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บทคดัย่อ 

งานวิจยัน้ีมีวตัถุประสงค์เพื่อศึกษาความสัมพนัธ์ระหว่างยีน Waxy ยีน SSIIa ค่าปริมาณ
กลูโคสท่ียอ่ยออกมาแบบเร็ว (RAG) และค่าปริมาณกลูโคสท่ียอ่ยออกมาแบบชา้ (SAG) ในขา้วไทย
จ านวน 39 สายพนัธ์ุท่ีสัมพนัธ์กบัปริมาณแอมิโลส การทดสอบพบว่าขา้วจ านวน 16 สายพนัธ์ุท่ีมี
ปริมาณแอมิโลสสูงมีรูปแบบ haplotype ของยีน Waxy เป็นแบบ G-A-T และ G-C-T ขา้วจ านวน     
4 สายพนัธ์ุท่ีมีปริมาณแอมิโลสปานกลางเป็นแบบ G-C-C ขา้วจ านวน 19 สายพนัธ์ุท่ีมีปริมาณ     
แอมิโลสต ่าเป็นแบบ T-A-T, T-A-C, T-C-T และ T-C-C ขา้วจ านวน 16 สายพนัธ์ุมียีน SSIIa ท่ีมี
ความแปรปรวนแบบ GC และแบบ TT จ านวน 23 สายพนัธ์ุ พบขา้วพนัธ์ุเล็บนกเล็ก และไข่มดร้ิน3
ซ่ึงมี haplotype ของยีน Waxy เป็น G-A-T มีค่า RAG ต ่าท่ีสุด และค่า SAG สูงสุด คือ 10.42 และ
16.56 กรัม/100 กรัมขา้วสุกตามล าดบั การจ าแนกกลุ่มขอ้มูลโดยวิธีวิเคราะห์กลุ่ม (Cluster analysis)
ร่วมกบัวิเคราะห์องคป์ระกอบหลกั (Principal component analysis) สามารถแบ่งกลุ่มขา้วไทยได้
ออกเป็น 2 กลุ่มตามลกัษณะของ WxIn1G และ WxIn1T โดยพบวา่ท่ีต าแหน่งดงักล่าวมีค่าเฉล่ียของ
ปริมาณแอมิโลส และค่า SAG แตกต่างอย่างมีนัยส าคญัทางสถิตินอกจากน้ีค่าปริมาณแอมิโลสมี
ความสัมพนัธ์เชิงบวกกบัค่า SAG อยา่งมีนยัส าคญัทางสถิติดว้ย ค่า r = 0.474; p<0.01 แสดงให้เห็น
วา่ปริมาณแอมิโลสสะทอ้นค่า SAG สอดคลอ้งกบัความสัมพนัธ์เก่ียวกบัอาหารท่ีมีปริมาณ SAG
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หรือ SDS มากซ่ึงส่งผลต่อค่าดชันีน ้ าตาลต ่าโดยถูกก าหนดให้เป็นอาหารเพื่อสุขภาพ การศึกษาน้ี
ช้ีให้เห็นว่ารูปแบบ haplotype ของยีน Waxy ใช้บ่งช้ีคุณสมบติัการย่อยของแป้งในขา้วไทยได้
บางส่วนแต่ควรพิจารณาปัจจยัอ่ืนร่วมดว้ย 

ค าส าคัญ: ขา้วไทย/รูปแบบ haplotype ของยนี Waxy/แอมิโลส/ปริมาณกลูโคสท่ียอ่ยออกมาแบบชา้ 
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ABSTRACT 

  The objective of this study was to determine the relationship between Waxy, SSIIa genes, 
rapidly available glucose (RAG) and slowly available glucose (SAG) of 39 Thai rice varieties in 
related to amylose content (AC). The study revealed that 16 varieties contained high AC 
harboring G-C-T and G-A-T haplotype, whereas 4 varieties contained intermediate AC harboring 
G-C-C haplotype and low AC harboring T-A-T, T-A-C, T-C-T and T-C-C haplotype were 
presented in 19 varieties. The SNPs of SSIIa gene was founded in 16 varieties harboring GC and 
23 varieties harboring TT. The results showed that, Leb Nok Lek and Khai Mod Rin3 harboring 
G-A-T haplotype exhibited lowest RAG value and displayed the highest SAG value of 10.42 and 
16.56 g/100g, respectively. Starch digestive properties were analyzed by cluster analysis and 
principal component analysis in related to SNP of Waxy and SSIIa genes. Results demonstrated 
that, Thai rice can be divided into two groups including WxIn1G and WxIn1T based on the 
average of AC and SAG values. SAG values were also positively correlated to AC (Pearson’s 
correlation coefficients r = 0.474; p<0.01). This relationship reflects the amount of SAG or SDS 
content in food with low glycemic index, which might confer health advantages. This study 
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suggested that Waxy haplotype can be used to predict the digestive properties of rice. However, 
other factors should be taken into consideration. 
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