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ความหลากหลายทางพันธุกรรมของประชากรขาวปาสามัญ 
จากพื้นที่ตาง ๆ ของประเทศไทย 

Genetic Diversity of Common Wild Rice Collected from 
Various Regions of Thailand 

อดิเรก ปญญาลือ1/ เบญจวรรณ ฤกษเกษม1/ และศันสนีย จําจด1/  
Adirek Punyalue1/, Benjavan Rerkasem1/ and Sansanee Jamjod1/ 

 

Abstract: Common wild rice (Oryza rufipogon Griff.) was found in Thailand and reported to be the ancestor 
of cultivated rice. It is an important genetic resource for rice breeding programs. This study was conducted 
to evaluate genetic structure within and among populations of common wild rice from different regions of 
Thailand.  Thirteen common wild rice populations were collected from natural habitats and near rice fields. 
Samples were grown in a pot experiment, 20 plants per populations at Agronomy Department, Faculty of 
Agriculture, Chiang Mai University.  Leaf samples were collected individually for DNA analysis using 5 
microsatellite markers. The results showed that gene diversity (h) of populations ranged from 0.036 to 0.181 
(average 0.125), percent polymorphic loci (%p) from 10.34 to 72.41% (average 42.48%), Shannon index (I) 
from 0.054 to 0.289 (average 0.194). The highest genetic diversity within population was observed in 
population from Nakhonnayok province (NY1) (h = 0.181, %P = 72.41) and the lowest was observe in 
population from Wangjao, Tak province (TAK2) (h = 0.036, %P = 10.34). However, very high genetic 
differentiation among populations was found (GST = 0.449), suggesting that conservation of one or a fews 
populations could not represent for all populations. Thus, in situ conservation should be practiced 
individually in each location.  
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คํานํา 
 

ขาวปา (wild rice) ชนิดที่เปนบรรพบุรุษของขาว
ปลูกเอเชีย (Oryza sativa L.) ไดแก ขาวปาสามัญ 
(common wild rice, O. rufipogon) มี genome เปนแบบ 
AA เหมือนกับขาวปลูกและสามารถผสมพันธุกับขาวปลูก
ไดเปนปกติ (Oka, 1988)     นอกจากขาวปาจะเปน
บรรพบุ รุษของขาวปลูกแลว ขาวปายังใช เปนแหลง
พันธุกรรมที่เปนประโยชนตอการปรับปรุงพันธุขาว เชน 
บางประชากรทนตอการเขาทําลายของเพลี้ยกระโดดสี
น้ําตาล (Brown planthopper; BPH)  ตานทานตอการเขา
ทําลายของโรคไหม และตานทานตอการเขาทําลายของ
ไวรัสชนิด RGSV (Rice grassy stunt virus) นอกจากนี้ 
ยังเปนแหลงพันธุกรรมในการปรับปรุงขาวทนตอดินเค็ม 
(Gregorio et al., 2002)   ขาวปาสามัญเดิมพบแพร 
กระจายทั่วทุกภาคของประเทศไทย ปจจุบันมีแนวโนมที่
จะเกิดการสูญหายของแหลงพันธุกรรมของขาวปา
เนื่องจากแหลงอาศัย (habitat)  มีลดนอยลง   (Chitrakon,  

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
1995) ดังนั้น การสํารวจศึกษาลักษณะประจําพันธุและ
ขอบเขตความหลากหลายทางพันธุกรรมของขาวปาที่เปน
บรรพบุรุษของขาวปลูกจะเปนประโยชนทั้งเปนขอมูล
พื้นฐานในการนําแหลงพันธุกรรมไปใชประโยชนในงาน
ปรับปรุงพันธุขาว และเปนแนวทางในการอนุรักษความ
หลากหลายทางพันธุกรรม ในการทดลองนี้มีวัตถุประสงค
เพื่อศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมดานโมเลกุลทั้ง
ภายในและระหวางประชากรของขาวปาสามัญ  
 

อุปกรณและวิธกีาร 
 

เก็บรวบรวมขาวปาสามัญจากสภาพธรรมชาติ 
และรอบแปลงนาขาวจํานวน  13 ประชากร ในเขต
ภาคเหนือตอนบน ภาคเหนือตอนลาง ภาคกลาง และภาค
ตะวันออกเฉียงเหนือ ประกอบดวย 
ภาคเหนือ ไดแก ประชากรจากจังหวัดเชียงใหม (CM), 
ประชากรจากบานปาขาม อําเภอเมือง จังหวัดลําพูน 
(LP1),   ประชากรจากตําบลตนธง   อําเภอเมือง    จังหวัด 
 

บทคัดยอ: ในประเทศไทยมีขาวปาสามัญ (common wild rice) ชนิดที่เปนบรรพบุรุษของขาวปลูกไดแก Oryza 
rufipogon Griff. ซึ่งเปนแหลงพันธุกรรมสําคัญในงานปรับปรุงพันธุขาว การศึกษาครั้งนี้ไดประเมินความหลากหลาย
ทางพันธุกรรมทั้งภายในและระหวางประชากรขาวปาสามัญ (O. rufipogon) จํานวน 13 ประชากร เก็บมาจากสภาพ
ธรรมชาติ และตามบริเวณขอบแปลงขาวปลูก นํามาปลูกในกระถาง ที่ภาควิชาพืชไร คณะเกษตรศาสตร 
มหาวิทยาลัยเชียงใหม เก็บตัวอยางใบมาวิเคราะหดีเอ็นเอดวยเทคนิคเครื่องหมายโมเลกุล microsatellite markers 5 
ตําแหนง ผลการทดลองพบความหลากหลายทางพันธุกรรมภายในประชากรแตละประชากรโดยมีคา gene diversity 
(h) ตั้งแต 0.036 – 0.181 คาเฉลี่ย 0.125 มีคา % polymorphic loci (%P) ระหวาง 10.34 – 72.41% มีคาเฉลี่ย 
42.48% คาดัชนีความหลากหลาย Shannon index (I) ระหวาง 0.054 – 0.289 มีคาเฉลี่ย 0.194 นอกจากนี้ยังพบวา
ประชากรจาก จังหวัดนครนายก (NY1) มีความหลากหลายภายในประชากรสูงที่สุด (h = 0.181, %P = 72.41) และ
ประชากรจากอําเภอวังเจา จังหวัดตากมีความหลากหลายภายในประชากรต่ําที่สุด (TAK2) (h = 0.036, %P = 10.34) 
สําหรับความหลากหลายระหวางประชากรพบวาตัวอยางขาวปาที่ศึกษาทั้งหมดมีคาความแตกตางระหวางประชากร
สูงถึง 44.9% ของความแตกตางทางพันธุกรรมทั้งหมด (GST= 0.449) จากผลการทดลองชี้วาประชากรขาวปาจาก
แหลงตาง ๆ มีความหลากหลายระหวางประชากรสูง การอนุรักษเพียงประชากรใดประชากรหนึ่งไมสามารถเปนตวัแทน
ของขาวปาทั้งหมดได จึงควรจะมีการอนุรักษไวในสภาพธรรมชาติ (in situ) โดยแยกอนุรักษแตละประชากรไวในแตละ
ทองถิ่น 
คําสําคัญ: ขาวปาสามัญ, in situ, โครงสรางทางพันธุกรรม 
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ลําพูน (LP2), ประชากรจากอําเภอพบพระ จังหวัดตาก
(TAK1), ประชากรจากอําเภอวังเจา จังหวัดตาก (TAK2), 
ประชากรจากบึงทุ งหงษ  จังหวัดพิษณุโลก (PSL1), 
ประชากรจากบึงราชนก  จังหวัดพิษณุโลก  (PSL2), 
ประชากรจากจังหวัดสุโขทัย (ST) และประชากรจาก 
จังหวัดพิจิตร (PC) 
ภาคกลาง ไดแก ประชากรจากจังหวัดชัยนาท (CNT), 
ประชากรจากอําเภอดงละคร จังหวัดนครนายก (NY1), 
ประชากรจากขางแปลงเกษตรกร อําเภอดงละคร จังหวัด
นครนายก (NFNY) และใชขาวปลูก 2 พันธุ เปนพันธุ
เปรียบเทียบไดแก สุพรรณบุรี 1 (SPR1) ขาวดอกมะลิ 
105 (KDML105) 
ภาคตะวันออกเฉียงเหนือ ไดแก ประชากรจากจังหวัด
สกลนคร (SK) 

ปลูกประชากรขาวปาในกระถาง กระถางละ 1 
ตน ประชากรละ 20 ตน เก็บตัวอยางใบขาวแตละตน สกัด 
DNA และนํา DNA ที่สกัดไดมาทําการเพิ่มขยายปริมาณ
ดวยปฏิกิริยา PCR (Polymerase Chain Reaction) โดย
เทคนิค microsatellite markers โดยใช primer RM1 
RM22, RM164, RM211 และ RM212 ภายใตเงื่อนไข คือ 
94 °C นาน 4 นาที 1 รอบ ตามดวย 94 °C 30 วินาที, 55 
°C 30 วินาที และ 72 °C 45 วินาที จํานวน 40 รอบ และ 
72 °C 10 นาที 1 รอบ 

นําผลิตภัณฑที่ไดจากการทํา PCR ไปตรวจ 
สอบดวย 10% polyacrylamide gel electrophoresis 
ยอมเจลที่ไดดวย ethidium bromide 5µ l/TBE buffer 
100 ml เพื่อนําไปดูการเกิดลายพิมพ DNA ภายใตแสงยูวี
ของเครื่อง UV transilluminator แลวบันทึกภาพดวยกลอง
โพลาลอยดเพื่อนําไปวิเคราะหขอมูลตอไป 
 ประเมินคา genetic parameter ไดแก gene 
diversity (h), Shannon index (I), % polymorphic loci 
(%P), genetic differentiation (GST) วิเคราะหหาระยะ 
หางระหวางพันธุกรรม  และความสัมพันธระหวาง
ประชากร (dendrogram) ใช โปรแกรม Popgen V 3.2 
(Yeh et al., 1997) และ MEGA 2 (Kumar et al., 2001) 
 
 

ผลการทดลองและวิจารณ 
 
ความหลากหลายทางพันธุกรรมของประชากรขาวปา 
 จากการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรม
ของประชากรโดยวิธี microsatellite markers จํานวน 5 
ตําแหนง พบวาประชากรขาวปามีคา gene diversity หรือ 
heterozygosity ระหวาง 0.036 ถึง 0.181 มีคาเฉลี่ย
เทากับ 0.125 มีคา Shannon index ระหวาง 0.054 ถึง 
0.289 มีคาเฉลี่ยเทากับ 0.194 และมีคา % polymorphic 
loci ระหวาง 10.34% ถึง 72.41% คาเฉลี่ยเทากับ 
42.83% (ตารางที่ 1) โดยประชากรขาวปาที่เก็บมาจาก 
อําเภอดงละคร  จั งหวัดนครนายก  (NY1) มีความ
หลากหลายภายในประชากรสูงที่สุด (h = 0.181, I = 
0.289 และ %P = 72.41) และประชากรจากอําเภอวังเจา 
จังหวัดตาก (TAK2) มีความหลากหลายภายในประชากร
นอยที่สุด (h = 0.036, I = 0.054 และ %P = 10.34)  

เมื่ อพิ จารณาความหลากหลายระหว าง
ประชากรของขาวปาสามัญจากทุกพื้นที่ พบวา มีคา 
genetic differentiation (GST) เทากับ 0.449 (ตารางที่ 1) 
แสดงวาความแปรวนทางพันธุกรรมทั้งหมดที่เกิดขึ้นเปน
ผลมาจากความหลากหลายระหวางประชากร 44.9%  
และความหลากหลายภายในประชากร 54.9%  

ในการศึกษาความสัมพันธ ระดับโมเลกุล
ระหวางประชากร พบวาประชากรขาวปาทั้ง 13 ประชากร 
สามารถแบงออกไดเปน 2 กลุมที่ระยะหางระหวาง
พันธุกรรมเทากับ 0.08 (ภาพที่ 1) กลุมแรกไดแก 
ประชากรขาวปาที่เก็บมาจากจังหวัดเชียงใหม ตําบลปา
ขาม จังหวัดลําพูน จังหวัดสกลนคร อําเภอพบพระ 
จังหวัดตาก บึงทุงหงษ จังหวัดพิษณุโลก และยังมีขาวปา
ในเขตภาคกลางที่เก็บมาจากจังหวัดชัยนาท และเก็บมา
จากขอบแปลงขาวในจังหวัดนครนายก กลุมที่ 2 ไดแก
ประชากรที่เก็บมาจากตําบลตนธง จังหวัดลําพูน อําเภอ
วังเจา จังหวัดตาก บึงราชนก จังหวัดพิษณุโลก จังหวัด
พิจิตร และประชากรจากจังหวัดสุโขทัย นอกจากนี้ยัง
สามารถแยกประชากรขาวปา ออกจากขาวปลูกไดอยาง
ชัดเจนที่ระยะหางระหวางพันธุกรรมเทากับ 0.13 

 

ความหลากหลายทางพันธุกรรมของประชากรขาวปา
สามัญจากพื้นที่ตาง ๆ ของประเทศไทย 
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งานทดลองนี้พบวาขาวปาสามัญในประเทศไทย
มีความหลากหลายทางพันธุกรรมทั้งภายในและระหวาง
ประชากรสูง เชนเดียวกับการศึกษาในลักษณะทาง
สัณฐานวิทยา ที่พบความหลากหลายทั้งภายในประชากร
และระหวางประชากรเชนกัน (อดิเรก และคณะ, 2548) 
จากผลการทดลองชี้วาประชากรขาวปาจากแหลงตาง ๆ มี
ความหลากหลายระหวางประชากรสูง     การอนุรักษเพียง 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ประชากรใดประชากรหนึ่งไมสามารถเปนตัวแทนของขาว
ปาทั้งหมดได จึงควรจะมีการอนุรักษไวในสภาพธรรมชาติ 
(in situ) โดยแยกอนุรักษแตละประชากรไวในแตละทอง 
ถิ่น สําหรับการอนุรักษนอกสภาพธรรมชาติ (ex situ) นั้น 
เนื่องจากประชากรยังมีความหลากหลายทางพันธุกรรม
ภายในประชากร การเก็บตัวอยางควรใหมีประชากรขนาด
ใหญเพื่อปองกันการเกดิ genetic drift 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

Table 1  Genetic parameters of 13 populations of common wild rice (Oryza rufipogon) collected from different 
regions in Thailand. 

Genetic parameters Pop. 
 

               Location 
 h I %P 

1 Chiang Mai (CM) 0.129 0.202 44.83 
2 Lamphun (LP1) 0.101 0.155 32.76 
3 Lamphun  (LP2) 0.076 0.113 20.69 
4 Tak (TAK1) 0.116 0.178 36.21 
5 Tak (TAK2) 0.036 0.054 10.34 
6 Phitsanulok (PSL1) 0.154 0.244 58.62 
7 Phitsanulok (PSL2) 0.116 0.173 32.76 
8 Sukhothai (ST) 0.097 0.151 34.48 
9 Phichit (PC) 0.138 0.219 53.45 
10 Chainat (CNT) 0.178 0.278 60.34 
11 Nakhonnayok (NY1) 0.181 0.289 72.41 
12 Near rice field Nakhonnayok (NFNY) 0.169 0.262 56.9 
13 Sakhon Nakhon (SN) 0.166 0.257 53.45 
 mean 0.125 0.194 42.838 
 total  0.23 0.369 98.28 

h = Gene diversity,  I = Shannon index,  %P = Percent polymorphic loci    
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Genetic distance 
Figure 1  UPGMA  dendrogram based on Nei’ s distance showing genetic relationships among 13 

.populations of common wild rice. 


