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ประเทศไทยตั้งอยูในบริเวณความหลากหลายทางพันธุกรรมของขาวปาและขาวปลูก  
งานวิจัยนี้มีวัตถุประสงคเพ่ือเพ่ือศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมของขาวพ้ืนเมืองไทยใน
ลุมแมนํ้าโขงโดยใชเครื่องหมายโมเลกุลดีเอ็นเอท่ีเฉพาะเจาะจงของยีนในกระบวนการสังเคราะห
แปง และคุณสมบัติทางกายภาพและเคมีของแปงขาว โดยวิเคราะห polymorphism ของยีน 
waxy , starch branching enzyme และ soluble starch synthase (SSIIa) ในขาวพ้ืนเมืองไทย
จํานวน 45 พันธุ โดยใช 23 Glu F/R and waxy microsatellite markers, Sbe1 and Sbe3 CAP 
markers และ SSIIa-Bi-PASA markers ตามลําดับ Sbe1 and Sbe3 CAP markers สามารถ
แยกความแตกตางระหวางขาวจาปอนิกา (นิพปอนบาเร) และขาวพ้ืนเมืองไทยอินดิกาไดแตไม
สามารถแยกความแตกตางภายในขาวพื้นเมืองไทยอินดิกาได  จากการจัดกลุมของ 3’UTR ของ 
Sbe1 sequences โดยใช Neighbor-joining ในขาวพื้นเมืองท่ีศึกษา จํานวน 38 พันธุ พบวายีนนี้
มีความหลากหลายคอนขางต่ํา จากการประเมินความหลากหลายทางพันธุกรรมในขาวพ้ืนเมือง
โดยใชเครื่องหมายโมเลกุลดีเอ็นเอของยีนในกระบวนการสังเคราะหแปงท้ังสาม จํานวน 17 
เครื่องหมาย โดยใช Simple matching coefficient ผลจากการจัดกลุม (UPGMA clustering) 
พบวาพันธุนิพปอนบาเรซึ่งเปนขาวจาปอนิกาแยกกลุมจากขาวพ้ืนเมืองอินดิกาอยางชัดเจน  
ภายในกลุมขาวพ้ืนเมืองอินดิกาสามารถแบงกลุมยอยได 2 กลุม  ผลจากการวิเคราะหคุณสมบัติ
ทางกายภาพและเคมีของแปงขาว พบวา ในขาวพ้ืนเมืองไทยท่ีนํามาศึกษานี้มีความหลากหลาย
ของปริมาณอะไมโลส และคุณสมบัติความหนืดของแปงขาว  ความหลากหลายทางพันธุกรรม
ของขาวพ้ืนเมืองไทยนับวาเปนแหลงพันธุกรรมที่สําคัญในการปรับปรุงพันธุขาวใหมีลักษณะการ
หุงตมท่ีตองการเพื่อนําไปพัฒนาเปนผลิตภัณฑใหมๆไดในอนาคต  
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ABSTRACT 
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Project Title : Study on evolution of genetic diversity of landrace Thai rice along 

Mekong river basin 
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Thailand is situated in the diversity center of both wild and cultivated rice. In the 
present research, we aimed to investigate phylogenetic relationship among landrace Thai 
rice in the Northeast of Thailand allele-specific markers underlying starch-synthesizing 
genes. Furthermore, the genetic diversity in physiochemical properties of starches from 
those landrace germplasm was also explored. Polymorphism analysis of gene-specific 
markers for waxy (23 Glu F/R and waxy microsatellite markers), starch branching enzyme 
(Sbe1 and Sbe3 CAP markers) and soluble starch synthase (SSIIa-bi-PASA markers) 
genes were performed across 45 landrace Thai rice. Sbe1 and Sbe3 CAP markers, they 
can only separate the japonica rice from indica rice but can not distinguish variation 
among indica landrace Thai rice varieties. Neighbor- joining tree based on 3’UTR of 
Sbe1 gene sequences of 38 landrace Thai rice varieties indicated that this gene is less 
diverse among the germplasm study. The genetic diversity among these landrace rice 
varieties was evaluated based on 17 DNA markers underlying the three starch 
synthesizing genes using Simple matching coefficient. The UPGMA cluster analysis 
clearly distinguished japonica rice (Nipponbare) from landrace indica rice and landrace 
indica rice varieties were grouped into 2 clusters. Our results showed that broad diversity 
in starch RVA pasting properties existed in these landrace indica rice varieties. 
Therefore, this genetic diversity of landrace Thai rice would be valuable genetic 
resources for breeding rice varieties with specific starch type for starch industry in the 
future. 

Keywords : Rice, genetic diversity, starch-synthesizing genes, amylose content, pasting 
viscosity,  
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