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การหาเคร่ืองหมายโมเลกลุที่ยึดติดกับยีน Gn1a, SPP1 และ Ghd7 ที่ควบคุมลักษณะจาํนวน
เมล็ดตอรวงในประชากร F2 ของคูผสมระหวางขาวพันธุ กข 6 กับแปดริ้ว 

Identification of Molecular Markers Linked to Gn1a, SPP1 and Ghd7 Genes Related to Grain 
Number Per Panicle in Rice by Using F2 Population of a Cross Between RD6 and Paet Rio 
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บทคัดยอ 
จํานวนเมล็ดตอรวงเปนลักษณะสําคัญในองคประกอบผลผลิตท่ีมีผลตอปริมาณผลผลิตขาว จากการ

รวบรวมเชื้อพันธุกรรมขาวพบวาขาวพันธุแนะนําในประเทศไทยมีจํานวนเมล็ดตอรวงโดยเฉล่ียนอย เม่ือเปรียบเทียบ
กับพันธุขาวพื้นเมือง การเพิ่มผลผลิตของขาวพันธุแนะนําสามารถทําไดโดยปรับปรุงพันธุขาวใหมีจํานวนเมล็ดตอรวง
เพ่ิมมากขึ้น โดยใชขาวพันธุพื้นเมืองที่มีจํานวนเมล็ดตอรวงมากเปนพันธุให ดังนั้นจําเปนตองหาเคร่ืองหมายโมเลกุลที่
ยึดติดหรืออยูใกลกับยีนท่ีมีความสัมพันธกับจํานวนเมล็ดตอรวงเพื่อชวยในการคัดเลือก ไดแก ยีน Gn1a (grain 
number per panicle) ควบคุมลักษณะจํานวนเมล็ดตอรวง ยีน SPP1 (spikelet number per panicle) ควบคุม
ลักษณะจํานวนดอกยอยตอชอดอก และยีน Ghd7 ควบคุมลักษณะสําคัญ ไดแก จํานวนเมล็ดตอรวง (yield) ความสูง
ของตน (plant height) และวันออกดอก (heading date) โดยศึกษาในประชากรลูกผสมชั่วที่ 2 (F2) ของคูผสมระหวาง
ขาวพันธุ กข 6 กับแปดริ้ว จํานวน 100 ตน พบวาเคร่ืองหมาย RM10318, RM10395 และ RM21335 เปนเคร่ืองหมาย
โมเลกุลชนิด SSR marker ที่ยึดติดกับยีน Gn1a, SPP1 และ Ghd7 ตามลําดับ โดยแตละเคร่ืองหมาย SSR marker 
อยูใกลกับยีนท้ังสามน้ีที่ระยะ 86,553 10,202 และ 76,610 เบส ตามลําดับ เม่ือวิเคราะหหาคาสหสัมพันธของ
เคร่ืองหมายโมเลกุลที่ยึดติดกับแตละยีนกับจํานวนเมล็ดตอรวงดวยวิธี single regression พบวาแตละเคร่ืองหมายมี
ความสัมพันธกับจํานวนเมล็ดตอรวง มีคา R-square เทากับ 0.0829, 0.0953 และ 0.0830 มีคาระดับนัยสําคัญ (P-
value) เทากับ 0.015, 0.0077 และ 0.0149 ตามลําดับ จากนั้นจึงวิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนง (multiple-
locus regression) ของเครื่องหมายโมเลกุลที่แสดงความสัมพันธกับจํานวนเมล็ดตอรวง พบวาเคร่ืองหมาย RM10395 
ที่ยึดติดกับยีน SPP1 มีคา partial R-square เทากับ 0.0949 และมีคา P-value เทากับ 0.0018 เปนเคร่ืองหมายที่มี
ความสัมพันธกับจํานวนเมล็ดตอรวงมากกวาเคร่ืองหมาย RM10318 กับ RM21335 ที่ยึดติดกับยีน Gn1a และ ยีน 
Ghd7 
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Abstract 
Grain number per panicle is an important component of rice yield. Recommended Thai rice 

cultivars generally have small grain number per panicle compared to Thai local rice cultivars so, yielding 
of the recommended Thai rice cultivars would increase by increasing the grain number per panicle. Thus, 
identification of molecular markers linked to a QTL that related to increase grain productivity would 
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enhance the rice improvement program. Interest genes are including grain number per panicle (Gn1a), 
spikelet number per panicle (SPP1) and pleiotropic gene (Ghd7) effect on yield, plant height and heading 
date. Using 100 plants of F2 population derived from a cross between RD 6 and Paet Rio, the SSR 
markers; RM10318, RM10395 and RM21335 were identified as linked to genes; Gn1a, SPP1 and Ghd7, 
respectively with distance from each gene were 86,553  10,202 and 76,610 bases, respectively. QTLs 
analysis via the single regression method, the result showed that these three markers which tightly linked 
to each gene correlated to grain number per panicle trait. The R-square of RM10318, RM10395 and 
RM21335 were 0.0829, 0.0953 and 0.0830 (P-value = 0.015, 0.0077 and 0.0149, respectively). Afterward, 
data were analyzed with multiple regression method, result showed that RM10395 which linked to SPP1 
gene correlated to grain number per panicle, which partial R-square was 0.0949 and P-value equal was 
0.0018. 
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คํานํา 
จากการคนควาขอมูลพบวาพันธุขาวไทยท่ีเกษตรกรนิยมปลูกมีจํานวนเมล็ดตอรวงโดยเฉล่ียนอย เชน ขาว

เหนียวพันธุ กข 6 มีจํานวนเมล็ดตอรวงเฉล่ียเทากับ 207 เมล็ด และขาวเจาพันธุชัยนาท 1 มี 133 เมล็ด (กรมวิชาการ
เกษตร, 2543) การปรับปรุงพันธุขาวใหมีจํานวนเมล็ดตอรวงเพิ่มมากขึ้นจะทําใหปริมาณผลผลิตตอไรสูงขึ้น จากการ
เก็บรวบรวมเชื้อพันธุกรรมของขาวพันธุพื้นเมืองพบวามีขาวพันธุพื้นเมืองหลายพันธุที่มีศักยภาพใหจํานวนเมล็ดตอรวง
มาก จึงทําการศึกษาจํานวนเมล็ดตอรวงของขาวพันธุพื้นเมือง และขาวพันธุตางๆ รวมทั้งหมด 43 พันธุ เพื่อคัดเลือก
สําหรับใชเปนพันธุใหในโครงการปรับปรุงพันธุเพื่อเพิ่มผลผลิต และใชขาวพันธุที่เกษตรกรนิยมปลูกเปนพันธุรับ 
(recurrent parent) ปรับปรุงดวยวิธีผสมกลับ (backcross) จากการศึกษา QTLs (quantitative trait loci) ที่ควบคุม
ลักษณะของผลผลิตขาว ไดแก ยีนที่ควบคุมลักษณะจํานวนเมล็ดตอรวง (grain number; Gn) พบวามีจํานวน 5 
ตําแหนง โดยยีน Gn1 บนโครโมโซมท่ี 1 มีความสัมพันธกับการเพ่ิมจํานวนเมล็ดขาวตอรวงมากที่สุด ประกอบดวยยีน 
Gn1a และ Gn1b จากการศึกษาลําดับเบสของยีน Gn1a พบวาเปนยีนที่ผลิตฮอรโมนไซโตไคนิน ออกซิเดส/ดีไฮโดร
จีเนส (OsCKX2) มีหนาที่ชวยในการแบงเซลล รวมถึงการพัฒนาของระบบสืบพันธุ (Mok and Mok, 1994) เม่ือมีการ
เปรียบเทียบลําดับเบสของยีน OsCKX2 ระหวางขาวพันธุ Habataki และ 5150 ที่มีจํานวนเมล็ดตอรวงมากกับพันธุ 
Koshihikari ที่มีจํานวนเมล็ดตอรวงนอย พบวาในขาวพันธุ Habataki มีลําดับเบสขาดหายไปในบริเวณ 5’-untran-
slated region และมีการเปล่ียนแปลงของเบสในบริเวณ exon 1 และ 4 นอกจากนี้ยังพบวามีลําดับเบสขาดหายไปใน
บริเวณ exon 3 ของขาวพันธุ 5150 เปนสาเหตุใหเกิด premature stop codon ของยีน OsCKX2 สงผลใหมีจํานวน
เมล็ดตอรวงมาก เม่ือสรางขาวสายพันธุคูแฝดของพันธุ Koshihikari ที่มียีน Gn1 (NIL-Gn1) ซึ่งไดรับจากขาวพันธุ 
Habataki สามารถใหจํานวนเมล็ดตอรวงไดมากกวาขาวพันธุ Koshihikari เดิมถึง 45% (Ashikari et al., 2005)   

นอกจากนี้พบวามียีนที่ควบคุมลักษณะจํานวนดอกยอยตอชอดอก (spikelet number per panicle; SPP1) 
มี 4 QTLs ไดแก SPP1, SPP2, SPP3 และ SPP7 โดยยีน SPP1 บนโครโมโซมที่ 1 เปนตําแหนง QTLs หลัก มีตําแหนง
คลายกับที่เคยรายงานมาแลว คือ sp1 และ Gn1 (Xiong et al., 1999; Ashikari et al., 2005) ซึ่งจากรายงานของ 
Zhang และคณะ (2009) พบวายีน SPP1 ไมใชยีน Gn1a  ดังนั้นจึงมีการศึกษาตําแหนงของยีน SPP1 จนสามารถ
เขาใกล และจํากัดขนาดของยีนไดที่ขนาด 107 Kb ซึ่งอยูในบริเวณโคลน BAC (AP002094) ของฐานขอมูลขาว เม่ือ
ทํานายยีนในบริเวณดังกลาวพบวายีนที่เก่ียวของกับลักษณะจํานวนดอกขาวตอรวง คือ LOC_Os01g12160 เปนยีนที่
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ควบคุม IAA synthetase ซึ่งเปนออกซินในพืช ชวยในการเจริญเติบโต และการพัฒนาของเซลล จึงอาจเปนไปไดวา 
LOC_Os01g12160 คือยีน SPP1 (Liu et al., 2009)  

ยีน Ghd7 เปน QTLs ที่ควบคุมลักษณะจํานวนเมล็ดตอรวง ความสูง และวันออกดอก จากรายงานการศึกษา
ตําแหนงของยีนโดย Xue และคณะ (2008) เม่ือเปรียบเทียบกับฐานขอมูลขาวพบวาอยูบริเวณเซนโตเมียรของ
โครโมโซมแทงที่ 7 มีขนาดประมาณ 2,284 กิโลเบส เม่ือทํานายยีนรวมถึงทํานายโปรตีนที่ไดจากยีนในบริเวณดังกลาว 
พบวามียีนที่สามารถแปลรหัสไดโปรตีนที่คลายกับ CCT domain ซึ่งเปนโปรตีนที่พบในผลผลิตของยีน CO, CO-LIKE 
(COL) และ TIMING of CAB1 (TOC1) มีบทบาทในการควบคุมการออกดอกในขาว และจากการศึกษายีน Ghd7 
ดวยวิธี Rapid Amplification of cDNA Ends (RACE) โดยใช RNA จากตนกลาของขาวพันธุ Minghui 63 ไดขนาด
ของยีน 1,013 คูเบส (cDNA) ทํานายวาสามารถแปลรหัสไดกรดอะมิโน 257 ตัว ซึ่งเม่ือเปรียบเทียบกรดอะมิโนที่ไดกับ
ฐานขอมูลขาวพบวา มีลําดับเหมือน CCT domain ของ HD1 และโปรตีนท่ีควบคุมกระบวนการในการออกดอก  
นอกจากนี้ยังพบวายีน Ghd7 มีการแสดงออกมากในสภาพวันยาว เม่ือศึกษาความสัมพันธกับยีนอื่นๆ ในกระบวนการ 
photoperiod pathway พบวายีน Ghd7 อยูใน pathway เดียวกันกับยีน Ehd1 และ Hd3a (Xue et al., 2008) ตอมา
มีรายงานการศึกษายีน SPP7 ซึ่งสอดคลองกับรายงานการโคลนยีน Ghd7 คือ มีตําแหนงเดียวกัน และมีผลตอลักษณะ
ตางๆ เหมือนกัน  ดังนั้นจึงกลาวไดวายีน SPP7 อาจจะเปนยีนเดียวกับ Ghd7 (Zhang et al., 2009) 

จากรายงานการศึกษา QTLs ของยีนที่ควบคุมลักษณะจํานวนเมล็ดตอรวงท่ีสําคัญท้ังสามยีนทําใหทราบ
ตําแหนงของยีน Gn1a คือตําแหนงเบสท่ี 5,269,103-5,274,678 บนโครโมโซมที่ 1 ยีน SPP1 คือ LOC_Os01g12160 
อยูตําแหนงเบสที่ 6,623,963-6,629,463 บนโครโมโซมที่ 1 และยีน Ghd7 คือตําแหนงเบสท่ี 9,151,408-9,175,046 
บนโครโมโซมที่ 7 ซึ่งสามารถใชเปนขอมูลในการคนหาเคร่ืองหมายโมเลกุลที่เปนสวนหนึ่งของยีน (functional marker) 
หรือยึดติดกับยีน (target linked marker) ในฐานขอมูลเคร่ืองหมายโมเลกุลของขาวชนิด SSR marker (http://www. 
gramene.org/markers/microsat) เพื่อชวยคัดเลือกในการปรับปรุงพันธุขาวใหมีจํานวนเมล็ดตอรวงมากดวยวิธีผสม
กลับ เน่ืองจากลักษณะท่ีเก่ียวของกับผลผลิตขาวน้ันเปนลักษณะเชิงปริมาณ ดังนั้นการคัดเลือกจากฟโนไทปจึงทําได
ยากเพราะอิทธิพลของสภาพแวดลอมมีผลตอการแสดงออกของลักษณะดังกลาว การคัดเลือกดวยเคร่ืองหมาย
โมเลกุลที่เปนสวนหนึ่งของยีนหรือยึดติดกับยีนที่ตองการถายทอดจากพันธุใหสูพันธุรับ (foreground selection) 
(Hospital and Charcosset, 1997) สามารถเพ่ิมประสิทธิภาพ และความแมนยําในการคัดเลือก รวมถึงลดระยะเวลา
ในการผสมกลับจากปกติตองผสมกลับถึง 6 คร้ัง เหลือเพียง 4 คร้ัง (Frisch et al., 1999) 

ขาวเหนียวพันธุ กข 6 เปนพันธุที่เกษตรกรนิยมปลูกกันมาก เน่ืองจากลักษณะขาวสุกนุมเหนียว และมีกล่ิน
หอม เปนที่ตองการของผูบริโภค ในแตละปประเทศไทยปลูกขาวเหนียวเฉล่ีย 18 ลานไร หรือรอยละ 31 ของพื้นที่ปลูก
ขาวท้ังหมด ในจํานวนนี้เปนพื้นที่ปลูกขาวเหนียวพันธุ กข 6 สูงถึง 15 ลานไร หรือ รอยละ 83 ของพื้นที่ปลูกขาวเหนียว 
(กรมวิชาการเกษตร, 2546) ในอดีตนิยมปลูกขาวเหนียวเพื่อบริโภคภายในครัวเรือนโดยเฉพาะภาคเหนือ และภาค
ตะวันออกเฉียงเหนือตอนบน ที่เหลือจึงจําหนายทั้งภายใน และตางประเทศ สามารถสงออกทั้งในรูปเมล็ดขาวสาร 
และผลิตภัณฑประมาณ 2 แสนตัน คิดเปนมูลคา 3 พันลานบาท ของการสงออกในแตละป (สํานักพัฒนาผลิตภัณฑ
ขาว, 2550) และมีแนวโนมความตองการของตลาดโลกสูงขึ้น ซึ่งการเพิ่มผลผลิตของขาวเหนียวพันธุ กข 6 ทําไดโดย
การปรับปรุงพันธุใหมีจํานวนเมล็ดตอรวงมากข้ึนดวยวิธีผสมกลับโดยใชเคร่ืองหมายโมเลกุลชวยในการคัดเลือก 
(marker assisted backcrossing;  MAB) ทําใหไดขาวเหนียวพันธุ กข 6 ที่มีคุณภาพดีเหมือนเดมิ แตมีผลผลิตเพิ่มขึ้น 

ดังนั้นวัตถุประสงคของงานวิจัยนี้คือหาเคร่ืองหมายโมเลกุลชนิด SSR marker ที่อยูใกลหรือยึดติดกับยีนที่
ควบคุมลักษณะที่เก่ียวของกับผลผลิตขาวทั้งสามยีน ไดแก ยีน Gn1a, SPP1 และ Ghd7  และเปนเคร่ืองหมายที่มี
ความสัมพันธกับจํานวนเมล็ดตอรวง เพ่ือใชในการคัดเลือกตนขาวระหวางการผสมกลับแตละคร้ังในการปรับปรุงพันธุ
ขาวเหนียวพันธุ กข 6 ใหมีจํานวนเมล็ดตอรวงเพิ่มขึ้น 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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อุปกรณ และวิธกีาร 

1. พันธุขาวที่ใชในการทดลอง 
1.1 การคัดเลือกขาวพันธุให ทําการรวบรวม และคัดเลือกขาวพันธุพื้นเมืองที่มีจํานวนเมล็ดตอรวงมากเพื่อใช

เปนพันธุใหลักษณะจํานวนเมล็ดตอรวงมาก โดยใชขาวพันธุพื้นเมืองของภาคตางๆ จากกรมการขาว และมูลนิธิฮัก
เมืองนาน  และพันธุแนะนําตางๆ รวมทั้งหมด 43 พันธุ ไดแก Taichung 65, กข 10, สันปาตอง 1, กข 6, ดอกพะยอม, 
เข็มทอง, นางพญา 132, กข 13, กันตัง, ทรายทอง, ชอลุง, เหลืองหอม, เมืองไทร, งวงชาง, แปดร้ิว, เม็ดมะเขือ, ขาว
เหลืองพันธุงาม, ขาวหมากแขก, ขาวอิฐขาว, ขาวชาบีตา, ขาวเหนียว, ขาวนางหก, ขาวพอมุข, ขาวแกวดอ, ขาวดวง
จันทร, ขาวหลม, ขาวแตงออน, ขาวกรุง, ขาวเหนียวแดง, ขาวทองมะโร, ขาวเลาแตก, ขาวแมผ้ึง, ขาวกํ่า, แบรเดอ, 
หวัน 1, หวัน 2, จาแอ, จากอลอย จาเฟย, ขาวเหลือง (ดะ), บือโพปริ, บือกะ, นาแต และพันธุจานอสี โดยปลูกขาวแต
ละพันธุในฤดูนาป พ.ศ. 2551 ทําการสุมเก็บตัวอยางรวงขาว 1 รวงตอกอ เก็บจํานวน 10 กอ แลวนับจํานวนเมล็ด
ทั้งหมดตอรวง จํานวนเมล็ดดีตอรวง และจํานวนเมล็ดลีบตอรวง จากนั้นหาคาเฉล่ียจํานวนเมล็ดตอรวงของขาวแตละ
พันธุ นอกจากน้ีทําการเก็บขอมูลของลักษณะความสูง อายุออกดอก จํานวนตนตอกอ และจํานวนรวงตอกอ  การ
คัดเลือกพันธุใหพิจารณาจากขอมูลจํานวนเมล็ดตอรวง โดยคัดเลือกขาวพันธุที่มีจํานวนเมล็ดตอรวงมากที่สุดเพื่อเปน
พันธุให ประกอบกับขอมูลของลักษณะอื่นๆ รวมดวย เชน ความสูง อายุออกดอก ใหมีคาใกลเคียงกับขาวเหนียวพันธุ 
กข 6 สําหรับใชเปนพันธุใหในการปรับปรุงพันธุขาวเหนียว กข 6 ใหมีจํานวนเมล็ดตอรวงมาก คัดเลือกไดขาวพันธุ  
แปดริ้ว (แสดงผลใน Table 1) 

1.2 ขาวพันธุรับ คือ ขาวพันธุ กข 6 (RD 6) เปนขาวเหนียวไวตอชวงแสง ผลผลิตเฉล่ีย ประมาณ 666 กิโลกรัมต
อไร (สํานักพัฒนาผลิตภัณฑขาว, 2550)  
2. การผสมพันธุสรางลูกผสมช่ัวที่ 1 

ฤดูที่ 1 นาป (กรกฎาคม – ธันวาคม) ป พ.ศ. 2551 ผสมขาวพันธุ กข 6 กับพันธุแปดริ้ว เพ่ือสรางลูกผสมชั่วที่ 
1 (F1) 
3. การผลิตเมล็ดช่ัวที่ 2 และปลูกลูกผสมช่ัวที่ 2 

ฤดูที่ 2 นาปรัง (มกราคม – มิถุนายน) ป พ.ศ. 2552 ผลิตเมล็ดชั่วที่ 2 (F2) ของคูผสมระหวางขาวพันธุ กข 6 
กับพันธุแปดริ้ว  โดยปลูกเมล็ด F1  จากนั้นปลอยใหผสมตัวเองเพื่อผลิตเมล็ด F2 
 ฤดูที่ 3 นาป (กรกฎาคม – ธันวาคม) ป พ.ศ. 2552 ปลูก F2 ของคูผสมระหวางขาวพันธุ กข 6 กับพันธุแปดริ้ว  
เพ่ือใชศึกษาความสัมพันธระหวางเคร่ืองหมายโมเลกุลกับจํานวนเมล็ดตอรวง 
4. การหาเครื่องหมายโมเลกุลที่ยึดติดกับยีน Gn1a, SPP1 และ Ghd7 (target linked marker) 

4.1 ทําการคนหาตําแหนงของยีน Gn1a, SPP1 และ Ghd7 ในฐานขอมูลเคร่ืองหมายโมเลกุลของขาวชนิด 
SSR marker แลวคัดเลือกเคร่ืองหมายโมเลกุล SSR marker ที่อยูใกลกับลําดับเบสของแตละยีน (Ashikari et al., 
2005; Liu et al., 2009 และ Zhang et al., 2009) ซึ่งเปนเคร่ืองหมายโมเลกุลที่ยึดติดกับยีน (target linked marker) 
โดยคัดเลือกเคร่ืองหมายที่อยูใกลกับตําแหนงของยีนมากที่สุด และมีระยะจากทั้งสองขางของยีนไมเกิน 95,000 เบส  
แลวส่ังสังเคราะหไพรเมอรเพ่ือใชตรวจสอบความแตกตางของยีนที่ควบคุมลักษณะจํานวนเมล็ดตอรวง Gn1a, SPP1 
และ Ghd7 ระหวางขาวพันธุ กข 6 และพันธุแปดริ้ว (Table 2) 

4.2 ตรวจสอบเครื่องหมาย SSR marker ที่คัดเลือกไววามีความแตกตางทางพันธุกรรมระหวางขาวพันธุ     
กข 6 และ แปดร้ิว หรือไม โดยการสกัดดีเอ็นเอจากใบขาวของพันธุ กข 6 และแปดร้ิว ดวยชุดสกัดดีเอ็นเอสําเร็จรูป 
(Genomic DNA Purification Kit Cat #K0512, Fermentas Inc.) ตามขั้นตอนการสกัดของบริษัท จากน้ันเพิ่ม
ปริมาณช้ินสวนดีเอ็นเอดวยเทคนิคพีซีอาร (Polymerase Chain Reaction; PCR) โดยในแตละปฏิกิริยาประกอบดวย 
น้ํากล่ัน ปริมาตร 1.5 μl สารละลาย 1x Go Taq® Green Master Mix (400 μM dNTPs reaction buffer (pH 9) 3 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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mM MgCl2 และเอนไซม Taq DNA polymerase 0.1 units/μl) (Cat no. M7123, Promega Corporation) ปริมาตร 
7.5 μl สารละลาย forward  และ reverse primer ที่ความเขมขน 3 μM ปริมาตร 2 μl และดีเอ็นเอแมพิมพ ปริมาตร 2 
μl ปริมาตรรวมท้ังหมด 15 μl  เพ่ิมปริมาณช้ินสวนดีเอ็นเอ โดยต้ังโปรแกรมการทํางานท่ีอุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส 2 
นาที ในขั้นตอน predenaturing  ในแตละรอบ ขั้นตอน denaturing ที่อุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส 1 นาที ขั้นตอน 
annealing ที่อุณหภูมิ 53 องศาเซลเซียส 1 นาที 30 วินาที และ extension ที่อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส 1 นาที 30 
วินาที และทําปฏิกิริยาซํ้าอีกจํานวน 35 รอบ รอบ final extension ที่อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส 5 นาที แลวตรวจสอบ
ผลที่ไดดวยวิธีอิเล็กโตรโฟรีซีส โดยใชวุนอะกาโรส (GenePure Hi res Agarose, Cat no. E-3115-25, ISCBIOE-      
epress) เขมขน 4% ในสารละลาย 1x TBE buffer จากนั้นยอมสีชิ้นสวนดีเอ็นเอดวยสารละลายเอทิเดียมโบรไมด 
(ethidium bromide) แถบดีเอ็นเอเรืองแสงภายใตแสงยูวี  บันทึกภาพแถบดีเอ็นเอท่ีไดดวยเคร่ือง GelDoc (Bio-Rad 
Laboratories Ltd.)   

4.3 คัดเลือกเคร่ืองหมาย SSR marker ที่ยึดติดกับยีน Gn1a, SPP1 และ Ghd7 โดยเลือกเคร่ืองหมาย SSR 
marker ที่แสดงแถบดีเอ็นเอแตกตางกันระหวางพันธุ กข 6 กับพันธุแปดร้ิว ของแตละยีน พิจารณาภาพแถบดีเอ็นเอ
ประกอบการเลือกเคร่ืองหมาย SSR marker ที่ขนาดของผลผลิตพีซีอารมีคาตางกันมาก และใหแถบดีเอ็นเอท่ีมีความ
คมชัด เพ่ือใชคัดเลือกตน F1 และตรวจสอบจีโนไทปของประชากร F2 ตอไป 
5. การวิเคราะหหาคาสหสัมพันธระหวางเครื่องหมายโมเลกุลที่ยึดติดกับยีน Gn1a, SPP1 และ Ghd7 ที่

คัดเลือกไดกับจํานวนเมล็ดตอรวงของประชากร F2 ของคูผสมระหวาง กข 6 กับแปดริ้ว 
5.1 เก็บตัวอยางรวงขาวของประชากร F2 โดยเก็บรวงขาวที่อยูบนตําแหนงสูงสุดของแตละกอ จํานวน 5 รวง 

เก็บตัวอยาง F2 ทั้งหมด 100 กอ ซึ่งแตละกอตองมีตนขาวกออื่นขนาบขางครบท้ังส่ีดาน นับจํานวนเมล็ดท้ังหมด  
จากนั้นหาคาเฉล่ียของจํานวนเมล็ดตอรวงของ F2 แตละตน เพื่อเปนขอมูลฟโนไทปในการวิเคราะหหาคาสหสัมพันธ
กับเคร่ืองหมาย SSR marker ที่ยึดติดกับยีน Gn1a, SPP1 และ Ghd7 ที่คัดเลือกไดซึ่งใชเปนขอมูลจีโนไทป 
(genotypee) 

5.2 เก็บใบขาวของตน F2 ทั้ง 100 กอ มาสกัดดีเอ็นเอ ดังวิธีการที่ไดกลาวไปแลวขางตน เพื่อตรวจสอบ            
จีโนไทปของประชากร F2 แตละตน ในการทําพีซีอารใชเคร่ืองหมาย SSR marker ของแตละยีนที่ไดคัดเลือกไวซึ่งแสดง
แถบดีเอ็นเอแตกตางกันระหวางพันธุ กข 6 กับพันธุแปดร้ิว แลวตรวจสอบผลท่ีไดดวยวิธีอิเล็กโตรโฟรีซีส โดยประชากร 
F2 นี้ มีการกระจายตัวของยีน โดยกําหนดใหตัวอยางตน F2 ที่แสดงแถบดีเอ็นเอเหมือน กข 6 มีจีโนไทปแบบ 
homozygous ของพันธุรับ ใหคะแนนเปน 0 แถบดีเอ็นเอเหมือนแปดริ้ว มีจีโนไทปแบบ homozygous ของพันธุให ให
คะแนนเปน 2 และตน F2 ที่แสดงแถบดีเอ็นเอของ กข 6 และแปดร้ิว มีจีโนไทปแบบ heterozygous ใหคะแนนเปน 1 
เพ่ือใชเปนขอมูลจีโนไทปในการวิเคราะหหาคาสหสัมพันธกับจํานวนเมล็ดตอรวงที่เปนขอมูลฟโนไทป 

5.3 วิเคราะหหาคาสหสัมพันธระหวางเคร่ืองหมาย SSR marker ที่ยึดติดกับยีน Gn1a, SPP1 และ Ghd7  
แตละเคร่ืองหมายกับจํานวนเมล็ดตอรวง ดวยวิธี single regression เพ่ือวิเคราะหวาเคร่ืองหมาย SSR marker ที่ยึด
ติดกับยีนแตละยีนนั้นมีความสัมพันธกับจํานวนเมล็ดตอรวงหรือไม จากน้ันจึงวิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนง 
(multiple-locus regression) ดวยวิธี multiple regression เพ่ือศึกษาวาเคร่ืองหมาย SSR marker ที่ยึดติดกับยีนแต
ละยีนท้ังหมดที่คัดเลือกไดนั้น  เคร่ืองหมายใดมีความสัมพันธกับลักษณะจํานวนเมล็ดตอรวงมากท่ีสุด โดยใช
โปรแกรม SAS ในการวิเคราะหขอมูล 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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ผลการทดลอง 
1. การคัดเลือกขาวพันธุให 
 จากการรวบรวม และคัดเลือกขาวพันธุให  ในฤดูนาป พ.ศ. 2551 ซึ่งไดศึกษาขาวพันธุพื้นเมือง และขาวพันธุ
ตางๆ ทั้งหมด 43 พันธุ พบวาขาวแตละพันธุมีจํานวนเมล็ดเฉล่ียตอรวงเรียงลําดับจากมากที่สุดไปหานอยที่สุดลําดับที่ 
1 ถึง 5 ดังแสดงใน Table 1 
 

Table 1 Showing the plant height, flowering date and total grain number per panicle of 6 rice cultivars in 
the rainy season 2008. 

No. Variety name Plant height  (cm) Flowering date (days) Grain number per 
panicle (seeds) 

1 Mueang Sai 166 145 338 
2 Paet Rio 212 128 266 
3 Med Makhuea 181 138 264 
4 Khao Kaeo Do 210 107 262 
5 Cho Lung 222 147 261 
6 RD 6 195 113 207 

 

จากขอมูลจํานวนเมล็ดตอรวงของขาวทั้ง 43 พันธุ พบวาพันธุขาวท่ีมีศักยภาพสามารถใชเปนพันธุให ไดแก 
พันธุเมืองไทร, แปดริ้ว และเม็ดมะเขือ  ซึ่งมีจํานวนเมล็ดตอรวงเฉล่ียสูงถึง 338, 266 และ 264 เมล็ด ตามลําดับ และ
ขาวพันธุรับ กข 6 มีเมล็ดตอรวงเฉล่ียเทากับ 207 เมล็ด  เมล็ดลีบเฉล่ียเทากับ 12 เมล็ด เมล็ดดีเฉล่ียเทากับ 195 เมล็ด 
อายุออกดอก 113 วัน ความสูงตนเฉล่ียเทากับ 195 เซนติเมตร  เม่ือพิจารณาอายุออกดอกของขาวทั้งสามพันธุกับขาว
พันธุรับ กข 6 พบวา ขาวพันธุแปดริ้วมีอายุออกดอก 128 วัน ใกลเคียงกับขาวพันธุ กข 6 ที่มีอายุออกดอกเทากับ 113 
วัน  ขณะที่ขาวพันธุเม็ดมะเขือ กับเมืองไทรมีอายุออกดอก 138 และ 145 วัน  ซึ่งหางจากอายุออกดอกของขาวพันธุ 
กข 6 ถึง 25 และ 32 วัน ตามลําดับ เม่ือเปรียบเทียบความสูง พบวาขาวพันธุแปดริ้ว, เม็ดมะเขือ และขาวพันธุ กข 6 มี
ความสูงใกลเคียงกัน คือ 212, 181 และ 195 เซนติเมตร ตามลําดับ ขณะท่ีขาวพันธุเมืองไทรมีความสูงเฉล่ีย 166 
เซนติเมตร ดังนั้นเพื่อหลีกเล่ียงปญหาการกระจายตัวของลักษณะความสูง และอายุออกดอกในประชากร F2 จึง
คัดเลือกขาวพันธุแปดริ้วซึ่งมีลักษณะความสูง และอายุออกดอกใกลเคียงกับขาวพันธุ กข 6 และมีจํานวนเมล็ดตอรวง
มากกวาขาวพันธุเม็ดมะเขือเปนพันธุใหในการปรับปรุงพันธุขาวเหนียว กข 6 ใหมีจํานวนเมล็ดตอรวงมาก  
2. การหาเครื่องหมายโมเลกุลที่ยึดติดกับยีน Gn1a, SPP1 และ Ghd7 (target linked marker) 
 จากการคนหาตําแหนงของยีน Gn1a, SPP1 และ Ghd7 ในตาราง supplementary table 18 (http://www. 
gramene. org/markers/microsat) แลวทําการคัดเลือกเคร่ืองหมาย SSR marker ที่อยูใกลกับลําดับเบสของยีนแตละ
ยีนมากท่ีสุด ไดเคร่ืองหมายที่อยูใกลกับตําแหนงของยีน Gn1a ทั้งหมด 10 เคร่ืองหมาย ไดแก RM10310, RM10311, 
RM10312, RM10313, RM10314, RM10315, RM10316, RM10318, RM10319 และ RM10326  คัดเลือกได
เคร่ืองหมายที่อยูใกลกับตําแหนงของยีน SPP1 ทั้งหมด 10 เคร่ืองหมาย ไดแก RM10390, RM10393, RM10394, 
RM10395, RM10396, RM10397, RM10398, RM10400, RM10401 และ RM10402  และคัดเลือกไดเคร่ืองหมายที่
อยูใกลกับตําแหนงของยีน Ghd7 ทั้งหมด 10 เคร่ืองหมาย ไดแก RM3859, RM21332, RM21333, RM21334, 
RM5436, RM21335, RM21336, RM21339, RM21340 และ RM21342  ซึ่งเคร่ืองหมาย SSR marker ที่อยูใกลกับ
ตําแหนงของยีนแตละยีน บางเคร่ืองหมาย ดังแสดงใน Table 2   

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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Table 2 Showing gene, RM locus ID, chromosome, SSR start, SSR end, distance between markers and 
target gene also forward and reverse primer sequences of SSR markers that linked to Gn1a, 
SPP1 and Ghd7 (supplementary table 18). 

SSR Start SSR End Distance Forward Primer Reverse Primer 
Order RM Locus ID Chr. 

(base) (base) (base) Sequences Sequences 

Gn1a 

1 RM10314 1 5,241,778  5,241,797     25,108  CATGCATACTTTGTGCCTTGTCC GCACGTGCTCCTACATTGATGC 

2 RM10315 1 5,243,215  5,243,274     23,631  CAAGTTGCACACACCAAGATGC CCCTCCTGATCATATCCCTTGC 

Gn1a 5,266,905  5,272,480   

3 RM10316 1 5,286,497  5,286,516      14,017  AAGATCGCTGGGAGATCTGTAGG GCATGCTAATTAGTCAGCCTTGG 

4 RM10318 1 5,359,033  5,359,052      86,553  TGTCTCACACATTGCACACTTACC GGCCTAACCCAACACATGTCC 

SPP1 

1 RM10393 1 6,600,019  6,600,054      23,909  GGCAGAGAAGATCGAATATGATGG TAGCTACGCGCGTTCTTCATAGC 

2 RM10394 1 6,629,276  6,629,295      -5,332  CAGCAGCAGCGAGATTAACAGC GTCGTCTCTTGCTCTGTTCTTGG 

SPP1 6,623,963  6,629,463     

3 RM10395 1 6,639,665  6,639,712      10,202  GCAAGATTCAGTTCAGGTTTGC ATGTGCCCTTTCGTTGTACTCC 

4 RM10396 1 6,639,789  6,639,840      10,326  TTTGCAGGTGGACAGGAAATGG AATAGCAGCTTGCTTGGATGTGC 

Ghd7 

1 RM21335 7 9,107,916  9,107,949      76,610  TGAGCTGCACAAGACAGACAAGC ACCATTTGAACAGGATGGACTGG 

2 RM21336 7 9,184,332  9,184,379           180  GTGCTTGCATATAACCTATA AGATCAACCTTCTTATTCAG 

Ghd7 9,184,559  9,187,187     

3 RM21339 7 9,187,154  9,187,174             33  CAGCTAGCTAGGGTTGTGAAATGC GACCAAATCCATCCACAGATCG 

4 RM21340 7 9,275,340  9,275,359      88,153  GGGAGAGCGAGAGCAAGAGAACG TTGTTGTCAGTCTCCATGCCAATCC 

http://www.gramene.org/markers/microsat 
 

 เม่ือนําเคร่ืองหมาย SSR marker ที่คัดเลือกไดมาตรวจสอบความแตกตางทางพันธุกรรมระหวางขาวพันธุรับ 
(กข 6) กับพันธุให (แปดร้ิว) โดยใชดีเอ็นเอของขาวพันธุ กข 6 และ แปดร้ิว เปนแมพิมพในการทําพีซีอาร  พบวามี
เคร่ืองหมาย SSR marker ที่แสดงความแตกตางของแถบดีเอ็นเอระหวางขาวพันธุรับ กข 6 และพันธุใหแปดริ้วไดแก 
RM10318 ซึ่งอยูใกลกับยีน Gn1a ที่ระยะ 86,553 เบส  เคร่ืองหมาย RM10395 อยูใกลกับยีน SPP1 ที่ระยะ 10,202 
เบส และ RM21335 อยูใกลกับยีน Ghd7 ที่ระยะ 76,610 เบส (Table 3) ดังนั้นจึงใชเคร่ืองหมายดังกลาวในการ
คัดเลือกตน F1 และตรวจสอบจีโนไทปของประชากร F2 ตัวอยางแถบดีเอ็นเอเม่ือใชไพรเมอร RM10395 สําหรับศึกษา
ยีน SPP1 ดังแสดงใน Figure 1 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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Table 3 Showing RM locus ID, gene, chromosome, SSR start, SSR end, forward and reverse primer 
sequences of SSR markers that linked to Gn1a, SPP1 and Ghd7 (supplementary table 18). 

 Order 
RM Locus 

ID 
Gene Chr. 

SSR Start 
(base) 

SSR End 
(base) 

Distance  
(base) 

Forward Primer 
Sequences 

Reverse Primer 
Sequences 

1 RM10318 Gn1a 1 5,359,033 5,359,052 86,553 TGTCTCACACATTGCACACTTACC GGCCTAACCCAACACATGTCC 

2 RM10395 SPP1 1 6,639,665 6,639,712 10,202 GCAAGATTCAGTTCAGGTTTGC ATGTGCCCTTTCGTTGTACTCC 
3 RM21335 Ghd7 7 8,910,448 8,910,503 76,610 TGAGCTGCACAAGACAGACAAGC ACCATTTGAACAGGATGGACTGG 

http://www.gramene.org/markers/microsat 
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                                    RD 6           Paet Rio                               RD 6             F2           Paet Rio 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Figure 1 a) Grain number per panicle of recurrent parent (RD 6) and donor parent (Paet Rio) and their F2 
progeny in the rainy season 2009. b) profiles of SSR marker on 4% agarose gel from RM10395 in 
F2 progeny that linked to gene SPP1.  M is represent 50 bp ladder, P1 = RD 6, P2 = Paet Rio, lane 
1-43 are F2 of crossing between RD 6 and Paet Rio.  

 

3. การวิเคราะหหาคาสหสัมพันธระหวางเครื่องหมายโมเลกุลที่ยึดติดกับยีน Gn1a, SPP1 และ Ghd7 ที่
คัดเลือกไดกับจํานวนเมล็ดตอรวงของประชากร F2 ของคูผสมระหวาง กข 6 กับแปดริ้ว 

จากการเก็บขอมูลฟโนไทปในประชากร F2 จํานวน 100 ตน โดยนับจํานวนเมล็ดแลวหาคาเฉล่ียเปนจํานวน
เมล็ดตอรวงของแตละตน ไดคาเฉล่ีย 214 เมล็ดตอรวง ขณะที่คาเฉล่ียจํานวนเมล็ดตอรวงของขาวพันธุ กข 6 และพันธุ
แปดริ้ว ไดเทากับ 176 และ 244 เมล็ดตอรวง ตามลําดับ ซึ่งผลตางของคาเฉล่ียจํานวนเมล็ดตอรวงระหวางประชากร 
F2 กับพันธุรับ กข 6 คือ มีจํานวนเมล็ดมากกวา กข 6 จํานวน 38 เมล็ด แตมีเมล็ดนอยกวาพันธุใหแปดริ้ว จํานวน 30 

b) 
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เมล็ด ตามลําดับ (Table 4) เม่ือนําขอมูลฟโนไทปของตัวอยางในประชากร F2 จํานวน 100 ตน มาวิเคราะหการ
กระจายตัวของลักษณะจํานวนเมล็ดตอรวงดวยโปรแกรม SAS พบวา ประชากร F2 ของคูผสมระหวาง กข 6 กับ         
แปดริ้วนั้นมีการกระจายตัวแบบปกติ (normal distribution) ดังแสดงใน Figure 2 คา skewness ซึ่งอธิบายความเบ
ของกราฟเทากับ 0.068 แสดงวาลักษณะจํานวนเมล็ดตอรวงนี้เปนลักษณะเชิงปริมาณ มียีนที่ควบคุมลักษณะ
ดังกลาวมากกวา 1 ยีน และสภาพแวดลอมมีอิทธิพลตอการแสดงออกของยีน  
 

Table 4 Range and mean of grain number per panicle in F2 progeny and their parents (RD 6 X Paet Rio). 
Population Range Mean ± SD Distance 

RD 6 (recurrent parent) 126-229 175.83±29.63 
F2 progeny 145-282 214.10±33.99 

Paet Rio (donor parent) 181-318 243.83±33.20 

38 
 

30 
 

 

 

 

 

 

 
 
Figure 2 Frequency distribution of grain number per panicle trait showing normal frequency distribution in 

the F2 progeny derived from cross between RD 6 and Paet Rio in the rainy season 2009. Arrows 
are indicated mean value. 

 

เม่ือวิเคราะหหาคาสหสัมพันธระหวางเคร่ืองหมาย RM10318, RM10395 และ RM21335 ที่ยึดติดกับยีน 
Gn1a, SPP1 และ Ghd7 แตละเคร่ืองหมาย โดยใชคะแนนจีโนไทปกับจํานวนเมล็ดตอรวงในประชากร F2 ของคูผสม
ระหวางขาวพันธุ กข 6 กับ แปดริ้ว จํานวน 100 ตน ดวยวิธี single regression พบวาเคร่ืองหมาย SSR marker ที่ยึด
ติดกับยีนแตละยีนนั้นมีความสัมพันธกับจํานวนเมล็ดตอรวง โดยเคร่ืองหมาย RM10395 ที่ยึดติดกับยีน SPP1 มีความ
แตกตางกันทางสถิติอยางมีนัยสําคัญย่ิง (P<0.01) กับจํานวนเมล็ดตอรวง มีคา R-square เทากับ 0.0953 ในขณะท่ี
เคร่ืองหมาย RM10318 และ RM21335 ซึ่งยึดติดกับยีน Gn1a และ Ghd7 มีความแตกตางกันทางสถิติอยางมีนัยสําคัญ 
(P<0.05) กับจํานวนวนเมล็ดตอรวง คา R-square เทากับ 0.0829 และ 0.0830 ตามลําดับ ผลการวิเคราะหดังแสดง
ใน Table 5  
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Table 5 Single regression analysis of each SSR marker with it’s linkage gene related to grain number per 
panicle of F2 progeny derived from RD 6 x Paet Rio in the rainy season 2009 

Gene SSR Marker R-Square F Value P-value 

Gn1a RM10318 0.082920 4.39 0.0150* 
SPP1 RM10395 0.095364 5.11 0.0077** 
Ghd7 RM21335 0.083019 4.39 0.0149* 

* Significant  ** Highly significant 
 

จากนั้นจึงวิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนงของเคร่ืองหมาย RM10318, RM10395 และ RM21335 ที่
ยึดติดกับยีน Gn1a, SPP1 และ Ghd7 ทั้งหมดที่คัดเลือกได กับจํานวนเมล็ดตอรวงดวยวิธี multiple regression เพ่ือ
วิเคราะหวาเคร่ืองหมาย SSR marker ที่ยึดติดกับยีน Gn1a, SPP1 และ Ghd7 ทั้งหมดนั้น เคร่ืองหมายใดมีความ 
สัมพันธกับลักษณะจํานวนเมล็ดตอรวงมากที่สุด พบวาเคร่ืองหมาย RM10395 ซึ่งยึดติดกับยีน SPP1 มีความสัมพันธ
กับลักษณะจํานวนเมล็ดตอรวงมากท่ีสุด โดยมีความแตกตางกันทางสถิติอยางมีนัยสําคัญย่ิง (P=0.0018) และมีคา 
partial  R-square เทากับ 0.0949 
 

วิจารณผลการทดลอง 
จากผลการคัดเลือกขาวพันธุใหจากพันธุขาวพื้นเมืองท่ีมีจํานวนเมล็ดตอรวงมาก ในฤดูนาป พ.ศ. 2551 

จํานวนเมล็ดตอรวงเฉล่ียของขาวพันธุ กข 6 และแปดร้ิว เทากับ 207 และ 266 เมล็ด ตามลําดับ เม่ือเปรียบเทียบกับ
คาเฉล่ียจํานวนเมล็ดตอรวงในฤดูนาป พ.ศ. 2552 ที่มีคาเฉล่ียเทากับ 176 และ 244 เมล็ด ตามลําดับ พบวาคาเฉล่ีย
จํานวนเมล็ดตอรวงของขาวพันธุ กข 6 กับแปดร้ิวลดลงถึง 15%  และ 8% ตามลําดับ  ซึ่งอาจกลาวไดวาในฤดูนาป  
พ.ศ. 2552 นี้ ขาวพันธุ กข 6, แปดริ้ว และประชากร F2 ไดรับอิทธิพลจากสภาพแวดลอม  โดยลักษณะจํานวนเมล็ดตอ
รวงนั้นเปนลักษณะเชิงปริมาณ ดังนั้นส่ิงแวดลอมภายนอก อาทิเชน การใหปุย ปญหาเร่ืองโรคแมลงท่ีรบกวนในแปลง
นาจึงมีอิทธิพลตอการแสดงออกของยีน นอกจากน้ีการลมของตนขาวเน่ืองจากเปนขาวพันธุตนสูงจึงสงผลใหผลผลิต
หรือจํานวนเมล็ดตอรวงในฤดูนาป พ.ศ. 2552 ลดลงจากในฤดูนาป  พ.ศ. 2551 ซึ่งสอดคลองกับรายงานของ Yan 
และคณะ (2009) ที่กลาวถึงอิทธิพลของสภาพแวดลอมตอการแสดงออกของยีน Gn1a กลาวคือ ขาวพันธุ Habataki 
ที่ปลูกในประเทศญี่ปุนจากรายงานของ Ashikari และคณะ (2005) ไดจํานวนเมล็ดตอรวงเทากับ 306 เมล็ด  ขณะที่
ปลูกท่ี Yangzhou ประเทศจีน ไดจํานวนเมล็ดตอรวง 200 เมล็ด ซึ่งจํานวนเมล็ดลดลงประมาณ 35% ในการทดลองนี้
เม่ือวิเคราะหหาคาสหสัมพันธระหวางเคร่ืองหมาย SSR marker RM10318, RM10395 และ RM21335 ที่ยึดติดกับ
ยีน Gn1a, SPP1 และ Ghd7 แตละเคร่ืองหมาย กับจํานวนเมล็ดตอรวง พบวาแตละเคร่ืองหมายที่ยึดติดหรืออยูใกล
กับยีนดังกลาวมีความสัมพันธกับลักษณะจํานวนเมล็ดตอรวง สอดคลองกับรายงานการศึกษายีน Gn1a ที่ทําให
จํานวนเมล็ดขาวตอรวงบนลําตนหลัก (main panicle) เพ่ิมขึ้น 21% ในขาวสายพันธุคูแฝดของขาวพันธุ Koshihikari 
(NIL-Gn1a/Gn1a) (Ashikari et al., 2005) เชนเดียวกับรายงานการศึกษายีน SPP1 ซึ่งเปน QTLs หลักของจํานวน
ดอกยอยตอชอดอก โดยใชประชากร F2 และ F3 ของคูผสมระหวางพันธุรับ Zhenshan 97 (91 ดอกยอยตอชอดอก) 
กับพันธุให Teqing  (226 ดอกยอยตอชอดอก) พบวายีน SPP1 มี dominant effects ตอจํานวนดอกยอยตอชอดอก
สูงถึง 51.1% และมีผลตอจํานวนเมล็ดตอรวง 24.5% (Liu et al., 2009) รวมถึงรายงานการศึกษายีน Ghd7 ซึ่งเปน 
QTLs ที่ควบคุมลักษณะจํานวนเมล็ดตอรวง ความสูง และวันออกดอก โดยใชประชากร BC2F2ของคูผสมระหวาง 
Zhenshan 97 กับ Minghui 63 พบวาอัลลีลของยีน Ghd7 ที่ไดจากขาวพันธุ  Minghui 63  สามารถเพิ่มจํานวนดอก
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ยอยตอชอดอกบนลําตนหลักได 65.8%  และใหผลผลิตขาวตอตนเพิ่มขึ้น 50.9% นอกจากนี้ยังสงผลใหตนขาวสูงขึ้น 
40%  และมีวันออกดอกชาคิดเปน 33% (Zhang et al., 2009) 
 

สรุป 
ในการปรับปรุงพันธุขาว กข 6 ซึ่งมีจํานวนเมล็ดตอรวงเฉล่ียเทากับ 207 เมล็ด ใหมีจํานวนเมล็ดตอรวงเพิ่ม

มากขึ้น จึงคัดเลือกขาวพันธุแปดร้ิวท่ีมีจํานวนเมล็ดตอรวงเฉล่ียเทากับ 266 เมล็ด เปนพันธุให (donor parent)  
นอกจากนี้พันธุแปดริ้วยังมีความสูงใกลเคียงกัน คือ 195 และ 212 เซนติเมตร มีอายุออกดอกใกลเคียงกันที่ 113 และ 
128 วันตามลําดับ เพื่อหลีกเล่ียงการกระจายตัวของลักษณะดังกลาวในประชากร F2 สําหรับการหาเคร่ืองหมาย
โมเลกุลชนิด SSR marker ที่ยึดติดกับยีน Gn1a, SPP1 และ Ghd7 ที่ควบคุมลักษณะจํานวนเมล็ดตอรวงในขาว  ได
ทําการคัดเลือกเคร่ืองหมาย SSR marker ที่อยูใกลหรือยึดติดกับยีนดังกลาวมาตรวจสอบความแตกตางทางพันธุกรรม
ระหวางขาวพันธุรับ กข 6 และพันธุใหแปดริ้ว พบวาเคร่ืองหมาย RM10318, RM10395 และ RM21335 ที่ยึดติดกับ
ยีน Gn1a, SPP1 และ Ghd7 ตามลําดับ แสดงความแตกตางระหวางขาวพันธุรับ และพันธุให การศึกษาหาคา
สหสัมพันธระหวางเคร่ืองหมายโมเลกุลท่ียึดติดกับยีนแตละยีนท่ีหาไดกับจํานวนเมล็ดตอรวงดวยวิธี single 
regression พบวาเคร่ืองหมาย SSR marker ที่หาไดทั้งสามเคร่ืองหมายน้ันมีความสัมพันธกับจํานวนเมล็ดตอรวง  
โดยเคร่ืองหมาย RM10395 ที่ยึดติดกับยีน SPP1 มีความสัมพันธกับจํานวนเมล็ดตอรวงอยางมีนัยสําคัญย่ิง (P<0.01) 
มีคา R-square เทากับ 0.0953 ในขณะท่ีเคร่ืองหมาย RM10318 และ RM21335 ซึ่งยึดติดกับยีน Gn1a และ Ghd7  
นั้นมีความสัมพันธกับจํานวนเมล็ดตอรวงอยางมีนัยสําคัญ (P<0.05) คา R-square เทากับ 0.0829 และ 0.0830 
ตามลําดับ เม่ือวิเคราะหสมการถดถอยหลายตําแหนงของเคร่ืองหมายโมเลกุลที่ยึดติดกับยีน Gn1a, SPP1 และ Ghd7 
ที่หาไดทั้งหมดนี้กับจํานวนเมล็ดตอรวงดวยวิธี multiple regression พบวาเคร่ืองหมาย RM10395  ซึ่งอยูใกลกับยีน 
SPP1 เทากับ 10,202 เบส มีคา partial R-square เทากับ 0.0949 และมีคาระดับนัยสําคัญเทากับ 0.0018  เปน
เคร่ืองหมายที่มีความสัมพันธกับลักษณะจํานวนเมล็ดตอรวงมากที่สุด ซึ่งเคร่ืองหมายโมเลกุล RM10395 สามารถใช
ชวยคัดเลือกในการปรับปรุงขาวเหนียว พันธุ กข 6 ใหมีจํานวนเมล็ดตอรวงมากไดดวยวิธีผสมกลับ  โดยใชขาวพันธุ
แปดริ้วซ่ึงมีจํานวนเมล็ดตอรวงมากเปนพันธุให 
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