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บทคัดย่อ 
 

ยีน Sub1A อัลลีล Sub1A-1 มีความสัมพันธ์กับลักษณะทนน้ าท่วมของข้าว ดังนั้น งานวิจัยน้ี
จึงได้ท าการตรวจหายีนน้ีในข้าวสายพันธ์ุต่าง ๆ  จ านวน 36 สายพันธ์ุ โดยในกลุ่มนี้มีสายพันธ์ุพื้นเมือง
อยู่ด้วย พบว่ามีข้าวเพียง 8 สายพันธ์ุที่มียีน Sub1A ได้แก่ หอมชลสิทธ์ิ ขาวหลุดหนี้ ไรซ์เบอร์รี่ เพชรบรุี
1 กข 43 กข 27 ลูกปลา และชัยนาท1 และในกลุ่มนี้ไม่มีสายพันธ์ุใดเลยที่มียีน Sub1A-1 ยกเว้นสาย
พันธ์ุหอมชลสิทธ์ิซึ่งเป็นสายพันธ์ุอ้างอิงที่ทราบอยู่แล้วว่ามียีนอัลลีลนี้ อีก 7 สายพันธ์ุตรวจพบมีอัลลีล 
Sub1A-2 ซึ่งเป็นอัลลีลที่พบในสายพันธ์ุที่ไม่ทนน้ าท่วม เลือกข้าวจ านวน 7 สายพันธ์ุซึ่งมียีนที่เกี่ยวข้อง
กับความทนท่วมแตกต่างกันดังนี้ กลุ่มที่มียีน Sub1A-1 คือ หอมชลสิทธ์ิ กลุ่มที่มียีน Sub1A-2 คือ ขาว
หลุดหนี้  ไรซ์เบอรี่ และเพชรบุรี 1 และกลุ่มที่ไม่มียีน Sub1A คือ ขาวดอกมะลิ 105 กข6 และ กข25    
มาศึกษาการเจริญเติบโต ปริมาณคาร์โบไฮเดรต ปริมาณคลอโรฟิลล ์ปริมาณเอทิลนี รวมไปถึงกายวิภาค
ของรากในสภาวะน้ าท่วม พบว่าหลังจากผ่านไป 7 วัน ข้าวทุกสายพันธ์ุในกลุ่มที่ถูกน้ าท่วมมีความสูง
เพิ่มข้ึนกว่ากลุ่มควบคุม เช่นเดียวกันกับความยาวราก เมื่อศึกษาน้ าหนักสด และน้ าหนักแห้ง พบว่ากลุ่ม
ที่ถูกน้ าท่วมมีน้ าหนักสดและน้ าหนักแห้งสูงข้ึนและสูงกว่ากลุ่มควบคุม ซึ่งสอดคล้องกับผลในเรื่องความ
สูงและความยาวราก ทุกสายพันธ์ุที่ถูกน้ าท่วมมีปริมาณคลอโรฟิลล์ลดลงแล้วเพิ่มข้ึนอีก ปริมาณแป้งใน
กลุ่มที่ถูกน้ าท่วมมีค่าลดลงแล้วเพิม่ขึ้น สอดคล้องกับผลของปรมิาณคลอโรฟิลล ์คาดว่าเป็นผลจากการที่
พืชใช้เวลาในการปรับตัวและยืดยาวข้ึนในภายหลัง ปริมาณน้ าตาลในหอมชลสิทธ์ิและเพชรบุรี1 มี
ปริมาณลดต่ าลงเมื่อถูกน้ าท่วม ในขณะที่สายพันธ์ุอื่นมีแนวโน้มสูงข้ึนหลังวันที่ 4 ปริมาณเอทิลีนของ
ข้าวทุกสายพันธ์ุเพิ่มสูงข้ึนเมื่อถูกน้ าท่วม แต่หอมชลสิทธ์ิมีปริมาณเอทิลีนที่ ไม่ต่างจากกลุ่มควบคุม ซึ่ง
อาจเป็นสิ่งที่อธิบายการยืดยาวของต้นข้าวทั้งที่โดยทั่วไปข้าวที่มี Sub1A-1 น่าจะมีการยืดตัวต่ า เมื่อเอ
ทิลีนมีน้อย ยีน Sub1A-1 ซึ่งเป็นยีนที่ตอบสนองต่อเอทิลีนอาจไม่ถูกกระตุ้น ส่งผลให้ไม่มีการสร้าง
โปรตีนที่ยับยั้งการใช้พลังงานและหยุดการเจริญเติบโต ส าหรับลักษณะกายวิภาคของรากพบว่า ข้าวทุก
สายพันธ์ุเกิดแอเรงคิมายกเว้นขาวหลุดหนี้ โดยหอมชลสิทธ์ิมีช่องอากาศขนาดใหญ่มากที่สุดในแอเรงคิ
มาที่เกิดข้ึน เนื่องจากปริมาณเอทิลีนในสายพันธ์ุนี้ไม่ต่างจากกลุ่มควบคุม จึงเป็นไปไดว่้าการเกิดแอเรงคิ
มาของหอมชลสิทธ์ิอาจไม่ได้เกิดเนื่องจากการตอบสนองต่อเอทิลีนเหมือนสายพันธ์ุอื่น การทดลองครั้งนี้
คงระยะลึกของน้ าไว้ที่ 50 เซ็นติเมตร ในขณะที่งานวิจัยอื่นที่ศึกษาข้าวที่มี Sub1A-1 ทดลองในข้าวที่
โดนน้ าท่วมมิด เป็นที่น่าสนใจว่าในกรณีนี้ อาจมีการแสดงออกของยีนอื่นที่เกี่ยวข้องกับบางลักษณะที่
ช่วยให้ข้าวรอดชีวิตได้ เช่น การเกิดแอเรงคิมา เป็นต้น  และเพื่อให้ทราบชัดเจน งานวิจัยเพื่อยืนยันอาจ
สามารถท าได้โดยการติดตามวัดปริมาณโปรตีนที่เกิดเนื่องจากการแสดงออกของ Sub1A-1 เปรียบเทยีบ
กรณีน้ าท่วมมิด และท่วมบางส่วน  
 
ค าส าคัญ: Sub1A, ลักษณะทนน้ าท่วม, Oryza sativa, aerenchyma 
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Abstract 
 

Sub1A gene in Sub1A-1 allele is closely linked to flood tolerance phenotype of rice. 
This research therefore aimed to screen for this gene in 36 varieties of rice . Within this number, 
there are some domestic Thai rice varieties.  The screening revealed 8 varieties with Sub1A 
gene including Homchonlasid, Khawhludhnee, Riceberry, Phetburi1, Luk Bplaa, RD43, RD27, 
and Chainat1. None of them has Sub1A-1 allele except Homchonlasid which is the reference 
variety since it is known to have the allele. The other 7 varieties contain Sub1A-2 allele which 
is the allele found in flood sensitive varieties.  Characteristics of rice under flood were further 
studied in 7 rice varieties with different genotypes – Homcholasid with Sub1A- 1,  
Khawhludhnee, Riceberry, Phetburi1 with Sub1A-2 and KDML105, RD6 and RD25 without Sub1A 
gene. Growth, carbohydrate content, chlorophyll content, ethylene content and anatomy of 
root were monitored. It was found that after having been flooded for 7 days, all varieties under 
flooded condition increased their height more then plants in control group.  This is the same 
for root length. Fresh and dry weight determination revealed similar results – rice under flood 
showed higher values.  Chlorophyll content dropped and increased again so as did 
carbohydrate content.  The plants probably required time to acclimatize before they could 
cope with the condition and extend their stem again.  Sugar content decreased in flooded 
Homchonlasid and Phetburi1 while it increased after day 4 in other varieties. All rice varieties 
showed increased ethylene level when flooded except in Homchonlasid.  This may explain 
why the plants grew tall under flooding condition instead of reducing stem extension like rice 
with Sub1A- 1 in most reports.  Ethylene in normal amount may not be able to activate the 
ethylene responsive gene Sub1A- 1 leading to no production of the protein halting energy 
consumption and growth. Aerenchyma formation was observed in all varieties under flooding 
condition except in Khawhludhnee. The largest air space was found in aerenchyma of flooded 
Homchonlasid.  Since the amount of ethylene in experiment plant was not different from 
control plant for Homchonlasid, it is suggested that aerenchyma formation may have not been 
caused by ethylene like in other varieties.  The water depth was kept at 50 centimeter in this 
research while rice plants were completely submerged in other reports from Sub1A- 1 study. 
Characteristics that benefited the survival like aerenchyma formation may be resulted by the 
expression of other genes.  To confirm, the comparison of Sub1A- 1 protein from rice plants 
under complete submergence and partial submergence may be compared.   

 
Key words: sub1A, flood tolerance, Oryza sativa, aerenchyma 
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บทที่ 1 
 

บทน้า 
 

1.1 ความสา้คัญและท่ีมาของปัญหา 
ข้าว จัดเป็นพืชที่เป็นอาหารหลักของคนไทย และในบางประเทศของโลก นอกจากนี้ข้าวยังเป็น

พืชเศรษฐกิจที่ส าคัญของประเทศไทย รวมถึงข้าวยังมีความเช่ือมโยงทางขนบธรรมเนียมและวัฒนธรรม
ของคนไทยอีกด้วย แต่เนื่องจากในปัจจุบันสภาพแวดล้อมของโลกมีการเปลี่ยนแปลงไปมาก อันเป็นผล
มาจากภาวะต่าง ๆ เช่น ภาวะเรือนกระจก และภาวะโลกร้อน เป็นต้น ภาวะเหล่าน้ีส่งผลกระทบต่อการ
ท าเกษตรกรรมของประเทศ โดยเฉพาะข้าว ดังเช่นเมื่อปี พ.ศ. 2555 ประเทศไทยได้ประสบกับปัญหา
อุทกภัยในหลายจังหวัดของประเทศ มีรายงานพบว่าความเสียหายของพื้นที่ท านากว่า 7.21 ล้านไร่ 
ส่งผลให้ต้นข้าวที่ถูกน้ าท่วมล้มตาย สร้างความเสียหายให้แก่เกษตรกรและเศรษฐกิจของประเทศเป็น
จ านวนมาก เนื่องจากประเทศไทยเป็นประเทศที่ปลูกข้าวมาช้านาน มีสายพันธ์ุข้าวจ านวนมากถึงแม้ใน
ปัจจุบันจะท าการเพาะปลูกสายพันธ์ุเศรษฐกิจอยู่ไม่กี่สายพันธ์ุก็ตาม การส ารวจพันธุกรรมข้าวสายพันธ์ุ
ของไทยเพื่อหาลักษณะพิเศษรวมถึงลักษณะทนน้ าท่วมเป็นการเตรียมความรู้เกี่ยวกับแหล่งพันธุกรรม
เพื่อให้เกิดความเข้าใจและองค์ความรู้ที่สามารถน าไปใช้ในการพัฒนาพันธ์ุข้าวเพื่อให้ได้พันธ์ุที่มีความ
ทนทานต่อน้ าท่วม เป็นการสร้างความมั่นคงให้กับเกษตรกรผู้ปลูกข้าวและความมั่นคงของเศรษฐกิจใน
ประเทศ 

มีรายงานจ านวนมากเกี่ยวกับการก าหนดลักษณะทนน้ าท่วมของยีน Sub1A ในข้าว ข้าวที่มียีน 
Sub1A จะมีลักษณะทนน้ าท่วม โดยวิธีการหยุดยืดล าต้นเพื่ออนุรักษ์การใช้คาร์โบไฮเดรต ท าให้ข้าวฟื้น
ตัวได้ดีกว่าเมื่อน้ าลด ความสัมพันธ์ระหว่างการมีอยู่ของยีนและฟีโนไทป์ดังกล่าวค่อนข้างชัดเจน การ
ตรวจหายีนน้ีในข้าวสายพันธ์ุต่าง ๆ ที่เคยมีรายงานมาก่อนพบว่า ข้าวที่มี Sub1A จะทนท่วมได้มากกว่า
ข้าวที่ไม่มี Sub1A อย่างมีนัยส าคัญ (Fukao et al., 2011) ดังนั้นข้าวสายพันธ์ุไทยที่มี Sub1A ก็น่าจะ
ทนท่วมได้เช่นกันซึ่งสามารถยืนยันได้จากการตรวจลักษณะทนน้ าท่วมของข้าวสายพันธ์ุที่ศึกษา 

 
1.2 วัตถุประสงค์ของโครงการวิจัย 

1. เพื่อตรวจหายีนที่ก าหนดลักษณะทนน้ าท่วม Sub1A ในข้าวสายพันธ์ุไทย 
2. เพื่อตรวจหาลักษณะทนน้ าท่วมในข้าวสายพันธ์ุไทย 
 

1.3 ขอบเขตของโครงการวิจัย 
ท าการตรวจหายีนที่ก าหนดลักษณะทนน้ าท่วม Sub1A ในข้าวสายพันธ์ุต่าง ๆ โดยขอความ

อนุเคราะห์สายพันธ์ุข้าวจากศูนย์วิจัยข้าว จ.หนองคาย ในการตรวจหายีนจะใช้ไพรเมอร์ที่จ าเพาะกบัยนี 
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Sub1A และแยกอัลลีล Sub1A-1 และ Sub1A-2 โดยการใช้ข้อมูลในบริเวณที่มี polymorphism ใน
สองอัลลีลตามรายงานที่มีมาก่อน ท าการตรวจลักษณะทนน้ าท่วมในข้าวทุกสายพันธ์ุ เพื่อวิเคราะห์
ความสัมพันธ์ระหว่างการการมีอยู่ของยีนและลักษณะทนน้ าท่วม  

 
1.4 ประโยชน์ที่คาดว่าจะได้รับ  

 ได้ข้อมูลส าคัญเกี่ยวกับแหล่งพันธุกรรมข้าวที่มีอยู่แล้ว ในประเด็นของพันธุกรรมที่ท าให้ข้าวทน
น้ าท่วมและลักษณะทนน้ าท่วมได้ของข้าวเหล่าน้ัน ท าให้ได้ความรู้ในทรัพยากรธรรมชาติของชาติดีมาก
ข้ึนเพื่อการเตรียมพร้อมรับการเปลี่ยนแปลงทางสิ่งแวดล้อม นับเป็นประโยชน์อย่างยิ่งในเชิงของการเพิ่ม
ข้อมูลของแหล่งพันธุกรรมข้าวของไทย นอกจากข้อมูลทางพันธุกรรมแล้ว ยังจะได้ข้อมูลเกี่ยวกับลักษณะ
ทนน้ าท่วมท าให้ทราบว่าข้าวสายพันธ์ุไทยมีศักยภาพในการเป็นคลังพันธุกรรมส ารองส าหรับอนาคต อีกทั้ง
งานวิจัยน้ีจะได้สนับสนุนการศึกษาวิจัยของนักศึกษาระดับปริญญาเอกเป็นระยะเวลา 1 ปี จึงถือว่าได้ใช้
งบประมาณในการพัฒนาทรัพยากรบุคคลอีกทางหนึ่ง  
 

 

  



3 

 

 
 

บทที่ 2 
 

การทบทวนวรรณกรรม 
 

 ข้าวจัดอยู่ในพืชล้มลกุวงศ์หญ้า (Gramineae หรือ Poaceae) สกลุ Oryza เป็นพืชใบเลี้ยงเดี่ยว
เช่นเดียวกับหญ้า สามารถเติบโตได้ดีทั้งในเขตร้อนและเขตอบอุ่น (สถาบันข้าว, 2538)  
 ข้าวสามารถแบ่งได้เป็น 2 ชนิด คือ Oryza glaberrima ที่จะมีการเพาะปลูกกันเฉพาะในเขต
ร้อนของแอฟริกาเท่านั้น และ Oryza sativa ซึ่งมีการเพาะปลูกทั่วไปทุกประเทศ ข้าวชนิด Oryza 
sativa ยังสามารถแยกออกได้ เป็น 3 สายพันธ์ุ (ตารางที่ 1) 
  
 ตารางท่ี 1.1 ลักษณะของข้าว O. sativa 3 สายพันธ์ุ  

ลักษณะ indica japonica javanica 
แหล่งก าเนิด อินเดีย ญี่ปุ่น อินโดนีเซีย 

ความสูงของต้น ต้นสูง ต้นแคระ ต้นสูง 
ลักษณะใบ ใบกว้าง บาง สเีขียว

อ่อน 
ใบแคบ สีเขียวแก ่ ใบกว้าง แข็ง สีเขียว

อ่อน 
การแตกกอ แตกกอมาก แตกกอปานกลาง แตกกอน้อย 

เมล็ด เมล็ดเรียว ยาว เมล็ดเลก็ กลม เมล็ดกว้าง ผิวขรุขระ 
                 (พรเทพ และคณะ, 2547) 

 
ในประเทศไทยจะนิยมปลูกข้าวสายพันธ์ุ Indica ซึ่งจะสามารถแบ่งออกได้เป็นข้าวเจ้าและข้าว

เหนียว และมีการคัดเลือกและปรบัปรุงพนัธ์ุตั้งแต่อดีตจนถึงในปัจจุบนั เพื่อให้มีความหลากหลายทั้งทาง
รสชาดและการทนต่อสภาพแวดล้อมต่าง ๆ  

กล่าวโดยทั่วไป น้ าท่วมเป็นสภาวะที่เป็นอันตรายแก่พืชบก มีผลกระทบต่อการเจรญิเติบโต และ
อาจท าให้พืชตายได้ เนื่องจากน้ าท่วมส่งผลให้มีการแลกเปลี่ยนก๊าซระหว่างพืชกับอากาศลดลง ก๊าซ O2, 
CO2 และเอธิลีนแพร่ได้ช้าในน้ า ส่งผลให้ระดับ O2 ในเซลล์ลดต่ าลงจนยับยั้งการหายใจแบบใช้ O2 
(Gibbs and Greenway, 2003) ปริมาณ CO2 ข้ึนกับชนิดของเนื้อเยื่อและปริมาณแสง โดยอาจเพิ่มข้ึน
ในยอดเมื่อไม่ได้รับแสงและในราก (Greenway et al., 2006) หรือลดลงในยอดที่ได้รับแสง (Mommer 
and Visser, 2005)  และเกิดการสะสมฮอร์โมนเอธิลีนในเนื้อเยื่อที่ ถูกน้ าท่วม ( Jackson, 2008; 
Voesenek et al., 2006) นอกจากนี้ น้ าที่ท่วมจนมิดต้นพืชยังเป็นการลดความเข้มแสงที่พืชจะได้รับ 
ส่งผลเสียถึงกระบวนการสังเคราะห์ด้วยแสง (Vervuren et al., 2003) ดินอาจขาดออกซิเจนจนถึง
ระดับที่เป็นพิษแก่พืช (Blom and Voesenek, 1996) ดังนั้น จึงกล่าวโดยรวมได้ว่า น้ าท่วมน ามาซึ่ง

http://th.wikipedia.org/wiki/%E0%B9%81%E0%B8%AD%E0%B8%9F%E0%B8%A3%E0%B8%B4%E0%B8%81%E0%B8%B2
http://th.wikipedia.org/wiki/%E0%B8%9B%E0%B8%A3%E0%B8%B0%E0%B9%80%E0%B8%97%E0%B8%A8%E0%B9%84%E0%B8%97%E0%B8%A2
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ความเครียดหลายอย่างแก่พืช ระดับ O2 ที่ลดต่ าลงท าให้เกิดการยับยั้งการสร้าง ATP และการสังเคราะห์
คาร์โบไฮเดรต จนการเจริญเติบโตได้รับผลกระทบทางลบ และพืชอาจตายในที่สุด   

 
ข้าวมีความแปรผันของลักษณะทนน้ าท่วมค่อนข้างมาก ข้าวส่วนใหญ่จะตายภายในสองสัปดาห์

หากถูกน้ าท่วมจนมิด ซึ่งเป็นสาเหตุท าให้เกิดการสูญเสียผลผลิตข้าวในเอเชียใต้ และเอเชียตะวันออก
เฉียงใต้ (Xu et al., 2006) ถึงแม้ข้าวจะเป็นพืชกึ่งน้ า (semi-aqatic plant) ซึ่งปรับตัวผ่านวิวัฒนาการ
ให้สามารถอยู่ในสภาพที่มีน้ าได้หลายรูปแบบ ทั้งดินปกติทั่วไปที่มีอากาศ และดินที่ขาดอากาศเนื่องจาก
มีน้ าท่วมขัง อย่างไรก็ดี กลไกการเอาตัวรอดของข้าวไม่เพียงพอส าหรับสภาวะที่มีน้ าท่วมต้นเป็นระยะ
เวลานานสองสามสัปดาห์ถึงหนึ่งเดือนอย่างเช่นในกรณีที่มีน้ าท่วมขัง หรือแม้แต่ในกรณีน้ าท่วมสูงอย่าง
รวดเร็วในระยะเวลาเพียงสองสัปดาห์ (Colmer, 2014) (น้ าท่วมจึงยังถือเป็นปัญหาส าคัญของ
กระบวนการผลิตข้าว โดยเฉพาะอย่างยิ่งในเอเชียใต้ และเอเชียตะวันออกเฉียงใต้ และปัญหาน้ีดูจะเป็น
ปัญหาที่หนักข้ึนในระยะหลังเนื่องจากการเปลีย่นแปลงของสภาพภูมิอากาศ ไม่ว่าจะเป็นระดับน้ าทะเลที่
สูงข้ึน การเปลี่ยนแปลงของฤดูกาล หรือสภาพอากาศที่รุนแรง (Coumou and Rahmstorf, 2012) แต่
เนื่องจากความหลากหลายทางพันธุกรรมของข้าวท าให้มีการค้นพบข้าวสายพันธ์ุที่สามารถทนน้ าท่วม
แบบต่าง ๆ ได้ และสายพันธ์ุเหล่าน้ีก็ได้ถูกน ามาใช้ในการปรับปรุงพันธ์ุขาวสายพันธ์ุใหม่ ๆ ที่ทนน้ าท่วม
และให้ผลผลิตสูง (Mackill et al., 2012; Ismail et al., 2013) ทั้งการพัฒนาสายพันธ์ุที่ทนน้ าท่วมใน
ระยะงอกถึงระยะกล้า และระยะที่มีการเติบโตของต้นและใบ (Miro and Ismail, 2013)  

ข้าวเป็นพืชที่สามารถงอกได้ในสภาพที่มีออกซิเจนต่ า หรือไม่มีออกซิเจน แต่สายพันธ์ุที่ทนต่อ
การสภาพขาดออกซิเจนเท่านั้นที่ coleoptile สามารถยืดยาวออกอย่างรวดเร็ว และเกิดการสร้างราก
ภายใต้น้ าท่วม (Ismail et al., 2009) ส่วนสายพันธ์ุอ่อนแอ แม้จะงอกได้ แต่จะไม่มีการเจริญต่อไป ที่
เป็นเช่นน้ัน เพราะการยืดยาวของ coleoptile เกิดจากการที่เซลล์ยืดขยายขนาด ใน 48 ช่ัวโมงแรกของ
การงอกเป็นช่วงที่เกิดการแบ่งเซลล์ และเป็นช่วงที่เมล็ดต้องการออกซิเจนมากที่สุด ดังนั้นระยะนี้จึงเป็น
ระยะที่ส าคัญในการควบคุมการยืดออกของ coleoptile ภายใต้สภาวะขาดออกซิเจน (Atwell et al., 
1982) มีรายงานว่ายีน EXPA2 และ EXPA4 แสดงออกใน coleoptile ที่จมน้ า แต่ไม่แสดงออกใน 
coleoptile ที่ ได้ รับอากาศปกติ  หรือขาดอากาศ (Huang et al. , 2000)  EXPA7 และ EXPA12 
แสดงออกมากใน coleoptile ที่งอกในสภาพขาดอากาศ (Lasanthi-Kudahettige et al., 2007) ยีนที่
ก าหนดการสร้างโปรตีน expansin อื่นที่มีรายงานว่าถูกชักน าให้มีการแสดงออกภายใต้น้ าท่วมได้แก่ 
EXPA1, EXPB11 และ EXPB17 (Takahashi et al., 2011) นอกจากนี้ยังพบยีนอื่นที่ เกี่ยวข้องใน
กระบวนการแบ่งเซลล์  เช่นยีนที่ เกี่ยวข้องกับการสังเคราะห์ tubulin ซึ่งเป็นองค์ประกอบของ 
microtubule ได้แก่ tubulin a-1 chain (TUBA1) และยีนที่เกี่ยวข้องกับการควบคุมการประกอบเส้น
ใย actin ได้แก่ chain depolymerization factor 4 (ADF4) ยีนทั้งสองนี้มีการแสดงออกเพิ่มข้ึนใน
เมล็ดที่งอกในสภาพขาดอากาศ (Sadiq et al., 2011)  
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น้ าท่วมอาจแบ่งได้เป็นสองประเภท ได้แก่ น้ าท่วมแบบฉับพลัน ( flash flood) และน้ าท่วมสูง
เป็นระยะเวลานาน (deep water flood) และพบว่าข้าวมีการปรับตัวเพื่อให้อยู่รอดเมื่อเจอน้ าท่วมทั้ง
สองแบบโดยใช้กลไกที่ต่างกัน ตัวอย่างเช่น ในพื้นที่ที่มีน้ าท่วมสูงเป็นเวลานาน โดยระดับน้ าอาจสูงถึง   
2-3 เมตร และขังอยู่เป็นเวลา 2-3 เดือน เป็นประจ าทุกปี ซึ่งเป็นสภาวะที่พืชอื่นไม่สามารถรอดชีวิตได้ 
แม้แต่ข้าวที่เป็นสายพันธ์ุทนทานต่อน้ าท่วมฉับพลัน แต่ข้าวสายพันธ์ุข้าวลอย (deep water rice) 
สามารถรอดชีวิตได้ เนื่องจากมีการปรับตัวใช้กลไกการยืดปล้องให้ยาวออกเพื่อหนีน้ า และสร้างเนื้อเยื่อ 
aerenchyma ที่ปล้อง โดยพบว่าโปรตีนที่เกี่ยวข้องกับการยืดปล้องนี้ควบคุมโดยโปรตีนกลุม่ที่เป็น DNA 
binding protein ได้แก่ APETALA2/Ethylene Response Factor (AP2/ERF) และโปรตีน SNORKEL1 
(SK1) และ SK2 (Hattori et al., 2009) ในขณะที่ข้าวนาลุ่ม (lowland rice) บางสายพันธ์ุที่ทนท่วมได้
จะใช้กลไกการชะลอการยืดยาวของต้นเพื่อลดการใช้คาร์โบไฮเดรตและสงวนคาร์โบไฮเดรตไว้ใช้เมื่อน้ า
ลด การพักตัวนี้ควบคุมโดย polygenic SUBMERGENCE1 (sub1) locus ซึ่งมียีนได้ถึงสามยีนใน locus 
นี้ได้แก่ Sub1A, Sub1B และ Sub1C (Fakao, et al., 2006; Xu et al., 2006) โดยยีนที่ถูกชักน าให้
แสดงออกเพิ่มข้ึนอย่างมากเมื่อข้าวถูกน้ าท่วมได้แก่ Sub1A รูปที่ 2.1 แสดงกลไกการตอบสนองของข้าว
ต่อน้ าท่วมแต่ละแบบ ข้าวสายพันธ์ุที่ทนต่อน้ าท่วมฉับพลันจะหยุดการเจริญเติบโตเมื่อน้ าท่วม และน้ า
ท่วมแบบนี้มักท่วมอยู่เป็นเวลาประมาณ 2 สัปดาห์ หลั งจากน้ าลง ต้นข้าวจะกลับมาเติบโตอีกครั้ง 
ในขณะที่ข้าวสายพันธ์ุที่ทนต่อน้ าท่วมสูง (50 เซ็นติเมตร ถึง 4 เมตร) เป็นระยะเวลานาน (2-3 เดือน) 
จะใช้กลไกการหนีน้ าโดยการยืดปล้องให้ยาวออกเพื่อให้ยอดพ้นน้ า เมื่อน้ าลง ต้นข้าวจะทอดลงพื้นแล้ว
งอกรากและแตกแขนงใหม่ (Hattori et al., 2011) 

 
ความสามารถในการทนน้ าท่วม (submergence tolerance) ของข้าวนาลุ่มคือความสามารถ

ของข้าวในการรอดชีวิตจากการถูกน้ าท่วมมิดเป็นเวลา 10-14 วัน และสามารถเจริญเติบโตได้หลังจาก
น้ าลดแล้ว ซึ่งการตอบสนองนี้มียีนที่เกี่ยวข้องหลักอยู่บนโครโมโซมที่ 9 ใน quantitative trait loci 
(QTL) ช่ือ Submergence 1 (Sub1) (Xu and Mackill 1996; Nandi et al., 1997; Septiningsih et 
al., 2009) การศึกษาล าดับ DNA ใน Sub1 locus ท าให้พบยีนที่ก าหนดการสังเคราะห์โปรตีนที่เป็น 
ethylene responsive transcription factor 3 ยีนซึ่งถูกตั้งช่ือว่า SUB1A-1, SUB1B-1 และ SUB1C-
1 (Xu et al., 2006) โดยมีงานวิจัยที่แสดงให้เห็นว่า Sub1A เป็นยีนที่มีบทบาทหลักในการก าหนด
ลักษณะทนน้ าท่วม ยีนนี้มีสองอัลลีลได้แก่ Sub1A-1 และ Sub1A-2 อัลลีล Sub1A-1 ท าให้เกิดลักษณะ
ทนน้ าท่วมในข้าว transgenic ที่ได้รับยีนนี้ไป (Xu et al., 2006)  
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(a)                (b) 
รูปท่ี 2.1  กลไกการตอบสนองของข้าวที่ทนน้ าท่วมแต่ละแบบ: (a) น้ าท่วมแบบฉับพลัน (b) น้ าท่วม 
               สูงและนาน (Hattori et al., 2011)  

 

ในขณะที่พบยีน Sub1B และ Sub1C ในข้าว indica และ japonica ที่ ศึกษาทุกตัวอย่าง          
แต่ข้าว japonica ทุกสายพันธ์ุไม่พบว่ามี Sub1A อยู่ และพบ Sub1A ในข้าว indica บางสายพันธ์ุ
เท่านั้น (Xu, et al., 2006) และข้าว indica ที่ไม่มี Sub1A ล้วนแต่อ่อนแอต่อน้ าท่วมทั้งสิ้น (Xu et al., 
2006) เมื่อน้ าท่วมข้าว Sub1A ซึ่งเป็นยีนที่ตอบสนองต่อ ethylene มีการแสดงออกมากข้ึน และ
กระตุ้นการถอดรหัสเพื่อให้ได้ mRNA และแปลรหัสให้ได้โปรตีน SLENDER RICE1 (SLR1) และ SLR1-
like1 (SLRL1) ซึ่งยับยั้ง gibberellic acid (GA) signaling ส่งผลให้เกิดการยับยั้งการใช้พลังงานและ
หยุดการเจริญเติบโต (Fukao et al., 2006; Fukao and Bailey-Serres, 2008)  

 

รูปที่ 2.2 แสดงทฤษฎีเกี่ยวกับวิวัฒนาการของยีนใน Sub1 gene cluster พบว่า ยีนทั้งสาม
น่าจะเกิดจาก tandem duplication ของยีนบรรพบุรุษ เนื่องจากยีนทั้งสามมีความใกล้ชิดทาง
วิวัฒนาการกันมากกว่าที่จะใกล้ชิดกับยีนอื่นในกลุ่ม ethylene responsive gene ในข้าว (Nakano et 
al., 2006) Sub1 และ Sub1A น่าจะเกิดจาก duplication ของ Sub1B เนื่องจากการมีล าดับ DNA ที่
แสดงความใกล้ชิดกับ Sub1B มากกว่า Sub1C แนวคิดที่ว่า Sub1A เป็นยีนที่มีวิวัฒนาการมาจากยนีทีม่ี
อยู่ก่อนสอดคล้องกับข้อเท็จจริงที่พบ Sub1A ในข้าว indica บางสายพันธ์ุเท่านั้น ยีน Sub1A สองอัล
ลีล ได้แก่ Sub1A-1 และ Sub1A-2 มีความแตกต่างกันที่นิวคลีโอไทด์สองต าแหน่งเท่านั้น (Xu et al., 
2006)   
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รูปท่ี 2.2 แสดงต าแหน่งโครโมโซมของยีน Sub1A (Fukao et al., 2009) 
 

จากการใช้ molecular marker ในการตรวจพันธุกรรมข้าว 76 สายพันธ์ุ และการศึกษา
ลักษณะทนน้ าท่วม พบว่าข้าวสายพันธ์ุที่ทนน้ าท่วมมีอัลลีล Sub1A-1 ของยีน Sub1A อยู่ ข้าวสายพันธ์ุ
ที่ไม่มี Sub1A ไม่ทนน้ าท่วม มีข้าวเพียงหนึ่งสายพันธ์ุที่มี Sub1A-2 แต่แสดงความสามารถในการทนน้ า
ท่วมได้ปานกลาง อย่างไรก็ดี งานวิจัยนี้พบข้าวบางสายพันธ์ุที่อ่อนแอต่อน้ าท่วมแต่มีอัลลีล Sub1A-1 
(Singh, et al. , 2010)  ข้าว O.  sativa สายพัน ธ์ุที่ ถูกระบุ ว่าเป็นสายพันธ์ุทนน้ าท่ วมโดย IRRI 
(International Rice Research Institute) อายุ 30 วันสามารถทนน้ าท่วมได้ประมาณ 1 เดือน ซึ่งเมื่อ
เทียบกับ O.  glaberrima จะพบว่าสามารถทนน้ าท่วมได้น้อยกว่า ( Sakagami et al. , 2009)              
แต่เนื่องจากข้าวเศรษฐกิจของไทยเปน็ข้าว O. sativa ความรู้เกี่ยวกับพันธุกรรมที่เกี่ยวข้องกับการทนน้ า
ท่วมจะเป็นประโยชน์ในการจัดการวางแผนการเพาะปลูกข้าวตามสภาพพื้นที่ได้อย่างเหมาะสมใน
อนาคต  

 

ประโยชน์ของการตรวจพันธุกรรมหายีนที่ก าหนดลักษณะพิเศษได้แก่ ท าให้ได้ความรู้เกี่ยวกับ
แหล่งพันธุกรรมเพิ่มมากขึ้น พันธุกรรมที่เป็นทรัพยากรธรรมชาติเหล่าน้ีเปรียบเสมือนคลังของเครื่องมือ
ทางธรรมชาติในการรับกับสภาพแวดล้อมที่เปลี่ยนแปลงอย่างรวดเร็ว งานวิจัยนี้จะท าการส ารวจหายีน 
Sub1A ในข้าวสายพันธ์ุไทย โดยอาศัยข้อมูลเกี่ยวกับ molecular marker ที่จ าเพาะต่อ Sub1A ที่ถูก
พัฒนาข้ึนในรายงานวิจัยของ Neeraja et al. (2007) และ Septiningsih et al. (2009) และการหา
ล าดับดีเอ็นเอ นอกจากนี้จะท าการตรวจลักษณะความสามารถในการทนน้ าท่วมในข้าวสายพันธ์ุที่ศึกษา 
นอกเหนือจากการได้ข้อมูลเกี่ยวกับพันธุกรรมการมีหรือไม่มี Sub1A แล้ว ยังจะได้ทราบศักยภาพของ
สายพันธ์ุข้าวเพื่อเป็นข้อมูลส าหรับการศึกษาต่อยอดเพื่อประยุกต์ใช้ประโยชน์ได้ต่อไป  
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บทที่ 3 
 

วิธีการด้าเนินการวิจัย 
 

3.1 พันธุ์ข้าวท่ีใช้ในการศึกษาและการปลูก 
  พันธ์ุข้าวที่ใช้ในการศึกษาในครั้งนี้ ได้รับความอนุเคราะห์จาก ศูนย์วิจัยข้าวนครราชสีมา 
จังหวัดนครราชสีมา จ านวน 36 สายพันธ์ุ ดังแสดงในตารางที่ 3.1  
 
      ตารางท่ี 3.1 สายพันธ์ุข้าวที่ใช้ในการศึกษา 
 

  
 
 

ล้าดับท่ี ชื่อสายพันธุ ์ ล้าดับท่ี ชื่อสายพันธุ ์
1 ข้าวหอมชลสทิธ์ิ 19 หางลอย 
2 กข6 20 กข31(ปทุมธานี80) 
3 ขาวดอกมะล ิ 21 กข29 
4 กข41 22 เลบ็ช้าง 
5 กข25 (เฉ้ียวพัทลุง) 23 เหมยนอง 62 เอ็ม 
6 ชัยนาท 1 24 ล้นยุ้ง 
7 เหลืองปะทิว 123 25 อยุธยา 1 
8 กข49 26 หางกอง 
9 ไรซ์เบอรี ่ 27 ลูกปลา 
10 หอมสุรินทร ์ 28 เหลืองดง 
11 เพชรบรุี 1 29 ขาวหลุดหนี ้
12 กข47 30 กข33 
13 กข37 31 กข43 
14 กข27 32 กข39 
15 กข35 33 บางแตน 
16 เล้าหัก 34 เจ๊กเชยกาบเขียว 
17 กู้เมือง 35 พิษณุโลก 2 
18 กข45 36 หอมกหุลาบแดง 
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 ในการทดลองนี้จะท าการปลูกข้าวภายในเรือนทดลองของฟาร์มหาวิทยาลัย ภายในการดูแล
ของส านักวิชาเทคโนโลยีการเกษตร มหาวิทยาลัยเทคโนโลยีสุรนารี จะท าการปลูกข้าวด้วยการแช่เมล็ด
ในน้ าประปาก่อนประมาณ 12 ช่ัวโมง หลังจากนั้นจะด าเนินการปลูกในกระถางจ านวน 50 เมล็ดต่อสาย
พันธ์ุต่อกระถาง เป็นเวลา 30 วัน ภายใต้สภาวะแสงธรรมชาติ โดยแบ่งข้าวแต่ละสายพันธ์ุแบ่ง 2 ชุด
การทดลอง (2 กระถาง) คือชุดการทดลองควบคุมที่จะรดน้ าในปริมาณ 50 มิลลิลิตรทุกวัน วันละ 1 ครั้ง 
ในช่วงเช้าประมาณ 8.00 น. และชุดการทดลองที่ถูกน้ าท่วมจะจ าลองสภาวะน้ าท่วมที่ระดับความลึก
ประมาณ 50 เซนติเมตร เป็นเวลา 7 วัน (Siangliw et al., 2003) 
 
3.2 การตรวจหายีนท่ีเกี่ยวข้องกับการทนน ้าท่วม 
 3.2.1 การสกัดดีเอ็นเอ 

 การศึกษาในครั้งนี้ใช้ข้าวจ านวน 36 สายพันธ์ุ ท าการสกัดดีเอ็นเอจากใบข้าว 0.2 กรัม 
โดยเริ่มต้นจากการบดเนื้อเยื่อใบ เติมไนโตรเจนเหลวลงบนใบที่สับใส่ในโกร่ง และบดให้ละเอียด น า
ตัวอย่างที่บดละเอียดแล้วใส่หลอดทดลองแล้วเติม CTAB ปริมาตร 200 ไมโครลิตร น าไปบ่มในอ่างน้ า
ควบคุมอุณหภูมิที่ 65 องศาเซลเซียส นาน 30 นาที จากนั้นเติม chloroform : isoamyl alcohol 
(24:1) ปริมาตร 200 ไมโครลิตร น าไปปั่นเหว่ียงที่ความเร็ว 12,000 รอบต่อนาที นาน 15 นาที ดูดสาร
ส่วนบนใส่ในหลอดทดลองใหม่ เติม RNase ปริมาตร 5 ไมโครลิตร น าไปบ่มในอ่างน้ าควบคุมอุณหภูมิที่ 
37 องศาเซลเซียส นาน 30 นาที เติม chloroform : isoamyl (24:1) อัตราส่วน 1:1 น าไปปั่นเหว่ียงที่
ความเร็ว 12,000 รอบต่อนาที นาน 5 นาที ดูดสารส่วนบนใส่หลอดทดลองใหม่ เติม sodium acetate 
เข้มข้น 3 โมลาร์ pH 5.0 ปริมาตร 1/10 volume และ 1 volume isopropanol เย็นจัด จากนั้นทิ้งไว้
ข้ามคืนที่อุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียส แล้วน าไปปั่นเหว่ียงที่ความเร็ว 12,000 รอบต่อนาที นาน 20 
นาที ค่อย ๆ เทส่วนที่เป็นสารละลายทิ้ง จะพบตะกอนดีเอ็นเอที่ส่วนล่างของหลอดทดลอง หลังจากนั้น
ให้ล้างดีเอ็นเอด้วยแอลกอฮอล์ 70% ปริมาตร 1 มิลลิลิตร น าไปปั่นเหว่ียงที่ความเร็ว 12,000 รอบต่อ
นาที นาน 5 นาที แล้วเทแอลกอฮอล์ 70% ทิ้ง เปิดฝาหลอดทดลองแล้วคว่ าปากหลอดลงบนกระดาษ
ช าระที่วางบนอ่างน้ าควบคุมอุณหภูมิที่ 50 องศาเซลเซียส รอจนแห้ง เติม TE (พีเอช 8.0) ปริมาตร  
100 ไมโครลิตร น าไปบ่มที่อ่างน้ าควบคุมอุณหภูมิที่ 50 องศาเซลเซียส นาน 10 นาที เก็บสารสกดัดีเอน็
เอที่ได้ไว้ที่อุณหภูมิ -20 องศาเซลเซียส 

 
3.2.2 การวัดปริมาณดีเอ็นเอ 
  การหาความเข้มข้นของดีเอ็นเอท าได้โดยการวัดค่าการดูดกลืนแสงที่ความยาวคลื่น 260 

นาโนเมตร (A260) และ 280 นาโนเมตร (A280) ด้วยเครื่อง nanodrop spectrophotometer 
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3.2.3 การเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอด้วยปฏิกิริยา polymerase chain reaction (PCR) 
  ปฏิกิริยา PCR เป็นปฏิกิริยาการเพิ่มปริมาณดีเอ็นเอให้มากข้ึน โดยเริ่มจากการเตรียม 

master mix ที่ ป ร ะกอบด้ ว ย  10x beffer, dNTP, forward primer, reverse primer, Taq DNA 
polymerase การเตรียมสารละลายต่าง ๆ  ท าโดยการปิเปตสารแต่ละชนิดลงในหลอดทดลองใหม่เพื่อ
เป็นการเตรียม master mix ควรปฏิบัติงานอย่างรวดเร็วและระมัดระวัง สารทุกชนิดต้องอยู่ในความ
เย็นขณะปฏิบัติงาน เมื่อเตรียม master mix เรียบร้อย ท าการปิเปตสารลงหลอดทดลองแต่ละหลอด 
หลังจากนั้นเติม DNA template แต่ละตัวอย่างลงไปและเริ่มปฏิบัติการด้วยเครื่อง thermal cycler 
ต่อไป โดยส่วนประกอบของปฏิกิริยา PCR และไพรเมอร์ ที่ใช้แสดงในตารางที่ 3.2 และ 3.3 ตามล าดับ 
โดยไพรเมอร์ที่ใช้ในการจ าแนกข้าวตามการมีอยู่ของยีนใน Sub1 QTL ใช้ตาม Singh et al. (2010), 
Neeraja et al. (2007) และ Septiningsih et al. (2009) 

 
ตารางท่ี 3.2 ส่วนประกอบในปฏิกิริยา PCR  
 

 

 ความเข้มข้น ปริมาตร (ไมโครลิตร) 
DNA 50 ng/ul 1 
dNTP - 2 
10x buffer - 2 
Forward primer 5 uM 0.5 
Reverse primer 5 uM 0.5 
i-Taq plus - 0.5 
Deionized water - 13.5 

Total  20 
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 ตารางท่ี 3.3 ข้อมูลไพรเมอร์ ที่ใช้ในการศึกษา 
การตรวจสอบ 

 
Locus name Forward primer Reverse primer 

การมีอยู่ของ
Sub1A 

Sub1A203 5-cttcttgctcaacgacaacg-3 5-aggctccagatgtccatgtc-3 

Tolerant 
allele 
Sub1A-1 

 
AEX 

 
5-aggcggagctacgagtacca-3 

 
5-gcagagcggctgcga-3 

Intolerant 
allele 
Sub1A- 2 จ ะ
ถูกตัดได้ด้วย 
AluI 

 
 

GnS2 

 
 
5-cttcttgctcaacgacaacg-3 

 
 

5-tcgatggggtcttgatctct-3 

 
  เมื่อผสมส่วนประกอบดังกล่าวลงในหลอดทดลอง PCR เรียบร้อยแล้วน าเข้าเครื่อง 
thermal cycler และปรับอุณหภูมิในแต่ละช่วงปฏิกิริยาดังแสดงในตารางที่ 3.4  
 

ตารางท่ี 3.4 เงือ่นไขของปฏิกริิยา PCR และจ านวนรอบในแต่ละข้ันตอน 
 

Denature 94 องศาเซลเซียส 30 วินาที 
35 cycles Annealing 56 - 66 องศาเซลเซียส 30 วินาที 

Extension 72 องศาเซลเซียส 30 วินาที 
 
3.2.4 การเตรียม 2% agarose gel 
  ช่ังผง agarose gel 2 กรัม ลงในสารละลาย 1x TBE ปริมาตร 100 มิลลิลิตร หลอมผง 

agarose ในเตาอบไมโครเวฟให้ละลายเป็นเนื้อเดียวกันกับ 1x TBE รอให้เย็นลงจนอุณหภูมิประมาณ 
50 องศาเซลเซียส จึงน าไปเทลงในถาด agarose gel ที่เตรียมไว้ รอจน gel แปรสภาพเป็นของแข็งแลว้
จึงไปใช้เพื่อแยกขนาดดีเอ็นเอด้วยกระแสไฟฟ้าต่อไป 

 
 3.2.5 การตรวจผลปฏิกิริยา PCR ด้วย agarose gel 
  น าดีเอ็นเอที่ได้จากปฏิกิริยา PCR มาตรวจสอบด้วย 2% agarose gel โดยใช้ผลผลิต

PCR 5 ไมโครลิตร ผสมกับสีย้อมดีเอ็นเอ 1.5 ไมโครลิตร เติมลงในช่อง agarose gel ทีละตัวอย่างจน
ครบ จากนั้นท าการแยกขนาดดีเอ็นเอด้วยเครื่อง electrophoresis โดยใช้แรงดันไฟไฟฟ้า 100v เป็น
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เวลา 15 นาที และ 75v เป็นเวลา 40 นาที น าไปตรวจผลบนเครื่องฉาย UV และบันทึกภาพการเรือง
แสงของดีเอ็นเอด้วยกล้องดิจิตอล   
 
 3.2.6 การตัดดีเอ็นเอด้วยเอนไซม์ตัดจ าเพาะ 
 เตรียมปฏิกิริยาการตัดด้วยเอนไซม์ตัดจ าเพาะ AluI โดยเตรียมปฏิกิริยาที่มีปริมาตรรวม 
25 ไมโครลิตร และมีองค์ประกอบได้แก่ ผลิตภัณฑ์ PCR 5 ไมโครลิตร เอนไซม์ AluI 0.5 ไมโครลิตร 
10X buffer 2 ไมโครลิตร และน้ า deionized 12.5 ไมโครลิตร บ่มหลอดทดลองที่อุณหภูมิ 37 องศา
เซลเซียสเป็นเวลา 1 ช่ัวโมง  
 
3.3  การวัดค่าการเจริญเติบโต 
 3.3.1 ความยาวต้นและราก 
  น าตัวอย่างข้าวกลุ่มละ 3 ต้น/สายพันธ์ุ มาท าความสะอาดโดยการล้างด้วยประปาและ
น้ ากลั่นตามล าดับ จากนั้นใช้ใบมีดตัดเพื่อแยกส่วนใบรวมทั้งล าต้นและส่วนรากออกจากกัน แล้วน ามา
วัดความยาวด้วยไม้บรรทัด บันทึกผลความยาวของทั้งส่วนใบและราก 
 3.3.2 น้ าหนักสด และน้ าหนักแห้ง 
  น าตัวอย่างพืชจากข้อ 3.3.1 มาซับน้ าให้แห้งและช่ังน้ าหนักด้วยเครื่องช่ัง 4 ต าแหน่ง 
บันทึกผลน้ าหนักสดของส่วนใบและราก จากนั้นน าทั้งสองส่วนใส่ในอุปกรณ์ส าหรับเข้าอบ น าเข้าตู้อบ
เพื่อก าจัดความช้ืนออกโดยใช้อุณหภูมิในการอบที่ 65 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 72 ช่ัวโมง หลังจากครบ
ก าหนดเวลาน าตัวอย่างออกมาช่ังน้ าหนักด้วยเครื่องช่ัง 4 ต าแหน่ง บันทึกผลน้ าหนักแห้ง 
 
 3.3.3 การวัดปริมาณคลอโรฟิลด์ 
  น าใบสดของต้นข้าวปริมาณ 0.1 กรัม เติมไนโตรเจนเหลวแล้วบดให้ละเอียดในโกร่ง 
ปรับปริมาตรตัวอย่างให้ได้ 10 มิลลิลิตรด้วย 80% อะซิโตน แล้วน ากระดาษฟอล์ยมาหุ้มหลอดเพื่อ
ป้องกันแสงท าปฏิกิริยากับตัวอย่าง ตั้งทิ้งไว้ที่อุณหภูมิห้องเป็นเวลาประมาณ 12 ช่ัวโมง (สังเกตกากของ
ใบจะเป็นสีขาว) หลังจากนั้นน าไปปั่นเหว่ียงในเครื่องเซนตริฟิวจ์ที่ 4000-5000 รอบ เป็นเวลา 10 นาที 
เก็บสารละลายส่วนใสแล้วปรับปริมาตรด้วย 80% อะซิโตน ให้ได้ 10 มิลลิลิตร น าไปวัดค่าการดูดกลืน
แสงด้วยเครื่อง spectrophotometer ที่ความยาวคลื่น 645 และ 663 นาโนเมตร และน าค่าที่ได้ไป
ค านวณหาปริมาณคลอโรฟิลล์เอ และคลอโรฟิลล์บี 

Chlorophyll a = (9.78 x A663) – (0.99 – A645) 
Chlorophyll b = (21.4 – A645) – (4.65 – A663) 
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3.4 การวัดปริมาณคาร์โบไฮเดรต 
 3.4.1 การเตรียมสารละลายตัวอย่าง  

น าตัวอย่างใบข้าว 0.2 กรัม เติมไนโตรเจนเหลวและบดให้ละเอียดด้วยโกร่ง แล้วน า
ตัวอย่างใส่ในหลอดทดทอง เติมเอทิลแอลกอฮอล์ 80% ปริมาตร 5 มิลลิลิตร หลังจากนั้นน าไปอุ่นใน
อ่างควบคุมอุณหภูมิที่ 70 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 15 นาที แล้วน าไปปั่นด้วยเครื่องเซนตริฟิวจ์ที่ 
10,000 รอบต่อนาที เป็นเวลา 15 นาที เทสารละลายส่วนใสลงขวดปรับปริมาตรขนาด 25 มิลลิลิตร 
และเติมเอทิลแอลกอฮอล์ 80% ปริมาตร 5 มิลลิลิตร ลงในหลอดที่มีตะกอนอยู่เขย่าเล็กน้อย แล้วน าไป
ปั่นเหว่ียงอีกครั้ง เทสารละลายส่วนใสลงในขวดปรับปริมาตรเดิม ท าจ านวน 2 ครั้ง จากนั้นปรับ
ปริมาตรด้วยเอทิลแอลกอฮอล์ 80% และเก็บสารละลายไว้ที่ -20 องศาเซลเซียส เพื่อจะได้น าไป
วิเคราะห์น้ าตาลต่อไป ส่วนกากตะกอนที่เหลือจากการสกัดให้น าไปอบที่ 60 องศาเซลเซียส เพื่อใช้
วิเคราะห์แป้งต่อไป 
   

3.4.2  การวิเคราะห์น้ าตาล 
  เติมน้ ากลั่น 1 มิลลิลิตรลงในสารละลายที่สกัดได้จากข้อ 3.4.1 ปริมาณ 20 ไมโครลิตร 
จากนั้น  เติมสารละลายฟีนอล 5% 1 มิลลิลิตร ตามด้วยกรดซัลฟูริกเข้มข้น 5 มิลลิลิตร (ใส่อย่างรุนแรง
เพื่อให้ปฏิกิริยาเกิดข้ึนอย่างสมบูรณ์) ผสมสารในหลอดให้เขากันทันทีด้วยเครื่องวอร์เท็กซ์ (vortex) ตั้ง
ทิ้งไว้ 10 นาที แล้วเขย่าให้เข้ากันอีกครั้งด้วยเครื่องวอร์เท็กซ์อีกหนึ่งรอบ แช่หลอดทดลองในอ่างน้ า
ควบคุมอุณหภูมิที่ 30 องศาเซลเซียส นาน 10 นาที น าสารละลายที่ผ่านการท าปฏิกิริยาแล้วไปวัดค่า
การดูดกลืนแสงด้วยเครื่องวัดค่าการดูดกลืนแสงที่ความยาวคลื่น 490 นาโนเมตร blank ที่ใช้ได้แก่
สารละลายตัวอย่างจากข้อ 3.4.1 ปริมาณเท่ากับปริมาณสารละลายตัวอย่างที่ใช้ทดลอง จากนั้นเติมน้ า
กลั่น 2 มิลลิลิตร แล้วด าเนินการตั้งแต่ข้ันตอนการเติมกรดซัลฟูริกเข้มข้น 5 มิลลิลิตรเหมือนตัวอย่างที่
เติมฟีนอลทุกประการ น าค่าการดูดกลืนแสงที่ได้ของแต่ละตัวอย่างมาลบด้วยค่าการดูดกลืนแสงของ  
blank ของแต่ละตัวอย่าง จากนั้นน าค่าที่ได้มาเปรียบเทียบกับกราฟมาตรฐาน แล้วน ามาค านวณหา
ความเข้มข้นของน้ าตาลตามสูตรดังต่อไปนี้ 
 

ความเข้มข้นของน้ าตาล = X × D × F มลิลิกรมั/กรัมน้ าหนกัสด 
FW 

 
X = ค่าความเข้มข้นที่ได้จากการเปรียบเทียบกับกราฟมาตรฐาน 
D = ปริมาตรของตัวอย่างที่ใช้ในการวิเคราะห ์
F = ปรมิาตรที่ใช้ในข้ันตอนการสกัดด้วยเอทลิแอลกอฮอล์ 80% (25 มิลลิลิตร) 
FW = น้ าหนักที่ใช้ในข้ันตอนการสกัดด้วยเอทิลแอลกอฮอล ์80% (2 กรัม) 
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3.4.3 การวิเคราะห์แป้ง 
 เจือจางสารละลายที่ได้จากข้ันตอนการสกัดตัวอย่างพืช ปริมาตร  25 เท่า น า

สารละลายที่เจือจางแล้วมา 2.5 มิลลิลิตร ใส่ในหลอดเซนตริฟิวจ์ที่แช่เย็นรอไว้ในกล่องน้ าแข็ง เติม
สารละลายแอนโทรน (Anthrone) 5 มิลลิลิตร ผสมสารในหลอดด้วยเครื่องวอร์เท็กซ์ แล้วน าหลอดไป
แช่ในอ่างน้ าร้อน ควบคุมอุณหภูมิที่ 100 องศาเซลเซียสทันที บ่มนาน 7.5 นาที จากนั้นน าไปแช่น้ าแข็ง
เพื่อลดอุณหภูมิ แล้วน าหลอดออกมาตั้งไว้ข้างนอกเพื่อปรับอุณหภูมิของสารละลายให้ใกล้เคียงกับ
อุณหภูมิห้อง น าสารละลายไปวัดค่าการดูดกลืนแสงด้วยเครื่องวัดค่าการดูดกลืนแสงที่ความยาวคลื่น  
630 นาโนเมตร น าค่าที่ได้ไปเปรียบเทียบกบักราฟของสารละลายมาตรฐาน แล้วน าค่าที่ได้ไปค านวณหา
ค่าความเข้มข้นของแป้งตามสูตรดังต่อไปนี้ 
 

ปริมาณแป้ง (X) = ความเข้มข้นของน้ าตาลที่ได้จากการเปรียบเทียบกราฟมาตรฐาน × 0.9  
  

ความเข้มข้นของแป้งต่อน้ าหนักแห้ง = X × F × d มิลลิกรมั/กรัมน้ าหนักแห้ง 
     1,000 × D 
 

X = ความเข้มข้นของแป้ง (มิลลิกรัมต่อลิตร) 
F = ปรมิาตรที่ใช้ในข้ันตอนการย่อยสลายโดยน้ า (hydrolysis) 
d = จ านวนเท่าทีเ่จอืจาง 

  D = น้ าหนักแหง้ที่น ามาสกัด (กรัม) 
 
3.5 การวัดปริมาณเอทิลีน 
   น าตัวอย่างต้นข้าว (ทั้งต้นรวมราก) ใส่ลงในขวดปรับปริมาตรขนาด 1,000 มิลลิลิตร 
จากนั้นน าจุกยาง (suba rubble seal) มาปิดปากขวดไว้ แล้วตั้งทิ้งไว้ที่อุณหภูมิห้องอย่างน้อยเป็นเวลา 
6 ช่ัวโมง เมื่อครบก าหนดเวลาใช้ไซริงค์ขนาด 1 มิลลิลิตร ดูดแก๊สออกจากในขวดปรับปริมาตร แล้ว
น าไปวัดค่าด้วยเครื่อง gas chromatography (GC) บันทึกผล 
 
3.6 การวิเคราะห์ข้อมูลทางสถิติ 
  วิ เ ค ร า ะห์ ค ว ามแ ปรป รวนด้ ว ย วิ ธี  analysis of variance ( One-way ANOVA) 
เปรียบเทียบความแตกต่างของค่าเฉลี่ยด้วยวิธี duncan’s multiple range test (DMRT) ที่ระดับ
นัยส าคัญ 0.05 โดยการวิเคราะห์ข้อมูลด้วยโปรแกรม SPSS version 18.0 
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3.7 การวิเคราะห์กายวิภาคของรากข้าว 
 การวิเคราะห์สัณฐานวิทยาในครั้งนี้ จะท าการตรวจสอบการเกิดแอเรงคิมา (aerenchyma) 
ในรากข้าวสายพันธ์ุขาวดอกมะลิ 105, ขาวหลุดหนี้, ไรซ์เบอรี่และหอมชลสิทธ์ิ ด้วยกล้องจุลทรรศน์
อิเล็กตรอนแบบส่องกราด (scanning electron microscope: SEM)  โดยการน ารากข้าวมาตัดแบบ
ตามขวางในบริเวณปลายราก (root tip) fix ตัวอย่างตัดตามขนาดที่ต้องการด้วย 1 % osmium 
tetroxide ใน 0.1 M PBS, pH 7.4 ที่ 4ºC นาน 2 ช่ัวโมง แล้วล้างด้วย 0.1M PBS, pH 7.4 จ านวน 3 
ครั้ง ครั้งละ 5 นาที ท าการดึงน้ า (dehydrate) ด้วย ethyl alcohol ที่ความเข้มข้น 70%, 80%, 90%, 
95% 2 ครั้ง และ 100% 2 ครั้ง ครั้งละ 30 นาที ตามล าดับ จึงน าไปท าแห้ง ณ จุดวิกฤต ด้วยเครื่อง 
critical point drying และติดตัวอย่างบน stub แล้วเคลือบด้วยโลหะหนัก เก็บไว้ในตู้ดูดความช้ืน 
จนกว่าจะน ามาศึกษาด้วยกล้อง SEM  
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บทที่ 4 
 

ผลการวิจัย 
 

4.1 การศึกษารูปแบบการแสดงออกของยีนท่ีเกี่ยวข้องกับการทนน ้าท่วม  
4.1.1 ยีนใน Sub1 QTL ในสายพันธุข์้าวท่ีศึกษา 

Sub1 เป็น QTL หลกัในการก าหนดลักษณะทนท่วมเป็นเวลาประมาณ 14 วันในข้าว เป็น 
QTL ที่อยู่บนโครโมโซมที่ 9 (Xu and Mackill 1996; Septiningsih et al., 2009) พบมียีนสามยีนที่
ก าหนดการสังเคราะห์โปรตีนทีเ่ป็น ethylene responsive transcription factor ได้แก่ Sub1A, 
Sub1B และ Sub1C โดยยีนที่ได้รับความสนใจในฐานะยีนที่พบความสมัพันธ์กับลักษณะทนน้ าท่วมมาก
ที่สุดได้แก่ Sub1A ซึ่งมีสองอลัลลีได้แก่ Sub1A-1 และ Sub1A-2 ข้าวที่ทนน้ าท่วมได้มีอัลลีล Sub1A-1 
ในขณะที่ Sub1A-2 เป็นอลัลลีทีพ่บในสายพันธ์ุที่ไม่ทนน้ าท่วม (Xu et al., 2006) การศึกษาน้ีได้
ด าเนินการตรวจสอบการมีอยู่ของยีนที่ทนน้ าท่วม Sub1A จากข้าวสายพันธ์ุไทยจ านวน 36 สายพันธ์ุ 
โดยใช้ไพรเมอร์ GnS2, Sub1A203 และ AEX ซึ่งมีต าแหน่งการเข้าจบักบัต้นแบบดงัแสดงในรปูที่ 4.1  

 
 
 
 
 
 
 
 
รูปท่ี 4.1 Sub1 QTL และต าแหน่งจบัของไพรเมอรท์ี่ใช้ในการตรวจสอบหายีน Sub1A  
 
ในการระบุว่าอัลลีลใดของยีน Sub1A มีอยู่ในจีโนมที่ศึกษา สามารถท าได้โดยใช้ไพรเมอร์ 

GnS2 ซึ่งจ าเพาะกับล าดับดีเอ็นเอที่ขนาบต าแหน่งจดจ าของเอนไซม์ตัดจ าเพาะซึ่งจะพบเฉพาะใน 
intolerant allele Sub1A-2 ได้แก่ ต าแหน่งจดจ าของเอนไซม์ AluI: AG/CT หรือ PvuII: CAG/CTG 
ต าแหน่งจดจ านี้ไม่พบใน tolerant allele Sub1A-1 เนื่องจากการเปลี่ยนแปลงแทนที่ในบริเวณ
ดังกล่าว (Neeraja et al., 2007) รูปที่ 4.2 แสดงแนวคิดของการตรวจสอบเพื่อระบุอัลลีลของยีน 
Sub1A ในจีโนมข้าวด้วยเทคนิค cleaved amplified polymorphic sequence (CAPS) โดยใช้ไพร
เมอร์ GnS2  

 

Sub1A Sub1B Sub1C 

GnS2 ตัดด้วย AluI 
(A → G) 

AEX 
(T → C) 

Sub1A203 
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  รูปท่ี 4.2 การตรวจสอบเพือ่ระบุอลัลลีของยีน Sub1A ในจีโนมข้าวดว้ยเทคนิค CAPS โดยใช้ 
ไพรเมอร์ GnS2 

 
ผลผลิต PCR ที่จะได้จากการใช้ ไพรเมอร์ GnS2 เท่ากับ 242 คู่เบส และหากเอนไซม์ AluI 

ตัดผลิตภัณฑ์ที่ได้ จะท าให้ได้ช้ินดีเอ็นเอจากการตัดที่มีขนาด 132 คู่เบสและ 110 คู่เบส (Neeraja et 
al., 2007) การตรวจสอบยีนโดยใช้ไพรเมอร์ GnS2 ให้ผลว่า จาก 36 สายพันธ์ุที่ทดสอบ สายพันธ์ุที่มี
ยีน Sub1A ได้แก่ หอมชลสิทธ์ิ ขาวหลุดหนี้ ไรซ์เบอรี่ เพชรบุรี 1 กข43 ลูกปลา กข27 และชัยนาท 1 
ซึ่งในกลุ่มนี้มีเพียงหอมชลสิทธ์ิเท่านั้นที่มีอัลลีล Sub1A-1 ของยีน Sub1A ผลการท า PCR ให้ขนาดที่
คาดหมาย กล่าวคือ ไดผ้ลผลิตที่มีขนาดเท่ากับ 242 คู่เบส และหากเอนไซม์ AluI ตัดผลผลิต PCR ที่ได้ 
จะท าให้ได้ช้ินดีเอ็นเอจากการตัดที่มีขนาด 132 คู่เบสและ 110 คู่เบส (รูปที่ 4.3 และ 4.4) เงื่อนไขของ
ปฏิกิริยาที่เหมาะสมส าหรับท า PCR ที่ใช้ไพรเมอร์ GnS2 ได้แก่ปฏิกิริยาที่ใช้ annealing temperature 
ที่ 94 องศาเซลเซียส annealing temperature ที่ 59.5 องศาเซลเซียส และ extension temperature 
ที่ 72 องศาเซลเซียส 

ข้าวหอมชลสทิธ์ิเป็นข้าวลกูผสมของข้าวทนน้ าท่วมแบบฉับพลันจากต่างประเทศกับข้าวหอม
มะลิ 105 ท าให้มีคุณภาพหุงตม้แบบข้าวขาวดอกมะลิ แต่สามารถทนน้ าท่วมได้นานถึง 2 สัปดาห์ (ศูนย์
วิทยาศาสตร์ข้าว ห้องปฏิบัติการค้นหาและใช้ประโยชน์ยีนข้าว: 
http://dna.kps.ku.ac.th/index.php/news-articles-rice-rsc-rgdu-knowledge/rice-breeding-
lab/homchonlasit-rice-variety)  

 
 

ล้ำดับของสำยพันธ์ุทนน ้ำท์วม 

…..CGCGCATACAACTGGAGTGCT….. 

ล้ำดับของสำยพันธ์ุอ์อนแอ 

…..CGCGCATACAGCTGGAGTGCT….. 

ตัดด์วยเอนไซม์ AluI 

ตัดได์ ตัดไม์ได์ 

http://dna.kps.ku.ac.th/index.php/news-articles-rice-rsc-rgdu-knowledge/rice-breeding-lab/homchonlasit-rice-variety)
http://dna.kps.ku.ac.th/index.php/news-articles-rice-rsc-rgdu-knowledge/rice-breeding-lab/homchonlasit-rice-variety)
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รูปท่ี 4.3 ผลผลิต PCR จากการใช้ไพรเมอร์ GnS2: M = 100 bp marker, C = Negative             

control, 1 = หอมชลสิทธ์ิ, 2 = ขาวหลุดหนี้, 3 = ไรซเ์บอรี,่ 4 = เพชรบุรี 1, 5 = กข43,    6 
= ลูกปลา, 7 = กข27, 8 = ชัยนาท 1  

 
 

 
 
 
 
 
 
 
 

 
รูปท่ี 4.4  ผลการตัดผลผลิต PCR ที่ได้จากการใช้ไพรเมอร์ GnS2 ด้วยเอนไซม์ Alu1: M = 100 bp 

marker, C = Negative control, 1 = หอมชลสิทธ์ิ, 2 = ขาวหลุดหนี้, 3 = ไรซ์เบอรี่, 4 = 
เพชรบุรี 1, 5 = กข43, 6 = ลูกปลา, 7 = กข27, 8 = ชัยนาท 1 

 
การมีอยู่ของยีน Sub1A ถูกยืนยันด้วยการใช้ไพรเมอร์ Sub1A203 ซึ่งจ าเพาะกับบริเวณหนึ่ง

ใน exon ของ Sub1A ผลการท า PCR แสดงในรูปที่ 4.5 ขนาดของผลผลิต PCR ที่ได้จากการใช้ไพร
เมอร์ Sub1A203 มีเท่าขนาดที่ขนาดที่คาดหมาย ได้แก่ 203 คู่เบส (Septiningsih et al., 2009) ซึ่ง
แสดงว่าทั้ง 8 พันธ์ุมียีน Sub1A ปฏิกิริยา PCR ที่ใช้ไพรเมอร์ Sub1A203 คือปฏิกิริยาที่ใช้ denature 

1 
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temperature ที่  94 องศาเซลเซียส annealing temperature 56 องศาเซลเซียส และ extension 
temperature ที่  72 องศาเซลเซียส จ านวน 35 รอบ 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
รูปท่ี 4.5 ผลผลิต PCR จากการใช้ไพรเมอร์ Sub1A203: M = 100 bp, C = Negative control,   1 = 

หอมชลสิทธ์ิ, 2 = ขาวหลุดหนี้, 3 = ไรซ์เบอรี่, 4 = เพชรบุรี 1, 5 = กข43, 6 = ลูกปลา, 7 = 
กข27, 8 = ชัยนาท 1 

 
ไพรเมอร์  AEX มีความจ า เพาะกับบริ เวณที่ เกิด single nucleotide polymorphism 

ทางด้านปลาย 3 ของยีน Sub1A โดยไพรเมอร์ นี้จะสามารถเพิ่มปริมาณ DNA จากปฏิกิริยา PCR เมื่อ
ใช้ DNA ต้นแบบจากสายพันธ์ุทนน้ าท่วมเท่าน้ัน และมีขนาดผลผลิต PCR ที่คาดหมายเท่ากับ 231 คู่
เบส (Septiningsih et al., 2009) รูปที่ 4.6 แสดงผลผลิต PCR เมื่อใช้ ไพรเมอร์ AEX พบว่ามีแต่ข้าว
สายพันธ์ุชลสิทธ์ิเท่านั้นที่มีผลผลิต PCR เกิดข้ึน จากปฏิกิริยาที่ใช้ denature temperature ที่ 94 
องศาเซลเซียส annealing temperature ที่ 66 องศาเซลเซียส  และ extension temperature ที่ 72  
องศาเซลเซียส 
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รูปท่ี 4.6  ผลผลิต PCR จากการใช้ไพรเมอร์ AEX: M = 100 bp, C = Negative control, 1 = หอมชล
สิทธ์ิ, 2 = ขาวหลุดหนี้, 3 = ไรซเ์บอรี่, 4 = เพชรบุรี 1, 5 = กข43, 6 = ลูกปลา , 7 = กข27, 
8 = ชัยนาท 1 
 

 จากผลการศึกษาจีโนไทป์ของข้าว 36 สายพันธ์ุ พบว่ามีเพียง 8 สายพันธ์ุที่มียีน Sub1A ได้แก่ 
หอมชลสิทธ์ิ ขาวหลุดหนี้ ไรซ์เบอรี่ เพชรบุรี กข43 ลูกปลา กข27 และ ชัยนาท 1 และมีเพียงหอมชล
สิทธ์ิที่มีอัลลีล Sub1A-1 ของยีนนี ้ที่เหลือ 7 สายพันธ์ุมียีน Sub1A-2  
 เพื่อศึกษาการตอบสนองของข้าวต่อสภาวะถูกน้ าท่วม จึงเลือกข้าวจ านวน 7 สายพันธ์ุซึ่งมียีนที่
เกี่ยวข้องกับความทนท่วมแตกต่างกันดังนี้ กลุ่มที่มียีน Sub1A-1 คือ หอมชลสิทธ์ิ กลุ่มที่มียีน Sub1A-2 
คือ ขาวหลุดหนี้  ไรซ์เบอรี่ และเพชรบุรี 1 และกลุ่มที่ไม่มียีน Sub1A คือ ขาวดอกมะลิ 105 กข6 และ 
กข25     

 
4.2 การเจริญเตบิโตของขา้วท่ีมีจีโนไทป์ตา่งกันภายใตส้ภาวะน ้าท่วม  

4.2.1 ผลต่อน้ าท่วมที่มีต่อความยาวราก 
ผลของน้ าท่วมที่มีต่อความยาวรากจากการศึกษาผลกระทบของน้ าท่วมที่มีต่อการเจริญเติบโต

ของข้าวทั้ง 3 กลุ่ม พบว่า หลังจากข้าวถูกน้ าท่วมเป็นเวลา 7 วันน้ัน การยืดยาวของรากข้าวมีคา่เฉลี่ยสงู
กว่าเมื่อเทียบกับกลุ่มควบคุมอย่างมีนัยส าคัญ (P<0.05)  โดยในสายพันธ์ุขาวหลุดหนี้ มีค่าเฉลี่ยสูงที่สุด 
มีค่าเท่ากับ 18.27 (รูปที่ 4.7 และตารางที่ 4.1) การยืดยาวของรากเป็นข้อบ่งช้ีการเติบโตและการอยู่
รอดของข้าว ซึ่งพบว่าข้าวทุกสายพันธ์ุยกเว้นไรซ์เบอรี่มีแนวโน้มที่รากยาวออกมากข้ึนภายใต้สภาวะน้ า
ท่วม  
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1500 
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รูปท่ี 4.7 ความยาวเฉลี่ยของรากข้าวเมื่อถูกน้ าท่วม (a) หอมชลสทิธ์ิ (b) ขาวหลุดหนี้  

(a) 

(b

(c) 
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       (c) ไรซ์เบอรี่ (d) เพชรบรุี 1 (e) ขาวดอกมะลิ 105 (f) กข6 (g) กข25  
 
 
 

 
 
 
 
 
 

 
 

 
 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

รูปท่ี 4.7 ความยาวเฉลี่ยของรากข้าวเมื่อถูกน้ าท่วม (a) หอมชลสทิธ์ิ (b) ขาวหลุดหนี้  

(e) 

(d) 

(f) 
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       (c) ไรซ์เบอรี่ (d) เพชรบรุี 1 (e) ขาวดอกมะลิ 105 (f) กข6 (g) กข25 (ต่อ) 
 

 
 
 

     
 
 

 
 
 
 
 
 
 

รูปท่ี 4.7 ความยาวเฉลี่ยของรากข้าวเมื่อถูกน้ าท่วม (a) หอมชลสทิธ์ิ (b) ขาวหลุดหนี้  
          (c) ไรซ์เบอรี่ (d) เพชรบรุี 1 (e) ขาวดอกมะลิ 105 (f) กข6 (g) กข25 (ต่อ) 
 
 ตารางท่ี 4.1 ตารางสรปุผลการเปรียบเทียบความยาวรากระหว่างกลุ่มควบคุมและกลุ่มที่ถูกน้ าท่วม 
 

สายพันธุ ์
ค่าเฉลีย่ 

กลุ่มควบคุม กลุ่มทดลอง 
วันท่ี 1 วันท่ี 4 วันท่ี 7 วันท่ี 1 วันท่ี 4 วันท่ี 7 

หอมชลสิทธ์ิ 7.5250 a 8.2333 a 12.4667 c 9.3333 12.3333 c 15.2667 b 
ขาวหลุดหนี ้ 10.8333 b 12.4667 b 14.4667 e 11.5000 c 13.6333 d 18.2667 c 
ไรซ์เบอรี ่ 10.4667 b 9.5333 b 11.5000 b 12.2667 b 15.5667 d 15.5333 b 
เพชรบรุี 1 9.5333 b 9.8333 b 13.3667 d 11.3667 a 11.9333 a 13.7333 a 
ขาวดอกมะลิ 105 8.2333a 8.3333 a 10.6333 a 9.4000 a 14.5000 c 15.3667 b 
กข6 7.5000 a 8.3000 a 12.4667 c 8.8333 a 11.4667 ab 13.3333 a 
กข25 8.2667 a 8.2667 a 12.2333 c 10.7667 bc 12.2000 b 14.3333 b 

  
4.2.2 ผลต่อน้ าท่วมที่มีต่อความยาวล าต้น 

  หลังจากข้าวถูกน้ าท่วมเป็นเวลา 7 วัน การยืดยาวของล าต้นในทุกสายพันธ์ุมีค่าเฉลี่ย
สูงกว่าเมื่อเทียบกับกลุ่มควบคุมอย่างมีนัยส าคัญ (P<0.05) โดยในสายพันธ์ุขาวหลุดหนี้ มีค่าเฉลี่ยสูง
ที่สุด มีค่าเท่ากับ 80.5 และ กข25 มีค่าเฉลี่ยน้อยที่สุด มีค่าเท่ากับ 64.67 เมื่อพิจารณาความชันของ

(g) 
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กราฟ (รูปที่ 4.8 และตารางที่ 4.2) พบว่าหอมชลสิทธ์ิ และขาวดอกมะลิ 105 แสดงแนวโน้มของการยืด
ยาวของล าต้นในอัตราที่สูงกว่าสายพันธ์ุอื่น ถึงแม้ความเข้าใจทั่วไปเกี่ยวกับข้าวที่ทนน้ าท่วมคือการหยุด
การยืดยาวของยอดเมื่อน้ าท่วม แต่ก็มีรายงานเกี่ยวกับความเกี่ยวข้องของความสามารถในการยืดของล า
ต้นเพื่อการอยู่รอดภายใต้สภาวะน้ าท่วมเช่นกัน (Mohanty et al., 2000) ลักษณะเช่นนี้ท าให้ข้าวอยู่
รอดในกรณีที่น้ าท่วมแบบคงระยะความลึก หรือน้ าท่วมแล้วลดระดับลงเล็กน้อย หรือน้ าลดแล้วระดับ
เพิ่มข้ึนมาอีก ซึ่งสอดคล้องกับเงื่อนไขในการทดลองครั้งนี้ที่คงระดับความลึกของน้ าที่ 50 เซนติเมตร 
และจากการทดลองนี้พบว่า หอมชลสิทธ์ิซึ่งเป็นสายพันธ์ุทนท่วมมีอัตราการยืดยาวออกของล าต้นสูงกว่า
สายพันธ์ุอื่น ในขณะเดียวกัน ก็เป็นที่น่าสนใจว่าข้าวพันธ์ุขาวดอกมะลิ 105 ก็มีอัตราการยืดล าต้นที่สูง
กว่าสายพันธ์ุอื่นเช่นกัน ซึ่งคงยังสรุปไม่ได้ว่าอัตราการยืดล าต้นน้ีจะสง่ผลดีต่อข้าวในระยะยาว หรือกรณี
ที่น้ าท่วมแบบจมมิดหรือไม ่เนื่องจากการหยุดการยืดยาวของล าต้นเป็นลกัษณะหนึ่งที่พบในสายพันธ์ุทน
ท่วมเพราะหากต้นข้าวยืดสูงข้ึนเรื่อย ๆ ตามระดับน้ าจะท าให้ต้นข้าวล้มเมื่อน้ าลด อีกทั้งเป็นการใช้
คาร์โบไฮเดรตเพื่อการสร้างพลังงานส าหรับการยืดล าต้นแทนที่จะสงวนไว้ใช้เพื่อความอยู่รอดภายใต้
สภาวะน้ าท่วม (Sarkar et al., 1996; Setter and Laureles, 1996) หรือใช้ในการฟื้นตัวเมื่อน้ าลด 
(Das et al., 2005) สายพันธ์ุทนท่วมจึงมักหยุดสูงเมื่อน้ าท่วมมิด   
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รูปท่ี 4.8 แสดงความยาวเฉลี่ยของล าต้นเมื่อถูกน้ าท่วม (a) หอมชลสิทธ์ิ (b) ขาวหลุดหนี้  

(c) 

(b) 

(a) 
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 (c) ไรซ์เบอรี่ (d) เพชรบุรี 1 (e) ขาวดอกมะลิ 105 (f) กข6 (g) กข25 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

(d) 

(e) 

(f) 
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รูปท่ี 4.8 แสดงความยาวเฉลี่ยของล าต้นเมื่อถูกน้ าท่วม (a) หอมชลสิทธ์ิ (b) ขาวหลุดหนี้  
            (c) ไรซ์เบอรี่ (d) เพชรบุรี 1 (e) ขาวดอกมะลิ 105 (f) กข6 (g) กข25 (ต่อ) 
 

 
 
 
 
 
 

 
 
 

รูปท่ี 4.8 แสดงความยาวเฉลี่ยของล าต้นเมื่อถูกน้ าท่วม (a) หอมชลสิทธ์ิ (b) ขาวหลุดหนี้  
            (c) ไรซ์เบอรี่ (d) เพชรบุรี 1 (e) ขาวดอกมะลิ 105 (f) กข6 (g) กข25 (ต่อ) 
 
     ตารางท่ี 4.2 ตารางสรปุผลการเปรียบเทียบความยาวล าต้น 
 

สายพันธุ ์
ค่าเฉลีย่ 

กลุ่มควบคุม กลุ่มทดลอง 
วันท่ี 1 วันท่ี 4 วันท่ี 7 วันท่ี 1 วันท่ี 4 วันท่ี 7 

หอมชลสิทธ์ิ 53.3333 c 62.6667b 65.3333cd 56.6667ab 63.6667ab 72.6667c 
ขาวหลุดหนี ้ 55.0000 c 63.3333b 70.3333e 60.3333b 73.0000d 80.5000d 
ไรซ์เบอรี ่ 43.6667a 56.6667a 66.6667d 55.3333a 65.6667bc 71.0000bc 
เพชรบรุี 1 54.6667 c 57.0000a 63.3333bc 56.0000ab 66.3333c 71.6667c 
ขาวดอกมะลิ
105 

53.8333 c 56.5000a 62.1000b 57.0000ab 62.6667a 73.0000c 

กข6 53.6667 c 57.8333a 56.6667a 54.6667ab 56.6667abc 58.0000ab 
กข25 48.0000 

b 
56.3333a 57.3333a 55.3333a 66.0000bc 64.6667a 

  
 
 
 

(g) 
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 4.2.3 ผลของน้ าท่วมที่มีต่อน้ าหนักสดของข้าว   

เมื่อพิจารณาการทดลองหลังจากข้าวถูกน้ าท่วมเป็นเวลา 7 วัน (รูปที่ 4.9) พบว่าผล
ของน้ าท่วมที่มีต่อน้ าหนักสด ค่าเฉลี่ยในกลุ่มทดลองสูงกว่าค่าเฉลี่ยในกลุ่มควบคุมอย่างมี นัยส าคัญ 
(P<0.05)  แต่จะมีค่าเฉลี่ยแตกต่างกันเพียงเล็กน้อยเทา่น้ัน จากการสังเกตลักษณะของต้นข้าวพบว่า ต้น
ข้าวมีล าต้นสูงข้ึนแต่ไม่มีลักษณะต้นที่อวบข้ึน จึงอาจท าให้น้ าหนักของต้นไม่ได้เพิ่มข้ึนมากจากกลุ่ม
ควบคุม (ตารางที่ 4.3) 
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รูปท่ี 4.9 แสดงค่าเฉลี่ยของน้ าหนกัสดของข้าวเมื่อถูกน้ าท่วม (a) หอมชลสทิธ์ิ (b) ขาวหลุดหนี้  
       (c) ไรซ์เบอรี่ (d) เพชรบรุี 1 (e) ขาวดอกมะลิ 105 (f) กข6 (g) กข25 

(a) 

(b) 

(c) 
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รูปท่ี 4.9 แสดงค่าเฉลี่ยของน้ าหนกัสดของข้าวเมื่อถูกน้ าท่วม (a) หอมชลสทิธ์ิ (b) ขาวหลุดหนี้  
       (c) ไรซ์เบอรี่ (d) เพชรบรุี 1 (e) ขาวดอกมะลิ 105 (f) กข6 (g) กข25 (ต่อ)  

(d) 

(e) 

(f) 
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รูปท่ี 4.9 แสดงค่าเฉลี่ยของน้ าหนกัสดของข้าวเมื่อถูกน้ าท่วม (a) หอมชลสทิธ์ิ (b) ขาวหลุดหนี้  
       (c) ไรซ์เบอรี่ (d) เพชรบรุี 1 (e) ขาวดอกมะลิ 105 (f) กข6 (g) กข25 (ต่อ)  
 
ตารางท่ี 4.3  ตารางสรปุผลการเปรียบเทียบน้ าหนักสด 

 

สายพันธุ ์
ค่าเฉลีย่ 

กลุ่มควบคุม กลุ่มทดลอง 
วันท่ี 1 วันท่ี 4 วันท่ี 7 วันท่ี 1 วันท่ี 4 วันท่ี 7 

หอมชลสิทธ์ิ 2.0267d 2.1400b 2.2000c 2.0500e 2.1333b 2.2900b 
ขาวหลุดหนี ้ 2.1500e 2.1933c 2.3100e 2.1367f 2.2400c 2.3500d 
ไรซ์เบอรี ่ 1.7667a 2.1500b 2.2433d 1.9533a 2.1167b 2.2900b 
เพชรบรุี 1 1.9733c 2.0633a 2.1700b 2.0167cd 2.1333b 2.1900b 
ขาวดอกมะลิ 105 2.0133cd 2.1400b 2.1667b 1.9733ab 2.1567b 2.2500c 
กข6 1.9867cd 2.0500a 2.1300a 2.0300de 2.1233b 2.1533a 
กข25 1.8700b 2.0600a 2.1500ab 1.9900bc 2.0667a 2.1733ab 

  
 
 
 
 
 

(g) 
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4.2.4 ผลของน้ าท่วมที่มีต่อน้ าหนักแห้งของข้าว  
เมื่อพิจารณาค่าเฉลี่ยของน้ าหนักแห้งของข้าวในทุกสายพันธ์ุ (ตารางที่ 4.4 และรูปที่ 4.10) 

พบว่า น้ าหนักแห้งของข้าวมีความแตกต่างกันอย่างมีนัยส าคัญ (P<0.05) เมื่อเทียบกับกลุ่มควบคุม แต่
จะสังเกตว่าค่าเฉลี่ยของทั้งสองกลุ่มไม่ได้มีความแตกต่างกันมากนัก เนื่องจากค่าน้ าหนักแห้งเป็นค่าที่
แสดงถึงชีวมวลที่แท้จริงของเนื้อเยื่อพืช นั่นแสดงว่า ผลของน้ าท่วมไม่ได้ท าให้ข้าวมีการเจริญเติบโตมาก
เท่าไรนัก แต่อาจมีการเปลี่ยนแปลงทางด้านความสูงของล าต้นในบางสายพันธ์ุ เพื่อให้มีส่วนใดส่วนหนึ่ง
ได้สัมผัสกับอากาศบนผิวน้ า 

 
ตารางท่ี 4.4  ตารางสรปุผลการเปรียบเทียบน้ าหนักแห้ง 

 

สายพันธุ ์
ค่าเฉลีย่ 

กลุ่มควบคุม กลุ่มทดลอง 
วันท่ี 1 วันท่ี 4 วันท่ี 7 วันท่ี 1 วันท่ี 4 วันท่ี 7 

หอมชลสิทธ์ิ 0.4383d 0.5430a 0.7300c 0.5233d 0.6233c 0.7333b 
ขาวหลุดหนี ้ 0.5503e 0.7500c 0.7667c 0.5623d 0.7520d 0.7733b 
ไรซ์เบอรี ่ 0.1333a 0.6433b 0.7200d 0.5367d 0.6507c 0.7450b 
เพชรบรุี 1 0.3667c 0.5333a 0.6630b 0.4667c 0.6303c 0.7450b 
ขาวดอกมะลิ 105 0.4317d 0.5600a 0.6600b 0.4733c 0.5293a 0.6600a 
กข6 0.3667c 0.5253a 0.5730a 0.2267a 0.5710b 0.6557a 
กข25 0.2677b 0.5560a 0.6733b 0.3733b 0.5447ab 0.7200b 
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รูปท่ี 4.10 แสดงค่าเฉลี่ยน้ าหนักแห้งของข้าวเมื่อถูกน้ าท่วม (a) หอมชลสิทธ์ิ (b) ขาวหลุดหนี้  

(b) ไรซ์เบอรี่ (d) เพชรบุรี 1 (e) ขาวดอกมะลิ 105 (f) กข6 (g) กข25 
 
 

(a) 

(b) 

(c) 
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รูปท่ี 4.10 แสดงค่าเฉลี่ยน้ าหนักแห้งของข้าวเมื่อถูกน้ าท่วม (a) หอมชลสิทธ์ิ (b) ขาวหลุดหนี้  
                   (c) ไรซ์เบอรี่ (d) เพชรบุรี 1 (e) ขาวดอกมะลิ 105 (f) กข6 (g) กข25 (ต่อ) 

(d) 

(e) 

(f) 
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รูปท่ี 4.10 แสดงค่าเฉลี่ยน้ าหนักแห้งของข้าวเมื่อถูกน้ าท่วม (a) หอมชลสิทธ์ิ (b) ขาวหลุดหนี้  
                   (c) ไรซ์เบอรี่ (d) เพชรบุรี 1 (e) ขาวดอกมะลิ 105 (f) กข6 (g) กข25 (ต่อ) 

 
4.2.5 ปริมาณคลอโรฟลิด ์

  จากการวัดปริมาณคลอโรฟิลดเ์ฉลี่ยหลงัจากข้าวถูกน้ าท่วม 7 วัน พบว่าในเกือบทุก
สายพันธ์ุของข้าวที่ทดลองมปีรมิาณลดลงอย่างมีนัยส าคัญ (P<0.05) เมื่อเทียบกับปรมิาณคลอโรฟิลด์
เฉลี่ยของกลุม่ควบคุม (คารางที่ 4.5 และรูปที่ 4.11)  ยกเว้นในสายพันธ์ุขาวหลุดหนี้ ที่มีค่าเฉลี่ยสูงข้ึน 
อาจเนื่องมากจาก การที่ข้าวสายพันธ์ุนี้มกีารยืดล าต้นที่สงูเหนือผิวน้ า จึงสามารถสัมผสักับอากาศบริเวณ
ผิวน้ า ส่งผลใหส้ามารถสงัเคราะห์แสงได้มากกว่าข้าวสายพนัธ์ุอื่น ๆ 
 

ตารางท่ี 4.5  ตารางสรปุผลการเปรียบเทียบปริมาณคลอโรฟิลด ์
 

 
สายพันธุ ์

ค่าเฉลีย่ 
กลุ่มควบคุม กลุ่มทดลอง 

วันท่ี 1 วันท่ี 4 วันท่ี 7 วันท่ี 1 วันท่ี 4 วันท่ี 7 
หอมชลสิทธ์ิ 28.6900d 28.4200f 36.5333b 31.3400d 22.9933e 28.0433c 
ขาวหลุดหนี ้ 25.6267b 30.8533d 32.4400f 22.7633a 22.0367b 32.2700e 
ไรซ์เบอรี ่ 22.7300a 26.5600b 32.4333f 29.9600c 23.7367f 24.2233a 
       
เพชรบรุี 1 25.7567c 24.8667e 31.9500a 25.5800b 22.5233c 27.8300f 
ขาวดอกมะลิ 105 30.3167f 24.4900a 28.7667d 31.4833e 18.0600a 27.7100b 
กข6 30.6333g 29.9633g 38.4500e 31.9367g 22.9233d 28.0167c 
กข25 28.7533e 28.7667c 30.0233c 31.5667f 22.5133c 28.8167d 

(g) 
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รูปท่ี 4.11 แสดงค่าเฉลี่ยปริมาณคลอโรฟลิด์ของข้าวเมือ่ถูกน้ าท่วม (a) หอมชลสทิธ์ิ (b) ขาวหลุดหนี้  
               (c) ไรซ์เบอรี่ (d) เพชรบรุี 1 (e) ขาวดอกมะลิ 105 (f) กข6 (g) กข25 

(a) 

(b) 

(c) 
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รูปท่ี 4.11 แสดงค่าเฉลี่ยปริมาณคลอโรฟลิด์ของข้าวเมือ่ถูกน้ าท่วม (a) หอมชลสทิธ์ิ (b) ขาวหลุดหนี้  
               (c) ไรซ์เบอรี่ (d) เพชรบรุี 1 (e) ขาวดอกมะลิ 105 (f) กข6 (g) กข25 (ต่อ) 

(d) 

(e) 

(f) 
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รูปท่ี 4.11 แสดงค่าเฉลี่ยปรมิาณคลอโรฟิลด์ของข้าวเมื่อถูกน้ าท่วม (a) หอมชลสทิธ์ิ (b) ขาวหลุดหนี้  
               (c) ไรซ์เบอรี่ (d) เพชรบรุี 1 (e) ขาวดอกมะลิ 105 (f) กข6 (g) กข25 (ต่อ) 

 
4.2.6 ปริมาณคาร์โบไฮเดรต 

  ปริมาณคาร์โบไฮเดรต จากการศึกษาพบว่า ปริมาณคาร์โบไฮเดรตในกลุ่มทดลองมี
ปริมาณลดลงเมื่อเทียบกับควบคุมอย่างมีนัยส าคัญ (P<0.05) นั่นอาจเป็นผลมาจากข้าวในทุกสายพันธ์ุ
หลังถูกน้ าท่วมแล้วไม่สามารถสังเคราะห์แสงได้เต็มที่ จึงต้องใช้พลังงานจากตัวเองเพื่อเป็นกลไกในการ
เอาชีวิตรอดในสภาวะที่มีความเครียดจากการถูกน้ าท่วม เมื่อพิจารณาปริมาณน้ าตาลรวม (รูปที่ 4.12 
และตารางที่ 4.6) พบว่า สายพันธ์ุหอมชลสิทธ์ิและเพชรบุรี 1 มีระดับน้ าตาลลดลงต่อเนื่อง ในขณะที่
สายพันธ์ุอื่นมีระดับน้ าตาลเพิ่มสูงข้ึนในวันที่ 7 เมื่อเทียบกับวันที่ 4 ถึงแม้จะเคยมีรายงานว่าข้าวนาลุ่ม 
บางสายพันธ์ุที่ทนท่วมได้จะใช้กลไกการชะลอการยืดยาวของต้นเพื่อลดการใช้คาร์โบไฮเดรตและสงวน
คาร์โบไฮเดรตไว้ใช้เมื่อน้ าลด และการพักตัวนี้ควบคุมโดย polygenic SUBMERGENCE1 (sub1) locus 
ได้แก่ Sub1A, Sub1B และ Sub1C (Fakao, et al., 2006; Xu et al., 2006) แต่ก็มีผลการศึกษาใน
ข้าวสายพันธ์ุ FR13A มีปริมาณน้ าตาลภายในต้นสูงกว่าสายพันธ์ุอ่อนแออย่างมากในการทดลองให้น้ า
ท่วมข้าวเป็นเวลา 12 วัน และ 17 วัน ในขณะที่สายพันธ์ุอื่นที่ถูกพัฒนาจากสายพันธ์ุ FR13A มีระดับ
น้ าตาลไม่ต่างหรือน้อยกว่าสายพันธ์ุอ่อนแอ (Singh, et al., 2014) ซึ่งแสดงให้เห็นความเป็นไปได้ว่า
ปริมาณคาร์โบไฮเดรตที่ไม่เกี่ยวกับโครงสร้าง (nonstructural carbohydrate) อาจไม่มีความเกี่ยวข้อง
กับยีน Sub1A-1 หรือได้รับผลกระทบจากยีนอื่นร่วมด้วย 
  
  

(g) 
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รูปท่ี 4.12 แสดงค่าเฉลี่ยปริมาณน้ าตาลรวมของข้าวเมื่อถูกน้ าท่วม (a) หอมชลสทิธ์ิ (b) ขาวหลุดหนี้  
               (c) ไรซ์เบอรี่ (d) เพชรบรุี 1 (e) ขาวดอกมะลิ 105 (f) กข6 (g) กข25  
 

(a) 

(b) 

(c) 
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รูปท่ี 4.12 แสดงค่าเฉลี่ยปริมาณน้ าตาลรวมของข้าวเมื่อถูกน้ าท่วม (a) หอมชลสทิธ์ิ (b) ขาวหลุดหนี้  

(e) 

(d) 

(f) 
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               (c) ไรซ์เบอรี่ (d) เพชรบรุี 1 (e) ขาวดอกมะลิ 105 (f) กข6 (g) กข25 (ต่อ) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

รูปท่ี 4.12 แสดงค่าเฉลี่ยปริมาณน้ าตาลรวมของข้าวเมื่อถูกน้ าท่วม (a) หอมชลสทิธ์ิ (b) ขาวหลุดหนี้  
               (c) ไรซ์เบอรี่ (d) เพชรบรุี 1 (e) ขาวดอกมะลิ 105 (f) กข6 (g) กข25 (ต่อ) 

 
ตารางท่ี 4.6  ตารางสรปุผลการเปรียบเทียบน้ าตาลรวม 

 
 

สายพันธุ ์
ค่าเฉลีย่ 

กลุ่มควบคุม กลุ่มทดลอง 
วันท่ี 1 วันท่ี 4 วันท่ี 7 วันท่ี 1 วันท่ี 4 วันท่ี 7 

หอมชลสิทธ์ิ 13788.0b 6957.2a 7895.9c 11334.0e 5033.3g 4332.0b 
ขาวหลุดหนี ้ 22031.0f 14144.0f 7130.7b 11632.0f 3456.7b 5323.8e 
ไรซ์เบอรี ่ 25452.0g 12742.0d 7242.5e 9936.8c 3984.8e 7242.5f 
เพชรบรุี 1 17408.0c 13089.0e 11046.0g 8014.2.0a 3523.2c 2588.3a 
ขาวดอกมะลิ 
105 

18856.0e 8008.9b 6725.6a 9116.9b 3808.7a 5093.4d 

กข6 17756.0d 14951.0g 8005.7d 10804.0d 2645.1a 7484.8g 
กข25 9235.2a 11505.0c 10404.0f 16464.0g 4395.9f 4854.5c 

 
 
 

(g) 
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(c) 

(a) 

(b) 
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รูปท่ี 4.13 แสดงค่าเฉลี่ยปริมาณแป้งของข้าวเมื่อถูกน้ าท่วม (a) หอมชลสิทธ์ิ (b) ขาวหลุดหนี้  

                   (c) ไรซ์เบอรี่ (d) เพชรบุรี 1 (e) ขาวดอกมะลิ 105 (f) กข6 (g) กข25  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 (f) 

(d) 

(e) 
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รูปท่ี 4.13 แสดงค่าเฉลี่ยปริมาณแป้งของข้าวเมื่อถูกน้ าท่วม (a) หอมชลสิทธ์ิ (b) ขาวหลุดหนี้  
                   (c) ไรซ์เบอรี่ (d) เพชรบุรี 1 (e) ขาวดอกมะลิ 105 (f) กข6 (g) กข25 (ต่อ) 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

รูปท่ี 4.13 แสดงค่าเฉลี่ยปริมาณแป้งของข้าวเมื่อถูกน้ าท่วม (a) หอมชลสิทธ์ิ (b) ขาวหลุดหนี้  
                   (c) ไรซ์เบอรี่ (d) เพชรบุรี 1 (e) ขาวดอกมะลิ 105 (f) กข6 (g) กข25 (ต่อ) 

 
ตารางท่ี 4.7  ตารางสรปุผลการเปรียบเทียบปริมาณแปง้ 

 

สายพันธุ ์
ค่าเฉลีย่ 

กลุ่มควบคุม กลุ่มทดลอง 
วันท่ี 1 วันท่ี 4 วันท่ี 7 วันท่ี 1 วันท่ี 4 วันท่ี 7 

หอมชลสิทธ์ิ 264.28b 173.08d 113.91a 227.29e 47.81ab 72.78d 
ขาวหลุดหนี ้ 493.42f 125.19a 136.80c 126.83f 52.18cd 68.24c 
ไรซ์เบอรี ่ 466.69g 122.96a 154.71d 344.72c 62.99e 65.87bc 
เพชรบรุี 1 316.29c 125.96a 206.59e 354.93a 45.8267a 64.38a 
ขาวดอกมะลิ 105 366.77e 147.65c 116.17a 164.17b 112.34f 92.43g 
กข6 324.97d 137.81b 225.93f 214.63d 53.88d 134.6f 
กข25 162.92a 175.59d 124.27b 368.97g 49.44bc 105.53e 

 
 
 

(g) 
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 4.2.7 เอทิลีน 
  หลงัจากถูกน้ าท่วมเป็นเวลา 7 วัน พบว่าปริมาณเอทลิีนมีการเพิ่มข้ึนในทุกสายพันธ์ุ 
ยกเว้นหอมชลสทิธ์ิอย่างมีนัยส าคัญ (P<0.05) ทัง้นี้อาจเป็นกลไกจากการที่หอมชลสิทธ์ิมียีน Sub1A-1 ที่
ช่วยให้ข้าวสามารถทนน้ าท่วมแบบฉับพลันได้ในระยะสั้นๆ ซึ่งเป็นการอนรุักษ์พลังงานไว้ใช้ส าหรับพัก
ฟื้นหลงัน้ าลด (Xu et al., 2006). 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

รูปท่ี 4.14 แสดงค่าเฉลี่ยปริมาณเอทิลีนของข้าวเมื่อถูกน้ าทว่ม (a) หอมชลสิทธ์ิ (b) ขาวหลุดหนี้  
                  (c) ไรซ์เบอรี่ (d) เพชรบุรี 1 (e) ขาวดอกมะลิ 105 (f) กข6 (g) กข25 

(a) 

(b) 

(c) 
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รูปท่ี 4.14 แสดงค่าเฉลี่ยปริมาณเอทิลีนของข้าวเมื่อถูกน้ าทว่ม (a) หอมชลสิทธ์ิ (b) ขาวหลุดหนี้  
                  (c) ไรซ์เบอรี่ (d) เพชรบุรี 1 (e) ขาวดอกมะลิ 105 (f) กข6 (g) กข25 (ต่อ) 

(d) 

(e) 

(f) 
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รูปท่ี 4.14 แสดงค่าเฉลี่ยปริมาณเอทิลีนของข้าวเมื่อถูกน้ าทว่ม (a) หอมชลสิทธ์ิ (b) ขาวหลุดหนี้  
                  (c) ไรซ์เบอรี่ (d) เพชรบุรี 1 (e) ขาวดอกมะลิ 105 (f) กข6 (g) กข25 (ต่อ) 

 
ตารางท่ี 4.8  ตารางสรปุผลการเปรียบเทียบปริมาณเอทิลีน 

 

สายพันธุ ์
ค่าเฉลีย่ 

กลุ่มควบคุม กลุ่มทดลอง 
วันท่ี 1 วันท่ี 4 วันท่ี 7 วันท่ี 1 วันท่ี 4 วันท่ี 7 

หอมชลสิทธ์ิ 0 5.4400g 5.2100e 0 3.6667e 3.1767a 
ขาวหลุดหนี ้ 0 4.5900e 1.5567a 0 4.9033f 7.7500d 
ไรซ์เบอรี ่ 0 1.9767b 1.6567b 0 3.5670d 4.4800c 
เพชรบรุี 1 0 2.4100c 2.3100c 0 2.4633a 4.2200b 
ขาวดอกมะลิ 
105 

0 5.3967f 5.4667f 0 5.8700g 6.2067e 

กข6 0 1.0800a 3.1500d 0 2.7467b 7.9833g 
กข25 0 2.5333d 3.1433d 0 3.0133c 7.3967f 

 
 
 

 
 
 

(g) 
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4.3 กายวิภาคของรากข้าวเมื่อถูกน า้ท่วม 
 จากการศึกษาสัณฐานวิทยาของรากข้าว พบว่ามีการเกิดแอเรงคิมา (aerenchyma) ข้ึน 
โดยเฉพาะในสายพันธ์ุหอมชลสิทธ์ิมีการเกิดแอริงคิมาอย่างชัดเจน เนื่องจากเป็นกลไกการรอดชีวิต
ในช่วงที่ข้าวมีภาวะการขาดออกซิเจนจากการถูกน้ าท่วม และจากผลการศึกษาทางสรีรวิทยาข้างต้น 
พบว่าปริมาณเอทิลีนในสายพันธ์ุหอมชลสิทธ์ิในกลุ่มควบคุมและกลุ่มทดลองให้ผลที่แทบจะไม่แตกต่าง
กัน แต่ในขณะที่สายพันธ์ุขาวหลุดหนี้มีค่าเฉลี่ยของปริมาณเอทิลีนสูงข้ึนมากในกลุ่มทดลอง นี่อาจเป็น
สาเหตุของการเกิด aerenchyma ที่แตกต่างกันดังแสดงตามภาพ  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

รูปท่ี 4.15 แสดงการเปรียบเทียบการเกิด aerenchyma ของสายพันธ์ุหอมชลสิทธ์ิ 
                 (a) ควบคุม (b) น้ าท่วม 
 
 
 
  
 
 
 
 
 
 

 
รูปท่ี 4.16 แสดงการเปรียบเทียบการเกิด aerenchyma ของสายพันธ์ุขาวหลุดหนี ้

                 (a) ควบคุม (b) น้ าท่วม 

(a) (b) 

(a) (b) 
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รูปท่ี 4.17 แสดงการเปรียบเทียบการเกิด aerenchyma ของสายพันธ์ุไรซ์เบอรี ่
   (a) ควบคุม (b) น้ าท่วม 

 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

 
รูปท่ี 4.18 แสดงการเปรียบเทียบการเกิด aerenchyma ของสายพันธ์ุขาวดอกมะลิ 105  
              (a) ควบคุม (b) น้ าท่วม 
 

 
ข้าวที่ถูกน้ าท่วมมีกลไกเพื่อการรอดชีวิตด้วยการสร้าง aerenchyma จากเซลล์ส่วนที่ตายแล้ว 

เพื่อให้เกิดการแลกเปลี่ยนก๊าซระหว่างส่วนรากและล าต้น (ปรียารัตน์ และคณะ, 2555) ในระหว่างที่พืช
ถูกน้ าท่วม จะมีปริมาณออกซิเจนลดลง ท าให้มีการสะสมเอทิลีนเพิ่มมากขึ้น ซึ่งท าให้ เกิดการท าลาย
เซลล์ของพืชในเยื่อหุ้มเซลล์ (He et al., 1996) แต่เนื่องจากปริมาณเอทิลีนในสายพันธ์ุหอมชลสิทธ์ิใน
กลุ่มควบคุมและกลุ่มทดลองให้ผลที่แทบจะไม่แตกต่างกัน ทั้งที่มีช่องอากาศใน aerenchyma มากที่สดุ 
จึงท าให้คิดได้ว่าการเกิด aerenchyma ในหอมชลสิทธ์ินั้นเกิดจากกลไกอื่นที่ไม่ใช้ผลจากเอทิลีน  

(a) (b) 

(a) (b) 
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บทที่ 5 

 
สรุปผลการวิจัย 

 
 จากการศึกษาการเจริญเติบโตของข้าวภายใต้สภาวะน้ าท่วมในข้าวกลุ่มทดลองเปรียบเทียบกับ
กลุ่มควบคุม จะพบว่า ในบางปัจจัยภาวะน้ าท่วมมีผลต่อการเจริญเติบโตของข้าว เช่น ปริมาณคลอโร
ฟิลด์ ปริมาณคาร์โบไฮเดรต เป็นต้น แต่พืชก็จะสร้างกลไกเพื่อการรกัษาชีวิตรอดจากสภาวะเครียดตา่งๆ 
เช่น การสร้าง aerenchyma การสงวนการใช้พลังงาน เป็นต้น จากผลการทดลอง พบว่า สายพันธ์ุขาว
หลุดหนี้ ซึ่งเป็นพันธ์ุข้าวพื้นเมืองของจังหวัดนครราชสีมา มีความแตกต่างจากข้าวสายพันธ์ุอื่นเมื่อถูกน้ า
ท่วม ไม่ว่าจะเป็นความสูง ความยาวราก และรูปแบบการเกิดแอริงคิมา (aerenchyma)  
 เมื่อท าการตรวจสอบการมีอยู่ของยีนที่ทนน้ าท่วม (Sub1A) พบว่า มีเพียง 8 สายพันธ์ุที่มียีน
ดังกล่าว แต่มีเพียงสายพันธ์ุเดียวเท่าน้ัน ที่มียีนที่ทนน้ าท่วม (Sub1A-1) นั่นคือ สายพันธ์ุหอมชลสิทธ์ิ 
ซึ่งก็สอดคล้องกับปริมาณเอทิลีน ที่มีค่าเฉลี่ยไม่แตกต่างกันในกลุ่มควบคุมและกลุ่มทดลอง และการเกิด
แอริงคิมา ที่เนื้อเยื่อมีความเสียหายมากจึงท าให้เกิดช่องว่างขนาดใหญ่ภายในเซลล์ จากกลไกนี้อาจสรปุ
ได้ว่า พืชที่มียีนทนน้ าท่วมจะใช้ quiescence strategy ในการเอาชีวิตรอด โดยจะท าการอนุรักษ์
พลังงานในตัวเอง แต่ในขณะเดียวกันพืชที่ใช้กลไก escape strategy จะมีการใช้พลังงานต่างๆ เพื่อให้
ตัวเองยืดยาวได้สัมผัสกับอากาศ แต่จากการสังเกตการศึกษาในครั้งนี้ หลังจากปล่อยน้ าออกให้พืชไดพ้บ
กับภาวะแวดล้อมปกติ พืชมีการฟื้นตัวที่ไม่แตกต่างกัน อาจเนื่องมาจากการทดลองครั้งนี้ การปล่อยน้ า
ท่วมยังไม่ได้เป็นการปล่อยน้ าท่วมแบบสมบูรณ์ 
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USA 
2539   วท.บ. (ชีววิทยา เกียรตินิยม อันดับ 1) มหาวิทยาลัยขอนแก่น 

6. สาขาวิชาการที่มีความช านาญพิเศษ (แตกต่างจากวุฒิการศึกษา) ระบุสาขาวิชาการ 
Gene silencing, Plant transformation, Plant tissue culture, Genetics 

7. ประสบการณ์ที่เกี่ยวข้องกับการบริหารงานวิจัยทั้งภายในและภายนอกประเทศ  
7.1 ผู้อ านวยการแผนงานวิจัย -ไม่มี- 
7.2 หัวหน้าโครงการวิจัย 

1) แบคทีเรียก่อโรคจุดด าในไรน้ านางฟ้า.แหล่งทุน ศูนย์วิจัยอนุกรมวิธานประยุกต์ คณะ
วิทยาศาสตร์ มหาวิทยาลัยขอนแก่นประจ าปี 2549 

2) ฤทธ์ิของพืชสมุนไพรในการยับยั้งแบคทีเรียที่ก่อโรคจุดด าในไรน้ านางฟ้า. แหล่งทุน 
กองทุนสนับสนุนงานวิจัย คณะวิทยาศาสตร์ มหาวิทยาลัยขอนแก่น ประจ าปี 2550 

3) การสกัดดีเอ็นเอและการศึกษาเชิงชีวโมเลกุลของพืชในวงศ์ขิงในเขตจังหวัดหนองคาย. 
แหล่งทุน ทุนอุดหนุนงบประมาณประจ าป ี2551 มหาวิทยาลัยขอนแก่น และ IRPUS51 

4) ลักษณะการทนเค็มและการแสดงออกของยีนต้านอนุมูลอิสระในข้าว แหล่งทุน กลุ่ม
วิ จั ย จี โ น มิ ก ส์ แ ล ะ โ ป ร ตี โ อ มิ ก ส์ ข อ ง ข้ า ว ท น เ ค็ ม  ค ณ ะ วิ ท ย า ศ า ส ต ร์  
มหาวิทยาลัยขอนแก่นประจ าปี2552 

5) การเพาะเลี้ยงเนื้อเยื่อข้าวเหนียวด า. แหล่งทุน ทุนอุดหนุนมหาวิทยาลัยขอนแก่น 
งบประมาณประจ าปี 2552   

6) การส ารวจความหลากหลายพืชหนามในมหาวิทยาลัยเทคโนโลยีสุรนารี . 2553. แหล่ง
ทุน ทุนสนับสนุนการวิจัยมหาวิทยาลัยเทคโนโลยีสุรนารี ประจ าปีงบประมาณ 2553 
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7) การส ารวจความหลากหลายไลเคนในมหาวิทยาลัยเทคโนโลยีสุรนารี. แหล่งทุน ทุน
สนับสนุนการวิจัยมหาวิทยาลัยเทคโนโลยีสุรนารี ประจ าปีงบประมาณ 2553 

8) เครื่องหมายโมเลกุลอาร์เอพีดีที่เกี่ยวข้องกับปริมาณน้ ามันสูงในทานตะวัน . หัวหน้า
โครงการวิจัย. แหล่งทุน ทุนสนับสนุนการวิจัยมหาวิทยาลัยเทคโนโลยีสุรนารี ประจ าปี
งบประมาณ 2553 เตรียมรายงานฉบับสมบูรณ์ 

9) การส ารวจพรรณไม้ในวัด ในเขตอ าเภอเมือง จ.นครราชสีมา แหล่งทุน ทุนสนับสนุน
การวิจัยมหาวิทยาลัยเทคโนโลยีสุรนารี ประจ าปีงบประมาณ 2554  

10) ความหลากหลายของไลเคน และเห็ดรา ในพื้นที่ปกปักพันธุกรรมพืชอพ.สธ. เข่ือนน้ าพุง
การไฟฟ้าฝ่ายผลิตแห่งประเทศไทย. โครงการอนุรักษ์พันธุกรรมพืชอันเนื่องมาจาก
พระราชด าริฯ ทุนอุดหนุนการวิจัยจากมหาวิทยาลัยเทคโนโลยีสุรนารี ประจ าปี
งบประมาณ พ.ศ. 2555  

11) นิเวศวิทยาและความหลากหลายของไลเคนในสถานีวิจัยสิ่งแวดล้อมสะแกราช. แหล่ง
ทุน ทุนอุดหนุนการวิจัยจากมหาวิทยาลัยเทคโนโลยีสุรนารี ประจ าปีงบประมาณ พ.ศ. 
2555-2556 

12)  ความหลากหลายชนิดของไลเคนในป่าชุมชนและโบราณสถานแห่งนครชัยบุรินทร์. 
โครงการอนุรักษ์พันธุกรรมพืชอันเนื่องมาจากพระราชด าริฯ มหาวิทยาลัยเทคโนโลยีสุร
นารีทุนอุดหนุนการวิจัยจากมหาวิทยาลัยเทคโนโลยีสุรนารี ประจ าปีงบประมาณ พ.ศ. 
2556 

13) การประเมินความหลากหลายทางพันธุกรรมของทานตะวันโดยเครื่องหมายโมเลกุลชนดิ
เอสเอสอาร์และอาร์เอพีดี แหล่งทุน ทุนอุดหนุนการวิจัยจากมหาวิทยาลัยเทคโนโลยีสุร
นารีประจ าปีงบประมาณ พ.ศ. 2556 

14) การใช้ไลเคนเป็นดัชนีช้ีวัดคุณภาพอากาศบริเวณโดยรอบนิคมอุตสาหกรรมมาบตาพุด 
จังหวัดระยอง ทุนอุดหนุนการวิจัยจากมหาวิทยาลัยเทคโนโลยีสุรนารี ประจ าปี
งบประมาณ พ.ศ. 2556 

15) การเพาะเลี้ยงอับเรณูทานตะวันเพื่อผลิตสายพันธ์ุแท้ แหล่งทุน ทุนอุดหนุนการวิจัยจาก
มหาวิทยาลัยเทคโนโลยีสุรนารี ประจ าปีงบประมาณ พ.ศ. 2557  

16) การอนุรักษ์ ขยายพันธ์ุและใช้ประโยชน์พืชวงศ์ขิงที่หายากและมีคุณค่าทางเศรษฐกิจ
อย่างยั่งยืน ภายใต้โครงการอนุรักษ์พันธุกรรมพืชอันเนื่องมาจากพระราชด าริ สมเด็จ
พระเทพรัตนราชสุดาฯ สยามบรมราชกุมารี แหล่งทุน ทุนอุดหนุนการวิจัยจาก
มหาวิทยาลัยเทคโนโลยีสุรนารีประจ าปีงบประมาณ พ.ศ. 2557  
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17) ความหลากหลายทางพันธุกรรมของไลเคนสกุล Graphis ในประเทศไทย แหล่งทุน 
ทุนอุดหนุนการวิจัยจากมหาวิทยาลัยเทคโนโลยีสุรนารี ประจ าปีงบประมาณ พ.ศ. 
2557    
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