่มความสามารถในการบุกรุกพืช (Dangl and 
McDowell. 2006) อยา่งไรกต็ามพืชยงัมีกลไกตา้นทานต่อเช้ือสาเหตุไดเ้ช่นกนั โดยการสังเคราะห์
โปรตีนตา้นทาน (R protein) ท่ีสามารถจดจ า avirulence (AVR) effector แลว้ไปกระตุน้ความตา้นทานท่ี
เรียกวา่ effector-triggered immunity (ETI) ความตา้นทานแบบ ETI จะถูกยบัย ั้งไดโ้ดยการท่ีเช้ือหลัง่ 
effector ตวัใหม่ท าใหพ้ืชอ่อนแอ เรียกวา่ effector-triggered susceptibility (ETS) ซ่ึงในพืชจะตอ้งมี          
R protein ตวัใหม่ท่ีสามารถจดจ า effector ตวัใหม่น้ีได ้ จึงจะกระตุน้ใหเ้กิดความตา้นทานแบบ ETI อีก
คร้ัง พืชจึงจะสามารถตา้นทานต่อเช้ือสาเหตุโรคได ้ (Jones and Dangl. 2006) ความตา้นทานท่ีพืชถูก
กระตุน้ใหส้ร้างข้ึน ส่งผลใหเ้ซลลพ์ืชท่ีถูกบุกรุกเกิดการตายอยา่งเฉียบพลนั (hypersensitive response; 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆ ทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 



3 

 

HR) นอกจากน้ีพืชจะกระตุน้ใหเ้กิดการสังเคราะห์ reactive oxygen species (ROS) การสะสม callose 
ตรงบริเวณท่ีมีการติดเช้ือ การถ่ายโอนสญัญาณผา่นทาง mitogen-activated protein kinases (MAPK) การ
ส่งสญัญาณแคลเซียมไอออน (Ca2+) และการกระตุน้ใหเ้กิดขบวนการถอดรหสั (transcription) ส าหรับ
สังเคราะห์โปรตีน pathogenesis-related protein (PR protein) เพื่อยบัย ั้งการเจริญของเช้ือสาเหตุโรค    
(He et al. 2012; Galhano et al. 2017) 
  อยา่งไรกต็ามการจดจ าระหวา่ง R protein และ effector มีหลายรูปแบบทั้งแบบทางตรงและ
ทางออ้ม นอกจากน้ีหนา้ท่ีของ AVR effector กมี็ความแตกต่างกนั เช่น โปรตีน AVR-Pita1 และ AVR-
Pita2 ของเช้ือสาเหตุโรคไหมมี้ปฏิสมัพนัธ์กบัโปรตีน Pita ในขา้ว (Khang et al. 2008) กระตุน้ใหเ้กิด 
hypersensitive response (HR) ในขา้ว (Peyyala and Farman. 2006) หรือ โปรตีน AVR-Piz-t สามารถ
ยบัย ั้งความตา้นทานในพืชแบบ PAMP-triggered immunity (PTI) ได ้โดยยบัย ั้งการท างานของ RING E3 
ubiquitin ligase (APIP6) ในขา้ว ส่งผลใหข้า้วอ่อนแอต่อเช้ือสาเหตุโรคไหม ้ (Park et al. 2012) จาก
ตวัอยา่งดงักล่าวมีความเป็นไปไดว้า่ปฏิสมัพนัธ์ระหวา่ง R protein และ AVR effector ในแต่ละคู่
ความสัมพนัธอ์าจมีการกระตุน้ใหมี้การแสดงออกของยนีท่ีเก่ียวขอ้งกบัการก่อโรคและยนีท่ีเก่ียวขอ้งกบั
กลไกการป้องกนัตวัเองในขา้วแตกต่างกนั เพื่อเขา้ใจในปฏิสมัพนัธ์ระหวา่งยนีก่อโรคในเช้ือรากบัยนี
ตา้นทานในขา้วมากข้ึน งานวิจยัน้ีจึงมีวตัถุประสงคเ์พื่อเปรียบเทียบการแสดงออกของยนีท่ีเก่ียวขอ้งกบั
การก่อโรคของเช้ือราสาเหตุโรคไหม ้ 2 ไอโซเลทท่ีแสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ compatible interaction และ 
incompatible interaction กบัยนีตา้นทาน Pi12 รวมทั้งการแสดงออกของยนีท่ีเก่ียวขอ้งกบักลไกการ
ป้องกนัตวัเองในขา้วสายพนัธ์ุ IRBL12-M ท่ีมียนีตา้นทาน Pi12 เพียงยนีเดียว ซ่ึงเป็นหน่ึงในคู่ความ
สัมพนัธ์ท่ีส าคญัของประเทศไทย (Parinthawong and Tansian. 2020) และเป็นคู่ความสมัพนัธ์ท่ียงัไม่มี
รายงานการศึกษามาก่อน ผลการศึกษาในงานวิจยัน้ีเป็นขอ้มูลเบ้ืองตน้ท่ีจะเป็นประโยชน์ในการศึกษา
บทบาทหนา้ท่ีของยนีก่อโรคและยนีตา้นทานในคู่ความสมัพนัธ์ระหวา่งเช้ือราท่ีมียนีก่อโรค AVR-Pi12 
และขา้วท่ีมียนีตา้นทาน Pi12 ต่อไปในอนาคต  
 

1.2 วตัถุประสงค์ของการศึกษา 

 1.2.1  เพื่อรวบรวมเช้ือ ระบุแบบของเพศ และระบุยนีก่อโรคของเช้ือราสาเหตุโรคไหมใ้น     
ประชากรเช้ือราประเทศไทย ในช่วงฤดูปี 2559 และ 2560 

 1.2.2  เพื่อศึกษาความหลากหลายทางพนัธุกรรมของยนีก่อโรค AVR-Pik ในประชากรเช้ือรา
ประเทศไทย 

 1.2.3  เพื่อเปรียบเทียบการแสดงออกของยนีท่ีเก่ียวขอ้งกบัการก่อโรคของเช้ือรา และยนีท่ีเก่ียว 

ขอ้งกบักลไกการป้องกนัตวัเองในขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว Pi12 
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1.3 สถานที่ด าเนินงาน 

 1.3.1  หอ้งปฏิบติัการโรคพืช ภาควิชาเทคโนโลยกีารจดัการศตัรูพืช คณะเทคโนโลยกีารเกษตร 
สถาบนัเทคโนโลยพีระจอมเกลา้เจา้คุณทหารลาดกระบงั 

 1.3.2  หอ้งปฏิบติัการเทคโนโลยชีีวภาพทางการเกษตร คณะเทคโนโลยกีารเกษตร สถาบนัเทค-
โนโลยพีระจอมเกลา้เจา้คุณทหารลาดกระบงั 

1.4 วธีิการด าเนินการศึกษา 

 1.4.1  ส ารวจและเกบ็รวบรวมตวัอยา่งขา้วท่ีแสดงอาการโรคไหม ้ ท่ีมีการระบาดของโรคในฤดู
ปลูกปี 2559 และ 2560 พร้อมทั้งรวบรวมขอ้มูลพนัธ์ุขา้วท่ีพบอาการของโรคไหม ้ และแยกเช้ือสาเหตุ
โรคไหมข้า้ว ดว้ยวิธี single spore isolation 

 1.4.2  ระบุแบบของเพศ (mating type) ของเช้ือราทั้งหมดท่ีเกบ็รวบรวม ดว้ยการเพิ่มปริมาณ        
ดีเอน็เอในปฏิกิริยาพีซีอาร์ โดยใชไ้พร์เมอร์ท่ีจ าเพาะต่อยนี Mat1 ซ่ึงเป็นยนีท่ีควบคุมการผสมพนัธ์ุท่ี
จ าเพาะเจาะจงต่อ mating type ของเช้ือรา P. oryzae 

 1.4.3  ตรวจสอบรูปแบบปฏิกิริยาการก่อโรค (pathotype) ของเช้ือสาเหตุโรคไหมบ้นประชากร
ขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียวจ านวน 30 สายพนัธ์ุ (differential rice varieties) ซ่ึงมีฐานพนัธุกรรมมาจากขา้ว
พนัธ์ุ Lijiangxintuanhegu (LTH) ใชข้า้วพนัธ์ุขาวดอกมะลิ 105 ซ่ึงเป็นขา้วท่ีอ่อนแอต่อเช้ือสาเหตุโรค
ไหม ้ใชข้า้วพนัธ์ุเจา้หอมนิล (JHN) และขา้วพนัธ์ุ IR64 ซ่ึงเป็นขา้วท่ีตา้นทานต่อเช้ือสาเหตุโรคไหม ้เป็น
พนัธ์ุเปรียบเทียบ จากนั้นจดักลุ่มเช้ือรา P. oryzae ตามรูปแบบปฏิกิริยาการก่อโรคบนขา้วพนัธ์ุขาวดอก-
มะลิ 105 ขา้วพนัธ์ุ LTH ขา้วพนัธ์ุ JHN และขา้วพนัธ์ุ IR64 พร้อมทั้งจดักลุ่มความสมัพนัธ์ของเช้ือราดว้ย
วิธี SHAN วิเคราะห์หาค่าสมัประสิทธ์ิความเหมือน (similarity coefficient) ดว้ยวิธี Canberra โดยใช้
โปรแกรมส าเร็จรูป NTSYSpc 2.10p 

 1.4.4  ระบุยนีก่อโรคของประชากรเช้ือสาเหตุโรคไหมข้า้วในประเทศไทย โดยใชท้ฤษฎี gene-
for-gene ของ Flor. (1971) โดยวิเคราะห์จากผลการตรวจสอบรูปแบบปฏิกิริยาการก่อโรค (pathotype) 
ของเช้ือราบนประชากรขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียวจ านวน 30 สายพนัธ์ุ (differential rice varieties) ผล
ประเมินการเกิดโรคท่ีระดบัคะแนน 0 1 หรือ 2 (เกิดโรคไม่รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) แสดงใหเ้ห็นวา่เกิด
ปฏิสมัพนัธ์ระหวา่งโปรตีนก่อโรคในเช้ือราและโปรตีนตา้นทานในขา้วแบบ incompatible interaction 

 1.4.5  ตรวจสอบล าดบันิวคลีโอไทดเ์พื่อระบุแอลลีลของยนีก่อโรค AVR-Pik ในเช้ือสาเหตุโรค
ไหมจ้ านวน 7 ไอโซเลท ซ่ึงคดัเลือกมาจากงานวิจยัของ นวรัตน ์ และ นงลกัษณ์. (2557) พร้อมทั้ง
ตรวจสอบรูปแบบปฏิกิริยาการก่อโรคของเช้ือราทั้ง 7 ไอโซเลทบนสายพนัธ์ุขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว
จ านวน 7 สายพนัธ์ุ ไดแ้ก่ IRBLks-F5 IRBLks-S IRBLkp-K60 IRBLkh-K3 IRBL1-CL IRBL7-M และ 
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IRBLKM-Ts ซ่ึงมียนีตา้นทาน Piks Piks Pikp Pikh Pi1 Pi7(t) และ Pikm ตามล าดบั จากนั้นศึกษาความ
แปรปรวนของยนีก่อโรค AVR-Pik ในประชากรเช้ือราของประเทศไทยท่ีระบาดในช่วงฤดูปลูกปี พ.ศ. 
2559 – 2560 โดยการจดักลุ่มตามรูปแบบปฏิกิริยาการก่อโรคของเช้ือราแต่ละไอโซเลท และเปรียบเทียบ
ผลกบัเช้ือรา 7 ไอโซเลท ท่ีคดัเลือกมาจากงานวิจยัของ นวรัตน์ และ นงลกัษณ์. (2557) 

 1.4.6  เปรียบเทียบการแสดงออกของยนีท่ีเก่ียวขอ้งกบัการก่อโรคของเช้ือรา (elicitor และ 
virulence gene) โดยใชย้นี MGG_40s เป็นยนีอา้งอิง (reference gene) และยนีท่ีเก่ียวขอ้งกบักลไกการ
ป้องกนัตวัเองในขา้ว ประกอบดว้ย กลุ่มยนีท่ีกระตุน้ใหเ้กิดการถอดรหสั (transcription factor) กลุ่มยนี
ควบคุม (regulator gene) และกลุ่มยนีตา้นทาน (defense-related gene) โดยใชย้นี OsActin1 เป็นยนีอา้งอิง 
(reference gene) ศึกษาการแสดงออกของยนีในขา้วสายพนัธ์ุ IRBL12-M ท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว Pi12 หลงั
ปลูกเช้ือราสาเหตุโรคไหมข้า้ว 2 ไอโซเลท ไดแ้ก่ ไอโซเลท PNB59003.1 และ MSN60009.1 ดว้ยวิธี 
quantitative real-time RT-PCR  
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บทที่ 2 

วรรณกรรมและงานวจิัยที่เกีย่วข้อง 
 

2.1 เช้ือราสาเหตุโรคไหม้ข้าว Pyricularia oryzae 

  เช้ือราสาเหตุโรคไหมข้า้ว เป็นเช้ือราท่ีสามารถขยายพนัธ์ุไดท้ั้ง 2 แบบ คือ แบบอาศยัเพศ
และแบบไม่อาศยัเพศ P. oryzae คือ ช่ือเรียกเช้ือราในระยะท่ีมีการขยายพนัธ์ุแบบไม่อาศยัเพศ (ana-
morph) ถูกจดัอยูใ่นซบัดิวิชัน่ (subdivision) Deuteromycotina คลาส (class) Deuteromycetes อนัดบั 
(order) Moniliales และวงศ ์ (family) Moniliaceae (Agrios. 1997) เช้ือราสร้างส่วนขยายพนัธ์ุแบบไม่
อาศยัเพศเรียกวา่ โคนิเดีย (conidia) มีรูปร่างแบบ pyriform (pear-shaped) ประกอบดว้ย 3 เซลล ์โคนิเดีย
จ านวน 3 – 5 โคนิเดียถูกสร้างจากปลายกา้นชูโคนิเดีย (conidiophore) โคนิเดียของเช้ือรามีสีใสถึง             
สีมะกอกซีด กา้นชูโคนิเดียเป็นแบบเด่ียวไม่แตกแขนง และมีการเจริญเติบโตแบบดา้นขา้งซ่ึงเป็นการ
เจริญของล าตน้ท่ีมีลกัษณะแบบเป็นกอ (sympodial growth) (Ou. 1985) ในระยะท่ีเช้ือรามีการขยายพนัธ์ุ
แบบอาศยัเพศ (teleomorph) มีช่ือเรียกเช้ือราวา่ Magnaporthe oryzae (Couch and Kohn. 2002) (ภาพท่ี 1) 

 2.1.1  การบุกรุกเซลลข์า้วของเช้ือราสาเหตุโรคไหม ้

   เช้ือ P. oryzae จดัเป็นเช้ือราในกลุ่ม hemibiotroph โดยเช้ือเร่ิมบุกรุกขา้วดว้ย biotrophic 
phase เช้ือราจะบุกรุกเขา้สู่ขา้วโดยไม่ท าใหเ้น้ือเยือ่พืชตาย แต่จะอาศยัอยูใ่นเซลลข์า้วท่ีมีชีวิต เช้ือราจะ
ดูดซบัน ้าและคาร์โบไฮเดรตจากในเซลลข์า้วเพื่อใชใ้นการเจริญเติบโต หลงัจากนั้นเช้ือราจะเปล่ียนเขา้สู่ 
necrotrophic phase และท าลายเซลลข์า้วใหต้ายในท่ีสุด (Ebbole. 2007) ใบขา้วจะแสดงอาการของโรค
ภายใน 72 – 96 ชัว่โมงภายหลงัถูกเช้ือสาเหตุโรคบุกรุก หลงัจากนั้นภายใตส้ภาวะท่ีเหมาะสมส่วน
ขยายพนัธ์ุของเช้ือราจะถูกสร้างข้ึน และแพร่กระจายไปสู่ขา้วบริเวณขา้งเคียง ท าใหเ้กิดการระบาดของ
โรคไหม ้(Wilson and Talbot. 2009) ขั้นตอนการบุกรุกขา้วเร่ิมตน้จากโคนิเดียของเช้ือรายดึติดกบัผวิใบ 
โดยใชเ้มือกเหนียวคลา้ยกาวซ่ึงถูกหลัง่ออกจากปลายโคนิเดีย (Hamer et al. 1988; Talbot. 2003) ต่อจาก 
นั้นโคนิเดียของเช้ือรางอก germ tube และเจริญอยูบ่นผวิใบขา้วอยา่งรวดเร็ว (Ryder and Talbot. 2015) 
เม่ือ germ tube รับรู้สญัญาณทางกายภาพ เช่น ความแขง็ของพื้นผวิและพื้นผวิท่ีไม่ชอบน ้า (hydrophobic 
surface) ท่ี germ tube ของเช้ือราจะสร้างโครงสร้างเพื่อใชใ้นการบุกรุกเซลลข์า้วท่ีเรียกวา่ appressorium 
(Wilson and Talbot. 2009; Ryder and Talbot. 2015) ภายในของ appressorium มีการสะสมกลีเซอรอล 
เพื่อสร้างแรงดนัภายในเซลลข์อง appressorium มีการสะสมไคตินและเมลานินท่ีผนงัของ appressorium 
ใหห้นาแน่นข้ึนจนของเหลวไม่สามารถซึมผา่นได ้ ท าใหเ้กิดแรงดนัเต่ง (turgor pressure) ภายในสูงถึง 
80 บาร์ (De Jong et al. 1997; Chumley and Valent. 1990) แรงดนัเต่งน้ีจะเปล่ียนเป็นแรงเชิงกลอยูใ่น
โครงสร้างท่ีเรียกวา่ penetration peg ซ่ึงเป็นโครงสร้างท่ีสามารถแทงผา่นชั้นคิวติเคิลของใบได ้(Howard 
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and Valent. 1996) หลงัจากเช้ือราแทงผา่นชั้นคิวติเคิลของใบขา้วไดแ้ลว้ penetration peg จะบวมข้ึนและ
เปล่ียนเป็น primary infection hyphae (IH) เช้ือราจะเจริญเติบโตภายในเซลลข์า้ว (Heath et al. 1992; 
Heath et al. 1990; Koga. 1994) จากนั้นเช้ือราจะเปล่ียนจากเส้นใยแบบเส้นสาย (filamentous IH) ไปเป็น
เส้นใยแบบโป่ง (bulbous IH) ซ่ึงเส้นใยของเช้ือราจะถูกลอ้มรอบดว้ย extrainvasive hyphal membrane 
(EIHM) ท่ีสร้างโดยเซลลข์า้ว เส้นใย bulbous IH เจริญเติบโตในเซลลข์า้วเซลลแ์รกท่ีเช้ือราบุกรุกและจะ
เปล่ียนกลบัไปเป็น filamentous IH เพือ่บุกรุกเซลลข์า้งเคียงท่ีไม่ติดเช้ือผา่นทางพลาสโมเดสมาตาของ
เซลลข์า้ว (Kankanala et al. 2007) เม่ือมีการพฒันาของ primary IH ท่ีปลายของเส้นใยจะปรากฎ
โครงสร้างท่ีเรียกวา่ biotrophic interfacial complex (BIC) ซ่ึงต าแหน่งของ BIC จะแตกต่างกนักบับริเวณ
ท่ีเป็น bulbous IH (Mosquera et al. 2009; Khang et al. 2010) ในระยะท่ีเช้ือราบุกรุกขา้วแบบ biotrophic 
phase เช้ือราจะหลัง่โมเลกลุท่ีเรียกวา่ effector เพื่อเขา้สู่กระบวนการเกิดโรคไหมข้า้ว (Dangl and 
McDowell. 2006) 
 

 
 

ภาพที่ 1 อาการของโรคไหมข้า้ว และเช้ือราสาเหตุโรคไหมข้า้ว P. oryzae a) อาการของโรคไหมบ้น
ใบขา้ว b) อาการของโรคไหมบ้นคอรวงขา้ว c) อาการของโรคไหมบ้นใบขา้วท่ีมีขนาดแผล
ยาวกวา่ 1 เซนติเมตร มีการเจริญและสร้างโคนิเดียของเช้ือราในแผลบนใบขา้ว d) โคนิเดีย
ของเช้ือราภายใตก้ลอ้ง scanning electron microscope e) รูปร่าง appressorium ท่ีเจริญบนใบ
ขา้วภายใตก้ลอ้ง scanning electron microscope 

 ท่ีมา: Wilson and Talbot (2009) 

a b c 

d e 

10 m 5 m 
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 2.1.2  โมเลกุล elicitor และ effector ของเช้ือราสาเหตุโรคไหมข้า้ว 

   elicitor คือ โมเลกลุของเช้ือสาเหตุโรค (pathogen-associated molecular patterns; PAMPs) 
หรือ โมเลกลุท่ีเกิดจากพืชถูกท าลายโดยเช้ือก่อโรค damage-associated molecular patterns (DAMPs) 
PAMPs ในเช้ือรา P. oryzae เช่น ไคติน (chitin) เบตา้กลูแคน (β-glucan) โปรตีนท่ีหลัง่จากเช้ือสาเหตุ 
โรคไหม ้ MSP1 (M. grisea snodprot1 homolog 1) (Jeong et al. 2007) และ MoHrip1 (M. oryzae 
hypersensitive response-inducing protein 1) (Gupta et al. 2019) เป็นตน้ โปรตีน MoHrip1 สามารถ
กระตุน้ใหต้น้กลา้ขา้วตา้นทานต่อเช้ือสาเหตุโรคไหมไ้ด ้จากงานวิจยัของ Chen et al. (2012) ศึกษาการ
แสดงออกของยนีท่ีเก่ียวขอ้งกบักลไกการป้องกนัตวัเองของขา้ว ไดแ้ก่ ยนี PR1 และ PR10 ยนีท่ีเก่ียวขอ้ง
กบัการท างานในวิถีฮอร์โมนชนิด ต่าง ๆ ไดแ้ก่ ยนี OsEDS1 OsPAL1 และ OsNH1 ซ่ึงเป็นยนีในวิถี
ฮอร์โมนกรดซาลิซิลิก (salicylic acid, SA) และยนี OsLOX2 ซ่ึงเป็นยนีวิถีฮอร์โมนกรดจสัโมนิก 
(Jasmonic acid, JA) ดว้ยวิธี quantitative realtime RT-PCR โดยใช ้cDNA ท่ีเตรียมจากตน้กลา้ขา้วพนัธ์ุ 
Nipponbare ท่ีถูกกระตุน้ดว้ยสารละลายโปรตีน MoHrip1 เปรียบเทียบกบั Nipponbare ท่ีถูกปลูกเช้ือรา 
P. oryzae ไอโซเลท RO1-1 ซ่ึงเป็นไอโซเลทท่ีก่อโรครุนแรง ศึกษาการแสดงออกของยนีท่ีระยะเวลา
หลงัจากปลูกเช้ือท่ีแตกต่างกนั คือ 0 1 2 3 และ 4 วนั ในขา้วพนัธ์ุ Nipponbare ท่ีเวลา 2 วนัหลงัถูกกระตุน้
ดว้ยโปรตีน MoHrip1 มีการแสดงออกของยนี OsEDS1 OsPAL1 และ OsNH1 ซ่ึงเป็นยนีท่ีเก่ียวขอ้งใน
วิถี SA และยนี OsLOX2 ซ่ึงเป็นยนีท่ีเก่ียวขอ้งในวิถี JA นอกจากน้ียงัรายงานวา่ท่ีเวลา 3 วนัหลงัถูก
กระตุน้ดว้ยโปรตีน MoHrip1 และถูกกระตุน้ดว้ยเช้ือราสาเหตุโรค มีการแสดงออกของยนี PR (PR gene) 
ในขา้ว ไดแ้ก่ ยนี OsPR1a และ OsPR10a ซ่ึงเป็นยนีท่ีเก่ียวขอ้งกบัการเสริมสร้างความตา้นทานต่อเช้ือ
สาเหตุโรคไหมใ้หก้บัตน้กลา้ขา้ว อย่างไรก็ตามการแสดงออกของยีน OsPR1a และ OsPR10a มีระดบั
การแสดงออกของยีนในตวัอย่างท่ีถูกกระตุน้ดว้ยเช้ือราสาเหตุโรคต ่ากว่าในตวัอย่างท่ีถูกกระตุน้ดว้ย
โปรตีน MoHrip1 
   โมเลกุล effector ในเช้ือรา P. oryzae แบ่งออกเป็น 2 กลุ่มตามปฏิสมัพนัธ์ท่ีมีต่อโปรตีน
ตา้นทาน (resistance (R) protein) กลุ่มแรกเรียกวา่ avirulent (AVR) effector ซ่ึงเป็น effector ท่ีมี
ปฏิสมัพนัธ์กบั R protein ในขา้ว เช่น โปรตีน PWL1 และ PWL2 เป็นโปรตีนท่ีมีปฏิสมัพนัธ์กบั                 
R protein ในขา้วฟ่างสามง่าม (finger millet) และหญา้หวาย (weeping lovegrass) (Kang et al. 1995) 
โปรตีน AVR-Pita1 และ AVR-Pita2 มีปฏิสมัพนัธ์กบัโปรตีน Pita ในขา้ว (Khang et al. 2008) โปรตีน 
AVR-Piz-t สามารถยบัย ั้งความตา้นทานแบบ PAMP-triggered immunity (PTI) ในพืชได ้โดยยบัย ั้งการ
ท างานของ RING E3 ubiquitin ligase (APIP6) ในขา้ว ส่งผลใหข้า้วอ่อนแอต่อเช้ือราสาเหตุโรคไหม ้
(Park et al. 2012) โปรตีน AVR1-Co39 มีปฏิสมัพนัธ์กบัโปรตีน Pi-CO39(t) และกระตุน้ใหเ้กิด 
hypersensitive response (HR) ในขา้ว (Peyyala and Farman. 2006) และโปรตีน ACE1 มีปฏิสมัพนัธ์กบั
โปรตีน Pi33 ในขา้ว (Bohnert et al. 2004; Fudal et al. 2007) ปัจจุบนัมี AVR effector ท่ีไดรั้บการศึกษา
และไดรั้บการโคลนยนีแลว้จ านวน 12 ยนี ไดแ้ก่ PWL1 (Kang et al. 1995) PWL2 (Sweigard et al. 1995) เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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AVR-Pita (Orbach et al. 2000) AVR1-Co39 (Farman et al. 2002) ACE1 (Bohnert et al. 2004) AVR-Pia 
(Miki et al. 2009) AVR-Pii (Yoshida et al. 2009) AVR-Piz-t (Li et al. 2009) AVR-Pik (Yoshida et al. 
2009) AVR-Pi9 (Wu et al. 2015) AVR-Pib (Zhang et al. 2015) และ AVR-Pi54 (Ray et al. 2016) 
   โมเลกุล effector กลุ่มท่ี 2 เป็น effector ท่ีไม่มีปฏิสมัพนัธ์กบั R protein ในขา้ว เรียกวา่ 
virulence effector เช่น โปรตีน LysM protein 1 (Slp1) ท าหนา้ท่ีแทรกแซงการท างานของ chitin-elicitor 
binding protein (CEBiP) ในพืช โดย Slp1 จะจบักบั chitin (oligo-saccharides) ของตวัเองเพื่อยบัย ั้งความ
ตา้นทานแบบ PTI เช้ือราจึงบุกรุกพืชได ้ ไม่เกิดการสะสมของ reactive oxygen species (ROS) และ 
pathogenesis-related protein (PR protein) ท่ีมีคุณสมบติัในการตา้นทานต่อเช้ือสาเหตุโรคไหม ้(Mentlak 
et al. 2012) virulence effector อีก 4 ชนิด ไดแ้ก่ biotrophy-associated secreted (BAS) protein 1 2 3 และ 
4 ซ่ึงเป็นโปรตีนท่ีมีการสะสมในช่วงแรกของการบุกรุกของเช้ือราสาเหตุโรคไหม ้ และสะสมในขา้วท่ี
แสดงอาการของโรคไหมช้ดัเจน (Mosquera et al. 2009) 
   นอกจากน้ีสามารถแบ่ง effector ออกเป็น 2 กลุ่มตามต าแหน่งสะสมในเซลลพ์ืช ไดแ้ก่ 
cytoplasmic และ apoplastic effector เช่น โปรตีน BAS (biotrophic-associated secreted) 1 เร่ิมมีการ
สะสมท่ีบริเวณโครงสร้าง BIC ก่อนเคล่ือนยา้ยเขา้สู่ไซโทพลาสซึม (cytoplasm) ของขา้ว เรียกวา่ 
cytoplasmic effector (Khang et al. 2010; Park et al. 2012; Saitoh et al. 2012) ในทางตรงกนัขา้ม 
apoplastic effector เช่น โปรตีน Slp1 พบมีการสะสมอยูใ่นของเหลวภายในอะโพพลาสต ์ (apoplastic 
matrix) ซ่ึงอยูร่ะหวา่งผนงัเซลลเ์ช้ือราและ extra-invasive hyphal membrane (EIHM) (Khang et al. 2010; 
Giraldo et al. 2013; Mentlak et al. 2012) (ภาพท่ี 2) 
 

 

 
 

ภาพที่ 2 ต าแหน่งท่ีมีการสะสม cytoplasmic และ apoplastic effector ในเซลลข์า้ว 
 ท่ีมา: Giraldo and Valent (2013) เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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 2.1.3  ความหลากหลายทางพนัธุกรรมของยนีก่อโรค AVR-Pik 

   ยนีก่อโรค AVR-Pik เป็นยนีท่ีก าหนดการสร้างโปรตีน AVR-Pik ท่ีประกอบดว้ยกรด        
อะมิโนจ านวน 113 กรดอะมิโน มีบริเวณเพปไทดท่ี์ควบคุมการขนส่งโปรตีน (signal peptide) จ านวน 21 
กรดอะมิโน (Yoshida et al. 2009) เป็นยนีก่อโรคท่ีมีความหลากหลายทางพนัธุกรรม มีรายงานพบ     
แอลลีลจ านวน 6 แอลลีล ไดแ้ก่ แอลลีล A B C D E และ F พบความแตกต่างของแต่ละแอลลีลท่ีกรด       
อะมิโน 5 ต าแหน่ง ไดแ้ก่ ต าแหน่งกรดอะมิโนท่ี 46 47 48 67 และ 78 ของโปรตีน AVR-Pik (ภาพท่ี 3) 
ความหลากหลายของแอลลีลของยนี AVR-Pik เกิดจากการเปล่ียนแปลงล าดบันิวคลีโอไทด ์ ท่ีส่งผลให้
ล าดบักรดอะมิโนในโปรตีนเปล่ียนไป (Yoshida et al. 2009; Longya et al. 2019) Longya et al. (2019) 
รายงานวา่ปฏิสมัพนัธ์ระหวา่งแอลลีลของยนีตา้นทาน Pik ในขา้วและแอลลีลของยนีก่อโรค AVR-Pik 
ในเช้ือสาเหตุโรคไหมมี้ความส าคญัในประเทศไทย เน่ืองจากพนัธ์ุขา้วท่ีตา้นทานต่อโรคไหมใ้นประเทศ
ไทยในช่วงหลายปีท่ีผา่นมาถูกพฒันาโดยใชพ้นัธ์ุให ้ (donor) ท่ีมียนีตา้นทาน Pik เป็นหลกั หลงัจาก
ปรับปรุงพนัธ์ุขา้วใหต้า้นทานโรคไหมไ้ดไ้ม่นาน พนัธ์ุขา้วท่ีมียนีตา้นทาน Pik ในประเทศไทยสูญเสีย
ความตา้นทาน เน่ืองจากเช้ือสาเหตุโรคไหมมี้การปรับตวัและเปล่ียนแปลงทางพนัธุกรรมของยนีก่อโรค 
AVR-Pik เพื่อหลีกหนีการตรวจจบัของยนีตา้นทาน Pik ในขา้ว จากการวิเคราะห์ล าดบันิวคลีโอไทดข์อง
เช้ือสาเหตุโรคไหม ้ พบการเปล่ียนแปลงของล าดบันิวคลีโอไทด ์ ซ่ึงส่งผลใหก้รดอะมิโนของโปรตีน 
AVR-Pik เปล่ียนไปจ านวน 5 ต าแหน่ง ไดแ้ก่ ต าแหน่งท่ี 46 47 48 67 และ 78 เช้ือราสาเหตุโรคไหมใ้น
ประเทศไทยมียนีก่อโรค AVR-PikA AVR-PikD AVR-PikE และรายงานการพบแอลลีล AVR-PikF คร้ัง
แรกในประเทศไทย นอกจากน้ียงัรายงานวา่มีเช้ือราจ านวน 28 ไอโซเลท ซ่ึงคิดเป็น 48 เปอร์เซ็นตข์อง
เช้ือราท่ีศึกษา มียนีก่อโรค AVR-Pik จ านวน 2 แอลลีล ไดแ้ก่ AVR-PikD และ AVR-PikF ซ่ึงจากการ
ตรวจสอบพบยนีทั้งสองแอลลีลแสดงออกในขณะท่ีเช้ือราบุกรุกขา้ว แสดงใหเ้ห็นวา่เช้ือสาเหตุโรคไหม้
ในประเทศไทยมีความหลากหลายทางพนัธุกรรมของยนีก่อโรค AVR-Pik สูง 
   ปฏิสมัพนัธ์ระหวา่งคู่ของโปรตีนก่อโรค AVR-Pik และโปรตีนตา้นทานโรคไหม ้ Pik 
สามารถกระตุน้ใหเ้กิด hypersensitive response (HR) (Yoshida et al. 2009; Kanzaki et al. 2012; Longya 
et al. 2019) โดยโปรตีนก่อโรคแต่ละแอลลีลมีความจ าเพาะต่อโปรตีนตา้นทานแต่ละแอลลีลแตกต่างกนั 
ยนี AVR-PikD เป็นแอลลีลท่ีมีปฏิสมัพนัธ์กบัยนีตา้นทาน Pik ในรูปแบบ incompatible interaction ได้
หลายแอลลีล ไดแ้ก่ Pik Piks Pikm Pikh และ Pikp (Yoshida et al. 2009; Longya et al. 2019) กรดอะมิ
โนของโปรตีน AVR-PikD ท่ีต าแหน่ง 46 47 48 67 และ 78 คือ ฮีสติดีน (H) โปรลีน (P) ไกลซีน (G) อะ
ลานีน (A) และเมตไทโอนีน (M) ตามล าดบั (ภาพท่ี 3) ในขณะท่ีโปรตีน AVR-PikE มีความแตกต่างของ
กรดอะมิโนจาก AVR-PikD ท่ีกรดอะมิโนเพียง 1 ต าแหน่ง คือ ต าแหน่งท่ี 46 มีกรดอะมิโนเปล่ียนจาก H 
(ฮีสติดีน) ไปเป็น N (แอสปาราจีน) (ภาพท่ี 3) แต่ยนีก่อโรค AVR-PikE มีปฏิสมัพนัธ์กบัยนีตา้นทาน Pik 
ในรูปแบบ incompatible interaction เพียงแอลลีลเดียว คือ Pik ในขา้วสายพนัธ์ุ K60 (Yoshida et al. 2009; 
Kanzaki et al. 2012) โปรตีน AVR-PikA มีความแตกต่างของกรดอะมิโนจาก AVR-PikE ท่ีกรดอะมิโน เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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2 ต าแหน่ง คือ ต าแหน่งท่ี 47 มีกรดอะมิโนเปล่ียนจาก P (โปรลีน) ไปเป็น A (อะลานีน) และต าแหน่งท่ี 
48 มีกรดอะมิโนเปล่ียนจาก G (ไกลซีน) ไปเป็น D (กรดแอสปาร์ติก) (ภาพท่ี 3) แต่ยนีก่อโรค AVR-PikA 
มีปฏิสัมพนัธ์ในรูปแบบ incompatible interaction กบัยนีตา้นทาน Pikm ในขา้วสายพนัธ์ุ Tsuyuake 
(Kanzaki et al. 2012) โปรตีน AVR-PikC มีความแตกต่างของกรดอะมิโนจากแอลลีล AVR-PikE ท่ี
กรดอะมิโนเพยีง 1 ต าแหน่ง คือ ต าแหน่งท่ี 67 มีกรดอะมิโนเปล่ียนจาก A (อะลานีน) ไปเป็น D (กรด
แอสปาร์ติก) (ภาพท่ี 3) แต่ยนีก่อโรค AVR-Pik-C ไม่เกิดปฏิสมัพนัธ์กบัยนีตา้นทาน Pik ในรูปแบบ 
incompatible เช้ือราท่ีมียนีก่อโรค AVR-Pik-C จึงเป็นเช้ือราท่ีรุนแรงสามารถก่อโรคไดบ้นพนัธ์ุขา้วท่ีมี
ยนีตา้นทานโรค Pik ไดทุ้กแอลลีล (Yoshida et al. 2009) ในขณะท่ี AVR-PikF เป็นแอลลีลท่ีมีความ
แตกต่างของกรดอะมิโนจาก AVR-PikA ท่ีกรดอะมิโนเพียงแค่ 1 ต าแหน่ง คือ ต าแหน่งท่ี 78 มีกรด        
อะมิโนเปล่ียนจาก M (เมตไทโอนีน) ไปเป็น K (ไลซีน) (ภาพท่ี 3) แต่ยนีก่อโรค AVR-PikF ไม่เกิด
ปฏิสมัพนัธ์กบัยนีตา้นทาน Pik ในรูปแบบ incompatible เช้ือราท่ีมียนีก่อโรค AVR-PikF จึงเป็นเช้ือราท่ี
รุนแรงสามารถก่อโรคไดบ้นพนัธ์ุขา้วท่ีมียนีตา้นทานโรคไหม ้Pik ไดทุ้กแอลลีล (Longya et al. 2019) 
 

AVR-PikA N A D A M 

AVR-PikB N A D A I 

AVR-PikC N P G D M 

AVR-PikD H P G A M 

AVR-PikE N P G A M 

AVR-PikF N A D A K 

      

ภาพที่ 3 แผนผงัของโปรตีน AVR-Pik แสดงความแตกต่างของกรดอะมิโนต าแหน่งท่ี 46 47 48 67 
และ 78 ล าดบักรดอะมิโนท่ี 1 – 22 คือ signal peptide (SP) กรดอะมิโนท่ี 46 คือ ฮีสติดีน (H) 
หรือ แอสปาราจีน (N) กรดอะมิโนท่ี 47 คือ โปรลีน (P) หรือ อะลานีน (A) กรดอะมิโนท่ี 48 
คือ ไกลซีน (G) หรือ กรดแอสปาร์ติก (D) กรดอะมิโนท่ี 67 คือ กรดแอสปาร์ติก (D) หรือ   
อะลานีน (A) กรดอะมิโนท่ี 78 คือ เมตไทโอนีน (M) หรือ ไลซีน (K) หรือ ไอโซลูซีน (I) 

 ท่ีมา: Maidment et al. (2021); Longya et al. (2019) 
 
   Kanzaki et al. (2012) ไดอ้ธิบายสมมุติฐานเก่ียวกบัววิฒันาการท่ีมีร่วมกนัของยนีก่อโรค 
AVR-Pik และยนีตา้นทาน Pik เร่ิมแรกยนีก่อโรคแอลลีล AVR-PikD มีวิวฒันาการมาจากยนี AVR-Pik ท่ีเอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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เป็นยนีตน้ก าเนิดซ่ึงถูกตรวจจบัดว้ยยนีตา้นทานในขา้วท่ีมียนีตา้นทาน Pik ทุกแอลลีล ขา้วท่ีมียนีตา้น 
ทาน Pik สามารถตรวจจบัแอลลีล AVR-PikD ขา้วคดัเลือกยนีตา้นทาน Pikp และ Piks ไวใ้หส้ามารถ
ตรวจจบัยนีก่อโรคได ้ ในขณะเดียวกนัเช้ือสาเหตุโรคไหมพ้ยายามหลีกหนีการตรวจจบัของยนีตา้นทาน
ในขา้ว ววิฒันาการน้ีท าใหเ้กิดแอลลีล AVR-PikE ซ่ึงถูกตรวจจบัไดด้ว้ยยนีตา้นทาน Pik และ Piks แต่
สามารถหลีกหนีการตรวจจบัของยนีตา้นทานแอลลีลอ่ืนได ้จากความตา้นทานท่ีเกิดจากยนีตา้นทาน Pik 
ท่ีสามารถตรวจจบัยนีก่อโรคแอลลีล AVR-PikD และ AVR-PikE ได ้ ส่งผลใหน้กัปรับปรุงพนัธ์ุเลือกใช้
ยนี Pik ในการปรับปรุงพนัธ์ุขา้วตา้นทานต่อโรคไหม ้ หรือ มีการเลือกใชพ้นัธ์ุพื้นเมืองท่ีมียนีตา้นทาน
ดงักล่าว และปลูกขา้วพนัธ์ุนั้นต่อเน่ืองมาเป็นเวลานาน หลงัจากนั้นเช้ือราจึงพยายามหลีกหนีการตรวจ 
จบัของยนีตา้นทาน Pik ท่ีมนุษยเ์ลือกใช ้ โดยการเปล่ียนแปลงล าดบันิวคลีโอไทดเ์พื่อใหก้รดอะมิโน
เปล่ียน จึงเกิดเป็นโปรตีนใหม่ท่ีควบคุมโดยยนีก่อโรคแอลลีล AVR-PikA การเปล่ียนแปลงน้ีส่งผลใหย้นี
ตา้นทาน Pik และ Piks ในขา้วไม่สามารถตรวจจบัแอลลีล AVR-PikA ได ้ทา้ยท่ีสุดภายใตค้วามกดดนัท่ี
เกิดจากการคดัเลือกของนกัปรับปรุงพนัธ์ุส่งผลใหเ้กิดวิวฒันาการของแอลลีล AVR-PikC ซ่ึงแอลลีล 
AVR-PikC ไม่สามารถถูกตรวจจบัไดด้ว้ยยนีตา้นทานทุกแอลลีล ดงันั้นเช้ือราท่ีมียนีก่อโรค AVR-PikC 
จึงเป็นเช้ือราท่ีสามารถก่อโรครุนแรงบนพนัธ์ุขา้วท่ีมียนีตา้นทานโรคไหม ้Pik ไดทุ้กแอลลีล 
 

2.2 ระบบภูมิคุ้มกนัของพืช 

  พืชมีระบบภูมิคุม้กนัเพื่อป้องกนัตนเองจากการบุกรุกของศตัรูพืช ระบบภูมิคุม้กนัน้ีจะท าให้
พืชมีความตา้นทานต่อศตัรูพืช ซ่ึงความตา้นทานของพชืถูกแบ่งออกเป็น 2 แบบ ไดแ้ก่ ความตา้นทานท่ี
มีอยูใ่นพืชก่อนศตัรูพืชบุกรุก (constitutive resistance) และความตา้นทานท่ีถูกกระตุน้ใหส้ร้างข้ึนหลงั
ศตัรูพืชบุกรุก (induced resistance) (Jones and Dangl. 2006) 
  ความตา้นทานท่ีมีอยูใ่นพืชก่อนศตัรูพืชบุกรุก (constitutive resistance) ไดแ้ก่ โครงสร้างทาง
กายภาพ (physical barrier) เช่น ความแขง็แรงของผนงัเซลล ์(cell wall) ชั้นของแวกซ์ (wax) และคิวติเคิล 
(cuticle) ท่ีปกคลุมบริเวณล าตน้และผวิใบ (นงลกัษณ์. 2559; Serrano et al. 2014) และการสะสมสารเคมี 
(chemical barrier) เช่น การผลิตสาร phytoanticipin (Piasecka et al. 2015) ความตา้นทานแบบ 
constitutive resistance ไม่จ าเพาะเจาะจงต่อเช้ือสาเหตุชนิดใดชนิดหน่ึงแต่จะสามารถตา้นทานแบบกวา้ง
หรือทนต่อการบุกรุกของเช้ือสาเหตุโรคไดห้ลายชนิดและหลายสายพนัธ์ุ (นงลกัษณ์. 2559; Vergne et al. 
2010) 
  Jones and Dangl (2006) อธิบายความตา้นทานท่ีถูกกระตุน้ใหส้ร้างข้ึนหลงัศตัรูพชืบุกรุก 
(induced resistance) ดว้ยทฤษฎีซิกแซกโมเดล (zig-zag model) (ภาพท่ี 4) ในการป้องกนัตวัเองจากการ
บุกรุกของเช้ือสาเหตุโรค พืชสามารถจดจ าโมเลกลุท่ีเรียกวา่ elicitor และ effector ได ้elicitor คือ โมเลกุล
ของเช้ือสาเหตุโรค (pathogen-associated molecular patterns; PAMPs) หรือ โมเลกุลท่ีเกิดจากพชืถูก
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ท าลายโดยเช้ือก่อโรค damage-associated molecular patterns (DAMPs) ซ่ึงจะถูกจดจ าโดย extracellular 
pattern-recognition receptors (PRRs) ของพืช ไดแ้ก่ โปรตีน transmembrane receptor-like kinases 
(RLKs) และโปรตีน transmembrane receptor-like proteins (RLPs) (Zipfel. 2008) PRRs ท าหนา้ท่ี
ตอบสนองการกระตุน้ท าใหเ้กิดความตา้นทานท่ีเรียกวา่ PAMP-triggered immunity (PTI) โปรตีน RLKs 
และ RLPs ในขา้วท่ีพบรายงานวา่เก่ียวขอ้งกบัการกระตุน้ใหเ้กิดความตา้นทานแบบ PTI เช่น CEBiP ท่ีมี
หนา้ท่ีจบักบั chitin ของเช้ือรา (Kaku et al. 2006) ถึงแมพ้ืชจะถูกกระตุน้ใหเ้กิดความตา้นทาน แต่กเ็ป็น
เพียงความตา้นทานระดบัแรกท่ีเช้ือสาเหตุโรคสามารถยบัย ั้งได ้ เน่ืองจากเช้ือสาเหตุโรคไหมมี้การหลัง่ 
effector ซ่ึงเป็นโมเลกุลท่ีเช้ือสาเหตุโรคสงัเคราะห์ข้ึนเพือ่เพิ่มความสามารถในการบุกรุกพืช (Dangl and 
McDowell. 2006) อยา่งไรกต็ามพชืยงัมีกลไกตา้นทานต่อเช้ือสาเหตุไดเ้ช่นกนั โดยการสังเคราะหโ์ปรตีน
ตา้นทาน (R protein) ท่ีสามารถจดจ า AVR effector แลว้ไปกระตุน้ความตา้นทานท่ีเรียกวา่ effector-
triggered immunity (ETI) ความตา้นทานแบบ ETI จะถูกยบัย ั้งไดโ้ดยการท่ีเช้ือสาเหตุโรคหลัง่ effector 
ตวัใหม่ท าใหพ้ืชอ่อนแอ เรียกวา่ effector-triggered susceptibility (ETS) ซ่ึงในพืชจะตอ้งมี R protein ตวั
ใหม่ท่ีสามารถจดจ า effector ตวัใหม่น้ีได ้ จึงจะกระตุน้ใหเ้กิดความตา้นทานแบบ ETI ไดอี้กคร้ัง ความ
ตา้นทานท่ีพืชถูกกระตุน้ใหส้ร้างข้ึนน้ี ส่งผลใหเ้ซลลพ์ืชท่ีถูกเช้ือสาเหตุโรคบุกรุกเกิดการตายอยา่ง
เฉียบพลนั (hyper-sensitive response, HR) ซ่ึงมีศกัยภาพสูงในการยบัย ั้งการก่อโรคและการเจริญของเช้ือ
สาเหตุโรคภายในพืช (Spoel and Dong. 2012) นอกจากน้ียงัพบวา่ในพืชจะมีการกระตุน้ใหเ้กิดการสร้าง 
reactive oxygen species (ROS) การสะสม callose ตรงบริเวณท่ีมีการติดเช้ือ การกระตุน้ใหเ้กิดการถ่าย
โอนสญัญาณผา่นทาง mitogen-activated protein kinases (MAPK) การส่งสญัญาณแคลเซียมไอออน 
(Ca2+) และการกระตุน้ใหเ้กิดขบวนการ transcription ของยนีเพื่อสงัเคราะห์โปรตีน pathogenesis-
related protein (PR protein) เพื่อยบัย ั้งการเจริญของเช้ือสาเหตุโรค (He et al. 2012; Galhano et al. 2017) 

 

 

ภาพที่ 4 ทฤษฎีซิกแซกโมเดล (zig-zag model) อธิบายความตา้นทานท่ีถูกกระตุน้ใหส้ร้างข้ึนหลงั
ศตัรูพืชบุกรุก (induced resistance) 

 ท่ีมา: Jones and Dangl (2006) เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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  ปฏิสมัพนัธ์ระหวา่งยนีตา้นทาน (resistant (R) gene) ในพืช และยนีก่อโรค (avirulence 
(AVR) gene) ในเช้ือสาเหตุโรคเรียกวา่ ปฏิสมัพนัธ์ gene-for-gene โดยปฏิสมัพนัธ์แบ่งออกเป็น 2 แบบ 
ไดแ้ก่ ปฏิสมัพนัธ์แบบ compatible interaction เป็นลกัษณะอาการท่ีแสดงใหเ้ห็นวา่เช้ือราสามารถบุกรุก
ขา้วได ้ ซ่ึงเป็นผลมาจากโปรตีนตา้นทานในขา้วไม่สามารถตรวจจบัโปรตีนก่อโรคในเช้ือสาเหตุโรคได ้
ปฏิสัมพนัธ์แบบ incompatible interaction เป็นลกัษณะอาการของปฏิกิริยาท่ีตอบสนองแบบ hypersensitive 
response (HR) ซ่ึงเป็นผลมาจากโปรตีนตา้นทานในขา้วสามารถตรวจจบัโปรตีนก่อโรคในเช้ือสาเหตุ
โรคได ้(Flor. 1971) 
 

2.3 การส่งทอดสัญญาณและการตอบสนองของพืชหลงัถูกกระตุ้นให้เกดิความต้านทานต่อ

เช้ือราสาเหตุโรคไหม้ 

 2.3.1  การส่งทอดสัญญาณในวิถี MAPK (mitogen-activated protein kinase (MAPK) cascade) 

   การส่งทอดสัญญาณในวิถี MAPK ในพืชเก่ียวขอ้งกบัการตอบสนองต่อการกระตุน้ของ
ส่ิงมีชีวิต (various biotic) และไม่มีชีวิต (abiotic) การแบ่งเซลล ์(cell division) และกระบวนการพฒันา
ภายในเซลลพ์ืช การส่งทอดของโมเลกุลสัญญาณเกิดข้ึนจากผวิเซลลด์า้นนอกผา่นเขา้สู่ภายในเซลล ์โดย
ส่งผา่นจาก G-protein-linked receptor ผา่น cyclic adenosine 3′,5′-monophosphate (cAMP) และ 
phospholipase C หรืออีกวิถีคือส่งผา่นจาก enzyme-linked receptor ผา่น phospholipase C และโปรตีน 
Ras (Rat sarcoma virus) การส่งทอดสญัญาณทั้ง 2 วิถีมีความซบัซอ้นมากนอ้ยแตกต่างกนั และในขั้น
สุดทา้ยโมเลกลุสัญญาณแต่ละชนิดจะไปกระตุน้โปรตีนไคเนส (kinase) ซ่ึงท าหนา้ท่ีเป็นโมเลกลุ
สัญญาณตวัหลกัในการควบคุมการตอบสนองของเซลล ์ ใหเ้ป็นไปตามบทบาทของโมเลกุลสัญญาณ
ท่ีมากระตุน้ (Ichimura et al. 2002) โปรตีน mitogen-activated protein kinases (MAPKs) มีบทบาทส าคญั
ในการส่งทอดสัญญาณในวิถี MAPK โดยเร่ิมส่งทอดสญัญาณท่ีไดรั้บมาจากภายนอกเซลล ์ ไปยงัจุดรับ
สัญญาณภายในเซลล ์ โดยผา่นกระบวนการถ่ายโอนหมู่ฟอสเฟต หรือ ปฏิกิริยาฟอสโฟรีเลชัน่ 
(phosphorylation) มีการศึกษาในอะราบิดอปซิส (Arabidopsis) รายงานวา่ การส่งทอดสญัญาณในวิถี 
MAPK ท าหนา้ท่ีส่งทอดสญัญาณในระบบภูมิคุม้กนัพืชทั้งในความตา้นทานแบบ PTI และ ETI 
(Pitzschke et al. 2009) โดยส่งทอดสญัญาณในวิถี MAPK ผา่นทางโปรตีน MPK4 และส่งทอดสญัญาณ
ต่อใหก้บัโปรตีน MPK3/MPK6 จากนั้นจะไปกระตุน้ใหมี้การตอบสนองในทั้งในรูปแบบ PTI และ ETI 
นอกจากน้ียงัพบการส่งทอดสญัญาณในวถีิ MAPK ผา่นทางโปรตีน MEKK1 ส่งทอดสญัญาณใหก้บั 
MKK1/MKK2 ส่งต่อให ้MPK4 และส่งทอดสญัญาณใหก้บั MKS1 การส่งทอดสญัญาณในวิถีน้ีจะไป
กระตุน้ใหเ้กิดความตา้นทานพื้นฐาน (basal defense) ในพชื (Devendrakumar et al. 2018) 
   ยนีท่ีก าหนดการสร้างโปรตีน MAPKs ท่ีมีรายงานพบในขา้ว ไดแ้ก่ ยนี OsMPK3 OsMPK4 
และ OsMPK6 ซ่ึงมียนีใน Arabidopsis ท่ีเป็น orthologous กนั ไดแ้ก่ ยนี AtMPK3 AtMPH4 และ AtMPK6 
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ตามล าดบั ยนี OsMPK3 และ OsMPK6 จะกระตุน้การสงัเคราะห์สาร phytoalexin ในกลุ่ม diterpenoid 
ไดแ้ก่ momilactone และ phytocassane โดยมียนี OsMKK4 เป็นยนีตน้ทาง (upstream) ในการส่งทอด
สญัญาณใหก้บั OsMPK3/OsMPK6 เพือ่ตอบสนองต่อ chitin elictor จากผนงัเซลลเ์ช้ือราสาเหตุโรค  
(ภาพท่ี 5) (Kishi-Kaboshi et al. 2010a) 
 

 
ภาพที่ 5 การส่งทอดสัญญาณในวิถี MAPK ท่ีควบคุมการสังเคราะห์สาร phytoalexin เพื่อตอบสนอง

ต่อการบุกรุกของเช้ือสาเหตุโรค และโมเลกลุ elicitor ของเช้ือสาเหตุโรค ลูกศรเส้นทึบ คือ 
การควบคุมโดยตรง และลูกศรเส้นประ คือ เส้นทางการส่งทอดสญัญาณ 

 ดดัแปลงจาก: Kishi-Kaboshi et al. (2010a) 

 
   Kishi-Kaboshi et al. (2010b) ศึกษาการส่งทอดสัญญาณในวิถี MAPK ในขา้วท่ีถูกกระตุน้
ดว้ย chitin elicitor โดยเปรียบเทียบการสะสมสาร momilactone และ phytocassane ในเซลลข์า้ว 3 แบบ 
ไดแ้ก่ 1) เซลลข์า้วท่ีถูกท าใหย้นี MAPK6 กลายพนัธ์ุ (osmpk6) โดยการแทรกช้ินส่วน retrotransposon 
Tos17 ท่ีบริเวณ exon ล าดบัท่ี 4 ของยนี MAPK6 จึงไม่สามารถสงัเคราะห์ยนี MAPK6 ได ้2) เซลลข์า้ว 
osmpk6 ท่ีแทรกช้ินส่วน cDNA ของยนี OsMPK6 (osmpk6/OsMPK6) เหนือบริเวณล าดบัดีเอน็เอของยนี
ในบริเวณท่ีโปรตีนเขา้จบัเพื่อเร่ิมถอดรหสัอาร์เอน็เอ (upstream promoter) และ 3) เซลลข์า้วสายพนัธ์ุ 
wild type (WT) ท่ีมีการแสดงออกของยนี MAPK6 เป็นปกติ วิเคราะห์สารดว้ยเทคนิค high performance 
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liquid chromatography–electrospray tandem mass spectrometry (HPLC–ESI-MS/MS) รายงานวา่มีการ
สะสมสาร momilactone และ phytocassane ในขา้วท่ีมีการแสดงออกของยนี MAPK6 เป็นปกติ หลงัถูก
กระตุน้ดว้ย chitin elicitor และพบการสะสมของสารทั้งสองชนิดในเซลลข์า้ว osmpk6/OsMPK6 เหมือน
ในขา้วท่ีมีการแสดงออกของยนี MAPK6 เป็นปกติ ในขณะท่ีในเซลลข์า้ว osmpk6 พบการสะสมสาร 
momilactone ในปริมาณต ่ากวา่ และไม่พบการสะสมสาร phytocassane ซ่ึงแสดงใหเ้ห็นวา่การส่งทอด
สัญญาณในวิถี MAPK น าไปสู่การสงัเคราะห์สาร momilactone และ phytocassane ในขา้ว และยนี 
MAPK6 เป็นองคป์ระกอบท่ีส าคญัในการส่งทอดสญัญาณในวิถี MAPK 
   Xiong and Yang (2003) ศึกษาบทบาทของยนี OsMAPK5 หรือ OsMPK5 ท่ีเก่ียวขอ้งกบัการ
ส่งทอดสญัญาณในวิถี MAPK โดยยบัย ั้งการแสดงออกของยนี OsMAPK5 ดว้ยวิธี double-stranded RNA 
interference (dsRNAi) รายงานวา่ในขา้วท่ีถูกยบัย ั้งการแสดงออกของยนี OsMAPK5 มีการแสดงออก
ของยนี pathogenesis-related (PR) ไดแ้ก่ ยนี PR1 และ PR10 เพิ่มสูงข้ึน ช่วยเพิ่มความสามารถตา้นทาน
ต่อเช้ือรา P. grisea และเช้ือแบคทีเรีย Burkholderia glumae ในขา้วท่ีถูกยบัย ั้งการแสดงออกของยนี 
OsMAPK5 จากผลการศึกษาแสดงใหเ้ห็นวา่ยนี OsMAPK5 เป็นยนีท่ีควบคุมเชิงลบต่อความตา้นทานใน
ขา้ว  

 2.3.2  โปรตีนควบคุมการถอดรหสั (transcription factor หรือ TF) 

   transcription factor (TF) เป็นโปรตีนท่ีสามารถเขา้จบัอยา่งจ าเพาะกบัดีเอน็เอ เพื่อกระตุน้
ใหเ้กิดการถอดรหสัของยนี ไดอ้ยา่งมีประสิทธิภาพมากข้ึน หรือยบัย ั้งไม่ใหเ้กิดการถอดรหสัของยนี    
TF มีบทบาทในการควบคุมกลไกการสร้างภูมิคุม้กนัในพืช เพื่อใหต้า้นทานต่อศตัรูพืช ทั้งท่ีเป็น
ส่ิงมีชีวิต (biotic) และไม่มีชีวิต (abiotic) (Century et al. 2008) มีรายงานพบ TF จ านวนมากในขา้ว ซ่ึง
แบ่ง TF ออกเป็นหลายกลุ่ม เช่น กลุ่มโปรตีน WRKYGQK หรือ เรียกวา่โปรตีน WRKY มีจ านวน
มากกวา่ 100 ต าแหน่งในจีโนมขา้ว WRKY คือ โปรตีนท่ีประกอบดว้ย WRKY domain จ านวน 1 หรือ 2 
domain ซ่ึง WRKY domain คือ โครงสร้างท่ีประกอบดว้ยกรดอะมิโน 60 กรดอะมิโน มี heptapeptide 
WRKYGQK ท่ีปลาย N-terminal และ zinc-finger-like ท่ีปลาย C-terminal โปรตีน WRKY จ าเพาะกบั
ชุดดีเอน็เอท่ีเรียกวา่ W box ท่ีต าแหน่ง promoter และจะไปกระตุน้ยนีท่ีอยูภ่ายใตก้ารควบคุมของโปรตีน 
WRKY ใหเ้กิดการถอดรหสั (Wu et al. 2005) 
   Ryu et al. (2006) ศึกษาการแสดงออกของยนี OsWRKYs ในขา้วทั้งหมด 45 ยนี เม่ือถูก    
เช้ือราสาเหตุโรคไหมบุ้กรุก พบการแสดงออกของยนีจ านวน 15 ยนี ไดแ้ก่ OsWRKY7 OsWRKY10 
OsWRKY11 OsWRKY30 OsWRKY32 OsWRKY45 OsWRKY62 OsWRKY64 OsWRKY67 OsWRKY70 
OsWRKY76 OsWRKY82 OsWRKY83 OsWRKY84 และ OsWRKY85 ซ่ึงมีการแสดงออกในตวัอยา่งขา้วท่ี
เกิดปฏิสมัพนัธ์แบบ incompatible interaction ระหวา่งขา้วและเช้ือราสาเหตุโรค นอกจากน้ียงัพบวา่ ยนี 
OsWRKY45 และ OsWRKY62 มีการแสดงออกเพิ่มข้ึนหลงัถูกกระตุน้ดว้ย salicylic acid (SA) ยนี 
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OsWRKY10 OsWRKY82 และ OsWRKY85 มีการแสดงออกเพิ่มข้ึนหลงัถูกกระตุน้ดว้ย jasmonic acid 
(JA) ยนี OsWRKY30 และ OsWRKY83 มีการแสดงออกเพิ่มข้ึนหลงัถูกกระตุน้ดว้ย SA และ JA ยนีใน
กลุ่ม WRKY เป็นยนีท่ีเก่ียวขอ้งกบัการกระตุน้ใหมี้การถอดรหสัของยนีตา้นทาน (defense-related gene) 
เพื่อตอบ สนองต่อเช้ือสาเหตุโรค 
   Peng et al. (2012) รายงานวา่ การแสดงออกของยนี WRKY30 ช่วยเพิ่มความตา้นทานต่อ
โรคไหมข้า้วท่ีเกิดจากเช้ือรา P. grisea โดยความตา้นทานท่ีเพิ่มสูงข้ึนในขา้วท่ีถูกดดัแปลงพนัธุกรรมให้
มีการแสดงออกของยนี WRKY30 เป็นความตา้นทานท่ีเกิดจากการแสดงออกของยนีท่ีเก่ียวขอ้งกบัการ
สังเคราะห์ JA ไดแ้ก่ ยนี LOX และ AOS2 รวมทั้งการกระตุน้ใหมี้การแสดงออกของยนี pathogenesis-
related (PR)3 และ PR10 

 2.3.3  สารไฟโตอเลก็ซิน (phytoalexin) 

   phytoalexin เป็นสารอินทรียม์วลโมเลกลุต ่า มีการสังเคราะห์และสะสมในพืชเพื่อตา้นทาน
ต่อเช้ือสาเหตุโรคหลงัจากพชืถูกเช้ือสาเหตุโรคบุกรุก สาร phytoalexin สามารถแบ่งไดห้ลายกลุ่ม ไดแ้ก่ 
กลุ่ม flavonoid กลุ่ม isoflavonoid กลุ่ม diterpenoid กลุ่ม sesquiterpenoid และกลุ่ม indole ในขา้วมี
รายงานพบ phytoalexin จ านวน 15 ชนิด จดัอยูใ่นกลุ่ม flavonoid จ านวน 1 ชนิด ไดแ้ก่ sakuranetin 
(Grayer and Kokubun. 2001) และในกลุ่ม diterpenoid จ านวน 14 ชนิด ซ่ึงถูกแบ่งออกเป็น 4 กลุ่มยอ่ย 
ไดแ้ก่ กลุ่ม phytocassane A ถึง E กลุ่ม oryzalexin A ถึง F กลุ่ม momilactone A และ B และกลุ่ม 
oryzalexin S (Kanno et al. 2006; Xu et al. 2007) มีรายงานตรวจพบสาร momilactone A สาร oryzalexin 
E สาร oryzalexin S สาร phytocassane A ถึง E และสาร sakuranetin ในขา้วท่ีตา้นทานเช้ือสาเหตุ           
โรคไหม ้(Dillon et al. 1997; Kodama et al. 1992; Umemura et al. 2003) Toyomasu (2008) รายงานวา่
ยนีท่ีเก่ียวขอ้งกบัการสงัเคราะห์สาร phytoalexin ในขา้ว ไดแ้ก่ ยนี OsCPS2 และ OsKSL7 เก่ียวขอ้งกบั
การสังเคราะห์สาร phytocassane A ถึง E ยนี OsCPS4 และ OsKSL4 เก่ียวขอ้งกบัการสงัเคราะห์สาร 
momilactone A และ B ยนี OsCPS4 และ OsKSL8 เก่ียวขอ้งกบัการสงัเคราะห์สาร oryzalexin S และยนี 
OsCPS2 และ OsKSL10 เก่ียวขอ้งกบัการสงัเคราะห์สาร oryzalexins A ถึง F 

 2.3.4  โปรตีน pathogenesis-related protein (PR) 

   โปรตีน PR มีบทบาทส าคญัในกลไกการป้องกนัตวัเองของพืช ในเซลลพ์ืชจะสังเคราะห์
และสะสมโปรตีน PR ภายหลงัถูกบุกรุกโดยเช้ือสาเหตุโรค หรือถูกกระตุน้ภายหลงัเกิดบาดแผลบนส่วน
ของพืช หรือการกระตุน้ดว้ยสารเคมี โดยปัจจุบนัไดมี้การจดัจ าแนกโปรตีน PR โดยอาศยัคุณสมบติัของ
โปรตีนไวท้ั้งหมด 17 กลุ่ม ในจ านวนน้ีมีโปรตีน PR บางกลุ่มพบวา่มีคุณสมบติัเป็นเอนไซมท่ี์สามารถ
ยอ่ยผนงัเซลลข์องเช้ือราได ้ ไดแ้ก่ โปรตีนกลุ่ม PR3 ท่ีมีคุณสมบติัเป็นเอนไซม ์ chitinase (Sels et al. 
2008) 
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   Lv et al. (2016) ศึกษาการแสดงออกของยนี PR ในขา้วท่ีถูกกระตุน้ดว้ยโปรตีน MoHrip1 
เปรียบเทียบกบัขา้วท่ีไม่ถูกกระตุน้ดว้ยโปรตีน MoHrip1 พบการแสดงออกของยนี OsPR5 และ OsPR10 
ทั้งในตวัอยา่งท่ีถูกกระตุน้ดว้ยโปรตีน MoHrip1 และในตวัอยา่งท่ีไม่ถูกกระตุน้ อยา่งไรกต็ามในตวัอยา่ง
ท่ีไม่ถูกกระตุน้พบการแสดงออกของยนี OsPR5 และ OsPR10 ท่ีต ่ากวา่ในตวัอยา่งท่ีถูกการกระตุน้ดว้ย
โปรตีน MoHrip1 

 2.3.5  ฮอร์โมนพืช (phytohormone) 

   phytohormone เป็นสารส าคญัส าหรับการเจริญเติบโตและการขยายพนัธ์ุของพืช และยงัมี
ส่วนร่วมส าคญัในการส่งทอดสญัญาณในกลไกความตา้นทานโรคของพชืเพื่อตอบสนองต่อเช้ือสาเหตุโรค 
salicylic acid (SA) จ าเป็นส าหรับเครือข่ายการส่งสญัญาณท่ีพืชใชเ้พื่อตอบสนองต่อการบุกรุกของเช้ือ
สาเหตุโรคท่ีเป็น biotroph (Bari and Jones. 2009) SA จะมีการสงัเคราะห์และสะสมเพิ่มข้ึนในขา้ว            
ท่ีตา้นทานต่อเช้ือราสาเหตุโรคไหม ้(Daw et al. 2008) ในขณะท่ี jasmonic acid (JA) และ ethylene (ET) 
จ าเป็นส าหรับเครือข่ายการส่งสญัญาณท่ีพืชใชเ้พื่อตอบสนองต่อการบุกรุกของเช้ือสาเหตุโรคท่ีเป็น ne-
crotroph (Bari and Jones. 2009) JA สามารถเพิ่มความตา้นทานของขา้วต่อการบุกรุกของเช้ือสาเหตุโรค
ไหมไ้ด ้ โดยกระตุน้ใหเ้กิดการสงัเคราะห์ยนีกลุ่ม PR และมีการสะสมสาร sakuranetin ซ่ึงเป็นสาร 
phytoalexin ในขา้ว (Mei et al. 2006) 
   ยนี OsPAL เป็นยนีท่ีก าหนดการสร้างเอนไซม ์ phenylalanine ammonia lyases (PALs) 
เก่ียวขอ้งกบัการส่งทอดสญัญาณในวิถี SA ในกลไกการป้องกนัตวัเองของพืชพบวา่มีการแสดงออกของ
ยนี OsPAL1 ซ่ึงเป็นยนีควบคุมการแสดงออกของยนี Pigm และ PIBP1 ในขา้วหลงัถูกเช้ือสาเหตุโรค
ไหมบุ้กรุก การแสดงออกของยนี Pigm และ PIBP1 มีความเก่ียวขอ้งกบัการสร้างและสะสม lignin ใน
เซลลข์า้ว (You et al. 2020) 
   ยนี OsJAZ2 เป็นยนีท่ีก าหนดการสร้างโปรตีน jasmonate-ZIM domain (JAZ) มีบทบาทใน
การยบัย ั้งกระบวนการถอดรหสัของยนี (transcriptional repressor) ท่ีเก่ียวขอ้งกบัการส่งทอดสญัญาณ
ผา่นทางวิถี JA โดยโปรตีน JAZ จะจบักบัโปรตีน MYC2 ซ่ึงท าหนา้ท่ีเป็น basic helix-loop-helix leucine 
zipper-type (bHLHzip-type) transcription factor ในกระบวนการถอดรหสัของยนีท่ีเก่ียวขอ้งกบั        
กระบวนการส่งทอดสญัญาณวิถี JA การจบักนัระหวา่งโปรตีน JAZ และ MYC2 จะยบัย ั้งการท างานของ
โปรตีน MYC2 ส่งผลใหก้ระบวนการถอดรหสัของยนีถูกยบัย ั้ง หลงัจากพืชถูกกระตุน้จากเช้ือสาเหตุ
โรค ในกระบวนการส่งทอดสญัญาณวิถี JA จะมีการสังเคราะห์สาร jasmonoyl-l-isoleucine (JA-Ile) ใน
ปริมาณมาก ไปกระตุน้ใหเ้กิดการจบักนัระหวา่งโปรตีน COI1 (coronatine insensitive1) และโปรตีน 
JAZ โปรตีน COI1 คือ F-box protein ซ่ึงเป็นโปรตีนหน่ึงในโครงสร้างท่ีเรียกวา่ SCFCOL1 (SKP1, Cullim, 
F-box protein E3 ubiquitin ligase) การจบักนัระหวา่งโปรตีน COI1 และโปรตีน JAZ ท าใหเ้กิดกระบวน 
การ ubiquitination เกิดการยอ่ยสลายโปรตีน JAZ ดว้ย 26S proteasome เม่ือโปรตีน JAZ ถูกยอ่ยสลาย 
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โปรตีน MYC2 จะเป็นอิสระและไปกระตุน้ใหเ้กิดการถอดรหสัของยนีเก่ียวขอ้งกบัการส่งทอดสญัญาณ
ผา่นทางวิถี JA เพื่อใหพ้ืชตา้นทานต่อโรค รวมทั้งเกิดการถอดรหสัของยนี JAZ ท่ีถอดรหสัใหโ้ปรตีน 
JAZ ดว้ย (Chico et al. 2008; Staswick. 2007) 

 2.3.6  การสะสมอนุมูลอิสระ (reactive oxygen species; ROS) 

   โมเลกุล ROS ทั้งในรูปของซุปเปอร์ออกไซด ์(super oxide; O2
-) หรือไฮโดรเจนเปอร์ออก-

ไซด ์ (hydrogenperoxcide; H2O2) เป็นโมเลกลุท่ีมีคุณสมบติัเป็นพิษต่อจุลินทรีย ์ จึงยบัย ั้งการเจริญของ
เช้ือสาเหตุโรคท่ีเจริญอยูภ่ายในเซลลพ์ืชได ้ และยงัมีคุณสมบติักระตุน้การแสดงออกของยนีท่ีเก่ียวขอ้ง
กบัความตา้นทานโรคอ่ืน ๆ ได ้(Nanda et al. 2010) 
   Lin et al. (2018) เปรียบเทียบการแสดงออกของยนีในขา้วไม่เป็นโรคเน่ืองจากถูกปลูกเช้ือ
สายพนัธ์ุไม่รุนแรง (JS153) และขา้วเป็นโรคไหมเ้น่ืองจากถูกปลูกเช้ือสายพนัธ์ุรุนแรง (Guy11) พบยนี 
OsPRX59 และ OsPRX62 เป็นยนีท่ีเก่ียวขอ้งกบัการสงัเคราะห์อนุมูลอิสระ ROS มีการแสดงออกใน
ระดบัสูงเม่ือถูกกระตุน้ดว้ยเช้ือทั้ง 2 สายพนัธ์ุ แต่พบการแสดงออกของยนีในขา้วไม่เป็นโรคท่ีถูกปลูก
เช้ือสายพนัธ์ุไม่รุนแรง (JS153) สูงกวา่ในขา้วท่ีถูกปลูกเช้ือสายพนัธ์ุรุนแรง (Guy11) 
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บทที่ 3 

วธีิด าเนินการวจิัย 
 

3.1 เคร่ืองมือที่ใช้ในการวจิัย 

 3.1.1  กลอ้งสเตอริโอไมโครสโคป (stereo microscope) 
 3.1.2  เคร่ืองผสมสาร (vortex mixer) 
 3.1.3  เคร่ืองเขยา่สาร (shaker)  
 3.1.4  อ่างน ้าควบคุมอุณหภูมิแบบเขยา่ (shaking water bath) 
 3.1.5  เคร่ืองป่ันเหวีย่ง (centrifuge) 
 3.1.6  เคร่ืองแยกสารพนัธุกรรมใหบ้ริสุทธ์ิดว้ยไฟฟ้า (gel electrophoresis) 
 3.1.7  เคร่ือง BluPAD Dual LED Blue/White Light Transilluminator (Bio-Helix, Taiwan) 
 3.1.8  เคร่ืองเพิ่มปริมาณสารพนัธุกรรม (PCR Thermal Cycler)  
 3.1.9  เคร่ืองพน่โคนิเดียเช้ือรา 
 3.1.10 ตูบ่้ม (incubator) 
 3.1.11 เคร่ือง CFX96 TouchTM Real-Time PCR System (Bio-Rad, US) 

3.2 อุปกรณ์ และสารเคมีท่ีใช้ในการวิจัย 

 3.2.1  อุปกรณ์ 

   3.2.1.1   หลอดหยดสารปลายตีบ (dropper tube) 
   3.2.1.2   กระดาษกรอง (Whatman filter paper) ขนาดรูพรุน 11 ไมครอน (Merck,    
        Germany) 
   3.2.1.3   cork borer 
   3.2.1.4   โกร่ง 
   3.2.1.5   หลอดขนาด 1.5 มิลมิลิตร 
   3.2.1.6   กระบะหลุมขนาดกวา้ง 27.5 เซนติเมตร ยาว 53 เซนติเมตร ขนาดหลุม 3x3   
        เซนติเมตร และลึก 4 เซนติเมตร 
   3.2.1.7   กระบะส าหรับปลูกขนาดกวา้ง 39.5 เซนติเมตร ยาว 53 เซนติเมตร สูง 13    
        เซนติเมตร 
   3.2.1.8   จานอาหารเล้ียงเช้ือ 
   3.2.1.9   แท่งแกว้รูปตวัแอล 
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   3.2.1.10  กระดาษอลูมิเนียม 
   3.2.1.11  ถุงกระดาษสีน ้าตาลส าหรับเกบ็ตวัอยา่งขา้วเป็นโรค 

 3.2.2  สารเคมี 

   3.2.2.1   อาหารเล้ียงเช้ือ water agar (WA) 
   3.2.2.2   อาหารเล้ียงเช้ือ rice flour agar (RFA) 
   3.2.2.3   อาหารเล้ียงเช้ือ potato dextrose broth (PDB) 
   3.2.2.4   อาหารเล้ียงเช้ือ Luria Bertani (LB) 
   3.2.2.5   ไนโตรเจนเหลว 
   3.2.2.6   เอทานอลบริสุทธ์ิ (absolute ethanol) 
   3.2.2.7   สียอ้มดีเอน็เอ Novel Juice (Bio-Helix, Taiwan) 
   3.2.2.8   ดีเอน็เอมาตรฐาน 1 kb (Thermo Scientific, USA) 
   3.2.2.9   ดีเอน็เอมาตรฐาน 100 bp (Thermo Scientific, USA) 
   3.2.2.10  ชุด Taq DNA polymerase (Thermo Scientific, USA) 
   3.2.2.11  ชุด deoxynucleotide triphosphates (dNTPs)  
   3.2.2.12  ปุ๋ยยเูรีย (46-0-0) 
   3.2.2.13  เจลลาติน 
   3.2.2.14  ชุดสกดั GeneJET Gel Extraction Kit (Thermo Scientific, USA) 
   3.2.2.15  ชุด pGEM-T Easy Vactor Systems (Promega, USA) 
   3.2.2.16  ชุดสกดั GF-1 Plant DNA Extraction Kit (Vivantis, Malaysia) 
   3.2.2.17  ยาปฏิชีวนะ ampicillin 
   3.2.2.18  X-gal 
   3.2.2.19  IPTG 
   3.2.2.20  Trizol reagent 
   3.2.2.21  chloroform 
   3.2.2.22  isopropanol 
   3.2.2.23  ethyl alcohol 75 เปอร์เซ็นต ์
   3.2.2.24  DEPC water 
   3.2.2.25  DNase I (Invitrogen, USA)  
   3.2.2.26  ชุด RevertAid First Strand cDNA Synthesis (Thermo Scientific, USA) 
   3.2.2.27  ชุด 5x HOT FIREPol EvaGreen qPCR Mix Plus (no ROX)  
        (Solis BioDyne, Estonia) 
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   3.2.2.28  สารดูดความช้ืน (silica gel) 
   3.2.2.29  สารละลาย 0.5x TAE 

 3.2.3  เช้ือรา แบคทีเรีย และขา้วท่ีใชใ้นการทดลอง 

   3.2.3.1   เช้ือราทดสอบมาตรฐาน P. oryzae ไอโซเลท 70-15 และ GUY11 
   3.2.3.2   ประชากรขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียวจ านวน 31 สายพนัธ์ุ 
   3.2.3.3   ขา้วพนัธ์ุเจา้หอมนิล 
   3.2.3.4   ขา้วพนัธ์ุ IR64 
   3.2.3.5   ขา้วพนัธ์ุขาวดอกมะลิ 105  
   3.2.3.6   Escherichia coli สายพนัธ์ุ DH5 
 

3.3 วธีิการวจิัย 

 3.3.1  การส ารวจและเกบ็รวบรวมตวัอยา่งโรคไหมข้า้วในช่วงปี 2559 – 2560 และแยกเช้ือรา
สาเหตุโรคไหม ้

   ส ารวจและเกบ็รวบรวมตวัอยา่งท่ีแสดงอาการโรคไหมจ้ากพื้นท่ีปลูกขา้ว ท่ีมีการระบาด
ของโรคในประเทศไทยช่วงฤดูปลูกปี พ.ศ. 2559 – 2560 และแยกเช้ือราบริสุทธ์ดว้ยวิธี single spore 
isolation 

   3.3.1.1   การเกบ็ตวัอยา่งใบขา้ว 

        เกบ็ตวัอยา่งใบขา้วเป็นโรคไหมใ้ส่ถุงกระดาษสีน ้าตาลท่ีมีสารดูดความช้ืน (silica 
gel) เพื่อป้องกนัการสร้างโคนิเดียของเช้ือราก่อนท าการแยกเช้ือ บนัทึกขอ้มูลพิกดัทางภูมิศาสตร์ ดว้ย
ระบบพิกดั Decimal Degree (DD) แสดงค่าละติจูดและลองจิจูดโดยใชเ้ลขทศนิยมเป็นเลขฐานสิบ 
รวมทั้งบนัทึกขอ้มูล ต าบล อ าเภอ จงัหวดั และพนัธ์ุขา้วท่ีพบอาการของโรคไหม ้

   3.3.1.2   การแยกเช้ือราดว้ยวิธี single spore isolation 

        แยกเช้ือราจากตวัอยา่งท่ีเกบ็รวบรวมได ้ตดัใบบริเวณท่ีแสดงอาการของโรคไหม ้
ขนาด 1 x 1 (กวา้ง x ยาว) เซนติเมตร น าไปวางในจานเล้ียงเช้ือท่ีมีกระดาษทิชชูเปียกเพื่อใหค้วามช้ืน บ่ม
ท่ีอุณหภูมิหอ้งเป็นเวลา 24 ชัว่โมง หลงัจากนั้นใชห้ลอดหยดสารปลายตีบชนิดแกว้ (dropper tube) ท่ี
ผา่นการลนไฟและดึงใหมี้ปลายแหลมขนาดเลก็ แตะท่ีปลายของโคนิเดียเช้ือราใหโ้คนิเดียติดมากบั
ปลายหลอดเลก็นอ้ย ด าเนินการภายใตก้ลอ้งสเตอริโอไมโครสโคป แตะปลายหลอดบนอาหาร water 
agar (WA)  เกล่ียใหโ้คนิเดียอยูห่่างกนั บ่มท่ีอุณหภูมิหอ้งเป็นเวลา 24 ชัว่โมง ตดัปลายเส้นใยเช้ือราท่ีงอก
จากโคนิเดีย ไปเล้ียงบนอาหาร rice flour agar (RFA) บ่มท่ีอุณหภูมิ 25 องศาเซลเซียส เช้ือราท่ีแยกได้
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น าไปเกบ็รักษาในสภาพเส้นใยแหง้บนกระดาษกรองท่ีอุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียส (Roumen et al. 1997) 
ก าหนดช่ือไอโซเลทของเช้ือราโดยใชอ้กัษรยอ่ภาษาองักฤษของจงัหวดัท่ีเกบ็ตวัอยา่ง จากนั้นตามดว้ยปี 
พ.ศ. ท่ีเกบ็ตวัอยา่ง และล าดบัของไอโซเลทโดยก าหนดดว้ยตวัเลข 3 หลกั กรณีท่ีโคนิเดียของเช้ือรา
ไดม้าจากแผลเดียวกนัจะระบดุว้ยล าดบัเลขทศนิยมก าหนดล าดบัโคนิเดีย เช้ือราท่ีข้ึนตน้ดว้ย BAG คือ 
เช้ือราท่ีไดรั้บความอนุเคราะห์จากภาควิชาพืชไร่นา คณะเกษตร มหาวิทยาลยัเกษตรศาสตร์ วิทยาเขต
บางเขน 

 3.3.2  การตรวจสอบแบบของเพศ (mating type) ของเช้ือรา 

   ตรวจสอบแบบของเพศของประชากรเช้ือราท่ีแยกไดจ้ากตวัอยา่งใบขา้วทั้งหมด เน่ืองจาก
การสืบพนัธ์ุแบบอาศยัเพศอาจเป็นสาเหตุส าคญัของความหลากหลายทางพนัธุกรรมของเช้ือสาเหตุโรค
ไหม ้ซ่ึงอาจมีผลต่อการเพิ่มความรุนแรงของโรคไหมไ้ดใ้นอนาคต 

   3.3.2.1   การเตรียมดีเอน็เอของเช้ือรา 

        น ากระดาษกรองท่ีมีเช้ือราแต่ละไอโซเลทมาเล้ียงบนอาหาร RFA นาน 4 วนั ใช ้
cork borer เจาะช้ินวุน้ท่ีบริเวณปลายเส้นใยเช้ือราจ านวน 3 ช้ิน ยา้ยลงในอาหารเหลว potato dextrose 
broth (PDB) ปริมาณ 50 มิลลิลิตร เขยา่ท่ีความเร็ว 120 รอบต่อนาที ท่ีอุณหภูมิ 28 องศาเซลเซียส เป็น
เวลา 4 วนั กรองเส้นใยเช้ือราดว้ยกระดาษกรอง (Whatman filter paper) ขนาดรูพรุน 11 ไมครอน 
(Merck, Germany) บดเส้นใยเช้ือราใหเ้ป็นผงละเอียดดว้ยไนโตรเจนเหลว น าไปสกดัดีเอน็เอดว้ยชุด
สกดั GF-1 Plant DNA Extraction Kit (Vivantis, Malaysia) สกดัตามขั้นตอนท่ีบริษทัแนะน า ขั้นแรกท า
ใหผ้นงัเซลล ์ เยือ่หุม้เซลล ์ และเยือ่หุม้นิวเคลียสแตกออกเพื่อหลัง่ดีเอน็เอออกมา โดยเติม buffer PL 
ปริมาณ 280 ไมโครลิตรในหลอดขนาด 1.5 มิลลิลิตรท่ีมีผงละเอียดของเช้ือราปริมาณ 100 มิลลิกรัม ผสม
ใหเ้ขา้กนัดว้ยเคร่ืองผสมสาร (vortex mixer) นาน 30 วินาที ยอ่ยโปรตีนโดยเติม Proteinase K ปริมาณ 20 
ไมโครลิตร พลิกหลอดไปมาเพื่อผสมสารใหเ้ขา้กนั บ่มในอ่างน ้าควบคุมอุณหภูมิแบบเขยา่ (shaking 
water bath) ท่ีอุณหภูมิ 65 องศาเซลเซียส นาน 1 ชัว่โมง ตกตะกอนส่วนท่ีไม่ตอ้งการโดยน าไปป่ันเหวีย่ง
ท่ีความเร็ว 14,000 รอบต่อนาที นาน 5 นาที ยา้ยสารละลายท่ีมีดีเอน็เอผสมอยูด่า้นบนใส่ในหลอดใหม่ 
ตกตะกอนดีเอน็เอ ดว้ย buffer PB ปริมาณ 2 เท่าของสารละลายดีเอน็เอท่ีมีอยูใ่นหลอดใหม่ พลิกหลอด
ไปมาเพื่อผสมสารใหเ้ขา้กนั บ่มไวท่ี้อุณหภูมิ 65 องศาเซลเซียส นาน 10 นาที เติมเอทานอลบริสุทธ์ิ 
(absolute ethanol) ปริมาณ 200 ไมโครลิตร ผสมสารใหเ้ขา้กนัโดยทนัทีดว้ยวิธีพลิกหลอดไปมาเพื่อ
ป้องกนัการตกตะกอนของกรดนิวคลีอิกท่ีไม่สม ่าเสมอ ยา้ยสารละลายดีเอน็เอปริมาณ 650 ไมโครลิตร 
ใส่ในคอลมัน ์ (column) ท่ีสวมอยูใ่นหลอด (collection tube) ท่ีใหม้าพร้อมชุดสกดั น าไปป่ันเหวีย่งท่ี
ความเร็ว 10,000 รอบต่อนาที นาน 1 นาที เพื่อใหส้ารละลายท่ีไม่ตอ้งการไหลผา่น column ท าซ ้ าโดยยา้ย
สารละลายดีเอน็เอท่ีเหลือใส่ใน column เดิม น าไปป่ันเหวี่ยงท่ีความเร็ว 10,000 รอบต่อนาที นาน 1 นาที 
ลา้ง column ดว้ย wash buffer ปริมาณ 650 ไมโครลิตร น าไปป่ันเหวีย่งท่ีความเร็ว 10,000 รอบต่อนาที 
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นาน 1 นาที เพื่อให ้ wash buffer ไหลผา่น column ก าจดั ethanol ออกใหห้มด โดยน าไปป่ันเหวี่ยงท่ี
ความเร็ว 10,000 รอบต่อนาที นาน 1 นาที ชะดีเอน็เอท่ีจบักบั column ออก โดยยา้ย column ใส่ลงใน
หลอดขนาด 1.5 ไมโครลิตรหลอดใหม่ ค่อย ๆ  หยด elution buffer ปริมาณ 20 ไมโครลิตร ลงบริเวณแผน่
กรอง (column membrane) ปล่อยใหส้ารละลายชะดีเอน็เอออกจาก column membrane นาน 2 นาที 
หลงัจากนั้นน าไปป่ันเหวี่ยงท่ีความเร็ว 10,000 รอบต่อนาที นาน 1 นาที ตรวจสอบปริมาณของดีเอน็เอ
ดว้ยการวดัค่าดูดกลืนแสง โดยใชเ้คร่ืองสเปกโตรโฟโตมิเตอร์ (spectrophotometer) ท่ีความยาวคล่ืน 260 
นาโนเมตร (A260) และตรวจสอบคุณภาพของดีเอน็เอดว้ยเทคนิค agarose gel electrophoresis น าดีเอน็
เอผสมกบัสียอ้ม  Novel Juice (Bio-Helix, Taiwan) ในอตัราส่วน 1:5 หยอดลงในหลุมของแผน่                
อะกาโรสเจลความเขม้ขน้ 1 เปอร์เซ็นต ์ปล่อยใหโ้มเลกลุดีเอน็เอเคล่ือนท่ีในสนามไฟฟ้า 100 โวลต ์เป็น
เวลา 45 นาที โดยใชส้ารละลาย 0.5X TAE เป็นตวักลางในการน ากระแสไฟฟ้า หลงัจากนั้นน าดีเอน็เอไป
ตรวจสอบขนาดของแถบดีเอน็เอภายใต ้UV illumination ดว้ยเคร่ือง BluPAD Dual LED Blue/White 
Light Transilluminator (Bio-Helix, Taiwan) เปรียบเทียบแถบดีเอน็เอกบัดีเอน็เอมาตรฐานขนาด               
1 กิโลเบส (Thermo Scientific, USA) 

   3.3.2.2   การเพิ่มปริมาณดีเอน็เอดว้ยปฏิกิริยาพีซีอาร์ (polymerase chain reaction, PCR) 

        เพิ่มปริมาณดีเอน็เอดว้ยปฏิกิริยาพีซีอาร์ โดยใชไ้พร์เมอร์ท่ีจ าเพาะต่อยนี Mat1 
ซ่ึงเป็นยนีท่ีควบคุมการผสมพนัธ์ุท่ีจ าเพาะเจาะจงต่อแบบของเพศ (mating type) ของเช้ือรา P. oryzae คือ 
ไพร์เมอร์ MAT1-1 (Forward 5'-TCAGCTCGCCAAATCAACAAT-3' และ Reverse 5'-ACTCAAG 
ACCCGGCACGAACAT-3') และไพร์เมอร์ MAT1-2 (Forward 5'-GAGTTGCCTGCCCGCTTCTG-3' 
และ Reverse 5'-GGCTTGGTCGTTGGGGATTGT-3') ด าเนินการตามวิธีการของ Samanta et al. (2014) 
เตรียมปฏิกิริยา PCR ในปริมาณรวม 10 ไมโครลิตร ประกอบดว้ยน ้ากลัน่ฆ่าเช้ือแลว้ปริมาณ 5.6 
ไมโครลิตร  PCR buffer ความเขม้ขน้ 10X ปริมาณ 1 ไมโครลิตร MgCl2 ความเขม้ขน้ 2.5 มิลลิโมลาร์
ปริมาณ 1 ไมโครลิตร dNTPs ความเขม้ขน้ 0.5 มิลลิโมลาร์ปริมาณ 0.8 ไมโครลิตร Taq polymerase ความ
เขม้ขน้ 5 ยนิูตต่อไมโครลิตรปริมาณ 0.1 ไมโครลิตร ส่วนผสมคู่ไพร์เมอร์ความเขม้ขน้ 5 ไมโครโมลาร์
ปริมาณ 0.5 ไมโครลิตร และดีเอน็เอเช้ือราความเขม้ขน้ 10 นาโนกรัมต่อไมโครลิตรปริมาณ 1 
ไมโครลิตร ขั้นตอนในการท าปฏิกิริยา ประกอบดว้ย 1) initial denaturation ท่ีอุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส 
นาน 5 นาที 2) denaturation ท่ีอุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส นาน 30 วินาที 3) annealing ท่ีอุณหภูมิ 55 องศา
เซลเซียส นาน 30 วินาที 4) extension ท่ีอุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส นาน 1 นาที ท าซ ้ าขั้นตอนท่ี 2 – 4 
จ านวน 35 รอบ และขั้นตอน 5) final extension ท่ีอุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส นาน 6 นาที น าผลผลิต PCR 
ท่ีไดผ้สมกบัสียอ้ม  Novel Juice (Bio-Helix, Taiwan) ในอตัราส่วน 1:5 ตรวจสอบขนาดของแถบ              
ดีเอน็เอของผลผลิต PCR ดว้ยเทคนิค agarose gel electrophoresis และเปรียบเทียบผลกบัเช้ือทดสอบ
มาตรฐาน เช้ือราท่ีปรากฏขนาดของแถบดีเอน็เอเท่ากบั 809 คู่เบส เหมือนกบัเช้ือรา P. oryzae ไอโซเลท 
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70-15 คือ เช้ือราท่ีมีแบบของเพศ Mat1-1 เช้ือราท่ีปรากฏขนาดของแถบดีเอน็เอเท่ากบั 950 คู่เบส 
เหมือนกบัเช้ือรา P. oryzae ไอโซเลท GUY11 คือ เช้ือราท่ีมีแบบของเพศ Mat1-2 

 3.3.3  การตรวจสอบรูปแบบปฏิกิริยาการก่อโรค (pathotype) ของเช้ือราบนประชากรขา้วท่ีมียนี
ตา้นทานเด่ียว (differential rice varieties) 

   น าประชากรเช้ือราท่ีแยกไดจ้ากตวัอยา่งใบขา้วทั้งหมด มาตรวจสอบรูปแบบปฏิกิริยาการ
ก่อโรคบนประชากรขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียวจ านวน 31 สายพนัธ์ุ เพื่อระบุยนีก่อโรคของประชากร     
เช้ือราสาเหตุโรคไหมข้า้วในประเทศไทย โดยท าการทดลองทั้งหมด 2 ซ ้ า 

   3.3.3.1   การเตรียมกลา้ขา้ว 

        ชุดประชากรขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว (differential rice varieties) จ านวน 30 สาย
พนัธ์ุ ซ่ึงมีฐานพนัธุกรรมมาจากขา้วสายพนัธ์ุ Lijiangxintuanhegu (LTH) (ตารางท่ี 1) ไดรั้บความ
อนุเคราะห์จาก International Rice Research Institute (IRRI) ประเทศฟิลิปปินส์ ขา้วพนัธ์ุเปรียบเทียบ 3 
พนัธ์ุ ไดแ้ก่ ขา้วพนัธ์ุเจา้หอมนิล ขา้วพนัธ์ุ IR64 ซ่ึงเป็นพนัธ์ุตา้นทานโรคไหม ้ และขา้วพนัธ์ุขาวดอก-
มะลิ 105 ท่ีอ่อนแอต่อโรคไหม ้ปลูกขา้วแต่ละสายพนัธ์ุลงกระบะหลุม ขนาด 7×12 หลุม (กระบะกวา้ง 
27.5 เซนติเมตร ยาว 53 เซนติเมตร ขนาดหลุม 3×3 เซนติเมตร ลึก 4 เซนติเมตร) ท่ีมีดินปลูกผสมปุ๋ยยเูรีย 
3 กรัมต่อกระบะ โดยปลูกสายพนัธ์ุละ 1 หลุม หลุมละ 2 ตน้ วางกระบะหลุมลงในกระบะส าหรับปลูก
ขนาดกวา้ง 39.5 เซนติเมตร ยาว 53 เซนติเมตร สูง 13 เซนติเมตร เติมน ้าใหพ้อดีกบัผวิหนา้ดิน ใส่ปุ๋ยยเูรีย
อีกคร้ังเม่ือขา้วอาย ุ11 วนั ปริมาณ 1 กรัมต่อกระบะ น าขา้วไปใชใ้นการทดลองปลูกเช้ือเม่ือตน้กลา้ขา้ว
อายคุรบ 14 วนั  

   3.3.3.2   การเตรียมเช้ือราและการปลูกเช้ือบนกลา้ขา้ว 

        เตรียมเช้ือราและปลูกเช้ือราลงบนตน้กลา้ขา้วตามวิธีการของ Sreewongchai et al. 
(2009) เล้ียงเช้ือราบนอาหาร RFA ท่ีอุณหภูมิหอ้งเป็นเวลา 8 – 10 วนั กระตุน้ใหเ้ช้ือราสร้างโคนิเดียดว้ย
การเติมน ้ากลัน่ท่ีผา่นการฆ่าเช้ือแลว้ปริมาณ 200 ไมโครลิตรบนอาหารเล้ียงเช้ือท่ีมีโคโลนีเช้ือราเจริญ 
ใชแ้ท่งแกว้รูปตวัแอลลูบเส้นใยเช้ือราบนผวิหนา้อาหารเพื่อใหเ้ส้นใยแตกหกั เป็นการกระตุน้ใหเ้ช้ือรา
สร้างโคนิเดีย จากนั้นปล่อยใหเ้ช้ือราสร้างโคนิเดียเป็นเวลา 2 วนั เกบ็โคนิเดียเช้ือราโดยการเติมน ้ากลัน่
ฆ่าเช้ือในจานเล้ียงเช้ือปริมาณ 2 – 5 มิลลิลิตร ใชแ้ท่งแกว้รูปตวัแอลลูบเส้นใยเช้ือราบนผวิหนา้อาหาร
เพื่อใหโ้คนิเดียหลุดจากกา้นชูโคนิเดีย หลงัจากนั้นกรองดว้ยผา้ขาวบางเพื่อแยกเส้นใยเช้ือราและเศษช้ิน
วุน้เล้ียงเช้ือออกจากโคนิเดียแขวนลอย ปรับความหนาแน่นโคนิเดียใหไ้ด ้ 105 โคนิเดียต่อมิลลิลิตร เติม 
เจลาตินในอตัรา 2 เปอร์เซ็นตป์ริมาณ 20 มิลลิลิตรต่อโคนิเดียแขวนลอย 80 มิลลิลิตร ปลูกเช้ือลงบนตน้
กลา้ขา้วดว้ยเคร่ืองพน่ โดยใชโ้คนิเดียแขวนลอย 100 มิลลิลิตรต่อกระบะ ปลูกเช้ือไอโซเลทละ 2 กระบะ 
เกบ็กระบะขา้วท่ีผา่นการปลูกเช้ือไวท่ี้ความช้ืนสูง 80 – 90 เปอร์เซ็นต ์อุณหภูมิ 25 องศาเซลเซียส เป็น
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เวลา 18 – 24 ชัว่โมง ยา้ยกระบะขา้วเขา้โรงเรือน และพน่ละอองน ้าเพือ่ใหค้วามช้ืน เป็นเวลา 3 วนัหลงั
ปลูกเช้ือ 
 
ตารางที่ 1  ประชากรขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว (differential rice varieties) จ านวน 31 สายพนัธ์ุ ยนี

ตา้นทานโรคไหม ้โครโมโซม และสายพนัธ์ุผูใ้ห ้
ล าดบั
ที ่

ช่ือสายพนัธ์ุ
ข้าว 

 ยนีต้านทานโรคไหม้ โครโมโซม  สายพนัธ์ุผู้ให้ 
1    IRBLt-K59  Pit 1  K59 (J) 
2    IRBLsh-S  Pish 1  Shin 2 (J) 
3    IRBLsh-B  Pish 1  BL1 (J) 
4    IRBLb-B  Pib 2  BL1 (J) 
5    IRBLz-Fu  Piz 6  Fukunishiki (J) 
6    IRBLz5-CA  Piz-5 6  C101A51(J) 
7    IRBLzt-T  Piz-t 6  Toride 1 (J) 
8    IRBL9-W  Pi9 6  WHD-IS-75-1-127 

(I) 9    IRBL11-Zh  Pi11(t) 8  Zhaiyeqing (J) 
10    IRBL1-F5  Pii 9  Fujisaka 5 (J) 
11    IRBL3-CP4  Pi3 9  C104PKT (I) 
12    IRBL5-M  Pi5(t) 9  RIL249 

(Moroberekan) (I) 13    IRBLa-A  Pia 11  Aichi Asahi (J) 
14    IRBLa-C  Pia 11  CO39 (I) 
15    IRBLk-Ka  Pik 11  Kanto 51 (J) 
16    IRBLks-F5  Piks 11  Fujisaka 5 (J) 
17    IRBLks-S  Piks 11  Shin 2 (J) 
18    IRBLkp-K60  Pikp 11  K60 (J) 
19    IRBLkh-K3  Pikh 11  K3 (J) 
20    IRBLKM-Ts  Pikm 11  Tsuyuake (J) 
21    IRBL1-CL  Pi1 11  C101LAC (I) 
22    IRBL7-M  Pi7(t) 11  RIL29 

(Moroberekan) (I) 23    IRBLta-K1  Pita 12  K1 (J) 
24    IRBLta-CT2  Pita 12  C105TTP2L9 (I) 
25    IRBLta-CP1  Pita 12  C101PKT (I) 
26    IRBLta2-Pi  Pita-2 12  Pi No.4 (J) 
27    IRBLta2-Re  Pita-2 12  Reiho (J)  
28    IRBL12-M  Pi12 12  RIL10 

(Moroberekan) (I) 29    IRBL19-A  Pi19 12  Aichi Asahi (J) 
30    IRBL20-

IR24 
 Pi20 12  ARL24 (Asominori) 

(I) 31    LTH  -   - 
I คือ Indica-type และ J คือ Japonica-type 
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   3.3.3.3   การประเมินระดบัความรุนแรงของอาการโรคไหมข้า้ว 

        ประเมินระดบัความรุนแรงของโรคไหมห้ลงัจากปลูกเช้ือ 7 วนัโดยใชม้าตรฐาน
ก าหนดระดบัความรุนแรงของโรคตามวิธีของ Roumen et al. (1997) ดงัน้ี ระดบั 0 คือ ไม่มีแผลปรากฏ 
ระดบั 1 คือ แผลจุดกลมสีน ้าตาลเลก็ ๆ ขนาดเส้นผา่นศูนยก์ลางนอ้ยกวา่ 0.5 มิลลิเมตร และไม่มีสีเทา
ตรงกลางแผล ระดบั 2 คือ แผลกลมหรือรียาวเลก็นอ้ย ขนาดเส้นผา่นศูนยก์ลางประมาณ 0.5 – 1 
มิลลิเมตร ไม่มีสีเทาตรงกลางแผล ระดบั 3 คือ แผลขนาดเลก็ประมาณ 1 – 3 มิลลิเมตร และมีสีเทาตรง
กลางแผล ระดบั 4 คือ แผลขนาดประมาณ 3 มิลลิเมตร หรือยาวกวา่ กลางแผลเป็นสีเทาและมีขอบสี
น ้าตาล ระดบั 5 คือ กลางแผลเป็นสีเทามีขอบสีน ้าตาล และแผลเกาะกนัเป็นกลุ่ม เป็นอาการท่ีแสดงถึง
ความอ่อนแอต่อโรค ระดบั 6 คือ แผลสีเทาลุกลามติดต่อกนัเป็นกลุ่มไม่มีขอบแผลท่ีแน่นอน เป็นอาการ
ท่ีแสดงถึงความอ่อนแอต่อโรคไหม ้(ภาพท่ี 6)  
        วิเคราะห์ระดบัความรุนแรงของอาการโรคไหมใ้นขา้วแต่ละสายพนัธ์ุ จากผลการ
ทดลองทั้งหมด 2 ซ ้า รวมวิเคราะห์ในขา้วทั้งหมด 8 ตน้ (ประมาณ 24 – 32 ใบ)  

 

 
 

 

ภาพที่ 6 ลกัษณะอาการโรคไหมแ้ละระดบัอาการของโรคไหม ้ 7 ระดบัตามวิธีการจ าแนกของ       
Roumen et al. (1997) 
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   3.3.3.4   การวิเคราะห์ค่าสมัประสิทธ์ิความเหมือนโดยใชโ้ปรแกรมส าเร็จรูป NTSYSpc 
2.10p 

        น าขอ้มูลท่ีไดม้าวิเคราะห์ค่าสมัประสิทธ์ิความเหมือน (Similarity coefficient; 
SimInt) ดว้ยวิธี Canberra และจดักลุ่มจากค่าสมัประสิทธ์ิความเหมือนดว้ยวิธี SHAN พร้อมทั้งสร้าง
แผนภาพแสดงความสัมพนัธ์ (dendrogram) ของเช้ือราดว้ยวิธี Tree plot  

   3.3.3.5   การจดักลุ่มเช้ือราตามรูปแบบของปฏิสมัพนัธ์ระหวา่งยนีก่อโรคในเช้ือราสาเหตุ
โรค และยนีตา้นทานในขา้ว 

        หลงัจากประเมินระดบัความรุนแรงของโรคไหมบ้นใบขา้วแต่ละสายพนัธ์ุ จดั
กลุ่มเช้ือราตามรูปแบบของปฏิสมัพนัธ์ระหวา่งยนีก่อโรคในเช้ือราสาเหตุโรค และยนีตา้นทานในขา้ว
แต่ละสายพนัธ์ุ ดงัน้ี ระดบัความรุนแรง 0 – 2 คือ incompatible interaction (เกิดโรคไม่รุนแรง หรือไม่
เกิดโรค) เป็นลกัษณะอาการของปฏิกิริยาท่ีตอบสนองแบบ hypersensitive response (HR) ซ่ึงเกิดการ
จดจ าระหวา่งโปรตีนก่อโรคในเช้ือสาเหตุโรคและโปรตีนตา้นทานโรคในขา้ว ระดบัความรุนแรง 5 – 6 
คือ compatible interaction เป็นลกัษณะอาการท่ีแสดงใหเ้ห็นวา่เช้ือราสามารถบุกรุกขา้ว ซ่ึงเกิดจาก
โปรตีนตา้นทานในขา้วไม่สามารถจดจ าโปรตีนก่อโรคจากเช้ือสาเหตุโรคได ้

 3.3.4  การศึกษาความหลากหลายทางพนัธุกรรมของยนีก่อโรค AVR-Pik ในประชากรเช้ือราของ
ประเทศไทย 

   ตรวจสอบล าดบันิวคลีโอไทดเ์พื่อระบุแอลลีลของยนีก่อโรค AVR-Pik ในเช้ือสาเหตุโรค
ไหมจ้ านวน 7 ไอโซเลทซ่ึงคดัเลือกมาจากงานวิจยัของ นวรัตน์ และ นงลกัษณ์. 2557 พร้อมทั้งตรวจสอบ
รูปแบบปฏิกิริยาการก่อโรคของเช้ือราบนขา้วสายพนัธ์ุ IRBLks-F5 IRBLks-S IRBLkp-K60 IRBLkh-
K3 IRBL1-CL IRBL7-M และ IRBLKM-Ts ท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว Piks Piks Pikp Pikh Pi1 Pi7(t) และ 
Pikm ตามล าดบั จากนั้นศึกษาความแปรปรวนของยนีก่อโรค AVR-Pik ในประชากรเช้ือราของประเทศ
ไทยท่ีระบาดในช่วงฤดูปลูกปี พ.ศ. 2559 – 2560 โดยการจดักลุ่มตามรูปแบบปฏิกิริยาการก่อโรคของ 
เช้ือราแต่ละไอโซเลท และเปรียบเทียบผลกบัเช้ือรา 7 ไอโซเลท ท่ีคดัเลือกมาจากงานวิจยัของ นวรัตน์ 
และนงลกัษณ์. (2557) 

   3.3.4.1   การตรวจสอบล าดบันิวคลีโอไทดเ์พื่อระบุแอลลีลของยนีก่อโรค AVR-Pik ในเช้ือ
สาเหตุโรคไหม ้

        1) การเพิ่มปริมาณดีเอน็เอดว้ยปฏิกิริยาพีซีอาร์ 

        เพิ่มปริมาณดีเอน็เอบริเวณยนี AVR-Pik ดว้ยปฏิกิริยาพีซีอาร์ โดยใชไ้พร์เมอร์
ท่ีจ าเพาะต่อยนีก่อโรค AVR-Pik ซ่ึงออกแบบโดย Longya et al. (2019) ไดแ้ก่ AVR-Pik-Forward 5'-
GCGCCCATGCATTATCTTAT-3' และ AVR-Pik-Reverse 5'-TGAAGGTCACGGTTTGAAGA-3' เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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เตรียมปฏิกิริยาพีซีอาร์ ในปริมาณรวม 20 ไมโครลิตร ประกอบดว้ยน ้ากลัน่ฆ่าเช้ือแลว้ปริมาณ 10.6 
ไมโครลิตร  PCR buffer ความเขม้ขน้ 10X ปริมาณ 2 ไมโครลิตร MgCl2 ความเขม้ขน้ 2.5 มิลลิโมลาร์
ปริมาณ 1 ไมโครลิตร dNTPs ความเขม้ขน้ 10 มิลลิโมลาร์ปริมาณ 0.2 ไมโครลิตร Taq polymerase ความ
เขม้ขน้ 5 ยนิูตต่อไมโครลิตรปริมาณ 0.2 ไมโครลิตร ส่วนผสมคู่ไพร์เมอร์ ความเขม้ขน้ 5 ไมโครโมลาร์
ปริมาณ 1 ไมโครลิตร และดีเอน็เอเช้ือราความเขม้ขน้ 10 นาโนกรัมต่อไมโครลิตรปริมาณ 5 ไมโครลิตร 
ขั้นตอนในการท าปฏิกิริยา ประกอบดว้ย 1) initial denaturation ท่ีอุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส นาน 5 นาที 
2) denaturation ท่ีอุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส นาน 30 วินาที 3) annealing ท่ีอุณหภูมิ 55 องศาเซลเซียส 
นาน 30 วินาที 4) extension ท่ีอุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส นาน 1 นาที ท าซ ้ าขั้นตอนท่ี 2 – 4 จ านวน 35 
รอบ และขั้นตอน 5) final extension ท่ีอุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส นาน 5 นาที น าผลผลิต PCR ท่ีไดผ้สม
กบัสียอ้ม  Novel Juice (Bio-Helix, Taiwan) ในอตัราส่วน 1:5 หยอดลงในหลุมของแผน่อะกาโรสเจล 
ความเขม้ขน้ 1 เปอร์เซ็นต ์ปล่อยใหโ้มเลกลุดีเอน็เอเคล่ือนท่ีในสนามไฟฟ้า 100 โวลต ์เป็นเวลา 45 นาที 
โดยใชส้ารละลาย 0.5X TAE เป็นตวักลางในการน ากระแสไฟฟ้า หลงัจากนั้นตรวจสอบขนาดของแถบ
ดีเอน็เอภายใต ้UV illumination ดว้ยเคร่ือง BluPAD Dual LED Blue/White Light Transilluminator (Bio-
Helix, Taiwan) เปรียบเทียบกบัดีเอน็เอมาตรฐานขนาด 100 คู่เบส (Thermo Scientific, USA) น าผลผลิต 
PCR ส่งวิเคราะห์ล าดบันิวคลีโอไทดข์องยนีก่อโรค AVR-Pik ต่อไป 

        2) การวิเคราะห์ผลของล าดบันิวคลีโอไทดข์องยนีก่อโรค AVR-Pik 

        วิเคราะห์ผลของล าดบันิวคลีโอไทดท่ี์ไดจ้ านวน 2 เส้น ไดแ้ก่ เส้น forward 
ซ่ึงเป็นสายท่ีเรียงล าดบันิวคลีไทดจ์ากปลาย 5’ ไปยงัปลาย 3’ และ เส้น reverse ซ่ึงเป็นสายท่ีเรียงจาก
ปลาย 3’ ไปยงัปลาย 5’ ท าการกลบัดา้นของล าดบันิวคลีโอไทดเ์ส้น reverse ใหเ้รียงจากปลาย 5’ ไปยงั
ปลาย 3’ เหมือนเส้น forward หลงัจากนั้นน าล าดบันิวคลีโอไทดท์ั้งสองเส้นมาประกอบกนั (contiguous) 
ใหไ้ดเ้ป็นล าดบันิวคลีโอไทด ์ 1 เส้น ท าขั้นตอนทั้งหมดดว้ยโปรแกรม BioEdit บนัทึกขอ้มูลเป็นไฟล์
นามสกุล .txt หลงัจากนั้นแปลล าดบันิวคลีโอไทดใ์หเ้ป็นล าดบักรดอะมิโน โดยใชเ้คร่ืองมือ Translate 
tool ของเวป็ไซต ์ExPASy (www.expasy.org) เปรียบเทียบความเหมือนของล าดบักรดอะมิโนกบัล าดบั
กรดอะมิโนของโปรตีน AVR-Pik จ านวน 6 แอลลีล จากฐานขอ้มูล GenBank (www.ncbi.nlm.nih.gov) 
ไดแ้ก่ AVR-PikA (BAH59487.1) AVR-PikB (BAH59488.1) AVR-PikC (BAH59489.1) AVR-PikD 
(BAH59486.1) AVR-PikE (BAH59490.1) และ AVR-PikF (AZS27733.1) เปรียบเทียบดว้ยโปรแกรม 
ClustalW ของเวป็ไซต ์GenomeNet (www.genome.jp) 
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   3.3.4.2   การศึกษาความหลากหลายของล าดบันิวคลีโอไทดย์นี AVR-Pik ในเช้ือราไอโซ
เลทท่ีพบแอลลีลของยนีมากกวา่ 1 แอลลีล 

        1) การเพิ่มปริมาณดีเอน็เอ ดว้ยปฏิกิริยาพีซีอาร์  

        เพิ่มปริมาณดีเอน็เอบริเวณยนี AVR-Pik ดว้ยปฏิกิริยาพีซีอาร์ โดยใชไ้พร์เมอร์
ท่ีจ าเพาะต่อยนีก่อโรค AVR-Pik โดยด าเนินการตามขอ้ 1) ในหวัขอ้  3.3.4.1 น าผลผลิต PCR ทั้งหมดท่ี
ไดผ้สมกบัสียอ้ม  Novel Juice (Bio-Helix, Taiwan) ในอตัราส่วน 1:5 หยอดลงในหลุมของแผน่อะกา-
โรสเจลความเขม้ขน้ 1 เปอร์เซ็นต ์ปล่อยใหโ้มเลกลุดีเอน็เอเคล่ือนท่ีในสนามไฟฟ้า 100 โวลต ์เป็นเวลา 
45 นาที โดยใชส้ารละลาย 0.5X TAE เป็นตวักลางในการน ากระแสไฟฟ้า หลงัจากนั้นตรวจสอบขนาด
ของแถบดีเอน็เอภายใต ้ UV illumination ดว้ยเคร่ือง BluPAD Dual LED Blue/White Light 
Transilluminator (Bio-Helix, Taiwan) เปรียบเทียบกบัดีเอน็เอมาตรฐานขนาด 100 คู่เบส (Thermo 
Scientific, USA) ตดัช้ินส่วนเจลบริเวณแถบของผลผลิตพีซีอาร์ ขนาด 626 คู่เบส ซ่ึงเป็นดีเอน็เอของยนี 
AVR-Pik น าไปสกดัดีเอน็เอออกจากช้ินส่วนอะกาโรสเจล 

        2) การสกดัดีเอน็เอออกจากเจล 

        สกดัดีเอน็เอออกจากช้ินส่วนอะกาโรสเจล โดยใชชุ้ดสกดั GeneJET Gel 
Extraction Kit (Thermo Scientific, USA) สกดัดว้ยวิธีป่ันเหวี่ยง ตดัช้ินส่วนอะกาโรสเจลท่ีแสดงแถบ     
ดีเอน็เอขนาดท่ีตอ้งการ ยา้ยใส่ในหลอดขนาด 1.5 มิลลิลิตรท่ีผา่นการชัง่น ้าหนกัหลอดแลว้เพื่อค านวณ
น ้าหนกัของเจลท่ีตดั เติม binding buffer ในอตัราส่วน 1:1 (ปริมาณต่อน ้าหนกัเจล) บ่มไวใ้นอ่างน ้า
ควบคุมอุณหภูมิแบบเขยา่ (shaking water bath) ท่ีอุณหภูมิ 50 – 60 องศาเซลเซียส นาน 10 นาที หรือ
จนกวา่เจลจะละลาย ผสมใหเ้ขา้กนัดว้ยเคร่ืองเขยา่สาร (vortex mixer) ยา้ยสารละลายดีเอน็เอทั้งหมดใส่ 
column น าไปป่ันเหวี่ยงท่ีความเร็ว 12,000 รอบต่อนาที นาน 30 – 60 วินาที เทสารละลายท่ีไหลผา่น 
column ท้ิง เติม binding buffer ปริมาณ 100 ไมโครลิตรใน column น าไปป่ันเหวีย่งท่ีความเร็ว 12,000 
รอบต่อนาที นาน 1 นาที เทสารละลายท่ีไหลผา่น column ท้ิง เติม wash buffer ปริมาณ 700 ไมโครลิตร 
น าไปป่ันเหวีย่งท่ีความเร็ว 12,000 รอบต่อนาที นาน 1 นาที ท าให ้column แหง้ปราศจาก wash buffer 
โดยน าไปป่ันเหวีย่งอีกคร้ังท่ีความเร็ว 12,000 รอบต่อนาที นาน 1 นาที ยา้ย column ใส่ในหลอด 1.5 
มิลลิลิตรหลอดใหม่ เติม elution buffer ปริมาณ 20 ไมโครลิตร โดยค่อย ๆ หยดลงตรงกลาง column บ่ม
ไวท่ี้อุณหภูมิหอ้งนาน 1 นาที น าไปป่ันเหวีย่งท่ีความเร็ว 12,000 รอบต่อนาที นาน 1 นาที เกบ็ดีเอน็เอ
บริสุทธ์ิท่ีไดใ้นตูอุ้ณหภูมิ -20 องศาเซลเซียส 

        3) การโคลนยนีก่อโรค AVR-Pik  

        โคลนและวิเคราะห์ยนีก่อโรค AVR-Pik จากไอโซเลทท่ีมีแอลลีลของยนี
มากกวา่ 1 แอลลีล โดยใชชุ้ด pGEM®-T Easy Vector Systems (Promega, USA) ขั้นตอนการเตรียม
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ปฏิกิริยา ligation ด าเนินการตามคู่มือท่ีบริษทัแนะน า โดยความเขม้ขน้ของดีเอน็เอท่ีตอ้งการโคลน 
(DNA insert) ใชอ้ตัราส่วน 3:1 (DNA insert:vector) เตรียมปฏิกิริยาปริมาณ 10 ไมโครลิตร ประกอบดว้ย 
rapid ligation buffer ความเขม้ขน้ 2X ปริมาณ 5 ไมโครลิตร pGEM®-T Easy Vector ความเขม้ขน้ 50   
นาโนกรัมต่อไมโครลิตร ปริมาณ 1 ไมโครลิตร DNA insert ความเขม้ขน้ 50 นาโนกรัมต่อไมโครลิตร 
ปริมาณ 3 ไมโครลิตร T4 DNA Ligase ความเขม้ขน้ 3 ยนิูตต่อไมโครลิตร ปริมาณ 1 ไมโครลิตร บ่ม
ปฏิกิริยา ligation ไวท่ี้อุณหภูมิหอ้งเป็นเวลา 1 ชัว่โมง หลงัจากนั้นละลาย competent cell (E. coli สาย
พนัธ์ุ DH5α) ปริมาณ 50 ไมโครลิตรในน ้าแขง็อุณหภูมิ 4 องศาเซลเซียส ผสมลงในหลอด ligation บ่ม
ในน ้าแขง็อุณหภูมิ 4 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 30 นาที ท าการ heat shock ท่ีอุณหภูมิ 42 องศาเซลเซียส 
เป็นเวลา 45 วนิาที แลว้รีบแช่ในน ้าแขง็อุณหภูมิ 4 องศาเซลเซียสทนัที แช่นาน 2 นาที ยา้ยเล้ียงในอาหาร
เหลว Luria Bertani (LB) ปริมาณ 500 ไมโครลิตร เขยา่ 180 รอบต่อนาทีท่ีอุณหภูมิ 37 องศาเซลเซียส 
เป็นเวลา 2 ชัว่โมง น าไปเกล่ียบนอาหารแขง็ LB ท่ีผสมยาปฏิชีวนะ ampicillin ความเขม้ขน้ 100 
ไมโครกรัมต่อมิลลิลิตร และผา่นการเกล่ียสาร X-gal ความเขม้ขน้ 20 มิลลิกรัมต่อไมโครลิตร ปริมาณ 40 
ไมโครลิตร และสาร IPTG ความเขม้ขน้ 0.1 โมลาร์ ปริมาณ 40 ไมโครลิตร หลงัจากนั้นบ่มจานเล้ียงเช้ือ
ท่ีอุณหภูมิ 37 องศาเซลเซียส นาน 18 ชัว่โมง เลือกโคโลนีสีขาวไปตรวจสอบการมีอยูข่องยนีก่อโรค 
AVR-Pik ดว้ยปฏิกิริยาพีซีอาร์ตามขั้นตอนในขอ้ 1) ของหวัขอ้ 3.4.1.1 จากนั้นคดัเลือกผลผลิตพีซีอาร์ท่ี
ปรากฏแถบดีเอน็เอขนาด 626 คู่เบส จากจ านวน 10 โคโลนีต่อไอโซเลท ส่งวิเคราะห์ล าดบันิวคลีโอไทด์
ของยนีก่อโรค AVR-Pik และวิเคราะห์ผลของล าดบันิวคลีโอไทดข์องยนีก่อโรค AVR-Pik เพื่อยนืยนัการ
มีแอลลีลของยนีก่อโรค AVR-Pik มากกวา่ 1 แอลลีลในเช้ือราไอโซเลทเดียวกนั ตามขั้นตอนขอ้ 2) ใน
หวัขอ้ 3.3.4.1 

   3.3.4.3   ตรวจสอบรูปแบบปฏิกิริยาการก่อโรค (pathotype) ของเช้ือราจ านวน 7 ไอโซเลท
ท่ีมียนีก่อโรค AVR-Pik แอลลีล A D F และมากกวา่ 1 แอลลีล บนขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียวกลุ่ม Pik 
จ านวน 7 สายพนัธ์ุ 

        ตรวจสอบรูปแบบปฏิกิริยาการก่อโรค (pathotype) ของเช้ือราจ านวน 7 ไอโซเลท 
บนขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียวสายพนัธ์ุ IRBLks-F5 IRBLks-S IRBLkp-K60 IRBLkh-K3 IRBL1-CL 
IRBL7-M และ IRBLKM-Ts ท่ีมียนีตา้นทาน Piks Piks Pikp Pikh Pi1 Pi7(t) และ Pikm ตามล าดบั และ
บนขา้ว LTH ซ่ึงเป็นสายพนัธ์ุเปรียบเทียบ ด าเนินการปลูกกลา้ขา้ว เตรียมโคนิเดียแขวนลอยของเช้ือรา 
ปลูกเช้ือบนตน้กลา้ขา้ว และประเมินระดบัความรุนแรงของอาการโรคไหมข้า้ว ตามหวัขอ้ 3.3.3.1 ถึง 
3.3.3.3 โดยปลูกขา้วสายพนัธ์ุละ 1 หลุม หลุมละ 2 ตน้ ปลูกเช้ือกระบะละ 20 มิลลิลิตร ท าซ ้ า 2 กระบะ 
ท าการทดลองทั้งหมด 2 คร้ัง ประเมินระดบัความรุนแรงของการก่อโรคบนขา้วทั้งหมดไอโซเลทละ 8 
ตน้ (24 – 32 ใบ) 
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 3.3.5  การเปรียบเทียบการแสดงออกของยนีท่ีเก่ียวขอ้งกบัการก่อโรคของเช้ือรา และยนีท่ีเก่ียว 
ขอ้งกบักลไกการป้องกนัตวัเองในขา้วท่ีมียนีตา้นทาน Pi12 

   คดัเลือกเช้ือราสาเหตุโรคไหม ้ 2 ไอโซเลทท่ีแสดงความสัมพนัธ์แบบ compatible และ 
incompatible interaction บนขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียวสายพนัธ์ุ IRBL12-M โดยแบ่งการทดลองออกเป็น 
3 ทรีตเมนต ์ ไดแ้ก่ ทรีตเมนตท่ี์ 1 ปลูกเช้ือบนขา้วดว้ยเช้ือราไอโซเลทท่ีแสดงความสมัพนัธ์แบบ 
compatible interaction ทรีตเมนตท่ี์ 2 ปลูกเช้ือบนขา้วดว้ยเช้ือราไอโซเลทท่ีแสดงความสมัพนัธ์แบบ 
incompatible interaction และทรีตเมนตท่ี์ 3 ไม่ปลูกเช้ือ (untreated control)  

  3.3.5.1   การเตรียมกลา้ขา้ว 

        เตรียมกลา้ขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว IRBL12-M ซ่ึงมียนีตา้นทาน Pi12 ขา้วพนัธ์ุ 
LTH และพนัธ์ุขาวดอกมะลิ 105 ท่ีอ่อนแอต่อโรคไหม ้ ปลูกขา้วแต่ละสายพนัธ์ุลงกระบะหลุมท่ีมีดิน
ปลูกผสมปุ๋ยยเูรีย 3 กรัมต่อกระบะ โดยแต่ละกระบะปลูกขา้วหลุมละ 1 ตน้จ านวน 50 หลุม ประกอบดว้ย 
ขา้วพนัธ์ุ IRBL12-M ปลูกจ านวน 30 หลุม ขา้วพนัธ์ุ LTH และพนัธ์ุขาวดอกมะลิ 105 ปลูกดา้นขา้ง 
(ลอ้มรอบ) สายพนัธ์ุละ 12 หลุม ใส่กระบะหลุมลงในกระบะส าหรับปลูกขนาดกวา้ง 39.5 เซนติเมตร 
ยาว 53 เซนติเมตร สูง 13 เซนติเมตร เติมน ้าใหพ้อดีกบัผวิหนา้ดิน ใส่ปุ๋ยยเูรียอีกคร้ังเม่ือขา้วอาย ุ11 วนั 
ปริมาณ 1 กรัมต่อกระบะ น าขา้วไปใชใ้นการทดลองปลูกเช้ือเม่ือตน้กลา้ขา้วอายคุรบ 14 วนั  

   3.3.5.2   การเตรียมเช้ือราและการปลูกเช้ือบนกลา้ขา้ว 

        เตรียมเช้ือราตามขอ้ 3.3.3.2 ปลูกเช้ือลงบนตน้กลา้ขา้วโดยใชโ้คนิเดียแขวนลอย 
100 มิลลิลิตรต่อกระบะ ท าซ ้ าทรีตเมนตล์ะ 3 กระบะ เกบ็กระบะขา้วท่ีผา่นการปลูกเช้ือไวท่ี้ความช้ืนสูง 
80 – 90 เปอร์เซ็นต ์อุณหภูมิ 25 องศาเซลเซียส 

   3.3.5.3   การเกบ็ตวัอยา่งและการบนัทึกผลการทดลอง 

        เกบ็ตวัอยา่งใบขา้วหลงัจากปลูกเช้ือท่ีเวลา 24 48 และ 96 ชัว่โมง โดยตดัเกบ็
ตวัอยา่งเฉพาะใบขา้วจ านวน 10 ใบ จาก 10 ตน้ (สุ่มเกบ็จาก 3 กระบะ) น าตวัอยา่งใบขา้วเกบ็พบัไวใ้น
กระดาษอลูมิเนียมท่ีผา่นการฆ่าเช้ือแลว้ และน าไปแช่ในไนโตรเจนเหลว หลงัจากนั้นเกบ็ท่ี -80 องศา-
เซลเซียส 

   3.3.5.4   การเตรียมอาร์เอน็เอ 

        เตรียมอาร์เอน็เอจากตวัอยา่งใบท่ีเกบ็ไวใ้น -80 องศาเซลเซียส โดยบดใบขา้วให้
ละเอียดดว้ยไนโตรเจนเหลวใส่ในหลอดขนาด 1.5 มิลลิลิตร เติม Trizol reagent ปริมาณ 1 มิลลิลิตร 
น าไปเขยา่ใหเ้ขา้กนัแลว้เติม chloroform ปริมาณ 200 ไมโครลิตร ตั้งไวท่ี้อุณหภูมิหอ้งเป็นเวลา 2 – 3 
นาทีเขยา่ใหเ้ขา้กนัจากนั้นน าไปป่ันเหวี่ยงท่ีความเร็ว 12,000 รอบต่อนาทีท่ีอุณหภูมิ 4 องศาเซลเซียส 
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เป็นเวลา 15 นาที แลว้ดูดสารละลายดา้นบนปริมาณ 500 ไมโครลิตร ใส่ลงในหลอดขนาด 1.5 มิลลิลิตร
หลอดใหม่ เติม isopropanol ปริมาณ 500 ไมโครลิตรเขยา่ใหเ้ขา้กนั และตั้งไวท่ี้อุณหภูมิหอ้งเป็นเวลา 10 
นาที น าไปป่ันเหวี่ยงท่ีความเร็ว 12,000 รอบต่อนาทีท่ีอุณหภูมิ 4 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 10 นาที เท
สารละลายดา้นบนท้ิงใหเ้หลือเพียงตะกอนอาร์เอน็เอท่ีกน้หลอดดา้นล่าง ลา้งตะกอนอาร์เอน็เอดว้ย 
ethyl alcohol 75 เปอร์เซ็นตป์ริมาณ 1 มิลลิลิตรแลว้น าไปป่ันเหวี่ยงท่ีความเร็ว 12,000 รอบต่อนาทีท่ี
อุณหภูมิ 4 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 5 นาที เทสารละลายท้ิง คว  ่าหลอดบนกระดาษทิชชู เพื่อใหต้ะกอน
อาร์เอน็เอแหง้ ละลายตะกอนอาร์เอน็เอดว้ย DEPC water ปริมาณ 20 ไมโครลิตร ตรวจสอบปริมาณและ
ความบริสุทธ์ิของอาร์เอน็เอดว้ยการวดัค่าดูดกลืนแสงท่ีความยาวคล่ืน 260 และ 280 นาโนเมตร (A260 
และ A280) โดยเจือจางอาร์เอน็เอในอตัราส่วน 1:100 (DEPC water ปริมาณ 98 ไมโครลิตร และอาร์เอน็-
เอ ปริมาณ 2 ไมโครลิตร) อาร์เอน็เอท่ีมีความบริสุทธ์ิสูงจะมีค่า A260/A280 เขา้ใกล ้2.0 (Sambrook et al. 
1989) เกบ็รักษาอาร์เอน็เอท่ีอุณหภูมิ -80 องศาเซลเซียส 

   3.3.5.5   การเตรียมปฏิกิริยาก าจดัดีเอน็เอ 

        ก าจดัดีเอน็เอท่ีปนเป้ือนในสารละลายอาร์เอน็เอดว้ยเอนไซม ์ DNase I (Invitro-
gen, USA) เตรียมปฏิกิริยาในหลอดขนาด 0.2 มิลลิลิตร ประกอบดว้ยอาร์เอน็เอความเขม้ขน้ 1 ไมโคร-
กรัมต่อไมโครลิตร ปริมาณ 1 ไมโครลิตร 10x DNase I Reaction Buffer ความเขม้ขน้ 10X ปริมาณ 1 
ไมโครลิตร เอนไซม ์DNase I ความเขม้ขน้ 1 ยนิูตต่อไมโครลิตร ปริมาณ 1 ไมโครลิตร ปรับปริมาตรให้
ได ้ 10 ไมโครลิตร ดว้ย DEPC water ปล่อยใหเ้อนไซม ์ DNase I ท าปฏิกิริยายอ่ยสลายดีเอน็เอท่ี
อุณหภูมิหอ้งเป็นเวลา 15 นาที เติมสารละลาย EDTA ความเขม้ขน้ 25 มิลลิโมลาร์ ปริมาณ 1 ไมโครลิตร 
เพื่อป้องกนั RNA ไม่ใหย้อ่ยสลายเม่ืออยูใ่นอุณหภูมิสูง และหยดุปฏิกิริยาท่ีอุณหภูมิ 65 องศาเซลเซียส
เป็นเวลา 10 นาที หลงัจากนั้นแช่ในน ้าแขง็ก่อนน าไปเตรียม complementary DNA (cDNA) ในขั้นตอน
ต่อไป 

   3.3.5.6   การเตรียม cDNA ดว้ยปฏิกิริยา Reverse-Transcription Polymerase Chain 
Reaction (RT-PCR) 

        เตรียมปฏิกิริยาเพื่อสงัเคราะห์ cDNA โดยใชชุ้ด RvertAid First Strand cDNA 
Synthesis (Thermo Scientific, USA) น าอาร์เอน็เอท่ีผา่นการก าจดัดีเอน็เอออกแลว้จากขอ้ 3.3.5.5 
ปริมาณ 11 ไมโครลิตร ผสมกบั Oligo(dT)18 primer ความเขม้ขน้ 100 ไมโครโมลาร์ ปริมาณ 1 
ไมโครลิตร เติมสารละลายรวม (master mix) ปริมาณ 8 ไมโครลิตร ซ่ึงประกอบดว้ย reaction buffer 
ความเขม้ขน้ 5X ปริมาณ 4 ไมโครลิตร RibolockTM RNase Inhibitor ความเขม้ขน้ 20 ยนิูตต่อ
ไมโครลิตร ปริมาณ 1 ไมโครลิตร dNTPs ความเขม้ขน้ 10 มิลลิโมลาร์ ปริมาณ 2 ไมโครลิตร และ 
RevertAid Reverse Transcriptase ความเขม้ขน้ 200 ยนิูตต่อไมโครลิตร ปริมาณ 1 ไมโครลิตร ผสมสาร
ใหเ้ขา้กนั บ่มปฏิกิริยา reverse transcription ท่ีอุณหภูมิ 42 องศาเซลเซียสเป็นเวลา 1 ชัว่โมง และหยดุ
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ปฏิกิริยาของเอนไซม ์reverse transcriptase ท่ีอุณหภูมิ 70 องศาเซลเซียสเป็นเวลา 5 นาที เกบ็ cDNA ท่ี
อุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียส น า cDNA ท่ีไดไ้ปเปรียบเทียบการแสดงออกของยนีดว้ยเทคนิค quantitative 
realtime RT-PCR 

   3.3.5.7   การวิเคราะห์การแสดงออกของยนีดว้ยเทคนิค quantitative realtime RT-PCR  

        เปรียบเทียบการแสดงออกของยนีท่ีเก่ียวขอ้งกบัการก่อโรคของเช้ือราสาเหตุโรค
ไหม ้ไดแ้ก่ MoHrip1 (elicitor) และ MoSlp1 (virulence effector) โดยใชย้นี MGG_40s เป็นยนีอา้งอิง 
(reference gene) พร้อมทั้งเปรียบเทียบการแสดงออกของยนีท่ีเก่ียวขอ้งกบักลไกการป้องกนัตวัเองของ
ขา้ว ในกลุ่มยนีท่ีกระตุน้ใหเ้กิดการถอดรหสัของยนี (transcription factor) ไดแ้ก่ OsWRKY30 กลุ่มยนี
ควบคุม (regulator gene) ไดแ้ก่ OsMAPK6 OsPAL และ OsJAZ2 และกลุ่มยนีตา้นทาน (defense-related 
gene) ไดแ้ก่ OsPR5 และ OsPR10 โดยใชย้นี OsActin1 เป็นยนีอา้งอิง (reference gene) (ตารางท่ี 2) 
วิเคราะห์การแสดงออกของยนีเชิงปริมาณ (quantitative analysis) ดว้ยเทคนิค quantitative realtime RT-
PCR ในระบบตรวจจบัสัญญาณ SYBR Green fluorescence โดยใชเ้คร่ือง CFX96 Touch™ Real-Time 
PCR System (Bio-Rad, U.S.) เตรียมปฏิกิริยาโดยใชชุ้ด 5x HOT FIREPol EvaGreen qPCR Mix Plus (no 
ROX) (Solis BioDyne, Estonia) ในปริมาณรวม 20 ไมโครลิตร ประกอบดว้ยน ้ากลัน่ฆ่าเช้ือแลว้ปริมาณ 
10 ไมโครลิตร HOT FIREPol EvaGreen qPCR Mix Plus ความเขม้ขน้ 5X ปริมาณ 4 ไมโครลิตร 
ส่วนผสมคู่ไพร์เมอร์ ความเขม้ขน้ 10 ไมโครโมลาร์ ปริมาณ 1 ไมโครลิตร และ cDNA ตน้แบบ ความ
เขม้ขน้ 1,000 นาโนกรัมต่อไมโครลิตร เจือจางดว้ยน ้ากลัน่ฆ่าเช้ือในอตัราส่วน 1:5 (cDNA:น ้ากลัน่ฆ่า
เช้ือ) ปริมาณ 5 ไมโครลิตร โปรแกรมการทดสอบปฏิกิริยา ประกอบดว้ย 1) initial denaturation ท่ี
อุณหภูมิ 95 องศาเซลเซียส นาน 12 นาที 2) denaturation ท่ีอุณหภูมิ 95 องศาเซลเซียส นาน 15 วินาที      
3) annealing ท่ีอุณหภูมิเหมาะสมของไพร์เมอร์แต่ละคู่ตามตารางท่ี 2 นาน 20 วินาที 4) elongation ท่ี
อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส นาน 20 วินาที ท าซ ้ าขั้นตอนท่ี 2 – 4 จ านวน 40 รอบ วิเคราะห์ผลการ
แสดงออกของยนีจ านวน 3 ซ ้าในแต่ละตวัอยา่ง cDNA ท่ีเวลา 24 48 และ 96 ชัว่โมงหลงัปลูกเช้ือ 
        ประเมินระดบัการแสดงออกของยนีเชิงสมัพนัธ์ (relative expression) โดยการ
เปรียบเทียบจากค่า threshold cycle (Ct) ซ่ึงจะไดจ้ านวนเท่า (fold change) ตามวิธีของ Livak and 
Schmittgen (2001) โดยใชสู้ตรการค านวณดงัน้ี 
 

Ratio   = 2 –Ct 

Ratio   = 
2 – [(sample, Ct target gene – Ct reference gene) – (calibrator, Ct target gene – Ct reference gene)] 

 

  Sample  คือ กลุ่มตวัอยา่งขา้วท่ีท าการปลูกเช้ือดว้ยไอโซเลท avirulent หรือ virulent 
  Calibrator คือ กลุ่มตวัอยา่งขา้วท่ีไม่ไดป้ลูกเช้ือ (untreated control) เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆ ทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 
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        ค านวณค่าเฉล่ียและค่าเบ่ียงเบนมาตรฐาน โดยใชส้ถิติการวิเคราะห์ความแปร 
ปรวนทางเดียว (One-Way ANOVA) และเปรียบเทียบค่าเฉล่ียดว้ยวิธี Turkey HSD ท่ีระดบัความเช่ือมัน่ 
95 เปอร์เซ็นต ์(p<0.05) ค่า relative expression ratio > 1 หมายถึงการแสดงออกของยนีท่ีมีการยกระดบั
มากข้ึนเม่ือเทียบกบักลุ่มตวัอยา่งไม่ไดป้ลูกเช้ือ (control) 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆ ทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 



36 

 

ตารางที ่2  ยนีท่ีเก่ียวขอ้งกบัการก่อโรคของเช้ือรา และยนีท่ีเก่ียวขอ้งกบักลไกการป้องกนัตวัเองในขา้วท่ีน ามาศึกษาในงานวจิยั 

กลุ่มของยนี รายช่ือยนี รายละเอยีดของยนี ไพร์เมอร์ (5'-3') 
อุณหภูมิของ 

annealing (C) 

ขนาดแถบ     
ดีเอน็เอ (bp) 

อ้างองิ 

ยนีท่ีเก่ียวขอ้งกบัการก่อโรค 
(elicitor, virulence effector) 

MoHrip1 เป็น PAMPs  
Forward-CGCAAGACGGTGGACAACA 
Reverse-TGACCAGGGCGAAGGAGTAG 

55 151 
Nie et al. 2019 

MoSlp1 
ท าหนา้ท่ีแทรกแซงการท างานของ 
CEBiP ในพืช 

Forward-CTGCTGGCAGCTCACCTACA 
Reverse-GGCCAATGTTGAAGCCAGAG 

54 85 
Mentlak et al. 2012 

ยนีอา้งอิง 
(reference gene) 

MGG_40s 
40S ไรโบโซมอลโปรตีนหน่วยยอ่ย 
S27a ของเช้ือรา 

Forward-ACAAGCTCAAGACCCTCGTC 
Reverse-GGTGGTGATGGTGAAGCAG 

56 80 
Omar et al. 2016 

ยนีท่ีกระตุน้ใหเ้กิดการถอดรหสั
(transcription factor) 

OsWRKY30 
เก่ียวขอ้งกบัการสังเคราะห์ JA และ
โปรตีน PR10 

Forward-CTACCAATGGTCTTCTTCACC 
Reverse-GTTCACCTTCATCTCACCTCT 

60 248 
Peng et al. 2012 

ยนีควบคุม 
(regulator gene) 

OsMAPK6 
เก่ียวขอ้งกบัการส่งทอดสัญญาณ 
MAPK 

Forward-GCCGTTCAATATGGTGTTTCAAG 
Reverse-GCCTTATATCTGGGTGGATGGG 

59 131 Lieberherr et al. 2005 
   

OsPAL เก่ียวขอ้งกบัวิถี SA 
Forward-GAGATCAACTCCGTCAAC 
Reverse-TGTAGAAGTCGTTCACCA 

53 178 Lv et al. 2016 
   

OsJAZ2 เก่ียวขอ้งกบัวิถี JA 
Forward-TTGCCTACCAGACATGCC 
Reverse-ACTCCGCCTCCTTCTTCT 

53 119 Lv et al. 2016 
   

ยนีตา้นทาน 
(defense-related gene) 

OsPR5 
สังเคราะห์โปรตีน pathogenesis-
related (PR) protein 

Forward-CAGCCAGGACTTCTACGA 
Reverse-TGTGTCTTGGTGTTGTCTTC 

58 144 
Lv et al. 2016 

OsPR10 
Forward-CTCAACCCTGCTGTGGAT 
Reverse-CTCGATCTTCGTCTCTGTCA 

59 153 
Lv et al. 2016 

ยนีอา้งอิง 
(reference gene) 

OsActin1 actin ของขา้ว 
Forward-CAGCACATTCCAGCAGAT 
Reverse-GGCTTAGCATTCTTGGGT 

60 188 
Omar et al. 2016 

36 
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บทที่ 4 

ผลการทดลอง 
 

4.1 ผลการส ารวจ และเกบ็รวบรวมตัวอย่างโรคไหม้ข้าว และแยกเช้ือราสาเหตุโรคไหม้ 

 4.1.1  ผลการส ารวจและเกบ็รวบรวมตวัอยา่งโรคไหมข้า้ว 

   ในช่วงฤดูปลูกปี พ.ศ. 2559 – 2560 ส ารวจและเกบ็ตวัอยา่งใบขา้วและคอรวงขา้ว ท่ีพบอาการ
ของโรคไหมใ้นพื้นท่ีปลูกขา้วท่ีส าคญัของประเทศไทย รวมทั้งเกบ็ขอ้มูล ต าบล อ าเภอ จงัหวดั และพนัธ์ุขา้ว
ท่ีพบอาการของโรคไหม ้ จากการส ารวจพบการระบาดของโรคไหมข้า้วในประเทศไทย 34 จงัหวดั 
ครอบคลุม 73 อ าเภอ และ 86 ต าบล โดยรายละเอียดแบ่งออกเป็นภาคต่าง ๆ ดงัน้ี 

   4.1.1.1   เขตภาคกลาง 

        พบการระบาดของโรคไหมใ้นพื้นท่ีภาคกลางทั้งหมด 6 จงัหวดั ไดแ้ก่ จงัหวดั
กาญจนบุรี ชยันาท ราชบุรี ลพบุรี สุพรรณบุรี และอุทยัธานี กระจายไปในพื้นท่ี 8 อ าเภอ และ 9 ต าบล พนัธ์ุ
ขา้วท่ีพบอาการของโรคไหม ้ ไดแ้ก่ ขา้วพนัธ์ุ กข31 กข41 และปทุมธานี 1 (ตารางท่ี 3) ส ารวจและเกบ็
ตวัอยา่งโรคไหมข้า้วจงัหวดัลพบุรีและชยันาทในเดือนกรกฎาคมปี พ.ศ. 2559 จงัหวดักาญจนบุรีและราชบุรี
ในเดือนกนัยายนปี พ.ศ. 2559 จงัหวดัอุทยัธานีในเดือนพฤศจิกายนปี พ.ศ. 2560 และจงัหวดัสุพรรณบุรีใน
เดือนธนัวาคมปี พ.ศ. 2560  
 
ตารางที่ 3 ขอ้มูลส ารวจและเกบ็ตวัอยา่งโรคไหมข้า้ว ขอ้มูลต าบล อ าเภอ จงัหวดั และพนัธ์ุขา้วท่ีพบอาการ

ของโรคไหมใ้นพื้นท่ีภาคกลาง 
   จังหวดั       อ าเภอ       ต าบล  พืชอาศัย บริเวณที่พบอาการ 
 
ชยันาท 

 
เมือง 

 เขาท่าพระ  กข31 กข41 ใบ 
   ท่าชยั  ปทุมธานี 1 ใบ 
 
สุพรรณบุรี 

 ศรีประจนัต ์  บา้นกร่าง  กข41 หญา้ ใบ 
  สามชุก  หนองผกันาก  ขา้วไม่ทราบพนัธุ์ ใบ 
  หนองหญา้ไซ  หนองหญา้ไซ  ขา้วไม่ทราบพนัธุ์ ใบ 
 ราชบุรี  จอมบึง  แกม้อน้  ขา้วไม่ทราบพนัธุ์ ใบ 
 ลพบุรี  -  -  ขา้วไม่ทราบพนัธุ์ ใบ 
 อุทยัธานี  -  -  ขา้วไม่ทราบพนัธุ์ ใบ 
 กาญจนบุรี  -  -  ขา้วไม่ทราบพนัธุ์ ใบ 
- หมายถึง ไม่มีขอ้มูล 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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   4.1.1.2   เขตภาคเหนือและภาคเหนือตอนล่าง 

        พบการระบาดของโรคไหมใ้นพื้นท่ีภาคเหนือและภาคเหนือตอนล่าง 8 จงัหวดั ไดแ้ก่ 
จงัหวดัก าแพงเพชร เชียงราย ตาก พะเยา เพชรบูรณ์ แพร่ แม่ฮ่องสอน และล าปาง กระจายไปในพื้นท่ี 24 
อ าเภอ และ 43 ต าบล พนัธ์ุขา้วท่ีพบอาการของโรคไหม ้ไดแ้ก่ กข6 กข10 กข14 กข15 กข21 กข27 กข39     
กข53 กข57 กข59 ขาวดอกมะลิ 105 บือซอมี ปทุมธานี 80 พิษณุโลก 2 แพร่ 1 ลืมผวั สันป่าตอง 1 
สุพรรณบุรี 1 หางย ี71 ขา้วไม่ทราบสายพนัธ์ุ ขา้วไร่ไม่ทราบสายพนัธ์ุ และหญา้ (ตารางท่ี 4) เกบ็ตวัอยา่งโรค
ไหมข้า้วในภาคเหนือและภาคเหนือตอนล่างในเดือนกรกฎาคม ปี พ.ศ. 2559 และ 2560 
 
ตารางที่ 4 ขอ้มูลส ารวจและเกบ็ตวัอยา่งโรคไหมข้า้ว ขอ้มูลต าบล อ าเภอ จงัหวดั และพนัธ์ุขา้วท่ีพบอาการ

ของโรคไหมใ้นพื้นท่ีภาคเหนือและภาคเหนือตอนล่าง 
จังหวดั  อ าเภอ  ต าบล  พืชอาศัย บริเวณที่พบอาการ 

ก าแพงเพชร  โกสมัพีนคร  โกสมัพี  พิษณุโลก 2 ใบ 

เชียงราย 

 พาน  เมืองพาน  กข6 กข15 ขาวดอกมะลิ 105 ใบ 
 แม่ลาว  โปร่งแพร่  กข6 ใบ 
 เทิง  ตบัเต่า  กข6 ลืมผวั หญา้ ใบ 
 จุน  หงส์หิน  หญา้ ใบ 
 เชียงค า  หยว่น  ขา้วไม่ทราบพนัธุ์ ใบ 
 เชียงค า  เชียงบาน  ขาวดอกมะลิ 105 ใบ 
 เวียงแก่น  ปอ  ลืมผวั ใบ 
 แม่จนั  ป่าซาง  หญา้ ใบ 
 แม่จนั  ศรีค ้า  กข6 กข14 ใบ 
 แม่สาย  แม่สาย  สนัป่าตอง1 ปทุมธานี 80 ใบ 
 เมือง  แม่ขา้วตม้  ขา้วไม่ทราบพนัธุ์ หญา้ ใบ 
 เวียงเชียงรุ้ง  ดงมหาวนั  กข6 หญา้ ใบ 
 เวียงเชียงรุ้ง  ทุ่งก่อ  กข6 ใบ 
 เวียงชยั  เมืองชุม  ขา้วไม่ทราบพนัธุ์ ใบ 
 เวียงชยั  เวียงชยั  กข6 กข14 สนัป่าตอง 1 ใบ 

ตาก  เมืองตาก  วงัหิน  หญา้หวาย ใบ 

พะเยา 
 ดอกค าใต ้  ดอกค าใต ้  กข57 ขาวดอกมะลิ 105 ใบ 
 เชียงค า  เชียงบาน  ขา้วไม่ทราบพนัธุ์ ใบ 

เพชรบูรณ์ 
 เขาคอ้  หนองแม่นา  ขา้วไม่ทราบพนัธุ์ หญา้ ใบ 
 เมือง  ท่าพล  ขา้วไม่ทราบพนัธุ์ ใบ 

 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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ตารางที่ 4 (ต่อ) 
จังหวดั  อ าเภอ  ต าบล  พืชอาศัย บริเวณที่พบอาการ 
แม่ฮ่องสอน  เมือง   หมอกจ าแป่  ขา้วไม่ทราบพนัธุ์ หญา้ ใบ 

 เมือง  หว้ยโป่ง  กข59 ใบ 
 เมือง  ผา่บ่อง  กข21 กข27 ขาวดอกมะลิ 105 ใบ 
 เมือง  ปางหมู  กข15 ขาวดอกมะลิ 105 ใบและคอรวง 
 ปางมะผา้  สบป่อง  กข39 หางยี 71 ขาวดอกมะลิ 105 ใบ 
 ปางมะผา้  ถ ้าลอด  ขา้วไร่ไม่ทราบพนัธุ์ ใบ 
 ปาย  เวียงเหนือ   สนัป่าตอง 1 ขาวดอกมะลิ 105 

ขา้วเหนียวไม่ทราบพนัธุ์  ใบ 

 ปาย  แม่นาเติง  กข6 หญา้ ใบ 
 ปาย  -  กข15  ใบและคอรวง 
 ปาย  -  สนัป่าตอง 1  คอรวง 
 ขนุยวม  แม่อูคอ  บือซอมี ใบ 
 ขนุยวม  ขนุยวม  กข21 ใบ 
 ขนุยวม  เมืองปอน  กข21 ใบ 
 แม่ลานอ้ย  แม่ลาหลวง  กข21 ขา้วไร่ไม่ทราบพนัธุ์ ใบ 
 แม่ลานอ้ย  -  กข21 ใบ 
 แม่ลานอ้ย  -  กข21 ใบ 
 แม่ลานอ้ย  แม่ลานอ้ย  ขา้วไม่ทราบพนัธุ์ ใบ 
 แม่สะเรียง  แม่ยวม  กข21 ใบ 
 แม่สะเรียง  บา้นกาศ  กข21 ขาวดอกมะลิ 105 ใบ 

ล าปาง  แม่เมาะ   บา้นดง   กข6  ใบ 
 เมือง   ชมพู  ขา้วไม่ทราบพนัธุ์ ใบ 

- หมายถึง ไม่มีขอ้มูล 

 
   4.1.1.3   เขตภาคตะวนัออกเฉียงเหนือ 

        พบการระบาดของโรคไหมใ้นพื้นท่ีภาคตะวนัออกเฉียงเหนือทั้งหมด 16 จงัหวดั 
ไดแ้ก่ กาฬสินธ์ุ ขอนแก่น นครราชสีมา นครพนม หนองคาย หนองบวัล าภู บุรีรัมย ์ มหาสารคาม ยโสธร 
ร้อยเอด็ ศรีสะเกษ สกลนคร สุรินทร์ อ านาจเจริญ อุดรธานี และอุบลราชธานี กระจายไปในพื้นท่ี 48 อ  าเภอ 
และ 53 ต าบล พนัธ์ุขา้วท่ีพบอาการของโรคไหม ้ ไดแ้ก่ กข6 กข12 กข15 กข22 ขาวดอกมะลิ 105       
พิษณุโลก 2 ธญัสิริน สกลนคร หางย ี 71 และหญา้ (ตารางท่ี 5) เกบ็ตวัอยา่งโรคไหมข้า้วในภาค
ตะวนัออกเฉียงเหนือในเดือนกรกฎาคมและพฤศจิกายนปี พ.ศ. 2560 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆ ทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 
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ตารางที่ 5  ขอ้มูลส ารวจและเกบ็ตวัอยา่งโรคไหมข้า้ว ขอ้มูลต าบล อ าเภอ จงัหวดั และพนัธ์ุขา้วท่ีพบอาการ
ของโรคไหมใ้นพื้นท่ีภาคตะวนัออกเฉียงเหนือ 

 จังหวดั  อ าเภอ  ต าบล  พืชอาศัย บริเวณที่พบอาการ 
 

กาฬสินธุ์ 
 นาคู  ภูแล่นชา้ง  ขา้วไม่ทราบพนัธุ์ ใบ 

  เขาวง  หนองผอื  ขา้วไม่ทราบพนัธุ์ ใบ 
  ยางตลาด  คลองขาม  กข6 ใบ 
 

ขอนแก่น 
 บา้นไผ ่  ในเมือง  กข6 ใบ 

  น ้าพอง  น ้าพอง  กข6 ขาวดอกมะลิ 105 ใบ 
 

นครราชสีมา 
 พิมาย  กระเบ้ืองใหญ่  ขาวดอกมะลิ 105 หญา้ ใบ 
 โชคชยั  หนองแปลน  ขา้วไม่ทราบพนัธุ์ ใบ 

 

บุรีรัมย ์

 ปะค า  หูท านบ  ขาวดอกมะลิ 105 หญา้ ใบ 
  นางรอง  สะเดา  ขาวดอกมะลิ 105 หญา้ ใบ 
  หนองก่ี  ดอนอะราง  ขาวดอกมะลิ 105 หญา้ ใบ 
  หนองก่ี  เยย้ปราสาท  ขาวดอกมะลิ 105 ใบ 
  ประโคนชยั  ตะโกตาพิ  ขาวดอกมะลิ 105 หญา้ ใบ 
  พลบัพลาชยั  จนัดุม  ขาวดอกมะลิ 105 หญา้ ใบ 
  กระสงั  บวัถนน  ขาวดอกมะลิ 105 หญา้ ใบ 
 มหาสารคาม  เมือง  แก่งเลิงจาน  กข6 หญา้ ใบ 
 

ยโสธร 
 เลิกนกทา  สวาท  ขาวดอกมะลิ 105 หญา้ ใบ 

  กดุชุม  กดุชุม  กข6 ใบ 
  ทรายมูล  ทรายมูล  กข6 ใบ 
   เมือง  ทุ่งนางโอก  ขาวดอกมะลิ 105 หญา้ ใบ 
 

ร้อยเอด็ 

 พนมไพร  ชานุวรรณ  กข6 ขาวดอกมะลิ 105 ใบ 
  สุวรรณภูมิ  หวัชา้ง  ขาวดอกมะลิ 105 หญา้ ใบ 
  สุวรรณภูมิ  สระคู  ขาวดอกมะลิ 105 ใบ 
  เกษตรวิสยั  เกษตรวิสยั  ขาวดอกมะลิ 105 ใบ 
  เมือง  โคกพิลา  ขาวดอกมะลิ 105 หญา้ ใบ 
 

ศรีสะเกษ 

 ขขุนัธ์  ปราสาท  ขาวดอกมะลิ 105 หญา้ ใบ 
  วงัหิน  โพนยาง  ขาวดอกมะลิ 105 ใบ 
  เมือง  โพธ์ิ  ขาวดอกมะลิ 105 หญา้ ใบ 
  กนัทรารมย ์  ตูน  ขาวดอกมะลิ 105 หญา้ ใบ 
 

สกลนคร 

 เต่างอย  จนัทร์เพญ็  ขา้วไม่ทราบพนัธุ์ ใบ 
  โคกศรีสุพรรณ  ตองโขบ  ขา้วไม่ทราบพนัธุ์ ใบ 
  เมือง  ธาตุนาเวง  กข6 กข12 กข15 กข22 

สกลนคร ขาวดอกมะลิ 105 ใบและคอรวง   

 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆ ทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 
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ตารางที่ 5 (ต่อ) 
 จังหวดั  อ าเภอ  ต าบล  พืชอาศัย บริเวณที่พบอาการ 

 

สุรินทร์ 

 เมือง  เฉลียว  ขาวดอกมะลิ 105 หญา้ ใบ 
  ปราสาท  ปรือ  ขาวดอกมะลิ 105 ใบ 
  พนมดงรัก  โคกกลาง  กข15 ขาวดอกมะลิ 105 หญา้ ใบ 
  กาบเชิง  คูตนั  ขาวดอกมะลิ 105 หญา้ ใบ 
  สงัขะ  สงัขะ  ขาวดอกมะลิ 105 หญา้ ใบ 
 นครพนม  เมือง  ขามเฒ่า  ขา้วไม่ทราบพนัธุ์ ใบ 
 

หนองคาย 
 ท่าบ่อ  ท่าบ่อ  ขา้วไม่ทราบพนัธุ์ ใบ 

  เมือง  เวียงคุก  ขา้วไม่ทราบพนัธุ์ ใบ 
  เมือง  ค่ายบกหวาน  กข6 คอรวง 
 หนองบวัล าภู  นากลาง  นากลาง  กข6 ธญัสิริน คอรวง 
 

อ านาจเจริญ 
 ลืออ านาจ  โคกกลาง  ขาวดอกมะลิ 105    ใบ 

  เมือง  นาเกลือ  กข6 ขาวดอกมะลิ 105 ใบ 
  เสนางคนิ์คม  เสนางคนิ์คม  กข6 ขาวดอกมะลิ 105   ใบ 
 

อุดรธานี 

 บา้นผือ  ขา้วสาร  กข6 ใบ 
  บา้นผือ  หายโศก  ขา้วไม่ทราบพนัธุ์ ใบ 
  กดุจบั  เมืองเพีย   พิษณุโลก 2 หางย ี71  

ขา้วไม่ทราบพนัธุ์ ใบและคอรวง   
 

อุบลราชธานี 

 ตระกาลพืชผล  ขามเป้ีย  ขาวดอกมะลิ 105 หญา้ ใบ 
  ตระกาลพืชผล  กศุกร  ขาวดอกมะลิ 105   ใบ 
  ศรีเมืองใหม่  แกง้กอก  หญา้ ใบ 
  สวา่งวีรวงค ์  แก่งโดม  ขาวดอกมะลิ 105 หญา้ ใบ 
  วารินช าราบ  แสนสุข  กข6 หญา้ ใบ 
  ม่วงสามสิบ  ม่วงสามสิบ  ขาวดอกมะลิ 105 หญา้ ใบ 

 
   4.1.1.4   เขตภาคใต ้

        พบการระบาดของโรคไหมข้า้วในพื้นท่ีภาคใต ้4 จงัหวดั ไดแ้ก่ กระบ่ี นครศรีธรรม-
ราช พทัลุง และสงขลา กระจายไปในพื้นท่ี 6 อ  าเภอ และ 6 ต าบล พนัธ์ุขา้วท่ีพบอาการของโรคไหม ้ไดแ้ก่ 
กข41 กข49 ขาวดอกมะลิ 105 ปทุมธานี 1 ไรซ์เบอร์ร่ี และสังขห์ยดพทัลุง (ตารางท่ี 6) เกบ็ตวัอยา่งโรคไหม้
ขา้วในพื้นท่ีภาคใต ้ในเดือนพฤศจิกายนปี พ.ศ. 2560 

 
 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆ ทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 
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ตารางที่ 6 ขอ้มูลส ารวจและเกบ็ตวัอยา่งโรคไหมข้า้ว ขอ้มูลต าบล อ าเภอ จงัหวดั และพนัธ์ุขา้วท่ีพบอาการ
ของโรคไหมใ้นพื้นท่ีภาคใต ้

 จังหวดั  อ าเภอ  ต าบล  พืชอาศัย บริเวณที่พบอาการ 

 กระบ่ี  เหนือคลอง  -  ปทุมธานี 1 ใบ 
 นครศรีธรรมราช  เฉลิมพระเกียรติ  เชียรเขา ม.9  กข41 ใบ 
 พทัลุง  ควนขนุน  พนางตุง ม.6  กข41 ใบ 
  เมือง  ควนมะพร้าว  ขาวดอกมะลิ 105 ใบ 
  ปากพยนู  ดอนทราย ม.1  สงัขห์ยดพทัลุง ไรซ์เบอร์ร่ี ใบ 
 สงขลา  ระโนด  ตะเครียะ ม.5  กข49 ใบ 

 

 4.1.2  ผลการแยกเช้ือราสาเหตุโรคไหม ้

   แยกเช้ือราจากตวัอยา่งใบและคอรวงขา้ว ดว้ยวิธี single spore isolation ไดเ้ช้ือรา P. oryzae 
จ านวน 118 ไอโซเลท 

   4.1.2.1   แยกเช้ือรา P. oryzae จากตวัอยา่งขา้วท่ีเกบ็ในปี พ.ศ. 2559  

        แยกเช้ือราไดท้ั้งหมด 47 ไอโซเลท โดยแบ่งออกเป็นเช้ือราภาคกลาง จ านวน 6           
ไอโซเลท เช้ือราภาคเหนือและภาคเหนือตอนล่าง จ านวน 34 ไอโซเลท ตวัอยา่งใบขา้วเป็นโรคไหมท่ี้
รวบรวมจากพื้นท่ีภาคกลาง สามารถแยกเช้ือราไดจ้ากจงัหวดัราชบุรี และลพบุรี จ านวน 1 และ 5 ไอโซเลท 
ตามล าดบั และจากพื้นท่ีภาคเหนือและภาคเหนือตอนล่าง สามารถแยกเช้ือราไดจ้ากจงัหวดัเชียงราย 
เพชรบูรณ์ แพร่ และอุตรดิตถ ์จ านวน 7 10 18 และ 1 ไอโซเลทตามล าดบั (ภาพท่ี 7 ตารางท่ี 7 และ 8) 
        ไดรั้บความอนุเคราะห์จาก ภาควิชาพืชไร่นา คณะเกษตร มหาวิทยาลยัเกษตรศาสตร์ 
จ านวน 5 ไอโซเลท และไดรั้บความอนุเคราะห์จากศูนยว์จิยัขา้วแพร่ จ านวน 2 ไอโซเลท (ตารางท่ี 7) 

   4.1.2.2   แยกเช้ือรา P. oryzae จากตวัอยา่งขา้วท่ีเกบ็ในปี พ.ศ. 2560 

        แยกเช้ือราไดท้ั้งหมด 71 ไอโซเลท โดยแบ่งออกเป็นภาคเหนือและภาคเหนือตอนล่าง 
รวม 27 ไอโซเลท ภาคตะวนัออกเฉียงเหนือ จ านวน 28 ไอโซเลท และภาคใต ้จ านวน 16 ไอโซเลท (ตารางท่ี 
7) ตวัอยา่งใบขา้วและคอรวงขา้วเป็นโรคไหมท่ี้รวบรวมจากพื้นท่ีภาคเหนือและภาคเหนือตอนล่าง สามารถ
แยกเช้ือราไดจ้ากจงัหวดัเชียงราย เพชรบูรณ์ แพร่ และแม่ฮ่องสอน จ านวน 7 1 1 และ 18 ไอโซเลท ตามล าดบั 
จากพื้นท่ีภาคตะวนัออกเฉียงเหนือ สามารถแยกเช้ือราไดจ้ากจงัหวดันครราชสีมา บุรีรัมย ์สกลนคร สุรินทร์ 
หนองคาย หนองบวัล าภู และอุดรธานี แยกเช้ือได ้1 10 5 2 2 3 และ 5 ไอโซเลท ตามล าดบั และจากพื้นท่ี

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆ ทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 
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ภาคใต ้สามารถแยกเช้ือราไดจ้ากจงัหวดักระบ่ี นครศรีธรรมราช พทัลุง และสงขลา จ านวน 1 2 11 และ 2 ไอ-
โซเลท ตามล าดบั (ภาพท่ี 7 ตารางท่ี 7 และ 8) 

 
ภาพที่ 7 แผนท่ีระบุต าแหน่งของเช้ือราแต่ละไอโซเลท จุดสีเหลือง คือ ต าแหน่งท่ีส ารวจและเกบ็ตวัอยา่ง

เช้ือราสาเหตุโรคไหมท่ี้ระบาดในช่วงฤดูปลูกปี พ.ศ. 2559 – 2560 
 ดดัแปลงภาพจาก: www.google.com/maps 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆ ทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 
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ตารางที ่7 เช้ือราสาเหตุโรคไหม ้118 ไอโซเลท แยกจากตวัอยา่งใบและคอรวงขา้ว ท่ีเกบ็รวบรวมในช่วงฤดูปลูกปี พ.ศ. 2559 – 2560  
จังหวัด อ าเภอ ต าบล พืชอาศัย ความรุนแรง* ช่ือไอโซเลท 

เชียงราย 

พาน 
เมืองพาน 

กข6 6 CRI60001.1  
ขาวดอกมะลิ 105 - CRI60007 

ทรายขาว กข6 
3 CRI60004.1 CRI60006.2 
4 CRI60005.1 CRI60005.2 

แม่ลาว โปร่งแพร่ กข6 4 CRI60003.2 

เวียงชยั 
เวียงชยั 

ขา้วไม่ทราบพนัธ์ุ 5 CRI59001 
 5 CRI59002.1 CRI59002.2 

สันป่าตอง 1 
5 CRI59003 
5 CRI59004.1 CRI59004.2 

เมืองชุม ขา้วไม่ทราบพนัธ์ุ 4 CRI59005 

เพชรบูรณ์ 

เมือง ท่าพล ขา้วไม่ทราบพนัธ์ุ 4 
PNB59001.1 PNB59001.2 PNB59001.3 PNB59001.4 

PNB59001.5 

เขาคอ้ หนองแม่นา 

ขา้วไม่ทราบพนัธ์ุ 2 PNB59002 
ขา้วไม่ทราบพนัธ์ุ 4 PNB59003.1 PNB59003.2 PNB59003.3 
ขา้วไม่ทราบพนัธ์ุ 5 PNB59004 
ขา้วไม่ทราบพนัธ์ุ 4 PNB60001 

 แพร่ เมือง แม่ค ามี สุพรรณบุรี 1 
5 PRE59001 
5 PRE59002 

44 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆ ทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 
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ตารางที ่7 (ต่อ)  

จังหวัด อ าเภอ ต าบล พืชอาศัย ความรุนแรง* ช่ือไอโซเลท 

 แพร่ เมือง แม่ค ามี 

พิษณุโลก 2 3 PRE59003 

กข53 
3 PRE59004.1 PRE59004.2 
2 PRE59005 

กข6 
5 PRE59006.1 PRE59006.2 PRE59006.3 
5 PRE59007.1 PRE59007.2 

ขาวดอกมะลิ 105 4 PRE59008.1 PRE59008.2 

แพร่ 1 
4 PRE59009.1  
4 PRE59010.2  
4 PRE59011.1 PRE59011.2 

ขา้วไม่ทราบพนัธ์ุ - PRE17013 

แม่ฮ่องสอน 

ปางมะผา้ สบป่อง หางย ี71 4 MSN60001  

เมือง ปางหมู กข15 

4 MSN60012 MSN60013 MSN60014 MSN60015 

4 
MSN60016 MSN60017 MSN60018 MSN60019 MSN60020 

MSN60021 
5 MSN60022 

(คอรวง) MSN60008.1 MSN60009.1 

ปาย 
- กข15 (คอรวง) MSN6005.1 MSN6006.1 MSN60007.1 
- สันป่าตอง 1 (คอรวง) MSN60002 MSN60004.1 
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ตารางที ่7 (ต่อ)  
จังหวัด อ าเภอ ต าบล พืชอาศัย ความรุนแรง* ช่ือไอโซเลท 
อุตรดิตถ ์ - - ขา้วไม่ทราบพนัธ์ุ - UTD17002 

ลพบุรี - - ขา้วไม่ทราบพนัธ์ุ 
-  LRI59001 
5 LRI59002 
5 LRI59003.1 LRI59003.2 LRI59003.3 

ราชบุรี จอมบึง แกม้อน้ ขา้วไม่ทราบพนัธ์ุ 4 RBR59001 
ร้อยเอด็ - - ขาวดอกมะลิ105 - BAG44.2 BAG46.2 

นครราชสีมา โชคชยั หนองแปลน ขา้วไม่ทราบพนัธ์ุ - NMA60001 

บุรีรัมย ์

ปะค า หูท านบ ขาวดอกมะลิ105 4 BRM60001 
นางรอง สะเดา ขา้วกลาง 4 BRM60003.1  
หนองก่ี เยย้ปราสาท ขาวดอกมะลิ105 6 BRM60002.1 BRM60004.1  

ประโคนชยั ตะโกตาพ ิ ขาวดอกมะลิ105 

6 BRM60006.1 BRM60006.2  
4 BRM60012.2 
6 BRM60008.1  
6 BRM60009.1  
6 BRM60011.1  

สกลนคร 
เมือง ธาตุนาเวง ขา้วไม่ทราบพนัธ์ุ (คอรวง) SKN60001.1 SKN60001.2 SKN60002.1 SKN60002.2 
เต่างอย จนัทร์เพญ็ ขา้วไม่ทราบพนัธ์ุ - SKN60003 
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ตารางที ่7 (ต่อ)  

จังหวัด อ าเภอ ต าบล พืชอาศัย ความรุนแรง* ช่ือไอโซเลท 

สุรินทร์ พนมดงรัก โคกกลาง 
กข15 - SRN60001 

ขาวดอกมะลิ105 - SRN60005.1 
หนองคาย เมือง ค่ายบกหวาน กข6 (คอรวง) NKI60001.1 NKI60001.2 

หนองบวัล าภู นากลาง นากลาง กข6 (คอรวง) NBP60001 NBP60002 NBP60003.1  

อุบลราชธานี 
- - ขาวดอกมะลิ105 - BAG2.4 BAG8.1 
- - ขาวดอกมะลิ105 - BAG20.4  

อุดรธานี 
กดุจบั เมืองเพีย 

ขา้วไม่ทราบพนัธ์ุ (คอรวง) UDN60001.1 UDN60001.2   
ขา้วไม่ทราบพนัธ์ุ (คอรวง) UDN60002.1 
ขา้วไม่ทราบพนัธ์ุ (คอรวง) UDN60003.1 UDN60003.2 

บา้นผือ ขา้วสาร กข6 - UDN60005 
กระบ่ี เหนือคลอง - ปทุมธานี 1 - KBI60001 

นครศรีธรรมราช เฉลิมพระเกียรติ เชียรเขา กข41 - NRT60001 NRT60002 

พทัลุง 

ควนขนุน พนางตุง  กข41 - PL60001 PL60002 PL60003 
เมือง ควนมะพร้าว ขาวดอกมะลิ105 - PL60004 PL60005 PL60006 

ปากพยนู ดอนทราย 
สังขห์ยดพทัลุง - PL60007 PL60008 PL60009 PL60010 
ไรซ์เบอร์ร่ี - PL60011 

สงขลา ระโนด ตะเครียะ กข49 - SKA60001 SKA60002 
* ระดบัความรุนแรงของโรคไหมข้า้ว ตามวิธีของ Roumen et al. (1997) 
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ตารางที่ 8 สรุปจ านวนเช้ือรา P. oryzae แยกตามภูมิภาคของประเทศไทย และปีท่ีเกบ็ตวัอยา่ง 

ภูมิภาคของประเทศไทย จังหวัด อ าเภอ ต าบล แยกเช้ือได้จ านวน (ไอโซเลท) 
ปี พ.ศ. 2559 ปี พ.ศ. 2560 รวม 2 ปี 

กลาง 6 8 9 6 0 6 
เหนือและภาคเหนือตอนล่าง 8 11 16 34 27 61 

ตะวนัออกเฉียงเหนือ 16 48 55 0 28 28 
ใต ้ 4 6 6 0 16 16 

ไดรั้บอนุเคราะห์* _ _ _ 7 0 7 
รวม 34 73 86 47 71 118 

* ไดรั้บความอนุเคราะห์จาก ภาควิชาพืชไร่นา คณะเกษตร มหาวิทยาลยัเกษตรศาสตร์ จ านวน 5 ไอโซ-
เลท และไดรั้บความอนุเคราะห์จาก ศูนยว์ิจยัขา้วแพร่ จ านวน 2 ไอโซเลท 

 

4.2 ผลการตรวจสอบแบบของเพศ (mating type) ของเช้ือรา P. oryzae 

  ตรวจสอบแบบของเพศของเช้ือราสาเหตุโรคไหม ้ ดว้ยปฏิกิริยาพีซีอาร์ โดยใชไ้พรเมอร์ท่ี
จ าเพาะเจาะจงต่อยนี Mat1 ซ่ึงเป็นยนีท่ีควบคุมการผสมพนัธ์ุท่ีจ าเพาะเจาะจงต่อ mating type ของเช้ือรา  
P. oryzae คือ Mat1-1 และ Mat1-2 เปรียบเทียบขนาดของแถบดีเอน็เอของเช้ือราทั้งหมดกบัเช้ือทดสอบ
มาตรฐานท่ีไดรั้บการยนืยนัแบบของเพศแลว้ ไดแ้ก่ P. grisea สายพนัธ์ุ 70-15 และ GUY11 ท่ีมีแบบของ
เพศชนิด Mat1-1 และ Mat1-2 ตามล าดบั จากเช้ือราจ านวน 118 ไอโซเลท พบเช้ือราเพียง 4 ไอโซเลท 
ไดแ้ก่ PRE59006.2 PNB59003.1 PNB59003.3 และ PNB60001 ท่ีปรากฎแถบดีเอน็เอขนาด 809 คู่เบส 
เหมือนเช้ือราทดสอบมาตรฐานสายพนัธ์ุ 70-15 ท่ีมีแบบของเพศชนิด Mat1-1 (ภาพท่ี 8 12 และภาพ
ผนวกท่ี 1) เช้ือราจ านวน 114 ไอโซเลท ปรากฎแถบดีเอน็เอขนาด 940 คู่เบส เหมือนเช้ือราทดสอบ
มาตรฐานสายพนัธ์ุ GUY11 ท่ีมีแบบของเพศชนิด Mat1-2 (ภาพท่ี 8 9 10 11 12 และภาพผนวกท่ี 1) 
ประชากรเช้ือราสาเหตุโรคไหมท่ี้เกบ็รวบรวมในปี พ.ศ. 2559 จากจงัหวดัแพร่ และเพชรบูรณ์ มีแบบของ
เพศทั้งสองแบบ ในขณะท่ีปี พ.ศ. 2560 พบเฉพาะในประชากรเช้ือราจากจงัหวดัเพชรบูรณ์เท่านั้นท่ีมี
แบบของเพศทั้งสองแบบ 
 

4.3 ผลการตรวจสอบรูปแบบปฏกิริิยาการก่อโรค (pathotype) ของเช้ือรา P. oryzae บนประชากรข้าว
ที่มียีนต้านทานเดีย่ว (differential rice varieties) 

  ตรวจสอบรูปแบบปฏิกิริยาการก่อโรคของเช้ือรา จ านวน 118 ไอโซเลท บนประชากรขา้วท่ี
มียนีตา้นทานเด่ียวจ านวน 31 สายพนัธ์ุ ซ่ึงมีฐานพนัธุกรรมมาจากขา้วพนัธ์ุ Lijiangxintuanhegu (LTH) 
พร้อมทั้งตรวจสอบรูปแบบการก่อโรคของเช้ือราบนขา้วพนัธ์ุเปรียบเทียบ ไดแ้ก่ ขาวดอกมะลิ 105 
(KDML105) ท่ีอ่อนแอต่อโรคไหม ้เจา้หอมนิล (JHN) และ IR64 ท่ีตา้นทานต่อโรคไหม ้แบ่งระดบัความ
รุนแรงของอาการโรคไหมข้า้ว ตามรูปแบบของปฏิสมัพนัธ์ระหวา่งยนีก่อโรคในเช้ือราและยนีตา้นทาน
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ในขา้ว incompatible interaction (เกิดโรคไม่รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) เป็นลกัษณะอาการของปฏิกิริยาท่ี
ตอบสนองแบบ hypersensitive response (HR) ซ่ึงเกิดการจดจ าระหวา่งโปรตีนก่อโรคในเช้ือสาเหตุโรค
และโปรตีนตา้นทานโรคในขา้ว คือ ก่อโรคไม่รุนแรง (ระดบัคะแนน 0 – 2) และ ก่อโรครุนแรงปานกลาง 
(ระดบัคะแนน 3 – 4) compatible interaction เป็นลกัษณะอาการท่ีแสดงใหเ้ห็นวา่เช้ือราสามารถบุกรุก
พนัธ์ุขา้วได ้ ซ่ึงเกิดจากโปรตีนตา้นทานโรคในขา้วไม่สามารถจดจ าโปรตีนก่อโรคในเช้ือสาเหตุโรคได ้
คือ ก่อโรครุนแรง (ระดบัคะแนน 5 – 6) 

 4.3.1  จดักลุ่มเช้ือรา P. oryzae 

   4.3.1.1   จดักลุ่มตามรูปแบบการก่อโรคของเช้ือราบนขา้วพนัธ์ุ KDML105 และขา้วพนัธ์ุ 
LTH 

        จากเช้ือราทั้งหมด 118 ไอโซเลท สามารถจดักลุ่มเช้ือราตามรูปแบบปฏิกิริยาการ
ก่อโรคบนขา้วพนัธ์ุ KDML105 ได ้3 กลุ่มใหญ่ ดงัน้ี กลุ่ม 1 ประกอบดว้ยเช้ือราจ านวน 9 ไอโซเลท ซ่ึง
เป็นเช้ือราก่อโรคไม่รุนแรงบนขา้วพนัธ์ุ KDML105 จากนั้นจดักลุ่มเช้ือราตามรูปแบบปฏิกิริยาการก่อ
โรคบนขา้วพนัธ์ุ LTH ซ่ึงเป็นฐานพนัธุกรรมของขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว จดัเช้ือราได ้3 กลุ่มยอ่ย ไดแ้ก่ 
กลุ่มยอ่ย 1-1 เป็นเช้ือราก่อโรคไม่รุนแรงบนขา้วพนัธ์ุ KDML105 และ LTH พบเช้ือราในกลุ่มน้ีจ านวน 
6     ไอโซเลท ไดแ้ก่ BAG20.4 BRM60001 MSN60001 MSN60005.1 UDN60001.1 และ PRE59011.2 
กลุ่มยอ่ย 1-2 เป็นเช้ือราก่อโรคไม่รุนแรงบนขา้วพนัธ์ุ KDML105 แต่ก่อโรครุนแรงปานกลางบนขา้ว
พนัธ์ุ LTH พบเช้ือราในกลุ่มเพียง 1 ไอโซเลท ไดแ้ก่ PNB60001 และกลุ่มยอ่ย 1-3 เป็นเช้ือราก่อโรคไม่
รุนแรงบนขา้วพนัธ์ุ KDML105 แต่ก่อโรครุนแรงบนขา้วพนัธ์ุ LTH พบเช้ือราในกลุ่มน้ีจ านวน 2             
ไอโซเลท ไดแ้ก่ NRT60002 และ PRE59006.2 (ภาพท่ี 8) 
        กลุ่ม 2 ประกอบดว้ยเช้ือราจ านวน 15 ไอโซเลท เป็นเช้ือราก่อโรครุนแรงปาน
กลางบนขา้วพนัธ์ุ KDML105 จากนั้นจดักลุ่มเช้ือราตามรูปแบบปฏิกิริยาการก่อโรคบนขา้วพนัธ์ุ LTH 
จดัเช้ือราได ้3 กลุ่มยอ่ย ไดแ้ก่ กลุ่มยอ่ย 2-1 เป็นเช้ือราก่อโรครุนแรงปานกลางบนขา้วพนัธ์ุ KDML105 
แต่ก่อโรคไม่รุนแรงบนขา้วพนัธ์ุ LTH จ านวน 5 ไอโซเลท ไดแ้ก่ BRM60003.1 BRM60006.1 
BRM60011.1 PL60001 และ SKN60001.2 กลุ่มยอ่ย 2-2 เป็นเช้ือราก่อโรครุนแรงปานกลางบนขา้วพนัธ์ุ 
KDML105 และ LTH พบเช้ือราจ านวน 3 ไอโซเลท ไดแ้ก่ NKI60001.2 PL60011 และ PRE59004.2 และ
กลุ่มยอ่ย   2-3 เป็นเช้ือราก่อโรครุนแรงปานกลางบนขา้วพนัธ์ุ KDML105 และก่อโรครุนแรงบนขา้วสาย
พนัธ์ุ LTH พบเช้ือราในกลุ่มน้ีจ านวน 7 ไอโซเลท ไดแ้ก่ CRI60006.2 NMA60001 NRT60001 PL60002 
PL60008 PL60009 และ UDN60002.1 (ภาพท่ี 8)  
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ภาพที่ 8 ระดบัความรุนแรงในการก่อโรคไหมข้องเช้ือรากลุ่มท่ี 1-1 1-2 1-3 2-1 2-2 และ 2-3 บน
ประชากรขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว ขา้วพนัธ์ุ KDML105 JHN และ IR64 และแบบของเพศ
ของเช้ือรา จ านวน 24 ไอโซเลท เคร่ืองหมาย - คือ ขอ้มูลสูญหาย (missing data) 

 
        กลุ่ม 3 ประกอบดว้ยเช้ือราจ านวน 94 ไอโซเลท เป็นเช้ือราก่อโรครุนแรงบนขา้ว
พนัธ์ุ KDML105 จากนั้นจดักลุ่มเช้ือราตามรูปแบบปฏิกิริยาการก่อโรคบนขา้วพนัธ์ุ LTH จดัเช้ือราได ้4 
กลุ่มยอ่ย ไดแ้ก่ กลุ่มยอ่ย 3-1 เป็นเช้ือราก่อโรครุนแรงบนขา้วพนัธ์ุ KDML105 และไม่มีขอ้มูลปฏิกิริยา
การก่อโรคบนขา้วพนัธ์ุ LTH พบเช้ือราในกลุ่มน้ีจ านวน 6 ไอโซเลท ไดแ้ก่ BRM60002.1 BRM60006.2 
BRM60008.1 CRI60003.2 PL60005 และ SKN60003 กลุ่มยอ่ย 3-2 เป็นเช้ือราก่อโรครุนแรงบนขา้วพนัธ์ุ 
KDML105 แต่ก่อโรคไม่รุนแรงบนขา้วพนัธ์ุ LTH พบเช้ือราในกลุ่มน้ีจ านวน 14 ไอโซเลท ไดแ้ก่ 
BAG46.2 BAG8.1 BRM60012.2 CRI59003 CRI60005.2 KBI60001 MSN60018 MSN60021 
MSN60022 PRE59005 PRE59008.1 UDN60001.2 UDN60003.2 และ MSN60013 กลุ่มยอ่ย 3-3 ซ่ึงเป็น
เช้ือราก่อโรครุนแรงบนขา้วพนัธ์ุ KDML105 และก่อโรครุนแรงปานกลางบนขา้วพนัธ์ุ LTH พบเช้ือรา
ในกลุ่มจ านวน 15 ไอโซเลท ไดแ้ก่ BRM60009.1 MSN60002 MSN60004.1 MSN60008.1 MSN60014 
MSN60016 MSN60017 MSN60019 MSN60020 NKI60001.1 PL60004 PL60007 PL60010 SRN60001 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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และ UDN60003.1 (ภาพท่ี 9) กลุ่มยอ่ย 3-4 ประกอบดว้ยเช้ือราจ านวน 59 ไอโซเลท เป็นเช้ือราก่อโรค
รุนแรงบนขา้วพนัธ์ุ KDML105 และ LTH ในกลุ่มยอ่ย 3-4 สามารถจดักลุ่มยอ่ยตามรูปแบบปฏิกิริยาการ
ก่อโรคบนขา้วพนัธ์ุ JHN และ IR64 ซ่ึงเป็นพนัธ์ุตา้นทานโรคไหมไ้ด ้9 กลุ่ม ไดแ้ก่ 3-4.1 3-4.2 3-4.3       
3-4.4 3-4.5 3-4.6 3-4.7 3-4.8 และ 3-4.9 (ภาพท่ี 10 11 และ 12) 
 

 

ภาพที่ 9 ระดบัความรุนแรงในการก่อโรคไหมข้องเช้ือรากลุ่มท่ี 3-1 3-2 และ 3-3 บนประชากรขา้วท่ีมี
ยนีตา้นทานเด่ียว ขา้วพนัธ์ุ KDML105 JHN และ IR64 และแบบของเพศของเช้ือรา จ านวน 
35 ไอโซเลท เคร่ืองหมาย - คือ ขอ้มูลสูญหาย (missing data) 

 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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        กลุ่มยอ่ย 3-4.1 เป็นเช้ือราก่อโรครุนแรงบนขา้วพนัธ์ุ KDML105 และ LTH แต่ก่อ
โรคไม่รุนแรงบนขา้วพนัธ์ุ JHN และ IR64 ประกอบดว้ยเช้ือราจ านวน 28 ไอโซเลท ไดแ้ก่ BAG2.4 
BAG44.2 CRI59004.1 CRI59005 CRI60001.1 CRI60004.1 CRI60007 LRI59001 LRI59003.2 
LRI59003.3 MSN60006.1 MSN60007.1 MSN60012 MSN60015 PNB59001.1 PNB59001.2 
PNB59001.3 PNB59004 PRE17013 PRE59001 PRE59002 PRE59008.2 PRE59011.1 SKA60001 
SKA60002 SKN60002.1 UDN60005 และ UTD17002 (ภาพท่ี 10) 
 

 

ภาพที่ 10 ระดบัความรุนแรงในการก่อโรคไหมข้องเช้ือรากลุ่มท่ี 3-4.1 บนประชากรขา้วท่ีมียนีตา้น 
ทานเด่ียว ขา้วพนัธ์ุ KDML105 JHN และ IR64 และแบบของเพศของเช้ือรา จ านวน 28 ไอโซ
เลท เคร่ืองหมาย - คือ ขอ้มูลสูญหาย (missing data) 

 
        กลุ่มยอ่ย 3-4.2 เป็นเช้ือราก่อโรครุนแรงบนขา้วพนัธ์ุ KDML105 และ LTH ก่อ
โรครุนแรงปานกลางบนขา้วพนัธ์ุ JHN และก่อโรคไม่รุนแรงบนขา้วพนัธ์ุ IR64 ประกอบดว้ยเช้ือรา

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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จ านวน 6 ไอโซเลท ไดแ้ก่ BRM60004.1 NBP60001 PRE59004.1 PRE59006.3 NBP60003.1 และ 
PRE59006.1 (ภาพท่ี 11) 
        กลุ่มยอ่ย 3-4.3 เป็นเช้ือราก่อโรครุนแรงบนขา้วพนัธ์ุ KDML105 และ LTH ก่อ
โรคไม่รุนแรงบนขา้วพนัธ์ุ JHN และก่อโรครุนแรงปานกลางบนขา้วพนัธ์ุ IR64 ประกอบดว้ยเช้ือรา
จ านวน 4 ไอโซเลท ไดแ้ก่ CRI60005.1 PNB59001.4 PRE59009.1 และ MSN60009.1 (ภาพท่ี 11) 
        กลุ่มยอ่ยท่ี 3-4.4 เป็นเช้ือราก่อโรครุนแรงบนขา้วพนัธ์ุ KDML105 และ LTH แต่
ไม่มีขอ้มูลปฏิกิริยาการก่อโรคบนขา้วพนัธ์ุ IR64 ประกอบดว้ยเช้ือราจ านวน 7 ไอโซเลท ไดแ้ก่ 
CRI59002.1 LRI59003.1 PL60003 PRE59003 RBR59001 PRE59007.2 และ PRE59007.1 (ภาพท่ี 11) 
 

 

ภาพที่ 11 ระดบัความรุนแรงในการก่อโรคไหมข้องเช้ือรากลุ่มท่ี 3-4.2 3-4.3 และ 3-4.4 บนประชากร
ขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว ขา้วพนัธ์ุ KDML105 JHN และ IR64 และแบบของเพศของเช้ือรา 
จ านวน 17 ไอโซเลท เคร่ืองหมาย - คือ ขอ้มูลสูญหาย (missing data) 

 
        กลุ่มยอ่ย 3-4.5 เป็นเช้ือราก่อโรครุนแรงบนขา้วพนัธ์ุ KDML105 LTH และ IR64 
แต่ก่อโรคไม่รุนแรงบนขา้วพนัธ์ุ JHN ประกอบดว้ยเช้ือราจ านวน 3 ไอโซเลท ไดแ้ก่ NBP60002 
PNB59001.5 และ SKN60001.1 (ภาพท่ี 12) 
        กลุ่มยอ่ย 3-4.6 เป็นเช้ือราก่อโรครุนแรงบนขา้วพนัธ์ุ KDML105 LTH และ JHN 
และก่อโรครุนแรงปานกลางบนขา้วพนัธ์ุ IR64 คือ PNB59002 (ภาพท่ี 12) 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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        กลุ่มยอ่ย 3-4.7 เป็นเช้ือราก่อโรครุนแรงบนขา้วพนัธ์ุ KDML105 LTH และ IR64 
และก่อโรคไม่รุนแรงบนขา้วพนัธ์ุ JHN ประกอบดว้ยเช้ือราจ านวน 5 ไอโซเลท ไดแ้ก่ CRI59001 
CRI59002.2 CRI59004.2 PL60006 และ SKN60002.2 (ภาพท่ี 12) 
        กลุ่มยอ่ย 3-4.8 เป็นเช้ือราก่อโรครุนแรงบนขา้วพนัธ์ุ KDML105 LTH และ JHN 
 แต่ก่อโรคไม่รุนแรงบนขา้วพนัธ์ุ IR64 ประกอบดว้ยเช้ือราจ านวน 3 ไอโซเลท ไดแ้ก่ LRI59002 
PNB59003.1 และ PRE59010.2 (ภาพท่ี 12) 
        กลุ่มยอ่ย 3-4.9 เป็นเช้ือราก่อโรครุนแรงบนขา้วพนัธ์ุ KDML105 LTH JHN และ 
IR64 พบเช้ือราในกลุ่มน้ีเพียง 2 ไอโซเลท ไดแ้ก่ PNB59003.2 และ PNB59003.3 (ภาพท่ี 12) 
 

 

ภาพที่ 12 ระดบัความรุนแรงในการก่อโรคไหมข้องเช้ือรากลุ่มท่ี 3-4.5 3-4.6 3-4.7 3-4.8 และ 3-4.9 บน
ประชากรขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว ขา้วพนัธ์ุ KDML105 JHN และ IR64 และแบบของเพศ
ของเช้ือรา จ านวน 14 ไอโซเลท เคร่ืองหมาย - คือ ขอ้มูลสูญหาย (missing data) 

 
        จากเช้ือราสาเหตุโรคไหมท้ั้งหมด 118 ไอโซเลท พบเช้ือราสามารถก่อโรครุนแรง
ระดบั 5 หรือ 6 บนขา้วตา้นทานโรคไหมพ้นัธ์ุ JHN จ านวน 11 ไอโซเลท ไดแ้ก่ LRI59002 MSN60002 
NKI60001.1 PL60009 PNB59002 PNB59003.1 PNB59003.2 PNB59003.3 PRE59010.2 SKN60001.2 
และ UDN60002.1 ซ่ึงเป็นเช้ือราท่ีแยกไดจ้ากตวัอยา่งใบขา้วท่ีเกบ็จากจงัหวดัลพบุรี แพร่ เพชรบูรณ์ และ
พทัลุง ในขณะท่ีเช้ือราจากจงัหวดัแม่ฮ่องสอน หนองคาย สกลนคร และอุดรธานี เป็นเช้ือราท่ีแยกไดจ้าก
ตวัอยา่งคอรวงขา้ว (ภาพท่ี 8 9 11 และ 12) 
        พบเช้ือราสามารถก่อโรครุนแรงระดบั 5 หรือ 6 บนขา้วตา้นทานโรคไหมพ้นัธ์ุ 
IR64 จ านวน 11 ไอโซเลท ไดแ้ก่ CRI59001 CRI59002.2 CRI59004.2 PL60002 PL60005 PL60006 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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PL60009 PNB59003.2 PNB59003.3 SKN60001.2 และ SKN60002.2 ซ่ึงเป็นเช้ือราท่ีแยกไดจ้ากตวัอยา่ง
ใบขา้วท่ีเกบ็จากจงัหวดัเชียงราย เพชรบูรณ์ และพทัลุง ในขณะท่ีเช้ือราจากจงัหวดัสกลนคร เป็นเช้ือราท่ี
แยกไดจ้ากตวัอยา่งคอรวงขา้ว (ภาพท่ี 8 และ 9) 

   4.3.1.2   จดักลุ่มความสมัพนัธ์ของเช้ือรา ดว้ยโปรแกรมส าเร็จรูป NTSYSpc 2.10p  

        จากรูปแบบปฏิกิริยาการก่อโรคของเช้ือราจ านวน 118 ไอโซเลท บนประชากร
ขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว ขา้วพนัธ์ุ KDML105 JHN และ IR64 น าขอ้มูลท่ีไดม้าวิเคราะห์ค่าสมัประสิทธ์ิ
ความเหมือน (Similarity coefficient; SimInt) ดว้ยวิธี Canberra และจดักลุ่มจากค่าสมัประสิทธ์ิความ
เหมือนดว้ยวิธี SHAN พร้อมทั้งสร้างแผนภาพแสดงความสัมพนัธ์ (dendrogram) ของเช้ือราดว้ยวิธี Tree 
plot โดยใชโ้ปรแกรมส าเร็จรูป NTSYSpc 2.10p ท่ีระดบัความเหมือน 50 เปอร์เซ็นต ์ สามารถจดักลุ่ม
ความสมัพนัธ์ของเช้ือสาเหตุโรคไหมไ้ด ้8 กลุ่ม โดยก าหนดช่ือกลุ่มเป็นตวัอกัษร A-H (ภาพท่ี 13) 
        กลุ่ม A ประกอบดว้ยเช้ือราจ านวน 54 ไอโซเลท เป็นกลุ่มท่ีมีประชากรเช้ือรา
จ านวนมากท่ีสุดคิดเป็น 45.76 เปอร์เซ็นตข์องประชากรเช้ือราสาเหตุโรคไหมท่ี้ศึกษาทั้งหมด เม่ือ
เปรียบเทียบความเหมือนของประชากรท่ีระดบัความเหมือน 60 เปอร์เซ็นต ์ พบวา่ เช้ือราในกลุ่ม A 
สามารถแบ่งออกเป็นกลุ่มยอ่ยได ้6 กลุ่ม ไดแ้ก่ A-1 A-2 A-3 A-4 A-5 และ A-6 ซ่ึงประกอบดว้ยเช้ือรา
จ านวน 17 5 3 6 20 และ 2 ไอโซเลทตามล าดบั และมีเช้ือราจ านวน 1 ไอโซเลทท่ีถูกจดักลุ่มแยกเด่ียว  
        กลุ่ม B ประกอบดว้ยเช้ือราจ านวน 2 ไอโซเลท ไดแ้ก่ PRE59004.2 และ 
PRE59006.2 ซ่ึงคิดเป็น 1.69 เปอร์เซ็นตข์องประชากรเช้ือราสาเหตุโรคไหมท่ี้ศึกษาทั้งหมด และเม่ือ
เปรียบเทียบความเหมือนของประชากรท่ีระดบัความเหมือน 60 เปอร์เซ็นต ์พบวา่ เช้ือราถูกแยกเด่ียวออก
จากกนั 
        กลุ่ม C ประกอบดว้ยเช้ือราจ านวน 4 ไอโซเลท ซ่ึงคิดเป็น 3.39 เปอร์เซ็นตข์อง
ประชากรเช้ือราสาเหตุโรคไหมท่ี้ศึกษาทั้งหมด และเม่ือเปรียบเทียบความเหมือนของประชากรท่ีระดบั
ความเหมือน 60 เปอร์เซ็นต ์ สามารถแบ่งไดอ้อกเป็น 1 กลุ่มยอ่ย คือกลุ่ม C-1 ประกอบดว้ยเช้ือรา 2         
ไอโซเลท ไดแ้ก่ BRM60003.1 และ UDN60001.1 และพบเช้ือราไอโซเลท MSN60018 และ PNB60001 
ถูกแยกเด่ียวออกจากกลุ่ม  
        กลุ่ม D ประกอบดว้ยเช้ือราจ านวน 2 ไอโซเลท ไดแ้ก่ MSN60021 และ 
SKN60001.2 ซ่ึงคิดเป็น 1.69 เปอร์เซ็นตข์องประชากรเช้ือราสาเหตุโรคไหมท่ี้ศึกษาทั้งหมด และเม่ือ
เปรียบเทียบความเหมือนของประชากรท่ีระดบัความเหมือน 60 เปอร์เซ็นต ์พบวา่ เช้ือราถูกแยกเด่ียวออก
จากกนั 
        กลุ่ม E เป็นกลุ่มท่ีเช้ือราถูกจดักลุ่มแยกเด่ียวเพียง 1 ไอโซเลท ไดแ้ก่ PL60001 ซ่ึง
คิดเป็น 0.85 เปอร์เซ็นตข์องประชากรเช้ือราสาเหตุโรคไหมท่ี้ศึกษาทั้งหมด 
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        กลุ่ม F ประกอบดว้ยเช้ือราจ านวน 46 ไอโซเลท คิดเป็น 38.98 เปอร์เซ็นตข์อง
ประชากรเช้ือราสาเหตุโรคไหมท่ี้ศึกษาทั้งหมด และเม่ือเปรียบเทียบความเหมือนของประชากรท่ีระดบั
ความเหมือน 60 เปอร์เซ็นต ์พบวา่ เช้ือราในกลุ่ม F สามารถแบ่งไดอ้อกเป็นกลุ่มยอ่ยจ านวน 5 กลุ่ม ไดแ้ก่ 
F-1 F-2 F-3 F-4 และ F-5 ซ่ึงประกอบดว้ยเช้ือราจ านวน 2 23 14 2 และ 2 ไอโซเลทตามล าดบั และมี      
เช้ือราท่ีถูกจดักลุ่มแยกเด่ียวจ านวน 2 ไอโซเลท 
        กลุ่ม G ประกอบดว้ยเช้ือราจ านวน 5 ไอโซเลท ซ่ึงคิดเป็น 4.24 เปอร์เซ็นตข์อง
ประชากรเช้ือราสาเหตุโรคไหมท่ี้ศึกษาทั้งหมด และเม่ือเปรียบเทียบความเหมือนของประชากรท่ีระดบั
ความเหมือน 60 เปอร์เซ็นต ์ สามารถแบ่งไดอ้อกเป็น 1 กลุ่มยอ่ย คือกลุ่ม G-1 ประกอบดว้ยเช้ือรา 4         
ไอโซเลท ไดแ้ก่ CRI60005.1 PL60007 PL60008 และ PL60010 และพบเช้ือราไอโซเลท PL60002 ถูก
แยกเด่ียวออกจากกลุ่ม 
        กลุ่ม H ประกอบดว้ยเช้ือราจ านวน 5 ไอโซเลท ซ่ึงคิดเป็น 4.24 เปอร์เซ็นตข์อง
ประชากรเช้ือราสาเหตุโรคไหมท่ี้ศึกษาทั้งหมด และเม่ือเปรียบเทียบความเหมือนของประชากรท่ีระดบั
ความเหมือน 60 เปอร์เซ็นต ์สามารถแบ่งไดอ้อกเป็น 2 กลุ่มยอ่ย กลุ่ม H-1 ประกอบดว้ยเช้ือรา 2 ไอโซ-
เลท ไดแ้ก่ CRI60001.1 และ NKI60001.2 กลุ่ม H-2 ประกอบดว้ยเช้ือรา 2 ไอโซเลท ไดแ้ก่ CRI60005.2 
และ UDN60001.2 และพบเช้ือราไอโซเลท PRE59006.3 ถูกแยกเด่ียวออกจากกลุ่ม 
        จากแผนภาพแสดงความสมัพนัธ์ เช้ือราท่ีระบาดในช่วงฤดูปลูกปี พ.ศ. 2559 – 
2560 มีความหลากหลายทางรูปแบบปฏิกิริยาการก่อโรคอยา่งมาก ท่ีระดบัความเหมือน 90 เปอร์เซ็นต ์
เช้ือราส่วนใหญ่ถูกแยกเด่ียวออกจากกลุ่ม มีเช้ือราเพียง 12 ไอโซเลทยงัคงถูกจดักลุ่มร่วมกนั โดยถูกจดั
อยูใ่น 4 กลุ่ม ไดแ้ก่ A-1.1 A-5.1 A-5.2 และ F-2.1 กลุ่ม A-1.1 ไดแ้ก่ ไอโซเลท CRI59005 และ 
PRE59011.1 กลุ่ม A-5.1 ไดแ้ก่ BAG8.1 และ NMA60001 ไดแ้ก่ กลุ่ม A-5.2 ไดแ้ก่ BRM60001 
MSN60001 PRE59011.2 และ BRM60011.1 กลุ่ม F-2.1 ไดแ้ก่ PNB59002 PNB59003.1 PNB59003.2 
และ PNB59003.3 (ภาพท่ี 13) 
        ท่ีระดบัความเหมือน 90 เปอร์เซ็นต ์ เช้ือราในกลุ่ม A-1.1 ไดแ้ก่ ไอโซเลท 
CRI59005 และ PRE59011.1 พบวา่มีรูปแบบการก่อโรคเหมือนกนั 100 เปอร์เซ็นต ์เช้ือรา 2 ไอโซเลท
เป็นเช้ือราท่ีแยกไดจ้ากตวัอยา่งต่างพื้นท่ีกนั ไอโซเลท CRI59005 แยกไดจ้ากตวัอยา่งใบขา้วจากอ าเภอ
เวียงชยั จงัหวดัเชียงราย และ PRE59011.1 แยกไดจ้ากตวัอยา่งใบขา้วจากอ าเภอเมือง จงัหวดัแพร่ (ภาพท่ี 
10 13 และตารางท่ี 7) 
        วิเคราะห์ความหลากหลายของเช้ือราท่ีแยกไดจ้ากแผลเดียวกนั ท่ีระดบัความ
เหมือน 50 เปอร์เซ็นต ์ เช้ือราท่ีแยกไดจ้ากแผลเดียวกนั ถูกจดักลุ่มแยกจากกนั ไดแ้ก่ ไอโซเลท 
CRI60005.1 และ CRI60005.2 จากอ าเภอพาน จงัหวดัเชียงราย CRI59002.1 และ CRI59002.2 จากอ าเภอ
เวียงชยั จงัหวดัเชียงราย PRE59004.1 PRE59004.2 PRE59006.1 PRE59006.2 และ PRE59006.3 จาก
อ าเภอเมือง จงัหวดัแพร่ SKN60001.1 SKN60001.2 SKN60002.1 และ SKN60002.2 จากอ าเภอเมือง 
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จงัหวดัสกลนคร NKI60001.1 และ NKI60001.2 จากอ าเภอเมือง จงัหวดัหนองคาย UDN60001.1 และ 
UDN60001.2 จากอ าเภอกดุจบั จงัหวดัอดุรธานี UDN60003.1 และ UDN60003.2 จากอ าเภอบา้นผือ 
จงัหวดัอุดรธานี (ภาพท่ี 13 และตารางท่ี 7) 
        อยา่งไรกต็ามพบมีเช้ือราท่ีแยกไดจ้ากแผลเดียวกนั ถูกจดัอยูก่ลุ่มเดียวกนัท่ีระดบั
ความเหมือน 50 เปอร์เซ็นต ์ไดแ้ก่ CRI59004.1 และ CRI59004.2 แยกไดจ้ากแผลเดียวกนัของตวัอยา่งใบ
ขา้วจากอ าเภอเวียงชยั จงัหวดัเชียงราย ถูกจดัอยูใ่นกลุ่ม F ไอโซเลท PNB59001.1 PNB59001.2 
PNB59001.3 PNB59001.4 และ PNB59001.5 จากอ าเภอเมือง จงัหวดัเพชรบูรณ์ ถูกจดัอยูใ่นกลุ่ม F       
ไอโซเลท PRE59007.1 PRE59007.2 PRE59011.1 และ PRE59011.2 จากอ าเภอเมือง จงัหวดัแพร่ ถูกจดั
อยูใ่นกลุ่ม F ไอโซเลท LRI59003.1 LRI59003.2 และ LRI59003.3 จากจงัหวดัลพบุรี ถูกจดัอยูใ่นกลุ่ม A 
BRM60006.1 และ BRM60006.2 จากอ าเภอประโคนชยั จงัหวดับุรีรัมย ์ ถูกจดัอยูใ่นกลุ่ม A แต่เม่ือ
วิเคราะห์แผนภาพแสดงความสมัพนัธ์ของเช้ือราสาเหตุโรคไหม ้ ท่ีระดบัความเหมือน 90 เปอร์เซ็นต ์
พบวา่เช้ือราถูกจดักลุ่มแยกกนั (ภาพท่ี 12 13 และตารางท่ี 7) 
        ยกเวน้เช้ือราในกลุ่ม F-5.1 ไอโซเลท PNB59003.1 PNB59003.2 และ 
PNB59003.3 แยกไดจ้ากแผลเดียวกนัของตวัอยา่งใบขา้วจากอ าเภอเขาคอ้ จงัหวดัเพชรบูรณ์ เช้ือราถูกจดั
กลุ่มร่วมกนัท่ีระดบัความเหมือน 50 เปอร์เซ็นต ์ และเม่ือวิเคราะห์ท่ีระดบัความเหมือน 90 เปอร์เซ็นต ์
เช้ือรายงัคงถูกจดักลุ่มร่วมกนั (ภาพท่ี 13 และตารางท่ี 7) อยา่งไรกต็ามเช้ือราทั้ง 3 ไอโซเลท มีความ
แตกต่างของรูปแบบการก่อโรค เม่ือจดักลุ่มตามรูปแบบการก่อโรค (pathotype) บนขา้วพนัธ์ุขาวดอก
มะลิ 105 ท่ีอ่อนแอต่อโรคไหม ้และขา้วพนัธ์ุ LTH เช้ือราไอโซเลท PNB59003.1 ถูกจดัอยูใ่นกลุ่ม 3-4.8 
เช้ือราสามารถก่อโรครุนแรงระดบั 5-6 บนประชากรขา้วมียนีตา้นทานเด่ียวไดทุ้กสายพนัธ์ุ รวมทั้ง
สามารถก่อโรครุนแรงบนขา้วพนัธ์ุ LTH พนัธ์ุขาวดอกมะลิ 105 และพนัธ์ุเจา้หอมนิล (JHN) แต่ก่อโรค
ไม่รุนแรงบนขา้วพนัธ์ุ IR64 (ภาพท่ี 12) เช้ือราไอโซเลท PNB59003.2 และ PNB59003.3 ถูกจดัอยูใ่น
กลุ่ม 3-4.9 เช้ือราสามารถก่อโรครุนแรงบนขา้วตา้นทานโรคไหมส้ายพนัธ์ุ IR64 ซ่ึงแตกต่างจากไอโซ-
เลท PNB59003.1 นอกจากน้ีไอโซเลท PNB59003.1 และ PNB59003.3 เป็นเช้ือราท่ีมีแบบของเพศชนิด 
MAT1-1 ต่างจากไอโซเลท PNB59003.2 ซ่ึงเป็นเช้ือราท่ีมีแบบของเพศชนิด MAT1-2 (ภาพท่ี 12) 

 4.3.2  ระบุยนีก่อโรค (avirulence gene) ของประชากรเช้ือราสาเหตุโรคไหมข้า้วในประเทศไทย 

   ระบุยนีก่อโรคของเช้ือราสาเหตุโรคไหมแ้ต่ละไอโซเลท โดยใชผ้ลประเมินการเกิดโรคท่ี
เกิดจากปฏิสมัพนัธ์ระหวา่งยนีก่อโรคในเช้ือราและยนีตา้นทานในขา้วแบบ incompatible interaction 
(เกิดโรคไม่รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) คือ ระดบัคะแนน 0 1 หรือ 2 
   ในประชากรเช้ือราสาเหตุโรคไหมข้องประเทศไทยท่ีระบาดช่วงฤดูปลูกปี พ.ศ. 2559 – 
2560 จ านวน 118 ไอโซเลท ยนีก่อโรคท่ีพบนอ้ยท่ีสุด คือ AVR-Pia พบเช้ือราจ านวน 25 ไอโซเลทท่ีเกิด
ปฏิสัมพนัธ์แบบ incompatible interaction (เกิดโรคไม่รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) กบัขา้วพนัธ์ุ IRBLa-C ท่ี
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มียนีตา้นทาน Pia ซ่ึงคิดเป็น 21 เปอร์เซ็นตข์องเช้ือราท่ีศึกษาทั้งหมด (ภาพท่ี 14) ยนีก่อโรคท่ีพบมาก
ท่ีสุด ไดแ้ก่ AVR-Pikp พบเช้ือราจ านวน 93 ไอโซเลทท่ีเกิดปฏิสมัพนัธ์แบบ incompatible interaction 
(เกิดโรคไม่รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) กบัขา้วพนัธ์ุ IRBLkp-K60 ท่ีมียนีตา้นทาน Pikp ซ่ึงคิดเป็น 79 
เปอร์เซ็นตข์องเช้ือราท่ีศึกษาทั้งหมด (ภาพท่ี 14) นอกจากน้ียงัพบวา่ยนีก่อโรคในกลุ่มของยนี AVR-Pik 
ไดแ้ก่ แอลลีล AVR-Pikm AVR-Pi7(t) และ AVR-Pikh พบในเช้ือราจ านวน 92 91 และ 89 ไอโซเลท
ตามล าดบั ซ่ึงคิดเป็น 78 77 และ 75 เปอร์เซ็นต ์ของเช้ือราท่ีศึกษาทั้งหมด ตามล าดบั ซ่ึงเป็นกลุ่มยนีท่ีพบ
ในเช้ือรามากกวา่ยนีก่อโรคอ่ืน ๆ (ภาพท่ี 14) 
   เม่ือวิเคราะห์แยกตามภูมิภาคของประเทศไทย เช้ือราสาเหตุโรคไหมท่ี้ระบาดในพื้นท่ีภาค
กลางจ านวน 6 ไอโซเลท ทุกไอโซเลทมียนีก่อโรคแอลลีล AVR-Pikp และ AVR-Pi5(t) เช้ือราภาคกลาง 
83 เปอร์เซ็นตมี์ยนีก่อโรคในกลุ่ม AVR-Pik แอลลีล AVR-Pikm AVR-Pi7(t) และ AVR-Pi1 ยนีก่อโรคใน
กลุ่ม AVR-Pita แอลลีล AVR-Pita (IRBLta-CT2) และยนีก่อโรค AVR-Pi3 เช้ือรา 67 เปอร์เซ็นตมี์ยนีก่อ
โรค AVR-Pik แอลลีล AVR-Pikh และ AVR-Pik (IRBLk-Ka) ยนีก่อโรคในกลุ่ม AVR-Pita แอลลีล      
AVR-Pi19 และ AVR-Pita (IRBLta-K1) ยนีก่อโรค AVR-Piz-5 AVR-Pii และ AVR-Pish (IRBL1-F5) เช้ือ
ราภาคกลาง 50 เปอร์เซ็นตมี์ยนีก่อโรคในกลุ่ม AVR-Pita แอลลีล AVR-Pita-2 (IRBLta2-Re) AVR-Pita-2 
(IRBLta2-Pi) AVR-Pi12 และ AVR-Pi20 และมียนีก่อโรค AVR-Piz นอกจากน้ีเช้ือรานอ้ยกวา่ 50 
เปอร์เซ็นตมี์ยนีก่อโรคในกลุ่ม AVR-Pik แอลลีล AVR-Piks (IRBLks-S) และ AVR-Piks (IRBLks-F5) ยนี
ก่อโรคในกลุ่ม AVR-Pita แอลลีล AVR-Pita (IRBLta-CP1) และ AVR-Pita (IRBLt-K59) ยนีก่อโรคใน
กลุ่ม AVR-Pi9 แอลลีล AVR-Pi9 และ AVR-Piz-t ยนี AVR-Pish (IRBLsh-S) AVR-Pia (IRBLa-A) และ 
AVR-Pi11 ในขณะท่ีไม่พบยนีก่อโรค AVR-Pia (IRBLa-C) และ AVR-Pib ในประชากรเช้ือราภาคกลาง 
(ภาพท่ี 15) 
   เช้ือราสาเหตุโรคไหมท่ี้ระบาดในพื้นท่ีภาคเหนือและภาคเหนือตอนล่างจ านวน 63 ไอโซ-
เลท ร้อยละ 75 ของเช้ือราภาคเหนือและภาคเหนือตอนล่างมียนีก่อโรคในกลุ่ม AVR-Pik แอลลีล        
AVR-Pikm และ AVR-Pik (IRBLk-Ka) เช้ือรามากกวา่ 50 เปอร์เซ็นตมี์ยนีก่อโรคในกลุ่ม AVR-Pita แอล
ลีล AVR-Pi12 AVR-Pita-2 (IRBLta2-Re) AVR-Pita-2 (IRBLta2-Pi) AVR-Pita (IRBLta-CT2) และ    
AVR-Pita (IRBLta-CP1) ยนีก่อโรคในกลุ่ม AVR-Pik แอลลีล AVR-Pikp AVR-Pikh AVR-Pi7(t) และ  
AVR-Pi1 มียนีก่อโรค AVR-Pi9 และ AVR-Pi5(t) นอกเหนือจากน้ีเป็นยนีก่อโรคท่ีพบนอ้ยกวา่ 50 
เปอร์เซ็นต ์ไดแ้ก่ ยนีก่อโรคในกลุ่ม AVR-Pik แอลลีล AVR-Piks (IRBLks-S) และ AVR-Piks (IRBLks-
F5) ยนีก่อโรคในกลุ่ม AVR-Pita แอลลีล AVR-Pi19 AVR-Pi20 AVR-Pita (IRBLta-K1) และ AVR-Pita 
(IRBLt-K59)) ยนีก่อโรคในกลุ่ม AVR-Pi9 แอลลีล AVR-Piz-5 AVR-Piz และ AVR-Piz-t) ยนีก่อโรค  
AVR-Pii และ AVR-Pi3 ซ่ึงเป็นยนีก่อโรคในกลุ่มเดียวกนั ยนีก่อโรค AVR-Pish ทั้ง 2 แอลลีล (IRBLsh-S 
และ IRBLsh-B) ยนีก่อโรค AVR-Pia ทั้ง 2 แอลลีล (IRBLa-A และ IRBLa-C) ยนีก่อโรค AVR-Pib และ 
AVR-Pi11 (ภาพท่ี 16) 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆ ทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 
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 ภาพที่ 13 แผนภาพแสดงความสัมพนัธ์ของเช้ือสาเหตุโรคไหม ้118 ไอโซเลท บนประชากรขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว ขา้วพนัธ์ุ KDML105 JHN 
และ IR64 โดยใชโ้ปรแกรมส าเร็จรูป NTSYSpc 2.10p เส้นสีแดง คือ ท่ีระดบัความเหมือน 50 เปอร์เซ็นต ์เส้นสีน ้าเงิน คือ ท่ีระดบั
ความเหมือน 60 เปอร์เซ็นต ์เส้นสีเขียว คือ ท่ีระดบัความเหมือน 90 เปอร์เซ็น

Coefficient 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆ ทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 



60 

 

 

 
ภาพที่ 14 จ านวนเช้ือราท่ีแสดงปฏิสมัพนัธ์ในรูปแบบ incompatible interaction (เกิดโรคไม่รุนแรง 

หรือไม่เกิดโรค) บนขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียวจ านวน 30 สายพนัธ์ุ ซ่ึงมียนีตา้นทานเด่ียว
จ านวน 30 ยนี 

 

 
ภาพที่ 15 จ านวนเช้ือราของพื้นท่ีภาคกลางท่ีแสดงปฏิสัมพนัธ์ในรูปแบบ incompatible interaction 

(เกิดโรคไม่รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) บนขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียวจ านวน 30 สายพนัธ์ุ ซ่ึงมียนี
ตา้นทานเด่ียวจ านวน 30 ยนี 
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สายพนัธ์ุขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว

เช้ือราภาคกลางจ านวน 6 ไอโซเลท

กลุ่ม Pit กลุ่ม Pish กลุ่ม Pib กลุ่ม Pi9 กลุ่ม Pi11(t) กลุ่ม Pi5 กลุ่ม Pia กลุ่ม Pik กลุ่ม Pita 

กลุ่ม Pit กลุ่ม Pish กลุ่ม Pib กลุ่ม Pi9 กลุ่ม Pi11(t) กลุ่ม Pi5 กลุ่ม Pia กลุ่ม Pik กลุ่ม Pita 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆ ทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 
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ภาพที่ 16 จ านวนเช้ือราของพื้นท่ีภาคเหนือและภาคเหนือตอนล่างท่ีแสดงปฏิสัมพนัธ์ในรูปแบบ in-

compatible interaction (เกิดโรคไม่รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) บนขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว
จ านวน 30 สายพนัธ์ุ ซ่ึงมียนีตา้นทานเด่ียวจ านวน 30 ยนี 

 
   เช้ือราสาเหตุโรคไหมท่ี้ระบาดในพื้นท่ีภาคตะวนัออกเฉียงเหนือจ านวน 33 ไอโซเลท     
เช้ือรามากกวา่ 90 เปอร์เซ็นตมี์ยนีก่อโรคในกลุ่ม AVR-Pik แอลลีล AVR-Pikp และ AVR-Pi7(t) ยนีในกลุ่ม 
AVR-Pita แอลลีล AVR-Pita-2 (IRBLta2-Re) เช้ือรามากกวา่ 80 เปอร์เซ็นตมี์ยนีก่อโรคในกลุ่ม AVR-Pik 
แอลลีล AVR-Pikm AVR-Pikh AVR-Pik (IRBLk-Ka) ยนีก่อโรคในกลุ่ม AVR-Pita แอลลีล AVR-Pita 
(IRBLta-CP1) และ AVR-Pita (IRBLta-CT2) เช้ือราจ านวนมากกวา่ 50 เปอร์เซ็นตมี์ยนีก่อโรคในกลุ่ม 
AVR-Pik แอลลีล AVR-Piks (IRBLks-S) AVR-Piks (IRBLks-F5) และ AVR-Pi1 ยนีก่อโรคในกลุ่ม     
AVR-Pita แอลลีล AVR-Pi12 AVR-Pi19 และ AVR-Pita-2 (IRBLta2-Pi) ยนีก่อโรคในกลุ่ม AVR-Pi9   
แอลลีล AVR-Pi9 AVR-Piz และ AVR-Piz-5 ยนีก่อโรค AVR-Pi3 AVR-Pi5(t) AVR-Pii ซ่ึงเป็นยนีก่อโรค
ในกลุ่มเดียวกนั ยนีก่อโรค AVR-Pish ทั้ง 2 แอลลีล (IRBLsh-S และ IRBLsh-B) เช้ือราจ านวนนอ้ยกวา่ 
50 เปอร์เซ็นตมี์ยนีก่อโรคในกลุ่ม AVR-Pita แอลลีล AVR-Pita (IRBLta-K1) AVR-Pita (IRBLt-K59) 
และ AVR-Pi20 ยนีก่อโรค AVR-Pia ทั้ง 2 แอลลีล (IRBLa-A และ IRBLa-C) ยนีก่อโรค AVR-Piz-t     
AVR-Pi11 และ AVR-Pib (ภาพท่ี 17) 
   เช้ือราสาเหตุโรคไหมท่ี้ระบาดในพื้นท่ีภาคใตจ้ านวน 16 ไอโซเลท เช้ือรามากกวา่ 80 
เปอร์เซ็นตมี์ยนีก่อโรคในกลุ่ม AVR-Pik แอลลีล AVR-Pikh และ AVR-Pi7(t) ยนีก่อโรค AVR-Pi19 และ 
AVR-Piz เช้ือราจ านวนมากกวา่ 50 เปอร์เซ็นตมี์ยนีก่อโรคในกลุ่ม AVR-Pik แอลลีล AVR-Pikp AVR-Pikm 
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สายพนัธ์ุขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว

เช้ือราภาคเหนือและเหนือตอนล่างจ านวน 63 ไอโซเลท

กลุ่ม Pit กลุ่ม Pish กลุ่ม Pib กลุ่ม Pi9 กลุ่ม Pi11(t) กลุ่ม Pi5 กลุ่ม Pia กลุ่ม Pik กลุ่ม Pita 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆ ทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 
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AVR-Pi1 AVR-Pik (IRBLk-Ka) และ AVR-Piks (IRBLs-S) ยนีก่อโรคในกลุ่ม AVR-Pita แอลลีล AVR-
Pi12 AVR-Pita (IRBLta-CP1) AVR-Pita (IRBLta-CT2) AVR-Pita-2 (IRBLta2-Re) AVR-Pita-2 
(IRBLta2-Pi) และ AVR-Pi20 ยนีก่อโรคในกลุ่ม AVR-Piz แอลลีล AVR-Pi9 และ AVR-Piz-t ยนีก่อโรค 
AVR-Pi5(t) AVR-Pii และ AVR-Pi3 ซ่ึงเป็นยนีก่อโรคในกลุ่มเดียวกนั และยนี AVR-Pish (IRBLsh-S)   
เช้ือราจ านวนนอ้ยกวา่ 50 เปอร์เซ็นตมี์ยนีก่อโรคในกลุ่ม AVR-Pita แอลลีล AVR-Pita (IRBLt-K59) และ 
AVR-Pita (IRBLta-K1) ยนีก่อโรคในกลุ่ม AVR-Pik แอลลีล AVR-Piks (IRBLks-F5) ยนีก่อโรค AVR-Pia 
ทั้ง 2 แอลลีล (IRBLa-C และ IRBLa-A) ยนีก่อโรค AVR-Piz-5 AVR-Pish (IRBLsh-B) AVR-Pi11 และ 
AVR-Pib (ภาพท่ี 18) 
   นอกจากยนีก่อโรคในกลุ่ม AVR-Pik ท่ีพบมากในประชากรเช้ือราทั้ง 4 ภาคของประเทศ
ไทย (ภาคกลาง ภาคเหนือรวมทั้งเหนือตอนล่าง ภาคตะวนัออกเฉียงเหนือ และภาคใต)้ ยงัมียนีก่อโรคยนี
อ่ืนท่ีพบไดใ้นเช้ือราทั้ง 4 ภาค และพบมากกวา่ 50 เปอร์เซ็นตข์องประชากรเช้ือราในแต่ละภาค ไดแ้ก่ ยนี
ก่อโรค AVR-Pi5(t) และยนีก่อโรคในกลุ่ม AVR-Pita จ านวน 4 แอลลีล ไดแ้ก่ AVR-Pita (IRBLta-CT2) 
AVR-Pita-2 (IRBLta2-Re) AVR-Pita-2 (IRBLta2-Pi) และ AVR-Pi12 
 

 
ภาพที่ 17 จ านวนเช้ือราของพื้นท่ีภาคตะวนัออกเฉียงเหนือท่ีแสดงปฏิสัมพนัธ์ในรูปแบบ incompati-

ble interaction (เกิดโรคไม่รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) บนขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียวจ านวน 30 
สายพนัธ์ุ ซ่ึงมียนีตา้นทานเด่ียวจ านวน 30 ยนี 
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สายพนัธ์ุขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว

เช้ือราภาคตะวนัออกเฉียงเหนือจ านวน 33 ไอโซเลท

กลุ่ม Pit กลุ่ม Pish กลุ่ม Pib กลุ่ม Pi9 กลุ่ม Pi11(t) กลุ่ม Pi5 กลุ่ม Pia กลุ่ม Pik กลุ่ม Pita 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆ ทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 
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ภาพที่ 18 จ านวนเช้ือราของพื้นท่ีภาคใตท่ี้แสดงปฏิสัมพนัธ์ในรูปแบบ incompatible interaction (เกิด
โรคไม่รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) บนขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียวจ านวน 30 สายพนัธ์ุ ซ่ึงมียนี
ตา้นทานเด่ียวจ านวน 30 ยนี 

 

4.4 ผลการศึกษาความหลาหลายทางพนัธุกรรมของยนีก่อโรค AVR-Pik ในประชากรเช้ือรา

สาเหตุโรคไหม้ของประเทศไทย 

  วิเคราะห์ล าดบันิวคลีโอไทดข์องยนี AVR-Pik ในเช้ือรา 7 ไอโซเลท ไดแ้ก่ NKI211170 
Phitsanulok40.4 RBR55004 SKN10389 THL794 UBN7384 และ UBN207129 ซ่ึงคดัเลือกมาจาก
งานวิจยัของนวรัตน์ และ นงลกัษณ์. 2557 เป็นเช้ือราท่ีระบุวา่มียนีก่อโรค AVR-Pik จากการวิเคราะห์ตาม
ทฤษฎี gene-for-gene (Flor. 1971) ระหวา่งยนีก่อโรคของเช้ือราและยนีตา้นทานในสายพนัธ์ุขา้วท่ีมียนี
ตา้นทานเด่ียวกลุ่ม Pik  จากนั้นจดักลุ่มของเช้ือราท่ีแยกไดใ้นงานวิจยัน้ี จากเช้ือราทั้งหมด 118 ไอโซเลท 
คดัเลือกเช้ือราท่ีมีผลรูปแบบการก่อโรคของเช้ือราบนขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียวกลุ่ม Pik ครบทั้ง 7        
แอลลีล สามารถก่อโรครุนแรงบนขา้วพนัธ์ุ Lijiangxintuanhegu (LTH) และขา้วพนัธ์ุขาวดอกมะลิ 105 
(KDML105) พบเช้ือราจ านวน 41 ไอโซเลทท่ีแยกไดใ้นงานวจิยัน้ี เป็นเช้ือราท่ีเหมาะสมน ามาวเิคราะห์
ความหลากหลายของยนีก่อโรค AVR-Pik  

 4.4.1  วิเคราะห์ล าดบันิวคลีโอไทดข์องยนี AVR-Pik ในเช้ือรา 7 ไอโซเลท 

   เพิ่มปริมาณช้ินส่วนของยนีก่อโรค AVR-Pik ดว้ยปฏิกิริยาพีซีอาร์ น าส่งวิเคราะห์ล าดบั      
นิวคลีโอไทด ์จากนั้นวิเคราะห์ผลท่ีไดโ้ดยแปลล าดบันิวคลีโอไทดใ์หเ้ป็นล าดบักรดอะมิโน และเปรียบ 
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สายพนัธ์ุขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว

เช้ือราภาคใตจ้ านวน 16 ไอโซเลท

กลุ่ม Pit กลุ่ม Pish กลุ่ม Pib กลุ่ม Pi9 กลุ่ม Pi11(t) กลุ่ม Pi5 กลุ่ม Pia กลุ่ม Pik กลุ่ม Pita 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆ ทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 
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เทียบความเหมือนของล าดบักรดอะมิโนกบัล าดบักรดอะมิโนของเช้ือราท่ีมียนีก่อโรค AVR-Pik แอลลีล 
A B C D E และ F จากฐานขอ้มูล GenBank (ภาพผนวกท่ี 3) 
   จากเช้ือราจ านวน 7 ไอโซเลท พบวา่เช้ือราไอโซเลท Phitsanulok40.4 มีกรดอะมิโนเหมือน
ยนีก่อโรค AVR-PikA ไอโซเลท SKN10389 และ UBN7384 มีกรดอะมิโนเหมือนยนีก่อโรค AVR-PikD 
และไอโซเลท NKI211170 มีกรดอะมิโนเหมือนยนีก่อโรค AVR-PikF (ภาพท่ี 19) ในขณะท่ีเช้ือราอีก
จ านวน 3 ไอโซเลท ไดแ้ก่ THL794 RBR55004 และ UBN207129 พบการซอ้นกนัของนิวคลีโอไทดบ์น
โครมาโทแกรมท่ีแสดงล าดบันิวคลีโอไทดข์องยนีก่อโรค AVR-Pik (ภาพท่ี 20) 
 

 

ภาพที่ 19 ล าดบักรดอะมิโนโปรตีน AVR-Pik ของเช้ือราไอโซเลท Phitsanulok40.4 SKN10389 
UBN7384 และ NKI211170 เปรียบเทียบกบัล าดบักรดอะมิโนของโปรตีน AVR-PikA B C 
D E และ F จากฐานขอ้มูล GenBank ดว้ยโปรแกรม Jalview Version 2 (Waterhouse et al. 
2009) จุดสีด า หมายถึง มีล าดบักรดอะมิโนเหมือนกนั 

 
   เช้ือราไอโซเลท RBR55004 และ UBN207129 พบวา่นิวคลีโอไทดต์ าแหน่งท่ี 1 ท่ีถอดรหสั
ใหก้รดอะมิโนต าแหน่งท่ี 46 มีการซอ้นกนัของนิวคลีโอไทดก์วันีน (G, guanine) และ ไทมีน (T, 
thymine) นิวคลีโอไทดต์ าแหน่งท่ี 1 ท่ีถอดรหสัใหก้รดอะมิโนต าแหน่งท่ี 47 มีการซอ้นกนัของนิวคลี-
โอไทดไ์ซโตซีน (C, cytosine) และกวันีน (G, guanine) นิวคลีโอไทดต์ าแหน่งท่ี 2 ท่ีถอดรหสัใหก้รด   
อะมิโนต าแหน่งท่ี 48 มีการซอ้นกนัของนิวคลีโอไทดไ์ซโตซีน (C, cytosine) และไทมีน (T, thymine) 
และนิวคลีโอไทดต์ าแหน่งท่ี 2 ท่ีถอดรหสัใหก้รดอะมิโนต าแหน่งท่ี 78 มีการซอ้นกนัของนิวคลีโอไทด ์
อะดีนีน (A, adenine) และไทมีน (T, thymine) (ภาพท่ี 20) 
   เช้ือราไอโซเลท THL794 มีนิวคลีโอไทดซ์อ้นกนัท่ีกรดอะมิโนต าแหน่งท่ี 46 47 และ 48 
เหมือนกบัเช้ือราไอโซเลท RBR55004 และ UBN207129 แต่ไม่พบการซอ้นกนัของนิวคลีโอไทด์
ต าแหน่งท่ี 2 ท่ีถอดรหสัใหก้รดอะมิโนต าแหน่งท่ี 78 ซ่ึงช้ีใหเ้ห็นวา่เช้ือราไอโซเลท THL794 มีกรด      
อะมิโนท่ีแตกต่างจากไอโซเลท RBR55004 และ UBN207129 (ภาพท่ี 20) อยา่งไรกต็ามยงัไม่สามารถ
ระบุแอลลีลของยนีก่อโรค AVR-Pik ในเช้ือราทั้ง 3 ไอโซเลทได ้หรือ เช้ือราอาจมีแอลลีลของยนีก่อโรค 
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AVR-Pik มากกวา่ 1 แอลลีล ดงันั้น จึงท าการวิเคราะห์ล าดบันิวคลีโอไทดข์องยนีก่อโรค จากผลผลิต 
PCR ของยนีก่อโรค AVR-Pik ท่ีผา่นการโคลนยนีแลว้ เพื่อใหไ้ดผ้ลนิวคลีโอไทดแ์ยกเป็นแอลลีลเดียว 
และคน้หาการมีอยูข่องแอลลีลของยนีก่อโรค AVR-Pik ท่ีมีมากกวา่ 1 แอลลีลในเช้ือราไอโซเลทเดียวกนั 
 

 

ภาพที่ 20 โครมาโทแกรม (chromatogram) แสดงการซอ้นกนัของนิวคลีโอไทดท่ี์ต าแหน่งของล าดบั
กรดอะมิโนท่ี 46 47 48 และ 78 ของเช้ือราไอโซเลท RBR55004 UBN207129 และ THL794 

 
 4.4.2  โคลนยนี และวิเคราะห์ล าดบันิวคลีโอไทดข์องยนีก่อโรค AVR-Pik ในเช้ือราท่ียงัไม่
สามารถระบุแอลลีลได ้หรือ อาจมีมากกวา่ 1 แอลลีล 

   โคลนยนีก่อโรค AVR-Pik ในเช้ือราไอโซเลท RBR55004 UBN207129 และ THL794 
คดัเลือกโคโลนีจ านวน 10 โคโลนีต่อเช้ือรา 1 ไอโซเลท น าส่งวิเคราะห์ล าดบันิวคลีโอไทด ์แปลผลของ
ล าดบันิวคลีโอไทดท่ี์ไดใ้หเ้ป็นล าดบักรดอะมิโน และเปรียบเทียบความเหมือนของล าดบักรดอะมิโน
กบัล าดบักรดอะมิโนของโปรตีน AVR-PikA B C D E และ F จากฐานขอ้มูล GenBank (ภาพผนวกท่ี 3)
พบไอโซเลท UBN207129 และ THL794 มีกรดอะมิโนของโปรตีน AVR-Pik ทั้ง 10 โคโลนีเหมือน
โปรตีน AVR-PikD ซ่ึงคิดเป็น 100 เปอร์เซ็นต ์ (ภาพท่ี 22 และ 23) ในขณะท่ีไอโซเลท RBR55004 มี
กรดอะมิโนของโปรตีน AVR-Pik เหมือนโปรตีน AVR-PikD จ านวน 9 โคโลนี คิดเป็น 90 เปอร์เซ็นต ์
และเหมือนโปรตีน AVR-PikA จ านวน 1 โคโลนี คิดเป็น 10 เปอร์เซ็นต ์(ภาพท่ี 21) 

ต าแหน่งกรดอะมิโนที่ ไอโซเลท 

RBR55004 

UBN207129 

THL794 

48 47   77 46   78 79 
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ภาพที่ 21 ล าดบักรดอะมิโนโปรตีน AVR-Pik ของเช้ือราไอโซเลท RBR55004 จ านวน 10 โคลน 
เปรียบเทียบกบัล าดบักรดอะมิโนของโปรตีน AVR-PikA B C D E และ F จากฐานขอ้มูล 
GenBank ดว้ยโปรแกรมJalview Version 2 (Waterhouse et al. 2009) จุดสีด า หมายถึง มี
ล าดบักรดอะมิโนเหมือนกนั 

 

 

ภาพที่ 22 ล าดบักรดอะมิโนโปรตีน AVR-Pik ของเช้ือราไอโซเลท UBN207129 จ านวน 10 โคลน 
เปรียบเทียบกบัล าดบักรดอะมิโนของโปรตีน AVR-PikA B C D E และ F จากฐานขอ้มูล 
GenBank ดว้ยโปรแกรม Jalview Version 2 (Waterhouse et al. 2009) จุดสีด า หมายถึง มี
ล าดบักรดอะมิโนเหมือนกนั 

 

 

ภาพที่ 23 ล าดบักรดอะมิโนโปรตีน AVR-Pik ของเช้ือราไอโซเลท THL794 จ านวน 10 โคลน 
เปรียบเทียบกบัล าดบักรดอะมิโนของโปรตีน AVR-PikA B C D E และ F จากฐานขอ้มูล 
GenBank ดว้ยโปรแกรมJalview Version 2 (Waterhouse et al. 2009) จุดสีด า หมายถึง มี
ล าดบักรดอะมิโนเหมือนกนั 
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 4.4.3  ตรวจสอบรูปแบบปฏิกิริยาการก่อโรคของเช้ือราจ านวน 7 ไอโซเลทบนขา้วท่ีมียนี
ตา้นทานเด่ียวกลุ่ม Pik จ านวน 7 สายพนัธ์ุ 
   ตรวจสอบรูปแบบปฏิกิริยาการก่อโรค (pathotype) ของเช้ือราจ านวน 7 ไอโซเลทบนขา้วท่ี
มียนีตา้นทานเด่ียวจ านวน 7 สายพนัธ์ุ ไดแ้ก่ IRBLks-F5 IRBLks-S IRBLkp-K60 IRBLkh-K3       
IRBL1-CL IRBL7-M และ IRBLKM-Ts ท่ีมียนีตา้นทาน Piks Piks Pikp Pikh Pi1 Pi7(t) และ Pikm 
ตามล าดบั และขา้วพนัธ์ุ Lijiangxintuanhegu (LTH) ซ่ึงเป็นฐานพนัธุกรรมของขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว
ทั้ง 7 สายพนัธ์ุ 
   ไอโซเลท Phitsanulok40.4 มียนีก่อโรค AVR-PikA ก่อโรคระดบัคะแนน 6 บนขา้วสายพนัธ์ุ 
IRBLks-F5 IRBLks-S IRBLkp-K60 และ IRBL7-M ซ่ึงหมายถึงเกิดปฏิสัมพนัธ์แบบ compatible 
interaction ต่อยนีตา้นทาน Piks Piks Pikp และ Pi7(t) ตามล าดบั ในขณะท่ีเช้ือราไม่ก่อโรคบนขา้วสาย
พนัธ์ุ IRBLkh-K3 และ IRBL1-CL โดยพบระดบัคะแนน 2 และ 0 ตามล าดบั ซ่ึงหมายถึงเกิดปฏิสัมพนัธ์
แบบ incompatible interaction (เกิดโรคไม่รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) ต่อยนีตา้นทาน Pikh และ Pi1 (ตาราง
ท่ี 9 และภาพท่ี 24) นอกจากน้ีพบวา่เช้ือราสามารถก่อโรคระดบัคะแนน 3 บนขา้วสายพนัธ์ุ IRBLKM-Ts 
ท่ีมียนีตา้นทาน Pikm 
 

ช่ือพนัธ์ุข้าว ยนีต้านทาน ลกัษณะอาการโรคไหม้บนใบข้าว 

IRBLks-F5 (Fujisaka5) Piks 
 

IRBLks-S (Shin2) Piks 
 

IRBLkp-K60 (K60) Pikp 
 

IRBLkh-K3 (K3) Pikh 
 

IRBL1-CL (C101LAC) Pi1 
 

IRBL7-M (RIL249 (Moroberekan)) Pi7(t) 
 

IRBLKM-Ts (Tsuyuake) Pikm 
 

LTH  
 

 

ภาพที่ 24 อาการโรคไหมบ้นใบขา้วหลงัปลูกเช้ือ 7 วนั แสดงปฏิสมัพนัธ์ระหวา่งยนีก่อโรค AVR-PikA 
ในเช้ือราไอโซเลท Phitsanulok40.4 และยนีตา้นทาน Piks Pikp Pikh Pi1 Pi7(t) หรือ Pikm 
ในสายพนัธ์ุขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว 

 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆ ทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 



68 

 

   ไอโซเลท UBN7384 มียนีก่อโรค AVR-PikD ก่อโรคระดบัคะแนน 6 บนขา้วสายพนัธ์ุ 
IRBLks-F5 และ IRBLks-S ซ่ึงหมายถึงเกิดปฏิสัมพนัธ์แบบ compatible interaction ต่อยนีตา้นทาน Piks 
ทั้ง 2 แอลลีล เช้ือราไม่ก่อโรค (ระดบัคะแนน 0) บนขา้วสายพนัธ์ุ IRBLkp-K60 IRBLkh-K3 IRBL1-CL 
IRBL7-M และ IRBLKM-Ts ซ่ึงหมายถึงเกิดปฏิสัมพนัธ์แบบ incompatible interaction (เกิดโรคไม่
รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) ต่อยนีตา้นทาน Pikp Pikh Pi1 Pi7(t) และ Pikm (ตารางท่ี 9 และภาพท่ี 25) 
   ไอโซเลท SKN10389 มียนีก่อโรค AVR-Pik-D ก่อโรคระดบัคะแนน 6 บนขา้วสายพนัธ์ุ 
IRBLks-F5 ซ่ึงหมายถึงเกิดปฏิสัมพนัธ์แบบ compatible interaction ต่อยนีตา้นทาน Piks เช้ือราไม่ก่อโรค 
(ระดบัคะแนน 0) บนขา้วสายพนัธ์ุ IRBLkp-K60 IRBLkh-K3 IRBL1-CL IRBL7-M และ IRBLKM-Ts ซ่ึง
หมายถึงเกิดปฏิสัมพนัธ์แบบ incompatible interaction (เกิดโรคไม่รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) ต่อยนี
ตา้นทาน Pikp Pikh Pi1 Pi7(t) และ Pikm (ตารางท่ี 9 และภาพท่ี 26) นอกจากน้ีพบวา่เช้ือราสามารถก่อ
โรคระดบัคะแนน 3 บนขา้วสายพนัธ์ุ IRBLks-S ท่ีมียนีตา้นทาน Piks 
   ไอโซเลท NKI211170 มียนีก่อโรค AVR-PikF ก่อโรคระดบัคะแนน 6 บนขา้วทั้ง 7 สาย
พนัธ์ุ ซ่ึงหมายถึงเกิดปฏิสัมพนัธ์แบบ compatible interaction ต่อยนีตา้นทาน Piks Piks Pikp Pikh Pi1 
Pi7(t) และ Pikm (ตารางท่ี 9 และ ภาพท่ี 27) 
 

ช่ือพนัธ์ุข้าว ยนีต้านทาน ลกัษณะอาการโรคไหม้บนใบข้าว 

IRBLks-F5 (Fujisaka5) Piks 
 

IRBLks-S (Shin2) Piks 
 

IRBLkp-K60 (K60) Pikp 
 

IRBLkh-K3 (K3) Pikh 
 

IRBL1-CL (C101LAC) Pi1 
 

IRBL7-M (RIL249 (Moroberekan)) Pi7(t) 
 

IRBLKM-Ts (Tsuyuake) Pikm 
 

LTH 
 

 
 

ภาพที่ 25 อาการโรคไหมบ้นใบขา้วหลงัปลูกเช้ือ 7 วนั แสดงปฏิสมัพนัธ์ระหวา่งยนีก่อโรค AVR-PikD 
ในเช้ือราไอโซเลท UBN7384 และยนีตา้นทาน Piks Pikp Pikh Pi1 Pi7(t) หรือ Pikm ในสาย
พนัธ์ุขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว 

 
เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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ช่ือพนัธ์ุข้าว ยนีต้านทาน ลกัษณะอาการโรคไหม้บนใบข้าว 

IRBLks-F5 (Fujisaka5) Piks 
 

IRBLks-S (Shin2) Piks 
 

IRBLkp-K60 (K60) Pikp 
 

IRBLkh-K3 (K3) Pikh  
IRBL1-CL (C101LAC) Pi1 

 
IRBL7-M (RIL249 (Moroberekan)) Pi7(t)  

IRBLKM-Ts (Tsuyuake) Pikm 
 

LTH   
 

ภาพที่ 26 อาการโรคไหมบ้นใบขา้วหลงัปลูกเช้ือ 7 วนั แสดงปฏิสมัพนัธ์ระหวา่งยนีก่อโรค AVR-PikD 
ในเช้ือราไอโซเลท SKN10389 และยนีตา้นทาน Piks Pikp Pikh Pi1 Pi7(t) หรือ Pikm ในสาย
พนัธ์ุขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว 

 

ช่ือพนัธ์ุข้าว ยนีต้านทาน ลกัษณะอาการโรคไหม้บนใบข้าว 

IRBLks-F5 (Fujisaka5) Piks  
IRBLks-S (Shin2) Piks  

IRBLkp-K60 (K60) Pikp  
IRBLkh-K3 (K3) Pikh  

IRBL1-CL (C101LAC) Pi1  
IRBL7-M (RIL249 (Moroberekan)) Pi7(t)  

IRBLKM-Ts (Tsuyuake) Pikm  
LTH   

 

ภาพที่ 27 อาการโรคไหมบ้นใบขา้วหลงัปลูกเช้ือ 7 วนั แสดงปฏิสมัพนัธ์ระหวา่งยนีก่อโรค AVR-PikF 
ในเช้ือราไอโซเลท NKI211170 และยนีตา้นทาน Piks Pikp Pikh Pi1 Pi7(t) หรือ Pikm ใน
สายพนัธ์ุขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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   เช้ือราไอโซเลท THL794 มียนีก่อโรค AVR-Pik มากกวา่ 1 แอลลีล ก่อโรคระดบัคะแนน 6 
บนขา้วสายพนัธ์ุ IRBLks-F5 และ IRBLks-S ซ่ึงหมายถึงเกิดปฏิสัมพนัธ์แบบ compatible interaction ต่อ
ยนีตา้นทาน Piks ทั้ง 2 แอลลีล เช้ือราไม่ก่อโรค (ระดบัคะแนน 0) บนขา้วสายพนัธ์ุ IRBLkp-K60 
IRBLkh-K3 IRBL1-CL IRBL7-M และ IRBLKM-Ts ซ่ึงหมายถึงเกิดปฏิสัมพนัธ์แบบ incompatible 
interaction (เกิดโรคไม่รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) ต่อยนีตา้นทาน Pikp Pikh Pi1 Pi7(t) และ Pikm (ตารางท่ี 
9 และภาพท่ี 28) 
 

ช่ือพนัธ์ุข้าว ยนีต้านทาน ลกัษณะอาการโรคไหม้บนใบข้าว 

IRBLks-F5 (Fujisaka5) Piks 
 

 IRBLks-S (Shin2) Piks  
IRBLkp-K60 (K60) Pikp  
IRBLkh-K3 (K3) Pikh  

IRBL1-CL (C101LAC) Pi1  
IRBL7-M (RIL249 (Moroberekan)) Pi7(t)  

IRBLKM-Ts (Tsuyuake) Pikm  

LTH   
 
ภาพที่ 28 อาการโรคไหมบ้นใบขา้วหลงัปลูกเช้ือ 7 วนั แสดงปฏิสมัพนัธ์ระหวา่งยนีก่อโรค AVR-Pik 

มากกวา่ 1 แอลลีลในเช้ือราไอโซเลท THL794 และยนีตา้นทาน Piks Pikp Pikh Pi1 Pi7(t) 
หรือ Pikm ในสายพนัธ์ุขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว 

 
  ไอโซเลท UBN207129 และ RBR55004 ท่ีมียนีก่อโรค AVR-Pik มากกวา่ 1 แอลลีล เช้ือราไม่
ก่อโรค (ระดบัคะแนน 0) และก่อโรคไม่รุนแรง (ระดบัคะแนน 1 – 2) บนขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียวกลุ่ม 
Pik ทุกสายพนัธ์ุ ซ่ึงหมายถึงเกิดปฏิสัมพนัธ์แบบ incompatible interaction (เกิดโรคไม่รุนแรง หรือไม่
เกิดโรค) ต่อยนีตา้นทาน Piks Piks Pikp Pikh Pi1 Pi7(t) และ Pikm (ตารางท่ี 9 และภาพท่ี 29 30) 
 
 
 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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ภาพที่ 29 อาการโรคไหมบ้นใบขา้วหลงัปลูกเช้ือ 7 วนั แสดงปฏิสมัพนัธ์ระหวา่งยนีก่อโรค AVR-Pik 
มากกวา่ 1 แอลลีลในเช้ือราไอโซเลท UBN207129 และยนีตา้นทาน Piks Pikp Pikh Pi1 
Pi7(t) หรือ Pikm ในสายพนัธ์ุขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว 

 

 

ภาพที่ 30 อาการโรคไหมบ้นใบขา้วหลงัปลูกเช้ือ 7 วนั แสดงปฏิสมัพนัธ์ระหวา่งยนีก่อโรค AVR-Pik 
มากกวา่ 1 แอลลีลในเช้ือราไอโซเลท RBR55004 และยนีตา้นทาน Piks Pikp Pikh Pi1 Pi7(t) 
หรือ Pikm ในสายพนัธ์ุขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว 

 

ช่ือพนัธ์ุข้าว ยนีต้านทาน ลกัษณะอาการโรคไหม้บนใบข้าว 

IRBLks-F5 (Fujisaka5) Piks 
 

IRBLks-S (Shin2) Piks  
IRBLkp-K60 (K60) Pikp 

 
IRBLkh-K3 (K3) Pikh  

IRBL1-CL (C101LAC) Pi1  
IRBL7-M (RIL249 (Moroberekan)) Pi7(t)  

IRBLKM-Ts (Tsuyuake) Pikm 
 

LTH   

ช่ือพนัธ์ุข้าว ยนีต้านทาน ลกัษณะอาการโรคไหม้บนใบข้าว 

IRBLks-F5 (Fujisaka5) Piks 
 

IRBLks-S (Shin2) Piks 
 

IRBLkp-K60 (K60) Pikp 
 

IRBLkh-K3 (K3) Pikh 
 

IRBL1-CL (C101LAC) Pi1  
IRBL7-M (RIL249 (Moroberekan)) Pi7(t) 

 
IRBLKM-Ts (Tsuyuake) Pikm 

 
LTH   

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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ตารางที่ 9 สรุปรูปแบบปฏิกิริยาการก่อโรค (pathotype) ของเช้ือรา 7 ไอโซเลทท่ีมียนีก่อโรคแอลลีล 
AVR-PikA AVR-PikD หรือ AVR-PikF และเช้ือราท่ีมียนีก่อโรคมากกวา่ 1 แอลลีล 

  ยนีก่อโรค AVR-Pik (แอลลลี) 
  A D F มากกว่า 1 แอลลีล 

พนัธ์ุข้าว (พนัธ์ุผู้ให้) ยนีต้านทาน 

Ph
its

an
ulo

k4
0.

4 
UB

N7
38

4 

SK
N1

03
89

 

NK
I2

11
17

0 

TH
L7

94
 

UB
N2

07
12

9 

RB
R5

50
04

 

IRBLks-F5 (Fujisaka5) Piks 6 6 6 6 6 1 0 
IRBLks-S (Shin2) Piks 5 5 3 6 5 0 0 

IRBLkp-K60 (K60) Pikp 6 0 0 6 0 0 0 
IRBLkh-K3 (K3) Pikh 2 0 1 6 0 0 0 

IRBL1-CL (C101LAC) Pi1 0 0 0 6 0 0 1 
IRBL7-M (Moroberekan) Pi7(t) 6 0 0 6 0 0 2 
IRBLKM-Ts (Tsuyuake) Pikm 3 0 0 6 0 0 0 

LTH  6 6 6 6 6 5 5 

 
 4.4.4  จดักลุ่มของเช้ือราจ านวน 41 ไอโซเลท ตามรูปแบบปฏิกิริยาการก่อโรคบนพนัธ์ุขา้วท่ีมียนี
ตา้นทานเด่ียว Piks Pikp Pikh Pi1 Pi7(t) และ Pikm ของเช้ือรา 7 ไอโซเลท ท่ีมียนีก่อโรค AVR-PikA D F 
และมากกวา่ 1 แอลลีล 

   จากผลรูปแบบปฏิกิริยาการก่อโรคของเช้ือราทั้งหมด 118 ไอโซเลท (ภาพท่ี 8 9 10 11 และ 
12) เลือกวิเคราะห์รูปแบบปฏิกิริยาการก่อโรคเฉพาะเช้ือราจ านวน 41 ไอโซเลท ท่ีสามารถก่อโรครุนแรง
บนขา้วพนัธ์ุ Lijiangxintuanhegu (LTH) และขา้วพนัธ์ุขาวดอกมะลิ 105 (KDML105) สามารถจดักลุ่ม
เช้ือราตามรูปแบบปฏิกิริยาการก่อโรคบนพนัธ์ุขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว Piks 2 แอลลีล Pikp Pikh Pi1 
Pi7(t) และ Pikm ของเช้ือรา 7 ไอโซเลท ท่ีมียนีก่อโรค AVR-PikA D F และมากกวา่ 1 แอลลีล ไดอ้อกเป็น 
16 กลุ่ม ไดแ้ก่ a – p 
   กลุ่ม a เป็นเช้ือราท่ีพบรูปแบบการก่อโรคเหมือนกบัเช้ือราไอโซเลท UBN7348 (ภาพท่ี 25) 
ซ่ึงเป็นเช้ือราท่ีมียนีก่อโรค AVR-PikD กลุ่มน้ีประกอบดว้ยเช้ือรา 2 ไอโซเลท ไดแ้ก่ BRM60004.1 และ 
LRI59002 (ตารางท่ี 10) 
   กลุ่ม b เป็นเช้ือราท่ีพบรูปแบบการก่อโรคเหมือนกบัเช้ือราไอโซเลท NKI211107 (ภาพท่ี 
27) ซ่ึงเป็นเช้ือราท่ีมียนีก่อโรค AVR-PikF กลุ่มน้ีประกอบดว้ยเช้ือรา 4 ไอโซเลท ไดแ้ก่ PNB59003.1 
PNB59003.2 PNB59003.3 และ PRE59010.2 (ตารางท่ี 10) 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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   กลุ่ม c เป็นเช้ือราท่ีพบรูปแบบการก่อโรคเหมือนกบัเช้ือราไอโซเลท RBR55004 (ภาพท่ี 
30) ซ่ึงเป็นเช้ือราท่ีมียนีก่อโรค AVR-PikD/A กลุ่มน้ีประกอบดว้ยเช้ือรา 3 ไอโซเลท ไดแ้ก่ LRI59003.2 
SKN60002.2 และ UDN60005 (ตารางท่ี 10) 
   กลุ่ม d พบเพียง 1 ไอโซเลท ไดแ้ก่ PNB59001.1 เป็นเช้ือราท่ีก่อโรครุนแรงบนขา้วสาย
พนัธ์ุ IRBLks-F5 IRBLks-S IRBLkp-K60 และ IRBL7-M เช้ือรามีปฏิสมัพนัธ์แบบ compatible 
interaction ต่อยนีตา้นทาน Piks ทั้ง 2 แอลลีล และยนีตา้นทาน Pikp และ Pi7(t) ตามล าดบั  
   กลุ่ม e เช้ือราไอโซเลท PNB59002 เป็นเช้ือราท่ีก่อโรครุนแรงบนขา้วสายพนัธ์ุ IRBLks-F5 
IRBLks-S IRBLkp-K60 IRBLkh-K3 IRBL7-M และ IRBLkm-Ts ซ่ึงหมายถึงเช้ือรามีปฏิสมัพนัธ์แบบ 
compatible interaction ต่อยนีตา้นทาน Piks ทั้ง 2 แอลลีล และยนีตา้นทาน Pikp Pikh Pi7(t) และ Pikm 
ตามล าดบั 
   กลุ่ม f ไอโซเลท PNB59001.5 เป็นเช้ือราท่ีก่อโรครุนแรงบนขา้วสายพนัธ์ุ IRBLks-F5 
IRBLks-S IRBLkp-K60 และ IRBLkm-Ts ซ่ึงหมายถึงเช้ือรามีปฏิสัมพนัธ์แบบ compatible interaction 
ต่อยนีตา้นทาน Piks ทั้ง 2 แอลลีล และยนีตา้นทาน Pikp และ Pikm ตามล าดบั 
   กลุ่ม g ไอโซเลท CRI59001 เป็นเช้ือราท่ีก่อโรครุนแรงบนขา้วสายพนัธ์ุ IRBLks-F5 
IRBLks-S IRBLkp-K60 IRBLkh-K3 IRBL1-CL และ IRBL7-M ซ่ึงหมายถึงเช้ือรามีปฏิสมัพนัธ์แบบ 
compatible interaction ต่อยนีตา้นทาน Piks ทั้ง 2 แอลลีล และยนีตา้นทาน Pikp Pikh Pi1 และ Pi7(t) 
ตามล าดบั 
   กลุ่ม h เป็นเช้ือราท่ีก่อโรครุนแรงบนขา้วสายพนัธ์ุ IRBLks-F5 IRBLks-S และ IRBL7-M 
ซ่ึงหมายถึงเช้ือรามีปฏิสมัพนัธ์แบบ compatible interaction ต่อยนีตา้นทาน Piks ทั้ง 2 แอลลีล และยนี
ตา้นทาน Pi7(t) ตามล าดบั ประกอบดว้ยเช้ือราจ านวน 2 ไอโซเลท ไดแ้ก่ CRI59004.2 และ MSN60009.1 
   กลุ่ม i เป็นเช้ือราท่ีก่อโรครุนแรงบนขา้วสายพนัธ์ุ IRBLks-F5 และ IRBLks-S ซ่ึงหมายถึง
เช้ือรามีปฏิสมัพนัธ์แบบ compatible interaction ต่อยนีตา้นทาน Piks ทั้ง 2 แอลลีล ประกอบดว้ยเช้ือรา
จ านวน 7 ไอโซเลท ไดแ้ก่ PNB59001.4 PRE59006.1 PRE59006.3 PRE59007.1 CRI59002.2 
PNB59001.2 และ PRE17013 
   กลุ่ม j ไอโซเลท PNB59004 เป็นเช้ือราท่ีก่อโรครุนแรงบนขา้วสายพนัธ์ุ IRBLks-F5 และ 
IRBLp-K60 ซ่ึงหมายถึงเช้ือรามีปฏิสมัพนัธ์แบบ compatible interaction ต่อยนีตา้นทาน Piks และ Pikp 
ตามล าดบั 
   กลุ่ม k เป็นเช้ือราท่ีก่อโรครุนแรงบนขา้วสายพนัธ์ุ IRBLks-F5 และ IRBL1-CL ซ่ึงหมายถึง
เช้ือรามีปฏิสมัพนัธ์แบบ compatible interaction ต่อยนีตา้นทาน Piks และ Pi1 ตามล าดบั ประกอบดว้ย
เช้ือราจ านวน 2 ไอโซเลท ไดแ้ก่ SKA60001 และ PNB59001.3 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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   กลุ่ม l เป็นเช้ือราท่ีก่อโรครุนแรงบนขา้วสายพนัธ์ุ IRBLks-F5 ซ่ึงหมายถึงเช้ือรามี
ปฏิสัมพนัธ์แบบ compatible interaction ต่อยนีตา้นทาน Piks ประกอบดว้ยเช้ือราจ านวน 3 ไอโซเลท 
ไดแ้ก่ NBP60003.1 BAG44.2 และ CRI60005.1 
   กลุ่ม m ไอโซเลท CRI60001.1 เป็นเช้ือราท่ีก่อโรครุนแรงบนขา้วสายพนัธ์ุ IRBLks-S และ 
IRBL7-M ซ่ึงหมายถึงเช้ือรามีปฏิสมัพนัธ์แบบ compatible interaction ต่อยนีตา้นทาน Piks และยนี
ตา้นทาน Pik7(t) ตามล าดบั 
   กลุ่ม n เป็นเช้ือราท่ีก่อโรครุนแรงบนขา้วสายพนัธ์ุ IRBLks-S ซ่ึงหมายถึงเช้ือรามีปฏิสมั-
พนัธ์แบบ compatible interaction ต่อยนีตา้นทาน Piks ประกอบดว้ยเช้ือราจ านวน 2 ไอโซเลท ไดแ้ก่ 
NBP60001 และ NBP60002  
   กลุ่ม o ไอโซเลท SKN60001.1 เป็นเช้ือราท่ีก่อโรครุนแรงบนขา้วสายพนัธ์ุ IRBLkh-K3 ซ่ึง
หมายถึงเช้ือรามีปฏิสมัพนัธ์แบบ compatible interaction ต่อยนีตา้นทาน Pikh 
   กลุ่ม p เป็นเช้ือราท่ีก่อโรคไม่รุนแรงบนขา้วท่ีมียนีตา้นทานกลุ่ม Pik ทุกสายพนัธ์ุ ซ่ึง
หมายถึงเช้ือรามีปฏิสมัพนัธ์แบบ incompatible interaction (เกิดโรคไม่รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) ต่อยนี
ตา้นทาน Piks Pikp Pikh Pi1 Pi7(t) และ Pikm  ประกอบดว้ยเช้ือราจ านวน 9 ไอโซเลท ไดแ้ก่ 
MSN60006.1 SKA60002 CRI60004.1 CRI60007 MSN60007.1 MSN60012 MSN60015 PRE59002 
และ SKN60002.1 
   เช้ือราท่ีแยกไดจ้ากรอยแผลเดียวกนั และแสดงรูปแบบการก่อโรค (pathotype) บนพนัธ์ุ
ขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว Pik ทั้ง 7 แอลลีลเหมือนกนั ไดแ้ก่ PNB59003.1 PNB59003.2 PNB59003.3 จาก
กลุ่ม b ไอโซเลท PRE59006.1 และ PRE59006.3 จากกลุ่ม i ไอโซเลท NBP60001 และ NBP60002 จาก
กลุ่ม n  
   เช้ือราท่ีแยกไดจ้ากแผลเดียวกนั พบรูปแบบการก่อโรคบนพนัธ์ุขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว 
Pik ทั้ง 7 แอลลีลต่างกนั ไดแ้ก่ PNB59001.1 PNB59001.2 PNB59001.3 PNB59001.4 และ PNB59001.5 
   อยา่งไรกต็าม จากเช้ือราจ านวน 41 ไอโซเลทท่ีท าการจดักลุ่ม ตามรูปแบบการก่อโรคบน
พนัธ์ุขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว Pik ทั้ง 7 แอลลีล พบมีเพียง 9 ไอโซเลท ไดแ้ก่ BRM60004.1 LRI59002 
PNB59003.1 PNB59003.2 PNB59003.3 PRE59010.2 LRI59003.2 SKN60002.2 และ UDN60005 แสดง
รูปแบบการก่อโรคเหมือนกบัเช้ือราไอโซเลท UBN7348 NKI211107 และ RBR55004 ซ่ึงเป็นเช้ือราท่ี
ผา่นการวิเคราะห์ล าดบันิวคลีโอไทด ์และสามารถระบุแอลลีลของยนีก่อโรค AVR-Pik ได ้(ตารางท่ี 10) 
   เช้ือราไอโซเลท BRM60004.1 และ LRI59002 อาจมียนีก่อโรค AVR-PikD ไอโซเลท 
PNB59003.1 PNB59003.2 PNB59003.3 และ PRE59010.2 อาจมียนีก่อโรค AVR-PikF ในขณะท่ี           
ไอโซเลท LRI59003.2 SKN60002.2 และ UDN60005 อาจมียนีก่อโรค AVR-Pik มากกวา่ 1 แอลลีล 
(ตารางท่ี 10) 
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ตารางที่ 10 รูปแบบปฏิกิริยาการก่อโรคบนพนัธ์ุขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว Piks Pikp Pikh Pi1 Pi7(t) 
และ Pikm ของเช้ือรา 9 ไอโซเลท 

ไอโซเลท 
ยนีต้านทานโรคไหม้   

Group 
Pathotype 
(candidate      

AVR-Pik alleles) 
Piks1 Piks2 Pikp Pikh Pi1 Pi7(t) Pikm LTH KD 

BRM60004.1 6 6 0 0 0 0 0 6 6 a AVR-PikD 
LRI59002 5 5 0 0 0 0 0 5 6 a AVR-PikD 
PNB59003.1 6 6 6 6 6 6 5 6 5 b AVR-PikF 
PNB59003.2 6 6 6 6 6 6 6 6 6 b AVR-PikF 
PNB59003.3 6 6 6 6 6 6 6 6 5 b AVR-PikF 
PRE59010.2 6 6 6 6 6 6 6 6 5 b AVR-PikF 
LRI59003.2 0 0 0 0 0 1 0 6 5 c มากกวา่ 1 แอลลีล 
SKN60002.2 0 0 0 0 0 0 0 6 6 c มากกวา่ 1 แอลลีล 
UDN60005 0 0 0 0 0 0 0 6 6 c มากกวา่ 1 แอลลีล 

1 ยนีตา้นทาน Piks ในขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว IRBLks-F5 
2 ยนีตา้นทาน Piks ในขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว IRBLks-S 
 

4.5 ผลการศึกษาการแสดงออกของยนีที่เกีย่วข้องกบัการก่อโรคของเช้ือราสาเหตุโรคไหม้ 
และยนีที่เกีย่วข้องกบักลไกการป้องกนัตัวเองในข้าว 

 4.5.1  ผลการคดัเลือกพนัธ์ุขา้วและเช้ือราเพื่อใชใ้นการศึกษาการแสดงออกของยนี 

   จากผลการตรวจสอบรูปแบบปฏิกิริยาการก่อโรค สามารถระบุยนีก่อโรคของเช้ือราสาเหตุ
โรคไหม ้ดว้ยปฏิสมัพนัธ์ระหวา่งยนีก่อโรคในเช้ือราและยนีตา้นทานในขา้ว (incompatible interaction) 
จากเช้ือราท่ีศึกษาทั้งหมด 118 ไอโซเลท ยนีก่อโรคท่ีพบมากในเช้ือราทุกภาคของประเทศไทย คือ ยนีก่อ
โรคในกลุ่ม AVR-Pik รองลงมา คือ ยนีก่อโรค AVR-Pi5(t) และยนีก่อโรคในกลุ่ม AVR-Pita จ านวน 4 
แอลลีล ไดแ้ก่ ยนีก่อโรค AVR-Pita ยนีก่อโรค AVR-Pita-2 ทั้ง 2 แอลลีล และยนีก่อโรค AVR-Pi12  
   เลือกศึกษายนีก่อโรค AVR-Pi12 เน่ืองจากเป็นยนีก่อโรคท่ีพบในประชากรเช้ือราจากทุก
ภาคของประเทศไทย และพบยนีก่อโรค AVR-Pi12 มากกวา่ 50 เปอร์เซ็นตข์องเช้ือราท่ีศึกษา นอกจากน้ี
ในปัจจุบนัยงัไม่มีขอ้มูลเก่ียวกบัการแสดงออกของยนีท่ีเก่ียวขอ้งกบัการก่อโรคของเช้ือราท่ีมียนี AVR-
Pi12 และยนีท่ีเก่ียวขอ้งกบักลไกการป้องกนัตวัเองในขา้วท่ีมียนีตา้นทานโรคไหม ้Pi12 
   คดัเลือกพนัธ์ุขา้วและเช้ือราท่ีสนใจ ผลการคดัเลือกแสดงเป็นล าดบัขั้นดงัน้ี  
    1) คดัเลือกเช้ือราท่ีก่อโรครุนแรง ซ่ึงแสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ compatible interaction 
(ระดบัคะแนน 5 หรือ 6) บนขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียวสายพนัธ์ุ IRBL12-M (มียนีตา้นทานโรคไหม ้Pi12) 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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ขา้วพนัธ์ุขาวดอกมะลิ 105 (KDML105) และ Lijiangxintuanhegu (LTH) พบเช้ือราท่ีมีปฏิสัมพนัธ์
ดงักล่าวจ านวน 21 ไอโซเลท (ภาพท่ี 10 11 และ 12) เลือกไอโซเลท PNB59003.1 เน่ืองจากเป็นเช้ือราท่ี
ก่อโรครุนแรงไดบ้นขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียวอ่ืน ๆ ทุกสายพนัธ์ุ รวมทั้งก่อโรครุนแรงบนขา้วพนัธ์ุเจา้
หอมนิล (JHN) และ IR64 ซ่ึงเป็นพนัธ์ุท่ีตา้นทานต่อโรคไหม ้
    2) คดัเลือกเช้ือราท่ีก่อโรคไม่รุนแรง ซ่ึงแสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ incompatible interaction 
(ระดบัคะแนน 1) บนขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียวสายพนัธ์ุ IRBL12-M (มียนีตา้นทานโรคไหม ้Pi12) แต่ก่อ
โรครุนแรงบนขา้วพนัธ์ุ KDML105 และ LTH พบเช้ือราท่ีมีปฏิสมัพนัธ์ดงักล่าวจ านวน 3 ไอโซเลท 
(ภาพท่ี 10 11 และ 12) เลือกเช้ือราไอโซเลท MSN60009.1 เน่ืองจากเช้ือราสามารถก่อโรครุนแรงบนขา้ว
ท่ีมียนีตา้นทานเด่ียวไดจ้ านวน 13 สายพนัธ์ุ ซ่ึงเป็นจ านวนท่ีมากกวา่เช้ือราอีก 2 ไอโซเลท 
    3) ขา้วท่ีใชใ้นการทดลองเป็นขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียวสายพนัธ์ุ IRBL12-M มียนี
ตา้นทานโรคไหม ้ Pi12 ใชเ้ป็นพนัธ์ุขา้วทดสอบ ขา้วพนัธ์ุขาวดอกมะลิ 105 (KDML105) และ 
Lijiangxintuanhegu (LTH) ใชเ้ป็นพนัธ์ุขา้วเปรียบเทียบ 

 4.5.2  ผลศึกษาการแสดงออกของยนีท่ีเก่ียวขอ้งกบัการก่อโรคของเช้ือราสาเหตุโรคไหม ้

   ศึกษาการแสดงออกของยนีท่ีเก่ียวขอ้งกบัการก่อโรคของเช้ือราสาเหตุโรคไหม ้ 2 ไอโซ-
เลท บนขา้วสายพนัธ์ุ IRBL12-M ท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว Pi12 ไดแ้ก่ PNB59003.1 ซ่ึงเป็นเช้ือราท่ีแสดง
ปฏิสัมพนัธ์แบบ compatible interaction (เกิดโรครุนแรง) และ MSN60009.1 ซ่ึงเป็นเช้ือราท่ีแสดง
ปฏิสัมพนัธ์แบบ incompatible interaction (เกิดโรคไม่รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) ภายหลงัปลูกเช้ือเกบ็
ตวัอยา่ง ท่ีเวลา 24 48 และ 96 ชัว่โมง ดว้ยวิธี Quantitative realtime RT-PCR  

   4.5.2.1   การแสดงออกของยนี MoHrip1 

        ยนี MoHrip1 เป็นยนีท่ีก าหนดการสร้างโปรตีน MoHrip1 (M. oryzae hypersen-
sitive response-inducing protein 1) มีบทบาทเป็น PAMPs ท่ีกระตุน้ใหเ้กิดกระบวนการความตา้นทาน
แบบ PTI ในขา้ว 
        ในขา้วท่ีแสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ compatible interaction (เกิดโรครุนแรง) พบการ
แสดงออกของยนี MoHrip1 ท่ีเวลา 24 และ 48 ชัว่โมง แต่ไม่พบการแสดงออกของยนีท่ีเวลา 96 ชัว่โมง 
หลงัปลูกเช้ือไอโซเลท PNB59003.1 และในขา้วท่ีแสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ incompatible interaction (เกิด
โรคไม่รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) พบการแสดงออกของยนี MoHrip1 ท่ีเวลา 24 และ 96 ชัว่โมง แต่ไม่พบ
การแสดงออกของยนีท่ีเวลา 48 ชัว่โมง หลงัปลูกเช้ือไอโซเลท MSN60009.1 (ภาพท่ี 31) 
        เม่ือเปรียบเทียบระดบัการแสดงออกของยนี MoHrip1 ท่ีเวลา 24 ชัว่โมงหลงัปลูก
เช้ือ พบการแสดงออกของยนีในขา้วท่ีแสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ compatible interaction (เกิดโรครุนแรง) 
สูงกวา่ในขา้วท่ีแสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ incompatible interaction (เกิดโรคไม่รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) ซ่ึง
มีค่า relative expression ratio แตกต่างกนัอยา่งมีนยัส าคญัทางสถิติ (Turkey HSD, p < 0.05) (ภาพท่ี 31) 
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        ท่ีเวลา 48 ชัว่โมงหลงัปลูกเช้ือ ในขา้วท่ีแสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ compatible in-
teraction (เกิดโรครุนแรง) พบระดบัการแสดงออกของยนี MoHrip1 เพิ่มข้ึน ในทางตรงกนัขา้มในขา้วท่ี
แสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ incompatible interaction (เกิดโรคไม่รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) ไม่พบการ
แสดงออกของยนี ซ่ึงมีค่า relative expression ratio แตกต่างกนัอยา่งมีนยัส าคญัทางสถิติ (Turkey HSD, 
p < 0.05) (ภาพท่ี 31) 
        ท่ีเวลา 96 ชัว่โมงหลงัปลูกเช้ือ ไม่พบการแสดงออกของยนี MoHrip1 ในขา้วท่ี
แสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ compatible interaction (เกิดโรครุนแรง) ในทางตรงกนัขา้มพบระดบัการ
แสดงออกของยนีเพิ่มข้ึน ในขา้วท่ีแสดงปฏิสมัพนัธ์แบบ incompatible interaction (เกิดโรคไม่รุนแรง 
หรือไม่เกิดโรค) ซ่ึงมีค่า relative expression ratio แตกต่างกนัอยา่งมีนยัส าคญัทางสถิติ (Turkey HSD, p 
< 0.05) อยา่งไรกต็าม เช้ือราไอโซเลท MSN60009.1 ไม่สามารถบุกรุกขา้วสายพนัธ์ุ IRBL12-M ท่ีมียนี
ตา้นทานเด่ียว Pi12 ได ้(ภาพท่ี 31) 

   4.5.2.2   การแสดงออกของยนี MoSlp1 

        ยนี MoSlp1 เป็นยนีท่ีก าหนดการสร้างโปรตีน Slp1 (LysM protein 1) จดัเป็น 
virulence effector ท าหนา้ท่ีแทรกแซงการท างานของ chitin-elicitor binding protein (CEBiP) ในพชื เพื่อ
ยบัย ั้งความตา้นทานแบบ PTI 
        ในขา้วท่ีแสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ compatible interaction (เกิดโรครุนแรง) พบการ
แสดงออกของยนี MoSlp1 ท่ีเวลา 24 ชัว่โมง แต่ไม่พบการแสดงออกของยนีท่ีเวลา 48 และ 96 ชัว่โมง
หลงัปลูกเช้ือไอโซเลท PNB59003.1 และในขา้วท่ีแสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ incompatible interaction (เกิด
โรคไม่รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) ไม่พบการแสดงออกของยนี MoSlp1 ท่ีเวลา 24 48 และ 96 ชัว่โมงหลงั
ปลูกเช้ือไอโซเลท MSN60009.1 (ภาพท่ี 31) 

 4.5.3  ผลการศึกษาการแสดงออกของยนีท่ีเก่ียวขอ้งกบักลไกการป้องกนัตวัเองในขา้วสายพนัธ์ุ 
IRBL12-M ท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว Pi12 

   เปรียบเทียบระดบัการแสดงออกของยนีท่ีเก่ียวขอ้งกบักลไกการป้องกนัตวัเองในขา้วสาย
พนัธ์ุ IRBL12-M ท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว Pi12 ภายหลงัปลูกเช้ือสาเหตุโรคไหม ้ 2 ไอโซเลท ไดแ้ก่ 
PNB59003.1 และ MSN60009.1 ซ่ึงเป็นเช้ือราท่ีแสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ compatible interaction (เกิดโรค
รุนแรง) และ incompatible interaction (เกิดโรคไม่รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) ตามล าดบั เกบ็ตวัอยา่งท่ีเวลา 
24 48 และ 96 ชัว่โมง  

   4.5.3.1   การแสดงออกของยนี OsPAL 

        ยนี OsPAL เป็นยนีท่ีก าหนดการสร้างเอนไซม ์ phenylalanine ammonia lyases 
(PALs) เป็นเอนไซมส์ าหรับการสังเคราะห์ lignin สาร phythoalexin และสาร SA (salicylic acid) 
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นอกจากน้ี PALs ยงัเก่ียวขอ้งกบัการส่งทอดสญัญาณในวิถี SA ซ่ึงเป็นวิถีท่ีมีบทบาทส าคญัในการ
กระตุน้ใหข้า้วสงัเคราะห์ยนีท่ีเก่ียวขอ้งกบัความตา้นทานเช้ือสาเหตุโรค  
        ในขา้วท่ีแสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ incompatible interaction (เกิดโรคไม่รุนแรง 
หรือไม่เกิดโรค) พบการแสดงออกของยนี OsPAL ท่ีเวลา 24 และ 96 ชัว่โมง หลงัถูกกระตุน้ดว้ยเช้ือราไอ
โซเลท MSN60009.1 แต่ไม่พบการแสดงออกของยนีท่ีเวลา 48 ชัว่โมง และในขา้วท่ีแสดงปฏิสัมพนัธ์
แบบ compatible interaction (เกิดโรครุนแรง) พบการแสดงออกของยนี OsPAL ท่ีเวลา 96 ชัว่โมง หลงั
ถูกกระตุน้ดว้ยเช้ือราไอโซเลท PNB59003.1 แต่ไม่พบการแสดงออกของยนีท่ีเวลา 24 และ 48 ชัว่โมง 
(ภาพท่ี 32) 
        ท่ีเวลา 96 ชัว่โมงหลงัถูกกระตุน้ดว้ยเช้ือรา พบการแสดงออกของยนี OsPAL ใน
ขา้วท่ีแสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ compatible interaction (เกิดโรครุนแรง) ท่ีถูกกระตุน้ดว้ยเช้ือราไอโซเลท 
PNB59003.1 สูงกวา่ในขา้วท่ีแสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ incompatible interaction (เกิดโรคไม่รุนแรง หรือไม่
เกิดโรค) ท่ีถูกกระตุน้ดว้ยเช้ือราไอโซเลท MSN60009.1 อยา่งไรกต็ามมีค่า relative expression ratio ไม่
แตกต่างกนัอยา่งมีนยัส าคญัทางสถิติ (Turkey HSD, p < 0.05) (ภาพท่ี 32) 

   4.5.3.2   การแสดงออกของยนี OsJAZ2 

        ยนี OsJAZ2 เป็นยนีท่ีก าหนดการสร้างโปรตีน jasmonate-ZIM domain (JAZ2) 
ยนี OsJAZ2 มีบทบาทในการยบัย ั้งกระบวนการถอดรหสัของยนี (transcriptional repressor) ท่ีเก่ียวขอ้ง
กบัการส่งทอดสญัญาณผา่นทางวิถี JA (jasmonic acid) เพื่อใหพ้ืชตา้นทานต่อโรค เม่ือโปรตีน JAZ ถูก
ยอ่ยสลายดว้ย 26S proteasome โปรตีน MYC2 จะเป็นอิสระและไปกระตุน้ใหเ้กิดการถอดรหสัของยนีท่ี
เก่ียวขอ้งกบัการส่งทอดสญัญาณผา่นทางวิถี JA เพื่อใหพ้ืชตา้นทานต่อโรค รวมทั้งยนี JAZ ท่ีถอดรหสั
ใหโ้ปรตีน JAZ ดว้ย จากผลการตรวจสอบการแสดงออกของยนี OsJAZ2 แสดงใหเ้ห็นวา่โปรตีน JAZ2 
มีบทบาทส าคญัทั้งในขา้วท่ีแสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ compatible interaction (เกิดโรครุนแรง) และ 
incompatible interaction (เกิดโรคไม่รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) (ภาพท่ี 32) 
        พบการแสดงออกของยนี OsJAZ2 ท่ีเวลา 24 48 และ 96 ชัว่โมงหลงัถูกกระตุน้
ดว้ยเช้ือราไอโซเลท PNB59003.1 และ MSN60009.1 ซ่ึงแสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ compatible interaction 
และ incompatible interaction (เกิดโรคไม่รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) ตามล าดบั บนขา้วสายพนัธ์ุ IRBL12-
M ท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว Pi12 (ภาพท่ี 32) 
        เม่ือเปรียบเทียบระดบัการแสดงออกของยนี OsJAZ2 ท่ี 24 ชัว่โมงหลงัถูกกระตุน้
ดว้ยเช้ือรา พบการแสดงออกของยนีในขา้วท่ีแสดงปฏิสมัพนัธ์แบบ incompatible interaction (เกิดโรค
ไม่รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) สูงกวา่ในขา้วท่ีแสดงปฏิสมัพนัธ์แบบ compatible interaction (เกิดโรค
รุนแรง) ซ่ึงมีค่า relative expression ratio ท่ีแตกต่างกนัอยา่งมีนยัส าคญัทางสถิติ (Turkey HSD, p < 0.05) 
(ภาพท่ี 32) 
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        ท่ีเวลา 48 ชัว่โมงหลงัถูกกระตุน้ดว้ยเช้ือรา พบระดบัการแสดงออกของยนี 
OsJAZ2 ในขา้วท่ีแสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ incompatible interaction (เกิดโรคไม่รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) 
ลดลง ในทางตรงกนัขา้มในขา้วท่ีแสดงปฏิสมัพนัธ์แบบ compatible interaction (เกิดโรครุนแรง) พบ
ระดบัการแสดงออกของยนีเพิ่มข้ึน อยา่งไรกต็ามการแสดงออกของยนี OsJAZ2 ในขา้วท่ีแสดงปฏิสัม-
พนัธแ์บบ incompatible interaction (เกิดโรคไม่รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) สูงกวา่ในขา้วท่ีแสดง
ปฏิสัมพนัธ์แบบ compatible interaction (เกิดโรครุนแรง) ซ่ึงมีค่า relative expression ratio ท่ีแตกต่างกนั
อยา่งมีนยัส าคญัทางสถิติ (Turkey HSD, p < 0.05) (ภาพท่ี 32) 
        ท่ีเวลา 96 ชัว่โมงหลงัถูกกระตุน้ดว้ยเช้ือรา พบการแสดงออกของยนี OsJAZ2 ใน
ขา้วท่ีแสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ compatible interaction (เกิดโรครุนแรง) และ incompatible interaction (เกิด
โรคไม่รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) มีค่า relative expression ratio ไม่แตกต่างกนัอยา่งมีนยัส าคญัทางสถิติ 
(Turkey HSD, p < 0.05) (ภาพท่ี 32) 

   4.5.3.3   การแสดงออกของยนี OsPR5 

        ยนี OsPR5 เป็นยนีท่ีก าหนดการสร้างโปรตีนในกลุ่ม pathogenesis-related-5 
(PR-5) คือ โปรตีน thaumatin-like ซ่ึงเป็นโปรตีนท่ีพืชสร้างข้ึนเพื่อตอบสนองต่อเช้ือก่อโรค จากผลการ
ตรวจสอบการแสดงออกของยนี OsPR5 แสดงใหเ้ห็นวา่โปรตีน thaumatin-like ถูกกระตุน้ใหส้ร้างข้ึน
ทั้งในขา้วท่ีแสดงปฏิสมัพนัธ์แบบ compatible interaction (เกิดโรครุนแรง) และ incompatible 
interaction (เกิดโรคไม่รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) โดยพบการแสดงออกของยนี OsPR5 ท่ีเวลา 24 48 และ 
96 ชัว่โมงหลงัถูกกระตุน้ดว้ยเช้ือราไอโซเลท PNB59003.1 และ MSN60009.1 ซ่ึงแสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ 
compatible interaction (เกิดโรครุนแรง) และ incompatible interaction (เกิดโรคไม่รุนแรง หรือไม่เกิด
โรค) ตามล าดบั (ภาพท่ี 33) 
        เม่ือเปรียบเทียบระดบัการแสดงออกของยนีท่ีเวลา 24 ชัว่โมงหลงัถูกกระตุน้ดว้ย
เช้ือรา พบการแสดงออกของยนี OsPR5 ในขา้วท่ีแสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ compatible interaction (เกิดโรค
รุนแรง) และ incompatible interaction (เกิดโรคไม่รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) มีค่า relative expression ratio 
ไม่แตกต่างกนัอยา่งมีนยัส าคญัทางสถิติ (Turkey HSD, p < 0.05) (ภาพท่ี 33) 
        ท่ีเวลา 48 ชัว่โมงหลงัถูกกระตุน้ดว้ยเช้ือรา พบการแสดงออกของยนี OsPR5 ใน
ขา้วท่ีแสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ incompatible interaction (เกิดโรคไม่รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) สูงกวา่ในขา้ว
ท่ีแสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ compatible interaction (เกิดโรครุนแรง) ซ่ึงมีค่า relative expression ratio ท่ี
แตกต่างกนัอยา่งมีนยัส าคญัทางสถิติ (Turkey HSD, p < 0.05) ในขา้วท่ีแสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ 
incompatible interaction (เกิดโรคไม่รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) พบมีระดบัการแสดงออกของยนีเพิม่ข้ึน 
(ภาพท่ี 33) 
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        ท่ีเวลา 96 ชัว่โมงหลงัถูกกระตุน้ดว้ยเช้ือรา พบการแสดงออกของยนี OsPR5 ใน
ขา้วท่ีแสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ compatible interaction (เกิดโรครุนแรง) สูงกวา่ในขา้วท่ีแสดงปฏิสมัพนัธ์
แบบ incompatible interaction (เกิดโรคไม่รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) อยา่งไรกต็ามมีค่า relative expression 
ratio ไม่แตกต่างกนัอยา่งมีนยัส าคญัทางสถิติ (Turkey HSD, p < 0.05) ในขา้วท่ีแสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ 
compatible interaction (เกิดโรครุนแรง) มีระดบัการแสดงออกของยนีเพิ่มข้ึน ในทางตรงกนัขา้มในขา้ว
ท่ีแสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ incompatible interaction (เกิดโรคไม่รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) มีระดบัการ
แสดงออกของยนีลดลง (ภาพท่ี 33) 

   4.5.3.4   การแสดงออกของยนี OsPR10 

        ยนี OsPR10 เป็นยนีท่ีก าหนดการสร้างโปรตีนในกลุ่ม pathogenesis-related-10 
(PR-10) คือ โปรตีน ribonuclease-like ซ่ึงเป็นโปรตีนท่ีพืชสร้างข้ึนเพื่อตอบสนองต่อเช้ือก่อโรค จากผล
การตรวจสอบการแสดงออกของยนี OsPR10 แสดงใหเ้ห็นวา่ โปรตีน ribonuclease-like ถูกกระตุน้ให้
สร้างข้ึนทั้งในขา้วท่ีแสดงปฏิสมัพนัธ์แบบ compatible interaction (เกิดโรครุนแรง) และ incompatible 
interaction (เกิดโรคไม่รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) โดยพบการแสดงออกของยนี OsPR10 ท่ีเวลา 24 48 และ 
96 ชัว่โมง หลงัถูกกระตุน้ดว้ยเช้ือราไอโซเลท PNB59003.1 และ MSN60009.1 ซ่ึงแสดงปฏิสัมพนัธ์
แบบ compatible interaction (เกิดโรครุนแรง) และ incompatible interaction (เกิดโรคไม่รุนแรง หรือไม่
เกิดโรค) ตามล าดบั (ภาพท่ี 33) 
        เม่ือเปรียบเทียบระดบัการแสดงออกของยนี OsPR10 ท่ีเวลา 24 48 และ 96 ชัว่โมง 
หลงัปลูกเช้ือ พบระดบัการแสดงออกของยนี OsPR10 มีค่า relative expression ratio ท่ีแตกต่างกนัอยา่งมี
นยัส าคญัทางสถิติ (Turkey HSD, p < 0.05) ท่ีเวลา 24 และ 48 ชัว่โมง ในขา้วท่ีแสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ 
incompatible interaction (เกิดโรคไม่รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) หลงัถูกกระตุน้ดว้ยเช้ือราไอโซเลท 
MSN60009.1 พบระดบัการแสดงออกของยนีสูงกวา่ในขา้วท่ีแสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ compatible interac-
tion (เกิดโรครุนแรง) หลงัถูกกระตุน้ดว้ยเช้ือราไอโซเลท PNB59003.1 ในทางตรงกนัขา้มท่ีเวลา 96 
ชัว่โมงหลงัถูกกระตุน้ดว้ยเช้ือรา ในขา้วท่ีแสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ incompatible interaction (เกิดโรคไม่
รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) พบระดบัการแสดงออกของยนีต ่ากวา่ในขา้วท่ีแสดงปฏิสมัพนัธ์แบบ compati-
ble interaction (เกิดโรครุนแรง) (ภาพท่ี 33) 

   4.5.3.5   การแสดงออกของยนี OsWRKY30 

        ยนี OsWRKY30 เป็นยนีท่ีก าหนดการสร้างโปรตีน WRKY30 มีบทบาทในการ
ควบคุมกลไกการสร้างภูมิคุม้กนัในขา้วเพือ่เพิ่มความตา้นทานต่อโรคไหมข้า้ว จากการตรวจสอบการ
แสดงออกของยนีแสดงใหเ้ห็นวา่ โปรตีน WRKY30 มีบทบาทส าคญัในการควบคุมกลไกความตา้นทาน
ในขา้วท่ีแสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ compatible interaction (เกิดโรครุนแรง) ตั้งแต่ในช่วงระยะแรกหลงัถูก
กระตุน้ดว้ยเช้ือรา (24 ชัว่โมง) ในขณะท่ีโปรตีน WRKY30 มีบทบาทส าคญัในการควบคุมกลไกความ

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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ตา้นทานในขา้วท่ีแสดงปฏิสมัพนัธ์แบบ incompatible interaction (เกิดโรคไม่รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) ท่ี
เวลา 48 ชัว่โมงหลงัถูกกระตุน้ดว้ยเช้ือรา (ภาพท่ี 34) 
        ในขา้วท่ีแสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ compatible interaction (เกิดโรครุนแรง) พบการ
แสดงออกของยนี OsWRKY30 ท่ีเวลา 24 และ 48 ชัว่โมง แต่ไม่พบการแสดงออกของยนีท่ีเวลา 96 
ชัว่โมงหลงัถูกกระตุน้ดว้ยเช้ือราไอโซเลท PNB59003.1 และในขา้วท่ีแสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ incompati-
ble interaction (เกิดโรคไม่รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) พบการแสดงออกของยนี OsWRKY30 ท่ีเวลา 48 
ชัว่โมง แต่ไม่พบการแสดงออกของยนีท่ีเวลา 24 และ 96 ชัว่โมงหลงัถูกกระตุน้ดว้ยเช้ือราไอโซเลท 
MSN60009.1 (ภาพท่ี 34) 
        เม่ือเปรียบเทียบระดบัการแสดงออกของยนี OsWRKY30 ท่ีเวลา 24 ชัว่โมงหลงั
ถูกกระตุน้ดว้ยเช้ือรา พบการแสดงออกของยนีในขา้วท่ีแสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ compatible interaction 
(เกิดโรครุนแรง) แต่ไม่พบการแสดงออกของยนีในขา้วท่ีแสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ incompatible interac-
tion (เกิดโรคไม่รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) ซ่ึงมีค่า relative expression ratio ท่ีแตกต่างกนัอยา่งมีนยัส าคญั
ทางสถิติ (Turkey HSD, p < 0.05) (ภาพท่ี 34) 
        ท่ีเวลา 48 ชัว่โมง ในขา้วท่ีแสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ compatible interaction (เกิดโรค
รุนแรง) มีระดบัการแสดงออกของยนี OsWRKY30 เพิ่มข้ึน และมีระดบัการแสดงออกของยนีสูงกวา่ใน
ขา้วท่ีแสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ incompatible interaction (เกิดโรคไม่รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) ซ่ึงมีค่า 
relative expression ratio ท่ีแตกต่างกนัอยา่งมีนยัส าคญัทางสถิติ (Turkey HSD, p < 0.05) (ภาพท่ี 34) 

   4.5.3.6   การแสดงออกของยนี OsMAPK6 

        ยนี OsMAPK6 เป็นยนีท่ีก าหนดการสร้างโปรตีน MAPKs ท าหนา้ท่ีส่งทอด
สญัญาณในระบบภูมิคุม้กนัพืชทั้งในความตา้นทานแบบ PTI และ ETI โดยยนี OsMAPK6 จะส่งทอด
สัญญาณท่ีไปกระตุน้การสังเคราะห์สาร phytoalexin ในกลุ่ม diterpenoid จากการศึกษาพบวา่ โปรตีน 
MAPKs ท าหนา้ท่ีส่งทอดสญัญาณในระบบภูมิคุม้กนัพืชทั้งในปฏิสัมพนัธ์แบบ compatible interaction 
(เกิดโรครุนแรง)  และ incompatible interaction (เกิดโรคไม่รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) ท่ีเวลา 96 ชัว่โมง
หลงัถูกกระตุน้ดว้ยเช้ือรา (ภาพท่ี 34) 
        ไม่พบการแสดงออกของยนี OsMAPK6 ท่ีเวลา 24 และ 48 ชัว่โมงหลงัถูกกระตุน้
ดว้ยเช้ือรา ทั้งในขา้วท่ีแสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ compatible interaction (เกิดโรครุนแรง) และ incompatible 
interaction (เกิดโรคไม่รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) หลงัถูกกระตุน้ดว้ยเช้ือรา PNB59003.1 และเช้ือรา 
MSN60009.1 ตามล าดบั แต่พบการแสดงออกของยนีท่ีเวลา 96 ชัว่โมงหลงัถูกกระตุน้ดว้ยเช้ือรา โดยพบ
การแสดงออกของยนีในขา้วท่ีแสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ incompatible interaction (เกิดโรคไม่รุนแรง 
หรือไม่เกิดโรค) สูงกวา่ในขา้วท่ีแสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ compatible interaction ซ่ึงมีค่า relative 
expression ratio ท่ีแตกต่างกนัอยา่งมีนยัส าคญัทางสถิติ (Turkey HSD, p < 0.05) (ภาพท่ี 34) 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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ภาพที่ 31 การแสดงออกของยนี MoHrip1 และ MoSlp1 ในขา้วสายพนัธ์ุ IRBL12-M (Pi12) ท่ีถูก

กระตุน้ดว้ยเช้ือสาเหตุโรคไหมไ้อโซเลท PNB59003.1 (เกิดโรครุนแรง) แสดงปฏิสัมพนัธ์
แบบ compatible interaction และไอโซเลท MSN60009.1 (ไม่เกิดโรค) แสดงปฏิสัมพนัธ์
แบบ incompatible interaction ท่ีเวลา 24 48 และ 96 ชัว่โมง ศึกษาการแสดงออกของยนีดว้ย
วิธี quantitative realtime RT-PCR ค่าท่ีไดเ้ป็นค่าเฉล่ียการแสดงออกของยนีสัมพนัธ์กบัยนี 
MGG_40S เคร่ืองหมาย * แสดงความแตกต่างอยา่งมีนยัส าคญัทางสถิติ (Turkey HSD, p < 
0.05) 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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ภาพที่ 32 การแสดงออกของยนี OsPAL และ OsJAZ2 ในขา้วสายพนัธ์ุ IRBL12-M (Pi12) ท่ีถูกกระตุน้

ดว้ยเช้ือสาเหตุโรคไหมไ้อโซเลท PNB59003.1 (เกิดโรครุนแรง) แสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ 
compatible interaction และไอโซเลท MSN60009.1 (ไม่เกิดโรค) แสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ 
incompatible interaction ท่ีเวลา 24 48 และ 96 ชัว่โมง ศึกษาการแสดงออกของยนีดว้ยวิธี 
quantitative realtime RT-PCR ค่าท่ีไดเ้ป็นค่าเฉล่ียการแสดงออกของยนีสมัพนัธ์กบัยนี 
OsActin1 เคร่ืองหมาย * แสดงความแตกต่างอยา่งมีนยัส าคญัทางสถิติ (Turkey HSD, p < 0.05) 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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ภาพที่ 33 การแสดงออกของยนี OsPR5 และ OsPR10 ในขา้วสายพนัธ์ุ IRBL12-M (Pi12) ท่ีถูกกระตุน้

ดว้ยเช้ือสาเหตุโรคไหมไ้อโซเลท PNB59003.1 (เกิดโรครุนแรง) แสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ 
compatible interaction และไอโซเลท MSN60009.1 (ไม่เกิดโรค) แสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ 
incompatible interaction ท่ีเวลา 24 48 และ 96 ชัว่โมง ศึกษาการแสดงออกของยนีดว้ยวิธี 
quantitative realtime RT-PCR ค่าท่ีไดเ้ป็นค่าเฉล่ียการแสดงออกของยนีสมัพนัธ์กบัยนี 
OsActin1 เคร่ืองหมาย * แสดงความแตกต่างอยา่งมีนยัส าคญัทางสถิติ (Turkey HSD, p < 0.05)  

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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ภาพที่ 34 การแสดงออกของยนี OsWRKY30 และ OsMAPK6 ในขา้วสายพนัธ์ุ IRBL12-M (Pi12) ท่ีถูก

กระตุน้ดว้ยเช้ือสาเหตุโรคไหมไ้อโซเลท PNB59003.1 (เกิดโรครุนแรง) แสดงปฏิสมัพนัธ์
แบบ compatible interaction และไอโซเลท MSN60009.1 (ไม่เกิดโรค) แสดงปฏิสัมพนัธ์
แบบ incompatible interaction ท่ีเวลา 24 48 และ 96 ชัว่โมง ศึกษาการแสดงออกของยนีดว้ย
วิธี quantitative realtime RT-PCR ค่าท่ีไดเ้ป็นค่าเฉล่ียการแสดงออกของยนีสมัพนัธ์กบัยนี 
OsActin1 เคร่ืองหมาย * แสดงความแตกต่างอยา่งมีนยัส าคญัทางสถิติ (Turkey HSD, p < 0.05) 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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บทที่ 5 

วจิารณ์ผลการทดลอง 
 

5.1 ส ารวจและเกบ็รวบรวมตัวอย่างโรคไหม้ข้าวในช่วงปี พ.ศ. 2559 และ 2560  

  ผลการส ารวจและเกบ็ตวัอยา่งโรคไหมข้า้วในประเทศไทยปี พ.ศ. 2559 – 2560 พบการ
ระบาดของโรคไหมใ้นพื้นท่ี 34 จงัหวดั แบ่งออกเป็น พื้นท่ีภาคกลาง 6 จงัหวดั ไดแ้ก่ กาญจนบุรี ชยันาท 
ราชบุรี ลพบุรี สุพรรณบุรี และอุทยัธานี พื้นท่ีภาคเหนือและเหนือตอนล่าง 8 จงัหวดั ไดแ้ก่ ก าแพงเพชร 
เชียงราย ตาก พะเยา เพชรบูรณ์ แพร่ แม่ฮ่องสอน และล าปาง พื้นท่ีภาคตะวนัออกเฉียงเหนือ 16 จงัหวดั 
ไดแ้ก่ กาฬสินธ์ุ ขอนแก่น นครราชสีมา นครพนม หนองคาย หนองบวัล าภู บุรีรัมย ์มหาสารคาม ยโสธร 
ร้อยเอด็ ศรีสะเกษ สกลนคร สุรินทร์ อ านาจเจริญ อุดรธานี และอุบลราชธานี และพื้นท่ีภาคใต ้4 จงัหวดั 
ไดแ้ก่ กระบ่ี นครศรีธรรมราช พทัลุง และสงขลา 
  รายงานสถานการณ์การระบาดของโรคไหมข้า้ว ในระหวา่งปี พ.ศ. 2556 – 2558 โดยกอง
ส่งเสริมการอารักขาพืชและจดัการดินปุ๋ย (2558) พบการระบาดของโรคไหมใ้นพื้นท่ี 20 จงัหวดั แบ่ง
ออกเป็น พื้นท่ีภาคเหนือและเหนือตอนล่าง 5 จงัหวดั ไดแ้ก่ เชียงราย พะเยา แพร่ ล าพนู และล าปาง ภาค
ตะวนัออกเฉียงเหนือ 12 จงัหวดั ไดแ้ก่ กาฬสินธ์ุ ขอนแก่น ชยัภูมิ นครราชสีมา บุรีรัมย ์ มุกดาหาร 
มหาสารคาม ศรีสะเกษ สกลนคร สุรินทร์ หนองคาย และอุบลราชธานี ภาคใต ้2 จงัหวดั ไดแ้ก่ สงขลา 
และปัตตานี ภาคตะวนัออก 1 จงัหวดั ไดแ้ก่ จนัทบุรี และไม่พบการระบาดในพื้นท่ีภาคกลาง เม่ือ
เปรียบเทียบขอ้มูลการระบาดในงานวิจยัน้ีพบวา่ จงัหวดัท่ีไม่มีรายงานการระบาดในปี พ.ศ. 2556 – 2558 
แต่พบการระบาดของโรคในปี พ.ศ. 2559 – 2560 ไดแ้ก่ ก าแพงเพชร ตาก นครพนม เพชรบูรณ์ 
แม่ฮ่องสอน หนองบวัล าภู อ านาจเจริญ และอุดรธานี อยา่งไรกต็าม จงัหวดัท่ีพบการระบาดของโรคในปี 
พ.ศ. 2556 – 2558 แต่ไม่ไดถู้กส ารวจและรายงานไวใ้นงานวจิยัคร้ังน้ี ไดแ้ก่ จงัหวดั จนัทบุรี ชยัภูมิ 
มุกดาหาร ล าพนู และปัตตานี 
  ขอ้มูลการระบาดของโรคไหมใ้นปี พ.ศ. 2562 – 2564 ตามรายงานสถานการณ์ภยัพบิติัดา้น
การเกษตร ของศูนยติ์ดตามและแกไ้ขปัญหาภยัพิบติัดา้นการเกษตร (2564) รายงานวา่ ในปี พ.ศ. 2562 – 
2564 พบการระบาดของโรคไหม ้ 12 จงัหวดั แบ่งตามภูมิภาค ดงัน้ี พื้นท่ีภาคกลาง 4 จงัหวดั ไดแ้ก่ 
นครปฐม ราชบุรี สุพรรณบุรี และอุทยัธานี ภาคเหนือและเหนือตอนล่าง 7 จงัหวดั ไดแ้ก่ เชียงราย ตาก 
น่าน แพร่ พะเยา ล าพนู และล าปาง ภาคตะวนัออกเฉียงเหนือ 16 จงัหวดั ไดแ้ก่ กาฬสินธ์ุ ขอนแก่น ชยัภูมิ 
นครราชสีมา บุรีรัมย ์ บึงกาฬ มุกดาหาร มหาสารคาม ยโสธร เลย ศรีสะเกษ สกลนคร สุรินทร์ 
หนองบวัล าภู อุดรธานี และอุบลราชธานี ภาคใต ้3 จงัหวดั ไดแ้ก่ นครศรีธรรมราช ตรัง และสงขลา ภาค
ตะวนัออก 4 จงัหวดั ไดแ้ก่ จนัทบุรี ฉะเชิงเทรา ชลบุรี และสระแกว้ เม่ือเปรียบเทียบขอ้มูลการระบาด
ของโรคไหม ้ พบวา่จงัหวดัท่ีไม่มีรายงานการระบาดของโรคไหมใ้นงานวิจยัน้ีในช่วงปี พ.ศ. 2559 – เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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2560 แต่พบการระบาดของโรคในปี พ.ศ. 2562 – 2564 ในพื้นท่ีภาคกลาง ไดแ้ก่ นครปฐม ภาคเหนือและ
เหนือตอนล่าง ไดแ้ก่ ล าพนู ภาคตะวนัออกเฉียงเหนือ ไดแ้ก่ ชยัภูมิ บึงกาฬ และเลย ภาคใต ้คือ ตรัง และ
ภาคตะวนัออก ไดแ้ก่ จนัทบุรี ฉะเชิงเทรา ชลบุรี และสระแกว้ 
  จากรายงานการระบาดของโรคไหมต้ั้งแต่ปี พ.ศ. 2556 จนถึงปัจจุบนั จ านวนจงัหวดัท่ีพบ
การระบาดของโรคไหมมี้แนวโนม้เพิ่มสูงข้ึน โดยเฉพาะในพื้นท่ีภาคกลางท่ีไม่พบการระบาดของโรค
ในปี พ.ศ. 2556 – 2558 แต่พบการระบาดในการส ารวจปี พ.ศ. 2559 – 2560 และ พ.ศ. 2562 – 2564 ซ่ึง
อาจเกิดจากเช้ือรามีการปรับตวัใหส้ามารถบุกรุกพนัธ์ุขา้วท่ีปลูกในพื้นท่ีภาคกลางได ้ โดยเฉพาะอยา่งยิง่
ในขา้วพนัธ์ุปทุมธานี 1 ซ่ึงเป็นพนัธ์ุขา้วท่ีถูกปรับปรุงพนัธ์ุใหต้า้นทานต่อโรคไหม ้ กรมการขา้วรับรอง
พนัธ์ุและแนะน าใหป้ลูกในพื้นท่ีภาคกลาง มีรายงานยนีตา้นทานโรคไหมใ้นขา้วพนัธ์ุปทุมธานี 1 ไดแ้ก่ 
Pia Pib Pigm(t) Pita และ Pi54 (Poonsin and Parinthawong. 2020) ในงานวิจยัน้ีพบการระบาดของโรค
ไหมใ้นขา้วตา้นทานโรคไหมพ้นัธ์ุปทุมธานี 1 ในจงัหวดัชยันาท โดยพบอาการของโรคไหมบ้ริเวณใบ
ขา้ว  
  พื้นท่ีท่ีพบการระบาดของโรคไหมม้ากท่ีสุด คือ ภาคตะวนัออกเฉียงเหนือ รองลงมาคือ 
ภาคเหนือและเหนือตอนล่างของไทย เน่ืองจากเป็นแหล่งผลิตขา้วหอมมะลิ (ขาวดอกมะลิ 105 และ      
กข15) ท่ีก าหนดใหเ้ป็นขา้วคุณภาพระดบัพรีเม่ียม (premium quality) ซ่ึงเป็นท่ีตอ้งการของตลาดโลก แต่
ขา้วทั้งสองเป็นพนัธ์ุขา้วท่ีอ่อนแอต่อโรคไหม ้ ในงานวิจยัน้ีพบโรคไหมร้ะบาดรุนแรงในขา้วพนัธ์ุขาว
ดอกมะลิ 105 และ กข15 ท่ีปลูกในพื้นท่ีภาคตะวนัออกเฉียงเหนือ ภาคเหนือและเหนือตอนล่าง โดย
สามารถพบอาการของโรคไหมรุ้นแรงบริเวณใบขา้วและคอรวงขา้ว  
  สถานการณ์การระบาดของโรคไหมข้า้วควรมีการส ารวจเกบ็ขอ้มูลอยา่งต่อเน่ือง เพื่อเฝ้า
ระวงัการระบาดของโรคท่ีอาจเกิดความรุนแรงท าใหเ้กิดความเสียหายของผลผลิตมากข้ึน และเพือ่เป็น
ขอ้มูลในการพยากรณ์การเกิดโรคไหมไ้ดใ้นอนาคต รวมทั้งการเกบ็ตวัอยา่งและแยกเช้ือราสาเหตุโรค
ไหม ้ เพื่อศึกษาความสามารถในการก่อโรคของเช้ือรา จะท าใหไ้ดข้อ้มูลทางดา้นเช้ือราท่ีครอบคลุม ซ่ึง
จะเป็นประโยชน์ต่องานวจิยัอ่ืนๆ ต่อไป 
 
5.2 ตรวจสอบแบบของเพศ (mating type) ของเช้ือรา  

  ตรวจสอบแบบของเพศของเช้ือราสาเหตุโรคไหมท้ั้งหมด ดว้ยปฏิกิริยาพีซีอาร์ โดยใชไ้พรเมอร์ 
ท่ีจ าเพาะต่อแบบของเพศของเช้ือรา P. oryzae จากเช้ือราจ านวน 118 ไอโซเลท พบเช้ือรา จ านวน 114   
ไอโซเลท คิดเป็น 96.6 เปอร์เซ็นตข์องเช้ือราท่ีศึกษา ปรากฎแถบดีเอน็เอขนาด 940 คู่เบส เหมือนเช้ือรา
ทดสอบมาตรฐานสายพนัธ์ุ GUY11 ท่ีมีแบบของเพศชนิด Mat1-2 (ภาพท่ี 3) และพบเช้ือราเพยีง 4          
ไอโซเลท คิดเป็น 3.4 เปอร์เซ็นตข์องเช้ือราท่ีศึกษา ไดแ้ก่ PRE59006.2 PNB59003.1 PNB59003.3 และ 
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PNB60001 ท่ีปรากฎแถบดีเอน็เอขนาด 809 คู่เบส เหมือนเช้ือราทดสอบมาตรฐานสายพนัธ์ุ 70-15 ท่ีมี
แบบของเพศชนิด Mat1-1  
  เช้ือราทั้ง 4 ไอโซเลท เป็นเช้ือราจากพื้นท่ีปลูกขา้วภาคเหนือและเหนือตอนล่าง ไอโซเลท 
PRE59006.2 แยกไดจ้ากตวัอยา่งใบขา้วพนัธ์ุ กข6 ปลูกอยูใ่นแปลงทดสอบของศูนยว์ิจยัขา้วแพร่ ต าบล
แม่ค ามี อ  าเภอเมือง จงัหวดัแพร่ ในขณะท่ี PNB59003.1 PNB59003.3 และ PNB60001 แยกไดจ้าก
ตวัอยา่งใบขา้วลูกผสมโดยมีขา้วลืมผวัเป็นพนัธ์ุให ้ (donor) ปลูกอยูใ่นแปลงทดสอบต าบลหนองแม่นา 
อ าเภอเขาคอ้ จงัหวดัเพชรบูรณ์ การพบเช้ือราท่ีมีแบบของเพศชนิด Mat1-1 จ านวน 4 ไอโซเลทใน
งานวิจยัน้ี จะเป็นประโยชนต่์อการศึกษาท่ีจ าเป็นตอ้งใชเ้ช้ือราท่ีมีแบบของเพศ Mat1-1 เช่น งานทดลอง
ท่ีตอ้งการผสมพนัธ์ุเช้ือรา เพื่อสร้างประชากรลูกผสมของเช้ือรา หรืองานท่ีศึกษาการกลายพนัธ์ุของ  
สายพนัธ์ุเช้ือราท่ีมีแบบของเพศชนิด Mat1-1 
  เช้ือราท่ีแยกไดจ้ากตวัอยา่งขา้วแผลเดียวกนัมีแบบของเพศต่างกนั เช่น เช้ือราไอโซเลท 
PNB59003.1 (Mat1-1) PNB59003.2 (Mat1-2) และ PNB59003.3 (Mat1-1) เป็นเช้ือราท่ีแยกไดจ้าก
ตวัอยา่งใบขา้วท่ีปลูกอยูใ่นแปลงทดสอบต าบลหนองแม่นา อ าเภอเขาคอ้ จงัหวดัเพชรบูรณ์ ไอโซเลท 
PRE59006.1 (Mat1-2) PRE59006.2 (Mat1-1) และ PRE59006.3 (Mat1-2) เป็นเช้ือราท่ีแยกไดจ้าก
ตวัอยา่งใบขา้วท่ีปลูกอยูใ่นแปลงทดสอบของศูนยว์จิยัขา้วแพร่ ต าบลแม่ค ามี อ  าเภอเมือง จงัหวดัแพร่ 
การขยายพนัธ์ุของเช้ือราโดยอาศยัเพศอาจเกิดข้ึนไดใ้นพื้นท่ีปลูกขา้วดงักล่าว เน่ืองจากในประชากร  
เช้ือราสาเหตุโรคไหมส้ามารถขยายพนัธ์ุโดยใชเ้พศ ซ่ึงเช้ือราจะผสมพนัธ์ุกนัเม่ือเช้ือรามีแบบของเพศ 
(mating type) ท่ีตรงขา้มกนั แบบของเพศของเช้ือราถูกควบคุมดว้ยต าแหน่งบนโครโมโซม (locus) ท่ี
เรียกวา่ MAT1 ซ่ึงเป็นต าแหน่งท่ีตั้งของยนี Mat1-1 และ Mat1-2 (Yoder et al. 1986) หลงัจากผสมพนัธ์ุ
กนัระหวา่งเช้ือรา 2 สายพนัธ์ุ เช้ือราจะสร้างโครงสร้างท่ีเรียกวา่ perithecia และภายใน perithecia จะมี
ส่วนขยายพนัธ์ุของเช้ือราท่ีเรียกวา่ ascospore เช้ือราท่ีสร้าง perithecia คือ สายพนัธ์ุ female-fertile   
(male-sterile) สายพนัธ์ุตรงขา้มท่ีมาผสมพนัธ์ุกนั คือ male-fertile (female-sterile) (Kolmer and 
Ellingboe. 1988) หากเช้ือราสร้าง perithecia ไดท้ั้งคู่จะเรียกวา่เป็นสายพนัธ์ุ hermaphroditic (male- and 
female-fertile) (Chao and Ellingboe. 1991) การสร้าง perithecia ของเช้ือราถูกควบคุมดว้ยยนีหลาย
ต าแหน่ง ซ่ึงไม่เก่ียวขอ้งกบัยนีท่ีควบคุมแบบของเพศ (mating type) และยนีท่ีควบคุมความสามารถใน
การก่อโรคของเช้ือรา (Kolmer and Ellingboe. 1988) ส าหรับประชากรเช้ือราของประเทศไทยมีรายงาน
พบเช้ือราท่ีเป็นสายพนัธ์ุ female-fertile และ hermaphroditic ซ่ึงสามารถสร้าง perithecia และมี 
ascospore อยูภ่ายใน ทั้งในเช้ือราท่ีมีแบบของเพศชนิด Mat1-1 และ Mat1-2 อยา่งไรกต็ามเช้ือราส่วน
ใหญ่เป็นเช้ือราไอโซเลท male-fertile (female-sterile) คือไม่สร้าง perithecia (Mekwatanakarn                   
et al. 1999) จากรายงานแสดงใหเ้ห็นถึงโอกาสในการขยายพนัธ์ุแบบใชเ้พศของเช้ือราสาเหตุโรคไหม้
ในประเทศไทย และหากเกิดการขยายพนัธ์ุแบบใชเ้พศไดต้ามธรรมชาติ จะเป็นผลเสียต่อการควบคุม
โรคไหมข้า้ว เน่ืองจากในปัจจุบนัวิธีท่ีดีท่ีสุดท่ีจะลดความเสียหายจากการบุกรุกของเช้ือราสาเหตุโรค
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ไหมข้า้ว คือ การเลือกใชพ้นัธ์ุขา้วตา้นทานโรคไหม ้ ความส าเร็จในการป้องกนัโรคไหมข้า้วดว้ยการ
ปรับปรุงพนัธ์ุขา้วใหต้า้นทานโรคไหม ้ข้ึนอยูก่บัการสืบพนัธ์ุของเช้ือราสาเหตุ.  โรคไหมด้ว้ย เน่ืองจาก
การเกิด recombination จากการผสมพนัธ์ุระหวา่งเช้ือราจะเพิ่มความน่าจะเป็น    ในการสร้างแอลลีลของ
ยนีก่อโรคแอลลีลใหม่ ซ่ึงอาจเป็นแอลลีลท่ีมีความสามารถหลีกหนีการตรวจ จบัดว้ยยนีตา้นทานในขา้ว
ตา้นทานโรคไหม ้ ส่งผลใหข้า้วสูญเสียความตา้นทานต่อเช้ือสาเหตุโรคไหม ้ (McDonald and Linde. 
2002) ดงันั้นจึงควรเฝ้าระวงัการอุบติัใหม่ของเช้ือราสาเหตุโรคไหมใ้นพื้นท่ีต าบลแม่ค ามี อ  าเภอเมือง 
จงัหวดัแพร่ และต าบลหนองแม่นา อ าเภอเขาคอ้ จงัหวดัเพชรบูรณ์ เน่ืองจากพบแบบของเพศของเช้ือรา
ทั้ง 2 ชนิด (Mat1-1 และ Ma1-2) อยา่งไรกต็ามควรท าการศึกษาภาวะเจริญพนัธ์ุโดยใชเ้พศ (sexual 
fertility) ของเช้ือรา ซ่ึงจะช่วยอธิบายถึงโอกาสในการเกิดการผสมพนัธ์ุของ   เช้ือราไดดี้มากข้ึน 
  เม่ือจดักลุ่มตามรูปแบบการก่อโรคของเช้ือราบนขา้วพนัธ์ุขาวดอกมะลิ 105 (KDML 105) ท่ี
อ่อนแอต่อโรคไหม ้ และขา้วพนัธ์ุ LTH ท่ีเป็นฐานพนัธุกรรมของประชากรขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว 
พบวา่เช้ือราทั้ง 4 ไอโซเลทถูกจดักลุ่มแยกกนั ไอโซเลท PNB60001 ถูกจดัอยูใ่นกลุ่มยอ่ย 1-2 คือ เช้ือรา
ก่อโรคไม่รุนแรงบนขา้วพนัธ์ุ KDML105 แต่ก่อโรครุนแรงปานกลางบนขา้วพนัธ์ุ LTH (ภาพท่ี 8) ไอ-
โซเลท PRE59006.2 ถูกจดัอยูใ่นกลุ่มยอ่ย 1-3 คือ เช้ือราก่อโรคไม่รุนแรงบนขา้วพนัธ์ุ KDML105 แต่ก่อ
โรครุนแรงบนขา้วพนัธ์ุ LTH (ภาพท่ี 8) ไอโซเลท PNB59003.1 ถูกจดัอยูใ่นกลุ่มยอ่ยท่ี 3-4.8 เช้ือราก่อ
โรครุนแรงบนขา้วพนัธ์ุ KDML105 พนัธ์ุ LTH และ JHN แต่ก่อโรคไม่รุนแรงบนขา้วพนัธ์ุ IR64 (ภาพท่ี 
12) และไอโซเลท PNB59003.3 ถูกจดัอยูใ่นกลุ่มยอ่ยท่ี 3-4.9 เช้ือราก่อโรครุนแรงบนขา้วพนัธ์ุ 
KDML105 พนัธ์ุ LTH พนัธ์ุ JHN และพนัธ์ุ IR64 (ภาพท่ี 12) 
  ผลการจดักลุ่มเช้ือราดว้ยขอ้มูลรูปแบบการก่อโรคของเช้ือราโดยใชโ้ปรแกรม NTSYSpc 
2.10p วิเคราะห์ค่าสมัประสิทธ์ิความเหมือนดว้ยวิธี Canberra และจดักลุ่มความสมัพนัธ์จากค่าสมัประ-
สิทธ์ิความเหมือน ดว้ยวิธี SAHN ท่ีระดบัความเหมือน 50 เปอร์เซ็นต ์เช้ือราไอโซเลท PRE59006.2 ถูก
จดัอยูใ่นกลุ่ม B ไอโซเลท PNB60001 ถูกจดัอยูใ่นกลุ่ม C ไอโซลเลท PNB59003.1 และ PNB59003.3 ซ่ึง
แยกไดจ้ากอาการโรคไหมใ้นแผลเดียวกนัถูกจดัอยูใ่นกลุ่มเดียวกนั คือ กลุ่ม F  
  จากผลการตรวจสอบรูปแบบการก่อโรคของเช้ือราท่ีมีแบบของเพศแบบ Mat1-1 บนประ-
ชากรขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว 30 สายพนัธ์ุ เช้ือราทั้ง 4 ไอโซเลทมีความสามารถในการก่อโรคท่ีแตกต่าง
กนั ไอโซเลท PNB59003.1 สามารถก่อโรครุนแรงบนขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียวไดทุ้กสายพนัธ์ุ ไอโซเลท 
PNB59003.3 สามารถก่อโรครุนแรงบนขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียวได ้ 29 สายพนัธ์ุ และไอโซเลท 
PRE59006.2 สามารถก่อโรครุนแรงบนขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียวไดเ้พยีง 3 สายพนัธ์ุ ในขณะท่ีเช้ือราไอ-
โซเลท PNB60001 ไม่สามารถก่อโรครุนแรงบนขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียวทุกสายพนัธ์ุ ความสามารถใน
การก่อโรคของเช้ือราไม่สามารถอธิบายไดด้ว้ยการระบุแบบของเพศของเช้ือรา (mating type) อยา่งไรก็
ตามมีรายงานวา่การกลายพนัธ์ุของภาวะเจริญพนัธ์ุโดยใชเ้พศ (sexual fertility) ของเช้ือราสาเหตุโรค
ไหม ้ในเช้ือราสายพนัธ์ุ female fertile  อาจส่งผลใหเ้ช้ือรามีความรุนแรงในการก่อโรคเพิ่มมากข้ึน ตาม
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รายงานของ Saleh et al. (2012) ท าการเหน่ียวน าเช้ือราสายพนัธ์ุ female-fertile ท่ีมีแบบของเพศชนิด 
Mat1-1 จ านวน 2 ไอโซเลท และแบบของเพศชนิด Mat1-2 จ านวน 2 ไอโซเลท ใหเ้กิดการกลายพนัธ์ุ โดย
เล้ียงเช้ือราบนอาหาร rice flour agar แลว้ยา้ยโคนิเดียลงจานเล้ียงเช้ือใหม่ทุกสปัดาห์ เม่ือตรวจสอบภาวะ
เจริญพนัธ์ุโดยใชเ้พศ (sexual fertility) รายงานวา่เช้ือราทั้ง 4 ไอโซเลท (female fertile) กลายเป็นหมนั 
(female sterile) เม่ือยา้ยโคนิเดียใส่จานเล้ียงเช้ือใหม่จ านวน 10 – 19 รอบ โดยไม่มีการสืบพนัธ์ุแบบอาศยั
เพศ เช้ือราท่ีกลายเป็นหมนั (female sterile) สามารถสร้างเซลลสื์บพนัธ์แบบไม่อาศยัเพศ (conidia) ไดใ้น
ปริมาณท่ีเท่ากนักบัเช้ือราสายพนัธ์ุ female fertile  และมากไปกวา่นั้น conidia  ของเช้ือราท่ีกลายเป็น
หมนั (female sterile) ยงัมีประสิทธิภาพในการบุกรุกเซลลข์า้วไดดี้กวา่ในเช้ือราสายพนัธ์ุ female fertile  
ดงันั้นอาจสันนิษฐานไดว้า่เช้ือราไอโซเลท PNB59003.1 และ PNB59003.3 อาจมีภาวะเจริญพนัธ์ุโดยใช้
เพศ (sexual fertility) กลายเป็นหมนั (female-sterile) conidia ของเช้ือราทั้ง 2 ไอโซเลทจึงมีประสิทธิภาพ
ในการบุกรุกเซลลข์า้วไดดี้กวา่เช้ือราไอโซเลท PNB60001 และ PRE59006.2 อยา่งไรกต็ามในงานวจิยัน้ี
ไม่ไดต้รวจสอบภาวะเจริญพนัธ์ุโดยใชเ้พศ (sexual fertility) ของเช้ือราจึงยงัไม่สามารถสรุปขอ้
สันนิษฐานน้ีได ้ 
  เช้ือราสาเหตุโรคไหมข้า้วในประเทศไทย มีโอกาสพบภาวะการเจริญพนัธ์ุโดยใชเ้พศเป็น
หมนั (infertile) หรือท่ีเรียกวา่ female-sterile ไดสู้งถึง 67 เปอร์เซ็นต ์ตามรายงานของ Mekwatanakarn et 
al. (1999) ท่ีไดท้ าการตรวจสอบภาวะเจริญพนัธ์ุโดยใชเ้พศ (sexual fertility) ของเช้ือรา พร้อมทั้ง
ตรวจสอบแบบของเพศ (mating type) ของเช้ือราสาเหตุโรคไหมข้า้วในประเทศไทย ดว้ยการจบัคู่เช้ือรา
จ านวน 341 ไอโซเลทกบัเช้ือรามาตรฐานท่ีเป็นไอโซเลท hermaphroditic (male- and female-fertile) คือ 
ไอโซเลท TH12 (Mat1-2) และ TH16 (Mat1-1) เล้ียงบนอาหารอาหาร rice flour agar ในหอ้งทดลอง 
รายงานวา่เม่ือเช้ือราท่ีมีแบบของเพศ (mating type) ท่ีต่างกนัผสมพนัธ์ุกนัมีเช้ือราจ านวน 67 เปอร์เซ็นต์
ของเช้ือราท่ีตรวจสอบไม่สามารถสร้าง perithecia ได ้ จึงไม่สามารถขยายพนัธ์ุแบบอาศยัเพศได ้ ซ่ึง     
เช้ือราท่ีมีภาวะการเจริญพนัธ์ุแบบเป็นหมนั (female sterile) พบไดท้ั้งในเช้ือราท่ีมีแบบของเพศชนิด 
Mat1-1 และ Mat1-2 ในขณะเดียวกนัเช้ือราสายพนัธ์ุท่ีสามารถสร้าง perithecia ได ้คือ สายพนัธ์ุ female 
fertile เป็นเช้ือราท่ีแยกไดจ้ากพื้นท่ีปลูกขา้วภาคเหนือ ภาคตะวนัออกเฉียงเหนือ และภาคกลางของ
ประเทศไทย โดยพบเช้ือรามีแบบของเพศ Mat1-2 มากกวา่ Mat1-1 
 
5.3 ตรวจสอบรูปแบบปฏิกริิยาการก่อโรค (pathotype) ของเช้ือราบนประชากรข้าวที่มียนี
ต้านทานเดีย่ว (differential rice varieties) 

  จากการจดักลุ่มของเช้ือราสาเหตุโรคไหมต้ามรูปแบบการก่อโรค (pathotype) บนขา้วพนัธ์ุ
ขาวดอกมะลิ 105 ท่ีอ่อนแอต่อโรคไหม ้ และขา้วพนัธ์ุ LTH ท่ีเป็นฐานพนัธุกรรมของประชากรขา้วท่ีมี
ยนีตา้นทานเด่ียว และจดักลุ่มความสมัพนัธ์ของเช้ือราสาเหตุโรคไหมต้ามรูปแบบการก่อโรค ดว้ย
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โปรแกรมส าเร็จรูป NTSYSpc 2.10p โดยการวิเคราะห์ค่าสมัประสิทธ์ิความเหมือนดว้ยวิธี Canberra 
จากนั้นจดักลุ่มจากค่าสมัประสิทธ์ิความเหมือนดว้ยวิธี SHAN  
  ผลการจดักลุ่มมีความสอดคลอ้งกนัในเช้ือรากลุ่มท่ี 1-1 จ านวน 6 ไอโซเลท (ภาพท่ี 8) ถูกจดั
อยูใ่นกลุ่ม A-5 เม่ือวิเคราะห์ดว้ยวิธี SHAN ท่ีระดบัความเหมือน 60 เปอร์เซ็นต ์(ภาพท่ี 13) แสดงใหเ้ห็น
วา่เช้ือราในกลุ่ม A-5 เป็นเช้ือราท่ีก่อโรคไม่รุนแรงบนขา้วพนัธ์ุ KDML105 และ LTH เช้ือรากลุ่มท่ี 3-4.5 
จ านวน 3 ไอโซเลท และเช้ือรากลุ่มท่ี 3-4.9 จ านวน 2 ไอโซเลท (ภาพท่ี 12) ถูกจดัอยูใ่นกลุ่ม F-2 เม่ือ
วิเคราะห์ดว้ยวิธี SHAN ท่ีระดบัความเหมือน 60 เปอร์เซ็นต ์(ภาพท่ี 13) เช้ือราในกลุ่ม F-2 เป็นเช้ือราท่ี
ก่อโรครุนแรงบนขา้วพนัธ์ุ KDML105 และ LTH และก่อโรครุนแรงบนประชากรขา้วท่ีมียนีตา้นทาน
เด่ียวไดห้ลายสายพนัธ์ุ 
  อจัฉราพร และ พนูศกัด์ิ (2552) ศึกษาความหลากหลายของ pathotype ของเช้ือราสาเหตุโรค
ไหมข้า้วในประเทศไทย และยนีตา้นทานโรคไหมท่ี้เป็นประโยชนใ์นภาคเหนือตอนล่าง จดักลุ่มตาม
รูปแบบการก่อโรค (pathotype) ของเช้ือราตั้งแต่ปี พ.ศ. 2546 ถึง 2550/51 รวบรวมเช้ือสาเหตุโรคไหมไ้ด้
จ านวน 80 ไอโซเลท ในจ านวนน้ีเป็นเช้ือราท่ีก่อใหเ้กิดอาการบนขา้วท่ีปลูกในแปลงทดสอบโรคไหม้
ขา้ว (blast nursery) ณ ศูนยว์ิจยัขา้วพิษณุโลก และแปลงนาเกษตรกรในเขตภาคเหนือตอนล่าง โดยเกบ็
จากอาการบนขา้วท่ีมีฐานพนัธุกรรมหลากหลายทั้งจากนิเวศนาชลประทาน นาน ้าฝน ขา้วพื้นเมือง และ
ขา้วไร่ แยกเช้ือราใหบ้ริสุทธ์ิโดยวิธี single spore isolation จดักลุ่มตามรูปแบบการก่อโรค (pathotype) 
ของเช้ือราดว้ยการทดสอบกบัชุดขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว จ านวน 18 สายพนัธ์ุ จดักลุ่มความสมัพนัธ์ของ
เช้ือราสาเหตุโรคไหมต้ามรูปแบบการก่อโรค (pathotype) ดว้ยโปรแกรมส าเร็จรูป NTSYSpc 2.10p 
สามารถจดักลุ่มเช้ือสาเหตุโรคไหมไ้ด ้13 รูปแบบการก่อโรค (pathotypes) โดยมีสดัส่วน isolate : patho-
type เป็น 6.2 : 1 แสดงวา่มีความหลากหลายของเช้ือสาเหตุไม่มากนกั  
  ในงานวิจยัน้ีพบวา่ใหผ้ลไม่สอดคลอ้งกนักบัรายงานของอจัฉราพร และ พนูศกัด์ิ (2552) ท่ี
กล่าวมาขา้งตน้ เม่ือวิเคราะห์แยกเฉพาะประชากรเช้ือราภาคเหนือและภาคเหนือตอนล่าง จ านวน 63     
ไอโซเลท ท่ีระดบัความเหมือน 80 เปอร์เซ็นต ์สามารถจดักลุ่มเช้ือสาเหตุโรคไหมไ้ด ้51 กลุ่ม พบเช้ือรา
เพียง 14 ไอโซเลทท่ีสามารถจดักลุ่มไดแ้ละจดักลุ่มอยูใ่น 4 กลุ่ม ในขณะท่ีเช้ือราอีกจ านวน 49 ไอโซเลท
มีรูปแบบการก่อโรคท่ีแตกต่างกนั ไม่สามารถจดักลุ่มร่วมกนัได ้ โดยมีสดัส่วน isolate : group เป็น        
1.2 : 1 แสดงใหเ้ห็นวา่ประชากรเช้ือสาเหตุโรคไหมภ้าคเหนือและภาคเหนือตอนล่างท่ีศึกษาในงานวิจยั
น้ี มีความหลากหลายมากกวา่ อยา่งไรกต็ามพบวา่ความหลากหลายของเช้ือราภาคเหนือและภาคเหนือ
ตอน ล่างในงานวิจยัน้ีมีความสอดคลอ้งกบังานวิจยัของ พูนศกัด์ิ และคณะ (2554) ท่ีศึกษาความ
หลากหลายในประชากรเช้ือราสาเหตุโรคไหมข้า้ว เพื่อน าผลมาใช้ในการจดักลุ่มยีนตา้นทานและ
การพฒันาขา้วให้ตา้นทานต่อโรคไหม ้ในปี พ.ศ. 2548 – 2552 พบประชากรเช้ือราสาเหตุโรคไหมข้า้ว
ท่ีระบาดในพื้นท่ีภาคเหนือและภาคตะวนัออกเฉียงเหนือมีความหลากหลายมาก จ าแนกสายพนัธ์ุเช้ือรา
ไดท้ั้งส้ินจ านวน 552 สายพนัธ์ุ จากประชากรทั้งส้ิน 2,293 ไอโซเลท ซ่ึงในจ านวนน้ีเป็นเช้ือราท่ีแยกได้
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จากพื้นท่ีภาคเหนือท่ีมีความหลากหลายของพื้นท่ีปลูก โดยมีสดัส่วน isolate : group เป็น 4.2 : 1 ซ่ึง     
เป็นสดัส่วนท่ีแสดงใหเ้ห็นวา่เม่ือแยกเช้ือราจากตวัอยา่งโรคไหมท่ี้มีความหลากหลายของพื้นท่ีปลูกมาก
ข้ึน จะพบประชากรเช้ือรามีความหลากหลายมากข้ึน  
  แสดงใหเ้ห็นวา่ความหลากหลายของเช้ือราในการศึกษาแต่ละการทดลองนั้น ข้ึนอยูก่บั
ความหลากหลายของพื้นท่ีส ารวจและเกบ็ตวัอยา่งโรคไหมข้า้ว ดงันั้นการส ารวจโรคและเฝ้าระวงัการ
ปรับตวัของเช้ือราสาเหตุโรคไหมจ้ าเป็นตอ้งกระท าครอบคลุมทัว่พื้นท่ีปลูกขา้วในทุกภูมิภาคของ
ประเทศไทย  
  Xu et al. (2018) ศึกษาความหลากหลายของเช้ือรา P. oryzae ในพื้นท่ีเทือกเขาอู่หลิง 
(Wuling) ในประเทศจีน จดักลุ่มความสมัพนัธ์ของเช้ือราจ านวน 108 ไอโซเลทท่ีเกบ็ตวัอยา่งในปี พ.ศ. 2555 
– 2557 โดยการทดสอบบนขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว 22 สายพนัธ์ุ จดักลุ่มจากค่าสมัประสิทธ์ิความเหมือน
ดว้ยวิธี SHAN ท่ีระดบัความเหมือน 72 เปอร์เซ็นต ์สามารถจดักลุ่มเช้ือราได ้7 กลุ่ม เม่ือวิเคราะห์แยกตาม
ปีท่ีเกบ็พบวา่ เช้ือราท่ีเกบ็จากปีเดียวกนัถูกจดักลุ่มแยกกนั ผลการจดักลุ่มช้ีใหเ้ห็นวา่ เช้ือราท่ีเกบ็จากปี
เดียวกนัมีความหลากหลายสูงมาก ซ่ึงสอดคลอ้งกบังานวิจยัน้ี เช้ือราท่ีเกบ็จากปีเดียวกนัมีความหลาก 
หลายมาก ไม่สามารถจดักลุ่มเดียวกนัได ้แสดงใหเ้ห็นวา่ปีท่ีพบการระบาดของเช้ือราไม่มีความสัมพนัธ์
กบัการจดักลุ่มความหลากหลายตามวิธี SHAN หรือความสามารถในการก่อโรคของเช้ือรา 
 
5.4 การระบุยนีก่อโรค (avirulence gene) ของประชากรเช้ือราสาเหตุโรคไหม้ข้าวในประ-
เทศไทย 

  ยนีก่อโรค AVR-Pia และ AVR-Pib พบในเช้ือราท่ีแยกไดจ้ากตวัอยา่งโรคไหมข้า้วจาก
ภาคเหนือและภาคเหนือตอนล่าง ภาคตะวนัออกเฉียงเหนือ และภาคใต ้ แต่ไม่พบยนีก่อโรค AVR-Pia 
และ AVR-Pib ในประชากรเช้ือราภาคกลาง ขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียวสายพนัธ์ุ IRBLa-C และ IRBLb-B ท่ี
มียนีตา้นทานโรคไหม ้Pia และ Pib ตามล าดบั ไม่สามารถตา้นทานต่อเช้ือราจากภาคกลาง โดยพบวา่เช้ือ
ราภาคกลางทุกไอโซเลทสามารถก่อโรครุนแรงบนขา้วทั้ง 2 สายพนัธ์ุน้ีได ้ ดว้ยเหตุน้ีจึงอาจเป็นเหตุให้
ขา้วพนัธ์ุปทุมธานี 1 ซ่ึงเป็นขา้วพนัธ์ุรับรองและแนะน าใหป้ลูกในพื้นท่ีภาคกลาง ไม่สามารถตา้นทาน
ต่อเช้ือราภาคกลาง เน่ืองจากในขา้วมียนีตา้นทานโรคไหม ้ Pia และ Pib (Poonsin and Parinthawong. 
2020) แสดงใหเ้ห็นวา่ยนีตา้นทาน Pia และ Pib ไม่เหมาะส าหรับน ามาใชเ้ป็นยนีตา้นทานโรคไหมใ้น
การปรับปรุงพนัธ์ุขา้วเพื่อใหเ้กษตรกรภาคกลางเลือกใช ้  
  ในทางตรงกนัขา้มพนัธ์ุขา้วท่ีจะปลูกในพื้นท่ีภาคเหนือ เหนือตอนล่าง ตะวนัออกเฉียง 
เหนือ และภาคใต ้ยงัคงจ าเป็นตอ้งมียนีตา้นทานโรคไหม ้Pia และ Pib ถึงแมจ้ะพบวา่ประชากรเช้ือราใน
ประเทศไทยมียนีก่อโรค AVR-Pia และ AVR-Pib เพียง 21 และ 31 เปอร์เซ็นตต์ามล าดบั  
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  ยนีก่อโรคในกลุ่ม AVR-Pik มีบทบาทมากท่ีสุดในการก่อโรคของเช้ือราจากทุกภาคของ
ประเทศไทย ดงันั้นยนีตา้นทานท่ีมีบทบาทส าคญัในการปรับปรุงพนัธ์ุขา้วใหต้า้นทานโรคไหมข้อง
ประเทศไทย คือ ยนีตา้นทานกลุ่ม Pik (ยกเวน้แอลลีล Piks) นอกจากน้ียงัมียนีตา้นทานอ่ืน ๆ ท่ีส าคญั
รองลงมา ไดแ้ก่ ยนีตา้นทานกลุ่ม Pita (แอลลีล Pita-2 Pita  และ Pi12(t)) ยนีตา้นทาน Pi9 และยนี
ตา้นทาน Pi5(t) เน่ืองจากพบเช้ือราจ านวนไม่นอ้ยมียนีก่อโรคท่ีสามารถถูกตรวจจบัดว้ยยนีตา้นทาน
ดงักล่าว 
  จึงควรมีการเฝ้าระวงัเช้ือราท่ีมียนีก่อโรคกลุ่ม AVR-Pik กลุ่ม AVR-Pita ยนีก่อโรค AVR-Pi9 
และ AVR-Pi5(t) อยา่งต่อเน่ือง เน่ืองจากเป็นยนีท่ีมีบทบาทส าคญัในการก่อโรคของเช้ือราในประเทศ
ไทย 
  ผลการตรวจสอบรูปแบบการก่อโรค และระบุยนีก่อโรคในเช้ือราสาเหตุโรคไหมใ้นงาน 
วิจยัน้ี เป็นประโยชน์ต่อการปรับปรุงพนัธ์ุขา้วตา้นทานโรคไหม ้ทั้งยนีตา้นทานท่ีควรเลือกใช ้และเช้ือรา
ท่ีควรเลือกใชใ้นการทดสอบความตา้นทานโรค 
 
5.5 การศึกษาความหลากหลายทางพนัธุกรรมของยนีก่อโรค AVR-Pik ในประชากรเช้ือรา
ของประเทศไทย 

  ยนีก่อโรคในกลุ่ม AVR-Pik มีบทบาทในการก่อโรคบนขา้วท่ีปลูกในทุกภาคของประเทศ
ไทย ในขณะเดียวกนัยนีตา้นทานโรคไหม ้ Pik เป็นยนีตา้นทานท่ีมีประสิทธิภาพในการตา้นทานต่อ    
เช้ือราสาเหตุโรคไหมใ้นประเทศไทย (Chaipanya et al. 2017) ยนีตา้นทาน Pik ถูกน ามาใชเ้ป็นฐาน
พนัธุกรรมในการปรับปรุงพนัธ์ุขา้วใหต้า้นทานโรคไหม ้ แต่เม่ือเวลาผา่นไปไม่นานเช้ือราท่ีมียนีก่อโรค 
AVR-Pik สามารถก่อโรคบนขา้วท่ีมียนีตา้นทาน Pik ได ้ เน่ืองจากเช้ือรามีการปรับตวัเพื่อใหส้ามารถ
หลีกเล่ียงการถูกตรวจจบัดว้ยยนีตา้นทานในขา้ว ซ่ึงเกิดไดจ้ากหลายปัจจยั เช่น การเปล่ียนแปลงล าดบั
เบสตรงต าแหน่งท่ีเก่ียวขอ้งกบัการก่อโรค หรือ มีการเปล่ียนแปลงในระดบัโครโมโซมของเช้ือรา ส่งผล
ใหเ้กิดยนีก่อโรคยนีใหม่เพื่อหลีกเล่ียงการถูกตรวจจบัโดยยนีตา้นทานโรคไหมใ้นขา้ว (Chiapello et al. 
2015) ดงันั้นการมีอยูข่องยนีตา้นทานโรคไหมใ้นขา้ว จึงเป็นปัจจยัหน่ึงท่ีกดดนัใหเ้ช้ือราโรคไหมมี้การ
ปรับตวั (Gallet et al. 2015) ในประเทศไทยพบยนีก่อโรค AVR-Pik มีความหลากหลายทางพนัธุกรรม 
โดยพบยนีก่อโรค AVR-Pik แอลลีล A D และ F ซ่ึงแอลลีล F เป็นแอลลีลใหม่ท่ีมีรายงานพบเป็นคร้ังแรก
ในประชากรเช้ือราของประเทศไทย รายงานโดย Longya et al. (2019) ดว้ยเหตุน้ีจึงเป็นท่ีมาของ
การศึกษาความหลากหลายทางพนัธุกรรมของยนีก่อโรค AVR-Pik ในประชากรเช้ือราสาเหตุโรคไหมท่ี้
ระบาดในช่วงฤดูปลูกปี พ.ศ. 2559 – 2560 
  จากผลการวิเคราะห์ล าดบันิวคลีโอไทด ์ พบเช้ือราไอโซเลท Phitsanulok40.4 มียนีก่อโรค
แอลลีล AVR-PikA และจากผลการตรวจสอบรูปแบบการก่อโรคบนขา้วสอดคลอ้งกบั Li et al. (2019) ท่ี
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รายงานวา่พบเช้ือราท่ีมียนีก่อโรค AVR-PikA มีปฏิสัมพนัธ์แบบ incompetible interaction กบัยนีตา้นทาน 
Pikh (IRBLkh-K3) และมีปฏิสัมพนัธ์แบบ competible interaction กบัยนีตา้นทาน Piks (IRBLs-F5) และ 
Pikp (IRBLkp-K60) อยา่งไรกต็าม Li et al. (2019) ไม่ไดร้ายงานรูปแบบการก่อโรคของเช้ือราบนขา้ว
สายพนัธ์ุ IRBLks-S IRBL1-CL และ IRBL7-M ท่ีมียนีตา้นทาน Piks Pi1 และ Pi7(t) ตามล าดบั  
  จากผลการวิเคราะห์ล าดบันิวคลีโอไทดข์องเช้ือราไอโซเลท UBN7384 พบวา่มียนีก่อโรค
แอลลีล AVR-PikD และจากผลการตรวจสอบรูปแบบการก่อโรคบนขา้วสอดคลอ้งกบั Longya et al. 
(2019) ท่ีรายงานวา่พบเช้ือราท่ีมียนีก่อโรค AVR-PikD มีปฏิสัมพนัธ์แบบ incompetible interaction กบั
ยนีตา้นทาน Pikp (IRBLkp-K60) Pikh (IRBLkh-K3) Pi1 (IRBL1-CL) Pik7(t) (IRBL7-M) และ Pikm 
(IRBLKM-Ts) และมีปฏิสัมพนัธ์แบบ competible interaction กบัยนีตา้นทาน Piks (IRBLs-F5)  
  จากผลการวิเคราะห์ล าดบันิวคลีโอไทด ์ เช้ือราไอโซเลท NKI211170 มียนีก่อโรคแอลลีล 
AVR-PikF ผลการตรวจสอบรูปแบบการก่อโรคบนขา้วสอดคลอ้งกบั Longya et al. (2019) ท่ีรายงานวา่ 
เช้ือราท่ีมียนีก่อโรค AVR-PikF สามารถก่อโรคบนขา้วท่ีมียนีตา้นทาน Pik ทุกสายพนัธ์ุ  
  ผลโครมาโทแกรมของไอโซเลท UBN207129 และ RBR55004 (ภาพท่ี 20) พบการซอ้นกนัของ
ล าดบันิวคลีโอไทดท่ี์ถอดรหสัใหก้รดอะมิโนต าแหน่งท่ี 46 47 48 และ 78 กรดอะมิโนต าแหน่งท่ี 46 มี
การซอ้นกนัของนิวคลีโอไทดก์วันีน (G, guanine) และ ไทมีน (T, thymine) (ภาพผนวกท่ี 2) กรดอะมิ-
โนต าแหน่งท่ี 47 มีการซอ้นกนัของนิวคลีโอไทดไ์ซโตซีน (C, cytosine) และกวันีน (G, guanine) กรด 
อะมิโนต าแหน่งท่ี 48 มีการซอ้นกนัของนิวคลีโอไทดไ์ซโตซีน (C, cytosine) และไทมีน (T, thymine) 
กรดอะมิโนต าแหน่งท่ี 78 มีการซอ้นกนัของนิวคลีโอไทดอ์ะดีนีน (A, adenine) และไทมีน (T, thymine) 
จากผลโครมาโทแกรมของเช้ือราไอโซเลท UBN207129 และ RBR55004 เม่ือเปรียบเทียบกรดอะมิโน
พบวา่มีโอกาสเป็นยนีก่อโรค AVR-PikD (46=H 47=P 48=G 67=A 78=M) (ภาพท่ี 3) หรือยนีก่อโรค 
AVR-PikF (46=N 47=A 48=D 67=A 78=K) สันนิษฐานไดว้า่เช้ือราทั้ง 2 ไอโซเลทมียนีก่อโรคมากกวา่ 
1 แอลลีล ไดแ้ก่ AVR-PikD และ AVR-PikF (AVR-PikD/F) ซ่ึงขอ้สันนิษฐานน้ีสอดคลอ้งกบั Longya et 
al. (2019) ท่ีรายงานวา่พบเช้ือราสาเหตุโรคไหมใ้นประเทศไทยจ านวน 28 ไอโซเลทมียนีก่อโรค AVR-
Pik จ านวน 2 แอลลีล ไดแ้ก่ AVR-PikD/F 
  ผลการพิสูจน์ขอ้สันนิษฐานท่ีระบุวา่เช้ือราไอโซเลท UBN207129 และ RBR55004 มียนีก่อ
โรคมากกวา่ 1 แอลลีล คือ AVR-PikD/F พบไอโซเลท UBN207129 มีล าดบักรดอะมิโนเหมือนยนีก่อโรค 
AVR-PikD จ านวน 10 โคลน (ภาพท่ี 22) ผลท่ีไดไ้ม่สอดคลอ้งกบัผลโครมาโทแกรม (ภาพท่ี 20) ดงันั้น
จึงยงัไม่สามารถสรุปไดว้า่เช้ือรามีเพียงยนีก่อโรค AVR-PikD เท่านั้น เช้ือราไอโซเลท RBR55004 มี
ล าดบักรดอะมิโนเหมือนยนีก่อโรค AVR-PikD จ านวน 9 โคลน และ AVR-PikA จ านวน 1 โคลน (ภาพท่ี 
21) สรุปไดว้า่เช้ือรามียนีก่อโรคมากกวา่ 1 แอลลีล แต่เม่ือเปรียบเทียบล าดบักรดอะมิโนต าแหน่งท่ี 78 
พบวา่ผลท่ีไดไ้ม่สอดคลอ้งกบัผลโครมาโทแกรมของเช้ือรา (ภาพท่ี 20) ดงันั้นจึงยงัไม่สามารถสรุปไดว้า่
เช้ือรามียนีก่อโรค AVR-PikD/A แต่อาจสนันิษฐานไดว้า่ไอโซเลท RBR55004 มียนีก่อโรคมากกวา่ 2 
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แอลลีล คือ AVR-PikD A หรือ F (AVR-PikD, 46=H 47=P 48=G 67=A 78=M; AVR-PikA, 46=N 47=A 
48=D 67=A 78=M; AVR-PikF, 46=N 47=A 48=D 67=A 78=K) 
  ผลการพิสูจน์ขอ้สันนิษฐานท่ีระบุวา่เช้ือราไอโซเลท UBN207129 อาจมียนีก่อโรคมากกวา่ 
1 แอลลีล คือ AVR-PikD/F พบวา่เช้ือราไม่สามารถก่อโรคบนขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว Pik ทุกแอลลีล 
(ภาพท่ี 29 และ 30) ซ่ึงไม่สอดคลอ้งกบัรายงานของ Longya et al. (2019) ท่ีรายงานวา่รูปแบบการก่อโรค
ไหมข้องเช้ือราท่ีมียนีก่อโรคมากกวา่ 1 แอลลีล คือ AVR-PikD/F จะมีรูปแบบการก่อโรคเหมือนกบั 
AVR-PikD คือ เกิดปฏิสมัพนัธ์แบบ compatible interaction กบัยนีตา้นทาน Piks เกิดจากยนีก่อโรค AVR-
PikD/F สามารถหลีกเล่ียงการตรวจจบัของยนี Piks ได ้ เช้ือราจึงก่อโรครุนแรงบนขา้วท่ีมียนีตา้นทาน
เด่ียว IRBLks-F5  
  เช้ือราไอโซเลท UBN207129 มีรูปแบบการก่อโรคเหมือนกบัไอโซเลท RBR55004 ดงันั้น
สันนิษฐานไดว้า่เช้ือราไอโซเลท UBN207129 อาจมียนีก่อโรคมากกวา่ 2 แอลลีล คือ AVR-PikD/A/F 
เหมือนกบัโซเลท RBR55004  
  ขอ้สนันิษฐานท่ีวา่เช้ือราไอโซเลท UBN207129 และ RBR55004 อาจมียนีก่อโรคมากกวา่ 2 
แอลลีล คือ AVR-PikD/A/F ยงัไม่สามารถพิสูจน์ได ้ และไม่สามารถเปรียบเทียบกบังานวิจยัอ่ืนได ้
เน่ืองจากไม่เคยมีรายงานพบเช้ือรามียนีก่อโรค 3 แอลลีล คือ AVR-PikD/A/F อยา่งไรกต็ามงานวิจยัของ 
Kusabu et al. (2014) รายงานวา่พบเช้ือราท่ีมียนีก่อโรคมากวา่ 2 แอลลีลในไอโซเลทเดียวกนั ไดแ้ก่      
เช้ือราลูกผสมสายพนัธ์ุ 327 (F1-327) มียนีก่อโรคแอลลีล AVR-PikD AVR-PikA และ AVR-PikC (AVR-
PikD/A/C) เกิดปฏิสมัพนัธ์ในรูปแบบ incompatible interaction กบัยนีตา้นทาน Pik Pikm Pikp และ Pib 
และเกิดปฏิสมัพนัธ์ในรูปแบบ compatible interaction กบัยนีตา้นทาน Piks ซ่ึงจะเห็นวา่รูปแบบการก่อ
โรคของเช้ือราท่ีมียนีก่อโรคมากกวา่ 2 แอลลีลจะแสดงออกเหมือนกบัการมียนีก่อโรค AVR-PikD เพียง
แอลลีลเดียว ยนีตา้นทานโรคไหม ้Pik ทุกแอลลลีล (ยกเวน้ Piks) สามารถตรวจจบัยนีก่อโรค AVR-PikD 
ได ้ จากรายงานดงักล่าวสอดคลอ้งกบั Longya et al. (2019) แต่ไม่สอดคลอ้งกบัผลงานวิจยัน้ี ดงันั้นจึง
สนันิษฐานไดว้า่เช้ือราทั้ง 2 ไอโซเลทอาจมีแอลลีลตน้ก าเนิดของยนีก่อโรค AVR-Pik ตามสมมุติฐาน
เก่ียวกบัวิวฒันาการท่ีมีร่วมกนัของยนีก่อโรคและยนีตา้นทาน Kanzaki et al. (2012) ไดร้ายงานวา่ก่อนท่ี
จะมีแอลลีล AVR-PikD จะมีแอลลีล AVR-Pik ท่ีสามารถถูกตรวจจบัไดด้ว้ยยนีตา้นทาน Pik ทุกแอลลีล 
  ผลโครมาโทแกรมของเช้ือราไอโซเลท THL794 (ภาพท่ี 23) พบการซอ้นกนัของล าดบั            
นิวคลีโอไทดท่ี์ถอดรหสัใหก้รดอะมิโนต าแหน่งท่ี 46 47 และ 48 แต่ไม่พบนิวคลีโอไทดซ์อ้นกนัท่ี
ต าแหน่งกรดอะมิโนท่ี 78 ซ่ึงแตกต่างจากไอโซเลท UBN207129 และ RBR55004 ท่ีกล่าวมาขา้งตน้ จาก
ผลโครมาโทแกรมของเช้ือราไอโซเลท THL794 เปรียบเทียบกบักรดอะมิโนของโปรตีนพบวา่มีโอกาส
เป็นยนีก่อโรค AVR-PikD (46=H 47=P 48=G 67=A 78=M) (ภาพท่ี 3) และยนีก่อโรค AVR-PikA (46=N 
47=A 48=D 67=A 78=M) สันนิษฐานไดว้า่เช้ือราไอโซเลท THL794 มียนีก่อโรคมากกวา่ 1 แอลลีล 
ไดแ้ก่ AVR-PikD/A ซ่ึงขอ้สันนิษฐานน้ีสอดคลอ้งกบั Yoshida et al. (2009) ท่ีรายงานวา่เช้ือราท่ีมียนีก่อ
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โรค  AVR-PikD/A มีล าดบันิวคลีโอไทดเ์ปล่ียนแปลงไป 3 ต าแหน่ง ไดแ้ก่  กรดอะมิโนต าแหน่งท่ี 46 47 
และ 48  
  ผลการพิสูจน์ขอ้สันนิษฐานท่ีวา่เช้ือราไอโซเลท THL794 มียนีก่อโรคมากกวา่ 1 แอลลีล คือ 
AVR-PikD/A พบทั้ง 10 โคลนเป็นยนีก่อโรค AVR-PikD ทั้งหมด ซ่ึงผลท่ีไดไ้ม่สอดคลอ้งกบัผล             
โครมาโทแกรมและรายงานของ Yoshida et al. (2009) ท่ีกล่าวมาขา้งตน้ ดึงนั้นจึงยงัไม่สามารถสรุปได้
วา่เช้ือรามีเพยีงยนีก่อโรค AVR-PikD แอลลีลเดียวเท่านั้น  
  ผลการพิสูจน์ขอ้สันนิษฐานท่ีวา่เช้ือราไอโซเลท THL794 มียนีก่อโรคมากกวา่ 1 แอลลีล คือ 
AVR-PikD/A ในงานวิจยัน้ีไดศึ้กษารูปแบบการก่อโรคของเช้ือราบนขา้วพบวา่เช้ือราไอโซเลท THL794 
ก่อโรคบนขา้วสายพนัธ์ุ IRBLks-F5 และ IRBLks-S ยนีก่อโรคในเช้ือราไอโซเลท THL794 มีปฏิสัมพนัธ์
แบบ compatible interaction ต่อยนีตา้นทาน Piks ทั้ง 2 แอลลีล แสดงวา่เช้ือราสามารถหลีกหนีการ
ตรวจจบัของยนี Piks ทั้ง 2 แอลลีลได ้ ในขณะท่ีเช้ือราไอโซเลท THL794 ไม่ก่อโรคบนขา้วสายพนัธ์ุ 
IRBLkp-K60 IRBLkh-K3 IRBL1-CL IRBL7-M และ IRBLKM-Ts ท่ีมียนีตา้นทาน Pikp Pikh Pi1 Pi7(t) 
และ Pikm ตามล าดบั ซ่ึงสอดคลอ้งกบัรายงานของ Kusabu et al. (2014) ท่ีรายงานวา่เช้ือราท่ีมียนีก่อโรค 
AVR-PikD/A เกิดปฏิสมัพนัธ์แบบ incompatible interaction (เกิดโรคไม่รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) กบัยนี
ตา้นทาน Pikm (Tusyuake) และ Pikp (K60) และเกิดปฏิสมัพนัธ์แบบ compatible interaction กบัยนี
ตา้นทาน Piks (Shin2) ดงันั้นขอ้สนันิษฐานท่ีวา่เช้ือราไอโซเลท THL794 มียนีก่อโรคมากกวา่ 1 แอลลีล 
คือ AVR-PikD/A อาจเป็นจริง 
  ในงานวิจยัน้ียงัไม่สามารถสรุปไดว้า่เช้ือราไอโซเลท THL794 มียนีก่อโรคมากกวา่ 1 แอล-
ลีล คือ AVR-PikD/A ไอโซเลท UBN207129 และ RBR55004 มียนีก่อโรคมากกวา่ 2 แอลลีล คือ AVR-
PikD/A/F ถึงแมจ้ะมีผลรูปแบบการก่อโรคช่วยยนืยนั จึงควรตรวจสอบการแสดงออกของยนีหลงัปลูก
เช้ือ หรือวิเคราะห์ล าดบันิวคลีโอไทดข์องเช้ือราทั้งจีโนม  (whole-genome sequencing) เพื่อช่วยยนืยนั
และสรุปขอ้สนันิษฐานดงักล่าว 
  อยา่งไรกต็ามมีโอกาสพบยนีก่อโรค AVR-Pik มากกวา่ 1 หรือ 2 แอลลีลได ้หากเช้ือรามีการ
รวมตวัของยนีท่ีมีพื้นฐานทางพนัธุกรรมต่างกนั (parasexual recombination) เกิดการจบักลุ่มของยนีเพื่อ
ปรับสภาพของลกัษณะทางพนัธุกรรมใหม่ (Noguchi. 2011) 
 
5.6 การศึกษาการแสดงออกของยนีที่เกีย่วข้องกบัการก่อโรคของเช้ือราและยนีที่เกีย่วข้อง

กบักลไกการป้องกนัตัวเองในข้าวที่มียนีต้านทาน Pi12 

  ยนีตา้นทาน Pi12 มีต าแหน่งท่ีตั้งอยูบ่นโครโมโซมท่ี 12 อยูใ่กลก้บัเคร่ืองหมาย RG869 มี
ระยะห่างจากเคร่ืองหมาย 5.1 เซนติมอร์แกน (centimorgan, cM.) (Zhuang et al. 1998) ยนีตา้นทานโรค
ไหม ้ Pi12 ในขา้วสายพนัธ์ุ IRBL12-M ไดม้าจากการผสมพนัธ์ุระหวา่งขา้วลูกผสมสายพนัธ์ุ RIL10 
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(recombinant inbred line, RIL) และขา้วพนัธ์ุ LTH (Lijiangxintuanheigu) ซ่ึงขา้วลูกผสมสายพนัธ์ุ 
RIL10 ไดม้าจากการผสมพนัธ์ุระหวา่งขา้วพนัธ์ุ Moroberekan และ CO39 (Tsunematsu et al. 2000) ยนี
ก่อโรค AVR-Pi12 มีต าแหน่งท่ีตั้งอยูบ่ริเวณ telomere บนโครโมโซมท่ี 6 ของเช้ือรา อยูใ่กลก้บั
เคร่ืองหมาย LSM6-5 (Li et al. 2018) ยนีตา้นทาน Pi12 และ ยนีก่อโรค AVR-Pi12 ยงัไม่มีรายงานการ
โคลนยนี หรือรายงานเก่ียวกบัปฏิสมัพนัธ์ระหวา่งยนีทั้งสอง งานวิจยัน้ีจึงเป็นงานวิจยัแรกท่ีศึกษาการ
แสดงออกของยนีท่ีเก่ียวขอ้งกบัการก่อโรคในเช้ือราท่ีแตกต่างกนั 2 ไอโซเลท คือ มียนีก่อโรค AVR-Pi12 
(MSN60009.1) และไม่มียนีก่อโรค AVR-Pi12 (PNB59003.1) และศึกษาการแสดงออกของยนีท่ีเก่ียว 
ขอ้งกบัการป้องกนัตนเองในขา้ว IRBL12-M ท่ีมียนีตา้นทานโรคไหม ้ Pi12 ท่ีแสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ 
incompatible interaction (เกิดโรคไม่รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) และในขา้วท่ีแสดงปฏิสมัพนัธ์แบบ com-
patible interaction (เกิดโรครุนแรง) หลงัถูกกระตุน้ดว้ยเช้ือรา 
  ผลการแสดงออกของยนี MoHrip1 PAL PR5 และ PR10 ไม่สอดคลอ้งกบัรายงานของ Nie   
et al. (2019) ท่ีศึกษาการแสดงออกของยนีท่ีเก่ียวขอ้งกบักลไกความตา้นทานในขา้วหลงัถูกกระตุน้ดว้ย
เช้ือรา 2 สายพนัธ์ุ ไดแ้ก่ สายพนัธ์ุ KJ201 ท่ีมียนี MoHrip1 และสายพนัธ์ุท่ีถูกดดัแปลงพนัธุกรรมใหไ้ม่มี
ยนี MoHrip1 (Δmohrip1-10) โดยการแทนท่ียนี MoHrip1 บนจีโนมของเช้ือราดว้ยยนี HPT ตรวจสอบ
โดยวิธี quantitative RT-PCR (qRT-PCR) ท่ีเวลา 72 ชัว่โมงหลงัปลูกเช้ือ รายงานวา่การแสดงออกยนี 
PAL และ PR10 ในขา้วหลงัถูกกระตุน้ดว้ยเช้ือรา Δmohrip1-10 สูงกวา่ในขา้วหลงัถูกกระตุน้ดว้ยเช้ือรา
สายพนัธ์ุ KJ201 ท่ีมียนี MoHrip1 แสดงออกปกติ ในทางตรงกนัขา้มการแสดงออกของยนี PR5 ในขา้ว
หลงัถูกกระตุน้ดว้ยเช้ือรา Δmohrip1-10 ต ่ากวา่ในขา้วหลงัถูกกระตุน้ดว้ยเช้ือราสายพนัธ์ุ KJ201 ท่ีมียนี 
MoHrip1 
  ท่ีเวลา 48 ชัว่โมงหลงัปลูกเช้ือ ในปฏิสัมพนัธ์แบบ incompatible interaction (เกิดโรคไม่
รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) ไม่พบการแสดงออกของยนี MoHrip1 แต่มีการแสดงออกของยนี OsPR5 และ 
OsPR10 ผลท่ีไดไ้ม่สอดคลอ้งกบัรายงานของ Lv et al. (2016) ท่ีศึกษาการแสดงออกของยนีท่ีเก่ียวขอ้ง
กบักลไกความตา้นทานในขา้วหลงัถูกกระตุน้ดว้ยโปรตีน MoHrip1 เปรียบเทียบกบัขา้วท่ีไม่ไดถู้ก
กระตุน้ ดว้ยวิธี qRT-PCR รายงานวา่มีการแสดงออกของยนี OsPAL OsPR5 และ OsPR10 ทั้งในตวัอยา่ง
ท่ีถูกกระตุน้และไม่ถูกกระตุน้ดว้ยโปรตีน MoHrip1 แต่มีการแสดงออกของยนีทั้งสามในตวัอยา่งท่ีไม่
ถูกกระตุน้ต ่ากวา่ในตวัอยา่งท่ีถูกการกระตุน้  
  ผลการแสดงออกของยนี MoHrip1 PAL และ PR10 สอดคลอ้งกบัรายงานของ Chen et al. 
(2012) ท่ีศึกษาการแสดงออกของยนีท่ีเก่ียวของกบักลไกความตา้นทานในขา้วหลงัถูกกระตุน้ดว้ยโปร-
ตีน MoHrip1 ท่ีเวลา 0 24 48 72 และ 96 ชัว่โมง ดว้ยวิธี qRT-PCR รายงานวา่หลงักระตุน้ดว้ยโปรตีน 
MoHrip1 มีการแสดงออกของยนี OsPAL เวลา 24 ชัว่โมงหลงัปลูกเช้ือ และมีการแสดงออกลดลง ท่ีเวลา 
48 72 และ 96 ชัว่โมง นอกจากน้ีรายงานวา่มีการแสดงออกของยนี PR10 ท่ีเวลา 24 ชัว่โมง และมีการ
แสดงออกของยนีเพิ่มข้ึนไปจนถึงเวลา 96 ชัว่โมงหลงัถูกกระตุน้ดว้ยโปรตีน MoHrip1 
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  ยนี MoSlp1 มีความจ าเป็นในการก่อโรคของเช้ือราท่ีก่อโรครุนแรงบนขา้วท่ีแสดงปฏิสัม-
พนัธแ์บบ compatible interaction โดยมีบทบาทในการยบัย ั้งการสังเคราะห์ยนี OsPAL ผลการศึกษาการ
แสดงออกของยนี MoSlp1 สอดคลอ้งกบัรายงานของ Mentlak et al. (2012) ท่ีรายงานวา่การแสดงออก
ของยนี PAL1 ถูกยบัย ั้งเม่ือถูกกระตุน้ดว้ยโปรตีน Slp1 โดยมีระดบัการแสดงออกของยนีแตกต่างอยา่งมี
นยัส าคญั (P < 0.05) เม่ือเปรียบเทียบกบัขา้วท่ีไม่ถูกกระตุน้ การหลัง่โปรตีน Secreted LysM Protein1 
(Slp1) ของเช้ือรา P. oryzae จะยบัย ั้งการแสดงออกของยนี PAL1 ดว้ยการจบักนัระหวา่งโปรตีน Slp1 
และ chitin (oligosaccharides) ของเช้ือราเอง  
  การแสดงออกของยนี OsWRKY30 OsPR10 และ OsPAL สอดคลอ้งกบัรายงานของ Peng     
et al. (2012) ท่ีเปรียบเทียบการแสดงออกของยนี OsPAL และ OsPR10 ในขา้วพนัธ์ุเปรียบเทียบ (wild 
type) และขา้วท่ีถูกตดัแต่งพนัธุกรรมใหมี้การแสดงออกของยนี OsWRKY30 ตรวจสอบการแสดงออก
ของยนีดว้ยวิธี qRT-PCR รายงานวา่การแสดงออกของยนี OsPAL ในขา้วท่ีถูกตดัแต่งพนัธุกรรมใหมี้การ
แสดงออกของยนี OsWRKY30 ทั้งก่อนและหลงัปลูกเช้ือ 48 ชัว่โมงพบระดบัการแสดงออกของยนี 
OsPAL ไม่แตกต่างกนั เม่ือเปรียบเทียบกบัขา้วพนัธ์ุเปรียบเทียบ (wild type) แสดงใหเ้ห็นวา่การ
แสดงออกของยนี OsPAL ไม่ไดถู้กควบคุมดว้ยยนี OsWRKY30 ในขณะท่ีพบการแสดงออกของยนี 
OsPR10 ท่ีเวลา 48 ชัว่โมงหลงัปลูกเช้ือในขา้วท่ีถูกตดัแต่งพนัธุกรรมใหมี้การแสดงออกของยนี 
OsWRKY30 สูงกวา่ในขา้วพนัธ์ุเปรียบ เทียบ (wild type) แสดงใหเ้ห็นวา่ยนี OsWRKY30 มีบทบาทใน
การควบคุมการแสดงออกของยนี PR10 เพื่อใหต้า้นทานต่อเช้ือสาเหตุโรค 
  พบการแสดงออกของยนี OsMAPK6 ท่ีเวลา 96 ชัว่โมงหลงัการปลูกเช้ือ ทั้งในปฏิสัมพนัธ์
แบบ compatible interaction (เกิดโรครุนแรง) และในปฏิสัมพนัธ์แบบ incompatible interaction (เกิดโรค
ไม่รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) สนันิษฐานไดว้า่อาจมีการสงัเคราะห์สาร diterpenoid phytoalexin โดยผา่น
ทางโปรตีน MAPK6 ในวิถี MAPK ซ่ึงจะสอดคลอ้งกบัรายงานของ Kishi-Kaboshi et al (2012b) ท่ีศึกษา
ความสมัพนัธ์ระหวา่ง chitin elicitor และวิถี MAPK ดว้ยวีธี immunoprecipitation (IP) kinase assay โดย
ศึกษาในเซลลข์า้ว 3 แบบ ไดแ้ก่ 1) เซลลข์า้วท่ีถูกท าใหย้นี MAPK6 กลายพนัธ์ุ (osmpk6) โดยการแทรก
ช้ินส่วน retrotransposon Tos17 ท่ีบริเวณ exon ล าดบัท่ี 4 ของยนี MAPK6 จึงไม่สามารถสงัเคราะห์ยนี 
MAPK6 ได ้2) เซลลข์า้ว osmpk6 ท่ีแทรกช้ินส่วน cDNA ของยนี OsMPK6 (osmpk6/OsMPK6) เหนือ
บริเวณล าดบัดีเอน็เอของยนีในบริเวณท่ีโปรตีนเขา้จบัเพือ่เร่ิมถอดรหสัอาร์เอน็เอ (upstream promoter) 
และ 3) เซลลข์า้วท่ีมีการแสดงออกของยนี MAPK6 เป็นปกติ โดยรายงานวา่หลงัจากกระตุน้ดว้ย chitin 
elicitor เซลลข์า้วท่ีมีการแสดงออกของยนี MAPK6 เป็นปกติ ปรากฏแถบโปรตีนขนาด 45 kDa และพบ
แถบโปรตีนขนาดต ่ากวา่ขนาดท่ีพบในเซลล ์ osmpk6 และ osmpk6/OsMPK6 เม่ือศึกษาการสงัเคราะห์
และสะสมสาร momilactone และ phytocassane ดว้ยวิธี high-performance liquid chromatography-
electrospray tandem mass spectrometry (HPLC-ESI-MS/MS) รายงานวา่มีการสะสมสาร momilactone 
และ phytocassane ในขา้วท่ีมีการแสดงออกของยนี MAPK6 เป็นปกติ หลงัถูกกระตุน้ดว้ย chitin elicitor 
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และพบการสะสมของสารทั้งสองชนิดในเซลลข์า้ว osmpk6/OsMPK6 เหมือนในขา้วท่ีมีการแสดงออก
ของยนี MAPK6 เป็นปกติ ในขณะท่ีในเซลลข์า้ว osmpk6 พบการสะสมสาร momilactone ในปริมาณต ่า
กวา่ และไม่พบการสะสมสาร phytocassane ซ่ึงแสดงใหเ้ห็นวา่การส่งทอดสญัญาณวิถี MAPK น าไปสู่
การสังเคราะห์สาร momilactone และ phytocassane ในขา้ว และยนี MAPK6 เป็นองคป์ระกอบท่ีส าคญั
ในการส่งทอดสญัญาณวิถี MAPK อยา่งไรกต็ามในงานวิจยัน้ีไม่ไดท้ าการตรวจสอบการสะสมของสาร 
momilactone และ phytocassane ในขา้ว จึงยงัไม่สามารถสรุปขอ้สนันิษฐานน้ีได ้
  การแสดงออกของยนี OsJAZ2 และ PR10 ในระดบัสูงท่ีเวลา 24 ชัว่โมงหลงัปลูกเช้ือ 
สนันิษฐานไดว้า่ทั้งสองยนี อาจมีบทบาทส าคญัส าหรับการกระตุน้ใหเ้กิดความตา้นทานในขา้วท่ีแสดง
ปฏิสัมพนัธ์แบบ incompatible interaction (เกิดโรคไม่รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) ยนีตา้นทาน Pi12 ในขา้ว
สายพนัธ์ุ IRBL12-M สามารถตรวจจบัยนีก่อโรค AVR-Pi12 ในเช้ือราไอโซเลท MSN60009.1 ได ้และ
ไปกระตุน้ใหเ้กิดการส่งทอดสญัญาณผา่นทางวิถี JA โปรตีน JAZ จึงถูกยอ่ยดว้ย 26S proteasome และ
ถูกสงัเคราะห์ใหม่ในปริมาณมาก จากนั้นถูกกระตุน้ใหเ้กิดการยอ่ยโปรตีน JAZ อีกคร้ัง ในทุก ๆ 
กระบวนการยอ่ยสลายโปรตีน JAZ จะไปกระตุน้ใหเ้กิดการถอดรหสัของยนีตา้นทานเพื่อใหพ้ชืตา้น 
ทานต่อเช้ือสาเหตุโรค (Chico et al. 2008; Staswick. 2007) ยนี PR10 เป็นหน่ึงในยนีตา้นทานท่ีถูก
กระตุน้ผา่นทางวิถี JA อยา่งไรกต็ามผลการการตรวจสอบการแสดงออกของยนีในงานวิจยัน้ียงัไม่
สามารถสรุปขอ้สนันิษฐานน้ีได ้เป็นเพยีงการทดลองเร่ิมตน้ (preliminary) ท่ีน่าสนใจ ผลการตรวจสอบ
การแสดงของยนี OsJAZ2 ในงานวิจยัน้ีสนบัสนุนรายงานของ Antico et al. (2012) ท่ีรายงานวา่ JA           
มีบทบาทส าคญัในเครือข่ายการส่งทอดสญัญาณท่ีพืชใชใ้นการตอบสนองความตา้นทานต่อเช้ือราท่ีเป็น 
biotroph เพื่อหาขอ้สรุปควรศึกษาถึงบทบาทหนา้ท่ีและความสมัพนัธ์ของทั้งสองยนีในขา้วท่ีแสดง
ปฏิสัมพนัธ์แบบ incompatible interaction โดยการดดัแปลงพนัธุกรรมขา้ว ท าใหข้า้วมีการแสดงออก
ของยนีท่ีมากเกิน (overexpression) หรือยบัย ั้งการถอดรหสัอาร์เอน็เอ (RNA interference) ท าใหไ้ม่มีการ
แสดงออกของยนีท่ีสนใจ 
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บทที่ 6 

สรุปผลการทดลองและข้อเสนอแนะ 
 
  จากการส ารวจและเกบ็ตวัอยา่งโรคไหมข้า้วในประเทศไทยในช่วงปี พ.ศ. 2559 และ 2560 
พบการระบาดของโรคไหมใ้นพื้นท่ี 34 จงัหวดั ระบาดรุนแรงในขา้วพนัธ์ุขาวดอกมะลิ 105 และ กข15 ท่ี
ปลูกในพื้นท่ีภาคตะวนัออกเฉียงเหนือ ภาคเหนือและเหนือตอนล่างของไทย พบอาการของโรคไหม้
รุนแรงบริเวณใบขา้วและคอรวงขา้ว แยกเช้ือราจากตวัอยา่งใบและคอรวงขา้ว ซ่ึงเกบ็รวมรวมไดจ้าก
แปลงนาท่ีพบการระบาดของโรคไหมใ้นพื้นท่ี 34 จงัหวดั สามารถแยกเช้ือรา P. oryzae ไดจ้ านวน 118 
ไอโซเลท สถานการณ์การระบาดของโรคไหมข้า้วควรมีการส ารวจเกบ็ขอ้มูลอยา่งต่อเน่ือง เพื่อเฝ้าระวงั
การระบาดของโรคท่ีอาจเกิดความรุนแรงท าใหเ้กิดความเสียหายของผลผลิตมากข้ึน และเพื่อเป็นขอ้มูล
ในการพยากรณ์การเกิดโรคไหมไ้ดใ้นอนาคต รวมทั้งการเกบ็ตวัอยา่งและแยกเช้ือราสาเหตุโรคไหม ้
เพื่อศึกษาความสามารถในการก่อโรคของเช้ือรา จะท าใหไ้ดข้อ้มูลทางดา้นเช้ือราท่ีครอบคลุม ซ่ึงจะเป็น
ประโยชน์ต่องานวิจยัอ่ืน ๆ ต่อไป  
  การตรวจสอบแบบของเพศของเช้ือรา 118 ไอโซเลท พบแบบของเพศของเช้ือราทั้ง 2 ชนิด 
เช้ือราจ านวน 96.6 เปอร์เซ็นตมี์แบบของเพศชนิด Mat1-2 และ 3.4 เปอร์เซ็นตมี์แบบของเพศชนิด   
Mat1-1 เช้ือราท่ีแยกไดจ้ากต าบลหนองแม่นา อ าเภอเขาคอ้ จงัหวดัเพชรบูรณ์ และต าบลแม่ค ามี อ  าเภอ
เมือง จงัหวดัแพร่ มีโอกาสขยายพนัธ์ุโดยอาศยัเพศ เน่ืองจากพบเช้ือราในพื้นท่ีมีแบบของเพศ (mating 
type) ทั้ง 2 ชนิด (Mat1-1 และ Ma1-2) จึงควรเฝ้าระวงัการอุบติัใหม่ของเช้ือราสาเหตุโรคไหมใ้นพื้นท่ี
ดงักล่าว และควรท าการศึกษาในเร่ืองภาวะเจริญพนัธ์ุโดยใชเ้พศ (sexual fertility) ของเช้ือรา เพื่อช่วย
อธิบายถึงโอกาสในการขยายพนัธ์ุโดยอาศยัเพศของประชากรเช้ือราสาเหตุโรคไหมป้ระเทศไทย 
  จากรูปแบบปฏิกิริยาการก่อโรคของเช้ือราบนประชากรขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียวจ านวน 30 
สายพนัธ์ุ ผลประเมินการเกิดโรคท่ีระดบัคะแนน 0 1 หรือ 2 คือ อาการของโรคท่ีเกิดจากปฏิสัมพนัธ์
ระหวา่งยนีก่อโรคในเช้ือราและยนีตา้นทานในขา้วแบบ incompatible interaction (เกิดโรคไม่รุนแรง 
หรือไม่เกิดโรค) สามารถระบุยนีก่อโรคในเช้ือราได ้ ยนีก่อโรคในกลุ่ม AVR-Pik มีบทบาทมากท่ีสุดใน
การก่อโรคของเช้ือราในประเทศไทย ดงันั้นยนีตา้นทานท่ีมีบทบาทส าคญัในการปรับปรุงพนัธ์ุขา้วให้
ตา้นทานโรคไหมข้องประเทศไทย คือ ยนีตา้นทานกลุ่ม Pik (ยกเวน้แอลลีล Piks) นอกจากน้ียงัมียนี
ตา้นทานอ่ืน ๆ ท่ีส าคญัรองลงมา ไดแ้ก่ ยนีตา้นทานกลุ่ม Pita (แอลลีล Pita-2 Pita  และ Pi12(t)) ยนี
ตา้นทาน Pi9 และยนีตา้นทาน Pi5(t) เน่ืองจากพบเช้ือราจ านวนไม่นอ้ยมียนีก่อโรคท่ีสามารถถูกตรวจ 
จบัดว้ยยนีตา้นทานดงักล่าว ดงันั้นจึงควรมีการเฝ้าระวงัเช้ือราท่ีมียนีก่อโรคกลุ่ม AVR-Pik กลุ่ม AVR-
Pita ยนีก่อโรค AVR-Pi9 และ AVR-Pi5(t) อยา่งต่อเน่ือง เน่ืองจากเป็นยนีท่ีมีบทบาทส าคญัในการก่อโรค
ของเช้ือราในประเทศไทย ผลการตรวจสอบรูปแบบการก่อโรคของเช้ือรา และระบุยนีก่อโรคในเช้ือรา
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สาเหตุโรคไหมใ้นงานวิจยัน้ี เป็นประโยชน์ต่อการปรับปรุงพนัธ์ุขา้วตา้นทานโรคไหม ้ ทั้งการเลือกยนี
ตา้นทานและเช้ือราท่ีควรเลือกใชใ้นการทดสอบความตา้นทานโรค 
  จากการวิเคราะห์ล าดบันิวคลีโอไทดข์องยนี AVR-Pik ในเช้ือรา 7 ไอโซเลท พบวา่เช้ือรา    
ไอโซเลท Phitsanulok40.4 มีกรดอะมิโนเหมือนยนีก่อโรค AVR-PikA ไอโซเลท SKN10389 และ 
UBN7384 มีกรดอะมิโนเหมือนยนีก่อโรค AVR-PikD ไอโซเลท NKI211170 มีกรดอะมิโนเหมือนยนีก่อ
โรค AVR-PikF ในขณะท่ีเช้ือราอีกจ านวน 3 ไอโซเลท ไดแ้ก่ THL794 RBR55004 และ UBN207129 ยงั
ไม่สามารถระบุแอลลีลของยนีก่อโรค AVR-Pik ได ้ จากการพบการซอ้นกนัของนิวคลีโอไทดบ์น         
โครมาโทแกรม เม่ือน ามาวเิคราะห์ร่วมกบัผลวิเคราะห์ล าดบันิวคลีโอไทดจ์ านวน 10 โคลนต่อไอโซเลท 
และผลรูปแบบปฏิกิริยาการก่อโรคของเช้ือราบนขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียวทั้ง 7 แอลลีล (Piks Piks Pikp 
Pikh Pi1 Pi7(t) และ Pikm) สนันิษฐานไดว้า่ไอโซเลท THL794 มียนีก่อโรคมากวา่ 1 แอลลีล              
(AVR-PikD/A) ไอโซเลท RBR55004 และ UBN207129 มียนีก่อโรคมากวา่ 2 แอลลีล (AVR-PikD/A/F) 
เพื่อช่วยยนืยนัและสรุปขอ้สนันิษฐานดงักล่าว งานวิจยัในอนาคตควรตรวจสอบการแสดงออกของยนี
แต่ละแอลลีลหลงัปลูกเช้ือ หรือวิเคราะห์ล าดบันิวคลีโอไทดข์องเช้ือราทั้งจีโนม (whole-genome se-
quencing) การมียนีก่อโรค AVR-Pik มากกวา่ 1 แอลลีลเป็นเร่ืองท่ีควรใหค้วามส าคญัเน่ืองจากเก่ียวขอ้ง
กบัววิฒันาการของเช้ือรา ท่ีอาจส่งผลต่อความรุนแรงของโรคไหมไ้ดใ้นอนาคต ดงันั้นการศึกษาความ
หลากหลายทางพนัธุกรรมของยนีก่อโรค AVR-Pik จึงควรด าเนินการอยา่งต่อเน่ือง ซ่ึงจะเป็นประโยชน์
ต่อการปรับปรุงพนัธ์ุขา้วใหต้า้นทานโรคไหม ้
  พบยนีก่อโรค AVR-Pik ในประชากรเช้ือราปี 2559 – 2560 มีความแปรปรวนสูง อธิบายได้
จากการจดักลุ่มของเช้ือราตามรูปแบบปฏิกิริยาการก่อโรคบนขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียวทั้ง 7 แอลลีล จาก
เช้ือราจ านวน 41 ไอโซเลท ซ่ึงมีขอ้มีขอ้มูลการก่อโรคบนขา้วท่ีมียนีตา้นทานเด่ียวครบทั้ง 7 แอลลีล และ
สามารถก่อโรครุนแรงบนขา้วพนัธ์ุ LTH และ KDML105 น ามาจดักลุ่มเช้ือราได ้ 16 กลุ่ม คิดเป็น
อตัราส่วนเพียง 2.6 :1 (จ านวนเช้ือรา : จ านวนกลุ่ม) แสดงวา่เช้ือรามีรูปแบบการก่อโรคหลากหลายมาก 
เช้ือราจ านวน 2 ไอโซเลท ไดแ้ก่ BRM60004.1 และ LRI59002 อาจมียนีก่อโรค AVR-PikD เหมือนกบั
เช้ือราไอโซเลท UBN7348 เช้ือราจ านวน 4 ไอโซเลท ไดแ้ก่ PNB59003.1 PNB59003.2 PNB59003.3 
และ PRE59010.2 อาจมียนีก่อโรค AVR-PikF เหมือนกบัเช้ือราไอโซเลท NKI211107 และ เช้ือราจ านวน 
3 ไอโซเลท ไดแ้ก่ LRI59003.2 SKN60002.2 และ UDN60005 อาจมียนีก่อโรค AVR-Pik มากกวา่ 2     
แอลลีล (AVR-PikD/A/F) เหมือนกบัเช้ือราไอโซเลท RBR55004  
  จากการศึกษาการแสดงออกของยนีท่ีเก่ียวขอ้งกบักลไกการป้องกนัตวัเองในขา้ว IRBL12-M 
ท่ีมียนีตา้นทานเด่ียว Pi12 ภายหลงัปลูกเช้ือสาเหตุโรคไหม ้ 2 ไอโซเลท พร้อมทั้งศึกษาการแสดงออก
ของยนีท่ีเก่ียวขอ้งกบัการก่อโรคของเช้ือราสาเหตุโรคไหมท้ั้ง 2 ไอโซเลท ไดแ้ก่ PNB59003.1 และ 
MSN60009.1 ซ่ึงเป็นเช้ือราท่ีแสดงปฏิสัมพนัธ์แบบ compatible interaction (เกิดโรครุนแรง) และ 
incompatible interaction (เกิดโรคไม่รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) ตามล าดบั พบวา่ในปฏิสัมพนัธ์แบบ 
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incompatible interaction (เกิดโรคไม่รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) ระหวา่งขา้วสายพนัธ์ุ IRBL12-M ท่ีมียนี
ตา้นทาน Pi12 และเช้ือราไอโซเลท MSN60009.1 ท่ีเวลา 24 ชัว่โมงหลงัปลูกเช้ือ พบการแสดงออกของ
ยนี MoHrip1 OsPAL OsJAZ2 OsPR5 และ OsPR10 ต่อมาท่ีเวลา 48 ชัว่โมงหลงัปลูกเช้ือ พบการ
แสดงออกของยนี OsJAZ2 ลดลง ไม่พบแสดงออกของยนี MoHrip1 และยนี OsPAL ในขา้ว แต่พบการ
แสดงออกของยนี OsWRKY30 และพบวา่มีการแสดงออกของยนี OsPR5 และ OsPR10 เพิ่มข้ึน จากนั้นท่ี
เวลา 96 ชัว่โมงหลงัปลูกเช้ือ ไม่พบแสดงออกของยนี OsWRKY30 พบการแสดงออกของยนี MoHrip1 
ยนี OsMAPK6 และพบมีการแสดงออกของยนี OsPAL และ OSJAZ2 เพิม่ข้ึน  
  ในปฏิสัมพนัธ์แบบ compatible interaction (เกิดโรครุนแรง) ระหวา่งขา้วสายพนัธ์ุ IRBL12-M 
ท่ีมียนีตา้นทาน Pi12 และเช้ือราไอโซเลท PNB59003.1 ท่ีเวลา 24 ชัว่โมงหลงัปลูกเช้ือ พบการแสดงออก
ของยนี MoHrip1 และ MoSlp1 ไม่พบการแสดงออกของยนี OsPAL ในขา้ว แต่พบการแสดงออกของยนี 
OsWRKY30 OsJAZ2 OsPR5 และ OsPR10 ต่อมาท่ีเวลา 48 ชัว่โมงหลงัปลูกเช้ือ ไม่พบการแสดงออกของ
ยนี MoSlp1 พบการแสดงออกของยนี MoHrip1 OsJAZ2 OsPR5 และ OsWRKY30 เพิ่มข้ึน แต่พบการ
แสดงออกของยนี OsPR10 ท่ีมีแนวโนม้ลดลง จากนั้นท่ีเวลา 96 ชัว่โมงหลงัปลูกเช้ือ ไม่พบการ
แสดงออกของยนี MoHrip1 และ MoSlp1 แต่พบการแสดงออกของยนี OSJAZ2 OsPR5 และ OsWRKY30 
เพิ่มข้ึน และพบการแสดงออกของยนี OsPR10 ยงัคงลดลง นอกจากน้ีพบยนี OsMAPK6 แสดงออกท่ี
เวลา 96 ชัว่โมงหลงัปลูกเช้ือ  
  ยนี OSJAZ2 และ OsPR10 มีการแสดงออกในระดบัสูงมากในปฏิสัมพนัธ์แบบ incompatible 
interaction (เกิดโรคไม่รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) และสูงกวา่ในปฏิสัมพนัธ์แบบ compatible interaction 
(เกิดโรค) สนันิษฐานไดว้า่การแสดงออกของยนี OsJAZ2 และ OsPR10 อาจมีบทบาทส าคญัส าหรับการ
กระตุน้ใหเ้กิดความตา้นทานในขา้วท่ีแสดงปฏิสมัพนัธ์แบบ incompatible interaction (เกิดโรคไม่
รุนแรง หรือไม่เกิดโรค) ยนีตา้นทาน Pi12 ในขา้วสายพนัธ์ุ IRBL12-M สามารถตรวจจบัยนีก่อโรค AVR-
Pi12 ในเช้ือราไอโซเลท MSN60009.1 ได ้และกระตุน้ใหเ้กิดการส่งทอดสญัญาณผา่นทางวิถี JA จากนั้น
กระตุน้ใหเ้กิดการถอดรหสัของยนีตา้นทาน OsPR10 เพื่อใหข้า้วตา้นทานต่อเช้ือสาเหตุโรคไหม ้อยา่งไร
กต็ามเพื่อหาขอ้สรุปสันนิษฐานน้ีควรศึกษาถึงบทบาทหนา้ท่ี และความสมัพนัธ์ของยนีทั้งสองในขา้ว 
โดยการดดัแปลงพนัธุกรรมขา้ว ท าใหต้น้ขา้วมีการแสดงออกของยนีท่ีมากเกิน (overexpression) หรือ
ยบัย ั้งการถอดรหสัของอาร์เอน็เอของยนี (RNA interference) ท าใหข้า้วไม่มีการแสดงออกของยนีท่ี
ตอ้งการศึกษา 
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1.  การเตรียมอาหารเลีย้งเช้ือ 

 1.1  เตรียมอาหารเลีย้งเช้ือ water agar (WA) ปริมาตร 1,000 มิลลลิติร 

   Agar powder 17 กรัม 

  ตม้น ้ากลัน่ปริมาตร 800 มิลลิลิตรใหเ้ดือด เติม agar powder ในน ้ากลัน่ท่ีก าลงัเดือด คนจน 
agar powder ละลาย จากนั้นปรับปริมาตรดว้ยน ้ากลัน่ใหไ้ด ้1,000 มิลลิลิตร เทอาหารใส่ขวดแลว้น าไป
ฆ่าเช้ือดว้ยหมอ้น่ึงความดนัไอน ้า (autoclave) ท่ีอุณหภูมิ 121 องศาเซลเซียส แรงดนัอากาศของไอน ้าท่ี 
15 ปอนดต่์อตารางน้ิว เป็นเวลา 20 นาที 

 1.2.  เตรียมอาหารเลีย้งเช้ือ rice flour agar (RFA) ปริมาตร 1,000 มิลลลิติร 

   Rice flour 20 กรัม 

   Yeast extract 2 กรัม 

   Agar powder 17 กรัม 

  ตม้ rice flour และ yeast extract ในน ้ากลัน่ คนจน rice flour และ yeast extract ละลายเป็น
เน้ือเดียวกนั เม่ือน ้าเดือดเติม agar powder คนจนละลาย จากนั้นปรับปริมาตรดว้ยน ้ากลัน่ใหไ้ด ้ 1,000 
มิลลิลิตร เทอาหารใส่ขวดแลว้น าไปฆ่าเช้ือดว้ยหมอ้น่ึงความดนัไอน ้า (autoclave) ท่ีอุณหภูมิ 121 องศา-
เซลเซียส แรงดนัอากาศของไอน ้าท่ี 15 ปอนดต่์อตารางน้ิว เป็นเวลา 20 นาที 

 1.3.  เตรียมอาหารเลีย้งเช้ือ potato dextrose broth (PDB) ปริมาตร 1,000 มิลลลิติร 

   Potato 200 กรัม 

   Dextrose 20 กรัม 

   Agar powder  17 กรัม 

  ปลอกมนัฝร่ังและลา้งดว้ยน ้าใหส้ะอาด หัน่มนัฝร่ังใหเ้ป็นลูกเต๋าขนาดเลก็ ชัง่ใหไ้ด้
น ้าหนกั 200 กรัม ตม้ในน ้ากลัน่ปริมาณ 500 มิลลิลิตร เม่ือมนัฝร่ังสุกน ามากรองเอาช้ินมนัฝร่ังออกดว้ย
ผา้ขาวบาง ตม้ต่อจนน ้าเดือดเติมน ้าตาล dextrose และ agar powder คนจนละลาย จากนั้นปรับปริมาตร
ดว้ยน ้ากลัน่ใหไ้ด ้ 1,000 มิลลิลิตร เทอาหารใส่ขวดแลว้น าไปฆ่าเช้ือดว้ยหมอ้น่ึงความดนัไอน ้า 
(autoclave) ท่ีอุณหภูมิ 121 องศาเซลเซียส แรงดนัอากาศของไอน ้าท่ี 15 ปอนดต่์อตารางน้ิว เป็นเวลา 20 
นาที 
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1.4.  เตรียมอาหารเลีย้งเช้ือ Luria Bertani (LB) ปริมาตร 1,000 มิลลลิติร 

   Tryptone 10 กรัม 

   Yeast extract 5 กรัม 

   NaCl 5 กรัม 

   pH 7.0 

  ละลายส่วนประกอบทั้งหมดในน ้ากลัน่ปริมาตร 800 มิลลิลิตร ปรับ pH ใหไ้ดเ้ท่ากบั 7.0 
จากนั้นปรับปริมาตรใหไ้ด ้1,000 มิลลิลิตร เทอาหารใส่ขวดแลว้น าไปฆ่าเช้ือดว้ยหมอ้น่ึงความดนัไอน ้า 
(autoclave) ท่ีอุณหภูมิ 121 องศาเซลเซียส แรงดนัอากาศของไอน ้าท่ี 15 ปอนดต่์อตารางน้ิว เป็นเวลา 20 
นาที 
  ส าหรับอาหารแขง็ (LB agar) เติม agar powder ปริมาณ 20 กรัม น าไปตม้ใหร้้อนจนวุน้
ละลาย แลว้จึงน าไปฆ่าเช้ือดว้ยหมอ้น่ึงความดนัไอน ้า (autoclave) ท่ีอุณหภูมิ 121 องศาเซลเซียส แรงดนั
อากาศของไอน ้าท่ี 15 ปอนดต่์อตารางน้ิว เป็นเวลา 20 นาที 
  ส าหรับอาหารท่ีมีการเติมยาปฏิชีวนะ ampicillin ใหผ้สมสารละลายยาปฏิชีวนะ ampicillin 
ลงในอาหารเล้ียงเช้ือท่ีผา่นการฆ่าเช้ือแลว้และตั้งท้ิงไวใ้หเ้ยน็ โดยอาหารเล้ียงเช้ือควรมีอุณหภูมิต ่ากวา่ 
60 องศาเซลเซียส จากนั้นเติมสารละลายยาปฏิชีวนะ ampicillin ในปริมาณ 10 เปอร์เซ็นตข์องอาหาร
เล้ียงเช้ือท่ีตอ้งการเตรียม 

2. เตรียมสารสะลาย 

 2.1  เตรียมยาปฏิชีวนะ ampicillin ความเข้มข้น 1000 ไมโครกรัมต่อมิลลลิติร หรือ 1 มิลลกิรัมต่อ
มิลลลิติร ปริมาตร 1 มิลลลิติร 

   Ampicillin 1 มิลลิกรัม 

  ละลาย ampicillin ในน ้ากลัน่ฆ่าเช้ือแลว้ 800 ไมโครลิตร ปรับปริมาตรใหไ้ด ้ 1 มิลลิลิตร 
กรองดว้ยตวักรองสารละลายเคมีขนาดเลก็ส าหรับหลอดฉีดยา (syringe filter ขนาดรูกรอง 0.22 
ไมครอน) เกบ็ละลาย ampicillin ไวท่ี้อณุหภูมิ -20 องศาเซลเซียส 

 2.2  diethylpyrocarbonate (DEPC) -treated Water ปริมาตร 1,000 มลิลลิติร 

   DEPC 100 มิลลิลิตร 

  ควรสวมถุงมือขณะเตรียม เน่ืองจากเป็นสารก่อมะเร็ง (carcinogen) และป้องกนัการ
ปนเป้ือน เติม DEPC ในน ้ากลัน่ท่ีผา่นการฆ่าเช้ือแลว้ปริมาณ 1,000 มิลลิลิตร บ่มไวท่ี้อุณหภูมิ 37 องศา-
เซลเซียสเป็นเวลา 2 ชัว่โมง (เขยา่ขวดบ่อยๆ เพื่อให ้RNase ในขวดเสียสภาพไป) น าไปฆ่าเช้ือดว้ยหมอ้
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น่ึงความดนัไอน ้า (autoclave) ท่ีอุณหภูมิ 121 องศาเซลเซียส แรงดนัอากาศของไอน ้าท่ี 15 ปอนดต่์อ
ตารางน้ิว เป็นเวลา 20 นาที เพื่อระเหย DEPC ออกใหห้มอ (ถา้ยงัไดก้ล่ิน DEPC ใหน้ าไป autoclave อีก
คร้ัง) เกบ็ไวท่ี้อณุหภูมิหอ้ง 

 2.3  500 mM EDTA, pH 8.0 ปริมาตร 1,000 มิลลลิติร 

   EDTA 186.1 กรัม 

  ละลาย EDTA ในน ้ากลัน่ 800 มิลลิลิตร ปรับ pH ดว้ย NaOH เติมน ้ากลัน่จนครบปริมาตร 
1,000 มิลลิลิตร น าไปฆ่าเช้ือดว้ยหมอ้น่ึงความดนัไอน ้า (autoclave) ท่ีอุณหภูมิ 121 องศาเซลเซียส 
แรงดนัอากาศของไอน ้าท่ี 15 ปอนดต่์อตารางน้ิว เป็นเวลา 20 นาที 

 2.4  สารละลาย 50x TAE ปริมาตร 1,000 มิลลลิติร 

   Tris  242 กรัม  

   Glacial acetic acid 57.1 กรัม 

   500 mM EDTA, pH 8.0 100 มิลลิลิตร  

  ละลาย Tris และ Glacial acetic acid ในน ้ากลัน่ปริมาตร 800 มิลลิลิตร เติม EDTA ความ
เขม้ขน้ 500 มิลลิโมลาร์ท่ีมีค่า pH เท่ากบั 8 ปริมาตร 100 มิลลิลิตร คนใหเ้ขา้กนั และปรับปริมาตรใหไ้ด ้
1,000 มิลลิลิตร น าไปฆ่าเช้ือดว้ยหมอ้น่ึงความดนัไอน ้า (autoclave) ท่ีอุณหภูมิ 121 องศาเซลเซียส 
แรงดนัอากาศของไอน ้าท่ี 15 ปอนดต่์อตารางน้ิว เป็นเวลา 20 นาที 
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เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆ ทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 
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ตารางผนวกท่ี 1 ผลวิเคราะห์ความแปรปรวนทางเดียว (One-Way ANOVA) และเปรียบเทียบค่าเฉล่ีย
ดว้ยวิธี Turekey HSD ของยนี MoHrip1  

 df Sum of square  Mean square  F vaul Pr(>F) significant 

Treatment 1 3.010 3.010 36.78 9.88e-06 *** 
Time 2 6.794 3.397 41.50 1.81e-07 *** 
Treatment:Time 2 9.340 4.670 57.06 1.62e-08 *** 
Residuals 18 1.473 0.082    

Significant codes: 0 =**** 0.001 =*** 0.01 =** 0.05 =*  
> Tukey multiple comparisons of means. 95% family-wise confidence level 

              Treatment:Time        diff           lwr         upr      p adj 

PNB:24-MSN:24  -1.1800 -1.8229142 -0.53708581 0.0001986 

MSN:48-MSN:24  0.4875 -0.1554142 1.13041419 0.2044862 

PNB:48-MSN:24  -1.4575 -2.1004142 -0.81458581 0.0000137 

MSN:96-MSN:24  -2.1625 -2.8054142 -1.51958581 0.0000000 

PNB:96-MSN:24  -1.1625 -1.8054142 -0.51958581 0.0002368 

MSN:48-PNB:24  1.6675 1.0245858 2.31041419 0.0000021 

PNB:48-PNB:24  -0.2775 -0.9204142 0.36541419 0.7424814 

MSN:96-PNB:24  -0.9825 -1.6254142 -0.33958581 0.0015052 

PNB:96-PNB:24  0.0175 -0.6254142 0.66041419 0.9999992 

PNB:48-MSN:48  -1.9450 -2.5879142 -1.30208581 0.0000002 

MSN:96-MSN:48  -2.6500 -3.2929142 -2.00708581 0.0000000 

PNB:96-MSN:48  -1.6500 -2.2929142 -1.00708581 0.0000025 

MSN:96-PNB:48  -0.7050 -1.3479142 -0.06208581 0.0269549 

PNB:96-PNB:48  0.2950 -0.3479142 0.93791419 0.6931262 

PNB:96-MSN:96  1.0000 0.3570858 1.64291419 0.0012544 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆ ทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 
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ตารางผนวกท่ี 2 ผลวิเคราะห์ความแปรปรวนทางเดียว (One-Way ANOVA) และเปรียบเทียบค่าเฉล่ีย
ดว้ยวิธี Turekey HSD ของยนี MoSlp1  

 df Sum of square Mean square F vaul Pr(>F) significant 

Treatment 1 0.3191 0.3191 62.59 2.87e-07 *** 
Time 2 2.5616 1.2808 251.19 7.09e-14 *** 
Treatment:Time 2 0.3163 0.1581 31.02 1.47e-06 *** 
Residuals 18 0.0918 0.0051    

Significant codes: 0 =**** 0.001 =*** 0.01 =** 0.05 =*  
> Tukey multiple comparisons of means. 95% family-wise confidence level 

              Treatment:Time        diff           lwr         upr      p adj 

PNB:24-MSN:24  0.48927811 0.32881346 0.649742763 0.0000002 

MSN:48-MSN:24  -0.15331805 -0.31378270 0.007146602 0.0659444 

PNB:48-MSN:24  0.11798556 -0.04247909 0.278450210 0.2302898 

MSN:96-MSN:24  -0.50691495 -0.66737960 -0.346450296 0.0000001 

PNB:96-MSN:24  -0.57560543 -0.73607008 -0.415140777 0.0000000 

MSN:48-PNB:24  -0.64259616 -0.80306081 -0.482131509 0.0000000 

PNB:48-PNB:24  -0.37129255 -0.53175720 -0.210827902 0.0000104 

MSN:96-PNB:24  -0.99619306 -1.15665771 -0.835728408 0.0000000 

PNB:96-PNB:24  -1.06488354 -1.22534819 -0.904418889 0.0000000 

PNB:48-MSN:48  0.27130361 0.11083896 0.431768259 0.0005104 

MSN:96-MSN:48  -0.35359690 -0.51406155 -0.193132247 0.0000200 

PNB:96-MSN:48  -0.42228738 -0.58275203 -0.261822728 0.0000017 

MSN:96-PNB:48  -0.62490051 -0.78536516 -0.464435855 0.0000000 

PNB:96-PNB:48  -0.69359099 -0.85405564 -0.533126336 0.0000000 

PNB:96-MSN:96  -0.06869048 -0.22915513 0.091774170 0.7487423 

 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆ ทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 
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ตารางผนวกท่ี 3 ผลวิเคราะห์ความแปรปรวนทางเดียว (One-Way ANOVA) และเปรียบเทียบค่าเฉล่ีย
ดว้ยวิธี Turekey HSD ของยนี OsPAL  

 df Sum of square  Mean square  F vaul Pr(>F) significant 

Treatment 1 153.8 153.83 136.4 7.78e-10 *** 
Time 2 308.8 154.42 137.0 1.29e-11 *** 
Treatment:Time 2 436.0 218.01 193.4 6.81e-13 *** 
Residuals 18 20.3 1.13    
Significant codes: 0 =**** 0.001 =*** 0.01 =** 0.05 =*  
> Tukey multiple comparisons of means. 95% family-wise confidence level 

              Treatment:Time        diff           lwr         upr      p adj 

PNB:24-MSN:24  -17.04254817 -19.42863449 -14.656462 0.0000000 

MSN:48-MSN:24  -17.09455439 -19.48064071 -14.708468 0.0000000 

PNB:48-MSN:24  -17.34228583 -19.72837215 -14.956200 0.0000000 

MSN:96-MSN:24  -15.00576129 -17.39184761 -12.619675 0.0000000 

PNB:96-MSN:24  -12.90559714 -15.29168346 -10.519511 0.0000000 

MSN:48-PNB:24  -0.05200622 -2.43809255 2.334080 0.9999997 

PNB:48-PNB:24  -0.29973766 -2.68582399 2.086349 0.9984578 

MSN:96-PNB:24  2.03678688 -0.34929945 4.422873 0.1209790 

PNB:96-PNB:24  4.13695103 1.75086470 6.523037 0.0003846 

PNB:48-MSN:48  -0.24773144 -2.63381777 2.138355 0.9993840 

MSN:96-MSN:48  2.08879310 -0.29729322 4.474879 0.1066219 

PNB:96-MSN:48  4.18895725 1.80287092 6.575044 0.0003335 

MSN:96-PNB:48  2.33652454 -0.04956178 4.722611 0.0569319 

PNB:96-PNB:48  4.43668869 2.05060237 6.822775 0.0001702 

PNB:96-MSN:96  2.10016415 -0.28592218 4.486250 0.1036885 

 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆ ทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 
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ตารางผนวกท่ี 4 ผลวิเคราะห์ความแปรปรวนทางเดียว (One-Way ANOVA) และเปรียบเทียบค่าเฉล่ีย
ดว้ยวิธี Turekey HSD ของยนี OsJAZ2  

 df Sum of square  Mean square  F vaul Pr(>F) significant 

Treatment 1 10438 10438 196.3 4.02e-11 *** 
Time 2 20055 10027 188.6 8.44e-13 *** 
Treatment:Time 2 21296 10648 200.2 5.04e-13 *** 
Residuals 18 957 53    
Significant codes: 0 =**** 0.001 =*** 0.01 =** 0.05 =*  
> Tukey multiple comparisons of means. 95% family-wise confidence level 

              Treatment:Time        diff           lwr         upr      p adj 

PNB:24-MSN:24  -125.4250 -141.811686 -109.038314 0.0000000 

MSN:48-MSN:24  -113.9925 -130.379186 -97.605814 0.0000000 

PNB:48-MSN:24  -122.0650 -138.451686 -105.678314 0.0000000 

MSN:96-MSN:24  -56.2775 -72.664186 -39.890814 0.0000000 

PNB:96-MSN:24  -47.9050 -64.291686 -31.518314 0.0000004 

MSN:48-PNB:24  11.4325 -4.954186 27.819186 0.2776219 

PNB:48-PNB:24  3.3600 -13.026686 19.746686 0.9850736 

MSN:96-PNB:24  69.1475 52.760814 85.534186 0.0000000 

PNB:96-PNB:24  77.5200 61.133314 93.906686 0.0000000 

PNB:48-MSN:48  -8.0725 -24.459186 8.314186 0.6294758 

MSN:96-MSN:48  57.7150 41.328314 74.101686 0.0000000 

PNB:96-MSN:48  66.0875 49.700814 82.474186 0.0000000 

MSN:96-PNB:48  65.7875 49.400814 82.174186 0.0000000 

PNB:96-PNB:48  74.1600 57.773314 90.546686 0.0000000 

PNB:96-MSN:96  8.3725 -8.014186 24.759186 0.5944933 

 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆ ทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 
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ตารางผนวกท่ี 5 ผลวิเคราะห์ความแปรปรวนทางเดียว (One-Way ANOVA) และเปรียบเทียบค่าเฉล่ีย
ดว้ยวิธี Turekey HSD ของยนี OsPR5  

 df Sum of square Mean square F vaul Pr(>F) significant 

Treatment 1 421.5 421.5 180.1 <2e-16 *** 
Time 2 907.8 453.9 194.0 <2e-16 *** 
Treatment:Time 2 21296 950.8 406.3 <2e-16 *** 
Residuals 48 112.3 2.3    
Significant codes: 0 =**** 0.001 =*** 0.01 =** 0.05 =*  
> Tukey multiple comparisons of means. 95% family-wise confidence level 

              Treatment:Time        diff           lwr         upr      p adj 

PNB:24-MSN:24  0.9477778 -1.1923080 3.0878636 0.7757074 

MSN:48-MSN:24  21.6388889 19.4988031 23.7789747 0.0000000 

PNB:48-MSN:24  -0.6044444 -2.7445302 1.5356413 0.9587458 

MSN:96-MSN:24  3.2088889 1.0688031 5.3489747 0.0006903 

PNB:96-MSN:24  7.7422222 5.6021364 9.8823080 0.0000000 

MSN:48-PNB:24  20.6911111 18.5510253 22.8311969 0.0000000 

PNB:48-PNB:24  -1.5522222 -3.6923080 0.5878636 0.2787943 

MSN:96-PNB:24  2.2611111 0.1210253 4.4011969 0.0327640 

PNB:96-PNB:24  6.7944444 4.6543587 8.9345302 0.0000000 

PNB:48-MSN:48  -22.2433333 -24.3834191 -20.1032476 0.0000000 

MSN:96-MSN:48  -18.4300000 -20.5700858 -16.2899142 0.0000000 

PNB:96-MSN:48  -13.8966667 -16.0367524 -11.7565809 0.0000000 

MSN:96-PNB:48  3.8133333 1.6732476 5.9534191 0.0000426 

PNB:96-PNB:48  8.3466667 6.2065809 10.4867524 0.0000000 

PNB:96-MSN:96  4.5333333 2.3932476 6.6734191 0.0000013 

 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆ ทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 
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ตารางผนวกท่ี 6 ผลวิเคราะห์ความแปรปรวนทางเดียว (One-Way ANOVA) และเปรียบเทียบค่าเฉล่ีย
ดว้ยวิธี Turekey HSD ของยนี OsPR10  

 df Sum of square  Mean square  F vaul Pr(>F) significant 

Treatment 1 472637 472637 224.8 1.30e-11 *** 
Time 2 532618 266309 126.7 2.49e-11 *** 
Treatment:Time 2 545490 272745 129.7 2.04e-11 *** 
Residuals 18 37849     2103    
Significant codes: 0 =**** 0.001 =*** 0.01 =** 0.05 =*  
> Tukey multiple comparisons of means. 95% family-wise confidence level 

              Treatment:Time        diff           lwr         upr      p adj 

PNB:24-MSN:24  0.9477778 -1.1923080 3.0878636 0.7757074 

MSN:48-MSN:24  21.6388889 19.4988031 23.7789747 0.0000000 

PNB:48-MSN:24  -0.6044444 -2.7445302 1.5356413 0.9587458 

MSN:96-MSN:24  3.2088889 1.0688031 5.3489747 0.0006903 

PNB:96-MSN:24  7.7422222 5.6021364 9.8823080 0.0000000 

MSN:48-PNB:24  20.6911111 18.5510253 22.8311969 0.0000000 

PNB:48-PNB:24  -1.5522222 -3.6923080 0.5878636 0.2787943 

MSN:96-PNB:24  2.2611111 0.1210253 4.4011969 0.0327640 

PNB:96-PNB:24  6.7944444 4.6543587 8.9345302 0.0000000 

PNB:48-MSN:48  -22.2433333 -24.3834191 -20.1032476 0.0000000 

MSN:96-MSN:48  -18.4300000 -20.5700858 -16.2899142 0.0000000 

PNB:96-MSN:48  -13.8966667 -16.0367524 -11.7565809 0.0000000 

MSN:96-PNB:48  3.8133333 1.6732476 5.9534191 0.0000426 

PNB:96-PNB:48  8.3466667 6.2065809 10.4867524 0.0000000 

PNB:96-MSN:96  4.5333333 2.3932476 6.6734191 0.0000013 

 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆ ทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 
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ตารางผนวกท่ี 7 ผลวิเคราะห์ความแปรปรวนทางเดียว (One-Way ANOVA) และเปรียบเทียบค่าเฉล่ีย
ดว้ยวิธี Turekey HSD ของยนี OsWRKY30 

 df Sum of square  Mean square  F vaul Pr(>F) significant 

Treatment 1 5.476 5.476 194.90 4.26e-11 *** 
Time 2 11.210 5.605 199.48 5.21e-13 *** 
Treatment:Time 2 1.886 0.943 33.57 8.44e-07 *** 
Residuals 18 0.506     0.028    

Significant codes: 0 =**** 0.001 =*** 0.01 =** 0.05 =*  
> Tukey multiple comparisons of means. 95% family-wise confidence level 

              Treatment:Time        diff           lwr         upr      p adj 

PNB:24-MSN:24  1.22234438 0.845652848 1.5990359 0.0000001 

MSN:48-MSN:24  1.24421491 0.867523384 1.6209064 0.0000001 

PNB:48-MSN:24  2.71274033 2.336048807 3.0894319 0.0000000 

MSN:96-MSN:24  0.37066874 -0.006022788 0.7473603 0.0552613 

PNB:96-MSN:24  0.54590275 0.169211222 0.9225943 0.0025594 

MSN:48-PNB:24  0.02187054 -0.354820992 0.3985621 0.9999645 

PNB:48-PNB:24  1.49039596 1.113704432 1.8670875 0.0000000 

MSN:96-PNB:24  -0.85167564 -1.228367163 -0.4749841 0.0000142 

PNB:96-PNB:24  -0.67644163 -1.053133153 -0.2997501 0.0002567 

PNB:48-MSN:48  1.46852542 1.091833896 1.8452170 0.0000000 

MSN:96-MSN:48  -0.87354617 -1.250237699 -0.4968546 0.0000101 

PNB:96-MSN:48  -0.69831216 -1.075003689 -0.3216206 0.0001764 

MSN:96-PNB:48  -2.34207160 -2.718763122 -1.9653801 0.0000000 

PNB:96-PNB:48  -2.16683759 -2.543529112 -1.7901461 0.0000000 

PNB:96-MSN:96  0.17523401 -0.201457517 0.5519255 0.6813253 

 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆ ทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 
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ตารางผนวกท่ี 8 ผลวิเคราะห์ความแปรปรวนทางเดียว (One-Way ANOVA) และเปรียบเทียบค่าเฉล่ีย
ดว้ยวิธี Turekey HSD ของยนี OsMAPK6 

 df Sum of square  Mean square  F vaul Pr(>F) significant 

Treatment 1 0.06 0.0 58    *** 
Time 2 61.03 30.5 16 64 *** 
Treatment:Time 2 2.33 1.1 64 2 *** 
Residuals 18 2.27 0.0 47     

Significant codes: 0 =**** 0.001 =*** 0.01 =** 0.05 =*  
> Tukey multiple comparisons of means. 95% family-wise confidence level 

              Treatment:Time        diff           lwr         upr      p adj 

PNB:24-MSN:24  0.1124801 -0.191638298 0.4165984 0.8798887 

MSN:48-MSN:24  0.2992243 -0.004894093 0.6033426 0.0561784 

PNB:48-MSN:24  0.6297336 0.325615244 0.9338520 0.0000022 

MSN:96-MSN:24  2.8071745 2.503056115 3.1112929 0.0000000 

PNB:96-MSN:24  2.1682008 1.864082458 2.4723192 0.0000000 

MSN:48-PNB:24  0.1867442 -0.117374165 0.4908626 0.4615268 

PNB:48-PNB:24  0.5172535 0.213135172 0.8213719 0.0000962 

MSN:96-PNB:24  2.6946944 2.390576043 2.9988128 0.0000000 

PNB:96-PNB:24  2.0557208 1.751602386 2.3598391 0.0000000 

PNB:48-MSN:48  0.3305093 0.026390966 0.6346277 0.0259289 

MSN:96-MSN:48  2.5079502 2.203831837 2.8120686 0.0000000 

PNB:96-MSN:48  1.8689766 1.564858180 2.1730949 0.0000000 

MSN:96-PNB:48  2.1774409 1.873322500 2.4815592 0.0000000 

PNB:96-PNB:48  1.5384672 1.234348843 1.8425856 0.0000000 

PNB:96-MSN:96  -0.6389737 -0.943092028 -0.3348553 0.0000016 
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ภาพผนวกที่ 1 ผลการตรวจสอบเพศของเช้ือราจ านวน 118 ไอโซเลท โดยใชไ้พร์เมอร์ Mat1-1 และ Mat1-2 เปรียบเทียบขนาดขอแถบดีเอน็เอกบัเช้ือราทดสอบ
มาตรฐานสายพนัธ์ุ 70-15 สายพนัธ์ุ GUY11 และดีเอน็เอมาตรฐาน 1000 คู่เบส
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ภาพผนวกที่ 2 รหสัของกรดอะมิโน (triplet code) 
 ท่ีมา: https://jackwestin.com/resources/mcat-content/genetic-code/the-triplet-code
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ภาพผนวกที่ 3 เปรียบเทียบกบัล าดบักรดอะมิโนของโปรตีน AVR-PikA B C D E และ F จากฐานขอ้มูล GenBank ดว้ยโปรแกรม Jalview Version 2 (Waterhouse 

et al. 2009) 
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