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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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คํานํา
โรคไหมขาว  (rice blast disease)  เปนโรคทีม่ี

ความสาํคญั ทาํใหผลผลติของขาวเสยีหายไดมากกวา 50

เปอรเซ็นต เชื้อนี้สามารถเขาทําลายพืชตระกูลหญาได

หลายชนิด ตั้งแตขาว (Oryza sativa L.) ขาวสาลี

(Triticum aestivum) และพืชตระกูลมิลเล็ท (Eleusine

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

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

การสบืพนัธุแบบไมใชเพศซึง่พบทัว่ไป  เชือ้ทีเ่ขาทาํลาย

ขาวมชีือ่เรยีกวา Pyricularia grisea Sacc.  และเรยีกชือ่

เช้ือโรคไหมขาวในระยะสืบพันธุแบบใชเพศวา Magna-

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

เชื้อราสาเหตุโรคไหมขาวสามารถเขาทําลายขาว

ไดตัง้แตระยะกลาจนถงึระยะออกรวง เชือ้เขาทาํลายขาว

ไดทุกสวนของตนขาว ตั้งแตใบ ลําตน ขอ และคอรวง

บทคัดยอ
โรคไหมขาวเปนโรคทีม่ีความสาํคญั ทาํใหผลผลติของขาวเสยีหายมาก เกดิจากเชือ้รา (Pyricularia grisea

Sacc.) ซึง่มคีวามแปรปรวนมากกวาเชือ้ราชนดิอืน่ งานวจิยันีไ้ดนาํวธิกีารใชพนัธุขาวทีม่ยีนีตานทานเดีย่วมาจาํแนก

สายพนัธุเชือ้ราสาเหตโุรคไหมขาว และความรนุแรงของเชือ้ตอพนัธุขาวมาตรฐาน ดาํเนนิการทดลองป พ.ศ. 2545 -

2548 โดยปลกูพนัธุขาวทีม่ยีนีตานทานโรคไหมทีแ่ตกตางกนัจากแหลงตางๆ ในแปลงทดลองในภาคตะวนัออกเฉยีง

เหนอื ไดแก ศนูยวจิยัขาวอบุลราชธาน ีและสถานทีดลองขาวขอนแกน ในภาคเหนอืทีศ่นูยวจิยัขาวแพร  ภาคเหนอื

ตอนลางทีศ่นูยวจิยัขาวพษิณโุลก และภาคใตทีศ่นูยวจิยัขาวพทัลงุ  เกบ็ตวัอยางเชือ้โรคไหมทีเ่ขาทาํลายใบขาวและ

คอรวงในพนัธุทดสอบมาตรฐาน โดยวธิกีารแยกเชือ้ใหไดสปอรเดีย่ว แลวนาํเชือ้บรสิทุธิไ์ปทดสอบความรนุแรงในการ

เขาทาํลายของเชือ้บนพนัธุขาวทีม่ยีีนตานทานเดีย่ว 18 สายพนัธุ จากเชือ้จํานวน 2,476  ไอโซเลท สามารถจาํแนก

เชือ้ได 623 สายพนัธุ แบงออกเปน 145 สายพนัธุทีพ่บประจาํ และ 340 สายพนัธุทีห่ายาก ประชากรโรคไหมขาวใน

ประเทศไทยมคีวามหลากหลายสงูมคีา 0.83  ยนีตานทานในขาวบางพนัธุแสดงความตานทานไดเฉพาะพืน้ทีแ่ละฤดู

ปลกูขาว สายพนัธุทีพ่บประจาํมคีวามรนุแรงนอยกวาสายพนัธุทีห่ายาก  ภาคตะวนัออกเฉยีงเหนอืพบเชือ้เขาทาํลาย

มากทีส่ดุ โดยเฉพาะในศนูยวจิยัขาวอบุลราชธาน ี สายพนัธุเช้ือโรคไหมทีพ่บทัว่ไปเปนประจาํทกุภาคของประเทศไทย

มคีวามหลากหลายของเชือ้สงู ยนีตานทานโรคไหมทีม่ศีกัยภาพแสดงความตานทานตอเชือ้โรคไหมทัว่ประเทศ ไดแก

กลุม Pi 1 (Pi 1, Pi 1(t)LAC, Pi 1(t)TTP, Pi 1CL), กลุม Pi k (Pi k, Pi kp, Pi kh) ยนีตานทานทีด่คีอื Pi ta2, Pi 5 และ Pi

9  คูของยนีทีแ่สดงความตานทานไดดทีีส่ดุ ไดแก Pi 1  - Pi 9 และ Pi ta2 - Pi 1CL โดยเชือ้เขาทาํลายคูของยนีไดนอย

มาก ควรใชคูของยนีเหลานีใ้นการปรบัปรงุพนัธุขาวตานทานตอโรคไหม และใชเชือ้ทีม่คีวามหลากหลายทัง้ทางดาน

ความรนุแรงและสายพนัธุทีแ่ตกตางกนั ประกอบการทดสอบและคดัเลอืกสายพนัธุขาวในโครงการปรบัปรงุพนัธุขาว

ตานทานโรคไหม

คําสําคัญ: โรคไหมขาว  เชือ้ราสาเหต ุสายพนัธุเชือ้ ยนีตานทานเดีย่ว ความหลากหลายของเชือ้

ความเสียหายของขาวในระยะคอรวงจะทําใหน้ําหนัก

เมลด็และขนาดเมลด็ลดลง และมเีปอรเซน็ตการตดิเมลด็

นอยลงดวย (Goto, 1965) นอกจากนีย้งัเพิม่ทองไข ทาํให

คณุภาพของเมลด็ลดลง (Katsube and Koshimizu, 1970)

ความเสยีหายจากโรคนีท้าํใหผลผลติลดลงได 0.4 - 100

เปอรเซ็นต ประเทศไทยพบการระบาดของโรคไหมใน

ระยะขาวออกรวงในป พ.ศ. 2535 พืน้ที ่1.2 ลานไร ทาํให

ผลผลิตขาวเสียหาย 60 เปอรเซ็นต คิดเปนปริมาณ

650,000 ตนั (Disthaporn, 1994)

เชื้อรานี้มีความแปรปรวนของเชื้อมากกวาเชื้อรา

ชนิดอื่น เชื้อมีการเปลี่ยนแปลงไดอยางรวดเร็วภายใน

ระยะเวลาไมกี่ชั่วอายุ (Ou, 1980) สังเกตไดจากการ

เปลี่ยนแปลงการเขาทําลายพันธุขาวตานทานทดสอบ

เช้ือมีการกลายพันธุทําใหเกิดสายพันธุ เ ช้ือใหมๆ

(Giatgong and Frederiksen, 1967; Correa Victoria and
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Zeigler, 1993) รปูรางเชือ้ทีแ่ปลกไปตลอดจนความรนุแรง

ของเชื้อ (Chumley and Valent, 1990; Valent and

Chumley, 1994) เชื้อซึ่งเกิดการกลายพันธุดื้อตอสาร

ปองกันกําจัดเชื้อรา benomyl ในอัตราสูงถึง 10- 6- 10- 7

นอกจากนีย้งัพบวาม ี transposable elements  ทาํใหเช้ือ

เกดิการเปลีย่นแปลงไดรวดเรว็ (Farman  et al., 1996

a,b)  มกีารเกดิ parasexual recombination ของเชือ้รานี้

(Zeigler et al.,1997)  รายงานการตรวจสอบเชือ้ราโรค

ไหมในประเทศไทยนี ้พบวาม ีmating type ทีแ่ตกตางกนั

ไดแก MAT 1-1 และ MAT 1-2 ซึง่เชือ้สามารถผสมพนัธุ

กันไดบนอาหารเลี้ยงเชื้อในหองปฏิบัติการ (Mekwata-

nakarn et al., 1999)

วิธีการศึกษาและจําแนกเชื้อที่นิยมปฏิบัติคือ

การปลูกเชื้อลงบนพันธุขาวมาตรฐานซึ่งใชจําแนกเชื้อ

(Ou, 1980) แตวธินีีม้คีวามแมนยาํนอย เนือ่งจากพนัธุขาว

ทีใ่ชทดสอบมยีนีตานทานมากกวาหนึง่ยนีตอพันธุ ทาํให

เกดิความแปรปรวนในการทดสอบ อกีทัง้เชือ้ทีใ่ชทดสอบ

มคีวามแปรปรวนทาํใหยากแกการสรปุผล ดวยเหตนุีก้าร

นําวิธีการทางเทคโนโลยีชีวภาพมาใชในการจําแนกเชื้อ

รานี ้จะใหผลทีแ่มนยาํกวาการใชวธิีการทดสอบบนพนัธุ

ขาวมาตรฐาน การใชลายพมิพเอกลกัษณ ดเีอ็นเอ ในการ

จําแนกประชากรของเชื้อราสาเหตุโรคไหมขาวจึงมีการ

ศกึษากนัอยางกวางขวางในอเมรกิา (Levy et al., 1991)

โคลมัเบยี (Levy et al., 1993) ฟลปิปนส (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)

งานวิจัยการศึกษาประชากรเชื้อโรคไหมใน

ประเทศไทยของ Mekwatanakarn และคณะ (2000)

พบวา  เชือ้โรคไหมในประเทศไทยมคีวามแปรปรวนและ

หลากหลายมากกวาแหลงปลูกขาวอื่นๆ ของโลก เช้ือ

แตกตางกนัไปตามแหลงปลกูขาว ฤดปูลกู และระยะการ

เจริญเติบโตของขาว ดวยเหตุนี้การติดตามความหลาก

หลายและความรุนแรงของเชื้อโรคไหมในแตละแหลง

ปลูกขาวจึงเปนสิ่งจําเปน เพ่ือทราบการเปลี่ยนแปลง

ประชากรโรคไหม และใชเปนขอมูลในการเลือกใชยีน

ตานทานในการพัฒนาขาวตานทานโรคไหมตอไป

วัตถุประสงคของงานวิจัยนี้ เพ่ือศึกษาชนิด

ประชากรของโรคไหมตามฐานพันธุกรรม (pathotype)

ของขาวในภาคตะวนัออกเฉยีงเหนอื ภาคเหนอื ภาคกลาง

และภาคใต โดยใชความแตกตางของความรนุแรงของเชือ้

ตอพันธุขาวมาตรฐานทีม่ยีนีตานทานเดีย่วๆ เพือ่การวาง

แผนในการเลือกใชยีนตานทานตอโรคไหมใหเหมาะ

สมในแตละพื้นที่ของประเทศไทย

อุปกรณและวิธีการ
อปุกรณ

1. พนัธุขาวทดสอบโรคไหม

- พนัธุขาวไทยทีม่ยีนีตานทานทีต่างกนั จาํนวน 9

พนัธุ คอื เจาแดง กาํผาย เหมยนอง 62 เอ็ม กข7 กข23

หางย ี71 สพุรรณบรุ ี60 ขาวตาแหง 17  และขาวดอก

มะล ิ105

- สายพนัธุขาว near- isogenic line (NILs) มยีนีตาน

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. ปุยเคม ี  สตูร 16-16-8 และแอมโมเนยีมซลัเฟต

(21% N)

3. อาหารเลี้ยงเชื้อ potato dextrose agar และ

อาหารสําหรับสรางสปอร rice polish agar

4. ชดุเครือ่งมอืเลีย้งเชือ้ ไดแก ตูปลอดเชือ้ หมอนึง่

ความดัน (autoclave) ตูบมเชื้อ (incubator) กลอง

จลุทรรศน ชดุไฟกระตุนการสรางสปอร

5. ชดุเครือ่งมอืสาํหรบัปลกูเชือ้ ไดแก  สเปรยพน

เชือ้ (Badger-150®) ถงัปมลม

6. ตูความชืน้ (dew chamber) และหองพัฒนาโรค

ที่ควบคมุอณุหภูมิและความชืน้

7. กระบะปลกูขาวพลาสตกิขนาด กวาง x ยาว x

สงู (24x37x12 ซม.)

วธิกีาร
การทดลองที ่1 การปลกูพนัธุขาวทดสอบโรคไหม

 ปลูกขาวพันธุ/สายพันธุที่มียีนตานทานโรคไหม

แบบยนีเดีย่วทีแ่ตกตางกนัจากสถาบนัวจิยัขาวนานาชาติ

(IRRI) จาํนวน 18 พนัธุ/สายพนัธุ จากพนัธุขาวพืน้เมอืง
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และพันธุขาวแนะนําของกรมการขาว จํานวน 9 พันธุ

โดยปลูกทดสอบแบบสภาพที่ดอน (upland short row

technique) ปลกูขาวพนัธุทดสอบสายพนัธุละ 1 แถว ยาว

50 ซม. ใชเมลด็ 5 กรมัตอแถว ระยะระหวางแถว 10 ซม.

ทกุๆ 10 สายพนัธุ ปลกูพนัธุออนแอเปรยีบเทยีบ พนัธุขาว

ดอกมะล ิ105 หรอื กข23 และพนัธุตานทานเปรยีบเทยีบ

พนัธุหางย ี71 ในแปลงขนาด 1.2 X 25 ม. ใสปุยรองพืน้

สตูร 16-16-8 อตัรา 40 กก./ไร

เมือ่ขาวอายไุด 20 วนั ใสปุยแอมโมเนยีมซลัเฟต

อตัรา 10 กก./ไร  กอนปลกูพนัธุทดสอบ 3 สปัดาห ทาํการ

ปลูกขาวลอเช้ือซ่ึงเปนพันธุออนแอจาํนวน 7 พนัธุ ไดแก

พนัธุพระราชทาน ดอยวน กข2 กข4 ขาวตาแหง 17  กข23

และ ขาวดอกมะล ิ105 ในแปลงลอเช้ือ เพือ่เพ่ิมปรมิาณ

สปอรของเชื้อโรคไหมใหมีปริมาณมากพอในการเขา

ทาํลายพนัธุทดสอบ

เม่ือขาวอายไุด 30 วนั  ตรวจใหคะแนนการเกดิโรค

ไหมตามมาตรฐานการใหคะแนนการเกิดโรค Standard

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

ขาวตานทานตอโรคไหม และ 9 = ขาวออนแอตอโรคไหม

การทดลองที ่2 การตรวจสอบความรนุแรงของ

เชื้อ

นําเชื้อโรคไหมที่แยกบริสุทธิ์มาเลี้ยงบนอาหาร

เล้ียงเชือ้ราสตูรสรางสปอร (rice polish agar) 5 วนั เม่ือ

เช้ือเจริญเต็มอาหารวุนแลวจึงนําใบขาวที่นึ่งฆาเชื้อแลว

วางทบัเสนใย แลวบมเชือ้ตอที ่25 oซ. อกี 2 วนั จากนัน้

นาํเชือ้ไปกระตุนใหสรางสปอรภายใตแสงฟลอูอเรสเซนต

ที ่25 °ซ. เปนเวลา 3 - 4 วนั แลวนาํมาลางสปอรในน้าํ

กลัน่ฆาเชือ้ โดยเตรยีมน้าํสปอร (spore suspension) ให

ไดความเขมขนที ่5 x 104 สปอร/ซซี ี(ดดัแปลงจาก Chen

et al., 1995) เพือ่ใชปลกูเชือ้ลงบนใบขาวทีม่อีาย ุ21 วนั

ตอไป

พนัธุขาวสาํหรบัทดสอบการเขาทาํลายของเชือ้ใช

สายพนัธุขาว near-isogenic line ทีม่ยีนีตานทานเดีย่วที่

มีพื้นฐานพันธุกรรมมาจากพันธุ CO39 (Mackill and

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

ตานทานที่ตางกันตามสายพันธุตางๆ  มีดังแสดงใน

Table 1

ปลูกขาวทดสอบในกระบะขนาด 24x37x12 ซม.

บรรจดุนิ 10 กก. โดยใสปุยสตูร 16-16-8 รองพืน้จาํนวน 6

กรัม เมื่อขาวอายุได 12 วัน ใสปุยแอมโมเนียมซัลเฟต

จํานวน 6 กรัม ปลูกเชื้อโรคไหมดวยสเปรยพนเชื้อ

(Badger-150®) ใชแรงดนัลมคงที ่1.5 กก./ตร.ซม. พนน้าํ

สปอรทีค่วามเขมขน 5 x 104 สปอร/ซซี ีจาํนวน 30 ซซีี

เมือ่ขาวอายไุด 21 วนั ใหคะแนนการเกดิโรคหลงัปลกูเชือ้

7 วนั ใชมาตรฐานคะแนนการเกดิโรคระดบั 0 - 5 (Mackill

and Bonman, 1992) คะแนน 0 = ขาวไมเกดิโรค และ 5

= ขาวออนแอตอโรค

สวนการใหคะแนนการเกดิโรค เพือ่จดัขอมลูใหเปน

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)
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binary data จะคดิจากการเกดิโรคระดบั 0 - 3 ถอืวาเชือ้

ไมสามารถเขาทําลายยีนตานทานได (incompatible)

และ ระดับ 4 - 5 ถือวาเชื้อเขาทําลายยีนตานทานได

(compatible) โดยขอมูลการเกดิโรคทีแ่ปลงเปน binary

data จะใชในการวิเคราะหความหลากหลายของเชื้อ

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

และการจาํแนกสายพนัธุเช้ือ (pathotype) (Andrivon and

de Vallavieille-Pope, 1993)

เวลาและสถานที่
ดําเนินการทดลองในสภาพแปลงทดลองตั้งแต

เดอืนมถินุายน 2545 สิน้สดุเดอืนธนัวาคม 2548

ภาคเหนอื :  ศนูยวจิยัขาวแพร  และศนูยวจิยัขาว

พิษณุโลก

ภาคตะวันออกเฉียงเหนือ : ศูนยวิจัยขาวอุบล

ราชธาน ีและสถานทีดลองขาวขอนแกน

ภาคใต : ศนูยวจิัยขาวพทัลงุ

แปลงเกษตรกร : ในภาคตางๆ

ดําเนินการทดสอบโรคไหมในหองปฏิบัติการ ณ

หองควบคุมอุณหภูมิและความชื้น ที่ศูนยวิจัยขาว

อุบลราชธานี

ผลการทดลองและวิจารณ
1.  การปลกูพนัธุขาวทดสอบโรคไหม

จากการปลูกขาวพันธุที่มียีนตานทานตอโรคไหม

ขาวที่แตกตางกันจากชุดขาวไทย 9 พันธุ และชุดขาว

NILs จาํนวน 18 พนัธุ/สายพนัธุ ในพืน้ทีท่ดสอบโรคไหม

ที่ศูนยวิจัยขาวภาคเหนือตอนบนและตอนลาง ภาค

ตะวนัออกเฉยีงเหนอื และภาคใต พบวา แหลงทดสอบโรค

ไหมศนูยวจิยัขาวอบุลราชธาน ีมคีวามรนุแรงและมคีวาม

หลากหลายของเชือ้โรคไหมมากทีส่ดุ  การเขาทาํลายของ

เชือ้ตอพนัธุทดสอบในแตละปมคีวามแตกตางกนั ไมพบ

ยนีตานทานเดีย่วใดทีส่ามารถตานทานเชือ้ไดดทีกุฤดกูาล

ที่ทดสอบ โดยเฉพาะในป พ.ศ. 2547 ที่ศูนยวิจัยขาว

อบุลราชธาน ีพบวาเชือ้มคีวามรนุแรงมากทีส่ดุ  ชดุขาว

ทดสอบปฏิกิริยาของโรคไหมทั้งชุดขาวไทยและชุดขาว

NILs แสดงความแตกตางของปฏกิริยิาทีเ่ชือ้เขาทาํลายใน

แปลงทดสอบ เชนปฏิกิริยาในป พ.ศ. 2545 ของพันธุ

เหมยนอง 62 เอม็ หางย ี71  และสพุรรณบรุ ี60   ในชดุ

ขาวไทย และ พนัธุ C101A51 C103TTP F128-1 และ

IRBL9-W ในชดุขาว NILs พบความแตกตางของปฏกิริยิา

ขนาดของแผลทีเ่กดิขึน้ ซึง่เกดิจากสายพนัธุของเชือ้ทีเ่ขา

ทําลายที่แตกตางกัน เห็นไดจากพันธุขาวมียีนตานทาน

ตอโรคไหมที่แตกตางกันยอมใหเชื้อบางสายพันธุเขา

ทาํลายได Mekwatanakarn และคณะ (2000)   รายงาน

วาพนัธุขาวออนแอจะพบจาํนวนเชือ้สายพนัธุ (lineage)

เขาทาํลายมากกวาพนัธุตานทาน (Table 2)

ในป พ.ศ. 2545 - 2548 ทีศ่นูยวจิยัขาวอบุลราชธานี

พบเชือ้เขาทาํลายพนัธุมาตรฐาน ทัง้ชดุขาวไทยและNILs

ทีแ่ตกตางกนั ในแตละฤดปูลกูและชดุขาวทีท่ดสอบ โดย

พบเชือ้เขาทาํลายพนัธุทดสอบมาตรฐานชดุขาวไทยมาก

ทีส่ดุในป พ.ศ. 2547 และทาํลายนอยสดุในป พ.ศ. 2548

ในขณะที่พันธุทดสอบมาตรฐานขาวชุด NILs เช้ือเขา

ทาํลายใกลเคยีงกนัยกเวนป พ.ศ. 2546 ทีเ่ชือ้เขาทาํลาย

ขาวชุด NILs ไดนอยที่สุด พันธุชุดขาวไทยทุกพันธุมี

ปฏิกิริยาการเกิดโรคที่แตกตางกันในแตละฤดูปลูก ยก

เวนพนัธุขาวดอกมะล ิ 105 แสดงปฏกิริยิาออนแอสงูสดุ

ระดบั 9 เกอืบทกุป ยกเวนป พ.ศ. 2548 สวนพนัธุขาวชดุ

NILs แสดงปฏิกิริยาที่แตกตางกันในแตละฤดูปลูก เมื่อ

เปรยีบเทยีบกบัพืน้ทีท่ดสอบโรคไหมทีศ่นูยวจิยัขาวขอน

แกน จะเหน็ไดวาเชือ้มคีวามแตกตางกนัในแตละฤดปูลกู

และมคีวามรนุแรงของโรคนอยกวาพืน้ทีท่ดสอบโรคไหม

ทีศ่นูยวจิยัขาวอบุลราชธาน ีพนัธุเหลานีไ้ดนาํไปแยกเชือ้

บรสิทุธิ ์เพือ่จาํแนกสายพนัธุโดยการทดสอบในพนัธุขาว

ทีม่ยีนีตานทานเดีย่วในการทดลองทีส่อง นอกจากนีพ้บวา

เชือ้โรคไหมในธรรมชาตมิคีวามแปรปรวนมาก (Fig. 1)

ป พ.ศ. 2545 - 2548 โรคไหมทีต่รวจพบในแปลง

ทดสอบโรคไหมศนูยวจิยัขาวพษิณโุลก พบเชือ้เขาทาํลาย

พนัธุขาวทดสอบชดุขาวไทย และชดุขาวทดสอบ NILs มี

ความแตกตางกนัทัง้สองฤดปูลูก โดยเฉพาะป พ.ศ. 2545

พบโรคไหมมคีวามรนุแรงมากทีส่ดุ (Table 2)

การที่ประชากรเชื้อโรคไหมในประเทศไทย โดย

เฉพาะในภาคตะวันออกเฉียงเหนือที่ศูนยวิจัยขาว

อุบลราชธานี พบวา มีความหลากหลายและแปรปรวน

มากกวาแหลงอืน่ อาจเนือ่งมาจากเชือ้มวีวิฒันาการรวม

กับพันธุขาวที่มีความหลากหลาย และอาจเกิดจากการ

กลายพันธุของเชื้อเอง โดยเห็นไดจากแปลงปลูกขาวใน
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ศนูยวจิยัขาวอบุลราชธานพีบสายพนัธุของเชือ้มากกวาใน

แปลงเกษตรกร

2.  การตรวจสอบความรนุแรงของเชือ้

2.1  ความหลากหลายของสายพันธุเช้ือโรคไหม

ขาว (pathotype diversity)

การทดสอบการเขาทําลายยีนตานทาน ในพันธุ

ขาวทีม่ยีนีตานทานเดีย่ว 18 สายพนัธุ เชือ้ราสาเหตโุรค

ไหมขาวทัง้ระยะกลาและระยะออกรวงทีเ่กบ็มาจาก 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

จาํแนกสายพนัธุเชือ้ได 623 สายพนัธุ มสีายพนัธุเชือ้ทีพ่บ

เปนประจาํ จาํนวน 145 สายพนัธุ ซึ่งพบมากถงึ 80%

ของประชากรเชือ้โรคไหมทีต่รวจสอบ และมคีวามรนุแรง

ของเชือ้ 2.88 (Compatible pathotype (Cp)) ในขณะที่

สายพนัธุที่หายากและนานๆ จะพบครัง้มจีํานวนมากถงึ

444 สายพนัธุ มคีวามรนุแรง 5.33 ซึง่มากกวาสายพนัธุ

เช้ือโรคไหมที่พบประจําทุกสายพันธุ  ดัชนีความหลาก
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หลายของสายพันธุเชื้อโรคไหมของประชากรเชื้อรา

สาเหตโุรคไหมในประเทศไทยมสีงูถงึ 0.83 (Table 3)

ภาคเหนือ ไดตรวจเชื้อในระยะกลาในแปลง

ทดสอบศูนยวิจัยขาวแพร และแปลงเกษตรกร ป พ.ศ.

2545  สามารถจาํแนกเชือ้ไดจาํนวน 24 สายพนัธุ จากเชือ้

ทัง้หมด 80 ไอโซเลท โดยพบสายพนัธุเชือ้ทีพ่บประจาํ 6

สายพนัธุ มคีวามรนุแรงของเชือ้ 4.5 (Cp) สวนเชือ้ทีห่า

ยากจาํนวน 18 สายพนัธุ  มคีวามรนุแรงของเชือ้ 6.88 (Cp)

ซึ่งมากกวาสายพันธุที่พบประจํา ประชากรของเชื้อใน

ภาคเหนือมีความหลากหลายสูง ซึ่งมีดัชนีความหลาก

หลายเทากบั 0.81 เชือ้ทีเ่กบ็มาจากศนูยวจิยัขาวแพร มี

ความรนุแรง และความหลากหลายนอยกวาเชือ้ทีพ่บใน

 (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 ซึง่ตางจากพืน้ทีท่ีท่ดสอบโรคไหมพืน้ที่

อื่น อาจเนื่องมาจากชวงเวลาที่ทดสอบโรค การจัดการ

แปลงทดสอบโรคไหม และสภาพแวดลอมไมเหมาะสม

ทําใหปริมาณของสปอรโรคไหมที่มีอยูในธรรมชาติไม

สามารถเพิ่มปริมาณในแปลงลอเชื้อไดมากพอ ซึ่งพันธุ

ขาวในแปลงลอเช้ือเหลานี้ใหสายพันธุเชื้อที่หลากหลาย

สายพันธุในการเขาทําลายไดอยูแลว ดังนั้นเมื่อการเกิด

โรคในแปลงลอเชือ้ไมดพีอ ปรมิาณสปอรทีส่รางจากขาว

ดกัเชือ้ในแปลงลอเช้ือนอย จงึทาํใหโอกาสทีเ่ชือ้โรคไหม

เขาทาํลายขาวในแปลงทดสอบของศนูยวจิยัขาวแพรนอย

กวาในแปลงเกษตรกร (Table 3)

ภาคตะวนัออกเฉยีงเหนอื ไดตรวจสอบสายพนัธุ

RD23

KDML105

KTH17

SPR60

HY71

RD7

MN 62M

Karn Phai

Jaow Daeng
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เชือ้ราสาเหตโุรคไหม จาํนวน 1,546 ไอโซเลท ในแปลง

ทดสอบโรคศนูยวจิยัขาวอบุลราชธาน ีฤดปูลูกป 2545 -

2547 ทัง้ในระยะกลาและระยะออกรวง สามารถจาํแนก

เชื้อได 313 สายพันธุ ซึ่งประกอบดวยสายพันธุที่พบ

ประจาํ 92 สายพนัธุ และสายพนัธุทีห่ายาก  221 สายพนัธุ

เชือ้ทีพ่บประจาํมคีวามรนุแรง 3.58 (Cp) ซ่ึงนอยกวาสาย

พันธุที่หายากมีความรุนแรง 5.40 (Cp) ประชากรของ

เช้ือในภาคตะวนัออกเฉยีงเหนอืมีความหลากหลายสงูถงึ

0.85 ความหลากหลายของเชื้อที่พบในแตละระยะของ

การเจริญเติบโตของขาวในแตละปมีความแตกตางกัน

ดัชนีความหลากหลายของเชื้อที่พบในระยะขาวออกรวง

ทัง้ป พ.ศ. 2545 และ 2547 สงูกวาเชือ้ทีพ่บในระยะกลา

ในขณะที่ความหลากหลายของเชื้อที่พบในระยะกลา

และออกรวง ในป พ.ศ. 2546 ไมแตกตางกนั  สาํหรบั

ความรุนแรงของเชื้อที่พบเปนประจําและเชื้อที่หายาก

ในป พ.ศ. 2545 - 2547 เชื้อที่พบในระยะกลามีความ

รุนแรงมากกวาเชื้อที่พบในระยะออกรวง ยกเวนเชื้อ

ทีพ่บประจาํ ในป พ.ศ. 2547 ความรนุแรงของเชือ้ทัง้ใน

ระยะกลาและออกรวงใกลเคยีงกนั

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

กลา และออกรวง จาํนวน 405 ไอโซเลท สามารถจาํแนก

เช้ือได 90 สายพนัธุ พบเชือ้ทีต่รวจพบประจาํ 31 สายพนัธุ

มคีวามรนุแรง 2.26 (Cp) และพบเชือ้หายาก 67 สายพนัธุ

ซึง่มคีวามรนุแรง 3.65 (Cp) สวนความหลากหลายของ

ประชากรเชือ้คอื 0.88 ในป พ.ศ. 2545 พบสายพนัธุเชือ้

ทีพ่บเปนประจาํในระยะกลา และออกรวง จาํนวน 2 และ

1 สายพันธุ ซึ่งมีความรุนแรงของเชื้อ 2 และ 3 (Cp)

ตามลาํดบั ในขณะที ่ป พ.ศ. 2547 พบเพยีง 1 สายพนัธุ

พบความรุนแรงนอยระดับ 1 (Cp) โดยเขาทําลายได

เฉพาะยนีตานทาน Pi a ในพนัธุ CO39 เทานัน้ (Table

3)

ภาคกลาง ตรวจสอบเชื้อโรคไหมในระยะกลา ป

พ.ศ. 2545 - 2548 จาํนวน 118 ไอโซเลท สามารถจาํแนก

สายพนัธุเชือ้ได 72 สายพนัธุ ในจาํนวนนีเ้ปนสายพนัธุ

ทีพ่บประจาํ 22 สายพนัธุ โดยมคีาความรนุแรง ระดบั 4

(Cp) และพบสายพนัธุทีห่ายาก 50 สายพนัธุ มคีาระดบั

ความรนุแรงของเชือ้อยูที ่6.56 (Cp) ประชากรของเชือ้โรค

ไหมนีม้ีความหลากหลายสงูคอื 0.80 ประชากรของเชือ้

ทีพ่บประจาํในภาคกลางนีม้คีวามรนุแรงนอยกวาเชือ้ทีห่า

ยาก เชนเดยีวกนักบัภาคอืน่ๆ ความรนุแรงของเชือ้เปลีย่น

แปลงไปตามฤดปูลกูโดยเฉพาะในป พ.ศ. 2545 พบเชือ้

มคีวามรนุแรงมากทีส่ดุ คอืระดบั 5 (Cp) ของเชือ้ทีพ่บ

ประจาํ และคาความรนุแรงระดบั 8.23 (Cp) ของเชือ้ทีห่า

ยาก และมคีวามหลากหลายของเชือ้สงูมคีาเทากบั 0.90

(Table 3)

ภาคใต ดําเนินการตรวจสอบเชื้อที่เก็บมาจาก

แปลงทดสอบโรคไหมทีศ่นูยวจิยัขาวพทัลงุ  ป พ.ศ. 2545

- 2546 ของขาวในระยะกลา จํานวน 327 ไอโซเลท

สามารถจําแนกสายพันธุเชื้อโรคไหมได 124 สายพันธุ

ซึง่ประกอบดวยสายพนัธุทีพ่บประจาํ 36 สายพนัธุ โดย

มคีาความรนุแรง 5.61 (Cp) และสายพนัธุทีห่ายาก 88

สายพนัธุ มคีาความรนุแรงเทากบั 6.22 (Cp) และมคีวาม

หลากหลายของสายพันธุของประชากรภาคใตเทากับ

0.80 ความรนุแรงของเชือ้ในป พ.ศ. 2545 มากกวาเชือ้ที่

พบในป พ.ศ. 2546 (Table 3)

2.2  ยนีตานทานกบัความรนุแรงของสายพนัธุเช้ือ

ราสาเหตุโรคไหม

ความรุนแรงของสายพันธุเช้ือโรคไหม ในแตละ

ภาคมคีวามแตกตางกนั แตภาคใตมแีนวโนมความรนุแรง

มากทีส่ดุ เชือ้จากทกุภาคสามารถเขาทาํลายยนีตานทาน

Pi 4b(t), Pi a และ Pi b สวนเชือ้จากภาคใตสามารถเขา

ทาํลายยนีตานทาน Pi 4a(t), Pi 4a(t)PKT, Pi 3, และ Pi

4a(t)TTP และพบมากกวาภาคอื่น 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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เปอรเซน็ต นอกจากนีพ้บเชือ้สามารถเขาทาํลายยนีตาน

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

เช้ือทีม่าจากภาคใตและภาคตะวนัออกเฉยีงเหนอืเทานัน้

ในขณะทีเ่ชือ้ในภาคตะวนัออกเฉยีงเหนอื มคีวามรนุแรง

รองลงมา แตพบเชื้อสามารถเขาทําลายไดทุกยีนตาน

ทานทัง้ 18 ยนี สวนเชือ้ในภาคกลางสามารถเขาทาํลาย

ยนีตานทานสวนใหญ แตพบนอยมากทีจ่ะเขาทาํลายยนี

ตานทาน Pi k, Pi kp, Pi kh, Pi 1CL และ Pi 5  สําหรับ

เชื้อในภาคเหนือสามารถเขาทําลายยีนตานทานทั้ง 18

ยนี ไดนอยทีส่ดุ (Fig. 2)

2.3  ความหลากหลายตอพนัธุขาวและการกระจาย

ตวัของสายพนัธุเชือ้โรคไหม

สายพันธุ เชื้อโรคไหมที่พบประจําทุกภาคใน

ประเทศไทยมจีาํนวน 10 สายพนัธุ โดยสายพนัธุ P1536

พบมากทีส่ดุมจีาํนวนมากถงึ 170 ไอโซเลท สามารถเขา

ทาํลายพนัธุขาวไดมากถงึ 45 พนัธุ/สายพนัธุ ซึง่มีความ

หลากหลายของสายพันธุเชื้อตอการเขาทําลายพันธุขาว

สงูถงึ 0.92  สายพนัธุนีม้ีความรนุแรงนอยเขาทาํลายยนี

ตานทานไดเพยีง 2 ยนีเทานัน้ สายพนัธุ P0 และ P1664

พบมากรองลงมามีจํานวน 159 และ 151 ไอโซเลท

ตามลําดับ สายพันธุ P0 ไมมีความรุนแรงในการเขา

ทาํลายยนีตานทาน แตมคีวามหลากหลายของเชือ้ 0.66

พบเชื้อมาจาก 57 พันธุ/สายพันธุ ในขณะที่สายพันธุ

P1664 มีความรุนแรงนอยสามารถเขาทําลายยีนตาน

ทานได 3 ยนี และมคีวามหลากหลาย 0.68 พบเชือ้สาย

พันธุนี้มาจาก 53 สายพันธุ สําหรับสายพันธุ P9856,

P62976, P63104 และ P263808 มคีวามรนุแรงสงูระดบั

4 - 7 (Cp) และมคีวามหลากหลายสงูเชนเดยีวกนั (Table

3)

จากการศึกษาประชากรเชื้อโรคไหมในประเทศ

ไทยของ  Mekwatanakarn และคณะ (2000) พบวา เชือ้

โรคไหมในประเทศไทยมีความแปรปรวนและหลาก

หลายมากกวาแหลงปลูกขาวอื่นๆ ของโลก เช้ือมีความ

แตกตางไปตามแหลงปลูกขาว ฤดูปลูก ระยะการเจริญ

เตบิโตของขาว ความแปรปรวนของเชือ้โรคไหมขาวนีอ้าจ

เกดิไดจากหลายสาเหต ุซึง่สาเหตหุลกัคอืการกลายพนัธุ

ของเชือ้ (mutation) โอกาสทีเ่ชือ้จะเกดิการกลายพนัธุมสีงู

เนื่องจากสรางสปอร (conidia) ปริมาณมากนับลานๆ

สปอรบนใบขาวทีเ่ปนโรคปลวิไปในอากาศ แสง UV ทาํให

เกดิการกลายพนัธุในการสรางเมด็ส ีmelanin ทีน่อยลงซึง่

มผีลตอการเขาทาํลายขาว การกลายพนัธุอยูในชวง 0.01

- 0.1% ของเชือ้ทีร่อดจากการไดรบัแสง UV (Bell and

Wheeler, 1986) และยงัพบการกลายพนัธุของเชือ้โรคไหม

ใหมคีวามตานทานตอสารปองกนักาํจดัเชือ้รา benomyl

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

จะเห็นไดวาเชือ้โรคไหมเกดิการกลายพนัธุเพยีงเลก็นอย

(0.01 - 0.1%) เมือ่เทยีบกบัจาํนวนสปอรทีเ่ชือ้โรคไหมสราง

ขึ้นในปริมาณมาก ทําใหโอกาสที่จะพบเชื้อใหมเปลี่ยน

แปลงตามฤดปูลกูขาวและสถานทีท่ีแ่ตกตางกนั นอกจาก

นี ้เช้ือโรคไหมอาจเกดิการปรบัตวัเขากบัพันธุขาวทีห่ลาก

หลาย ทาํใหมโีอกาสเกดิเชือ้สายพนัธุใหมไดเชนเดยีวกนั

อีกทั้งตัวเชื้อเองสามารถเกิดการรวมตัวของยีนแบบ

parasexual recombination ซึ่งเกดิจากการแลกเปลีย่น

หนวยพันธุกรรมของเชื้อในระยะของการแบงเซลลแบบ

mitosis แสดงวาการเกิด parasexual ทําใหเช้ือที่พบใน

ธรรมชาตเิกดิการแปรปรวนไดหลายแบบ (Zeigler et al.,

1997) อีกประการหนึ่งที่ทําใหเชื้อโรคไหมเกิดการแปร

ปรวนไดแก การเคลื่อนยายประชากร (migration)

จากแหลงหนึง่ไปสูแหลงปลกูขาวอกีทีห่นึง่ ทาํใหตรวจพบ

สายพนัธุเชือ้โรคไหมทีแ่ตกตางจากทีม่อียูเดมิ

ผลงานวิจัยนี้ชี้ใหเห็นวา พื้นที่ทดสอบโรคไหม

ศนูยวจิยัขาวอบุลราชธานเีปนแหลงทีม่คีวามหลากหลาย

ของเชือ้ราสาเหตโุรคไหมขาวมากทีส่ดุ ซึง่มคีวามเหมาะ

สมที่จะใชเปนพื้นที่ทดสอบความตานทานของสายพันธุ

ขาวตอโรคไหม โดยเฉพาะเปนตวัแทนประชากรเชือ้โรค

ไหมในสภาพนาน้ําฝนในภาคเหนือ และภาคตะวันออก

เฉยีงเหนอื ผลการทดสอบและคดัเลอืกสายพนัธุขาวตาน

ทานโรคไหมในแปลงทดสอบโรคไหมศูนยวิจัยขาว

อุบลราชธานี มีแนวโนมที่จะมีความตานทานในพื้นที่

ตางๆ ของสภาพนาน้ําฝนภาคเหนือและภาคตะวันออก

เฉยีงเหนอื

2.4  ยนีตานทานทีม่ตีอการเขาทาํลายของเชือ้โรค

ไหม

เม่ือเปรียบเทียบความรุนแรงของการเขาทําลาย

โดยเชื้อโรคไหมกับคูของยีนตานทานที่สามารถแสดง

ความตานทานตอเช้ือราสาเหตุโรคไหมขาว พบวา คา
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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)
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สังเกต (observed)  มีคานอยกวาคาคาดหมาย

(expected) ในทุกๆ ยีนตานทาน ยีนตานทานเดี่ยวที่

สามารถแสดงความตานทานเชือ้ไดนอยกวา 10 % ไดแก

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

สวนคูของยนีทีแ่สดงความตานทานไดดทีีส่ดุซึง่พบเชือ้เขา

ทาํลายไดเพียง 0.5 % ของเชือ้ทัง้หมด ไดแก คูของยนี

Pi 1 - Pi 9 และ Pi ta 2 - Pi 1CL   รองลงมาไดแก คูของยนี

ทีเ่ชือ้เขาทาํลายไดเพยีง 0.6 %    ไดแก  Pi ta 2 - Pi kp

และ Pi ta 2 - Pi kh และคูของยนีทีเ่ช้ือเขาทาํลายไดไม

เกนิ 0.7 % ไดแก  Pi 1(t)LAC - Pi 1CL และ Pi 1(t)TTP - Pi 9

คูของยีนที่นาสนใจที่แสดงความตานทานตอเชื้อไดดีพอ

สมควรซึง่เชือ้เขาทาํลายไดเพยีง 0.8 %   ไดแก คูของยนี

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  นอกจากนีย้งัมคีูของ

ยีนตานทานเชื้อโรคไหมที่พบเชื้อเขาทําลายได 0.9 %

คอืคูของยนี Pi 1(t)LAC - Pi 5, Pi k - Pi 9 และ Pi 5 - Pi 9

(Table 5) การนําคูของยีนตานทานเหลานี้ไปใชในการ

ปรับปรุงพันธุขาวใหตานทานตอประชากรโรคไหมใน

ประเทศไทย นาจะเปนแนวทางทีใ่หผลคุมคาในระยะยาว

โดยสามารถลดการใชสารเคมีปองกันกําจัดโรค และลด

มลภาวะที่มีผลตอสิ่งแวดลอมดวย

สรุปผลการทดลองและคําแนะนํา
1. แหลงปลูกขาวศูนยวิจัยขาวอุบลราชธานีเปน

แหลงทีม่คีวามแปรปรวน และมคีวามหลากหลายของเชือ้

โรคไหมมากที่สุด เหมาะสําหรับใชเปนพื้นที่ในการ

ทดสอบและคัดเลือกพันธุตานทานตอโรคไหม ชุดขาว

ไทยทีแ่สดงความตานทานตอบางสายพนัธุของเชือ้ในบาง

แหลงปลกูขาว ไดแก สพุรรณบรุ ี60  หางย ี71  และ เหมย

นอง 62 เอม็ ซึง่สามารถใชเปนแหลงพนัธกุรรมความตาน

ทานโรคไหมขาวในการปรับปรุงพันธุใหตานทานตอโรค

ไหมตอไป

2. เชื้อราสาเหตุโรคไหมขาว ในภาคตะวันออก

เฉยีงเหนอืเชือ้มคีวามหลากหลายของสายพนัธุเชือ้มากที่

สดุ โดยเฉพาะศนูยวจิยัขาวอบุลราชธานเีปนแหลงทีพ่บ

สายพนัธุเชือ้โรคไหม (pathotype) มากทีส่ดุ สวนเชือ้ใน

ภาคเหนือเปนหนวยยอยของเชื้อภาคตะวันออกเฉียง

เหนอื ประโยชนจากการคนพบนี ้คอื การปรบัปรงุพนัธุ

ขาวเพื่อตานทานโรคไหมของทั้งสองภาค สามารถใช

ขอมูลการทดสอบโรคไหมรวมกันในการพิจารณาสาย

พนัธุขาวทีต่านทานโรคไหมในสภาพนาน้าํฝน อนัจะเปน

ประโยชนกบัโครงการวจิยัและพฒันาพนัธุขาวนาสวนนา

น้ําฝนในภาคเหนือและภาคตะวันออกเฉียงเหนือ

3. พบคูของยีนที่แสดงความตานทานตอโรคไหม

ไดด ี นกัปรบัปรงุพนัธุขาวสามารถนาํไปใชเปนพอ-แม ใน

การผสมพันธุใหตานทานตอโรคไหม โดยมีคูของยีนที่

แสดงความตานทานไดดพีบเชือ้เขาทาํลายไดเพยีง 0.5%

ของเชือ้ทัง้หมด คอื คูของยนี Pi 1  - Pi 9 และ Pi ta 2 -   Pi

1CL  คูของยนีทีเ่ช้ือเขาทาํลายไดเพียง 0.6%  คอื   Pi ta 2

- Pi kp และ Pi ta 2 - Pi kh และคูของยนีทีเ่ช้ือเขาทาํลาย

ไดเพยีง 0.7 % คอื Pi 1(t)LAC - Pi 1CL และ   Pi 1(t)TTP - Pi

9 ดังนั้น คูของยีนเหลานี้นาจะนํามาใชในการปรับปรุง

พันธุขาวใหตานทานตอโรคไหม โดยใชโมเลกุลเครื่อง

หมายมาคัดเลือกสายพันธุที่ตานทานตอโรคไหม ซึ่ง

สามารถเพิ่มประสิทธิภาพในการคัดเลือก โดยชวยลด

ระยะเวลาในการปรับปรุงพันธุขาวตานทานโรคไหมให

เร็วขึน้ตอไป
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