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ABSTRACT 

 

Thailand lies partly in the center of diversity and domestication of rice, the 

primary gene pool of which is composed of 3 sympatrical and interacting 

components, namely the common wild rice (O. rufipogon Griff.), the weedy form (O. 

sativa f spontanea) and the cultivated rice (O. sativa L.).  The cultivated rice includes 

landraces or local varieties which are kept by indigenous farmers and grown in 

traditional agricultural systems mostly for family consumption, as well as modern 

elite varieties.  All three components of the primary gene pool, namely the common 

wild rice, weedy form, and cultivated rice are covered in this study, which set out to 

examine the evolutionary and domestication process that still goes on in the rice gene 

pool of Thailand.  The specific objectives of the study were (1) to assess genetic 

diversity and population structure of Oryza sativa primary gene pool in Thailand, (2) 

to demonstrate what evolutionary forces play an important rule in dynamics of the 

complex of Oryza sativa primary gene pool in its agricultural ecosystem, (3) to 

determine the origin of widespread invasive weedy rice in various areas in Thailand, 
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(4) to assess genetic diversity and population structure of landraces rice germplasm, 

and (5) to demonstrate how farmers’ managements influenced genetic diversity and 

population structure of landraces rice germplasm.  This thesis is in three main sets of 

studies. 

 The first set of studies on genetic diversity and population structure of the 

Oryza sativa primary gene pool covered 42 common wild rice populations, 37 pure 

line cultivated rice varieties and 12 weedy rice populations collected from different 

rice growing regions of Thailand with the use of 12 microsatellite markers.  

Population structure of each component was analyzed separately and then the three 

components were analyzed together by using STRUCTURE program.  Cluster 

analysis was performed by using principal component analysis (PCA analysis) and 

Neighbor-joining clustering method (NJ method).  The results indicated that common 

wild rice retained higher level of genetic variation both within and among populations 

than cultivated rice and weedy rice.  Genetic variation within common wild rice 

populations varied from 0.219 to 0.759, variation among populations was 0.258 and 

the total variation was 0.827.  Population structure of common wild rice was 

predominantly base on life-history trait types, perennial and annual types more than 

geography, indicated by higher genetic differentiation (FST) between life-history traits 

types (0.049) than among geographical regions (0.027).  Most total variation of 

common wild rice was apportioned to perennial type, therefore resulting in higher 

variation of perennial (HT=0.815) than annual (HT=0.783) types.  The differentiations 

between perennial and annual types were clearly illustrated in their geographical 

distribution and habitat preferences.  Perennial type was common in the Upper north, 

Lower-north, Central and Northeast while annual type mostly found in the Northeast 
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of Thailand.  The perennial type is normally found in ditches, swamps or lakes, areas 

inundated with water throughout the year, while the annual type was usually found in 

abandoned fields, near rice fields, roadside ditches or shallow wet places that are 

parched in dry season.  Molecular analysis based on the 12 microsatellite markers 

illustrated that perennial type maintained higher level of genetic diversity within 

population but displayed lower degree of genetic differentiation among populations 

than annual type.  Considering mating system, perennial type is predominantly 

outcrossing, with estimated outcrossing rate of 73% and mostly propagated 

vegetatively.  While the annual type is predominantly self-pollinated, with estimated 

selfing rate of 71% and propagates mainly by seed.  The analysis by using PCA and 

NJ method based on C.S. chord genetic distance were consistent with population 

structure analysis that common wild rice in Thailand was separated into two groups; 

perennial group and annual group.   

Thirty-seven pure line cultivated varieties, including 23 modern varieties and 

14 improved traditional varieties, had total genetic diversity (HT=0.8) that was almost 

as high as the wild rice, but with no variation within individual varieties (h=0 and 

HS=0).  Varieties in the modern varieties group are clearly distinct from improved 

traditional varieties group, although the two groups had similar level of total gene 

diversity (HT=0.751 and 0.778, respectively).  However, total genetic diversity of 

cultivated rice was reduced by 20% from wild ancestors due to domestication 

bottleneck of genetic variation process.  In addition, high degree of genetic 

differentiation was also observed among 37 pure line varieties where most variation 

was apportioned into among varieties (91%).  The high variation was detected among 

the 37 cultivated varieties, high level of FST of 1 observed indicating that Thailand’s 
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cultivated rice has a broad genetic base.  In addition, 37 cultivated rice varieties were 

structured into 3 groups based on STRUCTURE analysis, PCA and NJ clustering 

method; 1), 12 modern varieties 2) 10 improved traditional varieties and 3) the 

remaining 15 varieties that overlap between modern and improved traditional 

varieties.   

The weedy rice populations displayed high total genetic diversity (HT=0.736) 

and high degree of genetic differentiation (FST=0.524).  They revealed varying levels 

of genetic variation within populations, from as high as common wild rice to near 

zero as cultivated rice.  Mating system of the weedy rice was predominantly 

outcrossing as in common wild rice, the outcrossing rate (t) varied from 10% to 67%.  

The weedy rice populations in the present study were structured by their genetic 

similarity and differentiation into 2 clusters according to their associated cultivated 

rice varieties, whether they were modern variety or improved traditional variety.  This 

was further supported by cluster analysis based on PCA and NJ method.  The 

information on population structure of weedy rice provided evidence on which the 

origin of invasive weedy rice in various areas may be traced.  The spread of invasive 

weedy rice in Thailand has been shown to be the consequence of hybridization and 

gene flow between native wild rice and local popular cultivated rice in the areas 

where they have been co-existing in the rice landscape.  The predominance of 

outcrossing traits in the weedy rice, especially extruded stigma, enables backcrossing 

to crop rice, that in combination with pressure of rice crop management have made 

the weedy rice genetically closer to the cultivated rice, in a process called crop 

mimicry.  The diversity analysis of the primary rice gene pool in Thailand established 

that this is a highly dynamic genetic system, with ongoing gene flow among its three 
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main components, between cultivated and wild rice that produced the weedy rice, 

which continues to hybridize with both the cultivated and wild rice.  While the high 

level of genetic diversity is retained in weedy rice, how the weedy rice is becoming 

genetically closer to cultivated rice than wild rice should be closely monitored as this 

could have important implications for future sustainability of the gene pool.  

In the second set of studies, genetic diversity and population structure of 

landrace rice populations were demonstrated in a landrace rice Bue Chomee, a variety 

belonging to the Karen ethnic group in Thailand, based on six microsatellite markers.  

Bue Chomee is genetically variable at all 6 microsatellite loci and diverse in all 33 

seed lots representing 33 farmers’ fields in 13 villages from Chiang Mai and Mae 

Hong Son in Northern Thailand.  Total genetic diversity of the Bue Chomee landrace 

was apportioned into 3 components; genetic diversity among individuals (HT=0.435), 

among fields (HS=0.332) and among villages (DST=0.103).  UPGMA clustering based 

on the genetic distances among fields and villages showed a spatial pattern that 

corresponds to geographic location, indicating isolation by distance.  Genetic isolation 

by distance structure reflected increasingly limited seed flow as distance between 

villages increases.  Genetic similarity between fields in same villages and between 

nearby villages is associated with a tradition of seed sharing and seed exchange 

among farmers.  These results from Bue Chomee have demonstrated that rice 

landraces can be a dynamic, evolving genetic system, rather than the static set of 

genotypes found in a modern variety.  The landraces can respond to evolutionary 

forces, both natural (local adaptation) and those imposed by human (farmers’ 

managements) and can be selected to meet changing local needs in both production 

and consumption. 
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The importance of farmers’ management suggested by the second set of 

studies led to the third set of studies which examined the influence of farmers’ 

managements on genetic variation of two Thai rice landraces, Bue Chomee (BC) and 

Muey Nawng (MN).  Rice seed exchange networks were identified: BC1, BC2, BC3 

and BC4 for Bue Chomee from 3 Karen village and MN1 Muey Nawng from a 

lowland Thai village and MN2 from a Karen village.  Genetic diversity and 

population structure of the landraces were assessed with six microsatellite loci, and 

found Bue Chomee to be more genetically diverse than Muey Nawng, with different 

population genetic structure between the two landraces.  All 4 Bue Chomee networks 

displayed similar level of genetic diversity within network.  Lower genetic 

differentiation within network than between networks agrees with the idea that 

frequent seed exchange among farmers within the village led to genetic uniformity.  

In contrast, the 2 Muey Nawng networks displayed different level of genetic diversity.  

Muey Nawng of the Karen (MN2) had greater genetic variation than Muey Nawng of 

the Thai (MN1), which could have been the consequence of different managements of 

different ethnic groups.  In addition, genetic differentiation was sometimes found as 

the seed changed hands from one farmer to another within the network.  These results, 

in combination with findings of genetic variation within the rice seed kept by 

individual farmers found in the second set of studies, strongly indicate how genetic 

diversity of rice landraces can be influenced by farmers’ management of their rice 

seed.   

In conclusion, the present study has elucidated genetic diversity and 

population structure of rice in Thailand.  The rice gene pool, which is composed of 

common wild rice, cultivated rice and weedy rice, has been shown to be (a) highly 
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diverse, (b) highly dynamic, with on-going genetic changes in response to 

evolutionary forces that include farmers’ management, seed exchange (seed flow) and 

gene flow.  Common wild rice carried high variation both within and between 

populations, with clear genetic differentiation between perennial and annual types.  

The presence of alleles from the cultivated genome in wild populations is indicative 

of gene flow from cultivated to wild populations.  Modern elite varieties of cultivated 

rice in Thailand showed reduced genetic variation compared with the wild ancestors 

due to domestication process and intensive selection from breeding program, but still 

displaying high total genetic diversity indicative of the broad genetic base of 

Thailand’s cultivated rice.  Broad level genetic diversity and structure of weedy rice 

was the outcome of gene flow between native common wild rice and local popular 

cultivated rice.  Level of genetic diversity and population structure of the 3 

components of Oryza sativa primary gene pool were influenced by the ongoing gene 

flow process among the complex where they are co-existed.  Landraces that are still 

grown where modern varieties have failed to meet local needs, however, still exhibit 

genetic structure of the wild rice in (a) high genetic diversity within fields that enable 

selection and genetic changes to occur, with the consequence of (b) genetic 

differentiation that correlates significantly (P<0.005) with separation by geographical 

distance.  The genetic variation and population structure of rice populations of this 

thesis reflected the consequences of one or the combination of evolution processes.  

Understanding the evolutionary processes that influence population structure and 

genetic diversity of rice, which must encompass the wild ancestral species of O. 

rufipogon, both the elite modern varieties and landraces of cultivated rice, and the 

weedy rice which is the hybrid progeny of wild and cultivated rice, will help to inform 
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the decision for ex situ and in situ conservation how this valuable germplasm that feed 

more than half the world is best utilized. 
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บทคัดยอ 

 
ประเทศไทยเปนสวนหนึ่งของศูนยกลางความหลากหลายทางพันธุกรรมและแหลงกําเนิด

ขาว  ซ่ึงมีแหลงยีนปฐมภูมิ (primary gene pool)  ประกอบดวย ขาวปาสามัญ (O. rufipogon Griff.) 
ขาววัชพืช (O. sativa f spontanea) และขาวปลูก (O. sativa L.) ซ่ึงรวมท้ังขาวพื้นเมือง (landraces 
rice) และขาวพันธุสมัยใหม ในระบบนิเวศเกษตรของประเทศไทยมักจะพบขาวปาสามัญ ขาว
วัชพืช และขาวปลูกข้ึนอยูรวมในพื้นท่ีเดียวกัน สวนขาวพันธุพื้นเมืองสวนใหญเก็บรักษาและ
เพาะปลูกโดยเกษตรกรในทองถ่ิน (indigenous farmer) ในพื้นท่ีท่ีทําการเกษตรแบบด้ังเดิม 
(traditional agricultural system) ซ่ึงสวนใหญปลูกเพื่อบริโภคในครัวเรือน วิทยานิพนธนี้
ทําการศึกษาพันธุกรรมในขาวปาสามัญ ขาววัชพืช และขาวปลูก เพื่อแจกแจงลักษณะโครงสราง
ของความหลากหลายทางพันธุกรรมของประชากร ท่ีจะบงช้ีถึงกระบวนการวิวัฒนาการท่ีกําลัง
ดําเนินอยูในแหลงพันธุกรรมสําคัญนี้ โดยมีวัตถุประสงคเฉพาะของการศึกษาเพื่อ 1) ประเมินความ
หลากหลายทางพันธุกรรมและโครงสรางของ primary gene pool ของขาวในประเทศไทย 2) แสดง
ใหเห็นถึงพลวัตของความหลากหลายทางพันธุกรรมและโครงสรางประชากร ท่ีสะทอนถึง
กระบวนการทางวิวัฒนาการในแหลงยีนปฐมภูมิของขาวในประเทศไทย 3) บงบอกพลวัตในแหลง
พันธุกรรมท่ีเปนสาเหตุการรุกระบาดของขาววัชพืชในหลายพ้ืนท่ีในประเทศไทย 4) ประเมินความ
หลากหลายและโครงสรางประชากรขาวพื้นเมือง และ 5) แสดงใหเห็นถึงอิทธิพลของการจัดการ
ของเกษตรกรที่มีตอความหลากหลายและโครงสรางประชากรขาวพื้นเมือง โดยแบงการศึกษา
ออกเปน 3 ชุด 
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การศึกษาชุดท่ี 1 ทําการประเมินความหลากหลายและโครงสรางประชากรของ primary 
gene pool ของขาวในประเทศไทย ในขาวปาสามัญ 42 ประชากร ขาวปลูกสายพันธุแท 37 พันธุ 
และขาววัชพืช 12 ประชากรโดยใชเคร่ืองหมายโมเลกุล microsatellite marker จํานวน 12 ตําแหนง 
วิเคราะหโครงสรางทางพันธุกรรมของขาวแตละกลุมแบบแยกวิเคราะหและวิเคราะหรวมกันโดยใช
โปรแกรม STRUCTURE วิเคราะหการจัดกลุมโดยวิธี PCA (principle component analysis) และ 
NJ method (Neighbor-joining method) พบวาขาวปาสามัญมีความหลากหลายทั้งภายในและ
ระหวางประชากรสูงกวาขาวปลูกและขาววัชพืช โดยขาวปาสามัญมีความหลากหลายภายใน
ประชากร (gene diversity, h) อยูระหวาง 0.219 ถึง 0.756 ความหลากหลายระหวางประชากร (gene 
diversity between populations, DST) เทากับ 0.258 และความหลากหลายรวม (total gene diversity, 
HT) เทากับ 0.827 จากการวิเคราะหโครงสรางประชากรพบวาขาวปาสามัญมีโครงสรางประชากร
แบงตามลักษณะการสืบพันธุ (life-history traits)ไดแกขาวปาชนิดขามป และขาวปาชนิดปเดียว 
มากกวาท่ีจะแยกตามภูมิภาค โดยมีคาดัชนีความแตกตางทางพันธุกรรม (genetic differentiation) 
ระหวางขาวปาชนิดขามปและขาวปาชนิดปเดียว (FST=0.049) สูงกวาคาความแตกตางทาง
พันธุกรรมระหวางขาวปาสามัญจากตางภูมิภาค (FST=0.027)   ขาวปาสามัญชนิดขามปมีความ
หลากหลายรวม (HT=0.815) สูงกวาขาวปาสามัญชนิดปเดียว (HT=0.783)  ขาวปาสามัญชนิดขามป
พบไดท่ัวไปในพื้นท่ีน้ําลึก อางเก็บน้ํา คลองสงน้ํา และพื้นท่ีอ่ืนๆท่ีมีน้ําขังตลอดป ท่ัวภาคเหนือ 
ภาคเหนือตอนลาง ภาคกลาง และภาคตะวันออกเฉียงเหนือ สวนขาวปาสามัญชนิดปเดียวสวนใหญ
พบในภาคตะวันออกเฉียงเหนือ ในแปลงนาราง บนคันนาหรือขอบแปลงนา คูน้ําหรือรองน้ํา
ช่ัวคราวขางถนนหรือขางแปลงนา เม่ือวิเคราะหในระดับโมเลกุลพบวาขาวปาสามัญชนิดขามปมี
ความหลากหลายภายในประชากรสูงกวา แตมีคาดัชนีความแตกตางระหวางประชากรต่ํากวาขาวปา
สามัญชนิดปเดียว เม่ือพิจารณาระบบสืบพันธุ (mating system) พบวาขาวปาสามัญชนิดขามปมี
ระบบการสืบพันธุสวนใหญเปนแบบผสมขาม มีอัตราการผสมขามประมาณ 73% และสวนใหญ
ขยายพันธุแบบไมอาศัยเพศ (vegetative propagation) สวนขาวปาสามัญชนิดปเดียวมีระบบการ
สืบพันธุสวนใหญเปนแบบผสมตัวเอง มีอัตราการผสมตัวเองประมาณ 71%  และขยายพันธุโดย
อาศัยเมล็ด (seed propagation) เม่ือวิเคราะหการจัดกลุมโดยวิธี PCA และ NJ method โดยใชคา
ความหางทางพันธุกรรม (genetic distance) พบวาขาวปาสามัญแยกออกเปนสองกลุม ซ่ึงใหผล
ตรงกันกับผลการวิเคราะหโครงสรางประชากรคือ กลุมขาวปาสามัญชนิดขามป และกลุมขาวปา
สามัญชนิดปเดียว 

สวนขาวปลูกสายพันธุแทท้ัง 37 พันธุแบงเปนขาวปลูกพันธุสมัยใหม (modern variety) 23 
พันธุ และพันธุปรับปรุงจากพันธุพื้นเมือง (improved traditional variety) 14 พันธุ พบวาขาวปลูกท้ัง 
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37 พันธุมีความหลากหลายรวมสูง (HT=0.8) แตไมพบความหลากหลายภายในแตละพันธุ (h=0 and 
HS=0) เม่ือแยกพิจารณาระหวางขาวพันธุสมัยใหมและพันธุปรับปรุงจากพันธุพื้นเมือง พบวามีความ
หลากหลายรวมใกลเคียงกัน (HT=0.751 และ 0.778 ตามลําดับ) อยางไรก็ตามความหลากหลายใน
ขาวปลูกท่ีพบวามีคาสูงแตก็ยังมีคานอยกวาขาวปาสามัญท่ีเปนบรรพบุรุษเปนผลเนื่องจาก
กระบวนการ domestication bottleneck ของความหลากหลายทางพันธุกรรม นอกจากนี้ยังพบวาขาว
ปลูกท้ัง 37 พันธุมีความแตกตางทางพันธุกรรมสูง โดยความแตกตางสวนใหญ (91%) เปนความ
แตกตางระหวางพันธุแสดงใหเห็นวาขาวปลูกของไทยมีฐานพันธุกรรมท่ีกวาง จากการวิเคราะห
โครงสรางของประชากรโดยใชโปรแกรม STRUCTURE และวิเคราะหการจัดกลุมโดยวิธี PCA 
และ NJ method พบวาขาวปลูกแบงไดเปน 3 กลุมคือ 1) กลุมขาวปลูกพันธุสมัยใหม (modern 
variety) จํานวน 12 พันธุ 2) กลุมขาวพันธุปรับปรุงจากพันธุพื้นเมือง (improved traditional variety) 
จํานวน 10 พันธุ และ 3) กลุมขาวพันธุสมัยใหมและพันธุปรับปรุงจากพันธุพื้นเมืองท่ีเหลืออีก 15 
พันธุ  

สําหรับประชากรขาววัชพืช (weedy rice) พบวามีความหลากหลายรวมท้ัง 12 ประชากร 
(HT=0.736) และมีคาดัชนีความแตกตางทางพันธุกรรมระหวางประชากร (FST=0.524) สูง แตมี
ระดับความหลากหลายภายในประชากรแตกตางกันมีต้ังแตสูงใกลเคียงกับขาวปาไปจนถึงนอย
เกือบเปนศูนยเหมือนขาวปลูก เม่ือพิจารณาระบบการผสมพันธุพบวาขาววัชพืชมีลักษณะการผสม
พันธุสวนใหญเปนแบบผสมขามเหมือนขาวปาสามัญ โดยมีอัตราการผสมขาม (t) อยูระหวาง 10% 
ถึง 67% โครงสรางประชากรของขาววัชพืชพบวาแบงออกเปน 2 กลุมตามชนิดพันธุของขาวปลูกท่ี
ข้ึนรวม คือขาวพันธุสมัยใหม (modern variety) และขาวพันธุปรับปรุง (improved traditional 
variety) ผลจากการจัดกลุมโดยวิธี PCA และ NJ method พบวาใหผลเชนเดียวกันกับโครงสราง
ประชากร จากขอมูลโครงสรางประชากรของขาววัชพืชดังกลาวนํามาใชเปนพื้นฐานในการศึกษา
หาสาเหตุการรุกระบาดของขาววัชพืชในหลายพ้ืนท่ีในประเทศไทย พบวาการแพรกระจายของขาว
วัชพืชเปนผลจากการผสมขาม (hybridization) และแลกเปล่ียนยีน (gene flow) ระหวางขาวปา
สามัญและขาวปลูกท่ีอาศัยรวมกันในพ้ืนท่ีนา การท่ีขาววัชพืชมีระบบการผสมพันธุสวนใหญเปน
แบบผสมขาม โดยเฉพาะมีเกสรตัวเมียท่ีโผลออกมานอกดอกเอ้ือตอการผสมกลับ (backcrossing) 
กับขาวปลูก และรวมกับการจัดการระบบการทํานา สงผลทําใหขาววัชพืชมีพันธุกรรมเหมือนขาว
ปลูกเรียกกระบวนการดังกลาวนี้วา crop mimicry จากการวิเคราะหความหลากหลายแสดงใหเห็น
วา primary gene pool ของขาวปลูกเอเชียในประเทศไทยเปนพลวัตของระบบพันธุกรรม ท่ีมี
แลกเปล่ียนยีนเกิดข้ึนอยูตลอดเวลาระหวางขาวปา ขาวปลูกและขาววัชพืช โดยการผสมขาม
ระหวางขาวปลูกและขาวปาสามัญกอใหเกิดขาววัชพืช ซ่ึงขาววัชพืชสามารถผสมขามไดกับท้ังขาว
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ปลูกและขาวปาสามัญ สวนการท่ีขาววัชพืชมีความหลากหลายทางพันธุกรรมสูงและมีพันธุกรรม
เหมือนกับขาวปลูกมากกวาขาวปานั้น เปนส่ิงท่ีควรเฝาติดตามสําหรับการดํารงรักษาแหลงยีนปฐม
ภูมินี้ตอไปในอนาคต 

การศึกษาชุดท่ี 2 เปนการประเมินความหลากหลายและโครงสรางประชากรขาวพื้นเมือง
ของชาวกะเหร่ียงในประเทศไทย พันธุบือชอมี โดยใช microsatellite marker จํานวน 6 ตําแหนง 
พบความหลากหลายใน microsatellite ท้ัง 6 ตําแหนงและภายในตัวอยางขาวท้ัง 33 ตัวอยางท่ีเก็บ
จากเกษตร 33 รายใน13 หมูบาน 2 จังหวัดภาคเหนือของประเทศไทย ความหลากหลายท่ีพบในขาว
พันธุบือชอมีแบงออกไดเปน 3 ระดับไดแก ความหลากหลายระหวางตน (HT=0.435) ระหวาง
เกษตรกร (HS=0.332) และระหวางหมูบาน (DST=0.103) การจัดกลุมโดยวิธี UPGMA โดยใชความ
หางทางพันธุกรรม (genetic distance) ในระดับระหวางเกษตรกร และระหวางหมูบาน พบแบบแผน
โครงสรางประชากรท่ีเกี่ยวของกับท่ีภูมิศาสตร (geography) เรียกวา isolation by distance คือ
ตัวอยางขาวบือชอมีจากเกษตรกรท่ีอยูในหมูบานเดียวกันหรือหมูบานท่ีใกลกันจะมีความหางทาง
พันธุกรรมนอยกวาตัวอยางขาวท่ีมาจากหมูบานท่ีหางไกลกัน ซ่ึงเปนผลจากการจํากัดการ
แลกเปล่ียนเมล็ดพันธุ (seed flow) จากผลการทดลองในขาวพื้นเมืองพันธุบือชอมี แสดงใหเห็นวา
ขาวพื้นเมืองอยูภายใตพลวัต คือมีการเปล่ียนแปลงของระบบพันธุกรรมมากกวาท่ีจะหยุดนิ่งเหมือน
ขาวปลูกสมัยใหม ขาวพื้นเมืองสามารถตอบสนองตอแรงขับทางวิวัฒนาการ (evolutionary force) 
ท้ังแรงจากธรรมชาติคือการปรับตัวใหเขากับสภาพแวดลอมแตละทองถ่ิน และแรงท่ีกําหนดโดย
มนุษยคือการจัดการของเกษตรกร และถูกคัดเลือกเพื่อใหตรงตามความตองการของทองถ่ินท่ี
เปล่ียนไปท้ังในแงการผลิตและการบริโภค 

จากการศึกษาความสําคัญของการจัดการของเกษตรกรท่ีแสดงใหเห็นในการศึกษาชุดท่ี 2 
นํามาสูการศึกษาในชุดท่ี 3 ซ่ึงจะแสดงใหเห็นถึงผลของอิทธิพลของการจัดการของเกษตรตอความ
หลากหลายทางพันธุกรรมของขาวพื้นเมืองสองพันธุคือพันธุบือชอมี (BC) และพันธุเหมยนอง 
(MN) โดยเครือขายแลกเปล่ียนเมล็ดพันธุของขาวพันธุบือชอมี 4 เครือขาย (BC1, BC2, BC3 และ 
BC4) จากหมูบานชนเผากะเหร่ียง 3 หมูบาน สวนขาวพันธุเหมยนอง 2 เครือขาย จากหมูบานคน
เมือง (MN1) และชนเผากะเหร่ียง (MN2) ทําการประเมินความหลากหลายและโครงสรางประชากร
ของขาวพื้นเมืองโดยใช microsatellite marker จํานวน 6 ตําแหนง พบวาตัวอยางขาวในท้ัง 6 
เครือขายถูกเปล่ียนมือ 32 คร้ัง มี 25 คร้ังท่ีพันธุกรรมแตกตางไป โดยขาวพื้นเมืองพันธุบือชอมีมี
ความหลากหลายสูงกวาพันธุเหมยนอง และพบความแตกตางของโครงสรางทางพันธุกรรมระหวาง
ขาวพื้นเมืองพันธุบือชอมีและเหมยนอง โดยตัวอยางขาวพื้นเมืองพันธุบือชอมีจากท้ัง 4 เครือขายมี
ความหลากหลายทางพันธุกรรมในระดับท่ีใกลเคียงกัน และความแตกตางทางพันธุกรรมของ
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ตัวอยางภายในเครือขายเดียวกันมีคานอยกวาระหวางเครือขายโดยเฉพาะตัวอยางท่ีมาจากหมูบานท่ี
อยูหางไกลกัน ซ่ึงเปนผลจากแบบแผนการแลกเปลี่ยนเมล็ดพันธุท่ีสวนใหญจะแลกเปล่ียนภายใน
หมูบานมากกวาแลกเปล่ียนกับเกษตรกรจากนอกหมูบาน สวนขาวพื้นเมืองพันธุเหมยนองพบความ
แตกตางของระดับความหลากหลายทางพันธุกรรมระหวางเครือขายแลกเปล่ียนเมล็ดพันธุโดย
เครือขาย MN2 ท่ีปลูกโดยคนเมืองมีความหลากหลายและความแตกตางทางพันธุกรรมภายใน
เครือขายสูงกวาเครือขาย MN1 ท่ีปลูกโดยชนเผากะเหร่ียง อาจเปนผลจากการจัดการท่ีแตกตางกัน
ของแตละกลุมชาติพันธุ นอกจากนั้นความแตกตางท่ีพบภายในเครือขายเกิดเนื่องจากการที่เมล็ดถูก
เปล่ียนมือจากเกษตรกรคนหนึ่งไปยังอีกคนหนึ่ง จากผลการทดลองดังกลาวและผลการทดลองท่ี
พบในการศึกษาชุดท่ี 2 สามารถเปนตัวบงช้ีใหเห็นถึงอิทธิพลของการจัดการเกี่ยวกับเมล็ดพันธุของ
เกษตรกรตอความหลากหลายทางพันธุกรรมขาวพื้นเมืองไดอยางไร 

โดยสรุปการศึกษานี้แสดงใหเห็นถึงความหลากหลายทางพันธุกรรมและโครงสราง
ประชากรของขาวในประเทศไทย แหลงยีนปฐมภูมิของขาว (rice gene pool) ซ่ึงประกอบดวย ขาว
ปาสามัญ ขาวปลูก และขาววัชพืช (1) มีความหลากหลายสูง (2) มีการเปล่ียนแปลงตลอดเวลา 
(dynamics) ซ่ึงเปนผลจากแรงขับทางวิวัฒนาการ (evolutionary forces)ไดแก การจัดการของ
เกษตรกร การแลกเปล่ียนเมล็ดพันธุ และการแลกเปล่ียนยีน โดยขาวปาสามัญมีความหลากหลายสูง
ท่ีสุดท้ังภายในและระหวางประชากร และมีความแตกตางทางพันธุกรรมอยางชัดเจนระหวางขาวปา
สามัญชนิดขามปและชนิดปเดียว การที่พบวามี allele ของขาวปลูกในประชากรขาวปาแสดงใหเห็น
ถึงกระบวนการแลกเปล่ียนยีนจากขาวปลูกไปสูขาวปา ขาวปลูกพันธุสมัยใหมของประเทศไทย
พบวามีความหลากหลายทางพันธุกรรมลดลงจากขาวปาท่ีเปนบรรพบุรุษเปนผลเนื่องจาก
กระบวนการ domestication และการคัดเลือกอยางเขมขนในข้ันตอนการปรับปรุงพันธุ แตก็ยัง
พบวามีความหลากหลายรวมสูงแสดงใหเห็นวาขาวปลูกของไทยน้ันมีฐานพันธุกรรมท่ีกวาง สวน
ขาววัชพืชท่ีพบวามีระดับความหลากหลายภายในประชากรอยูในชวงท่ีกวางนั้นเปนผลมาจาก
กระบวนการแลกเปล่ียนยีนระหวางขาวปาและขาวปลูกในพื้นท่ี ความหลากหลายและโครงสราง
ประชากรของแหลงยีนปฐมภูมิเกิดจากอิทธิพลของกระบวนการแลกเปลี่ยนยีนท่ีดําเนินอยู
ตลอดเวลาระหวางขาวปา ขาวปลูกและขาววัชพืช ท่ีอยูรวมในพื้นท่ีเดียวกัน สําหรับขาวพื้นเมือง
ยังคงมีความสําคัญสําหรับพื้นท่ีท่ีไมสามารถปลูกขาวพันธุสมัยใหม และพบวามีลักษณะโครงสราง
ประชากรเหมือนขาวปาใหเห็นคือ (1) มีความหลากหลายทางพันธุกรรมภายในตัวอยางสูง ทําให
สามารถถูกคัดเลือกและเกิดการเปล่ียนแปลงของพันธุกรรมไดสงผลใหเกิด (2) ความแตกตางทาง
พันธุกรรมท่ีมีความสัมพันธอยางมีนัยสําคัญ (P<0.005) กับแบงแยกตามความหางทางภูมิศาสตร 
การศึกษาความหลากหลายและโครงสรางประชากรของขาวของวิทยานิพนธนี้สะทอนใหเห็นถึงผล
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ท่ีเกิดจากกระบวนการทางวิวัฒนาการกระบวนการใดกระบวนการหน่ึงหรือรวมกันหลาย
กระบวนการ การเขาใจถึงกระบวนการทางวิวัฒนาการท่ีมีอิทธิพลตอโครงสรางประชากรและความ
หลากหลายของประชากรขาว ซ่ึงตองรวมท้ังขาวปาท่ีเปนบรรพบุรุษ คือ Oryza rufipogon ขาวปลูก
ท้ังขาวพันธุสมัยใหมและพันธุพื้นเมือง และขาววัชพืชท่ีเปนลูกผสมของขาวปาและขาวปลูก จะชวย
ใหทราบขอมูลในการตัดสินใจในการอนุรักษในสภาพธรรมชาติ (in situ) และนอกสภาพธรรมชาติ 
(ex situ) รวมถึงการใชประโยชนจากแหลงพันธุกรรมท่ีเล้ียงประชากรโลกมากกวาคร่ึงนี้ใหได
ประโยชนสูงท่ีสุด  

 


