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บทคัดยอ 
 
 

ขาวปาสามัญ (Common wild rice, Oryza rufipogon Griff.) ท่ีเปนบรรพบุรุษของ
ขาวปลูกเอเชีย (O. sativa L.) พบอยูท่ัวไปในทุกภาคของประเทศไทย ในสภาพธรรมชาติมักพบ
ถ่ินอาศัยของขาวปาสามัญอยูใกลกับแปลงขาวปลูก ทําใหขาวท้ังสองชนิดนี้สามารถผสมขามกันได 
ซ่ึงการผสมขามนี้อาจนําไปสูการปนเปอนของยีนแปลกปลอมเขาสูประชากรขาวปาในสภาพ
ธรรมชาติ ซ่ึงอาจสงผลกระทบตอวิวัฒนาการของประชากรขาวปาสามัญ นอกจากนั้นลูกผสมท่ีได
อาจวิวฒันาการไปเปนขาววชัพืช (weedy rice) ซ่ึงนับวาเปนวัชพืชรายแรงท่ีสรางความเสียหายแก
ผลผลิตขาวปลูกท้ังดานปริมาณและคุณภาพ หากลูกผสมท่ีไดมีความสามารถในการอยูรอดและสืบ
เผาพันธุสูง อาจจะเขาแทนที่และทําใหประชากรขาวปาสามัญสูญพันธุ ดังนั้นการทดลองน้ีมี
วัตถุประสงคเพื่อตรวจสอบของการปนเปอนยีนจากขาวปลูกในประชากรขาวปาสามัญในถ่ินอาศัย
ตามธรรมชาติ แบงการศึกษาออกเปนการสํารวจและเก็บตัวอยางประชากรขาวปาและขาววัชพืช 
การประเมินลักษณะขาวปาชนิดขามปในกระถาง และการวเิคราะห DNA ของขาวปาและขาว
วัชพืชทุกประชากร 
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ในการสํารวจประชากรขาวปาในภาคตะวนัออกเฉียงเหนือ 10 จังหวัด และภาคเหนือ 1 
จังหวดั ขาวปาท่ีพบสามารถจําแนกตามลักษณะได 3 ชนิด ไดแกชนดิขามปมีลักษณะแตกกอมาก 
รวงใหญ เกสรตัวผูขนาดใหญ ติดเมล็ดนอย พบในท่ีท่ีมีระดับน้ําลึก และในแปลงขาวท่ีรกราง 
จํานวน 12 ประชากร ชนดิปเดียวมีลักษณะลําตนเล็กแตกกอนอย เกสรตัวผูขนาดเล็ก ติดเมล็ดมาก 
พบบนคันนาหรือขอบแปลงขาว คูน้ําช่ัวคราวขางถนน และแปลงขาวท่ีรกราง จํานวน 14 ประชากร 
ชนิด intermediate มีลักษณะก่ึงกลางระหวางขาวปาชนิดขามปและชนิดปเดยีว จํานวน 11 
ประชากร และขาววัชพืชมีลักษณะสวนใหญเหมือนกับขาวปลูกไปจนถึงเหมือนขาวปา พบระบาด
ในแปลงขาว และบนคันนาหรือขอบแปลงขาว จํานวน 5 ประชากร  

ในการประเมินลักษณะทางสัณฐานและสรีระของประชากรขาวปาสามัญชนิดขามปใน
กระถาง ปลูกตัวอยางลําตนขาวปาชนดิขามปท่ีไดจากการสํารวจประชากรขาวปาสามัญจากภาค
ตะวนัออกเฉียงเหนือ จํานวน 14 ประชากร ประชากรละ 10 ตน ในกระถางและบันทึกลักษณะขาว
ปาทุกตน พบความหลากหลายภายในประชากรขาวปาจากลักษณะทางสัณฐานและสรีระ 
โดยท่ัวไปแลวขาวปามีลักษณะทรงกอแผ มีเกสรตัวเมียสีมวงดําหรือดาํ เยื่อหุมเมล็ดสีแดง และออก
ดอกเพยีง 1 คร้ังตอปคือชวงระหวางเดือนตุลาคม ถึงเดือนพฤศจิกายน พบลักษณะของขาวปลูกใน
บางตนของประชากรขาวปา ดังนี้คือ ทรงกอต้ังตรง (พบ 13% ใน 2 ประชากร) เกสรตัวเมียสีขาว 
(พบ 19% ใน 6 ประชากร) เยื่อหุมเมล็ดมีสีขาว (พบ 23% ใน 4 ประชากร) และขาวปาออกดอก 2 
คร้ังตอป (พบ 33% ใน 1 ประชากร)  

ประเมินการปนเปอนยนีจากขาวปลูกในประชากรขาวปาสามัญโดยนําตัวอยางใบท่ีเก็บใน
ระหวางการสํารวจประชากรขาวปาสามัญจากภาคตะวันออกเฉียงเหนอื มาตรวจสอบในระดับดีเอ็น
เอดวยเทคนิค microsatellite markers จาํนวน 5 ตําแหนง (RM20 RM225 RM164 RM341 
และ RM588) พบ alleles ของขาวปลูกชนิดท่ีตรงกับขาวปลูกพันธุขาวดอกมะลิ 105 หรือ กข 15 
ปนอยูในประชากรขาวปาและขาววัชพืช 37 ประชากร มีความถ่ีภายในประชากรระหวาง 0.02–0.08 
และชนิดท่ีตรงกับขาวปลูกพันธุ กข 6 มีความถ่ีระหวาง 0.01–0.24 พบชนิด genotypes ท่ีมี allele 
เปนแบบ homozygous ในแบบขาวดอกมะลิ 105 หรือกข 15 และ กข 6 มีความถ่ีระหวาง 0.02–0.80 
และ 0.02–0.18 ตามลําดับ ชนิด heterozygous genotype ระหวางแบบขาวดอกมะลิ 105 x ขาวปา 
มีความถ่ีระหวาง 0.04–0.60 และระหวางแบบกข 6 x ขาวปา มีความถ่ีระหวาง 0.04–0.16 แตท้ัง
ประชากรขาวปาและขาววัชพืชไมพบการปนเปอนจากขาวพันธุสมัยใหม พันธุชัยนาท 1 และ
สุพรรณบุรี 1 ในประชากรขาวปาและขาววัชพืช  

ในการวิเคราะหโครงสรางพันธุกรรม พบความแตกตางในโครงสรางประชากรของขาวปา
แตละชนดิ และขาววัชพืช ประชากรขาวปาทุกชนิดและขาววัชพืชมีความหลากหลายท้ังภายในและ
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ระหวางประชากร โดยคาความแตกตางระหวางประชากร (FST)  พบวามีคาสูงสุดในประชากรขาว
ปาชนิดปเดยีว (0.59) รองลงมาคือชนิด intermediate (0.44) ชนิดขามป (0.32) และขาววัชพชื 
(0.29) ตามลําดับ ความแตกตางในโครงสรางประชากรสวนใหญเปนผลมาจากระบบการผสมพันธุ 
และระบบการสืบพันธุของประชากรขาวปาชนิดตางๆ เนื่องจากขาวปาแตละชนดิและขาววัชพืชมี
ความแตกตางในอัตราการผสมขาม โดยพบวามีคาสูงสุดในประชากรขาววัชพืช (55%) รองลงมาคือ
ขาวปาชนิดขามป (52%) ชนิด intermediate (39%) และชนิดปเดยีว (26%) ตามลําดับ และจาก
การศึกษาระยะหางทางพันธุกรรมพบวาสามารถจัดกลุม gene pool ของขาวในภาค
ตะวนัออกเฉียงเหนือออกไดอยางชัดเจน โดยใชคา Nei’s (1972) genetic distance และใช
ประชากรขาวปลูกพันธุขาวดอกมะลิ 105 กข 6 กข 15 ชัยนาท 1 และ สุพรรณบุรี 1 เปนพันธุ
เปรียบเทียบ พบวาสามารถแยกได 2 กลุมใหญ คือกลุมแรกประกอบดวยประชากรขาวปา และกลุม
ท่ีสองประกอบดวยประชากรขาวปลูกและขาววัชพืช ในกลุมแรกสามารถแยกประชากรไดอีกเปน 
2 กลุม โดยประกอบดวยขาวปาชนิดขามปและชนิด intermediate และขาวปาชนดิปเดียว และกลุม
ท่ี 2 ก็สามารถแยกไดเปนขาวปลูก และขาววัชพืช 

จากการศึกษาในคร้ังนี้พบวามีการปนเปอนยีนจากขาวปลูกไปยังขาวปา ซ่ึงสามารถ
ตรวจสอบโดยการใชลักษณะทางสัณฐานวิทยา สรีรวทิยา และในระดับดเีอ็นเอ ซ่ึงการปนเปอน
ของยีนอาจสงผลตอวิวัฒนาการของขาวปาท้ังอาจชวยเพิม่ความหลากหลายในประชากรขาวปา 
ในทางกลับกนัอาจจะเปนอันตรายตอประชากรขาวปาจนทําใหสูญพนัธุได ดังนั้นการชักนํายนี
แปลกปลอมเชน ความตานทานสารกําจดัวัชพืช จากขาวปลูกพันธุใหมจะตองระวังผลกระทบของ
การปนเปอนยนี เพื่อปองกันการแพรระบาดของขาววัชพชืและการสูญพันธุของขาวปาบรรพบุรุษ 
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ABSTRACT 

 

 

The common wild rice (Oryza rufipogon Griff.) is the ancestor of the Asian 

cultivated rice (Oryza sativa L.). They are commonly found throughout all regions of 

Thailand.  In natural condition, wild rice’s habitats were found near rice fields, 

leading to natural hybridization between them.  Such hybridization may lead to gene 

contamination from cultivated rice in natural wild populations.  This process may 

have a substantial impact on the evolution of wild rice populations.  Hybrids form this 

might cause agronomic problems by producing aggressive weedy rice, which now 

threatens rice production in many regions of Thailand, resulting the reduction of 

quality and quantity of rice yield.  In some cases, hybrid swarms with better 

ecological fitness, may lead to their aggressive spread in wild rice habitats and 

replacement and extinction of the original wild rice populations.  Therefore, the 

objective of this study was to determine the exotic gene contamination from cultivated 

rice in common wild rice populations in natural habitats.  This study consisted of the 
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survey to collect samples of wild and weedy rice, and evaluation of characteristics in 

perennial populations and DNA analysis in all populations of wild and weedy rice. 

Firstly, wild rice populations were identified in 10 provinces of northeastern 

and 1 province of northern Thailand.  Wild rice populations were classified into three 

types.  The first was perennial type with more tillers, open panicle, large anthers and 

low seed set where mostly found in deep swamps and abandoned rice field (12 

populations).  The second was annual type, with fewer tillers, small anthers and 

higher seed set, found at the edge or near rice field, by the road side, and in 

abandoned rice field (14 populations).  The last was intermediate type with 

intermediated traits between annual and perennial type (11 populations) and weedy 

rice, with varied morphological traits between crop rice and wild rice found at the 

edge or near rice fields and inside rice field (5 populations).   

Perennial type of wild rice populations were evaluated by morphological and 

physiological traits.  Ten plants/population of 14 wild rice populations from 

northeastern Thailand was planted in pot and recorded for morphological and 

physiological traits.  Wild rice populations were found to be diverse within population 

in morphological and physiological traits.  Generally, natural wild rice showed 

prostrate plant type, dark purple or black stigma, red pericarp and flowering once a 

year at October to November.  However, some crop traits were found scattered in 

some plants of wild rice populations such as erect plant type (13% in 2 populations), 

plants with white stigma (19% in 6 populations), plants with white pericarp (23% in 4 

populations) and flowering twice a year (33% in 1 populations).   
 Contaminations of gene from cultivated rice in wild rice populations were 

determined by molecular analysis.  Leaf DNA samples from northeastern Thailand 

were analyzed by 5 microsatellite markers (RM20, RM225, RM164, RM341 and 

RM588).  Crop alleles of KDML105/RD15 type were detected in 37 wild rice/weedy 

rice populations. Frequencies of KDML105/RD15 allele type detected within each 

population ranged from 0.02 to 0.80 and those of RD6 were between 0.01-0.24.  

Frequencies of plant homozygous for KDML105/RD15 and RD6 detected within each 

population were 0.02 to 0.80 and 0.02-0.18, respectively.  Hybrids between wild rice 

x crop rice were found within populations at the frequencies 0.04-0.60 for 

KDML105/RD15 x wild rice and 0.04-0.16 for RD6 x wild rice.  Neither SPR1 nor 
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CNT1, high yielding rice varieties, allele was not found in both wild rice and weedy 

rice populations. 

Finally, population structure was different among all types of wild rice and 

weedy rice populations.  Genetic diversity was found in both within and among wild 

rice and weedy rice populations.  Differentiation among population (FST) were found 

in annual (0.59), intermediate (0.44), perennial (0.32) and weedy rice (0.29) 

populations, respectively.  Most of this different population structure of all types 

resulted from different reproductive and matting systems.  Due to the difference of 

out-crossing rate of wild rice and weedy rice populations, which were found in weedy 

rice (55%), perennial (52%), intermediate (39%) and annual (26).  Gene pool of rice 

from northeastern Thailand was grouped by using genetic distance from Nei’s (1972) 

and compared with crop rice (KDML105, RD6, RD15, CNT1 and SPR1).  These can 

be separated into 2 main groups, wild rice populations in the first group, and crop and 

weedy rice populations in the second group.  The first main group can be separated 

into 2 sub groups, perennial and intermediate populations in the first sub group, and 

annual population in the second sub group.  The second main group can be separated 

into crop rice population and weedy rice population. 

From this study, it can be concluded that gene contamination from crop rice 

into wild rice has already occurred, as has been shown with morphological and 

physiological characteristics and DNA analysis.  Such gene flow may lead to 

increasing genetic diversity in wild rice populations. On the other hand, it may lead to 

aggressive spread of the hybrids in wild rice habitats, replacement and extinction of 

the original wild rice populations. Therefore, introduction of exotic genes, such as 

herbicide resistance, in new rice varieties showed be considered carefully the effect 

from gene contamination to prevent the build up of invasive weedy rice and extinction 

of the original wild rice populations.  

 
 


