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Abstract
Rice blast disease is the major disease in rainfed lowland area of Thailand. The causal fungus of this

disease is Pyricularia grisea Sacc. Variation of this fungus was higher than other rice pathogens. This report

used near isogenic lines (NILs) to detect the variation, pathothype and virulence spectrum of the fungus in

Thailand during 2002 - 2005. Trap blast nurseries consisted of 9 Thai local cultivars and 18 NILs were conducted

at Ubon Ratchathani Rice Research Center, Khon Kaen Rice Research Center, Phrae Rice Research Center,

Phitsanulok Rice Research Center, and Phatthalung Rice Research Center. Single conidia was isolated from

infected rice leaves. Virulence spectrum of blast populations were screened on 18 NILs. Two thousand four

hundred seventy six isolates were classified into 623 pathotypes that could be devided into two groups; 145

common pathotypes and 340 rare pathotypes diversity index of blast population was high (0.83). Common

pathotypes had virulence spectrum less than rare pathotypes. Site-specific and season-specific pathogen

populations were found in this study. High pathogen diversity was found at Ubon Ratchathani Rice Research

Center.  Some resistant genes had potential to prevent infection from some pathotypes. However, many

pathotypes could be compatible with a single resistant gene. The resistant genes Pi 1 group (Pi 1, Pi 1(t)LAC,

Pi 1(t)TTP, Pi 1CL),  Pi k group (Pi k, Pi kp, Pi kh)  Pi ta2, Pi 5  and Pi 9  were effective resistance against many

pathotypes. Combinations of resistant genes Pi 1  - Pi 9 and Pi ta2 - Pi 1CL were the most effective resistant

gene pairs against blast populations in Thailand.  This finding can be implemented in breeding for blast

resistance in the Thai breeding program.
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53วารสารวชิาการขาว  ปที ่1 ฉบบัที ่1 กนัยายน - ธนัวาคม 2550

คํานํา
โรคไหมขาว  (rice blast disease)  เปนโรคทีม่ี

ความสาํคญั ทาํใหผลผลติของขาวเสยีหายไดมากกวา 50

เปอรเซ็นต เชื้อนี้สามารถเขาทําลายพืชตระกูลหญาได

หลายชนิด ตั้งแตขาว (Oryza sativa L.) ขาวสาลี

(Triticum aestivum) และพืชตระกูลมิลเล็ท (Eleusine

spp., Echinochloa spp., Panicum spp.  และ  Setaria

spp.) (Asuyama, 1965; Kato et al., 1977)   เชือ้รานีม้ี

การสบืพนัธุแบบไมใชเพศซึง่พบทัว่ไป  เชือ้ทีเ่ขาทาํลาย

ขาวมชีือ่เรยีกวา Pyricularia grisea Sacc.  และเรยีกชือ่

เช้ือโรคไหมขาวในระยะสืบพันธุแบบใชเพศวา Magna-

porthe grisea Barr. (Rossman et al., 1990)

เชื้อราสาเหตุโรคไหมขาวสามารถเขาทําลายขาว

ไดตัง้แตระยะกลาจนถงึระยะออกรวง เชือ้เขาทาํลายขาว

ไดทุกสวนของตนขาว ตั้งแตใบ ลําตน ขอ และคอรวง

บทคัดยอ
โรคไหมขาวเปนโรคทีม่ีความสาํคญั ทาํใหผลผลติของขาวเสยีหายมาก เกดิจากเชือ้รา (Pyricularia grisea

Sacc.) ซึง่มคีวามแปรปรวนมากกวาเชือ้ราชนดิอืน่ งานวจิยันีไ้ดนาํวธิกีารใชพนัธุขาวทีม่ยีนีตานทานเดีย่วมาจาํแนก

สายพนัธุเชือ้ราสาเหตโุรคไหมขาว และความรนุแรงของเชือ้ตอพนัธุขาวมาตรฐาน ดาํเนนิการทดลองป พ.ศ. 2545 -

2548 โดยปลกูพนัธุขาวทีม่ยีนีตานทานโรคไหมทีแ่ตกตางกนัจากแหลงตางๆ ในแปลงทดลองในภาคตะวนัออกเฉยีง

เหนอื ไดแก ศนูยวจิยัขาวอบุลราชธาน ีและสถานทีดลองขาวขอนแกน ในภาคเหนอืทีศ่นูยวจิยัขาวแพร  ภาคเหนอื

ตอนลางทีศ่นูยวจิยัขาวพษิณโุลก และภาคใตทีศ่นูยวจิยัขาวพทัลงุ  เกบ็ตวัอยางเชือ้โรคไหมทีเ่ขาทาํลายใบขาวและ

คอรวงในพนัธุทดสอบมาตรฐาน โดยวธิกีารแยกเชือ้ใหไดสปอรเดีย่ว แลวนาํเชือ้บรสิทุธิไ์ปทดสอบความรนุแรงในการ

เขาทาํลายของเชือ้บนพนัธุขาวทีม่ยีีนตานทานเดีย่ว 18 สายพนัธุ จากเชือ้จํานวน 2,476  ไอโซเลท สามารถจาํแนก

เชือ้ได 623 สายพนัธุ แบงออกเปน 145 สายพนัธุทีพ่บประจาํ และ 340 สายพนัธุทีห่ายาก ประชากรโรคไหมขาวใน

ประเทศไทยมคีวามหลากหลายสงูมคีา 0.83  ยนีตานทานในขาวบางพนัธุแสดงความตานทานไดเฉพาะพืน้ทีแ่ละฤดู

ปลกูขาว สายพนัธุทีพ่บประจาํมคีวามรนุแรงนอยกวาสายพนัธุทีห่ายาก  ภาคตะวนัออกเฉยีงเหนอืพบเชือ้เขาทาํลาย

มากทีส่ดุ โดยเฉพาะในศนูยวจิยัขาวอบุลราชธาน ี สายพนัธุเช้ือโรคไหมทีพ่บทัว่ไปเปนประจาํทกุภาคของประเทศไทย

มคีวามหลากหลายของเชือ้สงู ยนีตานทานโรคไหมทีม่ศีกัยภาพแสดงความตานทานตอเชือ้โรคไหมทัว่ประเทศ ไดแก

กลุม Pi 1 (Pi 1, Pi 1(t)LAC, Pi 1(t)TTP, Pi 1CL), กลุม Pi k (Pi k, Pi kp, Pi kh) ยนีตานทานทีด่คีอื Pi ta2, Pi 5 และ Pi

9  คูของยนีทีแ่สดงความตานทานไดดทีีส่ดุ ไดแก Pi 1  - Pi 9 และ Pi ta2 - Pi 1CL โดยเชือ้เขาทาํลายคูของยนีไดนอย

มาก ควรใชคูของยนีเหลานีใ้นการปรบัปรงุพนัธุขาวตานทานตอโรคไหม และใชเชือ้ทีม่คีวามหลากหลายทัง้ทางดาน

ความรนุแรงและสายพนัธุทีแ่ตกตางกนั ประกอบการทดสอบและคดัเลอืกสายพนัธุขาวในโครงการปรบัปรงุพนัธุขาว

ตานทานโรคไหม

คําสําคัญ: โรคไหมขาว  เชือ้ราสาเหต ุสายพนัธุเชือ้ ยนีตานทานเดีย่ว ความหลากหลายของเชือ้

ความเสียหายของขาวในระยะคอรวงจะทําใหน้ําหนัก

เมลด็และขนาดเมลด็ลดลง และมเีปอรเซน็ตการตดิเมลด็

นอยลงดวย (Goto, 1965) นอกจากนีย้งัเพิม่ทองไข ทาํให

คณุภาพของเมลด็ลดลง (Katsube and Koshimizu, 1970)

ความเสยีหายจากโรคนีท้าํใหผลผลติลดลงได 0.4 - 100

เปอรเซ็นต ประเทศไทยพบการระบาดของโรคไหมใน

ระยะขาวออกรวงในป พ.ศ. 2535 พืน้ที ่1.2 ลานไร ทาํให

ผลผลิตขาวเสียหาย 60 เปอรเซ็นต คิดเปนปริมาณ

650,000 ตนั (Disthaporn, 1994)

เชื้อรานี้มีความแปรปรวนของเชื้อมากกวาเชื้อรา

ชนิดอื่น เชื้อมีการเปลี่ยนแปลงไดอยางรวดเร็วภายใน

ระยะเวลาไมกี่ชั่วอายุ (Ou, 1980) สังเกตไดจากการ

เปลี่ยนแปลงการเขาทําลายพันธุขาวตานทานทดสอบ

เช้ือมีการกลายพันธุทําใหเกิดสายพันธุ เ ช้ือใหมๆ

(Giatgong and Frederiksen, 1967; Correa Victoria and
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Zeigler, 1993) รปูรางเชือ้ทีแ่ปลกไปตลอดจนความรนุแรง

ของเชื้อ (Chumley and Valent, 1990; Valent and

Chumley, 1994) เชื้อซึ่งเกิดการกลายพันธุดื้อตอสาร

ปองกันกําจัดเชื้อรา benomyl ในอัตราสูงถึง 10- 6- 10- 7

นอกจากนีย้งัพบวาม ี transposable elements  ทาํใหเช้ือ

เกดิการเปลีย่นแปลงไดรวดเรว็ (Farman  et al., 1996

a,b)  มกีารเกดิ parasexual recombination ของเชือ้รานี้

(Zeigler et al.,1997)  รายงานการตรวจสอบเชือ้ราโรค

ไหมในประเทศไทยนี ้พบวาม ีmating type ทีแ่ตกตางกนั

ไดแก MAT 1-1 และ MAT 1-2 ซึง่เชือ้สามารถผสมพนัธุ

กันไดบนอาหารเลี้ยงเชื้อในหองปฏิบัติการ (Mekwata-

nakarn et al., 1999)

วิธีการศึกษาและจําแนกเชื้อที่นิยมปฏิบัติคือ

การปลูกเชื้อลงบนพันธุขาวมาตรฐานซึ่งใชจําแนกเชื้อ

(Ou, 1980) แตวธินีีม้คีวามแมนยาํนอย เนือ่งจากพนัธุขาว

ทีใ่ชทดสอบมยีนีตานทานมากกวาหนึง่ยนีตอพันธุ ทาํให

เกดิความแปรปรวนในการทดสอบ อกีทัง้เชือ้ทีใ่ชทดสอบ

มคีวามแปรปรวนทาํใหยากแกการสรปุผล ดวยเหตนุีก้าร

นําวิธีการทางเทคโนโลยีชีวภาพมาใชในการจําแนกเชื้อ

รานี ้จะใหผลทีแ่มนยาํกวาการใชวธิีการทดสอบบนพนัธุ

ขาวมาตรฐาน การใชลายพมิพเอกลกัษณ ดเีอ็นเอ ในการ

จําแนกประชากรของเชื้อราสาเหตุโรคไหมขาวจึงมีการ

ศกึษากนัอยางกวางขวางในอเมรกิา (Levy et al., 1991)

โคลมัเบยี (Levy et al., 1993) ฟลปิปนส (Chen et al.,

1995) จนี (Shen et al., 1997), อนิเดยี (Kumar et al.,

1995; Sivaraj et al., 1996), ยโุรป (Roumen et al., 1997)

และ ไทย (Mekwatanakarn et al., 2000)

งานวิจัยการศึกษาประชากรเชื้อโรคไหมใน

ประเทศไทยของ Mekwatanakarn และคณะ (2000)

พบวา  เชือ้โรคไหมในประเทศไทยมคีวามแปรปรวนและ

หลากหลายมากกวาแหลงปลูกขาวอื่นๆ ของโลก เช้ือ

แตกตางกนัไปตามแหลงปลกูขาว ฤดปูลกู และระยะการ

เจริญเติบโตของขาว ดวยเหตุนี้การติดตามความหลาก

หลายและความรุนแรงของเชื้อโรคไหมในแตละแหลง

ปลูกขาวจึงเปนสิ่งจําเปน เพ่ือทราบการเปลี่ยนแปลง

ประชากรโรคไหม และใชเปนขอมูลในการเลือกใชยีน

ตานทานในการพัฒนาขาวตานทานโรคไหมตอไป

วัตถุประสงคของงานวิจัยนี้ เพ่ือศึกษาชนิด

ประชากรของโรคไหมตามฐานพันธุกรรม (pathotype)

ของขาวในภาคตะวนัออกเฉยีงเหนอื ภาคเหนอื ภาคกลาง

และภาคใต โดยใชความแตกตางของความรนุแรงของเชือ้

ตอพันธุขาวมาตรฐานทีม่ยีนีตานทานเดีย่วๆ เพือ่การวาง

แผนในการเลือกใชยีนตานทานตอโรคไหมใหเหมาะ

สมในแตละพื้นที่ของประเทศไทย

อุปกรณและวิธีการ
อปุกรณ

1. พนัธุขาวทดสอบโรคไหม

- พนัธุขาวไทยทีม่ยีนีตานทานทีต่างกนั จาํนวน 9

พนัธุ คอื เจาแดง กาํผาย เหมยนอง 62 เอ็ม กข7 กข23

หางย ี71 สพุรรณบรุ ี60 ขาวตาแหง 17  และขาวดอก

มะล ิ105

- สายพนัธุขาว near- isogenic line (NILs) มยีนีตาน

ทานเดีย่ว ทีม่พีืน้ฐานพนัธกุรรมมาจากพนัธุ CO39 และ

LTH จาํนวน 18 พนัธุ / สายพนัธุ คอื  C101A51,  C101LAC,

C104LAC, C101PKT, C102PKT, C104PKT,

C101TTP, C103TTP, C105TTP-4-L23, CO39, F128-1,

F145-2, IRBLk-Ka, IRBLkp-K60, IRBLkh-K3, IRBL1-CL,

IRBL5-M และ IRBL9-W

2. ปุยเคม ี  สตูร 16-16-8 และแอมโมเนยีมซลัเฟต

(21% N)

3. อาหารเลี้ยงเชื้อ potato dextrose agar และ

อาหารสําหรับสรางสปอร rice polish agar

4. ชดุเครือ่งมอืเลีย้งเชือ้ ไดแก ตูปลอดเชือ้ หมอนึง่

ความดัน (autoclave) ตูบมเชื้อ (incubator) กลอง

จลุทรรศน ชดุไฟกระตุนการสรางสปอร

5. ชดุเครือ่งมอืสาํหรบัปลกูเชือ้ ไดแก  สเปรยพน

เชือ้ (Badger-150®) ถงัปมลม

6. ตูความชืน้ (dew chamber) และหองพัฒนาโรค

ที่ควบคมุอณุหภูมิและความชืน้

7. กระบะปลกูขาวพลาสตกิขนาด กวาง x ยาว x

สงู (24x37x12 ซม.)

วธิกีาร
การทดลองที ่1 การปลกูพนัธุขาวทดสอบโรคไหม

 ปลูกขาวพันธุ/สายพันธุที่มียีนตานทานโรคไหม

แบบยนีเดีย่วทีแ่ตกตางกนัจากสถาบนัวจิยัขาวนานาชาติ

(IRRI) จาํนวน 18 พนัธุ/สายพนัธุ จากพนัธุขาวพืน้เมอืง
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และพันธุขาวแนะนําของกรมการขาว จํานวน 9 พันธุ

โดยปลูกทดสอบแบบสภาพที่ดอน (upland short row

technique) ปลกูขาวพนัธุทดสอบสายพนัธุละ 1 แถว ยาว

50 ซม. ใชเมลด็ 5 กรมัตอแถว ระยะระหวางแถว 10 ซม.

ทกุๆ 10 สายพนัธุ ปลกูพนัธุออนแอเปรยีบเทยีบ พนัธุขาว

ดอกมะล ิ105 หรอื กข23 และพนัธุตานทานเปรยีบเทยีบ

พนัธุหางย ี71 ในแปลงขนาด 1.2 X 25 ม. ใสปุยรองพืน้

สตูร 16-16-8 อตัรา 40 กก./ไร

เมือ่ขาวอายไุด 20 วนั ใสปุยแอมโมเนยีมซลัเฟต

อตัรา 10 กก./ไร  กอนปลกูพนัธุทดสอบ 3 สปัดาห ทาํการ

ปลูกขาวลอเช้ือซ่ึงเปนพันธุออนแอจาํนวน 7 พนัธุ ไดแก

พนัธุพระราชทาน ดอยวน กข2 กข4 ขาวตาแหง 17  กข23

และ ขาวดอกมะล ิ105 ในแปลงลอเช้ือ เพือ่เพ่ิมปรมิาณ

สปอรของเชื้อโรคไหมใหมีปริมาณมากพอในการเขา

ทาํลายพนัธุทดสอบ

เม่ือขาวอายไุด 30 วนั  ตรวจใหคะแนนการเกดิโรค

ไหมตามมาตรฐานการใหคะแนนการเกิดโรค Standard

Evaluation System for Rice (IRRI, 1996) คะแนน 0 =

ขาวตานทานตอโรคไหม และ 9 = ขาวออนแอตอโรคไหม

การทดลองที ่2 การตรวจสอบความรนุแรงของ

เชื้อ

นําเชื้อโรคไหมที่แยกบริสุทธิ์มาเลี้ยงบนอาหาร

เล้ียงเชือ้ราสตูรสรางสปอร (rice polish agar) 5 วนั เม่ือ

เช้ือเจริญเต็มอาหารวุนแลวจึงนําใบขาวที่นึ่งฆาเชื้อแลว

วางทบัเสนใย แลวบมเชือ้ตอที ่25 oซ. อกี 2 วนั จากนัน้

นาํเชือ้ไปกระตุนใหสรางสปอรภายใตแสงฟลอูอเรสเซนต

ที ่25 °ซ. เปนเวลา 3 - 4 วนั แลวนาํมาลางสปอรในน้าํ

กลัน่ฆาเชือ้ โดยเตรยีมน้าํสปอร (spore suspension) ให

ไดความเขมขนที ่5 x 104 สปอร/ซซี ี(ดดัแปลงจาก Chen

et al., 1995) เพือ่ใชปลกูเชือ้ลงบนใบขาวทีม่อีาย ุ21 วนั

ตอไป

พนัธุขาวสาํหรบัทดสอบการเขาทาํลายของเชือ้ใช

สายพนัธุขาว near-isogenic line ทีม่ยีนีตานทานเดีย่วที่

มีพื้นฐานพันธุกรรมมาจากพันธุ CO39 (Mackill and

Bonman, 1992) และ LTH (Ling et al., 1995) ซึง่มยีนี

ตานทานที่ตางกันตามสายพันธุตางๆ  มีดังแสดงใน

Table 1

ปลูกขาวทดสอบในกระบะขนาด 24x37x12 ซม.

บรรจดุนิ 10 กก. โดยใสปุยสตูร 16-16-8 รองพืน้จาํนวน 6

กรัม เมื่อขาวอายุได 12 วัน ใสปุยแอมโมเนียมซัลเฟต

จํานวน 6 กรัม ปลูกเชื้อโรคไหมดวยสเปรยพนเชื้อ

(Badger-150®) ใชแรงดนัลมคงที ่1.5 กก./ตร.ซม. พนน้าํ

สปอรทีค่วามเขมขน 5 x 104 สปอร/ซซี ีจาํนวน 30 ซซีี

เมือ่ขาวอายไุด 21 วนั ใหคะแนนการเกดิโรคหลงัปลกูเชือ้

7 วนั ใชมาตรฐานคะแนนการเกดิโรคระดบั 0 - 5 (Mackill

and Bonman, 1992) คะแนน 0 = ขาวไมเกดิโรค และ 5

= ขาวออนแอตอโรค

สวนการใหคะแนนการเกดิโรค เพือ่จดัขอมลูใหเปน

10. CO39 Pi a

11.  F128-1 Pi ta2

12.  F145-2 Pi b

13.  IRBLk-Ka Pi k

14.  IRBLkp-K60 Pi kp

15.  IRBLkh-K3 Pi kh

16.  IRBL1-CL Pi 1CL

17.  IRBL5-M Pi 5

18.  IRBL9-W Pi 9

1. C101A51 Pi  z-5

2. C101LAC Pi 1

3. C104LAC Pi 1(t)LAC

4. C101PKT Pi 4a(t)

5. C102PKT Pi 4a(t)PKT

6. C104PKT Pi 3

7. C101TTP Pi 4a(t)TTP

8. C103TTP Pi 1(t)TTP

9. C105TTP-4-L23 Pi 4b(t)

HY71 resistant check

KMDL105 susceptible check

NILs               Resistant gene                 NILs Resistant gene

Table 1  Resistant gene of near-isogenic lines (NILs)

Bure
au

 of
 R

ice
 R

es
ea

rch
 an

d D
ev

elo
pm

en
t



56  Thai Rice Research Journal, Vol. 1 No. 1, September - December 2007

binary data จะคดิจากการเกดิโรคระดบั 0 - 3 ถอืวาเชือ้

ไมสามารถเขาทําลายยีนตานทานได (incompatible)

และ ระดับ 4 - 5 ถือวาเชื้อเขาทําลายยีนตานทานได

(compatible) โดยขอมูลการเกดิโรคทีแ่ปลงเปน binary

data จะใชในการวิเคราะหความหลากหลายของเชื้อ

(Shannon diversity index) (Groth and Roelfs, 1987)

และการจาํแนกสายพนัธุเช้ือ (pathotype) (Andrivon and

de Vallavieille-Pope, 1993)

เวลาและสถานที่
ดําเนินการทดลองในสภาพแปลงทดลองตั้งแต

เดอืนมถินุายน 2545 สิน้สดุเดอืนธนัวาคม 2548

ภาคเหนอื :  ศนูยวจิยัขาวแพร  และศนูยวจิยัขาว

พิษณุโลก

ภาคตะวันออกเฉียงเหนือ : ศูนยวิจัยขาวอุบล

ราชธาน ีและสถานทีดลองขาวขอนแกน

ภาคใต : ศนูยวจิัยขาวพทัลงุ

แปลงเกษตรกร : ในภาคตางๆ

ดําเนินการทดสอบโรคไหมในหองปฏิบัติการ ณ

หองควบคุมอุณหภูมิและความชื้น ที่ศูนยวิจัยขาว

อุบลราชธานี

ผลการทดลองและวิจารณ
1.  การปลกูพนัธุขาวทดสอบโรคไหม

จากการปลูกขาวพันธุที่มียีนตานทานตอโรคไหม

ขาวที่แตกตางกันจากชุดขาวไทย 9 พันธุ และชุดขาว

NILs จาํนวน 18 พนัธุ/สายพนัธุ ในพืน้ทีท่ดสอบโรคไหม

ที่ศูนยวิจัยขาวภาคเหนือตอนบนและตอนลาง ภาค

ตะวนัออกเฉยีงเหนอื และภาคใต พบวา แหลงทดสอบโรค

ไหมศนูยวจิยัขาวอบุลราชธาน ีมคีวามรนุแรงและมคีวาม

หลากหลายของเชือ้โรคไหมมากทีส่ดุ  การเขาทาํลายของ

เชือ้ตอพนัธุทดสอบในแตละปมคีวามแตกตางกนั ไมพบ

ยนีตานทานเดีย่วใดทีส่ามารถตานทานเชือ้ไดดทีกุฤดกูาล

ที่ทดสอบ โดยเฉพาะในป พ.ศ. 2547 ที่ศูนยวิจัยขาว

อบุลราชธาน ีพบวาเชือ้มคีวามรนุแรงมากทีส่ดุ  ชดุขาว

ทดสอบปฏิกิริยาของโรคไหมทั้งชุดขาวไทยและชุดขาว

NILs แสดงความแตกตางของปฏกิริยิาทีเ่ชือ้เขาทาํลายใน

แปลงทดสอบ เชนปฏิกิริยาในป พ.ศ. 2545 ของพันธุ

เหมยนอง 62 เอม็ หางย ี71  และสพุรรณบรุ ี60   ในชดุ

ขาวไทย และ พนัธุ C101A51 C103TTP F128-1 และ

IRBL9-W ในชดุขาว NILs พบความแตกตางของปฏกิริยิา

ขนาดของแผลทีเ่กดิขึน้ ซึง่เกดิจากสายพนัธุของเชือ้ทีเ่ขา

ทําลายที่แตกตางกัน เห็นไดจากพันธุขาวมียีนตานทาน

ตอโรคไหมที่แตกตางกันยอมใหเชื้อบางสายพันธุเขา

ทาํลายได Mekwatanakarn และคณะ (2000)   รายงาน

วาพนัธุขาวออนแอจะพบจาํนวนเชือ้สายพนัธุ (lineage)

เขาทาํลายมากกวาพนัธุตานทาน (Table 2)

ในป พ.ศ. 2545 - 2548 ทีศ่นูยวจิยัขาวอบุลราชธานี

พบเชือ้เขาทาํลายพนัธุมาตรฐาน ทัง้ชดุขาวไทยและNILs

ทีแ่ตกตางกนั ในแตละฤดปูลกูและชดุขาวทีท่ดสอบ โดย

พบเชือ้เขาทาํลายพนัธุทดสอบมาตรฐานชดุขาวไทยมาก

ทีส่ดุในป พ.ศ. 2547 และทาํลายนอยสดุในป พ.ศ. 2548

ในขณะที่พันธุทดสอบมาตรฐานขาวชุด NILs เช้ือเขา

ทาํลายใกลเคยีงกนัยกเวนป พ.ศ. 2546 ทีเ่ชือ้เขาทาํลาย

ขาวชุด NILs ไดนอยที่สุด พันธุชุดขาวไทยทุกพันธุมี

ปฏิกิริยาการเกิดโรคที่แตกตางกันในแตละฤดูปลูก ยก

เวนพนัธุขาวดอกมะล ิ 105 แสดงปฏกิริยิาออนแอสงูสดุ

ระดบั 9 เกอืบทกุป ยกเวนป พ.ศ. 2548 สวนพนัธุขาวชดุ

NILs แสดงปฏิกิริยาที่แตกตางกันในแตละฤดูปลูก เมื่อ

เปรยีบเทยีบกบัพืน้ทีท่ดสอบโรคไหมทีศ่นูยวจิยัขาวขอน

แกน จะเหน็ไดวาเชือ้มคีวามแตกตางกนัในแตละฤดปูลกู

และมคีวามรนุแรงของโรคนอยกวาพืน้ทีท่ดสอบโรคไหม

ทีศ่นูยวจิยัขาวอบุลราชธาน ีพนัธุเหลานีไ้ดนาํไปแยกเชือ้

บรสิทุธิ ์เพือ่จาํแนกสายพนัธุโดยการทดสอบในพนัธุขาว

ทีม่ยีนีตานทานเดีย่วในการทดลองทีส่อง นอกจากนีพ้บวา

เชือ้โรคไหมในธรรมชาตมิคีวามแปรปรวนมาก (Fig. 1)

ป พ.ศ. 2545 - 2548 โรคไหมทีต่รวจพบในแปลง

ทดสอบโรคไหมศนูยวจิยัขาวพษิณโุลก พบเชือ้เขาทาํลาย

พนัธุขาวทดสอบชดุขาวไทย และชดุขาวทดสอบ NILs มี

ความแตกตางกนัทัง้สองฤดปูลูก โดยเฉพาะป พ.ศ. 2545

พบโรคไหมมคีวามรนุแรงมากทีส่ดุ (Table 2)

การที่ประชากรเชื้อโรคไหมในประเทศไทย โดย

เฉพาะในภาคตะวันออกเฉียงเหนือที่ศูนยวิจัยขาว

อุบลราชธานี พบวา มีความหลากหลายและแปรปรวน

มากกวาแหลงอืน่ อาจเนือ่งมาจากเชือ้มวีวิฒันาการรวม

กับพันธุขาวที่มีความหลากหลาย และอาจเกิดจากการ

กลายพันธุของเชื้อเอง โดยเห็นไดจากแปลงปลูกขาวใน
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ศนูยวจิยัขาวอบุลราชธานพีบสายพนัธุของเชือ้มากกวาใน

แปลงเกษตรกร

2.  การตรวจสอบความรนุแรงของเชือ้

2.1  ความหลากหลายของสายพันธุเช้ือโรคไหม

ขาว (pathotype diversity)

การทดสอบการเขาทําลายยีนตานทาน ในพันธุ

ขาวทีม่ยีนีตานทานเดีย่ว 18 สายพนัธุ เชือ้ราสาเหตโุรค

ไหมขาวทัง้ระยะกลาและระยะออกรวงทีเ่กบ็มาจาก ภาค

Table 2  Blast reaction of Thai rice cultivars and near-isogenic lines at 5 sites in Thailand between 2002 -
2005

Blast reaction

    Cultivars               KKN                  UBN           PRE              PSL                 PTL
2003 2004 2005 2002 2003 2004 2005 2003 2002 2003 2004 2005 2002 2003

1. Jaow Daeng 2 1 1 7 3 9 1 5 9 - 0 0 - 1
2. Kamphai 3 8 8 9 6 9 3 6 5 - 7 7 - 4
3. MN 62 M 4 2 1 4 4 5 2 1 4 - 4 4 7 4
4. RD7 3 - 6 5 5 9 3 - 4 - - - - 1
5. HY71 4 4 3 3 3 7 2 4 6 - 7 4 5 1
6. SPR60 4 1 1 5 2 4 2 1 7 - 0 0 5 -
7. KTH17 0 2 1 9 4 9 3 5 9 9 5 5 - 1
8. KDML105 6 9 8 9 9 9 6 9 9 8 9 9 5 9
9. RD23 6 1 1 4 4 8 3 1 9 0 4 1 7 4

10. C101A51 3 5 1 7 2 1 3 6 9 4 4 4 5 4
11. C101LAC 0 6 4 9 4 8 5 4 7 5 4 4 - -
12. C104LAC - 4 4 6 4 3 5 1 1 5 1 1 - -
13. C101PKT 7 2 4 8 4 9 5 1 9 6 4 4 7 4
14. C102PKT 0 3 2 9 5 9 5 4 9 7 6 6 - 4
15. C104PKT 3 3 2 9 5 7 5 4 9 7 6 6 - 4
16. C101TTP 0 2 3 8 4 6 6 1 9 7 4 4 7 4
17. C103TTP 6 5 4 6 3 9 6 3 6 4 4 4 5 7
18. C105TTP-4-L23 6 2 3 5 5 4 6 1 9 7 4 4 5 8
19. CO39 6 6 3 9 6 4 6 3 9 9 9 9 5 5
20. F128-1 3 2 1 4 4 7 6 1 9 4 5 5 5 1
21. F145-2 0 9 6 4 6 9 8 5 - 9 5 5 - 1
22. IRBLk-ka - 2 4 4 4 - 7 2 5 1 1 1 - 1
23. IRBLkp-K60 - 1 3 6 4 8 7 0 4 1 1 - - -
24. IRBLkh-K3 - 1 4 6 4 7 7 1 4 1 0 0 - -
25. IRBL1-CL - 4 6 7 4 7 8 5 - 1 1 1 - -
26. IRBL5-M - 3 5 9 5 9 8 5 - 1 9 9 - -
27. IRBL9-W - 6 5 4 4 3 9 2 4 1 7 7 - -

KKN = Khon Kaen Rice Research Center UBN =  Ubon Ratchathani Rice Research Center
PRE = Phrae Rice Research Center  PSL =  Phitsanulok Rice Research Center
PTL = Phatthalung Rice Research Center    - =  Ungerminated seed

เหนอื ภาคตะวนัออกเฉยีงเหนอื ภาคกลาง และภาคใต

ในฤดปูลกูป 2545 - 2547 จาํนวน 2,476 ไอโซเลท สามารถ

จาํแนกสายพนัธุเชือ้ได 623 สายพนัธุ มสีายพนัธุเชือ้ทีพ่บ

เปนประจาํ จาํนวน 145 สายพนัธุ ซึ่งพบมากถงึ 80%

ของประชากรเชือ้โรคไหมทีต่รวจสอบ และมคีวามรนุแรง

ของเชือ้ 2.88 (Compatible pathotype (Cp)) ในขณะที่

สายพนัธุที่หายากและนานๆ จะพบครัง้มจีํานวนมากถงึ

444 สายพนัธุ มคีวามรนุแรง 5.33 ซึง่มากกวาสายพนัธุ

เช้ือโรคไหมที่พบประจําทุกสายพันธุ  ดัชนีความหลาก
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หลายของสายพันธุเชื้อโรคไหมของประชากรเชื้อรา

สาเหตโุรคไหมในประเทศไทยมสีงูถงึ 0.83 (Table 3)

ภาคเหนือ ไดตรวจเชื้อในระยะกลาในแปลง

ทดสอบศูนยวิจัยขาวแพร และแปลงเกษตรกร ป พ.ศ.

2545  สามารถจาํแนกเชือ้ไดจาํนวน 24 สายพนัธุ จากเชือ้

ทัง้หมด 80 ไอโซเลท โดยพบสายพนัธุเชือ้ทีพ่บประจาํ 6

สายพนัธุ มคีวามรนุแรงของเชือ้ 4.5 (Cp) สวนเชือ้ทีห่า

ยากจาํนวน 18 สายพนัธุ  มคีวามรนุแรงของเชือ้ 6.88 (Cp)

ซึ่งมากกวาสายพันธุที่พบประจํา ประชากรของเชื้อใน

ภาคเหนือมีความหลากหลายสูง ซึ่งมีดัชนีความหลาก

หลายเทากบั 0.81 เชือ้ทีเ่กบ็มาจากศนูยวจิยัขาวแพร มี

ความรนุแรง และความหลากหลายนอยกวาเชือ้ทีพ่บใน

 (a) Thai local cultivars

 (b) Near Isogenic Lines

Fig. 1 Disease severity of Thai local cultivars (a) and NILs (b)  infected by P. grisea Sacc.

from blast nursery at Ubon Ratchathani site during 2002 - 2005
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แปลงเกษตรกร ซึง่ตางจากพืน้ทีท่ีท่ดสอบโรคไหมพืน้ที่

อื่น อาจเนื่องมาจากชวงเวลาที่ทดสอบโรค การจัดการ

แปลงทดสอบโรคไหม และสภาพแวดลอมไมเหมาะสม

ทําใหปริมาณของสปอรโรคไหมที่มีอยูในธรรมชาติไม

สามารถเพิ่มปริมาณในแปลงลอเชื้อไดมากพอ ซึ่งพันธุ

ขาวในแปลงลอเช้ือเหลานี้ใหสายพันธุเชื้อที่หลากหลาย

สายพันธุในการเขาทําลายไดอยูแลว ดังนั้นเมื่อการเกิด

โรคในแปลงลอเชือ้ไมดพีอ ปรมิาณสปอรทีส่รางจากขาว

ดกัเชือ้ในแปลงลอเช้ือนอย จงึทาํใหโอกาสทีเ่ชือ้โรคไหม

เขาทาํลายขาวในแปลงทดสอบของศนูยวจิยัขาวแพรนอย

กวาในแปลงเกษตรกร (Table 3)

ภาคตะวนัออกเฉยีงเหนอื ไดตรวจสอบสายพนัธุ

RD23

KDML105

KTH17

SPR60

HY71

RD7

MN 62M

Karn Phai

Jaow Daeng
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เชือ้ราสาเหตโุรคไหม จาํนวน 1,546 ไอโซเลท ในแปลง

ทดสอบโรคศนูยวจิยัขาวอบุลราชธาน ีฤดปูลูกป 2545 -

2547 ทัง้ในระยะกลาและระยะออกรวง สามารถจาํแนก

เชื้อได 313 สายพันธุ ซึ่งประกอบดวยสายพันธุที่พบ

ประจาํ 92 สายพนัธุ และสายพนัธุทีห่ายาก  221 สายพนัธุ

เชือ้ทีพ่บประจาํมคีวามรนุแรง 3.58 (Cp) ซ่ึงนอยกวาสาย

พันธุที่หายากมีความรุนแรง 5.40 (Cp) ประชากรของ

เช้ือในภาคตะวนัออกเฉยีงเหนอืมีความหลากหลายสงูถงึ

0.85 ความหลากหลายของเชื้อที่พบในแตละระยะของ

การเจริญเติบโตของขาวในแตละปมีความแตกตางกัน

ดัชนีความหลากหลายของเชื้อที่พบในระยะขาวออกรวง

ทัง้ป พ.ศ. 2545 และ 2547 สงูกวาเชือ้ทีพ่บในระยะกลา

ในขณะที่ความหลากหลายของเชื้อที่พบในระยะกลา

และออกรวง ในป พ.ศ. 2546 ไมแตกตางกนั  สาํหรบั

ความรุนแรงของเชื้อที่พบเปนประจําและเชื้อที่หายาก

ในป พ.ศ. 2545 - 2547 เชื้อที่พบในระยะกลามีความ

รุนแรงมากกวาเชื้อที่พบในระยะออกรวง ยกเวนเชื้อ

ทีพ่บประจาํ ในป พ.ศ. 2547 ความรนุแรงของเชือ้ทัง้ใน

ระยะกลาและออกรวงใกลเคยีงกนั

แปลงเกษตรกรภาคตะวนัออกเฉยีงเหนอื ฤดปูลกู

Table 3 Pathotype diversity and virulent level of blast populations from different regions of
Thailand during 2002 - 2005

  Region/Year Growth Number Number of Common Cp Rare Cp Pathotype
stage of isolate pathotype pathotype pathotype diversity

North LB 80 24 6 4.5 18 6.33 0.81
2003 LB 64 14 5 1.8 7 3.67 0.72

 Farmer field LB 16 11 2 4.5 9 6.33 0.87

Northeast LB & NB 1546 313 92 3.58 221 5.4 0.85
2002 LB 109 69 16 4.9 53 6.83 0.88

NB 14 12 2 1.33 10 4.29 0.93
2003 LB 113 64 15 4.5 49 5.31 0.84

NB 196 62 16 3 46 3.78 0.82
2004 LB 417 146 49 4.59 97 6.92 0.78

NB 134 100 15 5.13 85 5.64 0.91
2005 LB 563 91 29 1.6 63 5 0.79

 Farmer field LB & NB 405 90 31 2.26 67 3.65 0.88
2002 LB 26 14 2 2 19 3.21 0.93

NB 13 12 1 3 11 3.82 0.96
2003 LB 30 20 4 3.75 16 4.15 0.87

NB 166 45 17 2.82 28 4.21 0.71
2004 LB 23 22 1 1 21 4.52 0.98
2005 LB 147 11 2 1 9 2 0.82

Central LB 118 72 22 2.99 50 5.06 0.83
  2002 LB 47 36 6 5 30 8.23 0.9
  2003 LB 63 25 9 2.22 16 3.44 0.75
  2004 LB 48 22 11 3.73 11 4.45 0.68
  2005 LB 27 13 2 1 11 4.1 1

South LB 327 124 36 5.61 88 6.22 0.8
  2002 LB 35 17 5 7.8 12 8.17 0.78
  2003 LB 292 113 33 5.45 80 6.84 0.8

Total population LB & NB 2476 623 145 2.88 444 5.33 0.83

Cp = Compatible number per pathotype
LB = Leaf blast NB = Neck blast
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ป  พ.ศ. 2545 - 2548 จากการตรวจสอบเชือ้ทัง้ในระยะ

กลา และออกรวง จาํนวน 405 ไอโซเลท สามารถจาํแนก

เช้ือได 90 สายพนัธุ พบเชือ้ทีต่รวจพบประจาํ 31 สายพนัธุ

มคีวามรนุแรง 2.26 (Cp) และพบเชือ้หายาก 67 สายพนัธุ

ซึง่มคีวามรนุแรง 3.65 (Cp) สวนความหลากหลายของ

ประชากรเชือ้คอื 0.88 ในป พ.ศ. 2545 พบสายพนัธุเชือ้

ทีพ่บเปนประจาํในระยะกลา และออกรวง จาํนวน 2 และ

1 สายพันธุ ซึ่งมีความรุนแรงของเชื้อ 2 และ 3 (Cp)

ตามลาํดบั ในขณะที ่ป พ.ศ. 2547 พบเพยีง 1 สายพนัธุ

พบความรุนแรงนอยระดับ 1 (Cp) โดยเขาทําลายได

เฉพาะยนีตานทาน Pi a ในพนัธุ CO39 เทานัน้ (Table

3)

ภาคกลาง ตรวจสอบเชื้อโรคไหมในระยะกลา ป

พ.ศ. 2545 - 2548 จาํนวน 118 ไอโซเลท สามารถจาํแนก

สายพนัธุเชือ้ได 72 สายพนัธุ ในจาํนวนนีเ้ปนสายพนัธุ

ทีพ่บประจาํ 22 สายพนัธุ โดยมคีาความรนุแรง ระดบั 4

(Cp) และพบสายพนัธุทีห่ายาก 50 สายพนัธุ มคีาระดบั

ความรนุแรงของเชือ้อยูที ่6.56 (Cp) ประชากรของเชือ้โรค

ไหมนีม้ีความหลากหลายสงูคอื 0.80 ประชากรของเชือ้

ทีพ่บประจาํในภาคกลางนีม้คีวามรนุแรงนอยกวาเชือ้ทีห่า

ยาก เชนเดยีวกนักบัภาคอืน่ๆ ความรนุแรงของเชือ้เปลีย่น

แปลงไปตามฤดปูลกูโดยเฉพาะในป พ.ศ. 2545 พบเชือ้

มคีวามรนุแรงมากทีส่ดุ คอืระดบั 5 (Cp) ของเชือ้ทีพ่บ

ประจาํ และคาความรนุแรงระดบั 8.23 (Cp) ของเชือ้ทีห่า

ยาก และมคีวามหลากหลายของเชือ้สงูมคีาเทากบั 0.90

(Table 3)

ภาคใต ดําเนินการตรวจสอบเชื้อที่เก็บมาจาก

แปลงทดสอบโรคไหมทีศ่นูยวจิยัขาวพทัลงุ  ป พ.ศ. 2545

- 2546 ของขาวในระยะกลา จํานวน 327 ไอโซเลท

สามารถจําแนกสายพันธุเชื้อโรคไหมได 124 สายพันธุ

ซึง่ประกอบดวยสายพนัธุทีพ่บประจาํ 36 สายพนัธุ โดย

มคีาความรนุแรง 5.61 (Cp) และสายพนัธุทีห่ายาก 88

สายพนัธุ มคีาความรนุแรงเทากบั 6.22 (Cp) และมคีวาม

หลากหลายของสายพันธุของประชากรภาคใตเทากับ

0.80 ความรนุแรงของเชือ้ในป พ.ศ. 2545 มากกวาเชือ้ที่

พบในป พ.ศ. 2546 (Table 3)

2.2  ยนีตานทานกบัความรนุแรงของสายพนัธุเช้ือ

ราสาเหตุโรคไหม

ความรุนแรงของสายพันธุเช้ือโรคไหม ในแตละ

ภาคมคีวามแตกตางกนั แตภาคใตมแีนวโนมความรนุแรง

มากทีส่ดุ เชือ้จากทกุภาคสามารถเขาทาํลายยนีตานทาน

Pi 4b(t), Pi a และ Pi b สวนเชือ้จากภาคใตสามารถเขา

ทาํลายยนีตานทาน Pi 4a(t), Pi 4a(t)PKT, Pi 3, และ Pi

4a(t)TTP และพบมากกวาภาคอื่น โดยพบ 48 - 63

Fig. 2  Disease severity percentage of 18 NILs infected by P. grisea Sacc. from trap blast
nurseries at 4 different regions of Thailand during 2002 - 2005
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เปอรเซน็ต นอกจากนีพ้บเชือ้สามารถเขาทาํลายยนีตาน

ทาน  Pi k, Pi kp, Pi kh, Pi 1CL และ Pi 5  ซึง่พบมากใน

เช้ือทีม่าจากภาคใตและภาคตะวนัออกเฉยีงเหนอืเทานัน้

ในขณะทีเ่ชือ้ในภาคตะวนัออกเฉยีงเหนอื มคีวามรนุแรง

รองลงมา แตพบเชื้อสามารถเขาทําลายไดทุกยีนตาน

ทานทัง้ 18 ยนี สวนเชือ้ในภาคกลางสามารถเขาทาํลาย

ยนีตานทานสวนใหญ แตพบนอยมากทีจ่ะเขาทาํลายยนี

ตานทาน Pi k, Pi kp, Pi kh, Pi 1CL และ Pi 5  สําหรับ

เชื้อในภาคเหนือสามารถเขาทําลายยีนตานทานทั้ง 18

ยนี ไดนอยทีส่ดุ (Fig. 2)

2.3  ความหลากหลายตอพนัธุขาวและการกระจาย

ตวัของสายพนัธุเชือ้โรคไหม

สายพันธุ เชื้อโรคไหมที่พบประจําทุกภาคใน

ประเทศไทยมจีาํนวน 10 สายพนัธุ โดยสายพนัธุ P1536

พบมากทีส่ดุมจีาํนวนมากถงึ 170 ไอโซเลท สามารถเขา

ทาํลายพนัธุขาวไดมากถงึ 45 พนัธุ/สายพนัธุ ซึง่มีความ

หลากหลายของสายพันธุเชื้อตอการเขาทําลายพันธุขาว

สงูถงึ 0.92  สายพนัธุนีม้ีความรนุแรงนอยเขาทาํลายยนี

ตานทานไดเพยีง 2 ยนีเทานัน้ สายพนัธุ P0 และ P1664

พบมากรองลงมามีจํานวน 159 และ 151 ไอโซเลท

ตามลําดับ สายพันธุ P0 ไมมีความรุนแรงในการเขา

ทาํลายยนีตานทาน แตมคีวามหลากหลายของเชือ้ 0.66

พบเชื้อมาจาก 57 พันธุ/สายพันธุ ในขณะที่สายพันธุ

P1664 มีความรุนแรงนอยสามารถเขาทําลายยีนตาน

ทานได 3 ยนี และมคีวามหลากหลาย 0.68 พบเชือ้สาย

พันธุนี้มาจาก 53 สายพันธุ สําหรับสายพันธุ P9856,

P62976, P63104 และ P263808 มคีวามรนุแรงสงูระดบั

4 - 7 (Cp) และมคีวามหลากหลายสงูเชนเดยีวกนั (Table

3)

จากการศึกษาประชากรเชื้อโรคไหมในประเทศ

ไทยของ  Mekwatanakarn และคณะ (2000) พบวา เชือ้

โรคไหมในประเทศไทยมีความแปรปรวนและหลาก

หลายมากกวาแหลงปลูกขาวอื่นๆ ของโลก เช้ือมีความ

แตกตางไปตามแหลงปลูกขาว ฤดูปลูก ระยะการเจริญ

เตบิโตของขาว ความแปรปรวนของเชือ้โรคไหมขาวนีอ้าจ

เกดิไดจากหลายสาเหต ุซึง่สาเหตหุลกัคอืการกลายพนัธุ

ของเชือ้ (mutation) โอกาสทีเ่ชือ้จะเกดิการกลายพนัธุมสีงู

เนื่องจากสรางสปอร (conidia) ปริมาณมากนับลานๆ

สปอรบนใบขาวทีเ่ปนโรคปลวิไปในอากาศ แสง UV ทาํให

เกดิการกลายพนัธุในการสรางเมด็ส ีmelanin ทีน่อยลงซึง่

มผีลตอการเขาทาํลายขาว การกลายพนัธุอยูในชวง 0.01

- 0.1% ของเชือ้ทีร่อดจากการไดรบัแสง UV (Bell and

Wheeler, 1986) และยงัพบการกลายพนัธุของเชือ้โรคไหม

ใหมคีวามตานทานตอสารปองกนักาํจดัเชือ้รา benomyl

ในอตัราความถี ่10-6 - 10-7 (Chumley and Valent, 1990)

จะเห็นไดวาเชือ้โรคไหมเกดิการกลายพนัธุเพยีงเลก็นอย

(0.01 - 0.1%) เมือ่เทยีบกบัจาํนวนสปอรทีเ่ชือ้โรคไหมสราง

ขึ้นในปริมาณมาก ทําใหโอกาสที่จะพบเชื้อใหมเปลี่ยน

แปลงตามฤดปูลกูขาวและสถานทีท่ีแ่ตกตางกนั นอกจาก

นี ้เช้ือโรคไหมอาจเกดิการปรบัตวัเขากบัพันธุขาวทีห่ลาก

หลาย ทาํใหมโีอกาสเกดิเชือ้สายพนัธุใหมไดเชนเดยีวกนั

อีกทั้งตัวเชื้อเองสามารถเกิดการรวมตัวของยีนแบบ

parasexual recombination ซึ่งเกดิจากการแลกเปลีย่น

หนวยพันธุกรรมของเชื้อในระยะของการแบงเซลลแบบ

mitosis แสดงวาการเกิด parasexual ทําใหเช้ือที่พบใน

ธรรมชาตเิกดิการแปรปรวนไดหลายแบบ (Zeigler et al.,

1997) อีกประการหนึ่งที่ทําใหเชื้อโรคไหมเกิดการแปร

ปรวนไดแก การเคลื่อนยายประชากร (migration)

จากแหลงหนึง่ไปสูแหลงปลกูขาวอกีทีห่นึง่ ทาํใหตรวจพบ

สายพนัธุเชือ้โรคไหมทีแ่ตกตางจากทีม่อียูเดมิ

ผลงานวิจัยนี้ชี้ใหเห็นวา พื้นที่ทดสอบโรคไหม

ศนูยวจิยัขาวอบุลราชธานเีปนแหลงทีม่คีวามหลากหลาย

ของเชือ้ราสาเหตโุรคไหมขาวมากทีส่ดุ ซึง่มคีวามเหมาะ

สมที่จะใชเปนพื้นที่ทดสอบความตานทานของสายพันธุ

ขาวตอโรคไหม โดยเฉพาะเปนตวัแทนประชากรเชือ้โรค

ไหมในสภาพนาน้ําฝนในภาคเหนือ และภาคตะวันออก

เฉยีงเหนอื ผลการทดสอบและคดัเลอืกสายพนัธุขาวตาน

ทานโรคไหมในแปลงทดสอบโรคไหมศูนยวิจัยขาว

อุบลราชธานี มีแนวโนมที่จะมีความตานทานในพื้นที่

ตางๆ ของสภาพนาน้ําฝนภาคเหนือและภาคตะวันออก

เฉยีงเหนอื

2.4  ยนีตานทานทีม่ตีอการเขาทาํลายของเชือ้โรค

ไหม

เม่ือเปรียบเทียบความรุนแรงของการเขาทําลาย

โดยเชื้อโรคไหมกับคูของยีนตานทานที่สามารถแสดง

ความตานทานตอเช้ือราสาเหตุโรคไหมขาว พบวา คา
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Table 4 Common pathotype diversity and virulent level of P. grisea
Sacc. collected from trap blast nursery from different region
of Thailand during 2002 -2005

  Pathotype Number Pathotype Compatible/ Number  of
diversity pathotype (Cp) cultivars

P0 159 0.66 0 57
P128 84 0.66 1 38
P512 50 0.84 1 30
P640 33 0.9 2 20
P1024 22 0.91 1 16
P1536 170 0.92 2 45
P1664 151 0.68 3 53
P9856 19 0.85 4 14
P62976 37 0.74 6 20
P63104 54 0.76 7 31
P263808 28 0.81 4 12

Table 5 Frequency percentage of P. grisea isolates compatible to Pi genes (diagonal), observed and expected

frequency percentages of compatibility for diallele pairs of these genes among 5 sites in Thailand

Observed
  Expected

1 2 3 4 5 6 7 8 9 10 11 12 13 14 15 16 17 18

1. Pi  z5 1 18.7 4.6 7 6.2 8.2 8.7 8.1 2.5 16.4 17.9 2.3 12.7 1.4 1 0.8** 1 1 3.3

2. Pi 1 2 15.9 13 4 5.4 6.2 6.5 6.1 4.6 11.6 12.1 1.3 7.6 3.7 3.8 3.1 4.2 3.6 0.5**

3. Pi  1(t)LAC 3 16.4 13.5 14 7.2 7.6 8.5 7.4 1.8 12.5 13 2.4 9.9 0.8** 0.8** 0.8** 0.7** 0.9* 3.1

4. Pi  4a(t) 4 21.4 18.5 19 24 20.8 21.3 19.7 3.2 22.2 22.4 4.1 14.5 2.2 2.4 1.8 2.4 2.1 2.5

5. Pi  4a(t)PKT 5 25.9 23 23.5 28.5 33 28.1 24.1 4.1 30.5 30.7 6 18.2 2.7 2.4 1.6 2.7 2.3 3.4

6. Pi  3 6 27.4 24.5 25 30 34.5 36 25.5 4.3 32.6 34 6.6 20.4 2.7 2.8 1.9 3 2.8 3.5

7. Pi  4a(t)TTP 7 23.9 21 21.5 26.5 31 32.5 29 4.1 27.3 27.9 4.8 17 2.4 2.4 1.6 2.9 2.4 2.6

8. Pi  1(t)TTP 8 14 11.2 11.7 16.7 21.2 22.7 19.2 9.3 8.1 7.8 1.2 4.8 3.4 3.7 3.3 4.2 3.7 0.7**

9. Pi  4b 9 47.3 44.5 45 50 54.5 56 52.5 42.6 75.9 72 9.8 43.9 5.2 5.1 4.2 5.1 5.1 6.8

10. Pi a 10 50.7 47.8 48.3 53.3 57.8 59.3 55.8 46 79.3 82.6 10.2 46.9 5.5 5.3 4.3 5.8 5.5 7.5

11. Pi  ta2 11 15.9 13 13.5 18.5 23 24.5 21 11.2 44.5 47.8 13 8.2 0.8* 0.6** 0.6** 0.5** 0.8** 2.5

12. Pi   b 12 34.4 31.5 32 37 41.5 43 39.5 29.7 63 66.3 31.5 50 4.2 4.1 3.2 3.8 3.9 7

13. Pi   k 13 12.3 9.4 9.9 14.9 19.4 20.9 17.4 7.6 40.9 44.2 9.4 27.9 5.8 4.3 3.1 3.6 3.4 0.9*

14. Pi   kp 14 12.3 9.4 9.9 14.9 19.4 20.9 17.4 7.6 40.9 44.2 9.4 27.9 5.8 5.8 3.8 3.9 3.5 1

15. Pi   kh 15 11.6 8.8 9.3 14.3 18.8 20.3 16.8 6.9 40.2 43.6 8.8 27.3 5.2 5.2 4.5 3.9 3 0.8**

16. Pi  1CL 16 12.6 9.7 10.2 15.2 19.7 21.2 17.7 7.9 41.2 44.5 9.7 28.2 6.1 6.1 5.5 6.4 3.9 0.8**

17. Pi   5 17 12.3 9.5 10 15 19.5 21 17.5 7.6 40.9 44.3 9.5 28 5.9 5.9 5.2 6.2 5.9 0.9*

18. Pi   9 18 13.4 10.6 11.1 16.1 20.6 22.1 18.6 8.7 42 45.4 10.6 29.1 7 7 6.3 7.3 7 8.1

  * Significant different at p ≤ 0.05 by Chi-square test with df (1)

** Significant different at p ≤ 0.01 by Chi-square test with df (1)

Bure
au

 of
 R

ice
 R

es
ea

rch
 an

d D
ev

elo
pm

en
t



63วารสารวชิาการขาว  ปที ่1 ฉบบัที ่1 กนัยายน - ธนัวาคม 2550

สังเกต (observed)  มีคานอยกวาคาคาดหมาย

(expected) ในทุกๆ ยีนตานทาน ยีนตานทานเดี่ยวที่

สามารถแสดงความตานทานเชือ้ไดนอยกวา 10 % ไดแก

Pi 1(t)TTP, Pi k, Pi kp, Pi kh, Pi 1CL, Pi 5 และ Pi 9

สวนคูของยนีทีแ่สดงความตานทานไดดทีีส่ดุซึง่พบเชือ้เขา

ทาํลายไดเพียง 0.5 % ของเชือ้ทัง้หมด ไดแก คูของยนี

Pi 1 - Pi 9 และ Pi ta 2 - Pi 1CL   รองลงมาไดแก คูของยนี

ทีเ่ชือ้เขาทาํลายไดเพยีง 0.6 %    ไดแก  Pi ta 2 - Pi kp

และ Pi ta 2 - Pi kh และคูของยนีทีเ่ช้ือเขาทาํลายไดไม

เกนิ 0.7 % ไดแก  Pi 1(t)LAC - Pi 1CL และ Pi 1(t)TTP - Pi 9

คูของยีนที่นาสนใจที่แสดงความตานทานตอเชื้อไดดีพอ

สมควรซึง่เชือ้เขาทาํลายไดเพยีง 0.8 %   ไดแก คูของยนี

Pi z5 - Pi kh, Pi 1(t)LAC- Pi k,  Pi 1(t)LAC- Pi kp, Pi 1(t)LAC-

Pi kh, Pi ta2 - Pi k และ Pi ta2 - Pi 5  นอกจากนีย้งัมคีูของ

ยีนตานทานเชื้อโรคไหมที่พบเชื้อเขาทําลายได 0.9 %

คอืคูของยนี Pi 1(t)LAC - Pi 5, Pi k - Pi 9 และ Pi 5 - Pi 9

(Table 5) การนําคูของยีนตานทานเหลานี้ไปใชในการ

ปรับปรุงพันธุขาวใหตานทานตอประชากรโรคไหมใน

ประเทศไทย นาจะเปนแนวทางทีใ่หผลคุมคาในระยะยาว

โดยสามารถลดการใชสารเคมีปองกันกําจัดโรค และลด

มลภาวะที่มีผลตอสิ่งแวดลอมดวย

สรุปผลการทดลองและคําแนะนํา
1. แหลงปลูกขาวศูนยวิจัยขาวอุบลราชธานีเปน

แหลงทีม่คีวามแปรปรวน และมคีวามหลากหลายของเชือ้

โรคไหมมากที่สุด เหมาะสําหรับใชเปนพื้นที่ในการ

ทดสอบและคัดเลือกพันธุตานทานตอโรคไหม ชุดขาว

ไทยทีแ่สดงความตานทานตอบางสายพนัธุของเชือ้ในบาง

แหลงปลกูขาว ไดแก สพุรรณบรุ ี60  หางย ี71  และ เหมย

นอง 62 เอม็ ซึง่สามารถใชเปนแหลงพนัธกุรรมความตาน

ทานโรคไหมขาวในการปรับปรุงพันธุใหตานทานตอโรค

ไหมตอไป

2. เชื้อราสาเหตุโรคไหมขาว ในภาคตะวันออก

เฉยีงเหนอืเชือ้มคีวามหลากหลายของสายพนัธุเชือ้มากที่

สดุ โดยเฉพาะศนูยวจิยัขาวอบุลราชธานเีปนแหลงทีพ่บ

สายพนัธุเชือ้โรคไหม (pathotype) มากทีส่ดุ สวนเชือ้ใน

ภาคเหนือเปนหนวยยอยของเชื้อภาคตะวันออกเฉียง

เหนอื ประโยชนจากการคนพบนี ้คอื การปรบัปรงุพนัธุ

ขาวเพื่อตานทานโรคไหมของทั้งสองภาค สามารถใช

ขอมูลการทดสอบโรคไหมรวมกันในการพิจารณาสาย

พนัธุขาวทีต่านทานโรคไหมในสภาพนาน้าํฝน อนัจะเปน

ประโยชนกบัโครงการวจิยัและพฒันาพนัธุขาวนาสวนนา

น้ําฝนในภาคเหนือและภาคตะวันออกเฉียงเหนือ

3. พบคูของยีนที่แสดงความตานทานตอโรคไหม

ไดด ี นกัปรบัปรงุพนัธุขาวสามารถนาํไปใชเปนพอ-แม ใน

การผสมพันธุใหตานทานตอโรคไหม โดยมีคูของยีนที่

แสดงความตานทานไดดพีบเชือ้เขาทาํลายไดเพยีง 0.5%

ของเชือ้ทัง้หมด คอื คูของยนี Pi 1  - Pi 9 และ Pi ta 2 -   Pi

1CL  คูของยนีทีเ่ช้ือเขาทาํลายไดเพียง 0.6%  คอื   Pi ta 2

- Pi kp และ Pi ta 2 - Pi kh และคูของยนีทีเ่ช้ือเขาทาํลาย

ไดเพยีง 0.7 % คอื Pi 1(t)LAC - Pi 1CL และ   Pi 1(t)TTP - Pi

9 ดังนั้น คูของยีนเหลานี้นาจะนํามาใชในการปรับปรุง

พันธุขาวใหตานทานตอโรคไหม โดยใชโมเลกุลเครื่อง

หมายมาคัดเลือกสายพันธุที่ตานทานตอโรคไหม ซึ่ง

สามารถเพิ่มประสิทธิภาพในการคัดเลือก โดยชวยลด

ระยะเวลาในการปรับปรุงพันธุขาวตานทานโรคไหมให

เร็วขึน้ตอไป
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