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บทคัดย่อ 
ข้าวเป็นธัญพืชหลักของโลกชนิดหนึ่งที่ให้สารอาหารประเภทคาร์โบไฮเดรต  ข้าวมีสีเป็นข้าวที่มีแร่ธาตุและ

วิตามินที่ส าคัญมากกว่าข้าวขาวท่ัวไป อย่างไรก็ตาม ข้าวมีสีมีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูงและการจ าแนกพันธุ์

ด้วยการใช้ลักษณะสัณฐานมักมีความยุ่งยาก ดังนั้นการวิจัยครั้งนี้จึงใช้ล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rbcL และ rpoC1 

เพื่อตรวจสอบข้าวมีสี 10 พันธุ์ ซึ่งเป็นข้าวเจ้า 8 พันธุ์ และข้าวเหนียว 2 พันธุ์ โดยเพิ่มปริมาณช้ินดีเอ็นเอต าแหน่ง

จ าเพาะดังกล่าวด้วยปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรส แล้วน าไปตรวจสอบล าดับนิวคลีโอไทด์ หลังจากนั้นจึงวิเคราะห์

ล าดับนิวคลีโอไทด์ด้วยโปรแกรม ClustalW2 และ MEGA 4.0.2 ผลการวิเคราะห์พบว่าข้าวมีสีมีความสัมพันธ์ทาง

พันธุกรรมสูง แต่ล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rbcL และ rpoC1 ในข้าวมีสีทั้ง 10 พันธุ์ มีความแตกต่างกัน 50 และ 6 

ต าแหน่ง ตามล าดับ ซึ่งสามารถประยุกต์ใช้ในการจ าแนกพันธุ์ข้าวมีสีได้ 
 

ค าส าคัญ : ข้าวมีสี; ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม; การจ าแนก; ยีน rbcL; ยีน rpoC1 
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Abstract 
Rice is a cereal of the world and one of the dietary carbohydrates. The colored rice has 

generally more important minerals and vitamins than white rice. However, identification of the 
colored rice cultivars with high genetic diversity by morphology was frustrated. In this research, 
the nucleotide sequences of rbcL and rpoC1 genes were used to identification of 10 colored rice 
cultivars, consists of 8 non-glutinous rice and 2 glutinous rice cultivars. Polymerase chain reaction 
(PCR) was used to amplification of rbcL and rpoC1 fragments and after that the PCR products 
were sequenced. Then, the nucleotide sequences were analyzed by ClustalW2 for multiple 
sequence alignment and phylogenetic tree were constructed by MEGA 4.0.2. The results show 
that the colored rice cultivars were highly genetic relationships, but the nucleotide sequences of 
rbcL and rpoC1 genes had 50 and 6 polymorphic sites, respectively. These polymorphic sites 
capable apply to identification of the colored rice cultivars. 
 

Keywords: colored rice; genetic relationship; identification; rbcL gene; rpoC1 gene 
 

1. บทน า 
ข้าวเป็นพืชอาหารส าคัญชนิดหนึ่งของโลกที่ให้

สารอาหารประเภทคาร์โบไฮเดรตสูง โดยเฉพาะ
ประเทศในภูมิภาคเอเชียที่นิยมรับประทานข้าวเป็น
อาหารประจ าวันมากกว่าในภูมิภาคอื่น ๆ ดังนั้นการ
ผลิต การบริโภค และการค้าข้าวส่วนใหญ่จึงกระจุกตัว
อยู่ในทวีปเอเชีย ข้าวที่ผลิตได้ส่วนใหญ่จะใช้ในการ
บริโภค โดยประเทศท่ีมีบทบาทมากที่สุดในการส่งออก
ข้าวคือประเทศไทย รองลงมาคืออินเดีย เวียดนาม จีน 
และพม่า ตามล าดับ [1] 

ปัจจุบันมนุษย์ใส่ใจต่อสุขภาพมากขึ้น ท าให้
มนุษย์หันมาบริโภคข้าวมีสีกันมากขึ้น เนื่องจากใน
เมล็ดข้าวมีสีมีแร่ธาตุและวิตามินที่ส าคัญต่อร่างกาย
มากกว่าในเมล็ดข้าวขาวทั่วไป ข้าวมีสีในประเทศไทยมี
หลายพันธุ์ ได้แก่ ข้าวหอมแดงสุโขทัย 1 ข้าวหอมด า
สุโขทัย 2 ข้าวสังข์หยด ข้าวไรซ์เบอร์รี เป็นต้น โดยข้าว
มีสีบางชนิดมีเมล็ดคล้ายคลึงกันมาก ซึ่งอาจแยกได้ยาก
ด้วยการใช้ลักษณะสัณฐานเพียงอย่างเดียว ดังนั้นจึง
จ าเป็นต้องศึกษาความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมด้วยการ

สร้างลายพิมพ์ดีเอ็นเอ (DNA fingerprinting) ของข้าว
มีสี เพื่อจัดจ าแนกพันธุ์ข้าวมีสีในระดับโมเลกุล ซึ่งจะ
สามารถประยุกต์ ใช้ในการอนุรักษ์พันธุ์ข้าวและ
ปรับปรุงพันธุ์ข้าวในอนาคต 

ด้วยความส าคัญดังกล่าวข้างต้น การวิจัยครั้งนี้
จึงใช้เทคนิคทางพันธุศาสตร์โมเลกุล (molecular 
genetics) มาวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม 
(genetic relationship) ของข้าวมีสี โดยใช้ล าดับ     
นิวคลีโอไทด์ของยีน rbcL และ rpoC1 ซึ่งเป็น
ต าแหน่งจ าเพาะ (specific site) ที่มีความเหมาะสม
ส าหรับใช้สร้างรหัสแท่งดีเอ็นเอ (DNA barcode) เพื่อ
จ าแนกสิ่งมีชีวิต [2,3]  

Chase และคณะ เสนอว่าล าดับนิวคลีโอไทด์
ของยีน matK และ rpoC1 สามารถใช้สร้างรหัสแท่ง 
ดีเอ็นเอเพื่อจ าแนกสิ่งมีชีวิตได้ดีกว่าล าดับนิวคลีโอไทด์
ของช้ินดีเอ็นเอที่อยู่ระหว่าง (intergenic spacer) ยีน 
trnH กับ psbA [3] โดยข้อดีของการใช้ล าดับนิวคลี    
โอไทด์ของยีน คือ มีฐานข้อมูลรองรับ สามารถท าซ้ าได้ 
และได้ผลรวดเร็ว [4] ดังนั้นการวิจัยครั้งนี้จึงใช้ล าดับ 
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นิวคลีโอไทด์ของยีน 2 ต าแหน่ง คือ rbcL และ rpoC1 
ในการวิเคราะห์ความสัมพันธ์ของข้าวมีสี ทั้งนี้เพื่อหา
ต าแหน่งนิวคลีโอไทด์ในข้าวมีสีแต่ละพันธุ์ที่มีความ
แตกต่างกันส าหรับใช้ในการจ าแนกพันธุ ์

ยีน rbcL (ribulose-1,5-bisphosphate 
carboxylase/oxygenase) เป็นยีนก าหนดการสร้าง
เอนไซม์รูบิสโก (rubisco) ซึ่งเกี่ยวข้องกับการตรึง
คาร์บอนส าหรับกระบวนการสังเคราะห์ด้วยแสง 
(photosynthesis) [5] ส่วนยีน rpoC1 (RNA poly-
merase beta subunit C1) เป็นยีนก าหนดการสร้าง
เอนไซม์อาร์เอ็นเอพอลิเมอเรส (RNA polymerase) 
[5] 
 

2. อุปกรณ์และวิธีการ 
2.1 พันธุ์ข้าวมีสี 

พันธุ์ข้าวมีสีที่ใช้ในการวิจัย 10 พันธุ์ ซึ่ง
เป็นข้าวเจ้า 8 พันธุ์ ได้แก่ ข้าวไรซ์เบอร์รี ข้าวสังข์หยด 
ข้าวหอมกุหลาบแดง ข้าวหอมแดง ข้าวหอมนิล ข้าว
หอมด าสุโขทัย 1 ข้าวหอมแดงสุโขทัย 2 และข้าวสิน
เหล็ก และข้าวเหนียวมีสี 2 พันธุ์ ได้แก่ ข้าวก่ าพะเยา 
และข้าวลืมผัว  

2.2 การสกัดดีเอ็นเอ 
สกัดดีเอ็นเอจากใบข้าวด้วยวิธีประยุกตจ์าก  

Doyle และ Doyle [6] โดยน าใบข้าวปริมาณ 3-4 
กรัม มาบดในโกร่งให้ละเอียดเป็นผงโดยใช้ไนโตรเจน 
เหลวช่วยในการบด เติม extraction buffer (4 % 
CTAB, 2.5 M NaCl, 0.6 % SDS, 20 mM EDTA pH 
8.0, 100 mM Tris-HCl pH 8.0 และ 0.1 % sodium 
metabisulfite) ซึ่งอุ่นไว้ในอ่างน้ าควบคุมอุณหภูมิ 60 
องศาเซลเซียส ปริมาตร 20 มิลลิลิตร และเติม poly-
vinylpyrrolidone (PVP) 0.3 กรัม ลงในโกร่งแล้ว
ผสมให้เป็นเนื้อเดียวกัน เทส่วนผสมทั้งหมดลงในหลอด
ขนาด 50 มิลลิลิตร แล้วน าไปบ่มในอ่างน้ าควบคุม

อุณหภูมิ 60 องศาเซลเซียส โดยผสมให้เป็นเนื้อเดียว 
กันด้วยการกลับหลอดไปมาเป็นระยะ ๆ เมื่อครบเวลา 
1 ช่ัวโมง จึงน ามาวางให้เย็นลงเท่ากับอุณหภูมิห้อง 
เติม chloroform : isoamyl alcohol (24:1) 
ปริมาตร 1 เท่า (ประมาณ 20 มิลลิลิตร) ผสมให้เป็น
เนื้อเดียวกันด้วยการกลับหลอดไปมาเบา ๆ แล้วน าไป
หมุนเหวี่ยงด้วยความเร็ว 12,000 x g เป็นเวลา 10 
นาที ดูดสารละลายใสส่วนบนใส่หลอดใหม่ แล้วเติม 
linear polyacrylamide ปริมาตร 10 ไมโครลิตร 
และ isopropanol ปริมาตร 1 เท่า ผสมให้เข้ากันด้วย
การกลับหลอดไปมาเบา ๆ แล้วน าไปบ่มที่อุณหภูมิ -20 
องศาเซลเซียส เป็นเวลา 30 นาที น าไปหมุนเหวี่ยง
ด้วยความเร็ว 12,000 x g เป็นเวลา 15 นาที จากนั้น
เทสารละลายทิ้งและล้างตะกอนด้วย 70 % เอทานอล 
ท าให้ตะกอนแห้งด้วยการระเหยเอทานอล โดยบ่มที่
อุณหภูมิ 60 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 10 นาที (เปิดฝา
หลอด) ละลายตะกอนด้วย TE buffer ปริมาตร 500 
ไมโครลิตร แล้วเติม RNase A (10 มิลลิกรัม/มิลลิลิตร) 
ปริมาตร 2.5 ไมโครลิตร และบ่มที่อุณหภูมิ 37 องศา
เซลเซียส เป็นเวลา 1 ช่ัวโมง เติม phenol : chloro-
form : isoamyl alcohol (25:24:1) ปริมาตร 500 
ไมโครลิตร ผสมให้เป็นเนื้อเดียวกันด้วยการกลับหลอด
ไปมาเบา ๆ แล้วน าไปหมุนเหวี่ยงด้วยความเร็ว 
12,000 x g เป็นเวลา 10 นาที ดูดสารละลายใส
ส่วนบนใส่หลอดใหม่ แล้วเติม chloroform : isoamyl 
alcohol (24:1) ปริมาตร 500 ไมโครลิตร ผสมให้เป็น
เนื้อเดียวกันด้วยการกลับหลอดไปมาเบา ๆ แล้วน าไป
หมุนเหวี่ยงด้วยความเร็ว 12,000 x g เป็นเวลา 10 
นาที ดูดสารละลายใสส่วน บนใส่หลอดใหม่ แล้วเติม 
linear polyacrylamide ปริมาตร 5 ไมโครลิตร ผสม
ให้เป็นเนื้อเดียวกันด้วยการกลับหลอดไปมาเบา ๆ เติม
สารละลาย 3 M sodium acetate pH 5.2 ปริมาตร 
10 % ของปริมาตรทั้งหมด ผสมให้เป็นเนื้อเดียวกัน
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ด้วยการกลับหลอดไปมาเบา ๆ เติม isopropanol 
ปริมาตร 1 เท่า ผสมให้เข้ากันด้วยการกลับหลอดไปมา
เบา ๆ แล้วบ่มที่อุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 
30 นาที น าไปหมุนเหวี่ยงด้วยความเร็ว 12,000 x g 
เป็นเวลา 15 นาที จากนั้นเทสารละลายทิ้ง และล้าง
ตะกอนด้วย 70 % เอทานอล ท าให้ตะกอนแห้งด้วย
การระเหยเอทานอล โดยบ่มที่อุณหภูมิ 60 องศา
เซลเซียสเป็นเวลา 10 นาที (เปิดฝาหลอด) ละลาย
ตะกอนใน TE buffer (10 mM Tris-HCl pH 8.0, 1 
mM EDTA pH 8.0) ปริมาตร 100 ไมโครลิตร จากนั้น
ตรวจสอบปริมาณดีเอ็นเอด้วยวิธีวัดค่าการดูดกลืนแสง
ที่ความยาวคลื่น 260 และ 280 นาโนเมตร (nm) และ
ตรวจสอบคุณภาพดีเอ็นเอด้วยวิธีอิเล็กโทรโฟรีซิส 
(electrophoresis) ในเจลอะกาโรส (agarose gel) 
0.8 เปอร์เซ็นต์ [7] 

2.3 การเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอ 
เพิ่มปริมาณดีเอ็นเอ 100 นาโนกรัม (ng) 

ในบัฟเฟอร์ 1 เท่า (50 mM KCl, 20 mM Tris-HCl 
pH 8.4 และ 0.25 mM MgCl2) ซึ่งมีนิวคลีโอไทด์ 4 
ชนิด (dATP, dCTP, dGTP และ dTTP) ชนิดละ 200 
ไมโครโมลาร์ (M) ไพรเมอร์ 250 นาโนโมลาร์ (nM) 
และเอนไซม์ Taq DNA polymerase (InvitrogenTM 
life technology, Brazil) 1 ยูนิต (unit) โดยใช้    
ไพรเมอร์สากล (universal primer) ส าหรับยีน rbcL 
(forward primer: 5-TCA CCA CAA ACA GAA 
ACT AAA GC-3 และ reverse primer: 5-GGC 
ACA AAA TAA GAA ACG ATC TC-3) และไพรเมอร์
สากลส าหรับยีน rpoC1 (forward primer: 5-GTG 
GAT ACA CTT CTT GAT AAT GG-3 และ reverse 
primer: 5-TGA GAA AAC ATA AGT AAA CGG 
GC-3) 

ปฏิกิริยาลูกโซ่พอลิเมอเรสหรือพีซีอาร์ 
(PCR, polymerase chain reaction) มี 3 ขั้นตอน 

คือ (1) บ่มที่อุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส นาน 1 นาที 
จ านวน 1 รอบ (2) บ่มที่อุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส 
นาน 30 วินาที 53 องศาเซลเซียส นาน 40 วินาที และ
อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส นาน 40 วินาที จ านวน 
35 รอบ และ (3) บ่มที่อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส 
นาน 5 นาที จ านวน 1 รอบ แล้วเก็บไว้ที่อุณหภูมิ       
4 องศาเซลเซียส [8] ก่อนน าไปตรวจสอบขนาดช้ิน    
ดีเอ็นเอที่เพิ่มปริมาณได้ด้วยการท าอิเล็กโทรโฟรีซิส  
ในเจลอะกาโรสความเข้มข้น 1.5 % จากนั้นย้อมด้วย
เอธิเดียมโบรไมด์ (ethydium bromide) แล้วตรวจดู
ภายใต้แสงอัลตราไวโอเลต (ultraViolet) โดยเปรียบ 
เทียบขนาดของแถบดีเอ็นเอที่ได้จากเทคนิคพีซีอาร์กับ
ดีเอ็นเอมาตรฐาน หลังจากนั้นน าผลผลิตพีซีอาร์ไป
ตรวจสอบล าดับนิวคลีโอไทด์ โดยบริษัท Solgent 
ประเทศเกาหลีใต ้

2.4 การวิเคราะห์ล าดับนิวคลีโอไทด์ 

น าข้อมูลล าดับนิวคลีโอไทด์ที่ได้มาจัดเรียง

และเปรียบเทียบกันโดยใช้โปรแกรม ClustalW2 แล้ว

ตรวจหาต าแหน่งของนิวคลีโอไทด์ที่มีความแตกต่างกัน 

หลังจากนั้นวิเคราะห์ความสัมพันธ์ของข้าวมีสีโดยสร้าง

แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม (phylogenetic 

tree) ด้วยโปรแกรม MEGA 4.0.2 และเลือกการจัด

กลุ่มแบบ neighbor-joining 

 

3. ผลการวิจัยและวิจารณ์ 
3.1 การเพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอด้วยปฏิกิริยา

ลูกโซ่พอลิเมอเรส 

การเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอของข้าวมีสี 10 

พันธุ์ โดยใช้ไพรเมอร์สากลของยีน 2 ต าแหน่ง พบว่า

สามารถเพิ่มปริมาณช้ินดีเอ็นเอของยีน rbcL และ 

rpoC1 ได้ขนาดประมาณ 600 และ 500 คู่เบส  ตาม 

ล าดับ ซึ่งมีขนาดตรงตามที่คาดไว้  
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3.2 การวิเคราะห์ข้อมูลล าดับนิวคลีโอไทด์
ของยีน rbcL 

เมื่อตรวจสอบล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน 
rbcL ในข้าวมีสีทั้ง 10 พันธุ์ พบว่ามีขนาด 623 คู่เบส 

และได้ฝากเก็บไว้ในฐานข้อมูล GenBank ของ NCBI 
(National Center for Biotechnology Informa-
tion) ซึ่งมีหมายเลขจ าเพาะ (accession number) 
ดังตารางที่ 1 

 
ตารางที่ 1 หมายเลขเฉพาะของล าดับนิวคลีโอไทด์และขนาดนิวคลีโอไทด์ของยีน rbcL และ rpoC1 
 

ล าดับ พันธุ์ข้าวมีส ี
หมายเลขเฉพาะของล าดับนิวคลโีอไทด์และขนาดนิวคลีโอไทด์ (คูเ่บส) 

rbcL rpoC1 

1 ข้าวหอมแดงสุโขทัย 1 KJ469412 (621 bp) KJ469402 (514 bp) 

2 ข้าวหอมด าสุโขทัย 2 KJ469413 (621 bp ) KJ469403 (514 bp) 

3 ข้าวหอมกุหลาบแดง KJ469414 (620 bp ) KJ469404 (515 bp) 

4 ข้าวหอมนิล KJ469415 (622 bp) KJ469405 (513 bp) 

5 ข้าวหอมแดง KJ469416 (622 bp) KJ469406 (513 bp) 

6 ข้าวไรซ์เบอร์รี KJ469417 (622 bp) KJ469407 (515 bp) 

7 ข้าวสังข์หยด KJ469418 (623 bp) KJ469408 (514 bp) 

8 ข้าวสินเหล็ก KJ469419 (622 bp) KJ469409 (514 bp) 

9 ข้าวลืมผัว KJ469420 (622 bp) KJ469410 (513 bp) 

10 ข้าวก่ าพะเยา KJ469421 (621 bp) KJ469411 (514 bp) 

 
เมื่อน าข้อมูลล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน 

rbcL ในข้าวมีสี 10 พันธุ์ มาจัดเรียงและเปรียบเทียบ
ด้วยโปรแกรม ClustalW2 พบว่าต าแหน่งที่มีความ
หลากรูป (polymorphism) ซึ่งเกิดจากการกลาย 
(mutation) จ านวน 50 ต าแหน่ง (8.03 %) โดยพบ 4 

รูปแบบ ได้แก่ อินเดล (indel, insersion/deletion) 
พิวรีนทรานสิชัน (purine transition) ไพริมิดีนทราน-
สิชัน (pyrimidine transition) และทรานสเวอร์ชัน 
(transversion) โดยส่วนใหญ่ที่พบเป็นทรานสเวอร์ชัน 
(ตารางที่ 2) 

 
ตารางที่ 2 ต าแหน่งนิวคลีโอไทด์ของยีน rbcL ทีม่ีความหลากรูป 
 

รูปแบบการกลาย ต าแหน่งนิวคลีโอไทด์ท่ีมีความหลากรูป 

อินเดล 16, 20, 613 และ 614 

พิวรีนทรานซิชัน 9, 90, 96, 123, 284, 344, 363, 432, 438, 447, 519, 528 และ 558  

ไพริมิดีนทรานซิชัน 15, 27, 30, 54, 105, 210, 249, 324, 417, 450, 460, 507, 510, 555 และ 576 

ทรานสเวอร์ชัน 18, 36, 39, 123, 161, 201, 220, 237, 267, 276, 347, 382, 390, 520, 521 และ 537 
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เมื่อน าข้อมูลล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน 
rbcL ในข้าวมีสี 10 พันธุ์ มาวิเคราะห์ด้วยโปรแกรม 
MEGA 4.0.2 และจัดกลุ่มด้วยวิธี neighbor-joining 
เพื่อสร้างเป็นแผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม 
(phylogenetic tree) พบว่าสามารถแบ่งข้าวมีสี

ออกเป็น 2 กลุ่ม คือ กลุ่มที่ 1 ได้แก่ ข้าวลืมผัว ข้าวก่ า
พะเยา ข้าวสินเหล็ก ข้าวสังข์หยด ข้าวหอมแดง ข้าว
หอมนิล ข้าวหอมแดงสุโขทัย 1 และข้าวหอมกุหลาบ
แดง และกลุ่มที่ 2 ได้แก่ ข้าวหอมด าสุโขทัย 2 และ
ข้าวไรซ์เบอร์รี (รูปที่ 1) 

 

 
 

รูปที่ 1   แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของข้าวมีสี 10 พันธุ์ ที่ได้จากการวิเคราะห์ล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน 
rbcL 

 

 
 

รูปที่ 2   แผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรมของข้าวมีสี 10 พันธุ์ ที่ได้จากการวิเคราะห์ล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน 
rpoC1 
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3.3 การวิเคราะห์ข้อมูลล าดับนิวคลีโอไทด์
ของยีน rpoC1 

เมื่อตรวจสอบล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน 
rpoC1 ในข้าวมีสีทั้ง 10 พันธุ์ พบว่ามีขนาด 515      
คู่เบส และได้ฝากเก็บไว้ในฐานข้อมูล GenBank ของ 
NCBI ซึ่งมีหมายเลขจ าเพาะดังตารางที่ 1 

เมื่อน าข้อมูลล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน 
rpoC1 ในข้าวมีสี 10 พันธุ์ มาจัดเรียงและเปรียบเทียบ
ด้วยโปรแกรม ClustalW2 พบว่าต าแหน่งที่มีความ
หลากรูปซึ่งเกิดจากการกลาย จ านวน 6 ต าแหน่ง 
(1.16 %) โดยพบ 3 รูปแบบ ได้แก่ อินเดล พิวรีน 
ทรานสิชัน และทรานสเวอร์ชัน โดยส่วนใหญ่ที่พบเป็น
อินเดล (ตารางที่ 3)  
 
ตารางที่ 3 ต าแหน่งนิวคลีโอไทด์ของยีน rpoC1 ที่มี

ความหลากรูป 
 

รูปแบบการกลาย 
ต าแหน่งนิวคลีโอไทด ์

ที่มคีวามหลากรูป 
อินเดล 6, 12, 502 และ 509 
พิวรีนทรานซิชัน 503  
ทรานสเวอร์ชัน 505 

 
เมื่อน าข้อมูลล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน 

rpoC1 ในข้าวมีสี 10 พันธุ์ มาวิเคราะห์ด้วยโปรแกรม 
MEGA 4.0.2 และจัดกลุ่มด้วยวิธี neighbor-joining 
เพื่อสร้างเป็นแผนภูมิความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม 
พบว่าสามารถแบ่งข้าวมีสีออกเป็น 2 กลุ่ม กลุ่มที่ 1 
ได้แก่ ข้าวลืมผัว ข้าวก่ าพะเยา ข้าวสินเหล็ก ข้าวไรซ์
เบอร์รี ข้าวหอมแดง ข้าวหอมนิล และข้าวหอมกุหลาบ
แดง และกลุ่มที่ 2 ได้แก่ ข้าวหอมแดงสุโขทัย 1 ข้าว
หอมด าสุโขทัย 2 และข้าวสังข์หยด (รูปที่ 2) 

3.4 อภิปรายผล 
เมื่อน าดีเอ็นเอของข้าวมสีี 10 พันธุ ์มาเพิ่ม 

ปริมาณช้ินดีเอ็นเอของยีน rbcL และ rpoC1 แล้วน า
ข้อมูลล าดับนิวคลีโอไทด์มาเปรียบเทียบกัน พบว่ายีน 
rbcL และ rpoC1 ในข้าวมีสีแต่ละพันธุ์มีนิวคลีโอไทด์
ต่างกัน 50 และ 6 ต าแหน่ง ตามล าดับ แสดงให้เห็นว่า
ยีน rbcL มีประสิทธิภาพในการวิเคราะห์ความสัมพันธ์
ทางพันธุกรรมได้ดีกว่ายีน rpoC1 เมื่อวิเคราะห์ล าดับ 
นิวคลีโอไทด์พบว่ารูปแบบการเปลี่ยนแปลงของนิวคลี
โอไทด์ในยีน rbcL เป็นทรานสเวอร์ชันถึง 16 ต าแหน่ง 
และพบว่าต าแหน่งที่ 123 เป็นต าแหน่งที่จ าเพาะต่อ
ข้าวหอมแดง ส่วนยีน rpoC1 พบอินเดล 2 ต าแหน่ง 
แต่ไม่พบต าแหน่งที่จ าเพาะต่อข้าวพันธุ์ใด แสดงให้เห็น
ว่าการใช้ล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีนมาวิเคราะห์ความ 
สัมพันธ์ทางพันธุกรรมในพืชระดับชนิดหรือสปีซีส์ 
(species) เดียวกันนั้นท าได้ยาก เนื่องจากมีความ
ใกล้ชิดทางพันธุกรรมสูง [9] ดังนั้นการใช้ล าดับนิวคลี
โอไทด์ของยีนมาวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม
จะท าได้ดีก็ต่อเมื่อวิเคราะห์กับพืชที่อยู่ในสกุล (genus) 
เดียวกันแต่คนละชนิด ได้แก่ พืชสกุล Alpinia [5] และ
พืชสกุล Galivea [9] เป็นต้น  

อย่างไรก็ตาม การใช้ล าดับนิวคลีโอไทด์ของ

ต าแหน่งจ าเพาะเพียงไม่กี่ต าแหน่งซึ่งมีขนาดเล็กมาก
เมื่อเปรียบเทียบกับขนาดของจีโนม (genome) พืช

ทั้งหมดนั้น ไม่สามารถจะวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทาง
พันธุกรรมได้ดี เท่ากับเครื่องหมายดี เอ็นเอ (DNA 

marker) ชนิดอื่นท่ีนิยมใช้ในการตรวจสอบทั้งจีโนมพืช 
ได้แก่ แฮตอาร์เอพีดี (HAT-RAPD, high annealing 

temperature-random amplified polymorphic 
DNA) หรือไอเอสเอสอาร์ ( ISSR, inter-simple 

sequence repeat) เป็นต้น [10] 
เมื่ อพิ จ ารณาแผนภู มิ ค วามสั มพันธ์ ทา ง

พันธุกรรมพบว่ายีน rbcL สามารถแบ่งข้าวมีสีเป็น 2 
กลุ่ม โดยกลุ่มที่ 2 ได้แก่ ข้าวหอมด าสุโขทัย 2 และ
ข้าวไรซ์เบอร์รีนั้นจัดอยู่ในกลุ่มเดียวกัน ซึ่งสอดคล้อง
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กับประวัติความเป็นมาของข้าว กล่าวคือ ข้าวทั้ง 2 
พันธุ์ เป็นข้าวที่เกิดจากการผสมพันธุ์โดยมีพันธุ์แม่เป็น
ข้าวหอมนิลเช่นเดียวกัน [10] ส่วนการแบ่งกลุ่มด้วย
การวิเคราะห์ล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rpoC1 นั้น
สามารถแบ่งข้าวมีสีเป็น 2 กลุ่ม แต่สมาชิกในแต่ละ
กลุ่มต่างจากการวิเคราะห์ล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน 
rbcL เนื่องจากยีน rpoC1 ในข้าวมีสีพบต าแหน่งที่มี
ความหลากรูปของนิวคลีโอไทด์เพียง 6 ต าแหน่ง 
เท่านั้น ดังนั้นยีน rpoC1 จึงไม่เหมาะสมส าหรับใช้ใน
การวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม อย่างไรก็
ตาม สามารถน าข้อมูลล าดับนิวคลีโอไทด์นี้ไปเปรียบ 
เทียบกับพืชชนิดอื่น ๆ ได้ 
 

4. สรุป 
เมื่อวิเคราะห์ล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน rbcL 

และ rpoC1 ในข้าวมีสีทั้ง 10 พันธุ์ ด้วยโปรแกรม 
ClustalW2 พบว่าข้าวมีสีมีความสัมพันธ์ทางพันธุกรรม
สูง โดยพบต าแหน่งของนิวคลีโอไทด์ที่มีความหลากรูป
ในยีน rbcL และ rpoC1 เพียง 50 และ 6 ต าแหน่ง 
ตามล าดับ เมื่อน าข้อมูลล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีน 
rbcL และ rpoC1 ไปสร้างแผนภูมิความสัมพันธ์ทาง
พันธุกรรมด้วยโปรแกรม MEGA 4.0.2 พบว่าสามารถ
จ าแนกข้าวมีสีที่ใช้ในการวิจัยครั้งนี้ 10 พันธุ์ ได้เป็น 2 
กลุ่ม เช่นเดียวกัน แต่สมาชิกในแต่ละกลุ่มจะต่างกัน 
อย่างไรก็ตาม ข้อมูลล าดับนิวคลีโอไทด์ของยีนทั้งสอง
เป็นข้อมูลพื้นฐานเบื้องต้นที่สามารถน าไปพัฒนาเป็น
เครื่องหมายดีเอ็นเอที่จ าเพาะกับพันธุ์ข้าวมีสีต่อไป 
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