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บทคัดยอ 

 
 ปจจุบันขาววชัพืชไดแพรระบาดไปท่ัวพืน้ท่ีนาในเขตภาคกลางของประเทศไทย ทําใหผล
ผลิตของขาวเสียหาย สาเหตุสําคัญท่ีทําใหขาววัชพืชแพรระบาดอยางรวดเร็วคือการปนไปกับเมล็ด
พันธุ ดังนัน้การทดลองนี้จงึมีวัตถุประสงคเพื่อตรวจสอบการปนเปอนของขาววชัพืชในเมล็ดพนัธุขาว
ปลูกโดยตรวจสอบลักษณะสัณฐานของเมล็ด ลักษณะสรีระและระดับโมเลกุล โดยแบงการทดลอง
เปน 2 การทดลอง คือการทดลองที่ 1 ประเมินลักษณะประชากรขาววัชพชืท่ีข้ึนระบาดในแปลงปลูก
ของเกษตรกรในนาขาวจากจังหวดัในภาคกลาง และการทดลองท่ี 2 ประเมินการปนเปอนของ
พันธุกรรมขาวปาในเช้ือพนัธุขาวปลูก 
 การทดลองท่ี 1 ไดสุมเก็บประชากรขาววชัพืชจากแปลงท่ีพบการระบาดจาก 14 จงัหวัดใน
เขตภาคกลาง ภาคเหนือตอนลางและภาคตะวนัออกเฉียงเหนือ  รวม 38 ตัวอยาง ตัวอยางละ 40-100 
รวง ประเมินลักษณะสีเปลือกเมล็ด สีเยื่อหุมเมล็ด รูปรางเมล็ด การมีหางท่ีปลายเมล็ดและความยาว
หาง บันทึกความยาวรวง จาํนวนระแงตอรวง จํานวนเมล็ดท้ังหมดตอรวง จํานวนเมล็ดลีบตอรวง 
และจํานวนเมล็ดรวงตอรวง พบวาภายในประชากรขาววัชพืชมีความหลากหลายในทุกลักษณะท่ีวดั 
พบลักษณะสีเปลือกเมล็ดท้ังหมด 4 แบบ ต้ังแตสีฟางจนถึงดํา โดยพบสีฟางมากท่ีสุด (78.6%) นอย
ท่ีสุดคือสีดํา (0.1%) ท่ีเหลือพบวามีคาอยูระหวาง 11.8-0.3% เยื่อหุมเมล็ดมีท้ังสีแดง (61%) และขาว 
(39%) พบเมล็ดเรียว (83.7%) และปอม (16.3%) การมีหางท่ีปลายเมล็ดภายในรวงพบชนดิมีหาง 
(0.6%) ไมมีหาง (61.8%) และมีหางบางเมล็ด (16.3%) มีคาเฉล่ียความยาวรวงอยูระหวาง 20.7-39.9 
ซม. คาเฉล่ียจํานวนระแงอยูระหวาง 5.6-13.2 ระแงตอรวง มีคาเฉล่ียจาํนวนเมล็ดตอรวง 43.6-113.1 
เมล็ด คาเฉล่ียเปอรเซ็นตเมล็ดลีบ 10.3-75.8% และคาเฉล่ียเปอรเซ็นตเมล็ดรวงอยูระหวาง 2.1-
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74.8% จากน้ันสุมเมล็ดขาววัชพชืแตละตัวอยางมาปลูกทดสอบรุนลูกในกระถางตัวอยางละ 30 ตน 
ปลูกขาวพนัธุสุพรรณบุรี 1 เปนพนัธุเปรียบเทียบ วดัลักษณะทางสัณฐานและสรีระ รวม 24 ลักษณะ 
พบวาลักษณะภายในประชากรขาววัชพชืมีท้ังแบบท่ีเหมือนขาวปลูกพนัธุสุพรรณบุรี 1 และแตกตาง
ออกไป พบลักษณะของขาววัชพืชท่ีแตกตางจากขาวปลูกคือ ทรงกอเอน กาบใบสีมวง แผนใบมีสี
มวงท่ีริม เข้ียวใบมีสีแดง ปลายยอดเมล็ดมีสีแดง เกสรตัวเมียสีมวง รวงชนิดจับกนัปานกลางและแผ
กระจาย พบบางตนเมล็ดมีหาง พบท้ังหางสีขาวและแดง ระยะเวลาท่ีออกดอกของขาววัชพืชพบท้ัง
ออกดอกกอน ออกดอกพรอมกับขาวปลูกและออกดอกหลังขาวปลูก มีคาเฉล่ียความกวางและยาว
ของใบธง และความสูงท่ีระยะเก็บเกี่ยวสูงกวาขาวปลูก พบสีเปลือกเมล็ดเปนสีฟางขีดน้ําตาลแดง
จนถึงดําและเยื่อหุมเมล็ดสีแดง คาเฉล่ียเปอรเซ็นตเมล็ดรวงสูงกวาขาวปลูกและพบบางตัวอยางท่ีมี
ลักษณะไมรวง  

การทดลองท่ี 2 สุมเก็บตัวอยางเมล็ดพันธุ จากเกษตรกร รานจําหนายเมล็ดพันธุ และผูผลิต
เมล็ดพันธุเอกชน รวม 93 ตัวอยาง ประกอบดวยพันธุสุพรรณบุรี 1 ชัยนาท 1 ชัยนาท 80 ปทุมธานี 1 
และพิษณุโลก 2 แบงการประเมินลักษณะเปน 2 ข้ันตอนคือ การประเมินลักษณะเมล็ด โดยสุม
ตัวอยางเมล็ดพนัธุตัวอยางละ 200 เมล็ด เพื่อมาประเมินลักษณะสัณฐานของเมล็ด พบวามีลักษณะท่ี
พบในขาววัชพืชปนในตัวอยางเมล็ดพันธุ คือ เยื่อหุมเมล็ดสีแดง การมีหางของเมล็ด เปลือกสีฟาง
ขีดน้ําตาลแดง โดยพบในอัตรา 0.35% 0.05% และ 0.04% ของจํานวนเมล็ดท้ังหมด ตามลําดับ เม่ือ
นําลักษณะท้ัง 3 มาพิจารณารวมกัน พบวาท้ัง 93 ตัวอยางพบปนท้ังหมด 18 ตัวอยาง คิดเปน 19.4%  
ซ่ึงพบในพันธุสุพรรณบุรี 1 (25.4%) ชัยนาท 80 (50%) แตไมพบในพนัธุปทุมธานี 1 พิษณุโลก 2
และชัยนาท 1 ข้ันตอนท่ีสองเปนการประเมินในรุนลูก สุมตัวอยางมาแยกเพาะเมล็ดในกระถาง
พลาสติก เม่ืออายุตนกลา 20 วันยายปกดาํในกระถางรูปส่ีเหล่ียมผืนผา ปลูกประชากรละ 50 ตน 
โดยปลูกขาวปลูกจากเมล็ดพนัธุคัด พันธุสุพรรณบุรี 1 ชัยนาท 1 ชัยนาท 80 ปทุมธานี 1 และ
พิษณุโลก 2 เปนพันธุเปรียบเทียบ เม่ือถึงระยะออกรวง บันทึกอายุออกดอกของแตละตน ท่ีระยะ
เก็บเกีย่ว วัดความสูงจนถึงคอรวง บันทึกลักษณะเมล็ดเชนเดยีวกับการทดลองแรก พบวาภายใน
ตัวอยางท่ีนํามาปลูกทดสอบยังคงพบลักษณะท่ีแตกตางจากพันธุคัดโดยพบบางตนภายในตัวอยาง
ขาวปลูกพันธุสุพรรณบุรี 1 และชัยนาท 1 มีอายุออกดอกเฉล่ียแตกตางจากพันธุคัด 5 และ 2 ตัวอยาง
ตามลําดับ แตไมพบความแตกตางระหวางความสูงของตัวอยางขาวปลูกและพันธุคัด ลักษณะ
สัณฐานเมล็ดพบปนสูงสุดในลักษณะเมล็ดมีหาง 3.36% สีเปลือกเมล็ดสีฟางขีดน้ําตาลและเยือ่หุม
เมล็ดสีแดงพบมีคาการปนเทากันคือ 0.07% ของจํานวนเมล็ดท่ีวดัท้ังหมด เม่ือพิจารณาท้ังหมด 93 
ตัวอยางพบลักษณะเมล็ดมีหางปนภายในตัวอยางมากท่ีสุด 19 ตัวอยาง (20.4%) รองลงมาคือ เยื่อ
หุมเมล็ดสีแดง 3 ตัวอยาง (3.2%) และเปลือกสีฟางลายน้ําตาลแดง 2 ตัวอยาง (2.2%) พบในตัวอยาง
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ขาวพันธุสุพรรณบุรี 1 ชัยนาท 1 และ พิษณุโลก 2 เทากบั 3.2% 16.7% และ 16.7% ของแตละพนัธุ
ตามลําดับ ไมพบในพนัธุปทุมธานี 1 และชัยนาท 80 เม่ือนําลักษณะสัณฐานท้ัง 3 ลักษณะมา
พิจารณารวมกนั พบวาในการทดสอบรุนลูกนี้ ภายในตัวอยางท้ัง 93 ตัวอยางพบปนท้ังหมด 23 
ตัวอยาง และพบการปนในตัวอยางท่ีซํ้ากบัการทดสอบสัณฐานเมล็ด 2 ตัวอยาง นอกจากนัน้ เม่ือ
เก็บตัวอยางใบจากตนท่ีมีลักษณะภายนอกเหมือนขาวปลูกจากการทดสอบรุนลูกนี้ จํานวน 35 
ตัวอยาง ตัวอยางละ 10 ตน ไปตรวจสอบในระดับ DNA โดยใช microsatellite marker จํานวน 4 ตัว 
ประกอบดวย RM1 RM341 RM444 และ 586 ผลการตรวจสอบพบ allele ของขาวพันธุอ่ืนและขาว
ปาจากจังหวัดกาญจนบุรีและกรุงเทพปนอยูภายในประชากร พันธุกรรมท่ีพบเปนแบบ homozygous 
genotype ท้ังหมด เม่ือเปรียบเทียบระหวาง primer พบวา RM586 ตรวจพบการปนของขาวปามาก
ท่ีสุดโดยคิดเปน 2.4% สวน RM1 ตรวจพบนอยท่ีสุดคือ 0.6% ขณะท่ี RM341 และ RM1 ตรวจพบ
การปนของขาวพันธุอ่ืนไดมากท่ีสุดคิดเปน 6% และเม่ือใช primer ท้ัง 4 ตัวรวมกันตรวจพบขาวปา 
10 ตน และขาวพันธุอ่ืน 25 ตน คิดเปน 2.8% และ 7.1% ของจํานวนตนท่ีตรวจท้ังหมด โดยพบปน
ใน 10 ตัวอยางจาก 35 ตัวอยาง (28.6%) เม่ือแยกพจิารณาภายในตัวอยางของแตละพันธุพบวา
ตัวอยางขาวพนัธุสุพรรณบุรี 1 พบ allele ขาวพันธุอ่ืนปน 1.1% และขาวปา 1.8% พันธุพิษณุโลก 2 
พบ allele ขาวพันธุอ่ืนและขาวปาปน 3.3 และ 13.3% ตามลําดับ ตัวอยางขาวพนัธุชัยนาท 80 พบ 
allele ขาวพันธุอ่ืน 35% เม่ือรวมผลการตรวจสอบท้ังหมดพบวาวิธีการตรวจสอบสัณฐานเมล็ดพบ
การปนเปอน 18 ตัวอยาง จากการปลูกทดสอบรุนลูกพบเพิ่มอีก 21 ตัวอยาง และการตรวจโดยใช
เคร่ืองหมายโมเลกุลพบอีก 4 ตัวอยาง รวมพบตัวอยางท่ีมีขาววัชพืชปนท้ังหมด 43 ตัวอยาง คิดเปน 
46% 

การตรวจสอบการปนเปอนโดยการใชลักษณะทางสัณฐานวทิยาของเมล็ดเปนวิธีท่ีงายและ
สะดวกในการตรวจสอบการปนเปอนของขาววัชพชืในเบือ้งตนในประชากรขาววัชพืชท่ียังมีความ
แตกตางกบัขาวปลูก แตการตรวจสอบในระดบั DNA ยังพบการปนเปอนจากพันธุกรรมจากขาวปา
เพิ่มเติมจากทีส่ามารถมองเหน็ไดดวยตาเปลา และเม่ือใชวิธีการตรวจสอบรวมกันจะใหผลการ
ตรวจสอบท่ีแมนยาํและถูกตองยิ่งข้ึนจากการศึกษาคร้ังนี้พบวาภายในเช้ือพันธุขาวของเกษตรกรพบ
การปนเปอนของขาวพนัธุอ่ืนและขาวปาภายในตัวอยาง ถึงแมเมล็ดจะมีลักษณะภายนอกเหมือนขาว
ปลูกทุกประการแตภายในยังคงพบการปนเปอนของพันธุกรรมขาวปา แสดงวาเกิดการแลกเปล่ียนยนี 
(gene flow) ภายในแปลงปลูก หากเกษตรกรนาํเมล็ดพนัธุเหลานีไ้ปใชปลูกทําใหเกดิการระบาดของ
ขาววัชพชืในวงกวาง  
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Abstract 
 

Weedy rice (Oryza sativa), the noxious weed problem in rice field, has spread 
widely in the central plain of Thailand, resulting in serious yield losses. Contamination 
of rice seed with weedy rice is the main cause for weedy rice spreading into new areas. 
Therefore, the objective of this study was to determine the extent of weedy rice seed 
contamination in rice seeds using morphological, physiological characterization and 
DNA analysis. The study consisted of two experiments. Experiment 1 was the 
characterization of weedy rice populations collected from farmer’s fields and 
Experiment 2 was the determination of weedy rice contamination in crop rice seed. 
 In experiment 1, 38 weedy rice samples were collected from the infested fields 
in 14 provinces.  Samples were recorded for hull color, pericarp color, seed shape, 
awning and awn length, panicle length, number of primary branches per panicle, 
unfilled seed per panicle, seed per panicle and seed shattering. Variation within and 
among weedy rice samples in all characters were found in different degrees among the 
samples and characteristics evaluated.  Hull color of weedy rice exhibited 8 different 
types varied from light straw to black, with 42.2% of straw color and only 0.1% of 
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black hull, other types found in the range of 36.2 to 0.3%. For pericarp colors, 61% red 
and 39% white were found.  About 84% of seed with slender shape and 16% with 
round shape were found.  Three different types of seed awning within panicle were 
exhibited, 61.8% awnless, 16.3% tip awned and 0.6% awned. Average panicle length 
was ranging from 20.7 to 39.9 cm.  Primary branches per panicle were found in the 
range of 5.6 to 13.2.  Seed per panicle was ranging from 43.1 to 113.1.  Percentage of 
seed shattering was between 2.1 to 74.8 and unfilled seed was between 10.3 to 75.8%.  
Then weedy rice seeds were randomly selected for progeny test in pots, 30 seeds per 
sample, and 10 plants per pot.  Twelve morphological and 12 physiological characters 
were recorded and compared to Suphanburi 1 (SPR1) crop rice grown from breeder 
seed.  Progeny test showed variation within weedy rice sample and showed various 
degree of deviation from SPR1 breeder seed, such as spreading tillers (16.3%), purple 
leaf sheath (10%) and blade (2.3%), red apiculus (11.2%) and auricle (11.2%), purple 
stigma (11.1%), intermediate panicle type (4.8%) and open panicle type (1.9%), seed 
with red (8.5%) or white awn (86.9%), tip awn (1.9%), early to late heading date (70 to 
139 days), wider and longer flag leaf, taller plant at harvesting stage, hull color varied 
from straw with brown strip to black, red pericarp and higher percentage of seed 
shattering.  

The second experiment was conducted to evaluate rice seed characteristics and 
progeny test.  Ninety three samples were collected from farmers and local commercial 
seed sellers consisted of Suphanburi 1 (SPR1), Chainat 1 (CNT1), Chainat 80 
(CNT80), Pathumtani 1 (PTT1) and Phisanuloke 2 (PSL2) rice varieties.  Two hundred 
randomly chosen seeds per sample were characterized.  Weedy rice characters found 
included red pericarp (0.36%), seed awning (0.05%) and straw with brown strip hull 
(0.04%).  Combining the three morphological characters of seed detected 18 samples 
from the 93 samples (19.4%) contamination with at least one character.  In this test, 
contaminations were found in SPR1 (25.4%), PSL2 (11.1%) and CNT80 (50%), but 
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not from PTT1 and CNT1.  Then, progeny testing were conducted with 50 plants per 
sample in 1 x 1.5 m2 tray and compared with breeder seed of each variety.  Heading 
date, plant height and seed characteristics as described in previous experiment were 
recorded.  Deviation in heading date from breeder seed was found in farmers’ seed 
variety SPR1 and CNT1, 5 and 2 samples, respectively. Weedy rice seeds 
characteristics were found in seed awning, straw with brown strip hull and red 
pericarp, with 3.36%, 0.07% and 0.07% of the total number of seed tested, 
respectively. Within the 93 samples, 19 samples were found to contaminate with seed 
with awn (20.4%), 3 samples with red pericarb and straw with brown strip hull (3.2%), 
which were found in SPR1, CNT1 and PSL2 with 3.2%, 16.7% and 16.7% of each 
variety, respectively.  Combining the three morphological characters of seed in this 
progeny test detected 23 samples from the 93 samples and two samples were repeated 
to those found at the first screening.  During the progeny test, leaf sample from plants 
that looked the same as the standard check of each variety from 35 samples, 10 plants 
per sample were collected for DNA analysis.  Four microsatellite markers, RM1, 
RM341, RM444 and RM586, were used.  Wild rice alleles from Kanchanaburi and 
Bangkok and also other crop rice alleles were detected within the samples. All alleles 
found in each plant were homozygous.  Among the four microsatellite markers, 
RM586 showed the highest efficient marker detecting wild allele with 2.4% and RM1 
was the lowest with 0.6% while RM341 and RM1 found 6% contamination of alleles 
from other rice varieties.  Combining 4 markers together, 10 plants were found to 
contain wild rice alleles and 25 plants with other crop rice allele, which accounted for 
2.8% and 7.1% of total number of plants, respectively.  Among the 35 samples, 10 
samples were contaminated with wild rice alleles and other crop varieties alleles 
(28.6%). Within SPR1 samples, 1.1% was assigned to other crop rice allele and 1.8% 
to wild rice allele. Within PSL2 samples, 3.3% was other crop allele and 13.3% was 
wild allele. Within CNT80, only other crop allele was found (35%), no such wild allele 
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was detected.  When combine all screening, contamination of weedy rice was found in 
18 samples from 93 samples using seed characteristics, 21 more contaminated samples 
were detected by progeny testing and 4 from DNA analysis which make total 
contamination at 46.2% (43 samples from total 93). 

Weedy rice contamination detected by using seed morphology was rapid, easy, 
simple and convenient basic method.  Molecular analysis at DNA level could increase 
the accuracy and liability.  The present study showed the presence of weedy rice seeds 
and other crop rice contamination in farmers’ rice seed. Although farmers’ rice seeds 
were visually clean, wild rice alleles were still detected indicating gene flow between 
crop rice and weedy rice. Using contaminated rice seeds will increase weedy rice 
problem. 

 
 


