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บทคัดย่อภาษาไทย 

ณัฐธยาน์ ตันติภิรมย์ : ผลของความเค็มในดินต่ออัตราส่วนโซเดียมและโพแทสเซียมไอออน
ในข้าว Oryza sativa L. พื้นเมืองไทยและการเชื่อมโยงทั่วจีโนมเพื่อการท านายยีนที่
เกี่ยวกับการสะสมโซเดียมและโพแทสเซียมไอออน  (SOIL SALINITY EFFECTS ON 
Na+/K+ RATIOS IN LOCAL THAI RICE Oryza sativa L. AND GENOME-WIDE 
ASSOCIATION FOR PREDICTION OF GENES INVOLVING IN Na+ AND K+ 
ACCUMULATION) อ.ที่ปรึกษาวิทยานิพนธ์หลัก: รศ. ดร.ศุภจิตรา ชัชวาลย์, อ.ที่ปรึกษา
วิทยานิพนธ์ร่วม: อ. ดร.มนนัทธ ์พงษ์พานิช{, 109 หน้า. 

    การศึกษานี้มีวัตถุประสงค์เพื่อศึกษาปริมาณโซเดียมไอออน โพแทสเซียมไอออน และ
อัตราส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนในส่วนใบของข้าวพื้นเมืองไทยและข้าวปรับปรุงพันธุ์จ านวน 
80 พันธ์ุ/สายพันธ์ุ ที่ภาวะปกติและภาวะเครียดจากความเค็มที่ระดับ 9 เดซิซีเมนต์เป็นเวลา 6 และ 9 
วัน ผลการศึกษาพบว่าปริมาณโซเดียมไอออนในข้าวเกือบทุกพันธุ์มีค่าสูงขึ้น ในขณะที่โพแทสเซียม
ไอออนมีปริมาณลดลง และพบว่าอัตราส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนมีค่าสูงขึ้นเมื่อข้าวอยู่ใน
ภาวะเครียดจากความเค็มในข้าวเกือบทุกพันธุ์ ยกเว้นข้าวบางพันธุ์ที่มีปริมาณโพแทสเซียมไอออนเพิ่ม
สูงขึ้นเมื่อได้รับภาวะเค็ม เมื่อหาความสัมพันธ์ระหว่างพารามิเตอร์ที่เกี่ยวข้องกับการสะสมไอออนกับ
พารามิเตอร์ที่เกี่ยวข้องและค่าการเจริญของข้าวที่ได้รับภาวะเค็มในระดับเดียวกันพบว่าอัตราส่วน
โซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนเป็นพารามิเตอร์ที่มีความสัมพันธ์กับค่าการเติบโตมากที่สุด น าข้อมูล
การสะสมไอออนในเนื้อเยื่อส่วนต้นมาศึกษาการเชื่อมโยงทั่วจีโนมกับฐานข้อมูลสนิปส์ของข้าวทั้ง  80 
พันธุ์/สายพันธุ์ เพื่อหาต าแหน่งสนิปส์ที่เกี่ยวข้องกับการสะสมโซเดียมและโพแทสเซียมไอออนในข้าว 
ผลการระบุยีนในจีโนมพบสนิปส์ที่มีความเชื่อมโยงกับพารามิเตอร์เหล่านี้อย่างมีนัยส าคัญ จ านวน 59 
สนิปส์ ที่อยู่ในต าแหน่งยีนเป้าหมายที่มีหน้าที่ต่างๆ ในเซลล์ เมื่อเลือกยีนเป้าหมายจ านวน 3 ยีนที่
ต าแหน่ง LOC_Os01g12540.2 LOC_Os01g12650.1 และ LOC_Os06g48810.1 มาศึกษาระดับ
การแสดงออกในข้าวระยะกล้า 4 พันธุ์ที่ภาวะปกติและภาวะเครียดจากความเค็มเป็นเวลา 3 และ 6 
วัน พบว่า ระดับการแสดงออกของยีน LOC_Os01g12540.2 ในภาวะควบคุมและภาวะเครียดจาก
ค ว า ม เ ค็ ม ไ ม่ แ ต ก ต่ า ง กั น อ ย่ า ง มี นั ย ส า คั ญ  ใ น ข ณ ะ ที่ ยี น  LOC_Os01g12650.1 แ ล ะ 
LOC_Os06g48810.1 มีระดับการแสดงออกสูงขึ้นเมื่อได้รับภาวะเค็มเป็นเวลา 6 วัน ซึ่งจะต้องศึกษา
หน้าที่ของยีนเหล่านี้ต่อการตอบสนองของพืชในภาวะเครียดจากความเค็มต่อไป 
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บทคัดย่อภาษาอังกฤษ 

# # 5671955023 : MAJOR BOTANY 
KEYWORDS: LOCAL THAI RICE / SALT TOLERANT / GENOME-WIDE ASSOCIATION / 
SODIUM ION / POTASSIUM ION / SODIUM POTASSIUM RATIO 

NATTAYA TANTIPIROM: SOIL SALINITY EFFECTS ON Na+/K+ RATIOS IN LOCAL 
THAI RICE Oryza sativa L. AND GENOME-WIDE ASSOCIATION FOR PREDICTION 
OF GENES INVOLVING IN Na+ AND K+ ACCUMULATION. ADVISOR: ASSOC. PROF. 
SUPACHITRA CHADCHAWAN, Ph.D., CO-ADVISOR: MONNAT PONGPANICH, Ph.D.{, 
109 pp. 

This study aims to determine sodium ion (Na+) content, potassium ion (K+) 
content, and sodium potassium ratio (Na+/K+) in leaf tissue of 80 local and 
improved Thai rice varieties/lines under control and salt stress conditions was at 9 
dS/m for 6 and 9 days. The results showed an increase of Na+ content, decrease of K+ 
and increase of Na+/K+ in all cultivars after salt treatment except in some cultivars 
which showed an increase of K+ content after salt treatment. The determination of 
correlation between ion accumulation and growth parameters showed that Na+/K+ was 
the parameter which was correlated to most number of growth parameters. Ion 
accumulation data were used to perform an association analysis with the SNPs of 80 
rice cultivars to find the SNPs which associated with Na+ and K+ accumulation in rice. 
The association results revealed 59 significant SNPs which located in different 
candidate genes in the cell. Three selected candidate genes including 
LOC_Os01g12540.2, LOC_Os01g12650.1 and LOC_Os06g48810.1 were selected to 
determine the expression level in 4 rice cultivars under control and salt stress 
conditions. Expression level of LOC_Os01g12540.2 in both control and salt stress 
condition were not significantly different after 3 and 6 days while expression level of 
LOC_Os01g12650.1 and LOC_Os48810.1 increased in all cultivars when exposed to 
salinity for 6 days, these genes should be studied for the role in salt stress response in 
the future. 
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บทที่ 1 
บทน า 

ข้ำว (Oryza sativa L.) เป็นพืชอำหำรที่ส ำคัญของคนไทย และประเทศไทยเป็นประเทศที่
ส่งออกข้ำวเป็นอันดับต้นๆ ของโลก (FAO, 2015) เนื่องจำกข้ำวเป็นพืชที่ไวต่อควำมเค็ม (salt-
susceptible) ภำวะดินเค็มจึงเป็นปัญหำส ำคัญที่ส่งผลกระทบให้ผลผลิตของข้ำวต่ ำลง โดยเฉพำะ
พื้นที่นำในภำคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทยที่มีดินเค็มกระจำยอยู่มำก (Asch และคณะ, 
2000; ดวงใจ สุริยำอรุณโรจน์, 2546) ควำมเค็มในดินส่งผลกระทบต่อสรีรวิทยำและเมแทบอลิซึม
ของพืช โดยท ำให้เยื่อหุ้มเซลล์เสียหำย และปริมำณน้ ำในเซลล์ลดลง (Siringam, 2011) นอกจำกนี้
ภำวะเครียดจำกควำมเค็มยังลดอัตรำกำรสังเครำะห์ด้วยแสง อัตรำกำรหำยใจ อัตรำกำรงอกของเมล็ด 
อัตรำกำรอยู่รอด รวมถึงส่งผลทำงลบต่อลักษณะทำงสัณฐำนวิทยำของพืช ท ำให้พืชที่ได้รับภำวะ
เครียดจำกควำมเค็มมีกำรเจริญเติบโตและผลผลิตลดลง (Jouyban, 2012) นักปรับปรุงพันธุ์จึง
ต้องกำรปรับปรุงให้ข้ำวมีควำมทนต่อควำมเค็มมำกย่ิงขึ้น 
 ควำมทนเค็ม คือ ควำมสำมำรถของพืชในกำรเจริญจนครบวงชีวิตได้ในภำวะที่มีควำมเข้มข้น
ของเกลือสูง (Parida และ Das, 2005) พืชที่ทนเค็มจะสำมำรถรักษำน้ ำหนัก เมแทบอลิซึม และให้ผล
ผลิตเมื่ออยู่ในภำวะเครียดจำกควำมเค็ม ในภำวะเค็ม พืชพันธุ์ทนเค็มจะมีควำมสูงของต้น และ
น้ ำหนักแห้งมำกกว่ำพันธุ์ที่ไม่ทนเค็ม (Bhowmik และคณะ, 2009) นอกจำกนี้ยังพบว่ำในภำวะเค็ม 
ข้ำวพันธุ์ทนเค็มสำมำรถรักษำผลผลิตจำก photosystem II ในกระบวนกำรสังเครำะห์ด้วยแสงให้อยู่
ในระดับเดียวกับในภำวะปกติได้อีกด้วย (Moradi และ Ismail, 2007) 

นอกจำกกำรศึกษำจำกลักษณะทำงสรีรวิทยำต่ำง ๆ ของข้ำว เช่น น้ ำหนัก ควำมยำว และ
อัตรำกำรสังเครำะห์ด้วยแสงที่ตอบสนองต่อภำวะเครียดจำกควำมเค็มแล้ว ปริมำณไอออนที่ส ำคัญใน
ต้นและรำก ได้แก่ โซเดียมและโพแทสเซียมไอออนยังเป็นอีกลักษณะหนึ่งที่เก่ียวข้องกับกำรตอบสนอง
ของพืชต่อภำวะเครียดจำกควำมเค็ม โดยมีกำรศึกษำปริมำณไอออนต่ำง ๆ โดยเฉพำะโซเดียมและ
โพแทสเซียมไอออนในพืชหลำยชนิด เช่น turfgrass (Torello และ Rice, 1986) มันฝรั่ง (Solanum 
tuberosum L.) (Alhagdow และคณะ, 1999) และข้ำว (Asch และคณะ, 2000) เนื่องจำกกำร
เพิ่มขึ้นของโซเดียมไอออนจะกีดกันกำรดูดโพแทสเซียมไอออนเข้ำสู่เซลล์ จึงพบว่ำเมื่อได้รับภำวะเค็ม 
พืชเหล่ำนี้จะมีปริมำณโซเดียมไอออนเพิ่มขึ้น ในขณะที่ปริมำณโพแทสเซียมไอออนจะลดลง ส่งผลให้
ค่ำอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนเพิ่มสูงขึ้นเมื่อเปรียบเทียบกับพืชที่อยู่ในภำวะปกติ 
ปริมำณของโซเดียมไอออน โพแทสเซียมไอออน และอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนใน
เนือ้เยื่อสำมำรถใช้ในกำรบ่งบอกควำมทนเค็มของข้ำวแต่ละพันธ์ุได้ (Siringam, 2011)  

ในข้ำวพบว่ำอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนเพิ่มขึ้นเมื่อได้รับภำวะเค็ม และข้ำวแต่
ละพันธุ์จะมีควำมสำมำรถในกำรสะสมไอออนที่แตกต่ำงกัน ข้ำวพันธุ์ทนเค็มจะสำมำรถลดกำรสะสม
ของโซเดียมไอออนไม่ให้มีปริมำณมำกเกินไป ในขณะที่รักษำปริมำณของโพแทสเซียมไอออนไว้ได้ จึง
ท ำให้มีอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนต่ ำ ท ำให้ผลผลิตในข้ำวพันธุ์ทนเค็มลดลงไม่มำกนัก
เมื่อเปรียบเทียบกับพันธุ์อื่น ๆ (Morales และคณะ, 2012) แต่กำรศึกษำลักษณะกำรสะสมของ
ไอออนเหล่ำน้ีในข้ำวพันธุ์พ้ืนเมืองไทยยังมีไม่มำกนัก 
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ข้อมูลลักษณะกำรสะสมไอออนในข้ำวพื้นเมืองไทยหลำย ๆ พันธุ์ สำมำรถน ำมำใช้ในกำร
วิเครำะห์หำควำมเชื่อมโยงกับข้อมูลสนิปส์ของข้ำว เพื่อหำต ำแหน่งบนจีโนมข้ำวที่เกี่ยวข้องกับ
ลักษณะกำรทนควำมเค็ม ด้วยเทคนิค genome wide association study (GWAS) ซึ่งเป็นเทคนิคที่
มีกำรศึกษำในหลำยสำขำวิชำ โดยเริ่มแรกนิยมใช้ศึกษำในทำงกำรแพทย์ โดยกำรหำ candidate 
gene บนจีโนมของมนุษย์ที่เกี่ยวข้องกับอำกำรของโรคต่ำง ๆ ต่อมำในภำยหลังยังมีกำรน ำเทคนิค 
GWAS ไปใช้ในกำรศึกษำหำ candidate gene ในพืชหลำยชนิด เช่น Arabidopsis thaliana L. 
ข้ำวโพด ถั่วเหลือง บำร์เลย์ และข้ำวสำลี (Ogura และ Busch, 2015) รวมทั้งข้ำว (Oryza sativa L.) 
ก็เป็นพืชที่มีกำรใช้เทคนิคนีใ้นงำนวิจัยหลำยเรื่อง เช่น กำรระบยุีนที่เกี่ยวข้องกับลกัษณะเวลำกำรออก
ดอกและผลผลิตของเมล็ดข้ำว (Huang และคณะ, 2012) ยีนที่เกี่ยวข้องกับลักษณะกำรทนต่อโอโซน
ในข้ำว (Ueda และคณะ, 2014) และยีนที่เกี่ยวข้องกับลักษณะกำรทนเค็มในระยะออกดอกในข้ำว 
(Kumar และคณะ, 2015) เป็นต้น ในกำรใช้ GWAS เพื่อหำยีนที่เกี่ยวข้องกับลักษณะกำรทนเค็มนั้น
จะเป็นประโยชน์และสำมำรถน ำ candidate gene ที่ได้จำกกำรวิเครำะห์ไปใช้ในกำรปรับปรุงพันธุ์
ข้ำวให้มีควำมสำมำรถทนต่อสภำพแวดล้อมที่เป็นดินเค็มได้ในอนำคต 

ในงำนวิจัยนี้จะท ำกำรศึกษำผลของควำมเค็มในดินที่มีต่อปริมำณโซเดียมและโพแทสเซียม
ไอออนส่วนต้นของข้ำวพื้นเมืองไทยระยะกล้ำ จ ำนวน 80 พันธุ์/สำยพันธุ์ และใช้เทคนิคกำรเชื่อมโยง
ทั้งจีโนม (GWAS) โดยน ำข้อมูลสนิปส์ที่ได้จำกกำรหำล ำดับนิวคลีโอไทด์ในจีโนมมำใช้ในกำรค้นหำ
ต ำแหน่งบนจีโนมของข้ำวที่สัมพันธ์กับลักษณะกำรสะสมโซเดียมและโพแทสเซียมไอออนเพื่อเป็น
ข้อมูลที่ส ำคัญในกำรปรับปรุงพันธุ์ข้ำวไทย และน ำไปใช้ประโยชน์ต่อไป 

 
วัตถุประสงค์ของงานวิจัย 

ศึกษำผลของควำมเค็มในดินที่มีต่อปริมำณโซเดียมและโพแทสเซียมไอออนในใบของข้ำวพื้น
เมืองไทยและข้ำวปรับปรุงพันธุ์ในระยะกล้ำ จ ำนวน 80 พันธุ์/สำยพันธุ์ พร้อมทั้งศึกษำกำรเชื่อมโยง
ทั้งจีโนมกับลักษณะกำรสะสมโซเดียมและโพแทสเซียมไอออน และตรวจสอบกำรแสดงออกของ 
candidate gene ที่ได้จ ำนวน 3 ยีนในข้ำวที่เจริญในภำวะปกติและภำวะเค็ม 
 
ขอบเขตของงานวิจัย 

1. ศึกษำผลของควำมเค็มในดินที่มีต่อปริมำณโซเดียมและโพแทสเซียมไอออนในส่วนใบของข้ำว 80 
พันธ์ุ/สำยพันธ์ุ ในระยะกล้ำ 

2. หำควำมสัมพันธ์ระหว่ำงพำรำมิเตอร์ที่เกี่ยวข้องกับกำรสะสมไอออน และพำรำมิเตอร์ที่เกี่ยวข้อง
กับกำรเจริญของข้ำวระยะกล้ำในภำวะเครียดจำกควำมเค็ม 

3. ศึกษำกำรเชื่อมโยงทั้งจีโนมกับฟีโนไทป์ปริมำณโซเดียมไอออน โพแทสเซียมไอออน และ
อัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนในข้ำวที่ได้รับภำวะเค็มเป็นเวลำ 6 และ 9 วัน 

4. ศึกษำระดับกำรแสดงออกของยีนที่ได้จำกกำรศึกษำกำรเชื่อมโยงทั้งจีโนม จ ำนวน 3 ยีน ในข้ำวที่
ได้รับภำวะเค็ม 
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ประโยชน์ที่คาดว่าจะได้รับ 

1. เป็นข้อมูลกำรตอบสนองทำงสรีรวิทยำในด้ำนกำรสะสมโซเดียมและโพแทสเซียมไอออนของข้ำว
พันธ์ุพื้นเมืองไทยเมื่ออยู่ในภำวะเครียดจำกควำมเค็ม 

2. ยีนที่ได้จำกกำรศึกษำกำรเช่ือมโยงทั้งจีโนมอำจเป็นยีนที่มีควำมเกี่ยวข้องกับควำมทนต่อควำมเค็ม
ของข้ำว และสำมำรถน ำข้อมูลที่ได้ไปใช้ประโยชน์ในกำรปรับปรุงพันธุ์ข้ำวให้สำมำรถทนต่อภำวะ
เค็มได้ในอนำคต 
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บทที่ 2 
ตรวจเอกสาร 

 
1. ข้าวและข้าวพันธุพ์ื้นเมืองไทย 

ข้ำว (Oryza sativa L.) เป็นพืชอำหำรที่มีกำรปลูกมำกเป็นอันดับสองรองจำกข้ำวโพด ผู้คน
ส่วนใหญ่ในทวีปเอเชียนิยมบริโภคข้ำวเป็นอำหำรหลัก โดยเฉพำะในประเทศไทยที่ข้ำวเป็นพืช
เศรษฐกิจที่ส ำคัญเป็นอันดับหนึ่ง โดยมีกำรส่งออกข้ำวมำกเป็นอันดับที่ 6 ของโลก (สมำคมผู้ส่งออก
ข้ำวไทย, 2560) พื้นที่กว่ำร้อยละ 57 ของพื้นที่ทั้งหมดในประเทศไทยนั้นถูกใช้เป็นพื้นที่ในกำรปลูก
ข้ำว โดยเฉพำะอย่ำงยิ่งในภำคตะวันออกเฉียงเหนือ (ชำญพิทยำ ฉิมพำล,ี 2556)  

ประเทศไทยเป็นแหล่งทรัพยำกรพันธุ์ข้ำวที่ส ำคัญ โดยเฉพำะพันธุ์ข้ำวพื้นเมืองไทยที่นับเป็น
แหล่งพันธุกรรมที่ดี และมีควำมหลำกหลำยด้ำนพันธุกรรม (genetic diversity) สูง ข้ำวพื้นเมืองของ
ไทยได้มีกำรพัฒนำมำอย่ำงยำวนำนจนกระทั่งมีกำรเจริญเติบโตที่เหมำะสมในพื้นที่ต่ำง ๆ ของ
ประเทศ เมื่อมีพันธุ์ข้ำวเฉพำะในแต่ละท้องถิ่น ควำมหลำกหลำยของพันธุ์ข้ำวก็เริ่มเกิดขึ้น นอกจำกนี้
ข้ำวแต่ละพันธุ์ยังมีคุณสมบัติที่เป็นเอกลักษณ์เฉพำะ ดังนั้นลักษณะดีบำงอย่ำงในพันธุ์ข้ำวพื้นเมืองจึง
เป็นฐำนพันธุกรรมที่มีประโยชน์อย่ำงยิ่งและเหมำะที่จะน ำมำใช้ในกำรปรับปรุงพันธุ์ข้ำวให้ได้พันธุ์ใหม่ 
ที่มีลักษณะตำมต้องกำรในอนำคต นอกจำกนี้ยังมีข้ำวไทยปรับปรุงพันธุ์ เช่น พันธุ์ กข6 กข10 กข51 
เป็นต้น ซึ่งเป็นข้ำวพันธุ์ที่ได้รับกำรปรับปรุงพันธุ์ให้มีผลผลิตเพิ่มขึ้นและทนต่อสภำพภูมิอำกำศที่
เปลี่ยนแปลงปัจจุบัน เพื่อช่วยลดต้นทุนในกำรผลิตและเพิ่มควำมสำมำรถในกำรแข่งขันของข้ำวไทย
ในตลำดโลก เมื่อแบ่งตำมชนิดของกำรปลูก สำมำรถแบ่งข้ำวได้เป็น 5 ประเภท (กองวิจัยและพัฒนำ
ข้ำว, 2559) ได้แก ่

 

1.1 ข้ำวนำสวน (lowland rice) 

เป็นข้ำวที่ปลูกในนำที่มีน้ ำขัง หรือกักเก็บน้ ำได้ที่ควำมลึกไม่เกิน 50 เซนติเมตร ปลูกได้ทั้งปัก
ด ำ หรือหว่ำนเมล็ด ข้ำวนำสวนแบ่งออกเป็น 2 ประเภท ได้แก่ ข้ำวนำสวนนำน้ ำฝน (rainfed 
lowland rice) และข้ำวนำสวนนำชลประทำน (irrigated lowland rice) ข้ำวนำสวนนิยมปลูกกัน
มำกแทบทุกภำคในประเทศไทย โดยคิดเป็นพ้ืนที่ประมำณร้อยละ 80 ของพื้นที่เพำะปลูกในประเทศ 

 
1.2 ข้ำวขึ้นน้ ำ (floating rice) 

เป็นข้ำวที่ปลูกในนำที่มีน้ ำท่วมขังในระดับควำมลึกประมำณ 1-5 เมตร นำนเป็นเวลำ 1 เดือน
ขึ้นไป พื้นที่ปลูกเหล่ำนี้เป็นพื้นที่ที่ไม่สำมำรถรักษำระดับน้ ำได้ มักปลูกโดยวิธีกำรหว่ำนเมล็ด ข้ำว
ชนิดนี้จะมีลักษณะพิเศษ โดยจะมีปล้องที่ยืดยำวเพื่อปรับตัวให้เข้ำกับสภำพแวดล้อมที่มีน้ ำท่วมขัง 
(internode elongation ability) และมีกำรแตกแขนงของรำกบนผิวดิน (upper nodal tillering 
and rooting ability) นอกจำกนี้ยังมีควำมสำมำรถในกำรอยู่รอดในขณะที่จมน้ ำ ( submerge 
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tolerance ability)   เมื่อถึงระยะออกรวง ข้ำวขึ้นน้ ำจะสำมำรถชูรวงให้อยู่ เหนือระดับน้ ำได้ 
(kneeing ability) ข้ำวขึ้นน้ ำมักพบในแถบจังหวัดพระนครศรีอยุธยำ สุพรรณบุรี ลพบุรี พิจิตร 
อ่ำงทอง ชัยนำท และสิงห์บุรี 
 
1.3 ข้าวน้ าลึก (deepwater rice) 

 ข้ำวที่ปลูกในพื้นที่น้ ำลึก ระดับน้ ำในนำมำกกว่ำ 50 เซนติเมตร แต่ไม่เกิน 100 เซนติเมตร 
และน้ ำท่วมขังในแปลงนำอย่ำงน้อย 1 เดือน ลักษณะประจ ำพันธุ์ที่ส ำคัญของข้ำวชนิดนี้คือ 
ควำมสำมำรถทนน้ ำท่วมหรือจมอยู่ใต้น้ ำได้อย่ำงน้อย 7-10 วัน หลังจำกน้ ำลดแล้วสำมำรถฟื้นตัวได้ดี 
พัฒนำกำรเจริญเติบโตจนถึงเก็บเกี่ยวได้ตำมปกติ 
 

1.4 ข้ำวไร่ (upland rice) 

เป็นข้ำวที่ปลูกในที่รำบ ที่ลำดชัน หรือบริเวณไหล่เขำที่ไม่มีน้ ำท่วมขัง และไม่มีกำรท ำคันนำเพื่อ
กักเก็บน้ ำ ดังนั้นจึงต้องอำศัยน้ ำฝน และน้ ำค้ำงเป็นหลัก นิยมปลูกกันมำกในบริเวณพื้นที่ไหล่เขำทำง
ภำคเหนือ ภำคใต้ ภำคตะวันออก และภำคตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทย คิดเป็นเนื้อที่
เพำะปลูกประมำณร้อยละ 10 ของพื้นที่เพำะปลูกในประเทศ ข้ำวไร่จะมีอำยุเก็บเกี่ยวที่สั้น แตกกอ
น้อย มักมีรำกลึก และมีขนำดใหญ่  
 
1.5 ข้าวนาที่สงู (highland rice) 

 เป็นข้ำวที่ปลูกในนำที่มีน้ ำขังบนที่สูงตั้งแต่ 700 เมตรเหนือระดับน้ ำทะเลขึ้นไป มีวิธีกำรปลูก
ได้  2 แบบ คือ นำด ำ  (transplanting) และนำหว่ำน (direct seeding) พันธุ์ข้ ำวนำที่สู งจะมี
ควำมสำมำรถในกำรทนทำนอำกำศหนำวเย็นได้ดี 

 

2. ดินเค็มและปัญหาดินเค็ม 

ดินเค็ม (saline soil) คือดินที่มีเกลือละลำยอยู่ในปริมำณมำกจนส่งผลกระทบต่อกำร
เจริญเติบโตและกำรให้ผลผลิตของพืช พิจำรณำจำกค่ำกำรน ำไฟฟ้ำของสำรละลำยดิน (electrical 
conductivity, EC) เนื่องจำกเกลือในดินสำมำรถแตกตัวให้ไอออนบวกและลบที่ส่งผลให้ค่ำ EC ของ
ดินสูงขึ้น ดินเค็มจะมีค่ำ EC มำกกว่ำ 4 เดซิซีเมนต่อเมตร (dS/m) เกลือที่พบในดินเค็ม ได้แก่ เกลือ
คลอไรด์และซัลเฟตของโซเดียม แคลเซียม และแมกนีเซียม  โดยส่วนมำกจะพบเกลือโซเดียมคลอไรด์ 
(NaCl) เนื่องจำกเป็นเกลือที่ละลำยน้ ำได้ง่ำยจึงสำมำรถแพร่กระจำยและท ำให้เกิดดินเค็มได้ในหลำย
พื้นที่ (Munns และ Tester, 2008) 

ปัญหำดินเค็มเกิดขึ้นได้ทั่วไป ในพื้นที่แห้งแล้ง (arid or semiarid) ที่มีปริมำณฝนตกไม่เพียง
พอที่จะสำมำรถชะล้ำงเกลือออกจำกดินได้ รวมทั้งอัตรำกำรระเหยน้ ำออกจำกดินที่สูงกว่ำอัตรำของ
ฝนที่ตกลงมำก็เป็นอีกสำเหตุของดินเค็ม นอกจำกนี้ พื้นที่ชุ่มชื้นมีฝนมำก (humid region) จะมีกำร
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ชะเกลือที่ผิวดินเมื่อฝนตกและเกลือจะกลับมำอยู่ในดินชั้นบนเมื่อฝนแล้งก็ส่งผลให้เกิดดินเค็ม
เช่นเดียวกัน เกลือในดินนั้นมีที่มำจำกหลำยแหล่ง ได้แก่ เกลือจำกทะเล (marine source) เกลือจำก
หินแร่ (lithogenic source) และเกลือที่มำจำกกิจกรรมของมนุษย์ (anthropogenic source) เมื่อ
เกลือเกิดกำรแพร่กระจำยและสะสมที่ผิวดิน จะส่งผลกระทบต่อกำรเจริญเติบโตของพืชที่ปลูกใน
บริเวณนั้น  พื้นที่ดินเค็มในประเทศไทยพบได้ในภำคกลำง ภำคตะวันออกเฉียงเหนือ และพื้นที่
ชำยทะเล ในภำคตะวันออกเฉียงเหนือมีพื้นที่ดินเค็มกว่ำ 1 ใน 3 ของพื้นที่ทั้งภำค คิดเป็นพื้นที่ 17.8 
ล้ำนไร่ โดยมักเกิดปัญหำดินเค็มในบริเวณนำข้ำวที่เป็นที่ลุ่มและมีน้ ำขังในฤดูฝน เนื่องจำกเมื่อถึงฤ ดู
แล้งเกลือที่ถูกชะลงไปใต้ผิวดินจะกลับมำอยู่ที่ดินชั้นบนจนสำมำรถสังเกตเห็นครำบเกลือบนผิวดิน
เป็นหย่อม นอกจำกนี้ยังมีพื้นที่มีศักยภำพในกำรแพร่เกลืออีก 19.4 ล้ำนไร่ ที่ส่งผลให้เกิดดินเค็มใน
ภำคตะวันออกเฉียงเหนือเช่นเดียวกัน (อรุณี ยูวะนิยม, 2546) 

 

3. การตอบสนองทางสรีรวทิยาของพืชตอ่ความเครียดจากความเค็ม 

ดินเค็มเป็นอุปสรรคส ำคัญในกำรปลูกข้ำว ในภำวะที่สำรละลำยดินมีควำมเข้มข้นของเกลือสูง 
จะส่งผลให้ควำมดันออสโมติกสูงและเริ่มมีผลกระทบต่อส่วนรำกเป็นอันดับแรก รำกจะไม่สำมำรถน ำ
น้ ำเข้ำสู่เซลล์ได้ ท ำให้กำรเติบโตของพืชไม่เป็นไปตำมปกติ ในพืชแต่ละชนิดมีกำรจัดกำรต่อผลกระทบ
จำกเกลือในดินได้แตกต่ำงกัน พืชทนเค็ม คือพืชที่สำมำรถเจริญจนครบวงจรชีวิตในดินที่มีควำมเค็มได้ 
พืชทนเค็มบำงชนิดมีกลไกในกำรขจัดเอำโซเดียมไอออนออกจำกเซลล์ หรือน ำไอออนที่เป็นพิษไปเก็บ
ในออร์แกเนลล์ เช่น แวคิวโอล เพื่อให้ไม่เกิดอันตรำยต่อเซลล์ได้ บำงชนิดมีเยื่อหุ้มเซลล์ที่สำมำรถทน
ต่อภำวะที่มีโซเดียมไอออนในเซลล์สูง และท ำให้พืชสำมำรถเจริญได้ตำมปกติ บำงชนิดมีอวัยวะพิเศษ
ที่ช่วยขับเกลือออกทำงส่วนใบที่เรียกว่ำ salt gland ในขณะที่บำงชนิดมีกำรควบคุมกำรคำยน้ ำโดย
ผ่ำนกำรควบคุมเซลล์คุมบริเวณปำกใบในขณะที่พืชเจริญอยู่ในดินเค็ม (Jouyban, 2012) 

พืชที่ได้รับเกลือในปริมำณมำกเกินไป หรือไม่มีกลไกในกำรจัดกำรไอออนปริมำณมำกในเซลล์
จะได้รับผลกระทบจำกภำวะเครียดต่อควำมเค็ม ท ำให้กำรงอกและกำรเจริญเติบโตของพืชลดลง จน
อำจตำยไปในที่สุด ผลกระทบที่เกิดขึ้นในพืชมีสำเหตุดังนี้ 

 

3.1 ภาวะเครียดออสโมติก (osmotic stress)  

เนื่องจำกควำมเข้มข้นของเกลือในดินท ำให้สำรละลำยในดินมีแรงดันออสโมติกสูงกว่ำ
สำรละลำยในต้นพืช รำกพืชจึงไม่สำมำรถดูดน้ ำในดินได้เนื่องจำกกำรเคลื่อนที่ของน้ ำจะเคลื่อนที่จำก
บริเวณที่มี water potential ต่ ำไปยังบริเวณที่มี  water potential สูง ดังนั้นกำรงอกและกำร
เจริญเติบโตของพืชจึงไม่เป็นปกติ ภำวะเครียดออสโมติกจะเกิดขึ้นเป็นอันดับแรกเมื่อพืชได้รับภำวะ
เค็มในระดับหนึ่ง และส่งผลกระทบต่ออัตรำกำรเจริญของส่วนใบได้ทันที โดยลดอัตรำกำรแผ่ของใบ
อ่อนและกำรเปิดปิดของปำกใบที่เจริญแล้ว   
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3.2 ภาวะเครียดจากไอออน (ionic stress)  

ภำวะเครียดจำกไอออนจะเกิดขึ้นช้ำกว่ำภำวะเครียดออสโมติก ในสภำวะที่เกลือมีควำม
เข้มข้นสูงมำก หรือพืชไม่มีควำมทนต่อควำมเค็ม ไอออนที่ถูกดูดเข้ำไปสะสมในเซลล์พืชจนมีควำม
เข้มข้นสูงมำกเกินไป โดยเฉพำะโซเดียมไอออนจะส่งผลกระทบมำกในส่วนใบของพืช เริ่มจำกใบแก่จะ
มีอำกำรไหม้ตั้งแต่บริเวณขอบใบ และค่อยๆ ตำยไปในที่สุด เมื่ออัตรำกำรตำยของใบแก่สูงกว่ำอัตรำ
กำรสร้ำงใบใหม่ ควำมสำมำรถในกำรสังเครำะห์ด้วยแสงของพืชจึงลดลง ท ำให้พืชไม่สำมำรถสร้ำง
คำร์โบไฮเดรตเพื่อใช้ในกำรเจริญเติบโตได้ เป็นผลให้อัตรำกำรเจริญเติบโตของพืชลดลงในที่สุด 
(Munns และ Tester, 2008)  

นอกจำกนี้ภำวะเครียดจำกควำมเค็ม โดยเฉพำะควำมเครียดออสโมติกจะกระตุ้นกำรสร้ำง
กรดแอบไซซิก (ABA) ซึ่งเป็นตัวส่งสัญญำณที่เกี่ยวข้องกับกำรควบคุมกำรเจริญเติบโตภำยในเซลล์  
ABA ที่ถูกสร้ำงขึ้นจะถูกส่งไปยังเซลล์คุมและท ำให้ปำกใบปิด กำรปิดของปำกใบจะส่งผลให้กำร
สังเครำะห์ด้วยแสงลดลง และก่อให้เกิดภำวะเครียดที่เกิดจำกออกซิเดชัน (oxidative stress) ตำมมำ  

 

4. โซเดียมและโพแทสเซียมไอออนในพืช 

ผลกระทบจำกควำมเค็มในดินส่วนใหญ่มักมีสำเหตุจำกเกลือโซเดียมคลอไรด์ (NaCl) ที่
ประกอบด้วยโซเดียมไอออน (Na+) และคลอไรด์ไอออน (Cl-) โดยปกติพืชจะใช้ประโยชน์จำกโซเดียม
ไอออนในกำรช่วยรักษำควำมเต่งของเซลล์ขณะเจริญอยู่ในภำวะที่แห้งแล้ง แต่หำกสะสมในปริมำณ
มำกเกินไป โซเดียมไอออนจะเป็นไอออนหลักที่เป็นอันตรำยต่อพืชส่วนใหญ่และสำมำรถเกิดกำร
สะสมจนถึงจุดที่มีควำมเป็นพิษต่อเซลล์ได้เร็วกว่ำคลอไรด์ไอออน ควำมเสียหำยจำกโซเดียมไอออน
เกิดจำกปริมำณไอออนที่สะสมในเนื้อเยื่อใบที่มำกเกินไปจนกระทั่งส่งผลให้เกิดกระบวนกำรตำย 
(necrosis) ตั้งแต่ปลำย และขอบของใบแก่ เมื่อส่วนใบของพืชไม่สำมำรถสร้ำงอำหำรได้ตำมปกติ กำร
เจริญและผลผลิตของพืชจะลดลงตำมล ำดับ ควำมเค็มนั้นสำมำรถก่อให้เกิดทั้งควำมเครียดจำกไอออน 
(ionic stress) และควำมเครียดออสโมติก  (osmotic stress) (Tester และ Davenport, 2003) 
ในขณะที่โพแทสเซียมไอออนเป็นไอออนบวกที่มีควำมส ำคัญต่อพืช โดยเป็นธำตุอำหำรที่จ ำเป็นและมี
หน้ำที่เกี่ยวข้องกับกำรท ำงำนของเอนไซม์กว่ำ 50 ชนิด ดังนั้นพืชจึงต้องรักษำระดับของโพแทสเซียม
ไอออน ในเซลล์ไว้ประมำณ 100-200 มิลลิโมลำร์เพื่อให้เพียงพอต่อกำรท ำงำนของเซลล์ ดังนั้นจึงพบ
K+-transporter อยู่มำกมำย แต่เมื่อพืชเจริญอยู่ในภำวะเค็ม โซเดียมไอออนจะแย่งโพแทสเซียม
ไอออนในกำรจับกับ transporter เพื่อเข้ำสู่เซลล์ เนื่องจำกลักษณะโครงสร้ำงอะตอมของธำตุทั้งสอง
ชนิดนี้มีควำมคล้ำยกัน จนเมื่อระดับของโซเดียมไอออนในไซโทซอลสูงขึ้น จะไปแย่งโพแทสเซียม
ไอออนในกำรจับกับบริเวณ active site ของเอนไซม์ ส่งผลให้เกิดควำมเป็นพิษต่อเมแทบอลิซึมใน
เซลล์ นอกจำกนี้โซเดียมไอออนที่มีควำมเข้มข้นสูงยังสำมำรถไปแทนที่แคลเซียมไอออนบริเวณเยื่อหุ้ม
เซลล์ ท ำให้ permeability ของเยื่อหุ้มเซลล์เปลี่ยนไปจนโพแทสเซียมไอออนรั่วไหลออกจำกเซลล์ได้ 
เมื่อเกิดควำมไม่สมดุลของโซเดียมและโพแทสเซียมในไซโทซอล สมดุลกำรท ำงำนของเอนไซม์ในเซลล์
ก็จะเปลี่ยนไปเช่นเดียวกัน ผลกระทบเหล่ำนี้อำจชักน ำให้เกิดควำมเครียดทุติยภูมิ เช่น ควำมเครียด
จำกกำรเกิดออกซิเดชัน ไปจนถึงขั้นยับยั้งกำรเจริญเติบโต และท ำให้พืชตำยได้ในที่สุด (Kader, 2006) 
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โดยปกติโซเดียมไอออนในสำรละลำยดินจะผ่ำนเยื่อหุ้มเซลล์เข้ำสู่เซลล์ทำงส่วนรำกแบบไม่ใช้
พลังงำน และผ่ำนเข้ำสู่เซลล์อื่น ๆ ทำง apoplast และ symplast จำกนั้นโซเดียมไอออนที่มีปริมำณ
มำกเกินไปจะถูกส่งผ่ำนทำงไซเล็มจนไปสะสมอยู่ในเนื้อเยื่อส่วนใบในที่สุด พิษที่เกิดขึ้นมักจะส่งผล
โดยตรงที่ส่วนใบ โซเดียมไอออนที่ถูกส่งขึ้นมำจะยังคงสะสมอยู่ในใบเรื่อยๆ เนื่องจำกกำรส่งไอออน
กลับไปยงัรำกนั้นสำมำรถท ำได้ในปริมำณน้อยเมื่อเปรียบเทียบกับปริมำณไอออนที่ส่งจำกรำกขึ้นมำยัง
ใบ (Munns และ Tester, 2008) 

มีกำรศึกษำเกี่ยวกับ transporter ที่น ำโซเดียมไอออนเข้ำสู่เซลล์พืช พบว่ำในพืชส่วนใหญ่
โซเดียมไอออนจะเคลื่อนที่แบบไม่ใช้พลังงำนผ่ำนทำง non-selective cation channels (NSCCs) 
และยังพบว่ำโซเดียมไอออนยังผ่ำนเข้ำสู่เซลล์พืชบำงชนิดโดยอำศัย high-affinity potassium 
transporters (HKTs) อีกด้วย โดยพบ 9 homologue ของ HKT (OsHKT1-9) ในข้ำว โดยโปรตีน
เหล่ำนี้ท ำหน้ำที่ในกำรขนส่งไอออนในบริเวณและเนื้อเยื่อต่ำงๆ กัน ในเซลล์ หลังจำกที่โซเดียมไอออน
เข้ำสู่เซลล์ได้แล้ว เซลล์จะมีกำรรับรู้และส่งสัญญำณผ่ำน Salt-Overly-Sensitive (SOS) pathway 
เพื่อควบคุมกำรแสดงออกของยีนที่เกี่ยวข้องกับกำรน ำโซเดียมไอออนเข้ำสู่เซลล์ให้ลดลง และขับเอำ
โซเดียมไอออนไปเก็บในแวคิวโอลเพื่อลดปริมำณในไซโทซอล ให้อยู่ในระดับที่ไม่เป็นพิษต่อเซลล์ 
SOS1 เป็น Na+/H+ antiporter ที่อยู่บนเยื่อหุ้มเซลล์ ท ำหน้ำที่ก ำจัดโซเดียมไอออนออกจำกเซลล์
เมื่ออยู่ในภำวะเค็ม มักพบอยู่บนเยื่อหุ้มเซลล์บริเวณปลำยรำก ในขณะที่ SOS2 และ SOS3 เป็น 
complex ที่มีหน้ำที่ส่งสัญญำณต่อไปยัง SOS1 บริเวณเยื่อหุ้มเซลล์ และ Na+/H+ antiporter (NHX) 
บริเวณเยื่อหุ้มแวคิวโอล (tonoplast) พร้อมกับลดหรือระงับกำรท ำงำนของ NSCCs และ HKTs 
บริเวณเยื่อหุ้มเซลล์เพื่อลดกำรน ำ โซเดียมไอออนเข้ำสู่เซลล์ Kader (2006) พบว่ำกลไกส ำคัญในกำร
รักษำระดับโซเดียมไอออนให้ไม่เป็นพิษต่อเซลล์ของข้ำวพันธุ์ Pokkali ที่เป็นพันธุ์ทนเค็ม คือกำรน ำไป
เก็บในแวคิวโอลเป็นหลักเมื่อเปรียบเทียบกับพันธุ์ BRRI Dhan29 ที่เป็นพันธุ์ไม่ทนเค็ม จะมีกลไก
เหล่ำนี้น้อยกว่ำพันธ์ุ Pokkali 
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ภาพที่ 1 แผนภำพแสดงกำรท ำงำนของ SOS signaling pathway ในกำรควบคุมปริมำณโซเดียม
ไอออนในเซลล์พืชที่อยู่ในภำวะเครียดจำกควำมเค็ม  

 
5. การศึกษาการเชื่อมโยงทั้งจีโนม (genome-wide association study) 

ลักษณะกำรทนเค็มเป็นฟีโนไทป์ที่มีกำรควบคุมด้วยยีนหลำยยีน (polygenic traits) ที่ผ่ำน
มำนักวิจัยนิยมใช้เทคนิค Quantitative Trait Loci (QTL) mapping ในกำรค้นหำต ำแหน่งของยีน
บนโครโมโซมที่เกี่ยวข้องกับลักษณะทนเค็มในพืช โดยมีกำรผสมแบบ bi-parental population มำ
ใช้ในกำรท ำแผนที่ยีน ซึ่ง QTL ที่ได้มำจะจ ำเพำะกับประชำกรที่น ำมำใช้ในกำรผสมเท่ำนั้น นอกจำกนี้
ต ำแหน่งของยีนยังระบุได้อย่ำงคร่ำว ๆ โดยไม่ได้ระบุอย่ำงละเอียดถึงในระดับนิวคลีโอไทด์ (Resende 
และคณะ, 2014) 

ปัจจุบันเทคโนโลยีกำรหำล ำดับเบสอย่ำง next generation sequencing (NGS) ได้ถูก
พัฒนำขึ้น ท ำให้เรำสำมำรถหำควำมแปรผันทำงพันธุกรรมของสิ่งมีชีวิตได้อย่ำงมีประสิทธิภำพมำก
ยิ่งขึ้น นักวิจัยได้มีกำรน ำ Single Nucleotide Polymorphism (SNP) ที่ เป็นควำมแปรผันทำง
พันธุกรรมในสิ่งมีชีวิตที่เกิดตำมธรรมชำติจำกควำมแตกต่ำงของล ำดับนิวคลีโอไทด์เบสเพียงหนึ่ง
ต ำแหน่ง ณ ต ำแหน่งเดียวกันในโครโมโซมมำใช้ โดยกำรเปลี่ยนแปลงเพียงหนึ่งต ำแหน่งนี้อำจส่งผล
ต่อกำรท ำงำนของยีน หรือเกิดกำรเปลี่ยนแปลงกำรท ำงำนของโปรตีนได้ ผลกำรเปลี่ยนแปลงจะเกิด
มำกน้อยเพียงใดขึ้นอยู่กับต ำแหน่งของสนิปส์บนโครโมโซม (กนกวรรณ จำรุก ำจร และ วรัญญำ จตุ
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พรประเสริฐ, 2550) ปัจจุบันสนิปส์มีกำรน ำมำใช้เป็นเครื่องหมำยทำงพันธุกรรมในกำรค้นหำต ำแหน่ง
ที่เกี่ยวข้องกับลักษณะที่สนใจ จนกระทั่งเกิดกำรศึกษำกำรเชื่อมโยงทั้งจีโนม (GWAS) ขึ้น โดยเป็น
เทคนิคทำงสถิติที่ใช้ในกำรหำต ำแหน่งบนจีโนมที่เกี่ยวข้องกับลักษณะฟีโนไทป์ที่ส ำคัญในสิ่งมีชีวิต มี
ข้อดีคือไม่ต้องสร้ำงลูกผสม และข้อมูลจีโนมที่ได้มำจะสำมำรถน ำไปใช้ในกำรหำยีนที่เกี่ยวข้องกับฟีโน
ไทป์อื่นในกลุ่มสิ่งมีชีวิตอื่นที่ใช้ศึกษำได้อีก นอกจำกนี้เทคนิคนี้ยังช่วยให้หำยีนที่เกี่ยวข้องกับฟีโนไทป์
ที่ควบคุมด้วยยีนหลำยยีนได้ง่ำยขึ้นโดยเฉพำะลักษณะกำรทนเค็มในพืช (Fan และคณะ, 2016; Zeng 
และคณะ, 2017) 

หลักกำรของกำรศึกษำกำรเชื่อมโยงทั้งจีโนมนั้นเป็นกำรวิเครำะห์ว่ำสนิปส์ที่เกิดขึ้นนั้น
เกี่ยวข้องกับกำรเกิดฟีโนไทป์ที่สนใจหรือไม่ โดยอำศัยกำรค ำนวณทำงสถิติเพื่อหำว่ำจีโนไทป์และ 
ฟีโนไทป์มีควำมสัมพันธ์กันอย่ำงมีนัยส ำคัญหรือไม่ ซึ่งมีหลำยโปรแกรมที่ช่วยค ำนวณค่ำทำงสถิติ อำทิ
เช่น โปรแกรม GEMMA (Zhou และ Stephens, 2012) เป็นโปรแกรมที่ใช้ค ำนวณหำควำมสัมพันธ์นี้ 
มีหลักกำรส ำคัญคือกำรทดสอบสมมติฐำนด้วยวิธีทำงสถิติต่ำง ๆ เช่น Wald, Likelihood ratio หรือ 
score เป็นต้น โดย H0 คือ สนิปส์ไม่มีผลต่อฟีโนไทป์ จำกกำรทดสอบทำงสถิติจะท ำให้ได้ค่ำ p-value 
ที่จะน ำมำใช้ในกำรตัดสินว่ำสนิปส์ที่ใช้ทดสอบนั้นมีควำมสัมพันธ์กับฟีโนไทป์หรือไม่ โดยก ำหนดค่ำ 
p-value cutoff ส ำหรับสนิปส์ทั้งหมดที่น ำมำทดสอบขึ้นจำกกำรค ำนวณด้วย multiple testing 
correction ซึ่งประกอบด้วย 4 วิธี ได้แก่ (1) Bonferroni correction (2) Bonferroni step-down 
(Holm) correction (3) Westfall and young permutation แ ล ะ  (4) Benjamini & Hochberg 
False Discovery Rate เรียงตำมล ำดับควำม stringent จำกมำกไปน้อย เพื่อให้ได้สนิปส์ที่มี
ควำมสัมพันธ์อย่ำงมีนัยส ำคัญกับฟีโนไทป์จริง   ในงำนวิจัยนี้จึงเลือกใช้ Bonferroni correction ใน
กำรค ำนวณค่ำ p-value cutoff ด้วยกำรน ำค่ำ significant level (0.05) หำรด้วยจ ำนวนสนิปส์
ทั้งหมดที่น ำมำทดสอบ ดังนั้นสนิปส์ที่มีค่ำ p-value ต่ ำกว่ำค่ำ cutoff จะถือว่ำเป็นสนิปส์ที่มี
ควำมสัมพันธ์กับฟีโนไทป์อย่ำงมีนัยส ำคัญทำงสถิติ 

ในปัจจุบันมีกำรน ำเทคนิคกำรศึกษำกำรเชื่อมโยงทั้งจีโนมไปใช้ประโยชน์ในหลำยสำขำวิชำ 
โดยเริ่มแรกนิยมใช้ศึกษำในทำงกำรแพทย์ หลังจำกโครงกำรศึกษำจีโนมของมนุษย์เสร็จสิ้น     ก็มีกำร
ค้นพบสนิปส์เป็นจ ำนวนมำกในจีโนมของมนุษย์ จึงได้มีกำรใช้เทคนิคกำรเชื่อมโยงทั้งจีโนมเพื่อหำ 
candidate gene บนจีโนมของมนุษย์ที่เกี่ยวข้องกับอำกำรของโรคต่ำง ๆ เช่น โรคอัลไซเมอร์ 
(Alzheimer disease) (Chauhan และคณะ, 2015) โรคหลอดเลือดหัวใจ (coronary heart 
disease) (Hoed และคณะ, 2015) โรคสะเก็ดเงิน (psoriasis) (Ray-Jones และคณะ, 2016) โรค
หอบหืด (asthma) (Moffatt และคณะ, 2007) และโรคจิตเภท (Schizophrenia) (Valiente และ
คณะ, 2011) เป็นต้น นอกจำกกำรศึกษำในมนุษย์แล้ว เทคนิค GWAS ยังถูกน ำไปใช้ในกำรศึกษำหำ 
candidate gene ในพืชอีกด้วย ซึ่งพบกำรศึกษำในพืชหลำยชนิด เช่น Arabidopsis thaliana L., 
ข้ำวโพด (Zea mays L.), ถั่วเหลือง (Glycine max (L.) Merrill), ข้ำวบำร์เลย์ (Hordeum vulgare 
L.), และ ข้ำวสำลี (Triticum aestivum L.) (Ogura และ Busch, 2015) รวมทั้งข้ำว (Oryza sativa 
L.) ก็เป็นพืชที่มกีำรศึกษำเช่นกัน (Kumar และคณะ, 2015; Al-Tamimi และคณะ, 2016) กำรศึกษำ
กำรตอบสนองของพืชที่แตกต่ำงกันต่อทรีทเมนท์ เช่น ภำวะเครียดทำงกำยภำพและชีวภำพ ก็ช่วยให้
สำมำรถค้นหำยีนที่อยู่บริเวณใกล้เคียงกับ loci ที่ควบคุมลักษณะที่เกี่ยวข้องกับกำรตอบสนองต่อ
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ภำวะเครียดได้ (Han และ Huang, 2013) โดยมีงำนวิจัยที่ได้ใช้เทคนิคกำรศึกษำกำรเชื่อมโยงทั้ง
จีโนมเพื่อหำต ำแหน่งของยีนที่เกี่ยวข้องกับลักษณะกำรทนต่อโอโซนในข้ำว 328 พันธุ์ ผลกำรศึกษำ
พบ candidate gene ทั้งหมด 195 ยีน โดยพบยีน RING และ EREBP ที่เกี่ยวข้องกับกำรตำยของ
เซลล์ และกำรตอบสนองต่อภำวะเครียด (Ueda และคณะ, 2014) ส ำหรับกำรหำยีนที่ควบคุม
ลักษณะทนเค็มนั้นก็มีกำรใช้เทคนิคนี้เช่นกัน โดย Kumar และคณะ ได้หำควำมสัมพันธ์ของสนิปส์ใน
ข้ำว 220 พันธ์ุ กับลักษณะทำงสรีรวิทยำของข้ำวในระยะออกดอกที่อยู่ในภำวะควบคุม และภำวะเค็ม
จ ำนวน 12 ลักษณะ และจำกผลกำรศึกษำพบ 44 ยีนที่เกี่ยวข้องกับลักษณะผลผลิตทำงกำรเกษตร 
และ 20 ยีนที่เกี่ยวข้องกับค่ำอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออน และ 1 ใน 20 ยีนนั้นคือยีน 
Saltol บนโครโมโซมที่ 1 ซึ่งเป็นยีนที่มีรำยงำนมำกมำยที่เกี่ยวข้องกับกำรทนต่อภำวะเค็มของข้ำวใน
ระยะกล้ำ (Kumar และคณะ, 2015) 
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บทที่ 3 
วัสดุอุปกรณแ์ละวิธีการด าเนินการทดลอง 

 
1. พืชทดลอง 

1.1 พืชทดลองที่ใช้ในการศึกษาปริมาณโซเดียมและโพแทสเซียมไออนในข้าว 

ในกำรศึกษำนี้ใช้ข้ำวพื้นเมืองไทยและข้ำวปรับปรุงพันธุ์จ ำนวน 78 พันธุ์ /สำยพันธุ์ และใช้
พันธุ์มำตรฐำนทนเค็ม (Pokkali) และพันธุ์มำตรฐำนไม่ทนเค็ม (IR29) รวมเป็นทั้งหมด 80 พันธุ์/
สำยพันธุ์ ในกำรเปรียบเทียบ ซึ่งได้รับกำรอนุเครำะห์จำกศูนย์ปฏิบัติกำรและเก็บเมล็ดเชื้อพันธุ์
ข้ำวแห่งชำต ิศูนย์วิจัยข้ำวปทุมธำน ีส ำนักวิจัยและพัฒนำข้ำว กรมกำรข้ำว หมำยเลขพันธ์ุข้ำวที่ใช้
ทดลองแสดงในตำรำงที่ 1 

 
1.2 พืชทดลองที่ใช้ในการศึกษาการแสดงออกของยีน 

ใช้ข้ำวในกำรศึกษำทั้งหมด 4 พันธ์ุ ได้แก่ ข้ำวพื้นเมืองไทย 2 พันธ์ุที่มีค่ำอัตรำส่วนโซเดียมต่อ
โพแทสเซียมต่ ำที่สุดและสูงที่สุดจำกกำรศึกษำปริมำณโซเดียมและโพแทสเซียมไอออน และข้ำว
พื้นเมืองไทย 1 พันธุ์ที่แสดงค่ำกำรเจริญเติบโตได้ดีจำกผลกำรศึกษำค่ำกำรเจริญของนพคุณ คุณ
ผลวัฒนำ (2558) โดยใช้พันธ์ุมำตรฐำนทนเค็ม (Pokkali) ในกำรเปรียบเทียบ 

 
2. วัสดุอุปกรณ์ที่ใช้ท าการทดลองในการศึกษาการตอบสนองทางสรรีวิทยาของพชื 

2.1 วัสดุอุปกรณ์ในการปลูกพืช 

- ดินร่วนปนทรำยจำกพื้นที่ศูนย์วิจัยข้ำวนครรำชสีมำ กองวิจัยและพัฒนำข้ำว 
กรมกำรข้ำว 

- กระถำงปลูกพลำสติกสีด ำขนำดเส้นผ่ำนศูนย์กลำง 4 น้ิว 
- กระบะพลำสติกขนำด กว้ำง×ยำว×สูง เท่ำกับ 40×54×14 เซนติเมตร 
- ตะกร้ำพลำสติกขนำด กว้ำง×ยำว×สูง เท่ำกับ 27×37×13 เซนติเมตร 
- สำยยำง  
- ถังน้ ำพลำสติก 
- เครื่องวัดกำรน ำไฟฟ้ำ (digital conductivity meter) (SevenCompactTM 

Conductivity S230, Mettle Toledo, Switzerland) 
 
2.2 วัสดุอุปกรณ์ที่ใช้วัดปริมาณโซเดียมและโพแทสเซียมไอออน 

- ตูอ้บตัวอย่ำง (hot air oven) (FED240, BINDER, USA) 
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- เครื่องชั่งทศนิยม 4 ต ำแหน่งของหน่วยกรัม (ML204/01, Mettler Toledo, 
Switzerland) 

- เตำเผำควำมร้อนสูง (muffle furnace)  
- เตำให้ควำมร้อน (hot plate) 
- ตู้ดูดควัน (fume hood) 
- เบ้ำเคลือบและฝำ (porcelain crucible) 
- ปำกคีบ 
- บีกเกอร ์
- plastuer pipette 
- ปิเปตต์แก้วขนำด 1 มิลลิลิตร 
- หลอดพลำสติกฝำเกลียวขนำด 16x100 มิลลิเมตร (ปริมำตร 15 มิลลิลติร) 
- inductively couple plasma-optical emission spectrometer (ICP-OES) 
- กระบอกฉีดยำ  
- ฟิลเตอร์ขนำดเส้นผ่ำนศูนย์กลำง 13 มิลลิเมตร ขนำดรูกว้ำง 0.45 ไมโครเมตร 

 
3. วัสดุอุปกรณ์ที่ใช้ท าการทดลองในการศึกษาการตรวจสอบการแสดงออกของยีนในระดับการ
ถอดรหัส 

3.1 วัสดุอุปกรณ์ในการปลูกพืช 

- ดินร่วนปนทรำยจำกพื้นที่ศูนย์วิจัยข้ำวนครรำชสีมำ กองวิจัยและพัฒนำข้ำว 
กรมกำรข้ำว 

- กระถำงปลูกพลำสติกสีด ำขนำดเส้นผ่ำนศูนย์กลำง 4 น้ิว 
- กระบะพลำสติกขนำด กว้ำง×ยำว×สูง เท่ำกับ 40×54×14 เซนติเมตร 
- ตะกร้ำพลำสติกขนำด กว้ำง×ยำว×สูง เท่ำกับ 27×37×13 เซนติเมตร 
- ถำดหลุมส ำหรับปลูกขนำด กว้ำง×ยำว×สูง เท่ำกับ 
- ฟองน้ ำส ำหรับปลูก 
- สำยยำง และถังน้ ำพลำสติก 
- เครื่องวัดกำรน ำไฟฟ้ำ (digital conductivity meter) (SevenCompactTM 

Conductivity S230, Mettler Toledo, Switzerland) 
 

3.2 วัสดุอุปกรณ์ที่ใช้ในการสกัดอาร์เอ็นเอ 

- ตู้แช่แข็งส ำหรบัเก็บตัวอย่ำงอุณหภูมิ -80 องศำเซลเซียส (deep freezer)  
- ตู้แช่แข็งส ำหรบัเก็บตัวอย่ำงอุณหภูมิ -20 องศำเซลเซียส (Freezer)  
- เครื่องวัด pH  
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- เครื่องวัดปริมำณดีเอ็นเอ (Nanodrop, Thermo Scientific, USA)  
- เครื่องปั่นเหว่ียงตกตะกอนชนิดควบคุมอุณหภูมิ (refrigerated centrifuge, 

Universal 2R, Hettich, Germany) 
- microcentrifuge tube  
- ไมโครปิเปตต์ (Gilson, France)  
- pipette tips ขนำด 10 100 และ 1000 ไมโครลิตร 
- เครื่องผสมสำรละลำย (vortex mixture) 
- อะลูมินมัฟอยล ์ 
- โกร่งบด  
- ช้อนตักสำร  
- อ่ำงน้ ำควบคุมอุณหภูม ิ
- กระติกใส่ไนโตรเจนเหลว  
- กระบอกใส่ไฮโดรเจนเปอร์ออกไซด์ และเอทิลแอลกอฮอล ์ 
- ถุงมือ  
- หน้ำกำกอนำมัย  
- นำฬิกำจับเวลำ 

 
3.3 วัสดุอุปกรณ์ที่ใช้ในอิเล็กโตรโฟรีซิส 

- gel electrophoresis system (MiniRun GE-100, Hangzhou BIOER 
Technology Co., Ltd., China)  

- Gel DocTM 2000 และ UV trans illuminator (Bio-Rad, USA)  
- เตำอบไมโครเวฟ 

 
3.4 วัสดุอุปกรณ์ที่ใช้ใน real-time polymerase chain reaction (real-time PCR) 

- iCyclerTM Thermal Cycler (Bio-Rad, USA) 
- ตู้แช่แข็งส ำหรบัเก็บตัวอย่ำงอุณหภูมิ -80 องศำเซลเซียส (deep freeze)  
- ตู้แช่แข็งส ำหรบัเก็บตัวอย่ำงอุณหภูมิ -20 องศำเซลเซียส (freeze) 
- เครื่องปั่นเหว่ียงตกตะกอนชนิดควบคุมอุณหภูมิ (refrigerated centrifuge, 

Universal 32R, Hettich, Germany)  
- microcentrifuge tube  
- ไมโครปิเปต (Gilson, France)  
- เครื่องผสมสำรละลำย (vortex mixture) 
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4. สารเคมีที่ใช้ท าการทดลอง 

4.1 สารเคมีทีใ่ช้ในการปลูกพืช 

- สำรละลำยธำตุอำหำรสูตร WP (ภำคผนวก ข) 
- โซเดียมคลอไรด ์(NaCl) (Srichand United Dispensary Co., Ltd., New 

Zealand) 
 

4.2 สารเคมีทีใ่ช้ในการวัดปริมาณโซเดียมและโพแทสเซียมไอออน 

- น้ ำบริสุทธิ์สูง (Milli-Q water) 
- กรดซัลฟิวริก (H2SO4) 
- กรดไฮโดรคลอริก (HCl) 

 
4.3 สารเคมีทีใ่ช้ในการสกัดอาร์เอ็นเอ 

- ไนโตรเจนเหลว  
- RNA extraction buffer (กำรเตรียมดังภำคผนวก ข)  
- phenol : chloroform : isoamyl alcohol (25:24:1) (v/v) (กำรเตรยีมดัง

ภำคผนวก ข)  
- absolute ethanol (Liquid Distillery Organization Excise Dept., Thailand)  
- diethyl pyrocarbonate (DEPC) (Sigma-Aldrich Co., USA) 
- DEPC–treated Water (กำรเตรียมดังภำคผนวก ข)  
- chloroform (Merck, Germany)  
- sodium acetate (CH3COONa) (Sigma-Aldrich Co., USA)  
- 2-Mercaptoethanol (Merck, Germany)  
- ethyl alcohol (C2H6O) (Merck, Germany) 
- Tris pH 8.0 
- ethylenediaminetetraacetic acid (EDTA) 
- 0.5% Sodium dodecyl sulfate (SDS) 
- 0.1 M NaCl 
- isopropanol 
- DNase I, RNAse-free (Thermo ScientificTM, USA) 
- iScriptTM cDNA Synthesis Kit (Bio-Rad, USA) 

 



 

 

24 

4.4 สารเคมีทีใ่ช้ในอิเล็กโตรโฟรีซิส 

- agarose (Research Organics, USA)  
- 5X TBE buffer (Tris Borate EDTA) (กำรเตรียมดังภำคผนวก ข)  
- RedSafe nucleic acid staining solution (Chembio, UK) 
- DNA/RNA loading dye (กำรเตรียมดังภำคผนวก ข) 

 
4.5 สารเคมีทีใ่ช้ใน real-time polymerase chain reaction (real-time PCR) 

- QPCR Green Master Mix LRox, 2x (Biotechrabbit, Germany) 
- DEPC-treated water (กำรเตรียมดังภำคผนวก ข)  
 

5. โปรแกรมที่ใช้ในการศึกษา 

- ICP Expert (Agilent, USA) 
- SPSS version 22.0 (IBM, USA) 
- JMP version 20 (SAS corporate, USA)  

- EIGENSOFT version 5.0.2 (Patterson และคณะ, 2006; Price และคณะ, 2006) 

- Integrative Genomics Viewer (IGV2.3.10) 
(http://www.broadinstitute.org/igv)  

- MSU genome rice database (http://rice.plantbiology.msu.edu) 

- QTL annotation rice online database (http://qtaro.abr.affrc.go.jp) 
- Nanodrop 2000/2000c (Thermo Scientific, USA) 
- CFX ManagerTM (Bio-Rad, USA) 

- GEMMA (Zoubarev และคณะ, 2012) 
 

6. การศึกษาผลของความเค็มในดินที่มีต่อปริมาณโซเดียมและโพแทสเซียมไอออนในระยะกลา้
ของข้าวพื้นเมอืงไทย 

6.1 วำงแผนกำรทดลองแบบ randomized complete block design (RCBD) จ ำนวน 4 
ซ้ ำ ซ้ ำละ 1 ต้น เพื่อเปรียบเทียบปริมำณโซเดียมและโพแทสเซียมไอออนในข้ำวไทยและข้ำวพันธุ์
ปรับปรุงจ ำนวน 78 พันธุ์/สำยพันธุ์ และพันธุ์มำตรฐำนทนและไม่ทนเค็มจ ำนวน 2 พันธุ์ คือ Pokkali 
และ IR29 ตำมล ำดับ  

 
6.2 เตรียมต้นกล้ำข้ำวโดยแช่เมล็ดในภำชนะที่เติมน้ ำกลั่นเล็กน้อยเป็นเวลำ 5 วัน จนต้นข้ำว

มีควำมสูงประมำณ 6-10 เซนติเมตร  
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6.3 ย้ำยต้นข้ำวลงในกระถำงพลำสติกที่บรรจุดินหนัก 800 กรัม จนข้ำวมีอำยุ 2 สัปดำห ์
 
6.4 แบ่งกำรทดลองเป็น 2 ชุดกำรทดลอง ได้แก่ ชุดควบคุมที่ให้น้ ำปกติ และชุดที่ได้รับภำวะ

เค็มโดยให้สำรละลำยโซเดียมคลอไรด์ควำมเข้มข้น 115 มิลลิโมลำร์ เพื่อให้ดินมีค่ำกำรน ำไฟฟ้ำ
ประมำณ 8-9 เดซิซีเมนต่อเมตร เก็บผลกำรทดลองโดยเก็บตัวอย่ำงส่วนต้นของข้ำวทั้ง 2 ชุดกำร
ทดลองในวันที่ 6 และ 9 หลังได้รับภำวะเค็ม 

 
6.5 น ำตัวอย่ำงข้ำวไปอบแห้งในตู้อบที่มีอุณหภูมิ 60 องศำเซลเซียส เป็นเวลำ 48 ชั่วโมง 
 
6.6 หำปริมำณโซเดียมและโพแทสเซียมไอออนในตัวอย่ำงใบข้ำวด้วยวิธี dry ashing 

method (Momayezi และคณะ, 2012) โดยมีวิธีกำรดังนี ้
6.6.1 ใช้ส่วนใบแห้งหนัก 0.01 กรัม เผำในเตำ muffle furnace ที่อุณหภูมิ 500 

องศำเซลเซียสเป็นเวลำ 1 ชั่วโมงจนเป็นเถ้ำ ย่อยเถ้ำที่ได้โดยต้มในกรดไนตริกเข้มข้นปริมำตร 
0.5 มิลลิลิตรเป็นเวลำ 30 นำที แล้วน ำกลับไปเผำที่อุณหภูมิ 500 องศำเซลเซียสเป็นเวลำ 1 
ชั่วโมงอีกครั้ง จำกนั้นละลำยตัวอย่ำงด้วยกรดไฮโดรคลอริกเข้มข้น 37% ปริมำตร 0.5 
มิลลิลิตร แล้วละลำยด้วยน้ ำบริสุทธิ์สูง (milli-Q) จนได้ปริมำตรของสำรละลำยทั้งหมด 10 
มิลลิลิตร บรรจุตัวอย่ำงใส่ในหลอดพลำสติกที่สะอำดเพื่อเตรียมน ำไปวิเครำะห์หำปริมำณ
ไอออน 

6.6.2 วิเครำะห์หำปริมำณโซเดียมและโพแทสเซียมไอออนด้วยเครื่อง Inductively 
Couple Plasma-Optical Emission Spectrometer (ICP-OES) ณ ภำควิชำเคมี  คณะ
วิทยำศำสตร์ จุฬำลงกรณ์มหำวิทยำลัย น ำค่ำปริมำณโซเดียมและโพแทสเซียมไอออนที่ได้มำ
ค ำนวณหำอัตรำส่วนระหว่ำงโซเดียมและโพแทสเซียมไอออน  

6.6.3 วิเครำะห์ผลทำงสถิติ ด้วยโปรแกรม SPSS โดยเปรียบเทียบควำมแตกต่ำงของ
ค่ำเฉลี่ยของปริมำณโซเดียมไอออน โพแทสเซียมไอออน และอัตรำส่วนโซเดียมและ
โพแทสเซียมไอออน ด้วยวิธี Analysis of Covariance (ANCOVA) และเปรียบเทียบค่ำเฉลี่ย
ด้วยวิธี Duncan’s Multiple Range Test (DMRT) 

 
 
ตารางที่ 1 ล ำดับและรำยชื่อพันธุ/์สำยพันธ์ุข้ำวที่ใช้ในกำรศึกษำ 

 
ล าดับ GS No. ชื่อพันธุ ์ ล าดับ GS No. ชื่อพันธุ ์ ล าดับ GS No. ชื่อพันธุ ์

6 6152 ขำวแก้ว 133 3023 น้ ำสะกุย 19 175 7303 เหลืองนวล 

21 23595 บือซอม ี 135 3031 บุญมำ 177 13201 เกวียนหัก 

22 574 พวงทอง 148 3770 ขำวเสมอ 179 9362 ขำวพวง 
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27 12160 ดอกข่ำ 150 3808 ขำวตำเจือ 180 9742 เจ้ำปลีขำว 

30 12560 ขำวคด 151 3810 ขำวแตงโม 182 12266 พวงนำค 

31 12507 แจกัน 153 3999 กข17 183 12270 ขำวตำเจือ 

40 19877 ขำวบ้ำนโภชน์ 154 4000 กข19 185 14154 เหลืองใบลด 

41 21695 ตำบำน 155 4490 ก่ ำเฟือง 186 14155 เหลืองใบแจก 

44 21708 ขี้ตมขำว 156 4790 กข10 187 15833 น้ ำสะกุย 19 

48 22783 ขี้ตมพัน 157 4791 กข21 188 16235 หันตรำ 60 

51 22850 แดงนำ 158 4793 กข25 189 162 ชุมแพ 60 

53 23233 พวงหำงนำค 159 5211 จ ำปำทอง 190 16240 สุพรรณบุร ี60 

57 2042 ช่อมะกอก 160 5533 ขำวหลวง 192 20712 ชัยนำท1 

60 12492 เจ้ำรำกแห้ง 161 5545 ตำเจือ 193 20864 พลำยงำมปรำจีนบุร ี

65 3241 ปลำเข็ง 162 5551 เหลืองควำยล้ำ 194 21240 เหนียวด ำหลำย 

68 5681 เหลืองประทิว 163 5625 ข้ำวฮ้ำว 197 21628 กข12 

86 22379 นำขวัญ 164 5678 เศรษฐ ี 199 21964 เฉี้ยงพัทลุง 

98 23232 ขี้ตมกลำง 165 6230 ลอยห้ำรวง 200 22492 สูน 

101  Pokkali 166 6440 หลวงประทำน 201 22653 แก่นจันทร์ 

102  IR29 167 6442 คันนำ 202 23303 ลูกแดงปัตตำนี 

104 7282 ขำวหลวง 168 6448 เหลืองเตี้ย 204 23406 ปรำจีนบุรี 1 

105 3151 นำงนวล 169 6810 เหลืองแก้ว 205 24533 กข31 

107 4001 ซิวแม่จัน 170 7025 ลำยหมำก 152 3979 เล็กนก 

109 868 เหลืองประทิว 123 171 7125 กข27 198 21963 ลูกแดงปัตตำนี 

110 15101 สังข์หยด 172 7258 เหลืองควำยล้ำ 181 9956 ช่อลุง 

112 63 เหนียวสันป่ำตอง 173 7288 สำมรวง 208  UBN02123-50R-B-3 

132 2963 พวงเงิน 174 7293 เหลืองปลำกิม    
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7. การหาความสัมพันธ์ (correlation) ระหว่าง Na+ /K+ กับค่าดัชนเีสถียรภาพ (Stability 
index) 

หำควำมสัมพันธ์ (correlation) ระหว่ำงค่ำปริมำณโซเดียมไอออน โพแทสเซียมไอออน และ
อัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนกับค่ำพำรำมิเตอร์ที่เกี่ยวข้องกับกำรเจริญของข้ำว และดัชนี
เสถียรภำพ (Stability index: SI) ของพำรำมิเตอร์เหล่ำนี้ (Bienvenido, 1993) โดยค ำนวณได้จำก
สูตร   

Ys/Yp 
เมื่อ Ys คือ ค่ำพำรำมิเตอร์ที่ได้จำกค่ำที่พืชเจริญเติบโตในภำวะเครียดจำกควำมเค็ม        
      Yp คือ ค่ำพำรำมิเตอร์ที่ได้จำกค่ำที่พืชเจริญเติบโตในภำวะปกติ  

 
โดยใช้ข้อมูลจำก นพคุณ คุณผลวัฒนำ (2558) ได้แก่ น้ ำหนักสดส่วนต้นและรำก น้ ำหนักแห้ง

ส่วนต้นและรำก ดัชนีควำมเสียหำยจำกควำมเค็ม (Salt Injury Score) และเสถียรภำพเยื่อหุ้มเซลล์ 
(Cell Membrane Stability) ด้วยโปรแกรม JMP9 (SAS Corporate) จำกนั้นสร้ำง scatter plot 
ระหว่ำงพำรำมิเตอร์ที่มีควำมสัมพันธ์กัน พร้อมทั้งหำค่ำ correlation coefficient ด้วยโปรแกรม 
Microsoft Excel 2010  

 
8. การท านายต าแหน่งของยนีที่เกี่ยวข้องกับความสามารถในการทนเค็มของข้าวพันธุ์ 

พื้นเมืองไทยในระยะกล้า โดยใช้เทคนิค genome-wide association 

8.1 Genotyping  

ท ำกำรศึกษำด้วยเทคนิค exome sequencing โดยสกัดดีเอ็นเอและสร้ำง genomic library 
ของข้ำวแต่ละพันธุ์ จำกนั้นท ำกำร hybridize กับ capture probe ที่ออกแบบจำก 5 exon แรกของ
ทุกยีนในจีโนมข้ำว และจำกโปรโมเตอร์ที่เกี่ยวข้องกับกำรตอบสนองต่อภำวะเค็ม ชิ้นส่วน DNA ที่จับ
กับ probe จะน ำมำหำล ำดับเบสด้วยเครื่อง Illumina genome analyzer  (งำนวิจัยในส่วนนี้
ด ำเนินกำรตำมควำมร่วมมือกับ UC Davis Genome Center, USA) 

 
8.2 SNPs calling  

8.2.1 น ำ raw read ที่ได้จำกกำรหำล ำดับเบสมำ align กับ reference genome ของข้ำว
จ ำก ฐ ำนข้ อ มู ล  (MSU rice genome annotation project) ด้ ว ย  Burrows-Wheeler Aligner 
software (BWA version 0.7.10) (Li และ Durbin, 2009) 

8.2.2 Call variants ของข้ำวแต่ละพันธุ์โดยใช้ Genome Analysis Toolkit (GATK) 
(McKenna และคณะ, 2010) เพื่อรวบรวม SNPs ของประชำกรข้ำวที่ท ำกำรศึกษำ 

8.2.3 คัดกรอง SNPs ที่ได้มำตำมเง่ือนไขดังนี้ 
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- ส ำหรับ homozygous SNP จะต้องมกีำรอ่ำนจีโนไทป์นั้นอย่ำงน้อย 6 ครั้ง ถ้ำ
พบว่ำมีอย่ำงน้อย 10 พันธุ์เป็น homozygous SNPs แล้วพันธุ์ที่เหลือ
สำมำรถเรียก SNP นั้นได้ถ้ำมีกำรอ่ำนจีโนไทป์น้ันอย่ำงน้อย 3 ครั้ง 

- ส ำหรับ heterozygous SNP จะต้องมีกำรอ่ำนจีโนไทป์แต่ละแบบอย่ำงน้อย 
5 ครั้ง แต่ละแบบต้องพบไม่น้อยกว่ำ 20 % ของทั้งหมด 
 

8.3 Population substructure study 

ท ำกำรศึกษำ population substructure ของจีโนมข้ำว โดยใช้โปรแกรม EIGENSOFT 
version 6.0.1 (Patterson และคณะ, 2006; Price และคณะ, 2006) เพื่อน ำข้อมูลไปใช้ในกำรเลือก
โมเดลที่จะใช้ในกำรศึกษำกำรเชื่อมโยงทั่วจีโนมต่อไป 

 
8.4 Genome-wide association study 

ศึกษำกำรเชื่อมโยงของฟีโนไทป์ที่เกี่ยวข้องกับลักษณะกำรทนควำมเค็ม  ได้แก่ปริมำณ
โซเดียมไอออน ปริมำณโพแทสเซียมไอออน และอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออน ในส่วนใบ
ของข้ำวที่ได้รับภำวะเค็มเป็นเวลำ 6 และ 9 วัน กับข้อมูลสนิปส์ที่ได้จำกข้อ 8.2 ด้วยโปรแกรม 
GEMMA (Zoubarev และคณะ, 2012) ผลของกำรเชื่อมโยงจะแสดงในรูปของ Manhattan plot ที่
สร้ำงขึ้นโดยใช้ ‘qq man’ R package (Turner, 2014) 

 
8.5 Gene Prediction 

8.5.1 Threshold determination 
เลือกยีนที่มีค่ำ p-value ต่ ำกว่ำค่ำ threshold จำกกำรท ำ multiple testing correction 

โดยใช้วิธี Bonferroni ที่ค ำนวณโดยใช้สูตร 
 

𝑡ℎ𝑒 𝑠𝑖𝑔𝑛𝑖𝑓𝑖𝑐𝑎𝑛𝑡 𝑐𝑢𝑡 − 𝑜𝑓𝑓 =  
𝛼

𝑛
 

 
เมื่อ α คือ โอกำสที่จะปฏิเสธสมมติฐำนหลักทั้งที่สมมติฐำนหลักเป็นจริง โดยเลือกค่ำ 0.05 
และ n คือจ ำนวนสนิปส์ที่ใช้ในกำรศึกษำ 
 
8.5.2 Gene determination  
น ำต ำแหน่งของ significant SNPs ที่ได ้ไปค้นหำว่ำตรงกับต ำแหน่งของยีนใดในจีโนมข้ำว 

ด้วยโปรแกรม Integrative Genomics Viewer (IGV2.3.10) 
(http://www.broadinstitute.org/igv) จำกนั้นน ำต ำแหน่งของยีนไปค้นหำในฐำนข้อมูล (MSU 
Rice Genome Annotation Project) เพื่อรวบรวมข้อมูลหน้ำที่ของยีนในแต่ละต ำแหน่ง  
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9. การศึกษาการแสดงออกของยีนที่ได้จาก genome-wide association study ในข้าวระยะ
กล้าที่ได้รับภาวะเครียดจากความเค็ม 

เลือกข้ำว 4 พันธุ์ โดยพิจำรณำจำกค่ำอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนในภำวะเค็ม
ของข้ำว และจำกกำรท ำ cluster analysis ด้วยโปรแกรม JMP9 โดยพิจำรณำค่ำพำรำมิเตอร์ที่
เกี่ยวข้องกับกำรเจริญของข้ำวทั้ง 80 พันธุ/์สำยพันธ์ุ ที่ใช้ในกำรศึกษำ  ได้แก่ น้ ำหนักสดและแห้งส่วน
ต้น น้ ำหนักสดและแห้งส่วนรำก ดัชนีควำมเสียหำยจำกควำมเค็ม (Salt Injury Score) เสถียรภำพ
เยื่อหุ้มเซลล์ (Cell Membrane Stability)  ซึ่งได้พันธุ์ข้ำวที่ใช้ศึกษำดังนี ้

 
- ข้ำวพันธุ์มำตรฐำนทนเค็ม คือ Pokkali  
- ข้ำวไทยที่มีค่ำ Na+ /K+ สูง คือ ก่ ำเฟือง 
- ข้ำวไทยที่มีค่ำ Na+ /K+ ต่ ำ คือ ลำยหมำก 
- ข้ำวไทยที่มีค่ำกำรเจริญที่ดีในภำวะเค็ม คือ เหลืองแก้ว 
 
เลือกยีนที่ได้จำกกำรศึกษำควำมเชื่อมโยงทั้งจีโนม จ ำนวน 3 ยีน ได้แก่ยีนที่พบอยู่ใน QTL ที่

เกี่ยวข้องกับลักษณะกำรทนเค็มในข้ำวจำกฐำนข้อมูล QTL annotation rice online database 
(http://qtaro.abr.affrc.go.jp) พ บ ว่ ำ มี จ ำ น ว น  2 ยี น  ไ ด้ แ ก่  LOC_Os01g12540.2 แ ล ะ 
LOC_Os01g12650.1 ที่มี QTL ของลักษณะกำรทนเค็มในข้ำว และเลือกอีกหนึ่งยีนที่มีควำม
เกี่ยวข้องกับกำรขนส่งไอออน ได้แก่ LOC_Os06g48810.1 มำศึกษำกำรแสดงออกในข้ำวที่ปลูกใน
ภำวะปกติและภำวะเค็มโดยด้วยเทคนิค quantitative RT-PCR ซึ่งมีขั้นตอนดังนี้  

 
9.1 เพำะเมล็ดข้ำวทั้ง 4 พันธ์ุเป็นจ ำนวน 2 ชุด ในภำชนะที่เติมน้ ำกลั่นเป็นเวลำ 5 วัน  

9.1.1 ข้ำวชุดแรกย้ำยปลูกต้นกล้ำข้ำวลงในกระถำงพลำสติกที่มีดินจำกอ ำเภอพิมำย 
จังหวัดนครรำชสีมำ จนต้นข้ำวมีอำยุ 2 สัปดำห์จึงให้ภำวะเค็มแก่ต้นข้ำว โดยให้สำรละลำย
โซเดียมคลอไรด์ควำมเข้มข้น 115 มิลลิโมลำร์ ที่ท ำให้มีควำมเค็มในระดับ 9 เดซิซีเมนต์ เก็บ
ตัวอย่ำงใบของข้ำวทั้งในภำวะปกติและภำวะเค็มในวันที่ 0 3 และ 6 หลังได้รับสำรละลำย
โซเดียมคลอไรด์ โดยแช่ในไนโตรเจนเหลวทันที  

9.1.2 ข้ำวชุดที่สองน ำไปหุ้มด้วยฟองน้ ำและปลูกลงในถำดหลุมพลำสติกที่แช่อยู่ใน
กระบะพลำสติกที่บรรจุสำรละลำยอำหำรสูตร ½ WP จนต้นข้ำวมีอำยุ 2 สัปดำห์จึงให้ภำวะ
เค็มแก่ต้นข้ำว โดยให้สำรละลำยโซเดียมคลอไรด์ควำมเข้มข้น 85 มิลลิโมลำร์ในอำหำรสูตร 
WP เก็บตัวอย่ำงรำกของข้ำวทั้งในภำวะปกติและภำวะเค็มในวันที่ 0 3 และ 6 หลังได้รับ
สำรละลำยโซเดียมคลอไรด์ โดยแช่ในไนโตรเจนเหลวทันท ี

9.1.3 เก็บตัวอย่ำงใบและรำกไว้ในตู้แช่แข็งอุณหภูมิ -80 องศำเซลเซียส เพื่อน ำไป
สกัด RNA ต่อไป  

 
9.2 ตรวจสอบกำรแสดงออกของยีนด้วยวิธี quantitative RT-PCR 
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9.2.1 ศึกษำกำรแสดงออกของยีนที่เลือกมำท ำกำรศึกษำเบื้องต้นในฐำนข้อมูล และ
ออกแบบ primer ของทั้ง 3 ยีน 

9.2.2 สกัด total RNA ของตัวอย่ำงเนื้อเยื่อพืชทั้งส่วนใบและรำก ในวันที่ 0 3 และ 
6 หลังได้รับภำวะเค็มตำมวิธีของ Box และคณะ (2011) (ภำคผนวก ข) 

9.2.3 วัดปริมำณ RNA จำกสำรละลำยที่สกัดได้ ด้วยเครื่องวัดปริมำณดีเอ็นเอ 
(Nanodrop) โดยวัดกำรดูดกลืนแสงที่ควำมยำวคลื่น 260 และ 280 นำโนเมตร และ
ตรวจสอบคุณภำพของ RNA ด้วย gel electrophoresis system (MiniRun GE-100, 
Hangzhou Bioer Technology Co., Ltd) โดยใช้ 0.8%  agarose gel ในสำรละลำย 0.5x 
TBE และย้อมแถบ RNA ด้วย Redsafe nucleic acid staining solution (Chembio, UK) 
จำกนั้นตรวจสอบด้วยเครื่องก ำเนิดแสง UV และถ่ำยรูปเจล (Gel DocTM 2000, Bio-Rad, 
California, USA) 

9.2.4 ก ำจัด DNA ออกจำกตัวอย่ำง RNA ที่สกัดได้ด้วยเอนไซม์ DNAse I (Thermo 
Scientific, USA) จำกนั้นวัดปริมำณและตรวจสอบคุณภำพของ RNA ตำมวิธีในข้อ 9.2.3 

9.2.5 แปลง mRNA ให้เป็น cDNA ด้วยกำรท ำ reverse transcription (RT)-PCR 
โดยใช ้iScript cDNA synthesis kit (Bio-Rad, USA) (ภำคผนวก ข) 

9.2.6 ออกแบบ primer ส ำหรับ candidate gene เพื่อใช้ในกำรตรวจสอบกำร
แสดงออกของยีน ด้วย Primer3 software (Untergasser และคณะ, 2012)  

9.2.6.1 primer ส ำหรับยีน LOC_Os01g12540 มีล ำดับเบสดังนี ้
(F) 5’- AAACCCGCTGATGTGTTCCT-3’                  
(R) 5’- GGAGGTGGTAGCCAAGCAAT-3’ 

9.2.6.2 primer ส ำหรับยีน LOC_Os01g12650 มีล ำดับเบสดังนี ้
(F) 5’- GGCAGGCTTAACAAGGGACT-3’                  
(R) 5’- GGCAGGCTTAACAAGGGACT-3’ 

9.2.6.3 primer ส ำหรับยีน LOC_Os06g48810 มีล ำดับเบสดังนี ้
(F) 5’- ATGGCAGTGAACGCAAGG-3’                  
(R) 5’- GTGCAAATGTTGTCGATGGTG-3’ 

9.2.7 ตรวจสอบกำรแสดงออกของยีนทั้งสำมด้วยวิธี quantitative RT-PCR ในข้ำว
ทั้ง 4 พันธุ์ ในภำวะปกติและภำวะเค็มที่ช่วงเวลำ 0 3 และ 6 วันหลังได้รับภำวะเค็ม โดยวำง
แผนกำรทดลองแบบ completely randomized design (CRD) จ ำนวน 3 ซ้ ำต่อพันธุ ์

9.2.8 ค ำนวณกำรแสดงออกของยีนโดยเปรียบเทียบกำรแสดงออกของยีนที่ศึกษำ
กับกำรแสดงออกของยีนที่ใช้เป็นตัวควบคุม (relative quantification) ได้แก่ยีน EF1α ที่
ใช้เป็น internal control ในงำนวิจัยนี้ หำค่ำกำรแสดงออกของยีนด้วยวิธี ddCT method 
(Pfaffl, 2001) โดย normalize ระดับกำรแสดงออกของยีนที่เลือกกับระดับกำรแสดงออก
ของยีน EF-1α ดังสมกำร 
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𝑅 =
(𝐸𝑡𝑎𝑟𝑔𝑒𝑡)∆𝐶𝑃𝑡𝑎𝑟𝑔𝑒𝑡(𝑐𝑜𝑛𝑡𝑟𝑜𝑙 − 𝑠𝑎𝑚𝑝𝑙𝑒)

(𝐸𝑟𝑒𝑓)∆𝐶𝑃𝑡𝑎𝑟𝑔𝑒𝑡(𝑐𝑜𝑛𝑡𝑟𝑜𝑙 − 𝑠𝑎𝑚𝑝𝑙𝑒)
 

    
โดยที่ R    คือ relative expression ratio             
Etarget     คือ 10-1/slope ของยีนที่ศึกษำ            
Eref     คือ 10-1/slope ของยีน EF1α  
ΔCPtarget (control-sample)  คือ ผลต่ำงระหว่ำงค่ำ CP (cross-over point) 

(หรือคำ่ Ct; threshold cycle) ของยีนที่ศึกษำ เมื่อเปรยีบเทียบกับค่ำ CP ของตัวอย่ำง 
control  

ΔCPref (control-sample)  คือ ผลต่ำงระหว่ำงค่ำ CP ของยีน EF1α เมื่อ
เปรียบเทียบกับค่ำ CP ของตัวอย่ำง control 

 
9.2.9 วิ เครำะห์ผลกำรทดลองโดยใช้  Analysis of Variance (ANOVA) และ 

เปรียบเทียบค่ำเฉลี่ยกำรแสดงออกของยีนโดยวิธี Duncan's Multiple Range Test (DMRT) 
ด้วยโปรแกรม SPSS version 22.0 (IBM, USA) 
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บทที่ 4 

ผลการทดลอง 

 
1. การศึกษาผลของความเค็มในดินที่มีต่อปริมาณโซเดียมและโพแทสเซียมไอออนในระยะกลา้
ของข้าวพื้นเมอืงไทย 

จำกกำรศึกษำพำรำมิเตอร์ที่เกี่ยวกับกำรเจริญที่ตอบสนองต่อภำวะเครียดจำกควำมเค็มใน
ข้ำวพื้นเมืองไทยระยะกล้ำ (นพคุณ คุณผลวัฒนำ, 2558) พบว่ำ ค่ำพำรำมิเตอร์ของข้ำวที่ปลูกใน
ภำวะปกติและในภำวะเครียดจำกควำมเค็มมีควำมแตกต่ำงกันอย่ำงมีนัยส ำคัญในวันที่ 9 หลังได้รับ
ภำวะเค็ม และเนื่องจำกกำรตอบสนองของข้ำวในกำรเจริญเติบโตนั้นจะเกิดขึ้นได้หลังจำกเกิดกำร
เปลี่ยนแปลงของปริมำณไอออนในเนื้อเยื่อ ดังนั้นในกำรศึกษำนี้ท ำกำรวิเครำะห์ปริมำณไอออนที่
สะสมในเนื้อเยื่อส่วนต้นในวันที่ 6 และ 9 หลังได้รับภำวะเค็ม ซึ่งเป็นระยะก่อน และระยะที่ข้ำวจะ
แสดงควำมแตกต่ำงของกำรเจริญเติบโตอย่ำงมีนัยส ำคัญเมื่อได้รับภำวะเครียดจำกควำมเค็ม
เปรียบเทียบกับภำวะปกติ  

ในงำนวิจัยนี้ได้ศึกษำปริมำณไอออน ได้แก่ โซเดียมและโพแทสเซียมไอออนในเนื้อเยื่อส่วน
ต้นของตัวอย่ำงข้ำวทั้ง 80 พันธุ์/สำยพันธุ์ โดยมีข้ำวพันธุ์มำตรฐำนทนและไม่ทนต่อภำวะเค็ม ได้แก่ 
Pokkali และ IR29 ตำมล ำดับ ที่ปลูกในภำวะปกติและภำวะเครียดจำกควำมเค็มเป็นเวลำ 6 และ 9 
วัน จำกกำรใช้ Analysis of Covariance (ANCOVA) ในกำรทดสอบควำมแตกต่ำงของปริมำณ
ไอออนในส่วนใบของข้ำวทั้ง 80 พันธ์ุ/สำยพันธ์ุ พบว่ำมีเพียงสองพำรำมิเตอร์ที่สำมำรถทดสอบด้วยวิธี
นี้ได้ คือ ค่ำ log ของปริมำณโพแทสเซียมไอออนในวันที่ 9 และค่ำ log ของอัตรำส่วนโซเดียมต่อ
โพแทสเซียมไอออนในวันที่ 9 หลังได้รับภำวะเค็ม จำกกำรใช้สถิติทดสอบควำมแตกต่ำงกันของ 
variance ในข้อมูลในข้ำวทั้ ง  80 พันธุ์ /สำยพันธุ์  (Levene’s test) พบว่ำ variance ของสอง
พำรำมิเตอร์นี้ในข้ำวทุกพันธุ์/สำยพันธุ์ไม่แตกต่ำงกันโดยให้ค่ำ p-value ที่สูงกว่ำระดับนัยส ำคัญ 
(0.05) ดังแสดงในตำรำงภำคผนวกที่ 1 และ 3 (ภำคผนวก ก)  จึงสำมำรถน ำมำใช้ในกำรทดสอบได้ 
เมื่อท ำกำรทดสอบโดยควบคุมตัวแปรร่วม หรือ covariance ซึ่งในที่นี้ได้แก่ปริมำณโพแทสเซียม
ไอออน และอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนในภำวะปกต ิผลกำรทดสอบพบว่ำตัวแปรร่วมไม่
มีผลต่อค่ำปริมำณโพแทสเซียมไอออนในส่วนใบของข้ำวที่ได้รับภำวะเค็มเป็นเวลำ 9 วัน (ตำรำง
ภำคผนวกที่ 2) ดังนั้นจึงสำมำรถวิเครำะห์ควำมแตกต่ำงในข้ำวแต่ละพันธุ์ด้วย ANOVA ได้ ในขณะที่
กำรทดสอบตัวแปรร่วมของค่ำอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนในวันที่ 9 หลังได้รับภำวะเค็ม
พบว่ำตัวแปรร่วมมีผลต่อค่ำพำรำมิเตอร์นี้ แต่เมื่อหักอิทธิพลของตัวแปรร่วมแล้วพบว่ำอัตรำส่วน
โซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนในข้ำวทั้ง 80 พันธุ์/สำยพันธุ์ ไม่มีควำมแตกต่ำงกันอย่ำงมีนัยส ำคัญ
ทำงสถิติ (ตำรำงภำคผนวกที่ 4) (ภำคผนวก ก) ซึ่งผลกำรทดสอบ ANOVA ก่อนตัดเอำตัวแปรร่วม
ออกก็พบว่ำค่ำ log ของอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนในวันที่ 9 หลังได้รับภำวะเค็มไม่มี
ควำมแตกต่ำงกันอย่ำงมีนัยส ำคัญทำงสถิติเช่นเดียวกัน (ตำรำงภำคผนวกที่ 5) 



 

 

33 

ในขณะที่ variance ของพำรำมิเตอร์ที่เหลือ คือ ปริมำณโซเดียมไอออนวันที่ 6 และ 9 
ปริมำณโพแทสเซียมไอออนวันที่ 6 และอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนวันที่ 6 นั้นมีค่ำ
แตกต่ำงกันในข้ำวทุกพันธุ์/สำยพันธุ์ แม้จะท ำกำรแปลงข้อมูลแล้วก็ตำม จึงท ำกำรวิเครำะห์ควำม
แตกต่ำงด้วย ANOVA รวมทั้งน ำพำรำมิเตอร์ที่ทดสอบด้วย ANCOVA ได้แก่ ปริมำณโพแทสเซียม
ไอออนในวันที่ 9 และอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนในวันที่ 9 หลังได้รับภำวะเค็มที่ไม่ผ่ำน
กำรแปลงข้อมูลมำวิเครำะห์หำควำมแตกต่ำงด้วย ANOVA ด้วย ส ำหรับปริมำณโซเดียมไอออนที่
สะสมในส่วนใบของข้ำวทั้ง 80 พันธ์ุ/สำยพันธ์ุ เมื่อได้รับภำวะเค็มเป็นเวลำ 6 วันนั้นไม่มีควำมแตกต่ำง
กันอย่ำงมีนัยส ำคัญทำงสถิติ ในขณะที่พบควำมแตกต่ำงอย่ำงมีนัยส ำคัญทำงสถิติของปริมำณโซเดียม
ไอออนในวันที่ 9 หลังได้รับภำวะเค็ม ในขณะที่ปริมำณโพแทสเซียมไอออนในส่วนใบของข้ำวทั้ง 80 
พันธุ์/สำยพันธุ์ ที่ได้รับควำมเค็มทั้ง 6 และ 9 วันไม่มีควำมแตกต่ำงกันอย่ำงมีนัยส ำคัญทำงสถิติ และ
ส ำหรับอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนในวันที่ 6 หลังได้รับภำวะเค็มในข้ำว 80 พันธุ์นั้น
พบว่ำไม่มีควำมแตกต่ำงกันอย่ำงมีนัยส ำคัญทำงสถิติเช่นเดียวกัน แต่เมื่อได้รับภำวะเค็มเป็นเวลำ 9 
วัน ค่ำอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนมีควำมแตกต่ำงกันอย่ำงมีนัยส ำคัญทำงสถิติในข้ำวทั้ง 
80 พันธุ์/สำยพันธุ์ (ตำรำงภำคผนวกที่ 12) จำกผลกำรทดลองพบว่ำข้ำวที่ปลูกในภำวะเค็มทุกพันธุ์/
สำยพันธุ์ มีปริมำณโซเดียมไอออนในเนื้อเยื่อส่วนต้นสูงขึ้นอย่ำงมีนัยส ำคัญทำงสถิติเมื่อเปรียบเทียบ
กับปริมำณโซเดียมไอออนในข้ำวพันธุ์/สำยพันธุ์ เดียวกันที่ปลูกในภำวะปกติ โดยในวันที่ 6 หลังได้รับ
ภำวะเค็ม ข้ำวพันธุ์ Pokkali ซึ่งเป็นพันธุ์มำตรฐำนทนเค็มเป็นพันธุ์ที่มีปริมำณโซเดียมไอออนเพิ่มขึ้น
น้อยที่สุดเมื่อเปรียบเทียบกับปริมำณโซเดียมไออออนในภำวะปกติ โดยมีปริมำณเพิ่มขึ้น 1.1804 เท่ำ 
ในขณะที่ข้ำวพันธุ์ขี้ตมพัน (หมำยเลข 48) มีกำรเพิ่มขึ้นของปริมำณโซเดียมไอออนสูงที่สุดถึง 7 เท่ำ
จำกค่ำปริมำณโซเดียมไอออนในภำวะควบคุม และข้ำวสำยพันธุ์ UBN02123-50R-B-3 (หมำยเลข 
208) เป็นสำยพันธุ์ที่มีค่ำปริมำณโซเดียมไอออนสูงที่สุดถึง 45.1867 µg/gDW หลังได้รับภำวะเค็ม 
(ภำพที่ 2A) เช่นเดียวกันกับในวันที่ 9 หลังได้รับภำวะเค็ม ข้ำวสำยพันธ์ุ UBN02123-50R-B-3 ยังคงมี
ปริมำณโซเดียมไอออนสูงที่สุดเท่ำกับ 61.8925 µg/gDW แต่เมื่อเปรียบเทียบกับปริมำณโซเดียม
ไอออนในข้ำวที่ปลูกในภำวะปกติพบว่ำ ข้ำวพันธุ์ที่มีปริมำณโซเดียมไอออนเพิ่มขึ้นมำกที่สุดได้แก่พันธุ์ 
ขำวคด (หมำยเลข 30) ก่ ำเฟือง (หมำยเลข 155) และบุญมำ (หมำยเลข 135) ซึ่งมีค่ำสูงขึ้นจำกภำวะ
ปกติถึง 9.4797 6.6110 และ 6.3151 เท่ำตำมล ำดับ ในขณะที่ข้ำวเกือบทุกพันธุ์/สำยพันธุ์ มีปริมำณ
โซเดียมไอออนสูงขึ้นเมื่อได้รับภำวะเครียดจำกควำมเค็ม แต่ยังมีข้ำวบำงพันธุ์ที่มีปริมำณโซเดียม
ไอออนลดลงในวันที่ 9 หลังได้รับภำวะเค็ม ได้แก่พันธุ์สังข์หยด (หมำยเลข 110) กข10 (หมำยเลข 
156) และชุมแพ 60 (หมำยเลข 189) (ภำพที่ 2B) 

ในวันที่ 6 หลังได้รับภำวะเค็ม พบว่ำปริมำณโพแทสเซียมไอออนในเนื้อเยื่อส่วนต้นของข้ำว
แต่ละพันธุ์/สำยพันธุ์ ที่ปลูกในภำวะปกติมีควำมแตกต่ำงกันอย่ำงมีนัยส ำคัญทำงสถิติ เมื่อได้รับภำวะ
เค็ม พบว่ำไม่มีควำมแตกต่ำงอย่ำงมีนัยส ำคัญของปริมำณโพแทสเซียมไอออนในข้ำวแต่ละพันธุ์ /สำย
พันธุ์ แต่พบว่ำหลังจำกข้ำวได้รับภำวะเค็มแล้ว ปริมำณโพแทสเซียมไอออนในเนื้อเยื่อส่วนต้นของข้ำว
เกือบทุกพันธุ์/สำยพัฯธุ์ มีค่ำลดลงเมื่อเปรียบเทียบกับปริมำณโพแทสเซียมไอออนในข้ำวที่ปลูกใน
ภำวะปกติ (ภำพที่ 3A) โดยข้ำวพันธุ์ กข19 เป็นพันธุ์ที่มีปริมำณโพแทสเซียมไอออนลดลงมำกที่สุดถึง 
4.1823 เท่ำจำกปริมำณโพแทสเซียมไอออนในภำวะปกติเมื่อเปรียบเทียบกับข้ำวพันธุ์อื่นที่ศึกษำ แต่
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อย่ำงไรก็ตำมพบว่ำข้ำวบำงพันธุ์มีปริมำณโพแทสเซียมไอออนเพิ่มขึ้นจำกภำวะปกติหลังได้รับภำวะ
เครียดจำกควำมเค็ม ได้แก่ พันธุ์ กข10 (หมำยเลข 156) กข21 (หมำยเลข 157) กข25 (หมำยเลข 
158) และสำยพันธุ์ UBN02123-50R-B-3 (หมำยเลข 208) ส่วนในวันที่ 9 หลังได้รับภำวะเครียดจำก
ควำมเค็มพบว่ำปริมำณโพแทสเซียมไอออนมีค่ำลดลงในข้ำวเกือบทุกพันธุ์เช่นเดียวกับในวันที่ 6 หลัง
ได้รับภำวะเค็ม (ภำพที่  3B) โดยข้ำวพันธุ์น้ ำสะกุย 19 (หมำยเลข133) เป็นพันธุ์ที่มีปริมำณ
โพแทสเซียมไอออนลดลงมำกที่สุดถึง 10.3828 เท่ำจำกปริมำณโพแทสเซียมไอออนในภำวะปกติ และ
ยังคงมีข้ำวบำงพันธุ์ที่มีปริมำณโพแทสเซียมไอออนเพิ่มขึ้นจำกภำวะปกติ ได้แก่  ข้ำวพันธุ์ขำวคด 
(หมำยเลข 30) ลำยหมำก (หมำยเลข 170) เหนียวด ำหลำย (หมำยเลข 194) แก่นจันทร์ (หมำยเลข 
201) และสำยพันธ์ุ UBN02123-50R-B-3 (หมำยเลข 208)  

เมื่อน ำค่ำปริมำณโซเดียมและโพแทสเซียมไอออนมำค ำนวณเป็นอัตรำส่วนโซเดียมต่อ
โพแทสเซียมไอออนพบว่ำในวันที่ 6 หลังได้รับภำวะเค็ม อัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนของ
ข้ำวทั้ง 80 พันธุ์/สำยพันธุ์ มีควำมแตกต่ำงกันอย่ำงมีนัยส ำคัญทำงสถิติ ทั้งในข้ำวที่ปลูกในภำวะปกติ 
และภำวะเครียดจำกควำมเค็ม (ภำพที่ 4) โดยในภำวะเค็มค่ำอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออน
ในข้ำวทุกพันธุ์มีค่ำสูงขึ้นเมื่อเปรียบเทียบกับค่ำอัตรำส่วนในภำวะปกติ และอัตรำส่วนของข้ำวทุกพันธุ์
ในภำวะปกติจะมีค่ำต่ ำกว่ำ 1 ในขณะที่อัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนในข้ำวเกือบทุกพันธ์ุที่
ได้รับภำวะเค็มจะมีค่ำสูงกว่ำ 1 ยกเว้นพันธุ์ Pokkali (หมำยเลข 101) พวงหำงนำค (หมำยเลข 53) 
นำงนวล (หมำยเลข 105) กข10 (หมำยเลข 152) กข25 (หมำยเลข 158) ลำยหมำก (หมำยเลข 170) 
และสุพรรณบุรี 60 (หมำยเลข 190) ที่มีค่ำอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนเท่ำกับ 0.4766 
0.7532 0.8038 0.9443 0.9639 0.8262 และ 0.8832 ตำมล ำดับ เมื่อเปรียบเทียบค่ำอัตรำส่วน
โซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนในภำวะเค็มกับภำวะปกติ พบว่ำข้ำวพันธุ์ที่มีอัตรำส่วนโซเดียมต่ อ
โพแทสเซียมไอออนเพิ่มขึ้นสูงที่สุด ได้แก่ ข้ำวพันธุ์ จ ำปำทอง (หมำยเลข 159) พลำยงำมปรำจีนบุรี 
(หมำยเลข 193) ขี้ตมพัน (หมำยเลข 48) และก่ ำเฟือง (หมำยเลข 155) ที่มีอัตรำส่วนเพิ่มขึ้น 
12.9423 12.5125 12.1400 และ 11.3897 เท่ำจำกอัตรำส่วนในภำวะปกติตำมล ำดับ ส ำหรับ
อัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนในวันที่ 9 หลังได้รับภำวะเค็มของข้ำวทั้ง 80 พันธุ์/สำยพันธุ์
มีค่ำเพิ่มขึ้นจำกอัตรำส่วนในภำวะปกติเช่นเดียวกันกับในวันที่ 6 หลังได้รับภำวะเค็ม โดยอัตรำส่วน
โซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนของข้ำวทุกพันธุ์/สำยพันธุ์ในภำวะปกติมีค่ำน้อยกว่ำ 1 ในขณะที่
อัตรำส่วนในภำวะเค็มของข้ำวทุกพันธ์ุ/สำยพันธ์ุ มีค่ำสูงกว่ำ 1  (ภำพที่ 4) 
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ภาพที่ 2 ปริมำณโซเดียมไอออนในเนื้อเย่ือส่วนต้นของข้ำว 80 พันธ์ุ/สำยพันธ์ุ ที่ปลูกในภำวะปกต ิ
และภำวะเค็มเป็นเวลำ 6 วัน (A) และ 9 วัน (B)  
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ภาพที่ 3 ปริมำณโพแทสเซียมไอออนในเนื้อเย่ือส่วนต้นของข้ำว 80 พันธุ/์สำยพันธ์ุ  ที่ปลูกในภำวะ
ปกตแิละภำวะเค็มเป็นเวลำ 6 วัน (A) และ 9 วัน (B)  
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ภาพที่ 4 อัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนในเนื้อเยื่อส่วนต้นของข้ำว 80 พันธ์ุ/สำยพันธ์ุ ที่
ปลูกในภำวะปกตแิละภำวะเค็มเป็นเวลำ 6 วัน (A) และ 9 วัน (B) 
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2. การหาความสัมพันธ์ (correlation) ระหว่าง Na+ /K+ กับค่าดัชนเีสถียรภาพ (stability 
index) 

ในกำรหำควำมสัมพันธ์ระหว่ำงพำรำมิเตอร์ที่เกี่ยวข้องกับกำรสะสมไอออน ได้แก่ ปริมำณ
โซเดียมไอออน ปริมำณโพแทสเซียมไอออน และอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนในภำวะเค็ม 
กับพำรำมิเตอร์ที่เกี่ยวข้องกับกำรเจริญเติบโตของข้ำวที่อยู่ในภำวะเค็มโดยใช้ข้อมูลจำกวิทยำนิพนธ์
ของนพคุณ คุณผลวัฒนำ (นพคุณ คุณผลวัฒนำ, 2558) ที่เก็บผลกำรทดลองจำกข้ำวพันธุ์เดียวกันที่
ได้รับภำวะเค็มในระดับเดียวกัน  ได้แก่ น้ ำหนักสดและแห้งส่วนต้น น้ ำหนักสดและแห้งส่วนรำก ดัชนี
ควำมเสียหำยจำกควำมเค็ม (salt injury score) และเสถียรภำพเยื่อหุ้มเซลล์ (cell membrane 
stability) โดยใช้ค่ำพำรำมิเตอร์เหล่ำนี้ทั้งในรูปแบบค่ำปกติที่ได้จำกกำรเก็บผลกำรทดลองโดยตรง 
และค่ำ stability index ที่ได้จำกกำรค ำนวณจำกค่ำพำรำมิเตอร์ในภำวะเค็มหำรด้วยค่ำพำรำมิเตอร์
ในภำวะปกติ จำกผลกำรวิเครำะห์หำควำมสัมพันธ์ด้วยโปรแกรม JMP9 (SAS Corporate) พบว่ำ
พำรำมิเตอร์ที่เกี่ยวข้องกับกำรเจริญเติบโตมีควำมสัมพันธ์กับปริมำณโซเดียมไอออน และอัตรำส่วน
โซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออน ในขณะที่ไม่พบควำมสัมพันธ์กับค่ำปริมำณโพแทสเซียมไอออนเลย 
โดยตำรำงที่ 2 แสดงถึงค่ำ correlation coefficient ระหว่ำงพำรำมิเตอร์ต่ำงๆ ทั้งในรูปของค่ำเดิม 
และค่ำ stability index จำกผลกำรศึกษำควำมสัมพันธ์พบว่ำค่ำปริมำณโซเดียมไอออนในวันที่ 6 
หลังได้รับภำวะเค็ม มีควำมสัมพันธ์เชิงบวกกับค่ำดัชนีควำมเสียหำยจำกควำมเค็ม (SIS) ในวันที่ 6 
และ 9 โดยมีค่ำควำมสัมพันธ์เท่ำกับ 0.5584 และ 0.5708 ตำมล ำดับ ในขณะที่มีควำมสัมพันธ์เชิงลบ
กับค่ำเสถียรภำพเยื่อหุ้มเซลล์ (CMS) หลังได้รับภำวะเค็ม 12 วัน โดยมีค่ำควำมสัมพันธ์เท่ำกับ  
-0.4334 ในขณะที่ค่ำปริมำณโซเดียมไอออนในวันที่ 9 หลังได้รับภำวะเค็มมีควำมสัมพันธ์เชิงลบกับ
เสถียรภำพเยื่อหุ้มเซลล์หลังได้รับภำวะเค็ม 12 วันทั้งในรูปแบบของค่ำปกติและค่ำ stability index 
โดยมีค่ำควำมสัมพันธ์ใกล้เคียงกันเท่ำกับ -0.3737 และ -0.3655 ตำมล ำดับ ส ำหรับอัตรำส่วนโซเดียม
และโพแทสเซียมไอออนในวันที่  6 หลังได้รับภำวะเค็มเป็นพำรำมิเตอร์ที่มีควำมสัมพันธ์กับ
พำรำมิเตอร์เกี่ยวกับกำรเจริญเป็นจ ำนวนมำกที่สุด โดยพบว่ำมีควำมสัมพันธ์เชิงบวกกับดัชนีควำม
เสียหำยจำกควำมเค็มในวันที่ 9 หลังได้รับภำวะเค็ม ที่มีค่ำควำมสัมพันธ์เท่ำกับ 0.4583 และมี
ควำมสัมพันธ์เชิงลบกับน้ ำหนักสดส่วนต้นในวันที่ 6 9 และ 12 ด้วยค่ำควำมสัมพันธ์เท่ำกับ -0.4632  
-0.5727 และ -0.5223 ตำมล ำดับ นอกจำกนี้ยังมีควำมสัมพันธ์เชิงลบกับน้ ำหนักสดส่วนรำกในวันที่ 6 
9 และ 12 เช่นกัน ด้วยค่ำควำมสัมพันธ์เท่ำกับ -0.5464 -0.4913 และ -0.5427 ตำมล ำดับ ในขณะที่
น้ ำหนักแห้งส่วนต้นในวันที่ 6 9 และ 12 หลังได้รับภำวะเค็มมีค่ำควำมสัมพันธ์เท่ำกับ -0.4541  
-0.5789 และ -0.5525 ตำมล ำดับ โดยพำรำมิเตอร์ที่มีค่ำควำมสัมพันธ์สูงที่สุด ได้แก่ น้ ำหนักแห้งส่วน
รำกในวันที่ 12 หลังได้รับภำวะเค็ม โดยมีค่ำควำมสัมพันธ์เท่ำกับ -0.5902 ส ำหรับอัตรำส่วนโซเดียม
ต่อโพแทสเซียมไอออนในวันที่ 9 หลังได้รับภำวะเค็มมีเพียงควำมสัมพันธ์เชิงลบกับน้ ำหนักแห้งส่วน
ต้นหลังได้รับภำวะเค็ม 6 วันเท่ำนั้น และมีค่ำควำมสัมพันธ์เท่ำกับ -0.4384 และเมื่อค ำนวณ
ค่ำพำรำมิเตอร์ที่เกี่ยวข้องกับกำรสะสมไอออนเหล่ำนี้ให้อยู่ในรูป stability index พบว่ำมีเพียงค่ำ 
stability index ของปริมำณโซเดียมในวันที่ 6 หลังได้รับภำวะเค็มเท่ำนั้นที่มีควำมสัมพันธ์กับ
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พำรำมิเตอร์ที่เกี่ยวกับกำรเจริญ ได้แก่ ค่ำดัชนีควำมเสียหำยจำกควำมเค็มในวันที่ 6 และ 9 หลังได้รับ
ภำวะเค็ม โดยมีควำมสัมพันธ์เชิงบวกเป็นค่ำเท่ำกับ 0.4731 และ 0.5082 ตำมล ำดับ 
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ตารางที่ 2 ค่ำ correlation coefficient (A) และระดับนัยส ำคัญทำงสถิติ (B) จำกกำรหำควำมสัมพันธ์
ระหว่ำงพำรำมิเตอร์ที่เกี่ยวข้องกับกำรสะสมไอออน กับพำรำมิเตอร์ที่เกี่ยวข้องกับกำรเจริญ 
 

A B 
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3. การท านายต าแหน่งของยนีที่เกี่ยวข้องกับความสามารถในการทนเค็มของข้าวพันธุ์พื้น
เมืองไทยในระยะกล้า โดยใชเ้ทคนิค genome-wide association 

3.1 การศึกษา population substructure ด้วย Principal Component Analysis (PCA) 

 กำรเลือกโมเดลในกำรศึกษำควำมเชื่อมโยงทั้ งจี โนมนั้นต้ องท ำกำรศึกษำ 
population substructure ของสนิปส์ที่ได้จำกประชำกรข้ำวที่ใช้ศึกษำ ในงำนวิจัยนี้ได้ใช้
ข้ำวพื้นเมืองไทยและข้ำวปรับปรุงพันธุ์จ ำนวน 80 พันธุ์/สำยพันธุ์ (นพคุณ คุณผลวัฒนำ, 
2558) และน ำสนิปส์ที่ได้จ ำนวน 77,063 ต ำแหน่งมำใช้ในกำรวิเครำะห์โครงสร้ำงของกลุ่ม
ประชำกรด้วยโปรแกรม EIGENSOFT version 6.0.1 (Patterson และคณะ, 2006; Price 
และคณะ, 2006) จำกผลกำรวิเครำะห์พบว่ำสำมำรถแบ่งประชำกรออกเป็น 3 กลุ่ม ได้แก่ 
ข้ำวนำสวน (lowland rice) ข้ำวไร่ (upland rice) และข้ำวขึ้นน้ ำ (deepwater rice) (ภำพ
ที่ 5) จำกกำรแบ่งกลุ่มของประชำกร จึงเลือกใช้ Multivariate Mixed Model ในกำรศึกษำ
กำรเช่ือมโยงทั้งจีโนมด้วยโปรแกรม GEMMA ต่อไป 
 

 
 

ภาพที่ 5 population substructure ของประชำกรข้ำวพื้นเมืองไทยและข้ำวปรับปรุงพันธ์ุ จ ำนวน 
80 พันธ์ุบน eigenvector 1 และ eigenvector 2 
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3.2 การศึกษาการเชื่อมโยงทั้งจีโนมกับลักษณะการสะสมโซเดียมและโพแทสเซียมไอออนในข้าวพื้น
เมืองไทย 

ในกำรศึกษำนี้หำควำมสัมพันธ์ระหว่ำงจีโนไทป์ซึ่งได้แก่สนิปส์  จ ำนวน 77,063 ต ำแหน่ง 
และฟีโนไทป์ ได้แก่ ปริมำณโซเดียมไอออน โพแทสเซียมไอออน และอัตรำส่วนโซเดียมต่อ
โพแทสเซียมไอออนในข้ำวที่ได้รับภำวะเค็มเป็นเวลำ 6 และ 9 วัน นอกจำกกำรวิเครำะห์กำรเชื่อมโยง
ทั้งจีโนมแล้ว กำรวิเครำะห์ควำมเหมำะสมของฟีโนไทป์ที่น ำมำใช้ในกำรวิเครำะห์กำรเชื่อมโยงทั้ง
จีโนมก็มีควำมส ำคัญ เพื่อไม่ให้เกิดค่ำ false positive ซึ่งอำจท ำให้ได้รับผลกำรศึกษำที่ไม่เป็นควำม
จริงได้ โดยกำรวิเครำะห์ฟีโนไทป์อำศัยหลักกำรของ quantile-quantile plot หรือ q-q plot ที่เป็น
กำรสร้ำงกรำฟระหว่ำงค่ำ p-value ที่คำดหวัง (expected p-value) และค่ำ p-value จริงจำกกำร
วิเครำะห์กำรเชื่อมโยงด้วยข้อมูลฟีโนไทป์ที่สนใจ (observed p-value) เนื่องจำกกำรวิเครำะห์ควำม
เชื่อมโยงนั้นต้องควบคุมตัวแปรร่วม หรือ confounder ที่อำจท ำให้ได้ผลกำรเชื่อมโยงที่ผิดได้ q-q 
plot จึงเป็นกรำฟที่บ่งบอกว่ำในกำรวิเครำะห์ควำมเชื่อมโยงนั้นมี confounder อยู่หรือไม่ หำกค่ำ 
p-value มีกำรกระจำยตัวปกติตำมเส้น uniform นั้นแสดงว่ำมีกำรวิเครำะห์ที่เหมำะสมแล้ว แต่หำก
กำรกระจำยตัวไม่เป็นไปตำมเส้น uniform นั้นหมำยควำมว่ำมี confounder ซึ่งควรปรับเปลี่ยนกำร
วิเครำะห์ใหม่เพื่อไม่ให้มี confounder เกิดขึ้น 

จำกกำรท ำ association analysis โดยหำควำมเชื่อมโยงระหว่ำงสนิปส์กับพำรำมิเตอร์ทั้ง
สำมด้วยโปรแกรม GEMMA ท ำให้ได้ค่ำ p-value ของกำรทดสอบควำมสัมพันธ์ระหว่ำงสนิปส์แต่ละ
ต ำแหน่งในจีโนมกับค่ำพำรำมิเตอร์นั้น และสำมำรถแสดงผลเพื่อให้ง่ำยต่อกำรวิเครำะห์ในลักษณะ
ของแผนภำพที่เรียกว่ำ Manhattan Plot โดยเป็นกำรแสดงค่ำ –log10(P) บนแกน y กับต ำแหน่ง
ของสนิปส์บนโครโมโซมทั้ง 12 โครโมโซมของข้ำวบนแกน x ซึ่งเกณฑ์ในกำรเลือกว่ำสนิปส์ใดมี
ควำมสัมพันธ์กับฟีโนไทป์อย่ำงมีนัยส ำคัญนั้นอำศัยหลักกำรของ multiple testing correction (วิธี 
Bonferroni correction) ที่ค ำนวณได้จำกกำรน ำค่ำ significant p-value (0.05) หำรด้วยจ ำนวน 
สนิปส์ของข้ำวทั้ง 80 พันธุ์/สำยพันธุ์ ซึ่งได้ค่ำเท่ำกับ 10-7 ดังนั้นสนิปส์ใดที่มีค่ำ –log10 (P) สูงกว่ำ 7 
จึงเป็นสนิปส์ที่มีควำมสัมพันธ์กับฟีโนไทป์ที่ใช้ในกำรวิเครำะห์  
 

3.2.1 ควำมเช่ือมโยงระหว่ำงสนิปส์กับปริมำณโซเดียมไอออน 

3.2.1.1 ปริมำณโซเดียมไอออนเมื่อได้รับภำวะเค็มเป็นเวลำ 6 วัน 
จำกกำรท ำ association ระหว่ำงสนิปส์กับค่ำปริมำณโซเดียมไอออนใน

วันที่ 6 หลังได้รับภำวะเค็มพบ significant SNPs ที่มีค่ำ - log10(P) ตั้งแต่ 7 จนถึง 
36 กระจำยอยู่ในโครโมโซมที่ 1 ถึง 12 ดังแสดงใน Manhattan plot (ภำพที่ 6) 
พบว่ำสนิปส์อยู่ในต ำแหน่งของยีน จ ำนวน 34 ยีน ดังแสดงในตำรำงที่ 3 
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ภาพที่ 6 Manhattan plot ของปริมำณโซเดียมไอออนในส่วนใบของข้ำวเมื่อได้รับภำวะเค็ม
เป็นเวลำ 6 วัน 

 
 3.2.1.2 ปริมำณโซเดียมไอออนเมื่อได้รับภำวะเค็มเป็นเวลำ 9 วัน 

จำกกำรท ำ association ระหว่ำงสนิปส์กับค่ำปริมำณโซเดียมไอออนใน
วันที่ 9 หลังได้รับภำวะเค็มพบ significant SNPs ที่มีค่ำ - log10(P) ตั้งแต่ 7 จนถึง 
35 กระจำยอยู่ในโครโมโซมที่ 1 ถึง 12 ดังแสดงใน Manhattan plot (ภำพที่ 7) 
พบว่ำสนิปสอ์ยู่ในต ำแหน่งของยีน จ ำนวน 34 ยีน ดังแสดงในตำรำงที่ 4 
 

 
ภาพที่ 7 Manhattan plot ของปริมำณโซเดียมไอออนในส่วนใบของข้ำวเมื่อได้รับภำวะเค็ม
เป็นเวลำ 9 วัน
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3.2.1.3 quantile-quantile plot 
ในกำรท ำ association ได้ผลของ q-q plot ของพำรำมิเตอร์ปริมำณ

โซเดียมไอออนเมื่อได้รับภำวะเค็มเป็นเวลำ 6 และ 9 วัน ดังภำพที่ 8A และ 8B 
ตำมล ำดับ จะเห็นว่ำ q-q plot ทั้งสองมีกำรกระจำยตัวแบบ uniform (เส้นสีแดง
คือแนวของ uniform distribution) และมีบำงบริเวณที่ค่ำ observed p-value สูง
กว่ำ expected p-value มำก ซึ่งเป็นบริเวณของสนิปส์ที่มีค่ำ –log10(P) สูงกว่ำค่ำ 
significant cut-off ใน Manhattan plot โดยสนิปส์ที่มีค่ำสูงกว่ำเส้น cut-off นั้น
พบต้ังแต่ในโครโมโซมที่ 1-12 ของข้ำว 

 

 

 
 

ภาพที่ 8 quantile-quantile plot ของปริมำณโซเดียมไอออนในวันที่ 6 (A) และ 9 (B) 
หลังได้รับภำวะเค็ม 

 

A 

B 
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ตารางที่ 3 ต ำแหน่งของสนิปส์ที่มีควำมเชื่อมโยงกับปริมำณโซเดียมไอออนในข้ำวระยะกล้ำที่ปลูกใน
ภำวะเค็มเป็นเวลำ 6 วัน 

Trait Chr position Log(P) ref alt Locus Annotation 

Na+ 
day6 

1 

34769930 5.94E-36 G C LOC_Os01g60110.1 E2F-related protein, putative, expressed 

18365898 4.89E-15 T C LOC_Os01g33350.1 zinc-binding protein, putative, expressed 

6900271 2.44E-14 C T LOC_Os01g12540.2 
GTPase of unknown function domain containing 
protein, putative, expressed 

6969721 2.44E-14 G A LOC_Os01g12650.1 
reticulon domain containing protein, putative, 
expressed 

6973283 2.44E-14 T C LOC_Os01g12660.1 AAA-type ATPase family protein, putative, expressed 

23632353 5.23E-07 A T LOC_Os01g41750.1 expressed protein 

2 

2320436 2.78E-18 G A LOC_Os02g38380.1 
transposon protein, putative, unclassified, 
expressed 

3697396 2.44E-14 G A LOC_Os02g07190.1 expressed protein 

25349420 1.42E-10 C G LOC_Os02g42150.2 
OsWAK14 - OsWAK receptor-like protein kinase, 
expressed 

12652206 6.92E-10 G A LOC_Os02g21320.1 expressed protein 

3 

35674231 7.01E-14 A T LOC_Os03g63110.1 prefoldin, putative, expressed 

454855 2.23E-13 A G LOC_Os03g01720.1 protein binding protein, putative, expressed 

271735 1.26E-12 T C LOC_Os03g01360.1 expressed protein 

31550631 4.29E-10 G A LOC_Os03g55460.1 expressed protein 

31686422 4.29E-10 C G LOC_Os03g55645.1 expressed protein 

5 19412122 2.73E-14 A G LOC_Os05g33100.1 
endo-1,3;1,4-beta-D-glucanase precursor, putative, 
expressed 

6 
29539842 2.44E-14 A T LOC_Os06g48810.1 OsHKT2;1 - Na+ transporter, expressed 

3242594 1.07E-10 A C LOC_Os06g06860.1 MLA1, putative, expressed 

7 

27144178 7.77E-13 G A LOC_Os07g45490.1 expressed protein 

21516748 1.38E-11 G A LOC_Os07g35960.1 expressed protein 

926708 4.29E-10 C T LOC_Os07g02570.1 NB-ARC domain containing protein, expressed 

8 
16914481 1.10E-13 C T LOC_Os08g27759.1 expressed protein 

8020252 2.13E-10 G A LOC_Os08g13469.1 expressed protein 

9 6332259 1.10E-13 G A LOC_Os09g11380.1 expressed protein 

10 1023521 1.52E-24 C T LOC_Os10g02644.1 hypothetical protein 

11 

23175746 5.94E-36 G A LOC_Os11g38920.2 HVA22, putative, expressed 

25807179 6.08E-13 G A LOC_Os11g42850.1 expressed protein 

11864234 1.41E-10 G C LOC_Os11g20480.1 expressed protein 

14775595 8.04E-10 A G LOC_Os11g25900.1 
hAT dimerisation domain containing protein, 
putative 

12 

6912259 5.94E-36 T C LOC_Os12g12560.1 
NADP-dependent oxidoreductase, putative, 
expressed 

17420950 4.89E-15 C A LOC_Os12g29350.1 ATP binding protein, putative, expressed 

5048597 2.44E-14 C T LOC_Os12g09590.1 leafbladeless1, putative, expressed 

17071124 1.10E-13 G A LOC_Os12g28880.1 
LTPL110 - Protease inhibitor/seed storage/LTP 
family protein precursor, putative, expressed 

9689490 1.71E-10 C G LOC_Os12g16890.1 PROLM28 - Prolamin precursor, expressed 
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ตารางที่ 4 ต ำแหน่งของสนิปส์ที่มีควำมเชื่อมโยงกับปริมำณโซเดียมไอออนในข้ำวระยะกล้ำที่ปลูกใน
ภำวะเค็มเป็นเวลำ 9 วัน 
 

Trait Chr position Log(P) ref alt Locus Annotation 

Na+ 
day9 

 

1 

34769930 5.94E-36 G C LOC_Os01g60110.1 E2F-related protein, putative, expressed 

18365898 4.89E-15 T C LOC_Os01g33350.1 zinc-binding protein, putative, expressed 

6900271 2.44E-14 C T LOC_Os01g12540.2 
GTPase of unknown function domain containing 
protein, putative, expressed 

6969721 2.44E-14 G A LOC_Os01g12650.1 
reticulon domain containing protein, putative, 
expressed 

6973283 2.44E-14 T C LOC_Os01g12660.1 
AAA-type ATPase family protein, putative, 
expressed 

23632353 5.23E-07 A T LOC_Os01g41750.1 expressed protein 

2 

9450252 1.86E-07 C G lOC_Os02g16544.1 expressed protein 

2320436 2.78E-18 G A LOC_Os02g38380.1 
transposon protein, putative, unclassified, 
expressed 

3697396 2.44E-14 G A LOC_Os02g07190.1 expressed protein 

25349420 1.42E-10 C G LOC_Os02g42150.2 
OsWAK14 - OsWAK receptor-like protein kinase, 
expressed 

3 
35674231 7.01E-14 A T LOC_Os03g63110.1 prefoldin, putative, expressed 

271735 1.26E-12 T C LOC_Os03g01360.1 expressed protein 

4 
946536 1.77E-07 C G LOC_Os04g02550.1 expressed protein 

923565 3.08E-07 T A LOC_Os04g02520.1 Leucine Rich Repeat family protein, expressed 

5 19412122 2.73E-14 A G LOC_Os05g33100.1 
endo-1,3;1,4-beta-D-glucanase precursor, 
putative, expressed 

6 

29539842 2.44E-14 A T LOC_Os06g48810.1 OsHKT2;1 - Na+ transporter, expressed 

3242594 1.07E-10 A C LOC_Os06g06860.1 MLA1, putative, expressed 

2473056 5.13E-07 T A LOC_Os06g05470.1 expressed protein 

16442154 3.06E-09 A G LOC_Os06g28840.1 expressed protein 

7 
27144178 7.77E-13 G A LOC_Os07g45490.1 expressed protein 

21516748 1.38E-11 G A LOC_Os07g35960.1 expressed protein 

8 
16914481 1.10E-13 C T LOC_Os08g27759.1 expressed protein 

8020252 2.13E-10 G A LOC_Os08g13469.1 expressed protein 

9 
6332259 1.10E-13 G A LOC_Os09g11380.1 expressed protein 

4401343 1.63E-07 G A LOC_Os09g08440.1 
nodulin MtN3 family protein, putative, 
expressed 

10 1023521 1.52E-24 C T LOC_Os10g02644.1 hypothetical protein 

11 

23175746 5.94E-36 G A LOC_Os11g38920.2 HVA22, putative, expressed 

25807179 6.08E-13 G A LOC_Os11g42850.1 expressed protein 

11864234 1.41E-10 G C LOC_Os11g20480.1 expressed protein 

14775595 8.04E-10 A G LOC_Os11g25900.1 
hAT dimerisation domain containing protein, 
putative 
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3.2.2 ควำมเช่ือมโยงระหว่ำงสนิปส์กับปริมำณโพแทสเซียมไอออน 
3.2.2.1 ปริมำณโพแทสเซียมไอออนเมื่อได้รับภำวะเค็มเป็นเวลำ 6 วัน 

จำกกำรท ำ association กับปริมำณโพแทสเซียมไอออนในวันที่ 6 หลังได้รับ
ภำวะเค็มพบว่ำไม่มีสนิปส์ใดที่มีค่ำ –log10(P) สูงกว่ำค่ำ significant cut-off เลย 
โดยสนิปส์ทั้งหมดมีค่ำ –log10(P) น้อยกว่ำ 7 ดังแสดงใน Manhattan plot (ภำพที่ 
9) ดังนั้นจึงไม่พบสนิปส์ที่สัมพันธ์กับพำรำมิเตอร์น้ี 

 

 
ภาพที่ 9 Manhattan plot ของปริมำณโพแทสเซียมไอออนในส่วนใบของข้ำวเมื่อได้รับ
ภำวะเค็มเป็นเวลำ 6 วัน 

 
3.2.2.2 ปริมำณโพแทสเซียมไอออนเมื่อได้รับภำวะเค็มเป็นเวลำ 9 วัน 

เมื่อท ำ association โดยใช้ค่ำปริมำณโพแทสเซียมไอออนในวันที่ 9 หลังได้รับ
ภำวะเค็มพบว่ำไม่มีสนิปส์ที่มีค่ำ –log10(P) สูงกว่ำค่ำ significant cut-off เลย 
และสนิปส์ทั้งหมดยังมีค่ำ –log10(P) ไม่เกิน 7 เช่นเดียวกันกับกำรใช้ค่ำปริมำณ
โพแทสเซียมไอออนในวันที่ 6 ในกำรหำควำมเชื่อมโยงดังแสดงใน Manhattan 
plot (ภำพที่ 10) ดังนั้นจึงไม่พบสนิปส์ที่สัมพันธ์กับพำรำมิเตอร์น้ีเช่นเดียวกัน 
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ภาพที่ 10 Manhattan plot ของปริมำณโพแทสเซียมไอออนในส่วนใบของข้ำวเมื่อได้รับ
ภำวะเค็มเป็นเวลำ 9 วัน 

 
 

3.2.2.3 quantile-quantile plot 
q-q plot ของปริมำณโพแทสเซียมไอออนนั้นมีค่ำ –log10(P) ต่ ำที่สุดเมื่อเทียบ

กับพำรำมิเตอร์อื่นๆ โดยกำรกระจำยตัวของค่ำ p-value ทั้งใน q-q plot ของ
ปริมำณโพแทสเซียมไอออนในวันที่ 6 และ 9 หลังได้รับภำวะเค็มนั้นไม่เป็นปกติ โดย
ค่ำ p-value นั้นไม่กระจำยตัวตำมเส้น uniform ดังแสดงในภำพที่ 11A และ 11B 
แสดงให้เห็นว่ำกำรวิเครำะห์กำรเชื่อมโยงในพำรำมิเตอร์นี้ยังไม่เหมำะสม ท ำให้มี 
confounder อยู่ในกำรวิเครำะห์ ซึ่งอำจท ำให้ได้ผลกำรเชื่อมโยงที่ผิดพลำดได้ ดัง
แสดงใน Manhattan plot ของค่ำโพแทสเซียมไอออนหลังได้รับภำวะเค็มเป็นเวลำ 
6 และ 9 วันที่ไม่พบ significant snps เลย ซึ่งมีควำมเป็นไปได้ว่ำอำจเกิดจำกกำร
วิเครำะห์ที่ยังไม่เหมำะสม โดยในกำรวิเครำะห์กำรเชื่อมโยงในงำนวิจั ยนี้ได้ใช้ 
mixed linear model ในกำรวิเครำะห์ ดังนั้นอำจต้องปรับใช้ model ใหม่เพื่อ
ไม่ให้เกิด confounder ในข้อมูลได ้
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ภาพที่ 11 quantile-quantile plot ของปริมำณโพแทสเซียมไอออนในวันที่ 6 (A) และ 9 
(B) หลังได้รับภำวะเค็ม

B 

A 
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3.2.3 ควำมเช่ือมโยงระหว่ำงสนิปส์กับอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออน 
3.2.3.1 อัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนหลังได้รับภำวะเค็มเป็นเวลำ 6 วัน 

จำกกำรท ำ association ระหว่ำงสนิปส์กับค่ำอัตรำส่วนโซเดียมต่อ
โพแทสเซียมไอออนในวันที่ 6 หลังได้รับภำวะเค็ม พบ significant SNPs จ ำนวน 48 
สนิปส์ (ตำรำงที่ 5) ซึ่งเป็นจ ำนวนมำกที่สุดเมื่อเปรียบเทียบกับกำรใช้พำรำมิเตอร์
อื่นในกำรหำควำมเชื่อมโยง โดยสนิปส์เหล่ำนี้มีค่ำ - log10(P) ตั้งแต่ 7 จนถึง 36 
กระจำยอยู่ในโครโมโซมที่ 1 ถึง 12 ดังแสดงใน Manhattan plot (ภำพที่ 12) 
 

 
ภาพที่ 12 Manhattan plot ของอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนในส่วนใบของ
ข้ำวเมื่อได้รับภำวะเค็มเป็นเวลำ 6 วัน 

 
3.2.3.2 อัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนหลังได้รับภำวะเค็มเป็นเวลำ 9 วัน 

จำกกำรท ำ association ระหว่ำงสนิปส์กับค่ำอัตรำส่วนโซเดียมต่อ
โพแทสเซียมไอออนในวันที่ 9 หลังได้รับภำวะเค็มพบ significant SNPs ที่มีค่ำ - 
log10(P) ตั้งแต่ 7 จนถึง 36 กระจำยอยู่ ในโครโมโซมที่  1 ถึง 12 ดังแสดงใน 
Manhattan plot (ภำพที่ 13) และพบว่ำสนิปส์อยู่ในต ำแหน่งของยีน จ ำนวน 34 
ยีน ดังแสดงในตำรำงที่ 6 
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ภาพที่ 13 Manhattan plot ของอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนในส่วนใบของ
ข้ำวเมื่อได้รับภำวะเค็มเป็นเวลำ 9 วัน 

 
3.2.3.3 quantile-quantile plot 

q-q plot ของอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนทั้งในวันที่ 6 และ 9 
(ภำพที่ 12) มีลักษณะเดียวกันกับ q-q plot ของปริมำณโซเดียมไอออน ที่มีกำร
กระจำยตัวของ observed p-value เป็นแบบ uniform และพบบริเวณที่มีค่ำ 
observed p-value สูงกว่ำ expected p-value ซึ่งเป็นบริเวณที่สนิปส์มีค่ำ  
–log10(P) สูงกว่ำ significant cut-off ดังแสดงใน Manhattan plot   โดยกำร
กระจำยตัวที่เป็นปกติของค่ำ p-value แสดงถึงกำรวิเครำะห์ควำมเชื่อมโยงที่
เหมำะสม และไม่มี confounder ในข้อมูล
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ภาพที่ 14 quantile-quantile plot ของอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนในวันที่ 6 
(A) และ 9 (B) หลังได้รับภำวะเค็ม 

 

B 

A 
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ตารางที่ 5 ต ำแหน่งของสนิปส์ที่มีควำมเชื่อมโยงกับอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนในข้ำว
ระยะกล้ำที่ปลกูในภำวะเค็มเป็นเวลำ 6 วัน 
 

Trait Chr position Log(P) ref alt Locus Annotation 

Na+/K+  
day6 

 

1 

34769930 5.94E-36 G C LOC_Os01g60110.1 E2F-related protein, putative, expressed 

6900271 2.44E-14 C T LOC_Os01g12540.2 
GTPase of unknown function domain containing 
protein, putative, expressed 

6969721 2.44E-14 G A LOC_Os01g12650.1 
reticulon domain containing protein, putative, 
expressed 

6973283 2.44E-14 T C LOC_Os01g12660.1 
AAA-type ATPase family protein, putative, 
expressed 

23632353 5.23E-07 A T LOC_Os01g41750.1 expressed protein 

2 

550105 7.45E-08 C A LOC_Os02g01990.1 CCT motif family protein, expressed 

2953738 2.59E-07 A C LOC_Os02g05940.1 
phytosulfokine receptor precursor, putative, 
expressed 

2320436 2.78E-18 G A LOC_Os02g38380.1 
transposon protein, putative, unclassified, 
expressed 

3697396 2.44E-14 G A LOC_Os02g07190.1 expressed protein 

25349420 1.42E-10 C G LOC_Os02g42150.2 
OsWAK14 - OsWAK receptor-like protein kinase, 
expressed 

34620453 1.46E-09 C T LOC_Os02g56530.1 
ankyrin repeat domain containing protein, 
expressed 

3 

350305 2.85E-11 C T LOC_Os03g01550.1 expressed protein 

363102 2.85E-11 T G LOC_Os03g01580.2 expressed protein 

15071923 6.61E-09 G A LOC_Os03g26360.1 expressed protein 

295897 2.85E-11 T G LOC_Os03g01420.1 expressed protein 

35674231 7.01E-14 A T LOC_Os03g63110.1 prefoldin, putative, expressed 

454855 2.23E-13 A G LOC_Os03g01720.1 protein binding protein, putative, expressed 

271735 1.26E-12 T C LOC_Os03g01360.1 expressed protein 

31550631 4.29E-10 G A LOC_Os03g55460.1 expressed protein 

31686422 4.29E-10 C G LOC_Os03g55645.1 expressed protein 

4 

24427164 1.97E-09 G T LOC_Os04g41189.1 expressed protein 

4876626 1.27E-07 T A LOC_Os04g08828.1 cytochrome P450, putative, expressed 

14795350 8.39E-07 G A LOC_Os04g25510.1 hypothetical protein 

5 19412122 2.73E-14 A G LOC_Os05g33100.1 
endo-1,3;1,4-beta-D-glucanase precursor, 
putative, expressed 

6 

29539842 2.44E-14 A T LOC_Os06g48810.1 OsHKT2;1 - Na+ transporter, expressed 

3242594 1.07E-10 A C LOC_Os06g06860.1 MLA1, putative, expressed 

16442154 3.06E-09 A G LOC_Os06g28840.1 expressed protein 

9186770 7.37E-09 G A LOC_Os06g16140.1 expressed protein 

7 27144178 7.77E-13 G A LOC_Os07g45490.1 expressed protein 

7 

27136459 7.11E-08 G A LOC_Os07g45480.1 expressed protein 

21516748 1.38E-11 G A LOC_Os07g35960.1 expressed protein 

926708 4.29E-10 C T LOC_Os07g02570.1 NB-ARC domain containing protein, expressed 

8 
16914481 1.10E-13 C T LOC_Os08g27759.1 expressed protein 

8020252 2.13E-10 G A LOC_Os08g13469.1 expressed protein 
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Trait Chr position Log(P) ref alt Locus Annotation 

  22044217 7.76E-07 T A LOC_Os08g35000.5 
ARID/BRIGHT DNA-binding domain containing 
protein, expressed 

 
9 

6332259 1.10E-13 G A LOC_Os09g11380.1 expressed protein 
 12593126 6.35E-07 A C LOC_Os09g20920.1 expressed protein 
 10 1023521 1.52E-24 C T LOC_Os10g02644.1 hypothetical protein 
 

11 

23175746 5.94E-36 G A LOC_Os11g38920.2 HVA22, putative, expressed 
 25807179 6.08E-13 G A LOC_Os11g42850.1 expressed protein 
 11864234 1.41E-10 G C LOC_Os11g20480.1 expressed protein 

 14775595 8.04E-10 A G LOC_Os11g25900.1 
hAT dimerisation domain containing protein, 
putative 

 22525186 4.22E-10 G A LOC_Os11g37990.1 
chloroplastic group IIA intron splicing facilitator 
CRS1, chloroplast precursor, putative, expressed 

 22534738 4.22E-10 C G LOC_Os11g38000.1 NB-ARC domain containing protein, expressed 

 

12 

6912259 5.94E-36 T C LOC_Os12g12560.1 
NADP-dependent oxidoreductase, putative, 
expressed 

 5048597 2.44E-14 C T LOC_Os12g09590.1 leafbladeless1, putative, expressed 

 17071124 1.10E-13 G A LOC_Os12g28880.1 
LTPL110 - Protease inhibitor/seed storage/LTP 
family protein precursor, putative, expressed 

 9689490 1.71E-10 C G LOC_Os12g16890.1 PROLM28 - Prolamin precursor, expressed 

 
 

จำกกำรคัดเลือกสนิปส์ที่ มีค่ ำ  p-value ต่ ำกว่ ำค่ ำ  significant cut-off (10-7) ในทุก
พำรำมิเตอร์แล้วรวมจะได้สนิปส์ที่มีควำมเชื่อมโยงกับฟีโนไทป์อย่ำงมีนัยส ำคัญทั้งหมด จ ำนวน 59 
สนิปส์ พบว่ำสนิปส์เหล่ำนี้กระจำยอยู่บนโครโมโซมที่ 1 จนถึงโครโมโซมที่ 12 โดยสนิปส์ส่วนใหญ่มี
ควำมสัมพันธ์กับปริมำณโซเดียมไอออน และอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออน ในขณะที่ไม่
พบสนิปส์ที่มีควำมสัมพันธ์กับปริมำณโพแทสเซียมไอออนเลย และบำงสนิปส์มีควำมสัมพันธ์กับ
พำรำมิเตอร์เดียว ในขณะที่บำงสนิปส์มีควำมสัมพันธ์กับหลำยพำรำมิเตอร์ ดังแสดงในตำรำงที่  7
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ตารางที่ 6 ต ำแหน่งของสนิปส์ที่มีควำมเชื่อมโยงกับปริมำณโซเดียมไอออนในข้ำวระยะกล้ำที่ปลูกใน
ภำวะเค็มเป็นเวลำ 9 วัน 

Trait Chr position Log(P) ref alt Locus Annotation 

Na+/K+ 
day9 

1 

34769930 5.94E-36 G C LOC_Os01g60110.1 E2F-related protein, putative, expressed 

6900271 2.44E-14 C T LOC_Os01g12540.2 
GTPase of unknown function domain containing 
protein, putative, expressed 

6969721 2.44E-14 G A LOC_Os01g12650.1 
reticulon domain containing protein, putative, 
expressed 

6973283 2.44E-14 T C LOC_Os01g12660.1 AAA-type ATPase family protein, putative, expressed 

23632353 5.23E-07 A T LOC_Os01g41750.1 expressed protein 

2 

2320436 2.78E-18 G A LOC_Os02g38380.1 transposon protein, putative, unclassified, expressed 

3697396 2.44E-14 G A LOC_Os02g07190.1 expressed protein 

25349420 1.42E-10 C G LOC_Os02g42150.2 
OsWAK14 - OsWAK receptor-like protein kinase, 
expressed 

12652206 6.92E-10 G A LOC_Os02g21320.1 expressed protein 

3 
31550631 4.29E-10 G A LOC_Os03g55460.1 expressed protein 

31686422 4.29E-10 C G LOC_Os03g55645.1 expressed protein 

4 4876626 1.27E-07 T A LOC_Os04g08828.1 cytochrome P450, putative, expressed 

5 
19412122 2.73E-14 A G LOC_Os05g33100.1 

endo-1,3;1,4-beta-D-glucanase precursor, putative, 
expressed 

21474166 3.05E-06 G C LOC_Os05g36210.1 expressed protein 

6 

29539842 2.44E-14 A T LOC_Os06g48810.1 OsHKT2;1 - Na+ transporter, expressed 

16442154 3.06E-09 A G LOC_Os06g28840.1 expressed protein 

26069121 8.04E-07 G A LOC_Os06g43360.1 expressed protein 

7 

27144178 7.77E-13 G A LOC_Os07g45490.1 expressed protein 

27136459 7.11E-08 G A LOC_Os07g45480.1 expressed protein 

21516748 1.38E-11 G A LOC_Os07g35960.1 expressed protein 

926708 4.29E-10 C T LOC_Os07g02570.1 NB-ARC domain containing protein, expressed 

8 
16914481 1.10E-13 C T LOC_Os08g27759.1 expressed protein 

22044217 7.76E-07 T A LOC_Os08g35000.5 
ARID/BRIGHT DNA-binding domain containing protein, 
expressed 

9 

6332259 1.10E-13 G A LOC_Os09g11380.1 expressed protein 

12593126 6.35E-07 A C LOC_Os09g20920.1 expressed protein 

6003109 7.45E-05 T C LOC_Os09g10300.1 
Skp1 family, dimerisation domain containing protein, 
expressed 

10 1023521 1.52E-24 C T LOC_Os10g02644.1 hypothetical protein 

11 

23175746 5.94E-36 G A LOC_Os11g38920.2 HVA22, putative, expressed 

25807179 6.08E-13 G A LOC_Os11g42850.1 expressed protein 

11864234 1.41E-10 G C LOC_Os11g20480.1 expressed protein 

14775595 8.04E-10 A G LOC_Os11g25900.1 hAT dimerisation domain containing protein, putative 

12 

6912259 5.94E-36 T C LOC_Os12g12560.1 NADP-dependent oxidoreductase, putative, expressed 

5048597 2.44E-14 C T LOC_Os12g09590.1 leafbladeless1, putative, expressed 

17071124 1.10E-13 G A LOC_Os12g28880.1 
LTPL110 - Protease inhibitor/seed storage/LTP family 
protein precursor, putative, expressed 
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ตารางที่ 7 สรุปต ำแหน่งของสนิปส์ที่มีควำมเชื่อมโยงกับพำรำมิเตอร์ที่เกี่ยวข้องกับกำรสะสมไอออน
ในข้ำวระยะกล้ำที่ปลูกในภำวะเค็ม 
 

 

Trait Chr position Log(P) ref alt Locus Annotation 
Na+ day6 
Na+ day9 
Na+/K+ day6 
Na+/K+ day9 

1 

34769930 5.94E-36 G C LOC_Os01g60110.1 E2F-related protein, putative, expressed 

Na+ day6 
Na+ day9 

18365898 4.89E-15 T C LOC_Os01g33350.1 zinc-binding protein, putative, expressed 

Na+ day6 
Na+ day9 
Na+/K+ day6 
Na+/K+ day9 

6900271 2.44E-14 C T LOC_Os01g12540.2 
GTPase of unknown function domain 
containing protein, putative, expressed 

Na+ day6 
Na+ day9 
Na+/K+ day6 
Na+/K+ day9 

6969721 2.44E-14 G A LOC_Os01g12650.1 
reticulon domain containing protein, 
putative, expressed 

Na+ day6 
Na+ day9 
Na+/K+ day6 
Na+/K+ day9 

6973283 2.44E-14 T C LOC_Os01g12660.1 
AAA-type ATPase family protein, putative, 
expressed 

Na+ day9 
Na+/K+ day6 
Na+/K+ day9 

23632353 5.23E-07 A T LOC_Os01g41750.1 expressed protein 

Na+/K+ day6 

2 

550105 7.45E-08 C A LOC_Os02g01990.1 CCT motif family protein, expressed 

Na+/K+ day6 2953738 2.59E-07 A C LOC_Os02g05940.1 
phytosulfokine receptor precursor, putative, 
expressed 

Na+ day9 9450252 1.86E-07 C G lOC_Os02g16544.1 expressed protein 

Na+ day6 
Na+ day9 
Na+/K+ day6 
Na+/K+ day9 

2320436 2.78E-18 G A LOC_Os02g38380.1 
transposon protein, putative, unclassified, 
expressed 

Na+ day6 
Na+ day9 
Na+/K+ day6 
Na+/K+ day9 

3697396 2.44E-14 G A LOC_Os02g07190.1 expressed protein 

Na+ day6 
Na+ day9 
Na+/K+ day6 
Na+/K+ day9 

25349420 1.42E-10 C G LOC_Os02g42150.2 
OsWAK14 - OsWAK receptor-like protein 
kinase, expressed 

Na+ day6 
Na+/K+ day9 

12652206 6.92E-10 G A LOC_Os02g21320.1 expressed protein 

Na+/K+ day6 34620453 1.46E-09 C T LOC_Os02g56530.1 
ankyrin repeat domain containing protein, 
expressed 

Na+/K+ day6 

3 

350305 2.85E-11 C T LOC_Os03g01550.1 expressed protein 

Na+/K+ day6 363102 2.85E-11 T G LOC_Os03g01580.2 expressed protein 

Na+/K+ day6 15071923 6.61E-09 G A LOC_Os03g26360.1 expressed protein 
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Trait Chr position Log(P) ref alt Locus Annotation 

Na+/K+ day6 

3 

295897 2.85E-11 T G LOC_Os03g01420.1 expressed protein 
Na+ day6 
Na+ day9 
Na+/K+ day6 

35674231 7.01E-14 A T LOC_Os03g63110.1 prefoldin, putative, expressed 

Na+ day6 
Na+/K+ day6 

454855 2.23E-13 A G LOC_Os03g01720.1 protein binding protein, putative, expressed 

Na+ day6 
Na+ day9 
Na+/K+ day6 
Na+/K+ day9 

271735 1.26E-12 T C LOC_Os03g01360.1 expressed protein 

Na+ day6 
Na+/K+ day6 
Na+/K+ day9 

31550631 4.29E-10 G A LOC_Os03g55460.1 expressed protein 

Na+ day6 
Na+/K+ day6 
Na+/K+ day9 

31686422 4.29E-10 C G LOC_Os03g55645.1 expressed protein 

Na+ day9 

4 

946536 1.77E-07 C G LOC_Os04g02550.1 expressed protein 

Na+ day9 923565 3.08E-07 T A LOC_Os04g02520.1 
Leucine Rich Repeat family protein, 
expressed 

Na+/K+ day6 24427164 1.97E-09 G T LOC_Os04g41189.1 expressed protein 

Na+/K+ day6 
Na+/K+ day9 

4876626 1.27E-07 T A LOC_Os04g08828.1 cytochrome P450, putative, expressed 

Na+/K+ day6 14795350 8.39E-07 G A LOC_Os04g25510.1 hypothetical protein 

Na+ day6 
Na+ day9 
Na+/K+ day6 
Na+/K+ day9 

5 
19412122 2.73E-14 A G LOC_Os05g33100.1 

endo-1,3;1,4-beta-D-glucanase precursor, 
putative, expressed 

Na+/K+ day9 21474166 3.05E-06 G C LOC_Os05g36210.1 expressed protein 

Na+ day6 
Na+ day9 
Na+/K+ day6 
Na+/K+ day9 

6 

29539842 2.44E-14 A T LOC_Os06g48810.1 OsHKT2;1 - Na+ transporter, expressed 

Na+ day6 
Na+ day9 
Na+/K+ day6 

3242594 1.07E-10 A C LOC_Os06g06860.1 MLA1, putative, expressed 

Na+ day9 2473056 5.13E-07 T A LOC_Os06g05470.1 expressed protein 

Na+ day9 
Na+/K+ day6 
Na+/K+ day9 

16442154 3.06E-09 A G LOC_Os06g28840.1 expressed protein 

Na+/K+ day6 9186770 7.37E-09 G A LOC_Os06g16140.1 expressed protein 

Na+/K+ day9 26069121 8.04E-07 G A LOC_Os06g43360.1 expressed protein 

Na+ day6 
Na+ day9 
Na+/K+ day6 
Na+/K+ day9 7 

27144178 7.77E-13 G A LOC_Os07g45490.1 expressed protein 

Na+/K+ day6 
Na+/K+ day9 

27136459 7.11E-08 G A LOC_Os07g45480.1 expressed protein 
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Trait Chr position Log(P) ref alt Locus Annotation 

Na+ day6 
Na+ day9 
Na+/K+ day6 
Na+/K+ day9 7 

21516748 1.38E-11 G A LOC_Os07g35960.1 expressed protein 

Na+ day6 
Na+/K+ day6 
Na+/K+ day9 

926708 4.29E-10 C T LOC_Os07g02570.1 
NB-ARC domain containing protein, 
expressed 

Na+ day6 
Na+ day9 
Na+/K+ day6 
Na+/K+ day9 

8 

16914481 1.10E-13 C T LOC_Os08g27759.1 expressed protein 

Na+ day6 
Na+ day9 
Na+/K+ day6 

8020252 2.13E-10 G A LOC_Os08g13469.1 expressed protein 

Na+/K+ day6 
Na+/K+ day9 

22044217 7.76E-07 T A LOC_Os08g35000.5 
ARID/BRIGHT DNA-binding domain 
containing protein, expressed 

Na+ day6 
Na+ day9 
Na+/K+ day6 
Na+/K+ day9 

9 

6332259 1.10E-13 G A LOC_Os09g11380.1 expressed protein 

Na+ day9 4401343 1.63E-07 G A LOC_Os09g08440.1 
nodulin MtN3 family protein, putative, 
expressed 

Na+/K+ day6 12593126 6.35E-07 A C LOC_Os09g20920.1 expressed protein 

Na+/K+ day9 6003109 7.45E-05 T C LOC_Os09g10300.1 
Skp1 family, dimerisation domain containing 
protein, expressed 

Na+ day6 
Na+ day9 
Na+/K+ day6 
Na+/K+ day9 

10 1023521 1.52E-24 C T LOC_Os10g02644.1 hypothetical protein 

Na+ day6 
Na+ day9 
Na+/K+ day6 
Na+/K+ day9 

11 

23175746 5.94E-36 G A LOC_Os11g38920.2 HVA22, putative, expressed 

Na+ day6 
Na+ day9 
Na+/K+ day6 
Na+/K+ day9 

25807179 6.08E-13 G A LOC_Os11g42850.1 expressed protein 

Na+ day6 
Na+ day9 
Na+/K+ day6 
Na+/K+ day9 

11864234 1.41E-10 G C LOC_Os11g20480.1 expressed protein 

Na+ day6 
Na+ day9 
Na+/K+ day6 
Na+/K+ day9 

14775595 8.04E-10 A G LOC_Os11g25900.1 
hAT dimerisation domain containing 
protein, putative 

Na+/K+ day6 22525186 4.22E-10 G A LOC_Os11g37990.1 
chloroplastic group IIA intron splicing 
facilitator CRS1, chloroplast precursor, 
putative, expressed 
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Trait Chr position Log(P) ref alt Locus Annotation 

Na+/K+ day6 11 22534738 4.22E-10 C G LOC_Os11g38000.1 
NB-ARC domain containing protein, 
expressed 

Na+ day6 
Na+ day9 
Na+/K+ day6 
Na+/K+ day9 

12 

6912259 5.94E-36 T C LOC_Os12g12560.1 
NADP-dependent oxidoreductase, putative, 
expressed 

Na+ day6 
Na+ day9 

17420950 4.89E-15 C A LOC_Os12g29350.1 ATP binding protein, putative, expressed 

Na+ day6 
Na+ day9 
Na+/K+ day6 
Na+/K+ day9 

5048597 2.44E-14 C T LOC_Os12g09590.1 leafbladeless1, putative, expressed 

Na+ day6 
Na+ day9 
Na+/K+ day6 
Na+/K+ day9 

17071124 1.10E-13 G A LOC_Os12g28880.1 
LTPL110 - Protease inhibitor/seed 
storage/LTP family protein precursor, 
putative, expressed 

Na+ day6 
Na+/K+ day6 

9689490 1.71E-10 C G LOC_Os12g16890.1 PROLM28 - Prolamin precursor, expressed 

 
 
4. ระดับการแสดงออกของยนีที่ได้จาก genome-wide association study ในข้าวระยะกล้าที่
ได้รับภาวะเครียดจากความเค็ม 

 

4.1 การเลือกยีนที่จะน ามาศึกษาระดับการแสดงออกของยีนในข้าวระยะกล้าที่ได้รับภาวะเครียด
จากความเค็ม 

จำกผลกำรศึกษำควำมเชื่อมโยงทั่วจีโนมของพำรำมิเตอร์ทั้งสำมพำรำมิเตอร์ ได้แก่ ปริมำณ
โซเดียมไอออน ปริมำณโพแทสเซียมไอออน และอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนในข้ำวที่
ได้รับภำวะเค็มในข้อ 3 ท ำให้ได้สนิปส์ที่มีต ำแหน่งตรงกับยีนทั้งหมด 59 ยีน (ตำรำงที่ 3) จำกนั้นเลือก
เพียง 3 ยีน มำศึกษำระดับกำรแสดงออกในข้ำวระยะกล้ำที่ได้รับภำวะเค็ม โดยน ำต ำแหน่งของแต่ละ
ยีนไปค้นหำ QTL ที่เกี่ยวข้องกับลักษณะกำรทนเค็มในฐำนข้อมูล QTL Annotation Rice Online 
Database (Q-TARO) พบว่ำมี 2 ยีนที่ตรงกับต ำแหน่ง QTL ที่เกี่ยวข้องกับควำมทนเค็ม ได้แก่ 
LOC_Os01g12540.2 (GTPase of unknown function domain containing protein) แ ล ะ 
LOC_Os01g12650.1 (reticulon domain containing protein) และเลือกอีก 1 ยีนที่ มีหน้ำที่
เกี่ยวข้องกับกำรเข้ำออกของไอออนในเซลล์ ได้แก่  LOC_Os06g48810.1 (OsHKT2;1 - Na+ 
transporter) จำกกำรศึกษำควำมเชื่อมโยงทั้งจีโนมพบว่ำทั้งสำมยีนที่เลือกข้ำงต้นมีควำมสัมพันธ์กับ
ปริมำณโซเดียมไอออนและอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนทั้งในวันที่ 6 และ 9 หลังได้รับ
ภำวะเค็ม โดยแสดงต ำแหน่งสนิปส์ของยีนทั้งสำมที่มีควำมสัมพันธ์อย่ำงมีนัยส ำคัญกับฟีโนไทป์
ดังกล่ำวใน Manhattan plot (ภำพที่ 15) กำรศึกษำระดับกำรแสดงออกของยีนทั้งสำมในระดับ 
transcription ท ำในข้ำว 4 พันธุ์ ได้แก่ Pokkali ลำยหมำก เหลืองแก้ว และก่ ำเฟือง ที่ปลูกในภำวะ
ปกติ และภำวะเค็มโดยให้สำรละลำยโซเดียมคลอไรด์เป็นเวลำ 3 และ 6 วัน  
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ภาพที่ 15 ต ำแหน่งสนิปส์ของยีนที่เลือกใช้ในกำรศึกษำระดับกำรแสดงออกบนแผนภำพ 
Manhattan plot ที่แสดงควำมสัมพันธ์กับฟีโนไทป์ต่ำงๆ ได้แก ่ปริมำณโซเดียมไอออนในวันที่ 6 (A) 
และ 9 (B) หลังได้รับภำวะเค็ม และอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนในวันที่ 6 (C) และ 9 (D) 
หลังได้รับภำวะเค็ม  
 
4.2 ระดับการแสดงออกของยีนทั้งสามยีนในข้าวระยะกล้าที่ได้รับภาวะเครียดจากความเค็ม 

จำกกำรศึกษำระดับกำรแสดงออกของยีน GTPase of unknown function domain 
containing protein ที่ต ำแหน่ง LOC_Os01g12540.2 พบว่ำในวันที่ 0 ที่ยังไม่มีกำรให้ภำวะเค็ม
กับข้ำว ข้ำวทั้ง 4 พันธุ์มีระดับกำรแสดงออกของยีนนี้ที่แตกต่ำงกันเล็กน้อย โดยข้ำวพันธุ์ Pokkali 
ลำยหมำก และเหลืองแก้ว มีระดับกำรแสดงออกใกล้เคียงกัน ได้แก่ 1 1.18 และ 0.86 ตำมล ำดับ 
โดยพันธุ์ที่มีระดับกำรแสดงออกสูงที่สุดคือ ลำยหมำก ในขณะที่ข้ำวพันธุ์ก่ ำเฟืองมีระดับกำร
แสดงออกต่ ำที่สุดเท่ำกับ 0.43 เมื่อได้รับภำวะเค็มเป็นเวลำ 3 วัน พบว่ำระดับกำรแสดงออกของยีนนี้
ในข้ำวที่ได้รับภำวะเค็มสูงกว่ำเมื่อเปรียบเทียบกับภำวะปกติ แต่พบว่ำไม่มีควำมแตกต่ำงอย่ำงมี
นัยส ำคัญทำงสถิติ และเช่นเดียวกันกับระดับกำรแสดงออกของยีนในวันที่ 6 หลังได้รับภำวะเค็มที่
พบว่ำไม่มีควำมแตกต่ำงอย่ำงมีนัยส ำคัญทำงสถิติ (ภำพที่ 16) 
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ภาพที่ 16 กำรแสดงออกของยีน LOC_Os01g12540.2 ในข้ำวระยะกล้ำที่ปลูกในภำวะปกติ (C) 
และภำวะเครียดจำกควำมเค็ม (S) เป็นเวลำ 3 และ 6 วนั 

 
ผ ล ก ำ ร แ ส ด ง อ อ ก ข อ ง ยี น  reticulon domain containing protein ที่ ต ำ แ ห น่ ง 

LOC_Os01g12650.1 ในวันที่ 0 พบว่ำไม่มีควำมแตกต่ำงกันอย่ำงมีนัยส ำคัญทำงสถิติของระดับกำร
แสดงออกของยีนนี้ในข้ำวทั้ง 4 พันธุ์ แต่จะพบควำมแตกต่ำงอย่ำงมีนัยส ำคัญทำงสถิติเมื่อข้ำวได้รับ
ภำวะเครียดจำกควำมเค็มทั้ง 3 และ 6 วัน โดยในวันที่  3 หลังได้รับภำวะเค็มพบว่ำระดับกำร
แสดงออกของยีนในข้ำวชุดที่ ได้รับภำวะเค็มสูงกว่ำในภำวะปกติ และข้ำวพันธุ์ลำยหมำกมีกำร
แสดงออกของยีนสูงที่สุดเมื่อเปรียบเทียบกับอีก 3 พันธุ์ทั้งในภำวะปกติและภำวะเค็ม นอกจำกนี้ยัง
พบว่ำข้ำวพันธ์ุก่ ำเฟืองมีกำรแสดงออกของยีนในระดับต่ ำที่สุดเมื่อเปรียบเทียบกับข้ำวอีก 3 พันธ์ุในชุด
ที่ได้รับภำวะเค็ม ส่วนในวันที่ 6 หลังได้รับภำวะเค็มพบว่ำข้ำวพันธุ์ Pokkali ที่ได้รับภำวะเค็มมีระดับ
กำรแสดงออกของยีนสูงมำกที่สุดถึง 7.38 ±1.15 ในขณะที่ข้ำวพันธุ์ลำยหมำกในภำวะปกติมีระดับ
กำรแสดงออกต่ ำที่สุดเท่ำกับ 0.62 ±0.13 แต่ไม่มีข้อมูลของข้ำวพันธุ์ก่ ำเฟืองเนื่องจำกข้ำวพันธุ์นี้ตำย
ในวันที่ 6 หลังได้รับภำวะเค็ม 
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ภาพที่ 17 กำรแสดงออกของยีน LOC_Os01g12650.1 ในข้ำวระยะกล้ำที่ปลูกในภำวะปกต ิ(C) 
และภำวะเครียดจำกควำมเค็ม (S) เป็นเวลำ 3 และ 6 วนั 
 

ร ะ ดั บ ก ำ ร แ ส ด ง อ อ ก ข อ ง ยี น  OsHKT2;1 - Na+ transporter ที่ ต ำ แ ห น่ ง 
LOC_Os06g48810.1 ในวันที่ 0 พบว่ำข้ำวทั้ง 4 พันธุ์ มีระดับกำรแสดงออกของยีนนี้ที่ใกล้เคียงกัน 
เช่นเดียวกันกับในวันที่ 3 ที่ระดับกำรแสดงออกของยีนนี้ในข้ำวทุกพันธุ์ไม่มีควำมแตกต่ำงกันอย่ำงมี
นัยส ำคัญทำงสถิติ และข้ำวในภำวะปกติวันที่ 6 ก็ยังคงมีกำรแสดงออกของยีนนี้ในระดับใกล้เคียงกัน 
แต่ขณะเดียวกัน ข้ำวชุดที่ได้รับภำวะเค็มในวันที่ 6 มีระดับกำรแสดงออกของยีนที่แตกต่ำงกันอย่ำงมี
นัยส ำคัญทำงสถิติ โดยพันธุ์ที่มีระดับกำรแสดงออกสูงที่สุด ได้แก่ พันธุ์ลำยหมำก ในขณะที่ข้ำวพันธุ์ 
Pokkali และเหลืองแก้ว มีระดับกำรแสดงออกที่ใกล้เคียงกัน ส่วนข้ำวพันธ์ุก่ ำเฟืองตำยเมื่อได้รับภำวะ
เค็มเป็นเวลำ 6 วัน ท ำให้ไม่มีข้อมูลกำรแสดงออกของยีนนี้ในข้ำวที่ได้รับภำวะเค็มเป็นเวลำ 6 วัน 
 

 
ภาพที่ 18 กำรแสดงออกของยีน LOC_Os06g48810.1 ในข้ำวระยะกล้ำที่ปลูกในภำวะปกติ (C) 
และภำวะเครียดจำกควำมเค็ม (S) เป็นเวลำ 3 และ 6 วนั 
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บทที่ 5 
อภิปรายผลการทดลอง 

1. ผลของความเค็มในดินที่มีต่อปริมาณโซเดียมและโพแทสเซียมไอออนในระยะกล้าของขา้ว 

พื้นเมืองไทย 

จำกผลกำรศึกษำปริมำณโซเดียมและโพแทสเซียมไอออนในเนื้อเยื่อส่วนต้นของข้ำวพื้น
เมืองไทยและข้ำวปรับปรุงพันธุท์ั้ง 80 พันธ์ุ/สำยพันธ์ุ ที่ปลูกในภำวะปกติ และภำวะเค็มในสำรละลำย
โซเดียมคลอไรด์ควำมเข้มข้น 115 มิลลิโมลำร์ ที่ท ำให้ดินมีควำมเค็มอยู่ในระดับ 9 เดซิซีเมนต่อเมตร
ซึ่งเป็นควำมเค็มระดับสูง พบว่ำข้ำวแต่ละพันธุ์มีควำมแตกต่ำงกันของปริมำณโซเดียมและ
โพแทสเซียมไอออนตั้งแต่ในภำวะปกติ แต่เมื่อได้รับภำวะเค็มปริมำณโซเดียมและโพแทสเซียมไอออน
ในเนื้อเยื่อส่วนต้นของข้ำวทุกพันธุ์มีค่ำเปลี่ยนแปลงไปจำกเดิม โดยข้ำวทั้ง 80 พันธุ์/สำยพันธุ์ มี
ปริมำณโซเดียมไอออนเพิ่มสูงขึ้นจำกภำวะปกติ โดยระดับกำรเพิ่มสูงขึ้นจะแตกต่ำงกันไปในแต่ละ
พันธุ์ ข้ำวพันธุ์ที่มีปริมำณโซเดียมไอออนเพิ่มสูงขึ้นมำกหลังจำกได้รับภำวะเค็ม ได้แก่ พันธุ์ขี้ตมพัน 
(หมำยเลข 48) ในวันที่ 6 และ ขำวคด (หมำยเลข 30) ก่ ำเฟือง (หมำยเลข 155) และบุญมำ 
(หมำยเลข 135) ในวันที่ 9 หลังจำกได้รับภำวะเค็ม ในขณะที่ข้ำวพันธุ์ Pokkali ซึ่งเป็นพันธุ์มำตรฐำน
ทนเค็มมีกำรเพิ่มขึ้นของปริมำณโซเดียมไอออนต่ ำที่สุดในวันที่ 6 หลังได้รับภำวะเค็ม ในขณะที่ข้ำว
สำยพันธุ์ UBN02123-50R-B-3 มีปริมำณโซเดียมไอออนสูงที่สุดเมื่อได้รับภำวะเค็มทั้ง 6 และ 9 วัน 
เนื่องมำจำกสำยพันธุ์ UBN02123-50R-B-3 เป็นข้ำวที่ปลูกในชุดกำรทดลองที่แตกต่ำงจำกอีก 79 
พันธ์ุที่เหลือ และสภำพภูมิอำกำศขณะที่เก็บผลกำรทดลองในชุดกำรทดลองทั้งสองมีควำมแตกต่ำงกัน 
ซึ่งอำจส่งผลต่อปริมำณโซเดียมไอออนที่เข้ำสู่ต้นพืชได้ในปริมำณที่แตกต่ำงกัน กำรเพิ่มขึ้นของ
ปริมำณโซเดียมไอออนนี้สอดคล้องกับงำนวิจัยที่ศึกษำในบำร์เลย์ (Yousufinia และคณะ, 2013) และ
ข้ำวพันธุ์อ่ืนๆ (Morales และคณะ, 2012; Hakim และคณะ, 2014) ปริมำณโซเดียมและโพแทสเซียม
ไอออนที่วิเครำะห์ได้นั้นสอดคล้องกับในงำนวิจัยอื่นโดยเปรียบเทียบจำกข้ำวพันธุ์มำตรฐำน คือ 
Pokkali และ IR29 เช่น ในงำนวิจัยของ Ninsuwan และคณะ (2013) ที่ให้ภำวะเค็มแก่ข้ำวด้วย
สำรละลำยโซเดียมคลอไรด์ควำมเข้มข้น 103 มิลลิโมลำร์ เป็นเวลำ 10 วัน พบว่ำข้ำวพันธุ์ Pokkali มี
ปริมำณโซเดียมไอออนในภำวะปกติและภำวะเค็มเท่ำกับ 2 และ 14.4 ug/gDW ตำมล ำดับ ซึ่ง
ใกล้เคียงกับในงำนวิจัยนี้ที่พบว่ำปริมำณโซเดียมไอออนของข้ำวพันธุ์ Pokkali ในภำวะปกติและภำวะ
เค็มในวันที่ 9 มีค่ำเท่ำกับ 3.4 และ 7.2 ug/gDW ตำมล ำดับ ในขณะที่ข้ำวพันธุ์ IR29 มีปริมำณ
โซเดียมไอออนในภำวะปกติและภำวะเค็ม เท่ำกับ 5 และ 23.5 ug/gDW ตำมล ำดับ ซึ่งใกล้เคียงกับ
ในงำนวิจัยนี้ที่ข้ำวพันธุ์ IR29 มีปริมำณโซเดียมไอออนในภำวะปกติและภำวะเค็มเท่ำกับ 4.4 และ 
15.4 ug/gDW ตำมล ำดับ 

ในขณะเดียวกันจำกผลกำรทดลองพบว่ำเมื่อข้ำวได้รับภำวะเค็มเป็นเวลำ 6 และ 9 วัน 
ปริมำณโพแทสเซียมไอออนในเนื้อเยื่อส่วนต้นของข้ำวเกือบทุกพันธุ์มีค่ำลดลงจำกปริมำณ
โพแทสเซียมไอออนในภำวะปกติ ข้ำวพันธุ์ กข19 และ น้ ำสะกุย 19 เป็นข้ำวพันธุ์ที่มีปริมำณ
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โพแทสเซียมไอออนลดลงมำกที่สุดในวันที่ 6 และ 9 หลังได้รับภำวะเค็มเมื่อเปรียบเทียบกับพันธุ์อื่นๆ 
ที่ท ำกำรศึกษำ กำรลดลงของปริมำณโพแทสเซียมไอออนในเนื้อเยื่อส่วนต้นของข้ำวเมื่อได้รับภำวะ
เค็มนั้นสอดคล้องกับในงำนวิจัยที่ได้ศึกษำปริมำณโพแทสเซียมไอออนในบำร์เลย์ (Yousufinia และ
คณะ, 2013) มันฝรั่ง (Jaarsma และคณะ, 2013) และข้ำว (Hakim และคณะ, 2014) ที่พบว่ำมี
ปริมำณโพแทสเซียมไอออนลดลงเมื่อได้รับภำวะเค็ม ส ำหรับอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออน 
(Na+/K+ ratio) น้ันเป็นพำรำมิเตอร์ที่พิจำรณำท้ังปริมำณของโซเดียมไอออน และโพแทสเซยีมไอออน
ควบคู่กันไป จึงสำมำรถน ำไปใช้ในกำรพิจำรณำควำมสำมำรถในกำรทนต่อภำวะเค็มของข้ำวได้และมี
กำรน ำไปใช้กันอย่ำงแพร่หลำย ข้ำวพันธุ์ที่มีค่ำอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนที่ต่ ำ
หมำยควำมว่ำเป็นพันธุ์ที่มีกลไกกำรจัดกำรไอออนได้ดีเมื่อพืชเจริญอยู่ในสภำพดินเค็ม โดยอำจมีกำร
ปรับกำรน ำโซเดียมไอออนในดินเข้ำสู่เซลล์ รวมถึงกำรรักษำสมดุลของโพแทสเซียมไอออนอีกด้วย 
(ดวงใจ สุริยำอรุณโรจน์, 2546) ผลกำรทดลองพบว่ำเมื่อได้รับภำวะเค็ม ข้ำวเกือบทุกพันธุ์จะมี
อัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนสูงขึ้นเมื่อเปรียบเทียบกับค่ำอัตรำส่วนในภำวะปกติ และมีค่ำ
สูงกว่ำ 1 ซึ่งหมำยควำมว่ำโซเดียมไอออนมีปริมำณสูงกว่ำโพแทสเซียมไอออน โดยข้ำวพันธุ์ที่มี
อัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนสูงขึ้นมำกที่สุดเมื่อเปรียบเทียบกับข้ำวพันธุ์อื่นที่ใช้ใน
กำรศึกษำ ได้แก่ จ ำปำทอง (หมำยเลข 159) พลำยงำมปรำจีนบุรี (หมำยเลข 193) ขี้ตมพัน 
(หมำยเลข 48) และก่ ำเฟือง (หมำยเลข 155) โดยจะเห็นว่ำข้ำวพันธุ์ขี้ตมพัน และก่ ำเฟือง เป็นพันธุ์ที่
มีโซเดียมไอออนเพิ่มสูงขึ้นมำกที่สุดหลังได้รับภำวะเค็มเป็นเวลำ 6 และ 9 วันตำมล ำดับ กำรเพิ่มขึ้น
ของอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนในงำนวิจัยนี้สอดคล้องกับในงำนวิจัยของ  Dionisio-
Sese และ Tobita ที่ใช้ควำมเข้มข้นของโซเดียมคลอไรด์ที่ต่ ำกว่ำในกำรศึกษำ (60 และ 120 มิลลิโม-
ลำร์) พบว่ำข้ำวเกือบทุกพันธุ์ยังคงมีอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมเพิ่มขึ้นในภำวะเค็ม เมื่อ
เปรียบเทียบกับอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนในภำวะปกติ (Dionisio-Sese และ Tobita, 
2000) 

ในภำวะที่ดินมีควำมเข้มข้นของเกลือสูง ปริมำณโซเดียมไอออนในสำรละลำยดินจึงมีควำม
เข้มข้นสูงตำมไปด้วย ดังนั้นโซเดียมไอออนจึงผ่ำนเข้ำสู่รำกได้ทำง non-selective cation channels 
(NSCC) และ Na+ transporter บำงชนิด เช่น high-affinity K+ transporter (HKT) เมื่อโซเดียม
ไอออนในเซลล์รำกมีปริมำณมำกเกินไปจะถูกส่งผ่ำนทำง apoplast ไปยังไซเล็มและส่งต่อไปยัง
เนื้อเยื่อส่วนใบในที่สุด เมื่อโซเดียมไอออนที่สะสมในส่วนใบมีปริมำณที่สูงเกินไปจนถึงระดับที่เป็นพิษ
ต่อเซลล์ จะก่อให้เกิด ionic stress ที่ส่งผลให้ใบแก่ของพืชตำย และหำกอัตรำกำรสร้ำงใบใหม่ลดลง 
ในขณะที่ใบแก่ตำยไปเรื่อยๆ จะส่งผลกระทบต่อกำรสังเครำะห์ด้วยแสงของพืชจนกระทั่งพืชไม่
สำมำรถสังเครำะห์คำร์โบไฮเดรตได้เพียงพอต่อควำมต้องกำรในกำรสร้ำงใบ สุดท้ำยอัตรำกำร
เจริญเติบโตของพืชจึงลดลงในที่สุด  

นอกจำกนี้ผลจำกกำรที่มีโซเดียมไอออนสูงบริเวณรำกก็จะเกิด osmotic stress ที่ส่งผลให้
อัตรำกำรเจริญของส่วนต้นลดลงทันทีที่พืชรับรู้ได้ถึงภำวะเครียดจำกควำมเค็ม ซึ่งผลกระทบนี้จะ
ส่งผลต่อพืชก่อนที่จะเกิด ionic stress (Munns และ Tester, 2008) ทั้งนี้โพแทสเซียมไอออนก็เป็น
ธำตุอำหำรหลักของพืชที่ส ำคัญในกระบวนกำรต่ำง ๆ ของเซลล์ เช่น กำรท ำงำนของเอนไซม์ กำรสร้ำง
แรงเต่งของเซลล์ ควบคุมกำรเปิดปิดของปำกใบ รวมถึงควบคุมสมดุลของแรงดันออสโมติก (Shabala, 
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2003) แต่เมื่อพืชเจริญอยู่ในภำวะที่มีควำมเข้มข้นของเกลือสูง ปริมำณโซเดียมไอออนที่สูงจะส่งผล
กระทบต่อกำรน ำเข้ำของแร่ธำตุที่จ ำเป็นโดยแย่งจับกับ transporter ที่ท ำหน้ำที่น ำเอำไอออนบวก
จำกดินเข้ำสู่เซลล์รำก โดยเฉพำะ transporter ที่น ำเข้ำโพแทสเซียมไอออน เช่น Potassium 
uptake permease (KUP) และ High Affinity K (HAK) เป็นต้น (Grabov, 2007) ดังนั้นเซลล์จึงไม่
สำมำรถรักษำระดับของโพแทสเซียมไอออนไว้ได้เมื่อมีปริมำณของโซเดียมไอออนสูงมำกจนเกินไป  

แต่ในกำรศึกษำนี้พบว่ำมีข้ำวบำงพันธุ์ที่มีลักษณะกำรสะสมไอออนที่แตกต่ำงออกไปจำกข้ำว
ส่วนใหญ่ที่ใช้ในกำรศึกษำ โดยพบว่ำมีปริมำณของโซเดียมไอออนลดลงในวันที่ 9 หลังได้รับภำวะเค็ม 
เช่น พันธุ์สังข์หยด (หมำยเลข 110) กข10 (หมำยเลข 156) และชุมแพ 60 (หมำยเลข 189) แสดงให้
เห็นว่ำข้ำวพันธุ์เหล่ำนี้อำจมีกระบวนกำรบำงอย่ำงที่ใช้ในกำรลดปริมำณโซเดียมไอออนที่เข้ำมำสู่
เนื้อเยื่อส่วนต้น หรือก ำจัดโซเดียมไอออนออกจำกเนื้อเยื่อส่วนต้นได้เมื่อพืชเจริญอยู่ในภำวะที่มีควำม
เข้มข้นของโซเดียมไอออนสูง ในขณะเดียวกันยังมีข้ำวบำงพันธุ์ที่มีปริมำณโพแทสเซียมไอออนสูงขึ้น
เมื่อได้รับภำวะเค็ม ได้แก่ ข้ำวพันธุ์ กข10 (หมำยเลข 156) กข21 (หมำยเลข 157) กข25 (หมำยเลข 
158) และสำยพันธ์ุ UBN02123-50R-B-3 (หมำยเลข 208) ในวันที่ 6 และข้ำวพันธุข์ำวคด (หมำยเลข 
30) ลำยหมำก (หมำยเลข 170) เหนียวด ำหลำย (หมำยเลข 194) แก่นจันทร์ (หมำยเลข 201) และ
สำยพันธ์ุ UBN02123-50R-B-3 (หมำยเลข 208) ในวันที่ 9 หลังได้รับภำวะเค็ม สอดคล้องกับงำนวิจัย
ของ Morales และคณะ ที่ศึกษำปริมำณโพแทสเซียมไอออนในข้ำวพื้นเมืองของประเทศเยอรมัน
จ ำนวน 2 พันธุ์ พบว่ำข้ำวพันธุ์ที่ทนเค็มมีปริมำณโพแทสเซียมไอออนเพิ่มขึ้นหลังได้รับภำวะเค็ม 
ดังนั้นข้ำวพันธุ์เหล่ำนี้น่ำจะมีกลไกในกำรป้องกันไม่ให้สูญเสียโพแทสเซียมไอออนได้ในขณะได้รับ
ภำวะเค็ม  (Morales และคณะ, 2012) โดยหนึ่ ง ในกลไกของข้ำวในกระบวนกำร osmotic 
adjustment ก็คือกำรน ำโพแทสเซียมไอออนเข้ำสู่เซลล์มำกขึ้น (Diédhiou, 2006) มีกำรศึกษำใน 
mutant ของข้ำวสำลีพบว่ำเมื่อมีปริมำณโพแทสเซียมไอออนสะสมในส่วนใบมำก จะท ำให้ต้น 
mutant มีควำมทนเค็มสูงกว่ำต้น wild type (Rascio และคณะ, 2001) นอกจำกนี้ในวันที่ 6 หลัง
ได้รับภำวะเค็มยังพบว่ำข้ำวบำงพันธุ์ ได้แก่ Pokkali (หมำยเลข 101) พวงหำงนำค (หมำยเลข 53) 
นำงนวล (หมำยเลข 105) กข10 (หมำยเลข 152) กข25 (หมำยเลข 158) ลำยหมำก (หมำยเลข 170) 
และสุพรรณบุรี 60 (หมำยเลข 190) มีอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนต่ ำกว่ำ 1 อีกด้วย 
โดยเฉพำะ Pokkali ที่มีอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนต่ ำที่สุดถึง 0.4766 ซึ่งสอดคล้องกับ
งำนวิจัยของ Dionisio-Sese and Tobita (2000) ที่พบว่ำข้ำวพันธุ์ Pokkali ที่ปลูกในอำหำรที่มี
สำรละลำยโซเดียมคลอไรด์ควำมเข้มข้น 60 และ 120 มิลลิโมลำร์ยังคงมีอัตรำส่วนโซเดียมต่อ
โพแทสเซียมไม่เกิน 0.5 ทั้งนี้แสดงให้เห็นถึงควำมสำมำรถของข้ำวพันธุ์เหล่ำนี้ในกำรจัดกำรและรักษำ
สมดุลของไอออนได้ในขณะที่เจริญอยูใ่นภำวะเครียดจำกควำมเค็ม และเป็นที่น่ำสนใจว่ำข้ำวพันธุ์  
กข10 กข25 และ ลำยหมำก เป็นพันธุ์ที่มีปริมำณโพแทสเซียมไอออนสูงขึ้นหลังได้รับภำวะเค็มอีกด้วย 
นอกจำกกำรศึกษำอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนในข้ำวแล้ว ยังมีกำรศึกษำในพืชชนิดอื่นที่
ได้รับภำวะเค็ม เช่น ในงำนวิจัยที่ศึกษำใน turfgrass พันธุ์ทนและไม่ทนเค็ม พบว่ำเมื่อได้รับภำวะเค็ม
โดยให้สำรละลำยโซเดียมคลอไรด์ควำมเข้มข้น 170 มิลลิโมลำร์ อัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียม
ไอออนของพันธุ์ทนเค็มมีค่ำต่ ำกว่ำ 1 ในขณะที่พันธุ์ไม่ทนเค็มมีค่ำอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียม
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ไอออนสูงกว่ำ 1 แสดงให้เห็นถึงควำมสำมำรถในกำรจ ำกัดโซเดียมไอออนที่เข้ำสู่เซลล์ได้ต่ำงกัน 
(Torello และ Rice, 1986) 

ควำมแปรผันทำงพันธุกรรมส่งผลให้ข้ำวแต่ละพันธุ์มีควำมสำมำรถในกำรจัดกำรกับโซเดียม
ไอออนที่เข้ำสู่เซลล์เมื่อพืชอยู่ในภำวะเครียดจำกควำมเค็มและมีควำมสำมำรถในกำรทนต่อควำมเค็ม
ในดินได้แตกต่ำงกัน ข้ำวพันธุ์ทนเค็มจะมีควำมสำมำรถในกำรจัดกำรกับโซเดียมไอออนในไซโทซอล
เพื่อไม่ให้มีปริมำณมำกเกินไปจนแย่งจับบริเวณ active site ของเอนไซม์ต่ำง ๆ ท ำให้เอนไซม์เหล่ำนั้น
ท ำงำนผิดปกติ และสูญเสียประสิทธิภำพไปได้ กระบวนกำรจัดกำรไอออนจะเกิดขึ้นตั้งแต่เซลล์บริเวณ
รำกที่สัมผัสกับเกลือโดยตรง เมื่อเซลล์รำกรับรู้ถึงปริมำณโซเดียมไอออนที่เพิ่มขึ้นจำกภำยนอกจะต้อง
มีกระบวนกำรเพื่อป้องกันตัวเองรวมทั้งส่งสัญญำณไปยังส่วนต้นให้เปลี่ยนแปลงกลไกบำงอย่ำงเพื่อ
รับมือกับภำวะเค็มที่ก ำลังเกิดขึ้น โดยเริ่มต้นจำกกำรรับรู้ถึงโซเดียมไอออนรอบเซลล์รำก ท ำให้
แคลเซียมไอออนในไซโทซอลเพิ่มขึ้น และเป็นสัญญำณให้โปรตีนที่มีชื่อว่ำ SOS3 เกิดกำรจับกับ 
SOS2 และไปกระตุ้นกำรท ำงำนของ SOS1 ที่เป็น Na+/H+ antiporter บริเวณเยื่อหุ้มเซลล์โดย
กระบวนกำร phosphorylation ดังนั้นโซเดียมไอออนจึงถูกขับออกจำกเซลล์ในที่สุด 

แต่อย่ำงไรก็ตำมโซเดียมไอออนที่ยังคงเหลืออยู่ในเซลล์รำกสำมำรถถูกก ำจัดได้โดยน ำไปเก็บ
ไว้ในแวคิวโอลหรือส่งไปยังส่วนต้น กำรขับเอำโซเดียมไอออนไปเก็บในแวคิวโอลนั้นท ำได้โดยอำศัย 
transporter ที่อยู่บนเยื่อหุ้มแวคิวโอล (โทโนพลำสต์) ที่มีชื่อว่ำ NHX1 โดยเป็น Na+/H+ antiporter 
ที่ท ำงำนร่วมกับ Vacuolar H+-translocating pyrophosphatase หรือ AVP1 ที่อยู่บนโทโนพลำสต์
โดยใช้พลังงำนปั๊มโปรตอนเข้ำไปยังแวคิวโอลเพ่ือให้เกิด H+ gradient ที่ใช้ในกำรขนส่งโซเดียมไอออน
จำกไซโทซอลผ่ำนโทโนพลำสต์ไปยังแวคิวโอลเพื่อให้ปริมำณโซเดียมไอออนในไซโทซอลมีปริมำณ
ต่ ำลง (Diédhiou, 2006) โดย Kader and Lindberg (2005) พบว่ำข้ำวพันธุ์ทนเค็ม (Pokkali) จะ
อำศัย Na+/H+ antiporter ที่อยู่บนโทโนพลำสต์ในกำรน ำโซเดียมไอออนในไซโทซอลเข้ำไปเก็บในแว
คิวโอลเป็นหลักเมื่ออยู่ในภำวะเค็ม ท ำให้ควบคุมกำรน ำโซเดียมไอออนเข้ำสู่เซลล์ได้ดีกว่ำพันธุ์ไม่ทน
เค็ม (BRRI Dhan29) โดยเฉพำะกำรจัดกำรโซเดียมไอออนในบริเวณรำกที่เป็นบริเวณแรกที่โซเดียม
ไอออนจำกดินจะสำมำรถเข้ำมำสู่เซลล์ พบว่ำข้ำวพันธุ์ทนเค็มจะมีกลไกในกำรจ ำกัดกำรน ำโซเดียม
ไอออนเข้ำสู่เซลล์ได้ดีกว่ำพันธุ์ไม่ทนเค็ม (Kavitha และคณะ, 2012) เช่นเดียวกันกับกำรแสดงออก
ของยีน OsNHX1 พบว่ำมีกำรแสดงออกเพิ่มขึ้นทั้งในข้ำวพันธุ์ Pokkali และ IR29 ที่เป็นพันธุ์ทนและ
ไม่ทนเค็มตำมล ำดับ แต่กำรแสดงออกในพันธุ์ IR29 นั้นลดลงอย่ำงรวดเร็ว ในขณะที่ในพันธุ์ Pokkali 
ยังคงมีกำรแสดงออกต่อเนื่องตำมเวลำที่ให้ภำวะเค็ม ส่งผลให้พันธุ์ Pokkali สำมำรถทนต่อภำวะเค็ม
ได้ดีกว่ำ IR29 (Diédhiou, 2006) 
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ภาพที่ 19 กำรท ำงำนของ transporter ที่เกี่ยวข้องกับกำรส่งโซเดียมไอออนเข้ำและออกจำกเซลล ์ 
 

นอกจำกนี้กำรควบคุมกำรแสดงออกของ HKT gene family ยังเป็นส่วนส ำคัญในกำรจัดกำร
โซเดียมไอออนที่เข้ำสู่เซลล์อีกด้วย HKT1 เป็น low-affinity Na+ transporter ที่พบมำกในส่วนรำก
และมีส่วนในกำรน ำโซเดียมไอออนเข้ำสู่เซลล์ของข้ำวสำลี (Horie และคณะ, 2001) Arabidopsis 
(Uozumi และคณะ, 2000) รวมถึงข้ำว ที่พบว่ำยีน OsHKT1 มีกำรแสดงออกลดลงในข้ำวพันธุ์ 
Pokkali และ IR29 ที่อยู่ในภำวะเครียดจำกควำมเค็ม โดยข้ำวพันธุ์ Pokkali ที่เป็นพันธุ์ทนเค็มมีระดับ
กำรแสดงออกของยีน OsHKT1 ลดลงมำกกว่ำ IR29 ที่เป็นพันธุ์ไม่ทนเค็ม แสดงให้เห็นถึงควำม
แตกต่ำงของกำรควบคุมระดับโซเดียมไอออนที่เข้ำสู่เซลล์ และส่งผลต่อระดับควำมทนเค็มที่แตกต่ำง
กันในข้ำวทั้งสองพันธุ์ (Golldack และคณะ, 2002) ดังนั้นข้ำวพันธุ์ที่มีกลไกต่ำง ๆ ดังที่ได้กล่ำวมำนี้
จะมีควำมสำมำรถในกำรควบคุมปริมำณโซเดียมและโพแทสเซียมไอออนที่สะสมในเซลล์ได้ดีและเป็น
ผลให้ข้ำวพันธุ์เหล่ำนี้มีควำมทนต่อภำวะเค็ม 
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2. ความสัมพนัธ์ (correlation) ระหว่าง Na+/K+ กับ Stability index 

จำกผลกำรหำควำมสัมพันธ์ระหว่ำงพำรำมิเตอร์ที่ เกี่ ยวข้องกับกำรเจริญของข้ำวกับ
พำรำมิเตอร์ที่เกี่ยวกับกำรสะสมไอออน ได้แก่ ปริมำณโซเดียมไอออน ปริมำณโพแทสเซียมไอออน 
และอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนในเนื้อเยื่อส่วนต้นของข้ำวทั้ง 80 พันธ์ุ/สำยพันธ์ุ พบว่ำมี
เพียงปริมำณโซเดียมไอออน และอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนที่มีควำมสัมพันธ์กับ
พำรำมิเตอร์ของค่ำกำรเจริญ ในขณะที่ไม่พบควำมสัมพันธ์ระหว่ำงค่ำกำรเจริญใดๆ กับปริมำณ
โพแทสเซียมไอออนเลย โดยค่ำดัชนีควำมเสียหำยจำกควำมเค็ม หรือ Salt injury score (SIS) นั้น
เป็นพำรำมิเตอร์เดียวที่มีควำมสัมพันธ์เชิงบวกกับพำรำมิเตอร์ที่เกี่ยวข้องกับกำรสะสม ขณะที่
พำรำมิเตอร์ที่เกี่ยวกับกำรเจริญอื่นๆ เช่น เสถียรภำพเยื่อหุ้มเซลล์ หรือ cell membrane stability 
(CMS) นั้นมีควำมสัมพันธ์เชิงลบกับปริมำณโซเดียมไอออน และน้ ำหนักสดและแห้งส่วนต้นและรำก
นั้นมีควำมสัมพันธ์เชิงลบกับปริมำณโซเดียมไอออน  

เมื่อควำมเข้มข้นของเกลือในสำรละลำยดินสูงจนถึงระดับที่ส่งผลให้เกิดภำวะเครียดต่อควำมเค็ม
ในพืช โซเดียมไอออนปริมำณมำกจะถูกน ำเข้ำสู่เซลล์บริเวณรำกซึ่งก่อให้เกิดภำวะเครียด 2 ระดับใน
พืช คือ osmotic stress ซึ่งเกิดในทันทีเมื่อสำรละลำยเกลือบริเวณรอบๆ รำกมีควำมเข้มข้นถึงระดับ
ที่ก่อให้เกิดภำวะเครียดจำกควำมเค็มเป็นเวลำไม่กี่ชั่วโมงจนถึงไม่กี่วัน ควำมเข้มข้นของโซเดียม
ไอออนในเซลล์ที่สูงท ำให้พืชไม่สำมำรถรักษำน้ ำในเซลล์ไว้ได้ ส่งผลให้อัตรำกำรเจริญของใบลดลง 
รวมถึงกำรสร้ำงใบใหม่ช้ำลง ดังนั้นอัตรำกำรเจริญส่วนต้นจึงลดลง ต่อมำ ionic stress จะเกิดขึ้นเมื่อ
พืชได้รับภำวะเครียดจำกควำมเค็มเป็นระยะเวลำนำนขึ้นจนใบแก่สะสมโซเดียมไอออนในปริมำณมำก
จนเกิดควำมเป็นพิษของโซเดียมไอออนภำยในเซลล์และท ำให้ใบแก่ตำย เมื่ออัตรำกำรตำยของใบแก่
สูงกว่ำอัตรำกำรสร้ำงใบใหม่ อัตรำกำรสังเครำะห์ด้วยแสงเพื่อสร้ำงอำหำรให้พืชจึงลดลงตำม ส่งผลให้
พืชมีอัตรำกำรเจริญที่ลดลงในที่สุด (Munns และ Tester, 2008) ซึ่งสอดคล้องกับผลกำรศึกษำ
ควำมสัมพันธ์ระหว่ำงปริมำณโซเดียมไอออน หรืออัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออน กับ
ค่ำพำรำมิเตอร์กำรเจริญต่ำงๆ ของข้ำว ที่พบว่ำปริมำณโซเดียมไอออนมีควำมสัมพันธ์เชิงบวกกับค่ำ
ดัชนีควำมเสียหำยจำกควำมเค็ม โดยเมื่อปริมำณโซเดียมไอออนในส่วนต้นของข้ำวมีค่ำสูง จะส่งผลให้
เกิดควำมเสียหำยจำกควำมเค็มสูงตำมไปด้วย ในขณะที่พำรำมิเตอร์ที่แสดงถึงกำรเจริญเติบโตของ
ข้ำวในภำวะเค็ม เช่น น้ ำหนักสดส่วนต้นและรำก และน้ ำหนักแห้งส่วนต้นและรำกจะลดลงเมื่อข้ำวมี
โซเดียมไอออนปริมำณมำกในส่วนต้น ผลกำรศึกษำนี้สอดคล้องกับงำนวิจัยของ Hakim และคณะ 
(2014) ที่พบว่ำเมื่อให้ภำวะเค็มกับข้ำวในระดับที่เพ่ิมขึ้น ปริมำณโซเดียมไอออนในส่วนต้นของข้ำวทุก
พันธุ์ที่ศึกษำมีค่ำเพิ่มสูงขึ้น ในขณะเดียวกันน้ ำหนักแห้งส่วนต้นและรำกของข้ำวทุกพันธุ์ลดลง 
นอกจำกนี้กำรตำยของเซลล์ยังส่งผลให้เกิดกำรรั่วไหลของสำรอิเล็กโทรไลต์ภำยในเซลล์ ท ำให้พบ
ควำมสัมพันธ์เชิงลบระหว่ำงปริมำณโซเดียมไอออนกับเสถียรภำพเยื่อหุ้มเซลล์ ซึ่งสอดคล้องกับ
งำนวิจัยของ Lutts and Bouharmont (1996) ที่พบว่ำเมื่อได้รับภำวะเค็ม กำรรั่วไหลของสำร
อิเล็กโทรไลต์ในข้ำวทุกพันธุ์ที่ศึกษำมีค่ำสูงขึ้น โดยข้ำวพันธุ์ที่ทนเค็มน้อยกว่ำจะมีค่ำกำรรั่วไหลของ
สำรอิเล็กโทรไลต์สูงกว่ำพันธุ์ที่ทนเค็มมำกกว่ำ แต่อย่ำงไรก็ตำม correlation coefficient ของทุก
ควำมสัมพันธ์มีค่ำค่อนข้ำงต่ ำ โดยค่ำ coefficient ที่สูงที่สุดเท่ำกับ 0.57894 ที่เป็นควำมสัมพันธ์
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ระหว่ำงอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมในวันที่ 6 หลังได้รับภำวะเค็ม กับน้ ำหนักแห้งส่วนต้นใน
วันที่ 9 หลังได้รับภำวะเค็ม 

 
3. ต าแหน่งของยีนทีเ่กี่ยวขอ้งกับความสามารถในการทนเค็มของขา้วพันธุ์พื้นเมืองไทยในระยะ
กล้า โดยใชเ้ทคนิค genome-wide association 

ควำมทนเค็มของพืช คือกำรที่พืชยังสำมำรถเจริญเติบโต และให้ผลผลิตได้แม้อยู่ในภำวะที่มี
ควำมเข้มข้นของเกลือสูง ซึ่งควำมทนเค็มนั้นเป็นลักษณะที่ถูกควบคุมด้วยยีนจ ำนวนหลำยยีน 
(polygenic trait) (Mishra และคณะ, 1998) มีงำนวิจัยมำกมำยที่ศึกษำหำยีนที่ควบคุมลักษณะทำง
สรีรวิทยำที่สนใจในพืชโดยใช้เทคนิคต่ำงๆ เช่น กำรใช้ GWAS ในกำรหำ QTL ที่เกี่ยวข้องกับควำม
เข้มข้นของสังกะสีและเหล็กในเมล็ดของบำร์เลย์พื้นเมืองของประเทศเอธิโอเปียและเอริเทรีย โดยหำ
ควำมสัมพันธ์ระหว่ำงฟีโนไทป์ ได้แก่ ควำมเข้มข้นของเหล็กและสังกะสี และน้ ำหนัก 50 เมล็ด กับส
นิปส์จ ำนวน 7482 สนิปส์ พบควำมสัมพันธ์อย่ำงมีนัยส ำคัญระหว่ำงควำมเข้มข้นของสังกะสีและ
น้ ำหนัก 50 เมล็ด กับสนิปส์  จ ำนวน 4 และ 5 สนิปส์ตำมล ำดับ (Mamo และคณะ, 2014) 
ขณะเดียวกันก็มีกำรหำยีนที่เกี่ยวข้องกับลักษณะทำงสรีรวิทยำที่ส ำคัญในข้ำวเช่นเดียวกัน  มีกำรใช้
เทคนิค GWAS ในกำรหำยีนที่ควบคุมลักษณะควำมทนต่อโอโซนในข้ำว โดยใช้ฟีโนไทป์ที่เกี่ยวข้องกับ
มวลชีวภำพ ชีวเคมี และสรีรวิทยำจ ำนวน 8 ฟีโนไทป์ และสนิปส์จ ำนวนมำกกว่ำ 30,000 สนิปส์ พบส
นิปส์ที่มีควำมสัมพันธ์กับฟีโนไทป์อย่ำงมีนัยส ำคัญจ ำนวน 16 สนิปส์ ซึ่งมี 2 สนิปส์อยู่ในต ำแหน่งของ
ยีน RING และ EREBP ที่มีหน้ำที่เกี่ยวข้องกับกำรตำยของเซลล์ และกำรตอบสนองต่อภำวะเครียดใน
ข้ำว (Ueda และคณะ, 2014) 

จำกผลกำรศึกษำควำมเชื่อมโยงทั้งจีโนมโดยใช้ฟีโนไทป์ที่เกี่ยวข้องกับกำรสะสมไอออนใน
เนื้อเยื่อส่วนต้นของข้ำว ได้แก่ ปริมำณโซเดียมไอออน ปริมำณโพแทสเซียมไอออน และอัตรำส่วน
โซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนในส่วนต้น กับจีโนไทป์ซึ่งได้แก่สนิปส์  จ ำนวน 77,063 สนิปส์ ได้
คัดเลือกสนิปส์ที่มีควำมสัมพันธ์กับแต่ละฟีโนไทป์ด้วยค่ำ p-value cut-off เท่ำกับ 10-7 ท ำให้ได ้
สนิปส์ที่มีควำมสัมพันธ์กับฟีโนไทป์ที่ศึกษำ จ ำนวน 59 สนิปส์ โดยพบว่ำมีควำมสัมพันธ์กับค่ำปริมำณ
โซเดียมไอออนและอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนทั้งในวันที่ 6 และ 9 หลังได้รับภำวะเค็ม 
ในขณะที่ไม่พบควำมสัมพันธ์ระหว่ำงสนิปส์กับค่ำโพแทสเซียมไอออนทั้งในวันที่ 6 และ 9 หลังได้รับ
ภำวะเค็มเลย แสดงให้เห็นว่ำปริมำณโซเดียมไอออนมีผลต่อพืชมำกกว่ำปริมำณโพแทสเซียมไอออน 
สนิปส์ที่ได้จำกกำรหำควำมเชื่อมโยงทั้งจีโนมนั้นอยู่ในต ำแหน่งของยีนที่แปลรหัสได้เป็น expressed 
protein และ hypothetical protein จ ำนวน 27 และ 2 ต ำแหน่งตำมล ำดับ นอกจำกนี้พบยีนที่
เกี่ยวข้องกับกระบวนกำรต่ำง ๆ ในเซลล์กระจำยอยู่บนโครโมโซมที่ 1 ถึง 12 ของข้ำว  

ยีนกลุ่มที่มีหน้ำที่ควบคุมกำรท ำงำนของโปรตีนอื่น จ ำนวน 6 ยีน ได้แก่  
( 1) LOC_Os01g12660.1 (AAA-type ATPase family protein) AAA ห รื อ  ATPase 

associated with various cellular activities protein เป็นโปรตีนที่พบได้ในสิ่งมีชีวิตทุกชนิด มี
หน้ำที่เกี่ยวกับกำรควบคุมกลไกส ำคัญต่ำงๆ ในเซลล์ เช่น กำรขนส่งเวสิเคิล กำรท ำลำยโปรตีน หรือ
ท ำหน้ำที่เหมือน chaperone ในกำรควบคุมกำรรวมหรือแยกกลุ่มของโปรตีน (Fekih และคณะ, 
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2015) มีกำรศึกษำยีน SKD1 (suppressor of K+ transport growth defect 1) ซึ่งเป็นยีนหนึ่งใน 
AAA family ใน ice plant (Mesembryanthemum crystallinum) ที่เป็นพืชทนเค็มพบว่ำยีนนี้มี
ส่วนในกำรควบคุมโซเดียมไอออนส่วนเกินเมื่อพืชอยู่ในภำวะเค็ม นอกจำกนี้พบว่ำ overexpression 
ของยีนนี้ในยำสูบส่งผลให้ต้นยำสูบมีควำมทนต่อควำมเค็มเพ่ิมขึ้นอีกด้วย (Xia และคณะ, 2013)  

(2) LOC_Os01g33350.1 คือ zinc-binding protein กำรที่ โปรตีนจับกับ Zn จะท ำให้
โปรตีนนั้นมีหน้ำที่ในกำรเร่งปฏิกิริยำ หรือควบคุมกำรท ำงำนของโปรตีนเป้ำหมำย พบว่ำเมื่อให้
สำรละลำยสังกะสีกับแคลลัสของข้ำว จะพบ zinc-binding protein ในปริมำณมำกและแคลลัสมีกำร
เจริญเติบโตได้ดีขึ้นเมื่อเปรียบเทียบกับแคลลัสในภำวะควบคุม (Saeki และคณะ, 2000) อย่ำงไรก็ดี 
โปรตีน LOC_Os01g33350 ยังไม่มีกำรศึกษำเกี่ยวกับบทบำทหน้ำที่ของโปรตีนชนิดนี้อย่ำงชัดเจน 

(3) LOC_Os02g01990.1 (CCT-motif family protein) โ ป ร ตี น ใ น  CCT family แ บ่ ง
ออกเป็น 3 subclass ได้แก่ COL CMF (CCT motif) และ PRR (pseudoresponse regulator) ใน
โปรตีนเหล่ำนี้จะประกอบด้วย CCT domain ต ำแหน่งของโดเมนนี้อยู่บริเวณผิวของโปรตีนเพื่อท ำ
หน้ำที่ในกำรปฏิสัมพันธ์กับโปรตีนอื่น (Sun และคณะ, 2001) โดยปกติยีนที่ประกอบด้วย CCT 
domain มีหน้ำที่ส ำคัญในกำรควบคุมกำรออกดอกของข้ำว แต่ในงำนวิจัยของ Zhang และคณะยัง
พบยีน CCT ใหม่จ ำนวน 3 ยีนที่มีหน้ำที่ควบคุม heading date ในข้ำวอีกด้วย (Zhang และคณะ, 
2015) 

(4) LOC_Os03g01720.1 (protein binding protein) เป็นโปรตีนที่มีหน้ำที่ในกำรจับกับ
โปรตีนอื่นซึ่งอำจเกี่ยวข้องกับกระบวนกำรบำงอย่ำงในเซลล์ แต่ยังไม่มีกำรระบุหน้ำที่ที่แน่ชัดของ
โปรตีนนี ้

(5) LOC_Os03g63310.1 (prefoldin) เป็นโปรตีนที่ท ำหน้ำที่ร่วมกับโปรตีน chaperonin 
ในไซโทซอล โดยจะจับกับโปรตีนที่สร้ำงขึ้นใหม่ เช่น actin และ tubulin ในยีสต์ (Vainberg และ
คณะ, 1998) และ Arabidopsis (Hill และ Hemmingsen, 2001) แล้วส่งให้กับ chaperone เพื่อท ำ
กำร fold ให้มีโครงสร้ำงที่เหมำะสมต่อไป มีกำรศึกษำในข้ำวพบว่ำ prefoldin สำมำรถจับกับ CML4 
ที่ เป็น calmodulin-like protein ได้  และมีหน้ำที่ เกี่ยวข้องกับกำรส่งสัญญำณภำยในเซลล์  
(Anantayanon และ Buaboocha, 2013) และ 

(6) LOC_Os09g10300.1 (Skp1 family, dimerisation domain containing protein) 
Skp1 หรือ S-phase kinase-associate protein1 เป็นหนึ่งในองค์ประกอบของ SCF ubiquitin 
ligase ที่มีหน้ำที่จับกับ F-box ในกำรรวมโครงสร้ำง SCF และควบคุมกำรย่อยสลำยโปรตีน พบว่ำ
โครงสร้ำง SCF ใน Arabidopsis สำมำรถควบคุมกำรตอบสนองของพืชต่อฮอร์โมนออกซิน และ
กรดจัสโมนิกได้ (Kong และคณะ, 2004) 

 
ยีนที่แปลรหัสให้โปรตีนที่ท ำหน้ำที่เป็นเอนไซม์ จ ำนวน 3 ยีน ได้แก่  
(1) LOC_Os04g08828.1 (Cytochrome P450) เป็นเอนไซม์ที่เกี่ยวข้องกับกระบวนกำร

สังเครำะห์ และสลำยโมเลกุลต่ำงๆ ในเซลล์ของสิ่งมีชีวิต ในพืชพบว่ำเกี่ยวข้องกับกระบวนกำร
สังเครำะห์ลิกนิน สำรป้องกันรังสียูวี เม็ดสี สำรประกอบในกระบวนกำรป้องกันตัวของเซลล์ กรด
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ไขมัน ฮอร์โมน และโมเลกุลที่เกี่ยวกับกำรส่งสัญญำณในเซลล์ นอกจำกนี้ยังเกี่ยวข้องกับกระบวนกำร
สลำยสำรประกอบที่เป็นพิษต่อเซลล์อีกด้วย (Schuler และ Werch-Reichhart, 2003) 

(2) LOC_Os05g33100.1 (endo-1,3; 1,4-beta-D-glucanase precursor) เป็นเอนไซม์ที่
มีหน้ำที่ในกำรสลำยพันธะไกลโคซิดิก แบบ β1-3 หรือ 1-4 ใน D-glucan ซึ่งเป็นโพลีแซ็คคำไรด์สำย
ตรงที่พบมำกในผนังเซลล์ของเอนโดสเปิร์มของพืชอำหำรต่ำงๆ เช่น บำร์เลย์ ข้ำว เป็นต้น และ 

(3) LOC_Os12g12560.1 (NADP-dependent oxidoreductase) เป็นกลุ่มของเอนไซม์ที่
ท ำหน้ำที่ในกำรส่งอิเล็กตรอนจำกโมเลกุลที่เป็นตัวให้ไปยังโมเลกุลที่เป็นตัวรับอิเล็กตรอน มีหน้ำที่
หลำกหลำยในกระบวนกำรทำงสรีรวิทยำ เช่น กำรปั๊มโปรตอน ควบคุมช่องไอออน ดูดซึมแร่ธำตุ ส่ง
สัญญำณภำยในเซลล์ และควบคุมกำรเจริญเติบโต (Lüthje และคณะ, 1997) พบว่ำเอนไซม์นี้ในข้ำว
มีหน้ำที่ส ำคัญในกำรควบคุมกำรเจริญของข้ำวที่ถูกกระตุ้นด้วยออกซิน (Oguchi และคณะ, 2004)  

 
ยีนที่เกี่ยวข้องกับ transposon จ ำนวน 2 ยีน ได้แก่ LOC_Os02g38380.1 (Transposon 

protein) และ LOC_Os11g25900.1 (hAT dimerization domain containing protein) hAT เป็น 
Transposable element ที่มีหน้ำที่เปลี่ยนต ำแหน่งของดีเอ็นเอ มีโดเมนส ำคัญที่ประกอบด้วยล ำดับ
กรดอะมิโนประมำณ 50 ตัวอยู่บริเวณปลำย C โดเมนนี้มีควำมเป็น dimerization ที่จะท ำหน้ำที่ใน
กำรจับกับดีเอ็นเอเป้ำหมำย (Rubin และคณะ, 2001)  

 
ยี นที่ เ กี่ ย วข้ อ งกั บกระบวนกำรส่ ง สัญญำณภำย ใน เซลล์ จ ำนวน  2 ยี น  ไ ด้ แก่  

LOC_Os01g12540.2 (GTPase of unknown function domain containing protein) แ ล ะ 
LOC_Os02g05940.1 (Phytosulfokine receptor precursor) เกี่ยวข้องกับกำรส่งสัญญำณภำยใน
เซลล์ โดย Phytosulfokine หรือ PSK เป็นโปรตีนที่เป็นโปรตีนส่งสัญญำณใน secretory pathway 
มีควำมส ำคัญในกำรส่งเสริมกำรเจริญ และกำรพัฒนำของเซลล์ นอกจำกนี้ยังเกี่ยวข้องกับกำรปรับตัว
ของพืชต่อภำวะเครียดทำงกำยภำพและชีวภำพ ในกำรส่งสัญญำณ PSK จะจับกับตัวรับซึ่งเป็นโปรตีน
ที่อยู่ใน receptor-like kinase (RLKs) และแทรกอยู่ในเยื่อหุ้มเซลล์ เมื่อได้รับสัญญำณจะมีเป้ำหมำย
ไปยัง secretory pathway โดยผ่ำนกำรควบคุมของ calmodulin (Sauter, 2015) พบว่ำยีน 
AtPSKR ซึ่งเป็นตัวรับของ PSK ใน Arabidopsis thaliana มีกำรแสดงออกในทุกเนื้อเยื่อของต้น แต่
มีระดับกำรแสดงออกที่ค่อนข้ำงต่ ำ 

 
ยีนที่เกี่ยวข้องกับกำรตอบสนองต่อภำวะเครียด 1 ยีน ได้แก่ LOC_Os11g38920.2 (HVA22) 

เป็นโปรตีนที่ถูกกระตุ้นได้ด้วยกรดแอบไซซิคและภำวะเครียดในพืช เช่น ภำวะแล้ง ภำวะหนำวเย็น 
และภำวะเค็ม โดยถูกพบครั้งแรกใน aleurone cell ของบำร์เลย์ และมีหน้ำที่ เกี่ยวข้องกับ
กระบวนกำรพักตัวของเมล็ด (Guo และ David Ho, 2008) ขณะที่ในข้ำวพบว่ำ HVA22 ท ำงำน
ร่วมกับ ABA-response complex (ABRC) ในกระบวนกำรตอบสนองต่อควำมเครียดจำกภำวะขำด
น้ ำ (Su และคณะ, 1998)  
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ยีนอื่นๆ ที่ท ำหน้ำที่ต่ำง ๆ ในเซลล์ จ ำนวน 8 ยีน ได้แก่  
(1) LOC_Os01g60110.1 (E2F-related protein) E2F เ ป็ น  transcription factor ที่ มี

หน้ำที่เกี่ยวข้องกับกำรควบคุมวัฏจักรของเซลล์ในช่วง G1 จนถึง S phase ในพืชและสัตว์เลี้ยงลูกด้วย
นม โดยสำมำรถจัดเป็น 2 กลุ่ม ได้แก่ กลุ่มที่ท ำหน้ำที่เป็น activator และกลุ่มที่เป็น repressor โดย
ปกติ E2F จะจับกับ E2F dimerization partner (DP) เพื่อท ำหน้ำที่เป็น transcription factor และ
ท ำหน้ำที่เกี่ยวข้องกับกำรแสดงออกของยีนในพืชชั้นสูง มีกำรศึกษำกำรแสดงออกของ E2F/DP ใน 
Medicago truncaluta พบว่ำมีกำรแสดงออกทั้งในเนื้อเยื่อส่วนต้นและรำก โดยอำจมีหน้ำที่
เกี่ยวข้องกับวัฏจักรของเซลล์ และเมื่อให้ภำวะเค็มพบว่ำระดับกำรแสดงออกของ E2F/DP เพิ่มสูงขึ้น
เมื่อได้รับภำวะเค็มเป็นเวลำ 6 ชั่วโมง ดังนั้นจึงสรุปได้ว่ำกำรควบคุมวัฏจักรของเซลล์นั้นถูกรบกวน
โดยภำวะเครียดจำกควำมเค็ม (Ma และคณะ, 2014) 

(2) LOC_Os01g12560 (reticulon domain containing protein) เป็นโปรตีนที่อยู่บนเยื่อ
หุ้มเอนโดพลำสมิกเรติคูลัม  

(3) LOC_Os06g48810 (HKT2;1 – Na+ transporter) เป็นโปรตีนขนส่งโซเดียมไอออนเข้ำ
สู่เซลล์บริเวณรำก  

(4) LOC_Os08g35000.5 (ARID/BRIGHT DNA-binding domain containing protein) 
ARID หรือ AT-rich interaction domain หรืออีกชื่อหนึ่งคือ BRIGHT เป็นโดเมนที่มีโครงสร้ำงแบบ 
helix-turn-helix สำมำรถจับกับดีเอ็นเอตรงบริเวณที่มีเบส A และ T สูง พบได้ทั้งในรำ พืช และสัตว์ 
โดเมนนี้มีควำมเกี่ยวข้องกับหลำยกระบวนกำรที่ส ำคัญในเซลล์ เช่น กำรพัฒนำของเอมบริโอ และกำร
ควบคุมวัฏจักรของเซลล์ (Wilsker และคณะ, 2002) นอกจำกนี้ยังพบว่ำโดเมนนี้เกี่ยวข้องกับกำร
สร้ำงเซลล์สเปิร์มในกำรปฏิสนธิของ Arabidopsis thaliana อีกด้วย (Zheng และคณะ, 2014)  

(5) LOC_Os11g37990.1 (Chloroplastic group IIA intron splicing factor CRS1) 
เกี่ยวข้องกับกำรตัด intron โดย CRS1 (chloroplast RNA splicing1) เป็นโปรตีนที่ท ำหน้ำที่ในกำร
ตัด groupII intron ใน subgroup IIA ที่เป็นกลุ่มที่ไม่สำมำรถตัดตัวเองได้ (Ostersetzer และคณะ, 
2005)  

(6) LOC_Os12g29350.1 (ATP-binding protein)  
(7) LOC_Os12g09590.1 (leafbladeless1 หรือ lbl1) เป็นยีนที่พบครั้งแรกในข้ำวโพด มี

หน้ำที่เกี่ยวข้องกับกำรควบคุมกำรพัฒนำของใบ ควบคุมเซลล์ในเนื้อเยื่อเจริญ และก ำหนดชนิดของ
เซลล์บริเวณหลังใบ เมื่อยีนนี้ไม่ท ำงำนจะท ำให้เซลล์ที่เจริญถูกก ำหนดให้เป็นเซลล์บริเวณท้องใบ 
ส่งผลให้กำรเจริญของใบผิดปกติ โดยใบจะมีลักษณะคล้ำยเส้นด้ำย (Timmermans และคณะ, 1998) 
และ  

(8) LOC_Os12g16890 (PROLM28 – prolamin precursor) prolamin เป็นโปรตีนที่ท ำ
หน้ำที่เก็บสะสมโดยเฉพำะไนโตรเจน พบมำกบริเวณเอนโดสเปิร์มของเมล็ดธัญพืช นอกจำกนี้ยังมี
หน้ำที่เกี่ยวข้องกับกำรสร้ำงเปลือกแข็งหุ้มเมล็ดซึ่งเป็นลักษณะส ำคัญของธัญพืชอีกด้วย แต่โปรตีน
ชนิดนี้จะพบได้ในปริมำณน้อยในข้ำวและข้ำวโอ๊ตเมื่อเปรียบเทียบกับธัญพืชอื่นๆ เช่น ข้ำวโพด ข้ำว
สำลี เป็นต้น (Holding, 2014)  
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ในขณะเดียวกันยังพบยีนที่เกี่ยวข้องกับโรคในพืช จ ำนวน 7 ยีน ประกอบด้วยยีนที่ก่อให้เกิด
โรคในพืช 1 ยีน และยีนที่เกี่ยวข้องกับกระบวนกำรต้ำนเช้ือโรคในพืช 6 ยีน ได้แก่  

(1) LOC_Os09g08440.1 (Nodulin MtN3 family protein) nodulin ถู ก ก ร ะตุ้ น โ ดย 
Rhizobium ซึ่งเป็นแบคทีเรียที่กระตุ้นให้พืชตระกูลถั่วสร้ำงปมรำก แต่ในขณะเดี ยวกันยังพบ 
nodulin-like protein ในพืชที่ไม่สำมำรถสร้ำงปมรำกได้ เช่น Arabidopsis ข้ำว และข้ำวโพด  
เป็นต้น ยีนนี้ท ำหน้ำที่เกี่ยวข้องกับกำรขนส่งสำร และยีน MtN3 เป็นยีนหนึ่งที่ถูกกระตุ้นโดยเชื้อ
แบคทีเรียในปมรำกของต้น Medicargo trunculata พบว่ำยีนนี้ใน Arabidopsis มีหน้ำที่ควบคุม
กำรขนส่งน้ ำตำลกลูโคส ซูโครส และฟรุคโตส รวมถึงกำรขนส่งทองแดงและอะลูมิเนียมอีกด้วย ในข้ำว 
MtN3 เป็ น เป้ ำหมำยของ โปรตี นที่ ชื่ อ ว่ ำ  TALs (transcription activator-like) ที่ อยู่ ใ น เชื้ อ 
Xanthomonas ที่จะไปกระตุ้นกระบวนกำรถอดรหัสของ Mtn3 ในขณะพืชก ำลังติดเชื้อและเกิดโรค
ในระยะแรก (Denancé และคณะ, 2014) และนอกจำกนี้ยังพบยีนที่เกี่ยวข้องกับกำรต้ำนทำนโรคพืช
เป็นจ ำนวน 6 ยีน ได้แก่  

(2) LOC_Os02g42150.2 (OsWAK14 – OsWAK receptor-like kinase) WAK หรือ wall-
associated kinase เป็นโปรตีนในกลุ่ม receptor-like kinase ที่อยู่บนเยื่อหุ้มเซลล์และมีหน้ำที่
เกี่ยวข้องกับกำรต้ำนทำนเชื้อรำและแบคทีเรียที่ก่อให้เกิดโรคในพืชหลำยชนิด โดยในข้ำวมีหน้ำที่
ต้ำนทำนต่อเชื้อรำโรคไหม้ (Magnaporthe oryzae) (Cayrol และคณะ, 2016; Delteil และคณะ, 
2016) 

(3) LOC_Os02g56530.1 (Ankyrin repeat domain containing protein) เป็นโปรตีนที่
พบบนเยื่อหุ้มเซลล์ มีหน้ำที่ควบคุมกระบวนกำรต้ำนทำนต่อเชื้อรำโรคไหม้ในข้ำว (Magnaporthe 
oryzae) โดยผ่ำนทำงกำรส่งสัญญำณด้วย salisylic acid และ jasmonic acid (Mou และคณะ, 
2013)  

(4) LOC_Os04g02520.1 (Leucine rich repeat family protein) Leucine rich repeat 
หรือ LRR เป็นต ำแหน่งที่พบในโปรตีนกว่ำ 14,000 ชนิดในฐำนข้อมูลของสิ่งมีชีวิตต่ำงๆ โดยพบ
โปรตีนที่มี LRR ในข้ำวจ ำนวนกว่ำ 1,400 ชนิด โปรตีนที่มี LRR มักจะเกี่ยวข้องกับปฏิสัมพันธ์ระหว่ำง
โปรตีนกับลิแกนด์ และโปรตีนกับโปรตีนที่เกี่ยวข้องในกระบวนกำรตอบสนองต่อโรคของพืช 
(Matsushima และ Miyashita, 2012)  

(5) LOC_Os0s06g06860 (MLA1) มีโครงสร้ำงเป็น coiled-coil ที่ปลำย N ขณะที่ส่วนกลำง
เป็นโดเมนที่สำมำรถจับกับนิวคลีโอไทด์ได้ และที่ปลำย C เป็น leucine-rice repeat พบว่ำ MLA1 ที่
ท ำงำนร่วมกับ RAR1 ซึ่งเป็น R-gene มีส่วนช่วยในกระบวนกำรต้ำนทำนต่อเชื้อรำโรคแป้งในบำร์เลย์
ได้ (Zhou และคณะ, 2001; Jones และ Takemoto, 2004)  

(6) LOC_Os07g02570 และ LOC_Os11g38000 (NB-ARC domain containing protein) 
เป็นโปรตีนที่มีโดเมนที่สำมำรถจับกับนิวคลีโอไทด์บริเวณส่วนกลำงของโครงสร้ำงโปรตีน ซึ่งมี
ประโยชน์ในกำรจดจ ำต่อเชื้อโรคเรียกว่ำ NB-ARC domain แบ่งออกได้เป็น 3 โดเมนย่อย ได้แก่ NB 
ARC1 และ ARC2 โดเมนนี้ท ำหน้ำที่เหมือนกับเอนไซม์ ATPase และเมื่อท ำงำนจะส่งผลควบคุมกำร
ท ำงำนของโปรตีนที่เกี่ยวข้องกับกำรต้ำนทำนโรคพืช (Tameling และคณะ, 2006; Ooijen และคณะ
, 2008)  
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(7) LOC_Os12g28880 (LTP110 - protease inhibitor/seed storage/LTP family 
protein precursor) LTP หรือ lipid transfer protein เป็นกลุ่มโปรตีนที่พบในเนื้อเยื่อของพืชช้ันสูง 
มีหน้ำที่ในกำรส่งฟอสโฟลิพิด และกรดไขมันระหว่ำงเยื่อหุ้มเซลล์ ในข้ำวพบว่ำยีนนี้มีหน้ำที่เกี่ยวข้อง
กับกำรต้ำนทำนต่อเชื้อรำ เช่น Pyricularia oryzae และ Xanthomonas oryzae เป็นต้น (Ge และ
คณะ, 2003)  

จำกผลกำรศึกษำพบว่ำมีหลำยยีนที่มีควำมสัมพันธ์ทั้งกับปริมำณโซเดียมไอออน และอัตรำส่วน
โซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนทั้งใน 6 และ 9 วันหลังได้รับภำวะเค็ม แสดงให้เห็นว่ำลักษณะฟีโนไทป์
ทั้งสองนี้ค่อนข้ำงเหมำะสมในกำรน ำมำใช้หำยีนที่เกี่ยวข้องกับกำรตอบสนองต่อภำวะเค็มในข้ำว เพื่อ
ยืนยันควำมเกี่ยวข้องของยีนที่ ได้กับลักษณะควำมทนเค็ม ทั้งนี้จะต้องศึกษำต่อใน Arabidopsis 
mutant เพื่อยืนยันหน้ำที่และกำรท ำงำนของยีนเหล่ำนี้ในข้ำวต่อไป ซึ่งหำกได้ยีนที่มีควำมเกี่ยวข้อง
กับควำมทนเค็มในข้ำวจริงก็จะสำมำรถน ำไปใช้ในกำรปรับปรุงและพัฒนำพันธุ์ข้ำวทนเค็มได้ใน
อนำคต 
 
4. ระดับการแสดงออกของยนีที่ได้จาก genome-wide association study ในข้าวระยะกล้าที่
ได้รับภาวะเครียดจากความเค็ม 

ในกำรศึกษำระดับกำรแสดงออกของยีนที่ได้จำกกำรศึกษำกำรเชื่อมโยงทั้งจีโนมจ ำนวน 3 
ยีนในข้ำวระยะกล้ำ คัดเลือกพันธุ์ข้ำวที่น ำมำใช้ในกำรศึกษำ โดยเลือกพันธุ์มำตรฐำนทนและไม่ทน
เค็ม ได้แก่ Pokkali และ IR29 ตำมล ำดับ และพันธุ์ที่มีค่ำอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมต่ ำที่สุด 
และสูงที่สุด ได้แก่ พันธุ์ลำยหมำก และก่ ำเฟือง ตำมล ำดับ นอกจำกนี้ยังได้วิเครำะห์กำรจัดหมวดหมู่
ด้วย Cluster Analysis โดยใช้พำรำมิเตอร์ที่เกี่ยวข้องกับกำรเจริญของข้ำวจ ำนวน 80 พันธุ์/สำยพันธุ์ 
จำกข้อมูลของ นพคุณ คุณผลวัฒนำ (2558) ได้แก่ น้ ำหนักสดส่วนต้นและรำก น้ ำหนักแห้งส่วนต้น
และรำก เสถียรภำพเยื่อหุ้มเซลล์ และดัชนีควำมเสียหำยจำกควำมเค็ม พบว่ำข้ำวพันธุ์ที่มี
ค่ำพำรำมิเตอร์ต่ำงๆ อยู่ในระดับที่ดี ได้แก่พันธุ์เหลืองแก้ว ซึ่งเมื่อพิจำรณำอัตรำส่วนโซเดียมต่อ
โพแทสเซียมไอออนของข้ำวพันธุ์นี้พบว่ำมีค่ำอัตรำส่วนที่สูงกว่ำพันธุ์ลำยหมำก และ Pokkali แต่มีค่ำ
ต่ ำกว่ำพันธุ์ IR29 ดังนั้นจึงเลือกข้ำวที่ใช้ในกำรศึกษำระดับกำรแสดงออกของยีนจ ำนวน 4 พันธุ์ 
ประกอบด้วย Pokkali ลำยหมำก ก่ ำเฟือง และเหลืองแก้ว 

ส ำหรับยีนแรกที่ศึกษำระดับกำรแสดงออกได้แก่ GTPase of unknown function domain 
containing protein ในต ำแหน่ง LOC_Os01g12540.2 ซึ่งเป็นต ำแหน่งที่พบว่ำมี QTL ที่เกี่ยวข้อง
กับควำมทนเค็มในฐำนข้อมูล Q-TARO โดย GTPase เป็นโปรตีนที่มีหลำยขนำด พบได้ทั้งในพืชและ
สัตว์ มีจ ำนวนมำกกว่ำ 100 ชนิด เมื่อน ำมำวิเครำะห์จัดกลุ่มด้วย phylogenetic tree พบว่ำกลุ่มที่มี
ขนำดเล็กหรือ small GTPase มีควำมสัมพันธ์มีควำมเป็น homology กันมำกเมื่อเทียบกับกลุ่มอื่นๆ 
small GTPase ในพืชมีหน้ำที่เป็น molecular switch ในกำรควบคุมกระบวนกำรทำงสรีรวิทยำ
ต่ำงๆ ของพืช เช่น กำรเจริญของเอมบริโอ กำรพักตัวของเมล็ด กำรเจริญของพืช กำรงอกของรำก
แขนง เป็นต้น (Li และคณะ, 2001) ROPs เป็นกลุ่มของ small GTPase ที่นิยมน ำมำศึกษำ เนื่องจำก
มีหน้ำที่เกี่ยวข้องกับกำรควบคุมกำรส่งสัญญำณของพืช (signal transduction) ในกำรตอบสนองต่อ
สิ่งเร้ำภำยนอก Luo และคณะ (2006) ได้ศึกษำกำรแสดงออกของยีน OsRacB ที่เป็น small 
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guanosine triphosphate (GTP)-binding protein ในภำวะเค็มพบว่ำมีระดับกำรแสดงออกของยีน
ที่สูงขึ้น และโปรโมเตอร์ของยีนนี้ถูกกระตุ้นให้ท ำงำนได้ด้วยควำมเค็ม และยังพบว่ำ overexpression 
ของยีน OsRacB ในยำสูบและข้ำว ส่งผลให้พืชทั้งสองมีลักษณะที่ทนต่อภำวะเค็มมำกยิ่งขึ้ น 
นอกจำกนี้ Wang และคณะ (2013) ได้ศึกษำยีน MfARL1 ซึ่งเป็น GTPase ที่ได้จำกต้น Medicago 
falcate ใน Arabidopsis พบว่ำต้น transgenic มีอัตรำกำรอยู่รอดสูงกว่ำต้น wild type ในภำวะ
เครียดจำกควำมเค็ม นอกจำกนี้ยังพบว่ำอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมในเนื้อเยื่อส่วนต้นของ 
transgenic มีค่ำต่ ำกว่ำต้น wild type แสดงให้เห็นว่ำต้น transgenic มีกำรจัดกำรไอออนได้ดีกว่ำ
ต้น wild type เมื่ออยู่ในภำวะเค็ม และเมื่อพิจำรณำระดับกำรแสดงออกของยีน AtHKT1 ซึ่งเป็นยีน
ที่เกี่ยวข้องกับกำรน ำโซเดียมไอออนเข้ำสู่เซลล์ พบว่ำระดับกำรแสดงออกของยีนนี้ในต้น transgenic 
ต่ ำกว่ำต้น wild type เมื่ออยู่ในภำวะเครียดจำกควำมเค็ม แสดงให้เห็นว่ำกำรท ำงำนของ GTPase 
อำจส่งผลต่อกำรน ำโซเดียมไอออนเข้ำสู่เซลล์ ซึ่งมีผลให้พืชมีควำมทนต่อภำวะเค็มมำกขึ้น ดังนั้นจึง
สรุปว่ำยีนนี้น่ำจะมีส่วนเกี่ยวข้องกับควำมทนเค็ม เมื่อพิจำรณำจำกผลกำรทดลองพบว่ำในภำวะปกติ
ข้ำวทั้ง 4 พันธุ์มีระดับกำรแสดงออกที่แตกต่ำงกัน แต่เมื่อได้รับภำวะเค็มเป็นเวลำ 3 วัน ระดับกำร
แสดงออกของยีนนี้ในข้ำวทุกพันธ์ุมีแนวโน้มสูงขึ้นแต่ก็ยังไม่พบควำมแตกต่ำงอย่ำงมีนัยส ำคัญทำงสถิติ 
ในขณะที่วันที่ 6 หลังได้รับภำวะเค็มไม่มีควำมแตกต่ำงอย่ำงมีนัยส ำคัญทำงสถิติระหว่ำงระดับกำร
แสดงออกในภำวะปกติและภำวะเค็มเช่นเดียวกัน แต่เนื่องจำก ยีน OsRacB และ MfARL1 ที่กล่ำว
ข้ำงต้นยังไม่ใช่ยีนเดียวกับที่ศึกษำ กำรศึกษำกำรแสดงออกของยีนในงำนวิจัยนี้จึงอำจได้ผลกำร
ทดลองที่แตกต่ำงจำกในงำนวิจัยข้ำงต้น ดังนั้นยีนนี้อำจยังไม่มีกำรท ำงำน และส่งผลต่อกลไกในกำร
ทนต่อควำมเค็มในข้ำวทุกพันธุ์ในช่วงระยะเวลำที่ศึกษำ หรือกำรควบคุมกำรท ำงำนของยีนนี้ ไม่ได้
เป็นกำรควบคุมในระดับ transcription 

ส ำหรับยีน reticulon domain containing protein ที่อยู่ในต ำแหน่ง LOC_Os01g12650.1 
เป็นอีกยีนที่พบ QTL ที่เกี่ยวกับควำมทนเค็มในฐำนข้อมูล Q-TARO และมีกำรแสดงออกในส่วนรำก 
จำกผลกำรศึกษำพบว่ำข้ำวทั้ง 4 พันธุ์ มีระดับกำรแสดงออกของยีนนี้ไม่มีควำมแตกต่ำงกันอย่ำงมี
นัยส ำคัญทำงสถิติในวันที่ 0 ที่ยังไม่ได้รับภำวะเค็ม แต่ในวันที่ 3 หลังได้รับภำวะเค็มพบว่ำระดับกำร
แสดงออกของยีนในข้ำวทุกพันธุ์มีควำมแตกต่ำงกันอย่ำงมีนัยส ำคัญทำงสถิติ โดยในภำวะปกติข้ำวทุก
พันธ์ุมีกำรแสดงออกของยีนนี้ในระดับใกล้เคียงกัน และข้ำวพันธุ์ลำยหมำกซึ่งเป็นพันธุ์ที่มีค่ำอัตรำส่วน
โซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนต่ ำ มีระดับกำรแสดงออกสูงที่สุดเมื่อเปรียบเทียบกับอีก 3 พันธุ์ที่เหลือ 
เมื่อได้รับภำวะเครียดจำกควำมเค็มพบว่ำข้ำวทุกพันธุ์มีระดับกำรแสดงออกของยีนนี้เพิ่มขึ้นเมื่อ
เปรียบเทียบกับระดับกำรแสดงออกในภำวะปกติ โดยข้ำวพันธุ์ลำยหมำกยังคงมีระดับกำรแสดงออกที่
สูงที่สุด ในขณะที่ข้ำวพันธุ์ก่ ำเฟืองที่เป็นพันธุ์ที่มีค่ำอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมสูง มีระดับกำร
แสดงออกของยีนที่ต่ ำที่สุดเมื่อเปรียบเทียบกับข้ำวพันธุ์อื่นที่ใช้ศึกษำ ต่อมำเมื่อได้รับภำวะเค็มเป็น
เวลำ 6 วัน พบว่ำข้ำวทุกพันธุ์มีระดับกำรแสดงออกของยีนสูงขึ้นในภำวะเค็ม เมื่อเทียบกับระดับกำร
แสดงออกของยีนนี้ในภำวะปกติ โดยข้ำวพันธุ์ลำยหมำกเป็นพันธุ์ที่มีระดับกำรแสดงออกที่ต่ ำที่สุดเมื่อ
เทียบกับพันธุ์ที่เหลือในภำวะปกติและในภำวะเครียดจำกควำมเค็ม แต่เมื่อเปรียบเทียบกับในภำวะ
ปกตพิบว่ำมีกำรแสดงออกสูงขึ้นมำก ซึ่งข้ำวพันธุ์ลำยหมำกเป็นพันธุ์ที่สำมำรถรักษำอัตรำส่วนโซเดียม
ต่อโพแทสเซียมให้อยู่ในระดับที่ต่ ำได้ดีที่สุด ในขณะที่ข้ำวพันธุ์ Pokkali มีระดับกำรแสดงออกของยีน



 

 

76 

นี้สูงที่สุด ซึ่งอำจเนื่องมำจำก Pokkali เป็นพันธุ์ที่สำมำรถปรับตัวต่อภำวะเค็มได้ดีกว่ำพันธุ์อื่น ๆ จึง
เพิ่มกำรแสดงออกของยีนนี้ให้มำกขึ้น reticulon เป็นโปรตีนที่พบในสิ่งมีชีวิตจ ำพวกยูคำริโอต โดยจะ
แทรกอยู่บนเยื่อหุ้ม (Integral membrane protein) ส่วนมำกพบว่ำมีควำมเกี่ยวข้องกับร่ำงแหเอน
โดพลำสมิก นอกจำกนี้ยังมีควำมเกี่ยวข้องกับเยื่อหุ้มเซลล์ และกอลจิคอมเพล็กซ์อีกด้วย reticulon 
ถูกพบครั้งแรกบนเยื่อหุ้มของร่ำงแหเอนโดพลำสมิกในเซลล์ประสำทของสัตว์เลี้ยงลูกด้วยนม โปรตีน
ชนิดนี้ทุกตัวจะมีบริเวณที่มีล ำดับเหมือนกันเรียกว่ำ Reticulon Homology Domain (RHD) ซึ่งมี
หน้ำที่เกี่ยวข้องกับกำรคงตัวของเยื่อหุ้มร่ำงแหเอนโดพลำสมิก ในสิ่งมีชีวิตจ ำพวกที่ไม่มีกระดูกสันหลัง
พบ reticulon-like protein (RTNL) เป็นจ ำนวน 6 subfamily โปรตีนชนิดนี้ในพืชจะเรียกชื่อว่ำ 
RTNLB โดย Marmagne และคณะ (2004) พบ RTNLB 2 ชนิดอยู่บนเยื่อหุ้มเซลล์ของ Arabidopsis 
thaliana ได้แก่ RTNLB1 และ RTNLB6 แต่ในทำงกลับกัน Nziengui และคณะ (2007) ได้ศึกษำ 
RTNLB2 และ RTBLB4 ใน Arabidopsis thaliana และพบว่ำโปรตีนทั้งสองไม่ได้อยู่บริเวณเยื่อหุ้ม
เซลล์ แต่พบว่ำอยู่บริเวณเยื่อหุ้มของร่ำงแหเอนโดพลำสมิกบริเวณที่เป็น ER tubule ซึ่งมีลักษณะเป็น 
polygonal network อำจมีหน้ำที่ เกี่ยวข้องกับกำรควบคุมกำรส่งสำรจ ำพวกไขมัน ในขณะที่ 
RTNLB4 ยังถูกพบอยู่บริเวณ cisternae อีกด้วย ทั้งนี้ยังไม่พบกำรศึกษำหน้ำที่ของ reticulon ในข้ำว 
หรือในภำวะเครียดจำกควำมเค็มจึงยังไม่ทรำบหน้ำที่ที่แน่นอน อย่ำงไรก็ดี มีควำมเป็นไปได้ที่โปรตีนนี้
จะมีควำมเกี่ยวข้องกับควำมทนเค็มของข้ำว เนื่องจำกพบระดับกำรแสดงออกที่สูงในข้ำวพันธุ์ที่มี
อัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมต่ ำ ได้แก่พันธุ์ลำยหมำก และข้ำวพันธุ์มำตรฐำนทนเค็ม ได้แก่ พันธุ์ 
Pokkali ยีนน้ีจึงเป็นยีนที่ควรศึกษำในเชิงหน้ำที่ของยีนต่อไป 

High-affinity K+ transport หรือ HKT เป็น transporter ที่ค้นพบครั้งแรกในข้ำวสำลี มี
หน้ำที่ในกำรล ำเลียงโพแทสเซียมไอออนเข้ำสู่เซลล์ ต่อมำถูกพบในพืชชนิดอื่นและพบว่ำสำมำรถ
ล ำเลียงได้ทั้งโซเดียมและโพแทสเซียมไอออน (symporter) หรือล ำเลียงโซเดียมไอออนเพียงอย่ำง
เดียว (uniporter) HKT ถูกแบ่งออกเป็น 2 subfamily ได้แก่ HKT1 และ HKT2 ตำมควำมคล้ำยคลึง
กันของล ำดับกรดอะมิโน และ selectivity ต่อโซเดียมและโพแทสเซียมไอออน (Horie และคณะ, 
2001) OsHKT2;1 เป็น transporter ที่พบบนเยื่อหุ้มเซลล์บริเวณช้ันคอร์เท็กซ์ และเอนโดเดอร์มิส 
ของเนื้อเยื่อส่วนรำก (Almeida และคณะ, 2013) ท ำหน้ำที่ในกำรน ำโซเดียมไอออนจำกด้ำนนอก
เซลล์เข้ำสู่เซลล์บริเวณรำกในภำวะที่พืชขำดโพแทสเซียมไอออน โดยโซเดียมไอออนจะช่วยในกำร
รักษำสมดุลของประจุ รวมถึงสมดุลของน้ ำและแร่ธำตุในเซลล์ ส่งผลให้พืชสำมำรถเจริญเติบโตต่อไป
ได้ (Miyamoto และคณะ, 2015) พบว่ำ mutation ของยีนนี้ในข้ำวส่งผลให้กำรเจริญเติบโตลดลง
เมื่อเปรียบเทียบกับต้น wild type รวมทั้งปริมำณโซเดียมไอออนในส่วนรำกของต้น mutant ยังอยู่
ในระดับต่ ำกว่ำต้น wild type อีกด้วย จำกผลกำรศึกษำพบว่ำข้ำวทั้ง 4 พันธุ์มีระดับกำรแสดงออก
ของยีน HKT2;1 ในเนื้อเยื่อส่วนรำกแตกต่ำงกันเล็กน้อยตั้งแต่ในวันที่ 0 ที่ไม่ได้รับภำวะเค็ม แต่เมื่อ
ได้รับภำวะเค็มเป็นเวลำ 3 วันพบว่ำระดับกำรแสดงออกในข้ำวทุกพันธุ์ลดลงจนอยู่ในระดับต่ ำมำก ซึ่ง
สอดคล้องกับงำนวิจัยของ Horie และคณะ (2007) ที่เมื่อให้ภำวะเค็มกับข้ำวด้วยสำรละลำยโซเดียม
คลอไรด์ควำมเข้มข้นเพียง 30 มิลลิโมลำร์ พบว่ำกำรแสดงออกของยีน HKT2;1 มีระดับลดลงทันที 
แสดงถึงกลไกกำรท ำงำนเพื่อให้มีกำรปรับลดกำรน ำ Na+ เข้ำสู่เซลล์ ขณะเดียวกันอัตรำกำรน ำ
โซเดียมไอออนเข้ำสู่เซลล์ก็ลดลงด้วยเช่นกัน จนกระทั่ง 6 วันหลังได้รับภำวะเค็ม พบว่ำระดับกำร
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แสดงออกของข้ำวทุกพันธุ์เพิ่มสูงขึ้น โดยเฉพำะพันธุ์ลำยหมำกที่มีระดับกำรแสดงออกสูงที่สุด แต่
อย่ำงไรก็ดี ปริมำณของ Na+/ K+ ในข้ำวพันธุ์ลำยหมำกจัดอยู่ในกลุ่มที่มีระดับต่ ำ จึงเป็นไปได้ว่ำกำร
ท ำงำนของ HKT2;1 นี้เป็นเพียงกลไกหนึ่งที่ส่งผลต่อ ปริมำณของ Na+/ K+ ในข้ำว ควำมสัมพันธ์
ระหว่ำงโปรตีนชนิดต่ำง ๆ ที่เกี่ยวข้องกับกลไกกำรล ำเลียง Na+ และ K+ จึงควรมีกำรศึกษำต่อไปใน
อนำคต 
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บทที่ 6 
สรุปผลการทดลอง 

 
1. ผลของความเค็มในดินต่อปริมาณโซเดียมไอออน โพแทสเซียมไอออน และอัตราส่วนโซเดียมต่อ
โพแทสเซียมไอออน 

ข้ำวไทยทั้ง 80 พันธุ์/สำยพันธุ์ มีควำมสำมำรถในกำรสะสมโซเดียมและโพแทสเซียมไอออน
ในระดับที่ต่ำงกัน ส่งผลให้ตอบสนองต่อภำวะเค็มได้ต่ำงกัน 

1.1 เมื่อได้รับภำวะเค็มทั้ง 6 และ 9 วัน โซเดียมไอออนในส่วนใบของข้ำวทั้ง 80 พันธุ์/สำย
พันธ์ุ มีปริมำณเพิ่มขึ้นเมื่อเปรียบเทียบกับปริมำณโซเดียมไอออนในภำวะปกติ 
 1.2 ปริมำณโพแทสเซียมไอออนในส่วนใบของข้ำวเกือบทุกพันธุ์/สำยพันธุ์ที่ได้รับภำวะเค็มทั้ง 
6 และ 9 วัน มีค่ำลดลงเมื่อเปรียบเทียบกับปริมำณโพแทสเซียมไอออนในภำวะปกติ ยกเว้นในบำง
พันธ์ุที่มีปริมำณโพแทสเซียมไอออนในส่วนใบเพิ่มขึ้นเมื่อได้รับภำวะเค็ม  
 1.2 อัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนในข้ำวทั้ง 80 พันธุ์/สำยพันธุ์ มีค่ำเพิ่มขึ้นใน
ภำวะเค็มเมื่อเปรียบเทียบกบัอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนในภำวะปกติ 
 
2. ความสัมพันธ์ระหว่างการสะสมโซเดียมและโพแทสเซียมไอออนกับค่าการเจริญเติบโต 

ปริมำณโซเดียมไอออน และอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนในข้ำวพันธุ์/สำยพันธุ์ที่
ศึกษำมีควำมสัมพันธ์กับค่ำดัชนีควำมเสียหำยจำกควำมเค็ม น้ ำหนักสดส่วนต้น น้ ำหนักแห้งส่วนต้น 
น้ ำหนักสดส่วนรำก และน้ ำหนักแห้งส่วนรำกหลังจำกได้รับภำวะเค็ม ในขณะที่ไม่พบควำมสัมพันธ์
ระหว่ำงปริมำณโพแทสเซียมไอออนกับพำรำมิเตอร์ที่เกี่ยวกับกำรเจริญเติบโตในกำรศึกษำนี ้
 
3.   ผลการศึกษาการเชื่อมโยงทั่วจีโนมเพื่อท านายต าแหน่งของยีนที่เกี่ยวข้องกับความสามารถใน
การทนเค็มของข้าวพันธุ์พื้นเมืองไทย 
 จากการหาการเชื่อมโยงระหว่างฟีโนไทป์การสะสมไอออนในข้าวทั้ง 80 พันธ์ุ/สายพันธ์ุ กับ 
สนิปส์จ านวน 77,063 สนิปส์ด้วยเทคนิค genome-wide association พบสนิปส์ที่มีความสัมพันธ์
กับปริมาณโซเดียมไอออน และอัตราส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนในวันที่ 6 และ 9 หลังได้รับ
ภาวะเค็มอย่างมีนัยส าคัญจ านวน 59 สนิปส์ที่อยู่ในต าแหน่งยีนเป้าหมายที่มีหน้าที่ต่างๆ ภายในเซลล์ 
 
4.  ระดับการแสดงออกของยีนที่ได้จาก genome-wide association study ในข้าวระยะกล้าที่
ได้รับภาวะเครียดจากความเค็ม 
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 ก า รศึ กษา ระดั บก า รแสด งออกขอ งยี น  GTPase of unknown function domain 
containing protein ที่ต าแหน่ง  LOC_Os01g12540.2  พบว่ำข้ำวทั้ง 4 พันธุ์มีระดับกำรแสดงออก
ที่ไม่แตกต่ำงกันอย่ำงมีนัยส ำคัญทั้งในภำวะปกติและภำวะเค็มเป็นเวลำ 3 และ 6 วัน 
 ร ะดั บการแสดงออกของยี น  reticulon  domain containing protein ที่ ต า แหน่ ง 
LOC_Os01g12650.1 ในข้าวทั้ง 4 พันธุ์เพิ่มขึ้นอย่างมีนัยส าคัญทางสถิติเมื่อได้รับภาวะเค็มเป็นเวลา 
6 และ 9 วัน เมื่อเปรียบเทียบกับระดับการแสดงออกในภาวะปกติ  โดยข้าวพันธ์ุที่มีอัตราส่วนโซเดียม
ต่อโพแทสเซียมไอออนต่ า ได้แก่พันธ์ุ Pokkali และลายหมาก เป็นพันธุ์ที่มีระดับการแสดงออกเพิ่มขึ้น
มากเมื่อเปรียบเทียบกับพันธ์ุที่เหลือในการศึกษา  
 ระดับการแสดงออกของยีน HKT2;1 – Na+ transporter ที่ต าแหน่ง LOC_Os06g48810.1 
ลดลงอย่างมีนัยส าคัญทางสถิติจนอยู่ในระดับต่ ามากในวันที่ 3 หลังได้รับภาวะเค็ม และในวันที่ 6 
พบว่าระดับการแสดงออกของยีนนี้ในข้าวทุกพันธุ์ ยกเว้นพันธุ์ก่ าเฟือง มีค่าเพิ่มขึ้นอย่างมีนัยส าคัญ
ทางสถิติเมื่อเปรียบเทียบกบัระดับการแสดงออกในภาวะปกติ
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1. ผลการทดสอบความแตกต่างค่าเฉลี่ยของปริมาณโซเดียมไอออน โพแทสเซียมไอออน 
และอัตราส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออน 
 Analysis of Covariance 

1. ค่ำ log ของปริมำณโพแทสเซียมไอออนในข้ำวที่ได้รับภำวะเค็มเป็นเวลำ 9 วัน 
จำกกำรทดสอบควำมคงที่ของ variance ด้วย Levene’s test พบว่ำค่ำ 

p-value สูงกว่ำระดับนัยส ำคัญที่ก ำหนด (0.05) ดังตำรำงที่ 8 หมำยควำมว่ำ 
variance มีควำมคงที่ สำมำรถน ำไปทดสอบต่อได้ จำกนั้นท ำกำรทดสอบว่ำตัว
แปรร่วมมีอิทธิพลต่อตัวแปรตำมซึ่งก็คือปริมำณโพแทสเซียมไอออนในข้ำวที่
ได้รับภำวะเค็มเป็นเวลำ 9 วันหรือไม่ จำกตำรำงที่ 9 พบว่ำค่ำ p-value ของ
ค่ำตัวแปรตำม (cov K) สูงกว่ำระดับนัยส ำคัญ จึงหมำยควำมว่ำตัวแปรร่วมไม่มี
อิทธิพลต่อตัวแปรตำม 

ตารางภาคผนวกที่ 1 กำรทดสอบควำมคงที่ของ variance ของปริมำณโพแทสเซียมไอออนในข้ำวที่
ได้รับภำวะเค็มเป็นเวลำ 9 วัน 

Levene's Test of Equality of Error Variancesa 
Dependent Variable:   logkd9   

F df1 df2 Sig. 
1.051 78 232 .382 

 
 
ตารางภาคผนวกที่ 2 กำรทดสอบอิทธิพลของตัวแปรร่วมต่อปริมำณโพแทสเซียมไอออนในข้ำวที่
ได้รับภำวะเค็มเป็นเวลำ 9 วัน 
Source Type III Sum of 

Squares 
df Mean Square F Sig. 

Corrected Model 15.975a 157 .102 .715 .981 
Intercept 3.402 1 3.402 23.912 .000 
cul 8.995 78 .115 .810 .849 
cov_K .002 1 .002 .015 .904 
cul * cov_K 8.812 78 .113 .794 .871 
Error 21.769 153 .142   
Total 130.269 311    
Corrected Total 37.744 310    
a. R Squared = .423 (Adjusted R Squared = -.169) 
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2. ค่ำ log ของอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนในข้ำวที่ได้รับภำวะเค็ม
เป็นเวลำ 9 วัน 

จำกกำรทดสอบด้วย Levene’s test พบว่ำค่ำ p-value สูงกว่ำระดับ
นัยส ำคัญเช่นเดียวกัน แสดงว่ำสำมำรถใช้ค่ำนี้ในกำรวิเครำะห์ได้ (ตำรำง
ภำคผนวกที่ 3) เมื่อทดสอบอิทธิพลของตัวแปรร่วมที่มีต่อตัวแปรตำมคือ
อัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนเมื่อได้รับภำวะเค็มเป็นเวลำ 9 วัน 
พบว่ำค่ำ p-value ของตัวแปรร่วมซึ่งได้แก่ค่ำอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียม
ไอออนในภำวะปกติ (cov NaK) ต่ ำกว่ำระดับนัยส ำคัญ หมำยควำมว่ำตัวแปร
รว่มมีอิทธิพลต่อตัวแปรตำม (ตำรำงภำคผนวกที่ 4) จำกนั้นท ำกำรวิเครำะห์โดย
ตัดเอำผลของตัวแปรร่วมออก ค่ำ p-value (cul) สูงกว่ำระดับนัยส ำคัญ (ตำรำง
ภำคผนวกที่ 6) หมำยถึงไม่มีควำมแตกต่ำงกันอย่ำงมีนัยส ำคัญทำงสถิติของค่ำ 
log ของอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนในข้ำว 80 พันธุ์/สำยพันธุ์ ซึ่ง
ผลกำรทดสอบ ANOVA ก่อนตัดเอำตัวแปรร่วมออกก็พบว่ำค่ำ log ของ
อัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนในวันที่ 9 หลังได้รับภำวะเค็มไม่มี
ควำมแตกต่ำงกันอย่ำงมีนัยส ำคัญทำงสถิติเช่นเดียวกัน (ตำรำงภำคผนวกที่ 5) 

 

ตารางภาคผนวกที่ 3 กำรทดสอบควำมคงที่ของ variance ของปริมำณโพแทสเซียมไอออนในข้ำวที่
ได้รับภำวะเค็มเป็นเวลำ 9 วัน 

Levene's Test of Equality of Error Variancesa 
Dependent Variable:   lognakd9   

F df1 df2 Sig. 
.977 78 234 .537 

 
ตารางภาคผนวกที่ 4 กำรทดสอบอิทธิพลของตัวแปรร่วมต่อปริมำณโพแทสเซียมไอออนในข้ำวที่
ได้รับภำวะเค็มเป็นเวลำ 9 วัน 
Source Type III Sum of 

Squares 
df Mean Square F Sig. 

Corrected Model 17.826a 157 .114 .807 .909 
Intercept .792 1 .792 5.630 .019 
cul 7.891 78 .101 .719 .947 
cov_NaK .996 1 .996 7.079 .009 
cul * cov_NaK 8.462 78 .108 .771 .899 
Error 21.799 155 .141   

Total 97.537 313    

Corrected Total 39.625 312    

a. R Squared = .450 (Adjusted R Squared = -.107) 
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ตารางภาคผนวกที่ 5 กำรวิเครำะห์ ANOVA ก่อนหักอิทธพิลของตัวแปรร่วมออกจำกค่ำตัวแปรตำม 
ANOVA 

 Sum of 
Squares 

df Mean Square F Sig. 

Between Groups 6.923 78 .089 .667 .981 
Within Groups 31.552 237 .133   

Total 38.474 315    

 

 
ตารางภาคผนวกที่ 6 กำรวิเครำะห์ ANOVA หลังท ำกำรหักอิทธิพลของตัวแปรร่วมออกจำกค่ำตัว
แปรตำม 

Tests of Between-Subjects Effects 

Source Type III Sum of 
Squares 

df Mean Square F Sig. 

Corrected Model 9.364a 79 .119 .913 .678 
Intercept 9.924 1 9.924 76.409 .000 
cov_NaK .069 1 .069 .530 .468 
cul 9.318 78 .119 .920 .662 
Error 30.261 233 .130   

Total 97.537 313    

Corrected Total 39.625 312    

a. R Squared = .236 (Adjusted R Squared = -.023) 

 
 

 ผลการวิเคราะห์ ANOVA 
 

ตารางภาคผนวกที่ 7 กำรวิเครำะห์ ANOVA ของปริมำณโซเดียมไอออนในส่วนใบของข้ำวที่ได้รับ
ภำวะเค็ม 6 วัน 
 Sum of Squares df Mean Square F Sig. 
Between Groups 2258.986 78 28.961 1.280 .082 
Within Groups 5361.975 237 22.624   
Total 7620.961 315    
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ตารางภาคผนวกที่ 8 กำรวิเครำะห์ ANOVA ของปริมำณโซเดียมไอออนในส่วนใบของข้ำวที่ได้รับ
ภำวะเค็ม 9 วัน 
 
 Sum of Squares df Mean Square F Sig. 
Between Groups 16492.749 79 208.769 1.912 .000 
Within Groups 25884.246 237 109.216   
Total 42376.995 316    

 
 
ตารางภาคผนวกที่ 9 กำรวิเครำะห์ ANOVA ของปริมำณโพแทสเซียมไอออนในส่วนใบของข้ำวที่
ได้รับภำวะเค็ม 6 วัน 
 Sum of Squares df Mean Square F Sig. 
Between Groups 7312843.906 78 93754.409 .991 .508 
Within Groups 22240391.300 235 94639.963   
Total 29553235.206 313    

 
 
 
 
 
ตารางภาคผนวกที่ 10 กำรวิเครำะห์ ANOVA ของปริมำณโพแทสเซียมอออนในส่วนใบของข้ำวที่
ได้รับภำวะเค็ม 9 วัน 
 Sum of Squares df Mean Square F Sig. 
Between Groups 847.209 79 10.724 .534 .999 
Within Groups 4820.639 240 20.086   
Total 5667.849 319    

 

 
ตารางภาคผนวกที่ 11 กำรวิเครำะห์ ANOVA ของอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนในส่วน
ใบของข้ำวที่ได้รับภำวะเค็ม 6 วัน 
 Sum of Squares df Mean Square F Sig. 
Between Groups 68.014 78 .872 .983 .525 
Within Groups 208.526 235 .887   
Total 276.540 313    
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ตารางภาคผนวกที่ 12 กำรวิเครำะห์ ANOVA ของอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนในส่วน
ใบของข้ำวที่ได้รับภำวะเค็ม 9 วัน 
 Sum of Squares df Mean Square F Sig. 
Between Groups 1046.034 79 13.241 1.345 .046 
Within Groups 2342.788 238 9.844   
Total 3388.822 317    

 
 

ตารางภาคผนวกที่ 13 กำรวิเครำะห์ควำมแตกต่ำงของค่ำเฉลี่ยของปริมำณโซเดียมไอออนเมื่อได้รับ
ภำวะเค็มเป็นเวลำ 9 วันด้วย Duncan’s multiple range test (DMRT) 
 

 

cul N Subset 

1 2 3 4 5 

168 4 5.547000     

101 4 5.615750     

199 4 6.049250 6.049250    

190 4 6.076500 6.076500    

105 4 6.118000 6.118000    

152 4 6.603500 6.603500 6.603500   

200 4 6.794250 6.794250 6.794250   

150 4 7.334250 7.334250 7.334250   

44 4 7.659000 7.659000 7.659000   

65 4 7.667250 7.667250 7.667250   

182 4 7.694000 7.694000 7.694000   

174 4 7.865250 7.865250 7.865250   

185 4 7.963500 7.963500 7.963500   

156 4 8.090000 8.090000 8.090000   

205 4 8.259250 8.259250 8.259250   

193 4 8.299750 8.299750 8.299750   

104 4 8.491000 8.491000 8.491000   

132 4 8.794150 8.794150 8.794150   

166 4 9.010750 9.010750 9.010750 9.010750  

102 4 9.300550 9.300550 9.300550 9.300550  

161 4 9.337500 9.337500 9.337500 9.337500  

187 4 9.400250 9.400250 9.400250 9.400250  

192 4 9.426250 9.426250 9.426250 9.426250  

172 4 9.458750 9.458750 9.458750 9.458750  
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188 4 9.508750 9.508750 9.508750 9.508750  

179 4 9.582500 9.582500 9.582500 9.582500  

159 4 9.957750 9.957750 9.957750 9.957750  

133 4 10.231750 10.231750 10.231750 10.231750  

110 4 10.599000 10.599000 10.599000 10.599000  

22 4 10.786750 10.786750 10.786750 10.786750  

180 4 11.088000 11.088000 11.088000 11.088000  

21 4 11.208500 11.208500 11.208500 11.208500  

165 4 11.855750 11.855750 11.855750 11.855750  

175 4 12.045750 12.045750 12.045750 12.045750  

162 4 12.138250 12.138250 12.138250 12.138250  

151 4 12.223750 12.223750 12.223750 12.223750  

170 4 12.229500 12.229500 12.229500 12.229500  

107 3 12.279000 12.279000 12.279000 12.279000  

167 4 12.400250 12.400250 12.400250 12.400250  

57 4 12.408250 12.408250 12.408250 12.408250  

157 4 12.411500 12.411500 12.411500 12.411500  

189 4 12.542750 12.542750 12.542750 12.542750  

183 4 12.851750 12.851750 12.851750 12.851750  

204 4 13.072500 13.072500 13.072500 13.072500  

86 4 13.676500 13.676500 13.676500 13.676500  

31 4 13.776000 13.776000 13.776000 13.776000  

173 4 13.792500 13.792500 13.792500 13.792500  

27 4 13.942250 13.942250 13.942250 13.942250  

169 4 13.946250 13.946250 13.946250 13.946250  

160 4 14.475000 14.475000 14.475000 14.475000  

60 4 14.481250 14.481250 14.481250 14.481250  

171 4 14.915500 14.915500 14.915500 14.915500  

109 4 14.958500 14.958500 14.958500 14.958500  

158 4 15.202500 15.202500 15.202500 15.202500  

53 4 15.255000 15.255000 15.255000 15.255000  

164 4 15.277750 15.277750 15.277750 15.277750  

186 4 15.355750 15.355750 15.355750 15.355750  

154 4 15.472000 15.472000 15.472000 15.472000  

201 4 15.562750 15.562750 15.562750 15.562750  

177 4 15.726000 15.726000 15.726000 15.726000  

197 4 15.867500 15.867500 15.867500 15.867500  

181 4 15.922500 15.922500 15.922500 15.922500  

198 4 15.983500 15.983500 15.983500 15.983500  

6 4 16.075500 16.075500 16.075500 16.075500  

51 4 16.107750 16.107750 16.107750 16.107750  
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194 4 16.324000 16.324000 16.324000 16.324000  

135 4 16.968475 16.968475 16.968475 16.968475  

153 4 17.258250 17.258250 17.258250 17.258250  

163 4 17.441750 17.441750 17.441750 17.441750  

98 4 17.635750 17.635750 17.635750 17.635750  

155 4 17.869750 17.869750 17.869750 17.869750  

41 4 18.226750 18.226750 18.226750 18.226750  

68 4 20.595500 20.595500 20.595500 20.595500  

148 4 21.533000 21.533000 21.533000 21.533000  

202 4 22.667000 22.667000 22.667000 22.667000  

40 4 23.183500 23.183500 23.183500 23.183500  

112 3  24.950000 24.950000 24.950000  

48 4   25.435000 25.435000  

30 3    28.000000  

208 4     61.892500 

Sig.  .072 .053 .054 .051 1.000 
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ตารางภาคผนวกที่ 14 กำรวิเครำะห์ควำมแตกต่ำงของค่ำเฉลี่ยของอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียม
ไอออนเมื่อได้รับภำวะเค็มเป็นเวลำ 9 วันด้วย Duncan’s multiple range test (DMRT) 
 

cul N Subset 

1 2 3 4 

101 4 1.032531    

168 4 1.551273 1.551273   

175 4 1.575347 1.575347   

172 4 1.763925 1.763925   

200 4 2.012480 2.012480   

199 4 2.076552 2.076552   

180 4 2.160983 2.160983 2.160983  

174 4 2.165156 2.165156 2.165156  

166 4 2.200873 2.200873 2.200873  

169 4 2.205240 2.205240 2.205240  

190 4 2.211211 2.211211 2.211211  

173 4 2.391663 2.391663 2.391663  

110 4 2.457882 2.457882 2.457882  

151 4 2.513612 2.513612 2.513612  

187 4 2.557653 2.557653 2.557653  

107 3 2.573864 2.573864 2.573864  

135 4 2.677839 2.677839 2.677839  

157 4 2.698949 2.698949 2.698949  

188 4 2.709109 2.709109 2.709109  

194 4 2.718197 2.718197 2.718197  

189 4 2.720189 2.720189 2.720189  

185 4 2.758780 2.758780 2.758780  

192 4 2.792523 2.792523 2.792523  

197 4 2.863377 2.863377 2.863377  

170 4 2.950225 2.950225 2.950225  

156 4 2.968821 2.968821 2.968821  

98 4 2.997429 2.997429 2.997429  

205 4 3.011790 3.011790 3.011790  

165 4 3.087432 3.087432 3.087432  

53 4 3.090505 3.090505 3.090505  

177 4 3.138189 3.138189 3.138189  

132 4 3.213582 3.213582 3.213582  

201 4 3.213803 3.213803 3.213803  

153 4 3.229047 3.229047 3.229047  

133 4 3.230172 3.230172 3.230172  
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105 4 3.263839 3.263839 3.263839  

182 4 3.283758 3.283758 3.283758  

150 4 3.360949 3.360949 3.360949  

27 4 3.381450 3.381450 3.381450  

171 4 3.508597 3.508597 3.508597  

163 4 3.523609 3.523609 3.523609  

159 4 3.557251 3.557251 3.557251  

161 4 3.592236 3.592236 3.592236  

160 4 3.605148 3.605148 3.605148  

44 4 3.618826 3.618826 3.618826  

162 4 3.721448 3.721448 3.721448  

102 4 3.801323 3.801323 3.801323  

109 4 3.816666 3.816666 3.816666  

167 4 3.848064 3.848064 3.848064  

112 3 3.938291 3.938291 3.938291  

158 4 3.954836 3.954836 3.954836  

57 4 4.021879 4.021879 4.021879  

31 4 4.197838 4.197838 4.197838  

179 4 4.309445 4.309445 4.309445  

148 4 4.349427 4.349427 4.349427  

193 4 4.367735 4.367735 4.367735  

6 4 4.370637 4.370637 4.370637  

22 4 4.374597 4.374597 4.374597  

164 4 4.525848 4.525848 4.525848  

86 4 4.617543 4.617543 4.617543  

154 4 4.686173 4.686173 4.686173  

30 4 4.706841 4.706841 4.706841  

202 4 4.740918 4.740918 4.740918  

181 4 4.865528 4.865528 4.865528  

183 4 5.010808 5.010808 5.010808  

104 4 5.060940 5.060940 5.060940  

60 4 5.061120 5.061120 5.061120  

21 4 5.065404 5.065404 5.065404  

155 4 5.200698 5.200698 5.200698  

40 4 5.214066 5.214066 5.214066  

41 4 5.454688 5.454688 5.454688  

68 4 5.660072 5.660072 5.660072  

204 4 5.785017 5.785017 5.785017  

198 4 6.047110 6.047110 6.047110  

51 4 6.230998 6.230998 6.230998  

152 4 6.292647 6.292647 6.292647  
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65 4 6.513206 6.513206 6.513206  

186 4  7.212809 7.212809  

48 4   7.902620  

208 4    14.615205 

Sig.  .062 .054 .050 1.000 
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2. แผนภาพแสดงความสัมพันธ์ระหว่างพารามิเตอร์ที่เกี่ยวข้องกับการสะสมไอออนกับ
พารามิเตอร์ที่เกี่ยวข้องกับการเจริญของข้าวระยะกล้า 
 ความสัมพันธ์ระหว่างพารามิเตอร์การเจริญกับปริมาณโซเดียมไอออนในข้าว 

1. ควำมสัมพันธ์กับปริมำณโซเดียมไอออนในวันที่ 6 และ 9 หลังได้รับภำวะเค็ม 

 

 

ภาพภาคผนวกที่ 15 กรำฟแสดงควำมสัมพันธ์ระหว่ำงปริมำณโซเดียมไอออนในวันที่ 6 หลังได้รับ
ภำวะเค็มกับค่ำดัชนีควำมเสียหำยจำกควำมเค็มในวันที ่6 (A) และ 9 (B) และควำมสัมพันธ์ระหว่ำง
ปริมำณโซเดียมไอออนในวันที่ 9 หลังได้รับภำวะเค็มกับเสถียรภำพเยื่อหุ้มเซลล์ในวันที ่9 (C) และค่ำ 
stability index ของเสถียรภำพเยื่อหุ้มเซลล์ในวันที ่9 หลังได้รับภำวะเค็ม (D)  
 

2. ควำมสัมพันธ์กับค่ำ stability index ของปริมำณโซเดียมไอออนในวันที่ 6 หลัง
ได้รับภำวะเค็ม 

 

ภาพภาคผนวกที่ 16 กรำฟแสดงควำมสัมพันธ์ระหว่ำงค่ำ stability index ของปริมำณโซเดียม
ไอออนในวันที่ 6 หลังได้รับภำวะเค็มกับดัชนีควำมเสียหำยจำกควำมเค็มในวันที่ 6 (A) และ 9 (B)  
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 ควำมสัมพันธ์ระหว่ำงพำรำมิเตอร์กำรเจริญกับอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออน
ในข้ำว 

 

 

ภาพภาคผนวกที่ 17 กรำฟแสดงควำมสัมพันธ์ระหว่ำงอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนใน
วันที่ 6 หลังได้รับภำวะเค็มกับน้ ำหนักสดส่วนต้นในวันที่ 6 9 และ 12 (A-C) และน้ ำหนักสดส่วนรำก
ในวันที่ 6 9 และ 12 (D-F) 
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ภาพภาคผนวกที่ 18 กรำฟแสดงควำมสัมพันธ์ระหว่ำงอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนใน
วันที่ 6 หลังได้รับภำวะเค็มกับน้ ำหนักแห้งส่วนต้นในวันที่ 6 9 และ 12 (A-C) น้ ำหนักแห้งส่วนรำกใน
วันที่ 12 (D) และดัชนีควำมเสียหำยจำกควำมเค็มในวันที่ 9 (E) หลังได้รับภำวะเค็ม และ
ควำมสัมพันธ์ระหว่ำงอัตรำส่วนโซเดียมต่อโพแทสเซียมไอออนในวันที่ 9 กับน้ ำหนักแหง้ส่วนต้นใน
วันที่ 6 หลังได้รับภำวะเค็ม (F) 
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3. ขั้นตอนการศึกษาการเชื่อมโยงทั้งจีโนม 
 
 การเตรียมข้อมูลฟีโนไทป์ 

จัดเรียงข้อมูลของแต่ละฟีโนไทป์ตำมหมำยเลขพันธุ์ข้ำวที่ใช้ในกำรหำสนิปส์ และใส่
ข้อมูลเป็น -9 หำกพันธุ์ใดไม่มีข้อมูล จำกนั้นแปลงไฟล์ให้อยู่ในรูป .txt (tab delimited) 

 
 การ call SNPs 

1. น ำ raw reads ที่ได้จำกกำรท ำ exome sequencing มำเทียบบน reference 
genome ด้วยโปรแกรม Burrow Wheeler Aligner (BWA) (Li และ Durbin, 
2009) จะได้ไฟล์นำมสกุล .sam 

2. ท ำกำร mark duplicate ด้วยเครื่องมือที่ชื่อว่ำ PICARD 
(http://broadinstitute.github.io/picard.) จะท ำให้ไดไ้ฟล์นำมสกุล .bam 

3. จัดเรียงไฟล์นำมสกุล .bam ด้วยเครื่องมือที่ชื่อว่ำ samtools (Li และ Durbin, 
2009) 

4. จัดกำรกับต ำแหน่งที่เป็น insertion และ deletion ในล ำดับเบสเพื่อไม่ให้เกิด
กำร alignment ที่ผิดพลำด จำกนั้น call variants ด้วย Genome Analysis 
Toolkit (GATK) (McKenna และคณะ, 2010) จะได้ไฟล์สนิปส์ที่อยู่ในนำมสกลุ 
.vcf ซึ่งสำมำรถน ำไปใช้ในกำรหำควำมเช่ือมโยงกับฟีโนไทป์ต่อไป 
 

 การวิเคราะห์ความเชื่อมโยงทั้งจีโนม 
1. แปลงไฟล์สนิปส์ให้อยู่ในรูปแบบตำรำง  
2. คัดกรองสนิปส์ตำมเกณฑ์ต่ำงๆ เช่น คัดเอำ multiallelic SNPs และสนิปส์ที่ 

missing เกิน 20% ออก  
3. สร้ำง ped file ที่มีข้อมูลสนิปส์และจีโนไทป์ 
4. สร้ำงไฟล์หัวตำรำงที่มีนำมสกุล .map แล้วรวมกับไฟล์สนิปส์ จนได้ไฟล์

นำมสกุล .bed 
5. ใช้โปรแกรม GEMMA (Zoubarev และคณะ, 2012) ในกำรหำควำมสัมพันธ์

ระหว่ำงแต่ละสนิปส์กับค่ำฟีโนไทป์ ซึ่งผลลัพธ์ที่ได้สำมำรถน ำไปเปิดดูข้อมูลค่ำ 
p-value ของสนิปส์แต่ละต ำแหน่งได้ด้วยโปรแกรม Microsoft excel 

6. ส ร้ ำ ง  quantile-quantile plot (Q-Q plot) แ ล ะ  Manhattan plot ด้ ว ย
โปรแกรม R โดยใช้ ‘qqman’ package (Turner, 2014) ซึ่งสำมำรถน ำออกมำ
ในรูปของไฟล์ภำพนำมสกุล .tiff ได ้
 

http://broadinstitute.github.io/picard
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 การเลือกสนิปส์ที่มีความเชื่อมโยงกับฟีโนไทป์อย่างมีนัยส าคัญ 
1. เปิดไฟล์ผลกำรหำควำมเชื่อมโยงที่มีต ำแหน่งสนิปส์และค่ำ p-value ของแต่ละ

พำรำมิเตอร์ ในโปรแกรม Microsoft excel แล้วเลือกเอำเฉพำะสนิปส์ที่มีค่ำ 
p-value ต่ ำกว่ำค่ำ cutoff (10-7)  

2. น ำต ำแหน่งของสนิปส์ที่เลือกไปค้นหำว่ำตรงกับต ำแหน่งของยีนใดในจีโนมของ
ข้ำวด้วยโปรแกรม Integrative Genomics Viewer (IGV2.3.10) 
(http://www.broadinstitute.org/igv) จนได้ต ำแหน่ง locus ของยีน  

3. น ำต ำ แหน่ ง ของยี นที่ ไ ด้ ไ ปค้ นหำ ในฐำนข้ อมู ล  MSU Rice Genome 
Annotation Project (http://rice.plantbiology.msu.edu) แล้วค้นหำหน้ำที่
ของยีน และควำมเกี่ยวข้องกับควำมทนเค็มในข้ำวหรือพืชชนิดอื่นๆ  

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



 

 

104 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาคผนวก ข 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 

 
 



 

 

105 

4. สารเคมีที่เปน็ส่วนประกอบของสารละลายอาหารสูตร WP 1 ลิตร 
 KNO3 0.58 กรัม 
 CaSO4 0.5 กรัม 
 MgSO4.7H2O 0.45 กรมั 
 Triple superphosphate 0.25 กรมั 
 (NH4)2SO4 0.1 กรัม 
 Unitate 0.06 กรัม 
 สำรละลำย Fe-EDTA 2.5 mg/ml 2 มิลลิลติร 

 
5. สารเคมีที่เปน็ส่วนประกอบของ RNA extraction buffer 
 0.1M Tris pH 8.0 
 5 mM EDTA pH 8.0 
 0.1M NaCl 
 0.5% SDS 
 1% 2-mercaptoethanol (เติมก่อนใช้งำน) 
  

6. การเตรียม phenol : chloroform : isoamyl alcohol (25:24:1)(v/v) 
 ละลำย phenol ในขวดโดยใช้ water bath ที่ตั้งอุณหภูมิ 65 องศำเซลเซียส แล้วเติม 

hydroxyquinoline จนได้ควำมเข้มข้นสุดท้ำยเท่ำกับ 0.1% 
 เติม 1M Tris HCl pH 8.0 เท่ำกับปริมำตรของ phenol ในขวด คนให้เข้ำกันเป็นเวลำ 

15 นำที แล้วตั้งทิ้งไว้จน phenol และ Tris แยกชั้นออกจำกกัน จำกนั้นแยก phenol 
ออกจำกสำรละลำย Tris โดยใช้กรวยแยก 

 เติม 1M Tris HCl pH 8.0 อีกครั้ง คนให้เข้ำกัน แล้วแยก phenol ออกตำมวิธีในข้อ 5.2 
 ท ำซ้ ำเรื่อยๆ จน phenol มีค่ำ pH มำกกว่ำ 7.8 โดยเติม Tris HCl ที่ควำมเข้มข้นลดลง

เป็น 0.5 และ 0.1M ตำมล ำดับ 
 เตรียม Chloroform : isoamylalcohol ในอัตรำส่วน 24:1 โดยผสม chloroform 10 

มิลลิลิตร เข้ำกับ isoamylalcohol 10 มิลลิลิตร แล้วเก็บไว้ในขวดสีชำ 
 น ำ phenol ที่เตรียมได้จำกข้อ 5.4 มำผสมกับ chloroform : isoamylalcohol ในข้อ 

5.5 ด้วยอัตรำส่วน 1:1 
 เทสำรละลำย phenol : chloroform : isoamylalcohol ปริมำตร 500 มิลลิลิตรเก็บ

ในขวดสีชำ และฉำบผิวของสำรละลำยด้วย 0.1M Tris แล้วเก็บไว้ในตู้เย็น 
 



 

 

106 

7. สารเคมีที่เปน็ส่วนประกอบในการเตรียม DEPC treated water 
 0.1% (v/v) DEPC 
 Sterile water 

 
8. สารเคมีที่เปน็ส่วนประกอบในการเตรียม 5x TBE buffer (Tris borate EDTA) 
 Tris base 54 กรัม 
 Boric acid 27.5 กรมั 
 0.5M EDTA (pH 8.0) 20 มิลลิลิตร 

 
9. DNA/RNA loading dye 
 30% (v/v) glycerol in water 
 0.25% (w/v) bromophenol blue 
 0.25% (w/v) xylene cyanol  

 
10. การสกัด total RNA ตามวิธีของ Box และคณะ (2011)  
 เตรียม RNA extraction buffer แล้วแช่ใน waterbath เพื่อให้มีอุณหภูมิ 60 องศำ

เซลเซียส 
 บดตัวอย่ำงให้ละเอียดด้วยไนโตรเจนเหลว แล้วน ำใส่หลอด microcentrifuge ที่เย็นจัด 
 เติม RNA extraction buffer ที่อุณหภูมิ 60 องศำเซลเซียส ปริมำตร 500 ไมโครลิตร 

ลงในหลอดที่ใส่ตัวอย่ำง แล้วพลิกหลอดไปมำ 
 น ำไปปั่นเหวี่ยงที่ 12,000 รอบต่อนำทีที่อุณหภูมิห้องเป็นเวลำประมำณ 10-15 นำที 

แล้วดูดเอำส่วนสำรละลำยใส่ในหลอด microcentrifuge ใหม่ 
 เติม phenol : chloroform : isoamylalcohol ปริมำตร 300 ไมโครลิตร ผสมให้เข้ำ

กันเป็นเวลำ 10 นำที แล้วน ำไปป่ันเหวี่ยงที่ 12,000 รอบต่อนำที เป็นเวลำ 30 นำท ี
 เ ต รี ย ม  isopropanol 240 ไ ม โ ค ร ลิ ต ร  ผ ส มกั บ  sodium acetate (pH 5.2) 30 

ไมโครลิตร ใส่ในหลอดใหม่ 
 ดูดเอำส่วนของสำรละลำยที่ได้จำกข้อ 9.5 ไม่เกิน 300 ไมโครลิตร ใส่ลงในหลอดที่

เตรียมไว้ในข้อ 9.6 ผสมสำรละลำยให้เข้ำกันอย่ำงช้ำๆ แล้วน ำหลอดสำรละลำยไปเก็บ
ในตู้แช่ที่อุณหภูมิ -80 องศำเซลเซียสเป็นเวลำ 15 นำทีเพ่ือให้กรดนิวคลีอิกตกตะกอน 

 น ำหลอดสำรละลำยออกจำกตู้แช่ แล้วปั่นเหวี่ยงที่ 12,000 รอบต่อนำทีเป็นเวลำ 30 
นำที จำกนั้นดูดเอำส่วนสำรละลำยทิ้งไป 
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 ล้ำงตะกอนด้วย 70% ethanol ปริมำตร 600 ไมโครลิตร แล้วปั่นเหวี่ยงที่ 12,000 รอบ
ต่อนำที เป็นเวลำ 5 นำที จำกนั้นล้ำงตะกอนซ้ ำอีก 1 รอบ 

 รอให้สำรละลำยในหลอดแห้งจนเหลือแต่ตะกอน แล้วละลำยตะกอนด้วย DEPC-
treated water 
 

11. การก าจัด DNA ออกจากตัวอย่าง RNA ที่สกัดได้ด้วยเอนไซม์ DNAse I 
 สำรเคมีทีใ่ช้ในปฏิกิริยำก ำจัด DNA ได้แก่  
 Total RNA   5 ไมโครกรัม 
 DNAseI buffer  3 ไมโครลิตร 
 DNAse (RNAse-free) 1 ไมโครลิตร 
 DEPC-treated water ไม่เกิน 50 ไมโครลิตร 

 ผสมสำรเคมีข้ำงต้น แล้วน ำไปบ่มที่อุณหภูมิ 37 องศำเซลเซียสเป็นเวลำ 60 นำท ี
 จำกนั้ น เ ติ ม  DEPC-treated water ปริ ม ำตร  100 ไม โครลิ ต ร  และ  phenol : 

chloroform : isoamylalcohol ปริมำตร 150 ไมโครลิตร แล้วผสมให้เข้ำกัน  
 น ำไปปั่นเหว่ียงที่ 12,000 รอบต่อนำที อุณหภูมิ 4 องศำเซลเซียสเป็นเวลำ 10 นำที  
 ดูดส่วนสำรละลำยใส่หลอดใหม่ แล้วเติม 3M sodium acetate ปริมำตร 1/10 เท่ำของ

ส่วนสำรละลำย และเติม isopropanol ปริมำตร 6/10 เท่ำของส่วนสำรละลำย เก็บในตู้
แช่อุณหภูมิ -80 องศำเซลเซียสเป็นเวลำ 1 คืน 

 น ำออกมำป่ันเหวี่ยงที่ 12,000 รอบต่อนำที อุณหภูมิ 4 องศำเซลเซียสเป็นเวลำ 60 นำท ี
 ดูดเอำส่วนสำรละลำยทิ้งไป แล้วล้ำงส่วนตะกอนด้วย 80% ethanol ปริมำตร 50 

ไมโครลิตร จ ำนวนสองรอบ 
 รอให้สำรละลำยในหลอดแห้งจนเหลือแต่ตะกอน แล้วละลำยตะกอนด้วย DEPC-

treated water 
 

12. การแปลง mRNA ให้เป็น cDNA ด้วยการท า reverse transcription (RT)-PCR 
 สำรเคมีทีใ่ช้ในปฏิกิริยำกำรสร้ำง cDNA สำยแรกประกอบด้วย 
 5X iScript reverse transcription supermix 4 ไมโครลิตร 
 RNA template (500 นำโนกรัม)   1 ไมโครลิตร 
 DEPC-treated water    15 ไมโครลิตร 

 ผสมสำรเคมีขำ้งต้น แล้วท ำปฏิกิริยำโดยใช้เวลำในกำร priming 5 นำทีที่อุณหภูมิ 25 
องศำเซลเซียส  
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 จำกนั้นท ำปฏิกิริยำ reverse transcription เป็นเวลำ 30 นำทีที่อุณหภูมิ 42 องศำ
เซลเซียส 

 และท ำปฏิกิริยำ reverse transcription inactivation เปน็เวลำ 5 นำททีี่อุณหภูมิ 85 
องศำเซลเซียส จะได้สำย cDNA ที่เป็นแม่แบบในกำรท ำ quantitative RT-PCR ต่อไป 
 

13. การตรวจสอบการแสดงออกของยีนด้วย quantitative RT-PCR 
 น ำสำย cDNA ที่สร้ำงได้มำใช้เป็นแม่แบบในกำรท ำ quantitative RT-PCR ด้วย

เครื่อง iCyclerTM Thermal Cycler (Bio-Rad, USA) โดยใช้ไพรเมอร์ที่ออกแบบ
จ ำเพำะต่อยีนอ้ำงอิง (EF1α) หรือยีนที่ต้องกำรตรวจสอบระดับกำรแสดงออกใน
ปฏิกิริยำ ซึ่งในแต่ละปฏิกิริยำประกอบด้วย 

QPCR Green Master Mix LRox, 2x (Biotechrabbit, Germany) 5   µl 
5 µM Forward primer      0.5 µl 
5 µM Reverse primer      0.5 µl 
Sterile water       3   µl 
cDNA        1   µl 

 เริ่มต้นปฏิกิริยำโดยใช้อุณหภูมิ 95 องศำเซลเซียสเป็นเวลำ 30 วินำท ีจำกนั้นท ำ 
PCR จ ำนวน 39 รอบ โดยแตล่ะรอบประกอบด้วยอุณหภูมิและเวลำดังนี ้
 แยกสำย cDNA ที่อุณหภูม ิ95 องศำเซลเซียสเป็นเวลำ 5 นำท ี
 จับคู่ primer กับสำย cDNA ที่อุณหภูมิ 60 องศำเซลเซียส 
 ท ำปฏิกิริยำเพ่ือวิเครำะห์หำค่ำ melting curve ที่อุณหภมูิช่วง 70-90 

องศำเซลเซียสโดยเพิ่มอุณหภูมิขึ้นครั้งละ 0.5 องศำเซลเซียสนำน 5 วินำที 
 เปรียบเทียบระดับกำรแสดงออกของยีนที่สนใจกับยีนที่ใชเ้ป็น control  ได้แก่ ยีน 

EF1α โดยใช้คำ่ควำมชันจำกกรำฟมำตรฐำนในกำรค ำนวณกำรแสดงออกสัมพัทธ์ 
(relative quantification)  
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