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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

บทคัดยอ
ไดจดัทาํแผนทีท่างกายภาพของลกัษณะทางพนัธุกรรมเชงิปรมิาณ (quantitative trait loci, QTL) ทีค่วบคมุ

ขนาดของรากขาวทีอ่ยูบนโครโมโซมที ่4 พนัธุขาวทีใ่ชศกึษาม ี2 สายพนัธุคอื CT9993-5-10-1-M (CT) ซึง่เปนสายพนัธุ

ขาวไรทีม่ลีกัษณะรากดเีดน และ IR62266-42-6-2 (IR) เปนสายพนัธุทีม่ลีกัษณะรากดอยกวา งานวจิยันีม้วีตัถปุระสงค

เพ่ือจัดทาํแผนทีอ่ยางละเอยีดของ QTL ที่ควบคมุลักษณะขนาดของรากขาว (basal root thickness, BRT) และคน

หายนีทีเ่กีย่วของกบัความสามารถในการชอนไชหยัง่รากลงในดนิ (root penetration index, RPI) ทีม่ตีําแหนงอยูบน

โครโมโซมที ่ 4 ของขาว ในการจดัทาํแผนทีก่ายภาพของขาวใช BAC library ทีเ่ตรยีมจากพนัธุขาวจาปอนกิาพนัธุ

นปิปอนบาเร ซึง่ครอบคลมุประมาณ 10 เทาของจโีนมขาว โดยใชโมเลกลุเครือ่งหมายชนดิ RFLPs ทีว่างตาํแหนงอยู

ใกลกับ BRT QTL บนโครโมโซมที่ 4 ทําการวิเคราะหขอมูลทางพันธุกรรมของ BAC library ที่แตมลงบนแผน

เมมเบรน BAC clones ทีจ่บัคูกบัโมเลกลุเครือ่งหมายทีใ่ชวเิคราะห โดยยนืยนัอีกครัง้ดวยเทคนคิ Southern hybridization

และตรวจสอบกบัฐานขอมลูในเวป็ไซตของ Clemson University Genomics Institute (CUGI) ซึง่สามารถจาํแนก BAC

clones ทีจ่บัคูกบัโมเลกลุเครือ่งหมาย RG939, RZ905 และ S15892 ไดรวม 24 โคลน นาํมาจดัทาํเปน BAC islands

ไดสามตําแหนง สวน BAC clones อื่นๆ นํามาจากฐานขอมูลเพ่ือเช่ือมตอกันใหไดแผนที่กายภาพบริเวณดังกลาว

จากการวเิคราะหขอมลูของลาํดบัเบส พบวา ระยะทางทางกายภาพระหวางโมเลกลุเครือ่งหมาย RG939 และ RZ905

ประมาณ 1.12 ลานเบส จากนัน้นาํ BAC clones ทีอ่ยูระหวางโมเลกลุเครือ่งหมายทัง้สองไปยอยดวยเอน็ไซมตดัเฉพาะ

เจาะจง Hind III และนาํไปจบัคูกบัช้ินสวนดเีอ็นเอทีเ่กีย่วของกบัยีนทีค่วบคมุการเจรญิเติบโตของรากขาว ทีไ่ดจาก เทคนคิ

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

CR19C1 สามารถจบัคูกบั BAC clone 87D24 และ 17B10 สวน CR23A1 สามารถจบัคูกบั 17B10 เมือ่ตรวจสอบกบั

ฐานขอมลูพบวาโคลน 87D24 อยูในตาํแหนงเดยีวกบัโคลน AL606647sd1 และโคลน 17B10 อยูในตาํแหนงเดยีวกบั

โคลน AL606628sd1 ซึง่เปนโคลนทีท่ราบลาํดบัเบสแลว นาํขอมูลลาํดบัเบสของโคลนทัง้สองไปสบืคนในฐานขอมูล

ของ Arabidopsis ทีเ่ว็ปไซต The Arabidopsis information resource (TAIR) พบวา ชิน้สวน DD fragment CR19C1

มโีครงสรางลาํดบัเบสคลายคลงึกบัตาํแหนง AT1G72960 บนโครโมโซมที ่1 ของ Arabidopsis ซึง่คลายคลงึกบัยนี

RDH3 ทีเ่กีย่วของกบัความผดิปกตขิองรากฝอยใน Arabidopsis สําหรบัช้ินสวน DD fragment CR23A1 มีโครงสราง

ลาํดบัเบสคลายคลงึกบัตาํแหนง AT1G76490 บนโครโมโซมที ่1 ของ Arabidopsis ซึง่ทาํหนาทีส่งัเคราะหเอ็นไซม

3-hydroxy-3-methylglutaryl CoA reductase (HMGR) ทีเ่กีย่วของในขบวนการแบงเซลลในพชืหลายๆ ชนดิ ผลการวจิยั

นีท้าํใหเกดิความเขาใจยนีทีท่าํหนาทีค่วบคมุการเจรญิเตบิโตของรากขาวมากขึน้

คาํสาํคญั : ขาวจาปอนกิา แผนทีก่ายภาพ ลกัษณะทางพนัธกุรรมเชงิปรมิาณ ขนาดของรากขาว การชอนไชของราก

ขาว เทคนคิ DD (Differential Display)  โครโมโซมที ่4
Bure

au
 of

 R
ice

 R
es

ea
rch

 an
d D

ev
elo

pm
en

t



7วารสารวชิาการขาว  ปที ่2 ฉบบัที ่1  มกราคม - เมษายน 2551

คํานํา
การจัดทําแผนที่พันธุกรรม (genome mapping)

ของพชื มวีัตถปุระสงคเพ่ือศกึษาขอมูลทางพนัธกุรรมที่

มอียูในสิง่มชีวีติ ซึง่ทาํหนาทีค่วบคมุการเจรญิเตบิโตและ

พัฒนาการของสิ่งมีชีวิต การทําแผนที่พันธุกรรมจะเปน

ประโยชนในการคนหาและจําแนกยีนตางๆ โดยอาศัย

ขอมูลจากผลการแสดงออกของยีนที่มีตอลักษณะทาง

กายภาพทีป่รากฎออกมา (phenotype) โดยไมจาํเปนตอง

ทราบถึงหนาที่ของยีนนั้นๆ เมื่อสามารถคนหาโมเลกุล

เครื่องหมายจํานวนเพิ่มมากขึ้น จะทําใหการคนหา

ตําแหนงของยีน หรือกลุมยีนที่ควบคุมลักษณะทาง

กายภาพทีม่คีวามสาํคญัทางเศรษฐกจิมีความแมนยาํยิง่

ขึน้

Nguyen และคณะ (1997) ไดเสนอวาลกัษณะทาง

สรรีวทิยาทีเ่กีย่วของกบัความทนทานแลงของพชืทีส่าํคญั

ม ี4 อยางคอื คณุลกัษณะของราก (root characteristics)

การปรับแรงดันออสโมติก (osmotic adjustment)

การคายน้ําทางผิว (cuticular transpiration) และ

ประสทิธภิาพการใชน้าํ (water use efficiency) เมือ่ไมนาน

มานี้นักวิจัยเริ่มใหความสนใจศึกษาลักษณะรากพืชที่

เกีย่วของกบัความทนแลง มกีารตัง้สมมตุฐิานวา การทีพ่ชื

มีระบบรากที่มีขนาดใหญเพื่อการลําเลียงน้ําที่ดี มีการ

เจริญหย่ังลึกและสามารถชอนไชผานชั้นดินดานได

จะชวยใหพชืสามารถดดูน้าํจากดนิช้ันลางๆ ไดเม่ือประสบ

กับสภาวะแหงแลง การปรับปรุงพันธุขาวเพื่อใหมีความ

ทนแลง  จึงจําเปนอยางยิ่งที่จะตองคนหาลักษณะทาง

พนัธกุรรมเชงิปรมิาณ (QTLs) ทีเ่กีย่วของกบักลไกการทน

แลง รวมทัง้คนหาโมเลกลุเครือ่งหมายทีจ่ะนาํไปใชใหเกดิ

ประโยชนในการปรับปรุงพันธุขาวทนแลงตอไป วัตถุ

ประสงคของงานวิจัยนี้คือ การจัดทําแผนที่กายภาพ

(physical map) ของ QTL ที่ควบคมุขนาดของรากขาว

และการคนหายีนที่เกี่ยวของกับขบวนการเจริญเติบโต

ของรากขาว ทีม่ตีาํแหนงอยูบนโครโมโซมที ่4 ของขาว

อุปกรณและวิธีการ
1. การจัดทําแผนที่กายภาพของขาวตรงตําแหนง

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)

ขนาดของรากขาว (BRT) ทีอ่ยูบนโครโมโซมที ่4 ของขาว

ซึ่งอยูตรงตําแหนงระหวางโมเลกุลเครื่องหมาย RG939

และ RZ905 โดยมีระยะทางทางพันธุกรรม (genetic

distance) เทากับ 6.0 cM (Fig. 1) ไดนํามาจัดทําแผนที่

กายภาพ แผนเมมเบรน BAC filters ที่ใชในการจัดทํา

แผนที่กายภาพของขาวซึ่งจัดจําหนายโดย Clemson
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University Genomics Institute (CUGI) ไดจาก BAC

library ทีเ่ตรยีมจากพนัธุขาวจาปอนกิา นปิปอนบาเร ซึง่

ครอบคลุมประมาณ 10 เทาของจีโนมขาว โดยแตละ

โคลนจะมชีิน้สวนของดเีอ็นเอขนาดประมาณ 130 - 150

กโิลเบส  โมเลกลุเครือ่งหมายชนดิ RFLPs ทีม่ตีาํแหนง

อยูใกลชิดกบั BRT QTL จํานวน 8 ตําแหนง ไดนํามาใช

วิเคราะหขอมูลทางพันธุกรรมคือ RG939, RZ905,

R2017, R0874, C1100, S13536, S15982 และ RG214

โมเลกุลเครื่องหมายแตละตําแหนงจะติดฉลากดวยสาร

กัมมันตรังสี ตามวิธีการที่อธิบายโดย Feinberg และ

Vogelstein (1984) จากนั้นนําไปจับเขาคูกับแผน

เมมเบรนในสารละลายตามกรรมวธิทีีด่ดัแปลงจากวธิกีาร

ของบรษิทั Amersham

หลังจากการจับเขาคูกันแลวจะลางแผนเมมเบรน

ดวยสารละลาย แลวนําไปแนบลงบนแผนฟลมเอ็กซเรย

เพื่อตรวจสอบผล (Fig. 2) โคลนที่จับเขาคูกับโมเลกุล

เครื่องหมายที่ใชวิเคราะห และยืนยันอีกครั้งดวยการนํา

โคลนเหลานัน้ไปยอยดวยเอน็ไซมตดัจาํเพาะ (restriction

enzyme) ชนดิ Hind III แลวนาํไปแยกขนาดดวยเทคนคิ

agarose gel electrophoresis จากนัน้ดเีอ็นเอจะถกูตรงึ

ลงบนแผนเมมเบรนแลวนําไปจับเขาคูกับโมเลกุลเครื่อง

หมายเพือ่ยนืยนัอกีครัง้ (Fig. 3) โคลนทีย่นืยนัและตรวจ

สอบกบัฐานขอมูลของ CUGI Homepage (2002)  แลว

นําไปจัดทําแผนที่กายภาพของขาวตรง ตําแหนง BRT

QTL ตอไป

2. การคนหายีนท่ีสัมพันธกับดัชนีการชอนไชของ

รากขาว

การคนหายีนที่เกี่ยวของกับความสามารถในการ

ชอนไชหยัง่รากลงในดนิ (root penetration index, RPI)

ที่มีตําแหนงอยูบนโครโมโซมที่ 4 ของขาวดวยเทคนิค

Differential Display (DD) ที่อธิบายโดย Liang และ

Pardee (1997)  ใชพนัธุขาว 2 สายพนัธุคอื CT9993-5-10-

1-M (CT) ซึง่เปนสายพนัธุขาวไรทีม่ลีกัษณะรากดเีดน สวน

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) มลีกัษณะรากดอยกวา

ทาํการปลกูขาวทัง้สองสายพนัธุในกระถางทีด่ดัแปลงใหมี

แผนขี้ผึ้งอยูที่ฐานกระถาง เพื่อเลียนแบบสภาพชั้น

ดินดานตามวธิกีารทีอ่ธบิายโดย Yu และคณะ (1995) (Fig.

4)  และเกบ็ตวัอยางปลายรากปกตแิละปลายรากทีช่อน

ไชทะลผุานแผนขีผ้ึง้มาสกดั RNA เพือ่คนหายนีทีแ่สดง

หนาทีใ่นการชอนไชผานชัน้ขีผ้ึง้ การทาํ DD ใชชดุตรวจ

สอบและกรรมวธิขีองบรษิทั GenHunter Corporation ชิน้

สวนของยนี (DD fragments) ทีแ่สดงหนาทีแ่ตกตางกนั

ระหวางรากปกตแิละรากทีช่อนไชผานชัน้ขีผ้ึง้ (Fig. 5) ได

ตัง้ชือ่ตามชือ่ยอของพนัธุขาวคอื CR (CT9993 root) และ

IR (IR62266 root) และถายฝากเขาสูเวคเตอร แลวนาํไป

ตรวจหาลาํดบัเบสและคนหาหนาทีจ่ากฐานขอมลู NCBI

(2002) ดวยโปรแกรม BLAST search นอกจากนี ้ DD

fragments ทีม่ลีาํดบัเบสคลายกบัโครโมโซมที ่4 ของขาว

จากฐานขอมูลก็จะนําไปจับเขาคูกับ BAC clones

ที่จําแนกไดจากขั้นตอนขางตน เพื่อคนหาตําแหนงทาง

กายภาพของ DD fragments  ดงักลาว

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. การจัดทําแผนที่กายภาพของขาวตรงตําแหนง

BRT QTL บนโครโมโซมที ่4

หลงัจากยนืยนั และตรวจสอบความถกูตองกบัฐาน

ขอมูล CUGI แลวนาํ BAC clones ทีจ่ําแนกดวยโมเลกลุ

เครื่องหมายทั้ง 8 ตําแหนงที่อยูใกลกับ BRT QTL

บนโครโมโซมที่ 4 จํานวน 24 โคลน มาจัดทําแผนที่

กายภาพได 3 กลุม ทีต่ําแหนงของโมเลกลุเครือ่งหมาย

RG939, RZ905 และ S15892 จากนัน้ไดนําโคลนอืน่ๆ

จากฐานขอมลูทีอ่ยูในบรเิวณดงักลาวมาเตมิใหเตม็ จนได

แผนทีก่ายภาพระหวางโมเลกลุเครือ่งหมาย RG939 และ

RZ905 ซึง่ม ีBAC clones ประมาณ 12 โคลน ทีเ่หลือ่ม

ซอนกนัอยู (Fig. 6) เมือ่คาํนวณระยะทางทางกายภาพ

(physical distance) โดยประมาณ จะไดเทากับ 1.12

เมกกะเบส คาํนวณหาความสมัพันธระหวางระยะทางทาง

กายภาพกบัระยะทางทางพนัธกุรรม ของ BRT QTL มี

คาเทากบั 186.7 กโิลเบส/1 cM ซึง่ Feng และคณะ (2002)

ไดคาํนวณไววาความถีข่องยนีบนโครโมโซมที ่4 ของขาว

ประมาณ 7,441 เบส/1 ยนี แสดงวา BRT QTL นาจะมี

ยนีอยูประมาณ 150 ยนี ดงันัน้ การคนหายนีทีม่คีวาม

สัมพันธกับลักษณะรากของขาวอาจตองใชเวลาในการ

วจิยัรายละเอยีดมากกวานี้

2. การคนหายีนท่ีสัมพันธกับดัชนีการชอนไชของ

รากขาว

จากการนาํตวัอยาง RNAs จากปลายรากทีเ่จรญิ

ตามปกตกิบัปลายรากทีส่ามารถชอนไชทะลผุานชัน้ขีผ้ึง้

มาสงัเคราะหเปน cDNAs ดวยไพรเมอรจาํนวน 120 คู

พบวา มไีพรเมอร 34 คู ทีส่ามารถเพิม่ปรมิาณชิน้สวน

ดเีอน็เอ (DD fragments) ในระดบัทีแ่ตกตางกนัระหวาง

รากปกตกิบัรากทีท่ะลผุานชัน้ขีผ้ึง้ (Fig. 5) โดยสามารถ

จาํแนกชิน้สวน DD fragments ทีม่ีระดบัแตกตางกนัได

ทัง้หมด 104 ชิน้ ในจาํนวนนีม้ ีDD fragments 65 ชิน้ที่

แสดงออกเฉพาะในรากทีช่อนไชทะลผุานชัน้ขีผ้ึง้ สวนอกี

39 ชิน้แสดงออกทัง้ในรากปกตแิละรากทีท่ะลผุานชัน้ขีผ้ึง้

แตจะแสดงออกในระดบัทีเ่พิม่ขึน้ ชิน้สวน DD fragments

จะถูกเพิ่มปริมาณและถายฝากสูแบคทีเรีย ตรวจสอบ

ยนืยนัขนาดเพือ่ความถกูตองอกีครัง้หน่ึง จากนัน้นาํ DD

fragments จํานวน 52 ชิ้นที่ตรวจสอบยืนยันแลวไป

วเิคราะหหาลาํดบัเบสและตรวจสอบหนาทีก่บัฐานขอมลู

ตางๆ ดวยโปรแกรม BLAST พบวา ม ีDD fragments

จาํนวน 13 ชิน้ทีม่หีนาทีเ่หมอืนกบัชิน้สวนดเีอน็เอในฐาน

ขอมูล อกี 36 ชิน้มลีาํดบัเบสเหมอืนหรือใกลเคยีงกบัชิน้

สวนดเีอน็เอในฐานขอมลูแตยงัไมทราบหนาที ่สวนอกี 3

ชิ้นเปนชิ้นสวนดีเอ็นเอที่มีลําดับเบสไมเหมือนในฐาน
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Fig. 6   A BAC contig encompassing the target root QTLs on chromosome 4
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ขอมูล

นอกจากนี ้ยงัพบวาม ีDD fragments จาํนวน 6 ชิน้

ทีม่ลีาํดบัเบสเหมอืนกบั BAC clones บนโครโมโซมที ่4

ของขาว คอื CR17G1, CR19C1, CR23A1, CR39C2,

CR39C7 และ CR56A1 ซึง่ชิน้สวนดเีอน็เอเหลานีย้งัไมมี

ขอมูลวาเกีย่วของกบัยนีทีท่ําหนาทีอ่ะไร นําชิน้สวน DD

fragments เหลานีไ้ปจบัเขาคูกบั BAC clones ทีอ่ยูใน

ตําแหนงของ BRT QTL บนโครโมโซมที่ 4 พบวา

CR19C1 สามารถจับคูกับ BAC clone 87D24 และ

17B10 สวน CR23A1 สามารถจบัคูกบั 17B10 เมือ่ตรวจ

สอบกบัฐานขอมูลพบวาโคลน 87D24 อยูในตาํแหนงเดยีว

กบัโคลน AL606647sd1 และโคลน 17B10 อยูในตาํแหนง

เดยีวกบัโคลน AL606628sd1 ซึง่เปนโคลนทีท่ราบลาํดบั

เบสแลว เม่ือนําขอมูลลําดบัเบสของ AL606647sd1 และ

AL606628sd1 ไปทาํนายหายนีทีม่อียูดวยโปรแกรม Rice

HMM Homepage (2002) พบวา ลาํดบัเบสทีม่โีครงสราง

ของยนีจาํนวน 32 และ 35  ยนี ตามลาํดบั

เพือ่คนหาขอมลูเกีย่วกบัหนาทีข่องยนีทีเ่กีย่วของ

กบัขบวนการเจรญิเตบิโตของรากขาวทีม่อียูใน CR19C1

และ CR23A1 ไดนาํลาํดบัเบสของ DD fragments ทัง้สอง

ไปสบืคนในฐานขอมลูของ Arabidopsis ทีเ่ว็ปไซต TAIR

Homepage (2002) พบวา ชิน้สวน DD fragment CR19C1

มโีครงสรางลาํดบัเบสคลายคลงึกบัตาํแหนง AT1G72960

บนโครโมโซมที ่1 ของ Arabidopsis ซึง่มคีวามคลายคลงึ

กบัยีน RDH3 ทีเ่กีย่วของกบัความผดิปกตขิองรากฝอยใน

Arabidopsis (Schiefelbein and Somervile, 1990)

สาํหรบัชิน้สวน DD fragment CR23A1 มโีครงสราง

ลําดับเบสคลายคลึงกับตําแหนง AT1G76490 บน

โครโมโซมที ่1 ของ Arabidopsis ซึง่เปนตาํแหนงของยนี

ทีท่าํหนาทีส่งัเคราะหเอน็ไซม 3-hydroxy-3-methylglutaryl

CoA reductase (HMGR) ซึง่เปนเอน็ไซมทีเ่กีย่วของใน

ขบวนการแบงเซลลในสิง่มชีวีติหลายชนดิ (Kato-Emori et

al., 2001)

ผลการวจิยันี ้ชวยใหเกดิความเขาใจเกีย่วกบัหนาที่

ของยนีทีเ่กีย่วของกบัขบวนการเจรญิเตบิโตของรากขาว

ซึ่งมีความสําคัญตอการพัฒนาพันธุขาวใหทนแลงตอไป

ในอนาคต

สรุปผลการทดลอง
การใชเทคนคิ 2 ประการในการคนหายนีหรอืกลุม

ของยนีทีเ่กีย่วของกบัขบวนการเจรญิเตบิโตของรากขาว

เทคนคิแรกคอื Differential Display เพือ่คนหายนีทีเ่กีย่ว

ของกับความสามารถในการชอนไชของรากขาวผานชั้น

ดนิดาน โดยเปรยีบเทยีบยนีทีแ่สดงหนาทีใ่นระดบัตางกนั

ระหวางรากทีเ่จรญิเตบิโตตามปกตกิบัรากทีเ่จรญิเตบิโต

ผานชัน้ขีผ้ึง้ทีจ่าํลองสภาพชัน้ดนิดาน พบวา ม ี2 ยนีทีม่ี

ลาํดบัเบสคลายคลงึกบัยนีเกีย่วของกบักลไกการเจรญิเตบิ

โตของรากใน Arabidopsis สวนอกีเทคนคิหนึง่ไดแก map-

based cloning strategy ที่จัดทําแผนที่กายภาพตรง

ตาํแหนงของ QTL ทีส่มัพนัธกบัขนาดของรากขาวซึง่อยู

บนโครโมโซมที่ 4 สามารถคํานวณหาระยะทางทาง

กายภาพของ QTL ไดเทากบั 1.12 เมกกะเบส และประเมนิ

ไดวาบริเวณดังกลาวนาจะมียีนอยูประมาณ 150 ยีน

ขอมูลทีไ่ดนีเ้ปนประโยชนตอการคนหายนีทีเ่กีย่วของกบั

ขบวนการเจริญเติบโตของรากขาว เพื่อนําไปใชในการ

ปรับปรุงพันธุขาวใหทนแลงตอไปในอนาคต
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