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Abstract
A major quantitative trait loci (QTL) associated with basal root thickness (BRT) on chromosome 4

was used as the target for physical mapping. Two parental rice lines contrasting in their root characteristics,

CT9993-5-10-1-M (CT) and IR62266-42-6-2 (IR), were used in this study. The objectives of this study were to fine

map the major BRT QTL on chromosome 4 in rice and to isolate candidate genes related to root penetration

index (RPI) trait which located in this region. The BAC library available for screening in this study was constructed

from a rice cultivar Nipponbare (japonica) with average insert sizes of 130 to 150 kb and with a 10X genome

equivalent. The RFLP markers located near the target BRT QTL on rice chromosome 4 were used for screening

BAC filters. All candidate BAC clones identified by colony hybridization were confirmed by Southern hybridization

and by searching the database available at the Clemson University Genomics Institute (CUGI) website. After

confirming and comparing clones with the CUGI database, 24 BAC clones were identified.  Three BAC islands

were established at the positions where the markers RG939, RZ905 and S15892 were located. Additional BAC

clones selected from the CUGI database were added to the BAC islands in order to assemble the physical

map encompassing the BRT QTL region.  Results from sequence analysis indicated that the physical distance

between RG939 and RZ905 was approximately 1.12 mb. The BAC clones in the BRT QTL region were digested

with the restriction enzyme Hind III and were used for Southern hybridization. The Differential Display (DD)

technique was employed in order to isolate genes responsible for root growth in rice. The DD fragments

CR17G1, CR19C1, CR23A1, CR39C2, CR39C7, and CR56A1 were used as probes to hybridize with these

BAC clones.  It was found that the DD fragment CR19C1 hybridized with the BAC clones 87D24 and 17B10,

whereas the DD fragment CR23A1 hybridized with the BAC clone 17B10. The BAC clone 87D24 was located

at the same position as the BAC clone AL606647sd1, which has a known nucleotide sequence.  The clone

17B10, which hybridized with both the DD fragment CR19C1 and CR23A1, was located at the same position

as the BAC clone AL606628sd1. In order to predict the functions of genes involved in root growth, the DD

fragments CR19C1 and CR23A1 were submitted to the BLAST search against the Arabidopsis database at

the TAIR website.  It was interesting to find that the DD fragment CR19C1 has some degree of similarity to the

locus AT1G72960 on chromosome 1 of the Arabidopsis genome.  This locus was similar to RHD3, a putative
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gene conferring root hair defects in Arabidopsis thaliana.  The DD fragment CR23A1 was similar to the locus

AT1G76490 on chromosome 1 of Arabidopsis thaliana. This locus was a putative gene coding for 3-hydroxy-3-

methylglutaryl CoA reductase (HMGR), the enzyme involved in cell division in many species. These findings

give us some ideas about the functions of candidate genes involved in root growth mechanisms in rice.

Keywords : Oryza sativa (japonica), physical map, quantitative trait loci (QTL), basal root thickness (BRT),

root penetration index (RPI), differential display (DD) technique, chromosome 4

บทคัดยอ
ไดจดัทาํแผนทีท่างกายภาพของลกัษณะทางพนัธุกรรมเชงิปรมิาณ (quantitative trait loci, QTL) ทีค่วบคมุ

ขนาดของรากขาวทีอ่ยูบนโครโมโซมที ่4 พนัธุขาวทีใ่ชศกึษาม ี2 สายพนัธุคอื CT9993-5-10-1-M (CT) ซึง่เปนสายพนัธุ

ขาวไรทีม่ลีกัษณะรากดเีดน และ IR62266-42-6-2 (IR) เปนสายพนัธุทีม่ลีกัษณะรากดอยกวา งานวจิยันีม้วีตัถปุระสงค

เพ่ือจัดทาํแผนทีอ่ยางละเอยีดของ QTL ที่ควบคมุลักษณะขนาดของรากขาว (basal root thickness, BRT) และคน

หายนีทีเ่กีย่วของกบัความสามารถในการชอนไชหยัง่รากลงในดนิ (root penetration index, RPI) ทีม่ตีําแหนงอยูบน

โครโมโซมที ่ 4 ของขาว ในการจดัทาํแผนทีก่ายภาพของขาวใช BAC library ทีเ่ตรยีมจากพนัธุขาวจาปอนกิาพนัธุ

นปิปอนบาเร ซึง่ครอบคลมุประมาณ 10 เทาของจโีนมขาว โดยใชโมเลกลุเครือ่งหมายชนดิ RFLPs ทีว่างตาํแหนงอยู

ใกลกับ BRT QTL บนโครโมโซมที่ 4 ทําการวิเคราะหขอมูลทางพันธุกรรมของ BAC library ที่แตมลงบนแผน

เมมเบรน BAC clones ทีจ่บัคูกบัโมเลกลุเครือ่งหมายทีใ่ชวเิคราะห โดยยนืยนัอีกครัง้ดวยเทคนคิ Southern hybridization

และตรวจสอบกบัฐานขอมลูในเวป็ไซตของ Clemson University Genomics Institute (CUGI) ซึง่สามารถจาํแนก BAC

clones ทีจ่บัคูกบัโมเลกลุเครือ่งหมาย RG939, RZ905 และ S15892 ไดรวม 24 โคลน นาํมาจดัทาํเปน BAC islands

ไดสามตําแหนง สวน BAC clones อื่นๆ นํามาจากฐานขอมูลเพ่ือเช่ือมตอกันใหไดแผนที่กายภาพบริเวณดังกลาว

จากการวเิคราะหขอมลูของลาํดบัเบส พบวา ระยะทางทางกายภาพระหวางโมเลกลุเครือ่งหมาย RG939 และ RZ905

ประมาณ 1.12 ลานเบส จากนัน้นาํ BAC clones ทีอ่ยูระหวางโมเลกลุเครือ่งหมายทัง้สองไปยอยดวยเอน็ไซมตดัเฉพาะ

เจาะจง Hind III และนาํไปจบัคูกบัช้ินสวนดเีอ็นเอทีเ่กีย่วของกบัยีนทีค่วบคมุการเจรญิเติบโตของรากขาว ทีไ่ดจาก เทคนคิ

Differential Display (DD) จาํนวน 6 ชิน้คอื CR17G1, CR19C1, CR23A1, CR39C2, CR39C7 และ CR56A1 พบวา

CR19C1 สามารถจบัคูกบั BAC clone 87D24 และ 17B10 สวน CR23A1 สามารถจบัคูกบั 17B10 เมือ่ตรวจสอบกบั

ฐานขอมลูพบวาโคลน 87D24 อยูในตาํแหนงเดยีวกบัโคลน AL606647sd1 และโคลน 17B10 อยูในตาํแหนงเดยีวกบั

โคลน AL606628sd1 ซึง่เปนโคลนทีท่ราบลาํดบัเบสแลว นาํขอมูลลาํดบัเบสของโคลนทัง้สองไปสบืคนในฐานขอมูล

ของ Arabidopsis ทีเ่ว็ปไซต The Arabidopsis information resource (TAIR) พบวา ชิน้สวน DD fragment CR19C1

มโีครงสรางลาํดบัเบสคลายคลงึกบัตาํแหนง AT1G72960 บนโครโมโซมที ่1 ของ Arabidopsis ซึง่คลายคลงึกบัยนี

RDH3 ทีเ่กีย่วของกบัความผดิปกตขิองรากฝอยใน Arabidopsis สําหรบัช้ินสวน DD fragment CR23A1 มีโครงสราง

ลาํดบัเบสคลายคลงึกบัตาํแหนง AT1G76490 บนโครโมโซมที ่1 ของ Arabidopsis ซึง่ทาํหนาทีส่งัเคราะหเอ็นไซม

3-hydroxy-3-methylglutaryl CoA reductase (HMGR) ทีเ่กีย่วของในขบวนการแบงเซลลในพชืหลายๆ ชนดิ ผลการวจิยั

นีท้าํใหเกดิความเขาใจยนีทีท่าํหนาทีค่วบคมุการเจรญิเตบิโตของรากขาวมากขึน้

คาํสาํคญั : ขาวจาปอนกิา แผนทีก่ายภาพ ลกัษณะทางพนัธกุรรมเชงิปรมิาณ ขนาดของรากขาว การชอนไชของราก

ขาว เทคนคิ DD (Differential Display)  โครโมโซมที ่4
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คํานํา
การจัดทําแผนที่พันธุกรรม (genome mapping)

ของพชื มวีัตถปุระสงคเพ่ือศกึษาขอมูลทางพนัธกุรรมที่

มอียูในสิง่มชีวีติ ซึง่ทาํหนาทีค่วบคมุการเจรญิเตบิโตและ

พัฒนาการของสิ่งมีชีวิต การทําแผนที่พันธุกรรมจะเปน

ประโยชนในการคนหาและจําแนกยีนตางๆ โดยอาศัย

ขอมูลจากผลการแสดงออกของยีนที่มีตอลักษณะทาง

กายภาพทีป่รากฎออกมา (phenotype) โดยไมจาํเปนตอง

ทราบถึงหนาที่ของยีนนั้นๆ เมื่อสามารถคนหาโมเลกุล

เครื่องหมายจํานวนเพิ่มมากขึ้น จะทําใหการคนหา

ตําแหนงของยีน หรือกลุมยีนที่ควบคุมลักษณะทาง

กายภาพทีม่คีวามสาํคญัทางเศรษฐกจิมีความแมนยาํยิง่

ขึน้

Nguyen และคณะ (1997) ไดเสนอวาลกัษณะทาง

สรรีวทิยาทีเ่กีย่วของกบัความทนทานแลงของพชืทีส่าํคญั

ม ี4 อยางคอื คณุลกัษณะของราก (root characteristics)

การปรับแรงดันออสโมติก (osmotic adjustment)

การคายน้ําทางผิว (cuticular transpiration) และ

ประสทิธภิาพการใชน้าํ (water use efficiency) เมือ่ไมนาน

มานี้นักวิจัยเริ่มใหความสนใจศึกษาลักษณะรากพืชที่

เกีย่วของกบัความทนแลง มกีารตัง้สมมตุฐิานวา การทีพ่ชื

มีระบบรากที่มีขนาดใหญเพื่อการลําเลียงน้ําที่ดี มีการ

เจริญหย่ังลึกและสามารถชอนไชผานชั้นดินดานได

จะชวยใหพชืสามารถดดูน้าํจากดนิช้ันลางๆ ไดเม่ือประสบ

กับสภาวะแหงแลง การปรับปรุงพันธุขาวเพื่อใหมีความ

ทนแลง  จึงจําเปนอยางยิ่งที่จะตองคนหาลักษณะทาง

พนัธกุรรมเชงิปรมิาณ (QTLs) ทีเ่กีย่วของกบักลไกการทน

แลง รวมทัง้คนหาโมเลกลุเครือ่งหมายทีจ่ะนาํไปใชใหเกดิ

ประโยชนในการปรับปรุงพันธุขาวทนแลงตอไป วัตถุ

ประสงคของงานวิจัยนี้คือ การจัดทําแผนที่กายภาพ

(physical map) ของ QTL ที่ควบคมุขนาดของรากขาว

และการคนหายีนที่เกี่ยวของกับขบวนการเจริญเติบโต

ของรากขาว ทีม่ตีาํแหนงอยูบนโครโมโซมที ่4 ของขาว

อุปกรณและวิธีการ
1. การจัดทําแผนที่กายภาพของขาวตรงตําแหนง

BRT QTL บนโครโมโซมที ่4

ลกัษณะทางพนัธกุรรมเชงิปรมิาณ (QTL) ทีค่วบคมุ
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Fig. 1 A genetic linkage map of rice chromosome
4, showing the target QTL (BRT) for a marker-
assisted backcross breeding program (BRT
= Basal Root Thickness, RPI = Root
Penetration Index)

ขนาดของรากขาว (BRT) ทีอ่ยูบนโครโมโซมที ่4 ของขาว

ซึ่งอยูตรงตําแหนงระหวางโมเลกุลเครื่องหมาย RG939

และ RZ905 โดยมีระยะทางทางพันธุกรรม (genetic

distance) เทากับ 6.0 cM (Fig. 1) ไดนํามาจัดทําแผนที่

กายภาพ แผนเมมเบรน BAC filters ที่ใชในการจัดทํา

แผนที่กายภาพของขาวซึ่งจัดจําหนายโดย Clemson
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University Genomics Institute (CUGI) ไดจาก BAC

library ทีเ่ตรยีมจากพนัธุขาวจาปอนกิา นปิปอนบาเร ซึง่

ครอบคลุมประมาณ 10 เทาของจีโนมขาว โดยแตละ

โคลนจะมชีิน้สวนของดเีอ็นเอขนาดประมาณ 130 - 150

กโิลเบส  โมเลกลุเครือ่งหมายชนดิ RFLPs ทีม่ตีาํแหนง

อยูใกลชิดกบั BRT QTL จํานวน 8 ตําแหนง ไดนํามาใช

วิเคราะหขอมูลทางพันธุกรรมคือ RG939, RZ905,

R2017, R0874, C1100, S13536, S15982 และ RG214

โมเลกุลเครื่องหมายแตละตําแหนงจะติดฉลากดวยสาร

กัมมันตรังสี ตามวิธีการที่อธิบายโดย Feinberg และ

Vogelstein (1984) จากนั้นนําไปจับเขาคูกับแผน

เมมเบรนในสารละลายตามกรรมวธิทีีด่ดัแปลงจากวธิกีาร

ของบรษิทั Amersham

หลังจากการจับเขาคูกันแลวจะลางแผนเมมเบรน

ดวยสารละลาย แลวนําไปแนบลงบนแผนฟลมเอ็กซเรย

เพื่อตรวจสอบผล (Fig. 2) โคลนที่จับเขาคูกับโมเลกุล

เครื่องหมายที่ใชวิเคราะห และยืนยันอีกครั้งดวยการนํา

โคลนเหลานัน้ไปยอยดวยเอน็ไซมตดัจาํเพาะ (restriction

enzyme) ชนดิ Hind III แลวนาํไปแยกขนาดดวยเทคนคิ

agarose gel electrophoresis จากนัน้ดเีอ็นเอจะถกูตรงึ

ลงบนแผนเมมเบรนแลวนําไปจับเขาคูกับโมเลกุลเครื่อง

หมายเพือ่ยนืยนัอกีครัง้ (Fig. 3) โคลนทีย่นืยนัและตรวจ

สอบกบัฐานขอมูลของ CUGI Homepage (2002)  แลว

นําไปจัดทําแผนที่กายภาพของขาวตรง ตําแหนง BRT

QTL ตอไป

2. การคนหายีนท่ีสัมพันธกับดัชนีการชอนไชของ

รากขาว

การคนหายีนที่เกี่ยวของกับความสามารถในการ

ชอนไชหยัง่รากลงในดนิ (root penetration index, RPI)

ที่มีตําแหนงอยูบนโครโมโซมที่ 4 ของขาวดวยเทคนิค

Differential Display (DD) ที่อธิบายโดย Liang และ

Pardee (1997)  ใชพนัธุขาว 2 สายพนัธุคอื CT9993-5-10-

1-M (CT) ซึง่เปนสายพนัธุขาวไรทีม่ลีกัษณะรากดเีดน สวน

Fig. 2 BAC filter screening using CUGI BAC filters
prepared from a rice cultivar Nipponbare.
Each BAC clone was spotted onto the filter
in 2 replicates.

Fig. 3 (A) Selected BAC clones covering the BRT
QTL region on chromosome 4 were digested
with the restriction enzyme Hind III. (B)
Autoradiogram of BAC clones in the QTL
region for BRT on chromosome 4 indicates
the DD fragment CR19C1 hybridized with the
BAC clones 87D24.

  (A)

  (B)
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สายพนัธุ IR62266-42-6-2 (IR) มลีกัษณะรากดอยกวา

ทาํการปลกูขาวทัง้สองสายพนัธุในกระถางทีด่ดัแปลงใหมี

แผนขี้ผึ้งอยูที่ฐานกระถาง เพื่อเลียนแบบสภาพชั้น

ดินดานตามวธิกีารทีอ่ธบิายโดย Yu และคณะ (1995) (Fig.

4)  และเกบ็ตวัอยางปลายรากปกตแิละปลายรากทีช่อน

ไชทะลผุานแผนขีผ้ึง้มาสกดั RNA เพือ่คนหายนีทีแ่สดง

หนาทีใ่นการชอนไชผานชัน้ขีผ้ึง้ การทาํ DD ใชชดุตรวจ

สอบและกรรมวธิขีองบรษิทั GenHunter Corporation ชิน้

สวนของยนี (DD fragments) ทีแ่สดงหนาทีแ่ตกตางกนั

ระหวางรากปกตแิละรากทีช่อนไชผานชัน้ขีผ้ึง้ (Fig. 5) ได

ตัง้ชือ่ตามชือ่ยอของพนัธุขาวคอื CR (CT9993 root) และ

IR (IR62266 root) และถายฝากเขาสูเวคเตอร แลวนาํไป

ตรวจหาลาํดบัเบสและคนหาหนาทีจ่ากฐานขอมลู NCBI

(2002) ดวยโปรแกรม BLAST search นอกจากนี ้ DD

fragments ทีม่ลีาํดบัเบสคลายกบัโครโมโซมที ่4 ของขาว

จากฐานขอมูลก็จะนําไปจับเขาคูกับ BAC clones

ที่จําแนกไดจากขั้นตอนขางตน เพื่อคนหาตําแหนงทาง

กายภาพของ DD fragments  ดงักลาว

Fig. 4 Plant materials used for candidate gene analysis. (A) Parental lines CT9993-5-10-1-M and IR62266-42-6-2
grown in modified pots using wax layers for root penetration ability screening. (B) Young root tips
immediately emerged from the wax layer collected for isolation of total RNA used in differential display
reverse transcription (DDRT) analysis.

  (A)   (B)

Fig. 5 Examples of primer combinations showed
differential expressions of some fragments.
PCR products from DDRT run on 6%
denaturing polyacrylamide gel. Arrows
indicated+ fragments of interest.
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ผลการทดลองและวิจารณ
1. การจัดทําแผนที่กายภาพของขาวตรงตําแหนง

BRT QTL บนโครโมโซมที ่4

หลงัจากยนืยนั และตรวจสอบความถกูตองกบัฐาน

ขอมูล CUGI แลวนาํ BAC clones ทีจ่ําแนกดวยโมเลกลุ

เครื่องหมายทั้ง 8 ตําแหนงที่อยูใกลกับ BRT QTL

บนโครโมโซมที่ 4 จํานวน 24 โคลน มาจัดทําแผนที่

กายภาพได 3 กลุม ทีต่ําแหนงของโมเลกลุเครือ่งหมาย

RG939, RZ905 และ S15892 จากนัน้ไดนําโคลนอืน่ๆ

จากฐานขอมลูทีอ่ยูในบรเิวณดงักลาวมาเตมิใหเตม็ จนได

แผนทีก่ายภาพระหวางโมเลกลุเครือ่งหมาย RG939 และ

RZ905 ซึง่ม ีBAC clones ประมาณ 12 โคลน ทีเ่หลือ่ม

ซอนกนัอยู (Fig. 6) เมือ่คาํนวณระยะทางทางกายภาพ

(physical distance) โดยประมาณ จะไดเทากับ 1.12

เมกกะเบส คาํนวณหาความสมัพันธระหวางระยะทางทาง

กายภาพกบัระยะทางทางพนัธกุรรม ของ BRT QTL มี

คาเทากบั 186.7 กโิลเบส/1 cM ซึง่ Feng และคณะ (2002)

ไดคาํนวณไววาความถีข่องยนีบนโครโมโซมที ่4 ของขาว

ประมาณ 7,441 เบส/1 ยนี แสดงวา BRT QTL นาจะมี

ยนีอยูประมาณ 150 ยนี ดงันัน้ การคนหายนีทีม่คีวาม

สัมพันธกับลักษณะรากของขาวอาจตองใชเวลาในการ

วจิยัรายละเอยีดมากกวานี้

2. การคนหายีนท่ีสัมพันธกับดัชนีการชอนไชของ

รากขาว

จากการนาํตวัอยาง RNAs จากปลายรากทีเ่จรญิ

ตามปกตกิบัปลายรากทีส่ามารถชอนไชทะลผุานชัน้ขีผ้ึง้

มาสงัเคราะหเปน cDNAs ดวยไพรเมอรจาํนวน 120 คู

พบวา มไีพรเมอร 34 คู ทีส่ามารถเพิม่ปรมิาณชิน้สวน

ดเีอน็เอ (DD fragments) ในระดบัทีแ่ตกตางกนัระหวาง

รากปกตกิบัรากทีท่ะลผุานชัน้ขีผ้ึง้ (Fig. 5) โดยสามารถ

จาํแนกชิน้สวน DD fragments ทีม่ีระดบัแตกตางกนัได

ทัง้หมด 104 ชิน้ ในจาํนวนนีม้ ีDD fragments 65 ชิน้ที่

แสดงออกเฉพาะในรากทีช่อนไชทะลผุานชัน้ขีผ้ึง้ สวนอกี

39 ชิน้แสดงออกทัง้ในรากปกตแิละรากทีท่ะลผุานชัน้ขีผ้ึง้

แตจะแสดงออกในระดบัทีเ่พิม่ขึน้ ชิน้สวน DD fragments

จะถูกเพิ่มปริมาณและถายฝากสูแบคทีเรีย ตรวจสอบ

ยนืยนัขนาดเพือ่ความถกูตองอกีครัง้หน่ึง จากนัน้นาํ DD

fragments จํานวน 52 ชิ้นที่ตรวจสอบยืนยันแลวไป

วเิคราะหหาลาํดบัเบสและตรวจสอบหนาทีก่บัฐานขอมลู

ตางๆ ดวยโปรแกรม BLAST พบวา ม ีDD fragments

จาํนวน 13 ชิน้ทีม่หีนาทีเ่หมอืนกบัชิน้สวนดเีอน็เอในฐาน

ขอมูล อกี 36 ชิน้มลีาํดบัเบสเหมอืนหรือใกลเคยีงกบัชิน้

สวนดเีอน็เอในฐานขอมลูแตยงัไมทราบหนาที ่สวนอกี 3

ชิ้นเปนชิ้นสวนดีเอ็นเอที่มีลําดับเบสไมเหมือนในฐาน
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Fig. 6   A BAC contig encompassing the target root QTLs on chromosome 4
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ขอมูล

นอกจากนี ้ยงัพบวาม ีDD fragments จาํนวน 6 ชิน้

ทีม่ลีาํดบัเบสเหมอืนกบั BAC clones บนโครโมโซมที ่4

ของขาว คอื CR17G1, CR19C1, CR23A1, CR39C2,

CR39C7 และ CR56A1 ซึง่ชิน้สวนดเีอน็เอเหลานีย้งัไมมี

ขอมูลวาเกีย่วของกบัยนีทีท่ําหนาทีอ่ะไร นําชิน้สวน DD

fragments เหลานีไ้ปจบัเขาคูกบั BAC clones ทีอ่ยูใน

ตําแหนงของ BRT QTL บนโครโมโซมที่ 4 พบวา

CR19C1 สามารถจับคูกับ BAC clone 87D24 และ

17B10 สวน CR23A1 สามารถจบัคูกบั 17B10 เมือ่ตรวจ

สอบกบัฐานขอมูลพบวาโคลน 87D24 อยูในตาํแหนงเดยีว

กบัโคลน AL606647sd1 และโคลน 17B10 อยูในตาํแหนง

เดยีวกบัโคลน AL606628sd1 ซึง่เปนโคลนทีท่ราบลาํดบั

เบสแลว เม่ือนําขอมูลลําดบัเบสของ AL606647sd1 และ

AL606628sd1 ไปทาํนายหายนีทีม่อียูดวยโปรแกรม Rice

HMM Homepage (2002) พบวา ลาํดบัเบสทีม่โีครงสราง

ของยนีจาํนวน 32 และ 35  ยนี ตามลาํดบั

เพือ่คนหาขอมลูเกีย่วกบัหนาทีข่องยนีทีเ่กีย่วของ

กบัขบวนการเจรญิเตบิโตของรากขาวทีม่อียูใน CR19C1

และ CR23A1 ไดนาํลาํดบัเบสของ DD fragments ทัง้สอง

ไปสบืคนในฐานขอมลูของ Arabidopsis ทีเ่ว็ปไซต TAIR

Homepage (2002) พบวา ชิน้สวน DD fragment CR19C1

มโีครงสรางลาํดบัเบสคลายคลงึกบัตาํแหนง AT1G72960

บนโครโมโซมที ่1 ของ Arabidopsis ซึง่มคีวามคลายคลงึ

กบัยีน RDH3 ทีเ่กีย่วของกบัความผดิปกตขิองรากฝอยใน

Arabidopsis (Schiefelbein and Somervile, 1990)

สาํหรบัชิน้สวน DD fragment CR23A1 มโีครงสราง

ลําดับเบสคลายคลึงกับตําแหนง AT1G76490 บน

โครโมโซมที ่1 ของ Arabidopsis ซึง่เปนตาํแหนงของยนี

ทีท่าํหนาทีส่งัเคราะหเอน็ไซม 3-hydroxy-3-methylglutaryl

CoA reductase (HMGR) ซึง่เปนเอน็ไซมทีเ่กีย่วของใน

ขบวนการแบงเซลลในสิง่มชีวีติหลายชนดิ (Kato-Emori et

al., 2001)

ผลการวจิยันี ้ชวยใหเกดิความเขาใจเกีย่วกบัหนาที่

ของยนีทีเ่กีย่วของกบัขบวนการเจรญิเตบิโตของรากขาว

ซึ่งมีความสําคัญตอการพัฒนาพันธุขาวใหทนแลงตอไป

ในอนาคต

สรุปผลการทดลอง
การใชเทคนคิ 2 ประการในการคนหายนีหรอืกลุม

ของยนีทีเ่กีย่วของกบัขบวนการเจรญิเตบิโตของรากขาว

เทคนคิแรกคอื Differential Display เพือ่คนหายนีทีเ่กีย่ว

ของกับความสามารถในการชอนไชของรากขาวผานชั้น

ดนิดาน โดยเปรยีบเทยีบยนีทีแ่สดงหนาทีใ่นระดบัตางกนั

ระหวางรากทีเ่จรญิเตบิโตตามปกตกิบัรากทีเ่จรญิเตบิโต

ผานชัน้ขีผ้ึง้ทีจ่าํลองสภาพชัน้ดนิดาน พบวา ม ี2 ยนีทีม่ี

ลาํดบัเบสคลายคลงึกบัยนีเกีย่วของกบักลไกการเจรญิเตบิ

โตของรากใน Arabidopsis สวนอกีเทคนคิหนึง่ไดแก map-

based cloning strategy ที่จัดทําแผนที่กายภาพตรง

ตาํแหนงของ QTL ทีส่มัพนัธกบัขนาดของรากขาวซึง่อยู

บนโครโมโซมที่ 4 สามารถคํานวณหาระยะทางทาง

กายภาพของ QTL ไดเทากบั 1.12 เมกกะเบส และประเมนิ

ไดวาบริเวณดังกลาวนาจะมียีนอยูประมาณ 150 ยีน

ขอมูลทีไ่ดนีเ้ปนประโยชนตอการคนหายนีทีเ่กีย่วของกบั

ขบวนการเจริญเติบโตของรากขาว เพื่อนําไปใชในการ

ปรับปรุงพันธุขาวใหทนแลงตอไปในอนาคต

คําขอบคุณ
ผูวจิยัขอขอบคณุมลูนธิริอ็คกีเ้ฟลเลอร ทีใ่หทนุสนบั

สนนุงานวจิยันี้
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